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摘要：为了对梨属植物不同类群的分类提供理论参考，并为苹果梨与身不知等的归属问题研究提
供一定参考，采用ＳＳＲ标记对４０份梨种质资源进行分类研究。结果表明，根据４对ＳＳＲ引物对

４０份梨材料的扩增数据，将早七黄、石宝生和鄂梨１号归为砂梨（Ｐ．ｐｙｒｉｆｏｌｉａ）类群，南宫慈、红长
青、鄂梨２号和中华玉梨归为白梨（Ｐ．ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ）类群，川霞、早酥和身不知归在西洋梨（Ｐ．
ｃｏｍｍｕｎｉｓ）类群，苹果梨归在秋子梨（Ｐ．ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉ）类群。
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　　梨属植物全世界约３０多个种，栽培种主要有砂
梨（Ｐ．ｐｙｒｉｆｏｌｉａ）、白梨（Ｐ．ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ）、秋子梨
（Ｐ．ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉ）、新疆梨（Ｐ．ｓｉｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ）和西洋梨
（Ｐ．ｃｏｍｍｕｎｉｓ）等，因为梨种间形态极为类似，且种
间杂交是梨种进化的重要途径，所以梨属植物分类
显得较为困难。虽然梨属植物分类研究工作从形态
学［１］、孢粉学［２－４］、同工酶［５－６］及分子标记［７－１１］等方面
得以广泛开展，但从材料的选择上来说，早七黄、石
宝生、南宫慈、红长青、川霞等珍贵育种材料的分类
尚未见报道。同时，对于苹果梨、身不知等的分类在
学术界仍然存在争议［１２－１８］。ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔ）技术以其特异性强、重复性好和操作简便等优

点，已在梨属植物分类研究中发挥了巨大作用［１９－２６］。
因此，采用ＳＳＲ标记对４０份梨种质资源进行分类研
究，以期为部分珍贵育种资源的分类提供一定依据，并
为解决苹果梨与身不知的归属问题提供一定参考，为
进一步的梨育种研究提供理论基础。

１　材料和方法

１．１　材料
供试梨材料均采自四川农业大学教学科研园区梨

种质资源圃，共有４０份，如表１所示。采集健康正常幼
叶适量，分别标号带回四川农业大学园艺植物生物技术
实验室，清洗干燥后放入－２０℃冰箱内，保存待用。
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表１　供试的梨品种或类型

序号 品种或类型 来源 归属

１ 茄梨 美国 西洋梨

２ 斯塔克红 茄梨的红色芽变品种

３ 康弗仑斯 英国

４ 巴梨 英国

５ 鲜美 巴梨的枝变品种

６ 日面红 比利时

７ 香水 中国东北 秋子梨

８ 安梨 中国北部

９ 金川 中国四川 白梨

１０ 金花 金川实生后代

１１ 崇化 中国四川

１２ 庆宁早 中国四川

１３ 香早 中国四川

１４ 金冠 中国东北

１５ 苹果梨５７ 中国东北

１６ 苹果梨６－５ 中国东北

１７ 二十世纪 日本，偶然实生苗 砂梨

１８ 太白 日本，偶然实生苗

１９ 晚三吉 早生三吉实生后代

２０ 金珠果 中国河南

２１ 苍溪 中国四川

２２ 宝珠 中国云南

２３ 身不知 日本 种间杂种

２４ 早酥 苹果梨×身不知

２５ 鄂梨１号 伏梨×金水酥

２６ 鄂梨２号 中香×（伏梨×启发）

２７ 中华玉梨 大香水×鸭梨

２８ 川农宝珠 中国四川 砂梨

２９ 南宫慈 中国 未知

３０ 红长青 中国

３１ 早七黄 中国

３２ 新雪 今村秋×晚三吉 种内杂种

３３ 川霞 中国 未知

３４ 石宝生 中国

３５ 长寿 旭×君塚早生 种内杂种

３６ 独逸 日本，偶然实生苗 砂梨

３７ 君塚早生 新幸藏×独逸

３８ 藤梨 日本

３９ 日早 中国四川 白梨

４０ 北新 新世纪×北甘 种内杂种

１．２　方法

１．２．１　ＤＮＡ制备　采用ＳＤＳ－氯仿－异戊醇法［２７］提
取梨叶片总ＤＮＡ，根据其纯度及浓度，按ＰＣＲ反应
体系需要稀释至１０ｎｇ／μＬ。

１．２．２　ＳＳＲ分析　选用４对已定位在梨遗传连锁
图谱上的多态性较高的ＳＳＲ引物［２６，２８］，参见表２。

ＰＣＲ扩增反应在美国百乐公司生产的ＰＴＣ－２００基
因扩增仪上进行。ＳＳＲ反应体系为：２０μＬ体系中
含基因组ＤＮＡ　１０ｎｇ，引物１μｍｏｌ／Ｌ，ｄＮＴＰｓ　１００

μｍｏｌ／Ｌ，ＭｇＣｌ２１．５ｍｍｏｌ／Ｌ，１×ＰＣＲ　ｂｕｆｆｅｒ，Ｔａｑ
聚合酶１Ｕ。ＳＳＲ扩增程序为：９４℃预变性４ｍｉｎ；

９４℃变性１ｍｉｎ，５５℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ，

３０个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ；４℃保存。扩增产物用

６％聚丙烯酰胺凝胶电泳，银染检测，数码相机拍照
保存。

表２　ＳＳＲ引物的序列及扩增长度

引物名称 引物序列
等位基因长度／ｂｐ
苹果 梨

ＣＨ０１ｈ０１ Ｆ　ｇａａａｇａｃｔｔｇｃａｇｔｇｇｇａｇｃ　 １１４～１３４　１０５～１３９

Ｒ　ｇｇａｇｔｇｇｇｔｔｔｇａｇａａｇｇｔｔ

ＣＨ０３ｄ０２ Ｆ　ａａａｃｔｔｔｃａｃｔｔｔｃａｃｃｃａｃｇ　 ２０１～２２３　１８８～２４５

Ｒ　ａｃｔａｃａｔｔｔｔｔａｇａｔｔｔｇｔｇｃｇｔｃ

ＣＨ０４ａ１２ Ｆ　ｃａｇｃｃｔｇｃａａｃｔｇｃａｃｔｔａｔ　 １５８～１９６　１５９～２０７

Ｒ　ａｔｃｃａｔｇｇｔｃｃｃａｔａａａｃｃａ

ＣＨ０５ｄ０４ Ｆ　ａｃｔｔｇｔｇａｇｃｃｇｔｇａｇａｇｇｔ　 １２４～２１４　１７２～２１６

Ｒ　ｔｃｃｇａａｇｇｔａｔｇｃｔｔｃｇａｔｔ

１．３　数据分析
电泳图谱采用Ｇｅｌｐｒｏ３２软件分析，扩增出的每

条多态性条带为１个等位基因，有带记为１，无带记
为０。用ＮＴＳＹＳ－ｐｃ　２．１软件对数据进行分析，以

Ｄｉｃｅ相似系数采用非加权类平均法（ＵＰＧＭＡ）进行
聚类分析。

２　结果与分析

２．１　ＳＳＲ多态性检测结果

４对ＳＳＲ引物在４０份梨材料上共扩增出１１５
个等位基因，平均每个ＳＳＲ位点扩增出２８．７５个
等位基因，不同引物扩增的等位基因数差异较大，
从２１个（ＣＨ０１ｈ０１）到３６个（ＣＨ０４ａ１２）不等；对
于每份梨材料，每对引物产生３个或４个等位基
因，有的甚至产生６个或７个等位基因，如表３、
图１所示。

表３　４对ＳＳＲ引物检测梨材料的等位基因数 个　

引物名称 砂梨 白梨 秋子梨 西洋梨 总计

ＣＨ０１ｈ０１　 ８　 ５　 ３　 ５　 ２１

ＣＨ０３ｄ０２　 ７　 ７　 ４　 ８　 ２６

ＣＨ０４ａ１２　 １１　 １０　 ４　 １１　 ３６

ＣＨ０５ｄ０４　 １０　 ８　 ５　 ９　 ３２

总计 ３６　 ３０　 １６　 ３３　 １１５
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Ｍ．Ｍａｒｋｅｒ；１－４０为４０份梨材料的序号

图１　引物ＣＨ０５ｄ０４对４０份梨材料扩增电泳结果

２．２　聚类分析结果
根据４对ＳＳＲ引物对４０份梨属植物种质资源

的扩增数据，以Ｄｉｃｅ相似系数采用 ＵＰＧＭＡ聚类，
得到的梨系统关系树如图２所示。４０份梨属植物
种质资源的相似系数在０．２７～０．９５，根据系统树可
以划分为４个组。
第１组以砂梨类群为主，包括二十世纪、北新、

独逸、藤梨、金珠果、太白、晚三吉、新雪、宝珠、川农
宝珠、鄂梨１号、长寿、君塚早生、早七黄和石宝生，
共１５个品种或类型。没有分类信息的早七黄和石
宝生归在这一类。种间杂种鄂梨１号也归在这
一类。

第２组以白梨类群为主，包括金川、苍溪、南宫
慈、金花、崇化、香早、庆宁早、日早、鄂梨２号、中华
玉梨、红长青，共１１个品种或类型。没有分类信息
的南宫慈和红长青归在这一类。种间杂种鄂梨２号
和中华玉梨也归在这一类。
第３组以秋子梨类群为主，包括苹果梨６－５、苹

果梨５７、香水和安梨４个品种或类型。
第４组以西洋梨类群为主，包括早酥、身不知、

茄梨、斯塔克红、川霞、金冠、鲜美、巴梨、康弗仑斯、
日面红，共１０个品种或类型。没有分类信息的川霞
归在这一类。种间杂种早酥和身不知也归在这一
类。被认为是白梨品种的金冠也归在这一类。

图２　４０份梨材料聚类分析结果

４０１ 河南农业科学 第４２卷　



３　讨论

从形态学上，苹果梨具有砂梨的某些特征，因而
将其归为砂梨系统。后来，吴耕民［１２］和蒲富慎［１３］又
将其归为白梨系统。辛培刚等［６］利用过氧化物同工
酶进行亲缘关系研究，认为苹果梨的杂交后代锦丰与
白梨系统的鸭梨关系密切。曲柏宏等［１４］、杨林先
等［１７］采用孢粉学及ＲＡＰＤ技术也将苹果梨归入白梨
系统。而邹乐敏等［２］对苹果梨的花粉研究表明，苹果
梨花粉形态既不同于白梨也不同于砂梨，故从花粉学
不能对其起源作出定论。Ｔｅｎｇ等［９］用ＲＡＰＤ标记研
究表明，苹果梨等原产朝鲜半岛的品种具有不同于白
梨、砂梨、秋子梨等独特的ＲＡＰＤ谱带，在系统树中形
成独特的类群，建议将苹果梨和其他原产于朝鲜半
岛的与苹果梨相近的品种暂时统称为朝鲜梨。马兵
钢等［１５－１６］的同工酶及ＲＡＰＤ 数据则表明苹果梨与
秋子梨距离最近，本试验研究结果与之一致。关于
苹果梨的分类问题仍需进一步研究。
身不知从形态学上被分类为西洋梨，而曹丽

等［１８］采用ＰＯＤ同工酶标记却将其归为砂梨，本研
究认为身不知更接近于西洋梨系统。早酥是苹果梨
与身不知的杂交种，本试验中其与父本身不知聚为
一类，归为西洋梨，与马兵钢等［１５］研究结果一致。
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