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基于磁珠富集法的绣线菊 SSＲ 分子标记分离与筛选
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摘 要:微卫星序列( SSＲ) 具有多态性高、共显性遗传等特点，是一种极具价值的分子遗传标记。采用磁珠富集法
从高山绣线菊基因组 DNA中分离和筛选 SSＲ标记。高山绣线菊基因组经限制性内切酶 Mse I酶切后与接头连接，

并与生物素标记 SSＲ探针 ( AC) 15和 ( AG) 15杂交，然后通过链霉亲和素磁珠富集、洗脱、PCＲ 扩增、克隆，完成微卫
星文库构建。利用载体通用引物和探针序列引物进行 PCＲ 扩增，筛选重组克隆并测序，获得 112 条序列。随机挑
选其中 60 条序列设计的引物，经初期筛选获得多态性引物 16 对。用所得 16 对引物对 4 个居群 92 个个体的蒙古
绣线菊和高山绣线菊进行 PCＲ扩增。统计分析 PCＲ产物的毛细管电泳结果，发现 4 个居群的平均等位基因数、平
均期望杂合度及平均观测杂合度都比较高。64 个数据系列 ( 4 个居群 × 16 个位点) 中的 26 个显著偏离 Hardy-
Weinberg平衡，推测可能由于无效等位基因的存在所引起。分析显示研究开发的 16 对多态性 SSＲ引物可以用于后
续遗传多样性、物种进化与亲缘关系等方面研究，丰富了绣线菊遗传多样性研究的分子标记。
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Isolation and screening of molecular genetic marker SSＲ in
Spiraea based on magnetic beads enriched
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Abstract: Simple sequence repeat ( SSＲ) markers are high polymorphic and codominant，which have become one of the most popular
molecular markers used with applications in many different fields． In this study，SSＲ markers from Spiraea alpina based on magnetic
beads enriched were isolated and screened． The total DNA of S． alpina was extracted and digested with restriction enzyme Mse I． Then
the digested fragments were ligated with adaptors and hybridized with biotinylated ( AC) 15 and ( AG) 15 probes． The tentative SSＲ DNA
was isolated by streptavidin-coated magnetic beads from the hybridized mixture． After elution，amplification and transformation，the
SSＲ-enriched library was constructed． The second PCＲ screening was performed to screen positive clones，with the primers of probes
and vector's primers． Sixty sequences were randomly choosed to design the primers from 112 sequences，obtained from positive clones．
Finally，16 pairs of polymorphic primers were used to amplify 92 individual from 4 different populations of S． alpina and Spiraea mon-
golica． Ｒesults showed that all populations have a high level of number of alleles per locus，expected and observed heterozygosities．
Twenty six of total 64 loci ( 4 population × 16 locus) showed significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium． Ｒesults suggested
that these SSＲ makers could be used for genetic diversity，evolution and genetic relationship of S． alpina and S． mongolica，and enrich
molecular markers for genetic diversity of Spiraea．
Keywords: Spiraea; SSＲ; magnetic beads enriched; genetic diversity
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微卫星是 DNA 短的串联简单重复序列( simple se-
quence repeat，SSＲ) ，一般是由 1 ～ 6 个碱基组成的串

联重复 DNA 序列［1，2］。研究表明 SSＲ 存在于绝大多

数的真核生物基因组中［3］。其中最常见的 SSＲ 序列为

( AC) n，约有 5 × 104 ～ 7 × 105 随机分散于整个基因组

中，其重复次数和重复程度在不同的 物 种 间 高 度 变

化［4］。由于 SSＲ 具有高度多态性和共显性等特点，已

经广泛应用于遗传图谱构建、基因定位、遗传多样性研

究、物种进化与亲缘关系等［5］。
传统的微卫星开发方法是利用菌落原位杂交技术

筛选出重组克隆，然后经测序筛选含 微 卫 星 序 列 的

DNA 片段，构建基因组 DNA 文库，但该方法耗时费力

及筛选效率较低［6］。随着微卫星分离技术的发展，磁

珠富集法于 1992 首次提出，其主要是将酶切产物经

PCＲ 扩增后与生物素标记的探针杂交，然后用磁珠富

集，从而获得富含 SSＲ 序列的片段，从而构建微卫星文

库［7］。由于这一方法操作简单且获得 SSＲ 分子标记效

率高而快速发展。但目前利用磁珠富集法开展绣线菊

SSＲ 分子标记的工作还很少见［8］。

图 1 菌落 PCＲ 检测的琼脂糖电泳图谱( 25 泳道为分子量标记: DNA maker DL2000)

Fig 1 Profile of the PCＲ amplification of screening of colony ( Lane 25 is the DNA molecular maker: DL2000 )

绣线菊亚科( Spiraeoideae) 是蔷薇科( Ｒosaceae) 中

最古老的亚科，共有 22 属 260 余种，中国有 8 属 100 余

种，全为落叶性( 本亚科包括常绿和落叶两大类群，后

者为进化类群) ，绣线菊属( Spriaea L． ) 又是绣线菊亚

科中最原始的属，在系统进化过程中，衍生出形态各异

而亲缘关系紧密的绣线菊种类［9］。高山绣线菊( Spi-
raea mongolica) 和蒙古绣线菊( Spiraea mongolica) 同为

蔷薇科绣线菊属落叶灌木，多见于海拔 1500 ～ 4700 m
的山坡灌丛等处，是青藏高原地区高山灌丛的主要建

群种，对维持高寒草甸生态系统的稳 定 具 有 重 要 作

用［10］。在之前对高山绣线菊的谱系地理学研究发现，

高山绣线菊在青藏高原台面、东南边缘横断山区等地
存在多个冰期避难所，

并且 没 有 表 现 出 大 规

模的种群集体扩张和迁

移 的 现 象［11，12］。但 这

一结 果 仅 利 用 叶 绿 体
DNA 数据进行分析，由

于缺 少 SSＲ 分 子 标 记

而没有进行该方面的检

验，不能够完整地展现

高山绣线菊的冰期进化

历史等问题。因此，本

研究利用微卫星富集法

从高 山 绣 线 菊 基 因 组
DNA 中 分 离 和 获 得
SSＲ 分子 标 记，并 验 证

其在蒙古绣线菊的通用性，以期为绣线菊的分类、谱系

地理、系统发育等研究提供丰富的 SSＲ 分子标记。
1 材料与方法

1. 1 材料

研究材料主要采自青海囊谦和四川红原。其中，

每个居群随机采集 20 ～ 27 个个体，每个居群内采样个

体之间至少间隔 100 m，共采集到两种绣线菊 4 个居群

92 个个体( 表 1) 。采集植物生长良好的新鲜、幼嫩叶

片后，迅速用硅胶干燥并带回实验室于 － 20℃ 保存备

用。凭证标本存于中国科学院西北高原生物研究所青

藏高原生物标本馆( HNWP) 。
1. 2 高山绣线菊基因组 DNA 提取

采用改良的 CTAB 法提取高山绣线菊和蒙古绣线

菊基因组 DNA，并用乙醇沉淀法对 DNA 初提母液进行

纯化［13］。用 紫 外 /可 见 光 分 光 光 度 计 NanoDrop-
TM2000c( Thermo Scientific，美国) 测定纯化后的基因

组 DNA 浓度，调整 DNA 总的质量浓度为 100 ng /μL，

用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取结果。
表 1 高山绣线菊和蒙古绣线菊采集信息

Table 1 Sampling information of Spiraea alpina ＆ Spiraea mongolica

物种

高山绣线菊
S． alpina

蒙古绣线菊
S． mongolica

居群编号

P1
P2
P3
P4

个体数

22
23
20
27

采集地

青海囊谦

四川红原

青海囊谦

四川红原

地理信息

经度
( N)

纬度
( E) 海拔

31°58' 96°30' 4320
32°46' 102°21' 3654
31°58' 96°30' 4320
31°58' 96°30' 3654

1. 3 微卫星富集文库的构建

1. 3. 1 基因组 DNA 酶切、接头连接及 PCＲ 扩增

用 Mse I 内切酶( New England Biolabs，美国) 对高

山绣线菊的基因组 DNA ( 约 200 ng) 酶切 3 ～ 4 h。用

1% 的琼脂糖凝胶检测酶切结果。将合成的链 A ( 5'-
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TAC TCA GGA CTC AT-3') 和链 B ( 5'-GAC GAT GAG
TCC TGA G-3') 配成 20 pmol /μL 溶液。分别取链 A 和
B 溶 液 各 50 μL 于 1. 5 mL 离 心 管 中 混 合。升 温 至

80℃后，变性 5 ～ 10 min。在室温下自然冷却 1 h，加
dd H2O配 成 终 浓 度 为 10 pmol /μL 的 接 头 溶 液，于
－ 20℃保存。用 T4 DNA 连接酶( New England Biolabs，

美国) 将酶切产物与接头溶液于 16℃恒温下连接 5 h。
以此连 接 产 物 为 模 板 用 简 并 引 物 MseⅠ-N ［5'-GAT
GAG TCC TGA GTA A ( N) -3'］进行 PCＲ 扩增，检测接

头连接结果。PCＲ 反应采用 25 μL 体系: 连接产物 2
μL，2. 5 μL 的 10 × PCＲ Buffer( 含 1. 5 mmol /L MgCl2 ) ，

0. 3 μL 10 mmol /L dNTP，正反引物各 1. 0 μL( 5 pmol /
L) ，1 U Taq DNA 聚合酶( TaKara，大连) ，用 ddH2O 补

足 25 μL。PCＲ 扩增反应程序: 94℃ 预变性 4 min; 30
个循环的 94℃加热变性 1 min，53℃ 退火 45 s，72℃ 延

伸 45 s; 最后 72℃延伸 10 min。PCＲ 产物在 1. 5% 的琼

脂糖凝胶上进行电泳检测。
1. 3. 2 探针杂交、磁珠富集及文库构建

PCＲ 产物先 95℃变性 5 min 后，与 0. 5 μmol /L 生

物素标记 SSＲ 探针 ( AC) 15 和 ( AG) 15、4 × SSC、0. 1%
SDS 混合后在 48℃杂交 2 h。杂交液加至用 TEN100 ( 10
mmol /L Tris-HCl，1 mmol /L EDTA，100 mmol /L NaCl，
pH 值 7. 5) 的平衡好 1 mg 链霉亲和素磁珠( New Eng-
land Biolabs，美国) 混合液中，室 温 恒 温 振 荡 温 浴 30
min，用磁架吸附管壁，将磁珠与混合液分离，弃混合

液。然后依次用 TEN1000 ( 10 mmol /L Tris-HCl，1 mmol /
L EDTA，1 mol /L NaCl，pH 值 7. 5) 漂洗 2 次，含 0. 1%
SDS 的 0. 2 × SSC 漂洗两次之后，加入 100 μL TE 重悬

磁珠，95℃变性 5 min 后，迅速用磁架吸附管壁将磁珠

与混合液分离，保存上清液。以获得的上清液为模板

用简并引物 Mse I-N 进行 PCＲ 扩增，检测富集结果。
PCＲ 反应体系和程序与 1. 3. 1 中检测接头连接时相

同。富集良 好 的 PCＲ 产 物 用 Agarose Gel DNA Frag-
ment Ｒecovery Kit ( TaKara，大 连 ) 回 收 纯 化 后，与

pMD19-T 载体( TaKara，大连) 连接过夜，然后转化到大

肠杆菌( E． coli DH5α) 感受态细胞中，构建微卫星富集

文库。
1. 4 文库筛选、测序、序列分析及引物设计

将带有目的片段的大肠杆菌感受态细胞涂抹于含

有 Ampcillin ( 100 μg /mL ) 、X-gal ( 50 mg /mL ) 、IPTG
( 0. 1 mol /L) 的 LB － 琼脂平板培养基上，37℃ 过夜培

养。挑取白色菌落于含 Ampcillin 的 LB 液体培养基中

活化。以此活化菌液为模板，用载体通用引物和探针

序列引物进行 PCＲ 扩增，筛选重组克隆。阳性克隆通

过中国科学院高原生物适应与进化实验室 ABI 3730 xl
型基因测序仪( Applied Biosystems，加拿大) 进行 DNA

测序。
运用 CLUSTAL X、MEGA 和 DNAsp 对测定的序列

进行分析，并加以手工校对［14 － 16］。利用 SSＲHunter 软

件对获得的序列进行分析［17］，获得含有微卫星序列的

片段。通过引物设计软件 Primer3 对获得的含有微卫

星序列的片段进行引物设计［18］。
1. 5 SSＲ 标记引物多态性筛选

用高山绣线菊和蒙古绣线菊的 4 个野外居群( 表

1) 进行 SSＲ 标记引物多态性筛选。PCＲ 反应采用 15
μL 体系: 10 ～ 100 ng DNA 模板，1. 5 μL 的 10 × PCＲ
Buffer ( 含 1. 5 mmol /L MgCl2 ) ，0. 15 μL 10 mmol /L
dNTP，正反引物各 0. 5 μL( 5 pmol /L) ，0. 5 U Taq DNA
聚合酶( TaKara，大连) ，用 ddH2O 补足 15 μL。PCＲ 扩

增反应程序: 95℃预变性 4 min; 30 个循环的 94℃加热

变性 50 s，51℃ ～ 54℃ ( 不同引物在不同物种中的退火

温度不同，表 2) 退火 45 s，72℃延伸 30 s; 最后 72℃延

伸 7 min。PCＲ 反应产物用 QIAxcel Advanced 高效毛

细管电泳仪( QIAGEN，德国) 分析。
利用 GENEPOP version 4. 0. 10 计算每个位点的等

位基因数量( number of alleles per locus) ( A) 、观察杂合

度( observed heterozygosities; HO ) ，期望杂合度( expected
heterozygosities; HE ) ［19］。Hardy-Weinberg 平 衡 检 测 用

确切性概率方法( exact probability test) 在 GENEPOP 中

完成［19，20］。
2 结果与分析

2. 1 含目的片段阳性克隆筛选、测序及引物设计

以菌液为模板，用 PCＲ 法共筛选单克隆。产生两

条或两条以上的扩增条带含有插入片段的阳性克隆
262 个( 如图 1 中泳道 1、2、3 等) ，随机挑选其中 120 个

进行测序。对获得的 120 条序列进行比对分析，结果

显示其中 111 条序列( 92. 5% ) 为唯一序列，其他 9 条

序列均为同一重复序列。SSＲHunter 软件对 112 条序

列共检测到 321 个微卫星位点，平均每个克隆含有 2. 8
个微卫星位点。挑选其中 60 条序列用引物设计软件

Primer3 设计出 60 对引物，由生工生物工程( 上海) 股

份有限公司合成。通过优化 PCＲ 反应体系和程序，其

中 21 对引物能在高山绣线菊和蒙古绣线菊中成功扩

增，其中 5 对引物在初期筛选中未呈现出多态性，其余
16 对多态性引物的序列及 GeneBank 登记号在表 2 中

详细列出。
2. 2 多态性标记筛选

用获得的 16 对多态性引物( 表 2 ) 对高山绣线菊

和蒙古绣线菊的 4 个居群的 92 个个体进行 PCＲ 扩增，

PCＲ 产物用 QIAxcel Advanced 高效毛细管电泳仪分

析。图 2 所示为引物 SA2 对绣线菊的 PCＲ 扩增产物

的毛细管电泳图谱。
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表 2 两种绣线菊部分有效扩增的微卫星引物

Table 2 Some microsatellite primerseffective for PCＲ amplification in two Spiaea species

位点 重复序列
引物序列

正向引物 F ( 5' － 3') 反向序列 Ｒ ( 5' － 3')
退火温度 Ta ( ℃ )

SA SM
登录号

GeneBank
SA1 ( GA) 29 ATGGCACGAACTATTGAATG GAATGACACGCAATCTATCC 52 53 KC894821
SA2 ( AG) 17 TCCACCACAAGCCCAGTC GAGTAACCCAATCACCACAG 53 53 KC894833
SA3 ( AG) 20 GTCAGCGTAATGCGGATG CACAAGGCACCACATAGG 53 53 KC894822
SA4 ( AG) 16 GGAGATCGGCTGAAGAAG CCACACCCAATCACAACT 53 53 KC894823
SA5 ( GA) 15 TTCACATCCAAGCAGTTCA GGTAAGCATCCAAGTCCAT 52 53 KC894824
SA6 ( TC) 40 GGACTTCTGTTCATACCATAC GTCAGCGTAATGCGAATG 51 51 KC894825
SA7 ( CT) 8 TCAATCGCACGACAATCC TCAAACCTCAAACCCTAAT 53 53 KC894834
SA8 ( TC) 10 GCGTCCAAGACTAATCCA ACCGCCTCAGAACTCACC 53 53 KC894835
SA9 ( GA) 5 ACGGACCTGCGGAGAATG CGCTCACAAACCCAACTAACA 53 53 KC894836
SA10 ( AG) 27 GTGAAACGAGCTGAAGGT GCCATCTTGGAGATATACGA 50 52 KC894826
SA11 ( AG) 30 CGAGGTGCTTCAAATTACAA ATGGAGGAGGATGCTTAGT 53 51 KC894827
SA12 ( AG) 15 CAATCGAAGAGTGAAGAAGAG CCTGGTTACTATAGCAATGGA 52 53 KC894828
SA13 ( AG) 30 CTGTTCAACCTACAATCCAA CCAGATCCTAACTACTATCGT 51 54 KC894830
SA14 ( TG) 8 AGAATGCTCGCTACCTGC GATGTTCGGGCTTGCTAC 53 53 KC894832
SA15 ( AG) 18 GCTTGGACGGATGGAGAT TCGCCAGTCTACTTGCTT 52 54 KC894829
SA16 ( GA) 20 CAGAGGGAAGGAGAAGTCA TCCGTCCAAAGTCATCGT 50 50 KC894831

注: SA，高山绣线菊 Spiraea alpina; SM，蒙古绣线菊 Spiraea mongolica。

图 2 引物 SA2 部分 PCＲ 扩增产物 QIAxcel Advanced 高效毛细管电泳图谱

Fig 2 Profile of QIAxcel Advanced System with PCＲ production based on primer SA2

利用 GENEPOP 分析显示，高山绣线菊( P1 和 P2)

中 16 个多态性位点的等位基因数( A) 在 3 ～ 18，观察

杂合度介于 0. 043 ～ 0. 870 之间，期望杂合度的变化范

围为 0. 126 ～ 0. 950。在蒙古绣线菊中，这 3 个范围分

别为: 4 ～ 30、0. 040 ～ 1. 000、0. 544 ～ 0. 968。基于确切

性概率方法的 Hardy-Weinberg 平衡检测发现，高山绣

线菊和蒙古绣线菊的某些群体在多个位点显著偏离

Hardy-Weinberg 平 衡 ( P ＜ 0. 05 ) ，其 中 两 个 物 种 在

SA2、SA6 及 SA10 三个位点都发生了显著偏离( 表 3) 。
相比高山绣线菊，蒙古绣线菊的两个居群在 11 个位点

都发生了显著偏离。
3 讨论

磁珠富集法使得 SSＲ 阳性克隆的获得率大大提

高，传统的构建、筛选小插入片段基因组文库分离 SSＲ

遗传标记的方法中，阳性克隆

的获得 效 率 较 低，只 有 1% ～
3%。多个研究表明磁珠富集

法可以使得 SSＲ 阳性克隆的获

得率 提 高 至 50% ～ 60%［21］。
本研究选取 120 个进行测序的

克隆 中，82 个 含 有 微 卫 星 序

列，获得率达到 68. 3%。近来

通过高通量测序获得海量 EST
序列( expressed sequence Tag) ，

基于 EST 序 列 大 量 开 发 SSＲ
引物标记的方法正越来越引起

人们的关注，然而由于高通量

测序的成本较高，至少为磁珠

富集法的 5 ～ 8 倍，其在研究中

的应用还很有限。因此，作为一种快速，高效而廉价的

微卫星标记分离方法，磁珠富集法在目前研究中得到

广泛应用。此外，本研究用 QIAxcel Advanced 毛细管

电泳代替了传统的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，该系统

采用即用型的预制胶卡夹，能在最短的手工操作时间

内分析 96 个样品，减少了人为操作误差，确保了便捷

的数据分析和记录。
与多个其他类群的研究相比，绣线菊的 4 个居群

的平均等位基因数、平均期望杂合度及平均观测杂合

度都比较高，说明这 16 个位点在两种绣线菊中都具有

较高的多态性，可以用于后续的遗传多样性、物种进化

与亲缘关系等方面的研究［5］。微卫星多态性筛选中发

现，64 个数据系列( 4 个居群 × 16 个位点) 中 26 个显

著偏离 Hardy-Weinberg 平衡。出现这种现象的可能是
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无效等位基因的存在。等位基因在理想群体中的频率

是稳定的，无效等位基因的出现会引起等位基因频率

的改变，从而导致绣线菊的居群在这些位点偏离 Har-
dy-Weinberg 平衡［22］。

表 3 两种绣线菊居群遗传参数统计结果

Table 3 Statistics of genetic parameters in Spiaea alpina and Spiraea mongolica

位点 Locus
每个位点的等位基因数量 A

P1 P2 P3 P4
观察杂合度 HO

P1 P2 P3 P4
期望杂合度 HE

P1 P2 P3 P4
SA1 15 10 06 07 0. 600 0. 570 0. 250 0. 518 0. 810 0. 800 0. 740 0. 630
SA2 03 04 18 25 0. 000 0. 087 1. 000 0. 700 0. 250 0. 126* 0. 833* 0. 940
SA3 14 08 13 10 0. 860 0. 870 0. 650 0. 040 0. 830* 0. 740 0. 900 0. 814
SA4 04 03 14 19 0. 000 0. 000 0. 800 0. 788 0. 318 0. 240 0. 900* 0. 888*
SA5 18 17 04 10 0. 681 0. 570 0. 000 0. 410 0. 950 0. 900 0. 544 0. 666
SA6 13 12 10 10 0. 863 0. 600 0. 650 0. 260 0. 830* 0. 863 0. 824* 0. 814*
SA7 10 07 11 13 0. 681 0. 820 0. 800 0. 741 0. 818 0. 776 0. 850* 0. 810
SA8 09 08 15 22 0. 045 0. 130 0. 850 0. 518 0. 809 0. 420 0. 863 0. 883
SA9 09 10 22 22 0. 409 0. 570 0. 900 0. 700 0. 796 0. 857 0. 912* 0. 841
SA10 13 08 25 30 0. 455 0. 470 1. 000 1. 000 0. 763 0. 590* 0. 968* 0. 963*
SA11 08 11 09 19 0. 600 0. 470 0. 950 1. 000 0. 730 0. 880 0. 765* 0. 888*
SA12 18 13 15 14 0. 410 0. 520 0. 800 0. 666 0. 825 0. 862 0. 810* 0. 800*
SA13 18 16 13 18 0. 860 0. 870 1. 000 1. 000 0. 936 0. 904 0. 866* 0. 880*
SA14 04 04 17 25 0. 000 0. 000 0. 866 1. 000 0. 568* 0. 652 0. 913* 0. 954
SA15 09 08 18 21 0. 230 0. 280 0. 800 0. 630 0. 630 0. 674 0. 950* 0. 910
SA16 03 03 18 20 0. 000 0. 043 0. 700 0. 333 0. 248 0. 270* 0. 900 0. 764
Mean 10. 50 8. 87 14. 25 17. 80 0. 418 0. 430 0. 751 0. 644 0. 694 0. 659 0. 846 0. 840

注: * ，显著偏离 Hardy-Weinberg 平衡。

有研究利用桉树随机基因组序列设计的 SSＲ 引

物，在桉树属不同种间通用性约为 78%［23］，在桃金娘

科不同属间仍具有 30% 以上的通用性［24］。利用玉米

的 SSＲ 引物对棉花进行通用新分析发现，91% 的引物

能够成功扩增［25］。这是由于 EST-SSＲ 来源于编码区，

因此在物种间具有很高的保守型。本研究是利用高山

绣线菊的基因组 DNA 为材料进行 SSＲ 引物的开发，随

机设计的 60 对引物中，21 对引物能在高山绣线菊和蒙

古绣线菊中成功扩增，其中 16 对在两个物种中均呈现

较高的多态性。这说明在两种绣线菊中 SSＲ 引物的通

用性也较高，本研究开发的 16 对 SSＲ 引物在绣线菊属

的遗传学研究中具有较高的价值。在对绣线菊属的其

他物种开展研究工作中，可以从已获得的高山绣线菊

微卫星富集文库中寻找合适的微卫星位点，从而减少

开发成本和提高实验效率。
近来，利用 SSＲ 标记进行的遗传多样性分析多有

报道。通过筛选苜蓿的 16 对多态性丰富的 SSＲ 引物

获得了 190 个多态性位点，分析发现这些 SSＲ 引物能

够较好地检测不同苜蓿材料的遗传多样性［26］。利用

自主开发的 52 对杉木 SSＲ 引物，对国家级杉木种质资

源库保存的遗传材料分析表明 SSＲ 分子标记聚类的结

果可为种质资源的管理及提高育种效率提供重要依

据［27］。因此，本研究开发的 SSＲ 多态性引物将为绣线

菊遗传多样性分析、物种进化与亲缘关系、种质资源利

用、育种群体的建立等奠定基础。
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