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摘  要：为开发高效实用的 EST-SSRs 标记，从 120 605 条辣椒无冗余 EST 序列中共搜索到 10 179

条至少含有 1 个 SSR 的 EST 序列，占 EST 总数的 8.44%。高频重复类型为一核苷酸、二核苷酸和三核苷

酸，占EST-SSRs总数的91.63%。最常见的基元是A/T，其次是TC/GA和CT/AG。设计合成了20对EST-SSRs

引物并对 25 份辣椒材料进行了 PCR 扩增，结果表明：17 对引物在供试辣椒材料中能扩增出明显的条带，

其中 12 对引物扩增出 42 条多态性条带，平均多态性条带为 3.5 条，引物的多态性信息含量介于 0.21 ~ 0.95

之间。利用 EST-SSRs 标记对供试品种的聚类分析结果与形态学、生物学分类结果基本一致，表明本研究

中开发的 EST-SSRs 标记可用于辣椒种质资源的遗传多样性分析。  
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Distribution Characteristics of EST-SSRs and Their Application on 
Varieties Genetic Diversity Analysis in Pepper 
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Abstract：To develop efficient and practical EST-SSRs markers，10 179 EST sequences each of which 

contained at least one SSR were obtained from 120 605 non-redundant EST in pepper，accounting for 

8.44% in all EST. Mononucleotide，dinucleotide and trinuleotide were the main repeat types with a 

percentage of 91.63% in all EST-SSRs. A/T was the most frequent motif with a frequency of 31.17%，

followed by TC/GA and CT/AG，accounting for 10.0% and 9.97% respectively. Twenty pairs of EST-SSRs 

primers were designed and synthesized and were used to amplify 25 pepper varieties. The results showed 

that 17 pairs of primers could amplify clear bands，and 12 out of 17 pairs could amplify 42 polymorphic 

bands with an average of 3.5 bands per pair of primer. The polymorphic information content of primers 

screened were between 0.21 and 0.95. The clustering results of 25 pepper varieties based on EST-SSRs 

markers were in agreement with morphological and biological classification，it is indicated that EST-SSRs 
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markers developed in the study could be used for germplasm resources genetic diversity analysis in pepper. 

Key words：pepper；EST-SSR；molecular marker；genetic diversity  

 

众所周知，分子标记技术已广泛应用于植物遗传图谱构建、遗传多样性分析、纯度鉴定和分子

标记辅助选择等方面。常用的分子标记主要有 AFLP、SSRs、CAPS、STS 和 SNP 等，其中 SSRs（Simple 

sequence repeats）因其数量丰富、多态性高、重复性好和共显性等特点备受亲睐（罗冉 等，2010）。

但 SSRs 标记的开发通常需要构建文库、筛选和测序等工作，成本高，工作量大。随着 cDNA 测序

工作的大规模开展，以及生物信息学的发展，在网络公共数据库中积累了庞大的 EST（expressed 

sequence tags）数据，这些 EST 为 SSRs 标记的开发提供了一条经济便捷的途径。EST-SSRs 标记开

发成本低，呈共显性，稳定性高，通用性好，可以提供基因标记（Varshney et al.，2005；姜春芽 等，

2009）。目前，关于 EST-SSRs 的研究在小麦（Kamel et a1.，2008）、红花（Naresh et a1.，2009）、

大麦（Khaled et a1.，2010）、芦笋（Marco et a1.，2008）、核桃（齐建勋 等，2011）、杏（上官

凌飞 等，2011）和萝卜（崔娜 等，2012）等作物上早有报道，并广泛应用于遗传连锁图谱构建、

基因发掘、比较基因组研究和基因表达差异研究等方面。 

目前，许多标记类型已广泛应用于辣椒（Capsicum annuum L.）的相关研究，但关于 EST-SSRs

标记的研究却并不多见。李晶晶等（2008）对 4 000 条辣椒 EST 进行了 SSRs 分析，同时对辣椒不

育系和保持系进行了分析，但未对一核苷酸重复类型进行分析。张宇等（2010）对 19 173 条辣椒

EST 进行了 SSRs 分析，并在 6 份辣椒材料上进行了多态性试验，但也未对一核苷酸重复类型进行

分析。截止 2012 年 3 月，在 NCBI 上公布的辣椒 EST 数据多达 12 万余条，因此，本研究中拟从 12

万余条 EST 序列中搜寻一至六核苷酸 SSRs，分析 EST-SSRs 的分布特征，并利用 EST-SSRs 标记对

25 份辣椒材料进行遗传多样性研究，评价 EST-SSRs 标记的多态性，旨在开发辣椒 EST-SSRs 标记，

为辣椒种质资源评价、分子标记辅助选择、遗传图谱构建和 QTL（quantitative trait locus）定位等研

究提供高效的分子标记。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 

25 份辣椒材料（均由甘肃省农业科学院蔬菜研究所辣椒课题组保存），属于 Capsicum annuum L.

中的不同变种（表 1），2012 年 1 月播种于穴盘中，置于人工气候箱培养，待四叶至六叶一心时摘取

幼嫩叶片 0.2 g 用于基因组 DNA 的提取。 

1.2  辣椒 EST 序列的获得及 EST-SSRs 的发掘 

从GenBank中以FASTA格式下载辣椒EST序列，用CD-HIT（http：//www.bioinformatics.org/cd-hit/）

在线软件去冗余，SSR Server（http：//www. rosaceae. org/cgi-bin/gdr/gdr_ssr）在线搜索 SSRs。搜索

条件为：一、二、三核苷酸重复类型的最小重复数分别为 20、6 和 5，四、五、六核苷酸重复类型

的最小重复数均为 4。 

1.3  EST-SSRs 引物的设计与合成 

利用 Primer 3 软件在线设计 SSRs 引物，引物长度 20 ~ 25 bp，最佳 22 bp；Tm值为 50 ~ 60 ℃；

正、反向引物退火温度之差 ≤ 5 ℃；GC 含量 40% ~ 60%，最佳 50%。按引物设计顺序选取 14 个

二核苷酸、1 个三核苷酸和 5 个六核苷酸 SSRs 引物用于合成，由天根生化科技（北京）公司合成。 
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表 1  供试辣椒（Capsicum annuum L.）材料 

Table 1  Pepper（Capsicum annuum L.）accessions used for this study 

编号 Code 类型 Ecotype 变种名 Name of varietas 来源 Source 

1 甜椒 Sweet pepper 柿子椒 var. grossum Sendt. 北京 Beijing 

2 甜椒 Sweet pepper 柿子椒 var. grossum Sendt. 北京 Beijing 

3 樱桃椒 Cherry pepper 樱桃椒 var. cerasiforme 日本 Japan 

4 朝天椒 Podpepper 朝天椒 var. fasciculatum Irish 湖南 Hunan 

5 朝天椒 Podpepper 朝天椒 var. fasciculatum Irish 湖南 Hunan 

6 小羊角椒 Small hot pepper 小刀形椒 var. chordule Haz. 宁夏 Ningxia 

7 甜椒 Sweet pepper 柿子椒 var. grossum Sendt. 上海 Shanghai 

8 观赏椒 Ornamental pepper 观赏椒 var. ornamentele Haz. 湖南 Hunan 

9 观赏椒 Ornamental pepper 观赏椒 var. ornamentele Haz. 湖南 Hunan 

10 观赏椒 Ornamental pepper 观赏椒 var. ornamentele Haz. 湖南 Hunan 

11 小羊角椒 Small hot pepper 小刀形椒 var. chordule Haz. 新疆 Xinjiang 

12 羊角椒（皮皱） Hornlike pepper（rugate skin） 长椒 var. longum Sendt. 甘肃 Gansu 

13 圆锥椒 Conical pepper 圆锥椒 var. conoides Irish 四川 Sichuan 

14 羊角椒（皮皱） Hornlike pepper（rugate skin） 长椒 var. longum Sendt. 甘肃 Gansu 

15 羊角椒（皮皱） Hornlike pepper（rugate skin） 长椒 var. longum Sendt. 甘肃 Gansu 

16 羊角椒（皮光） Hornlike pepper（smooth skin） 长椒 var. longum Sendt. 内蒙古 Inner Mongolia 

17 牛角椒 Hornlike pepper 长椒 var. longum Sendt. 北京 Beijing 

18 柿子椒 Bell pepper 柿子椒 var. grossum Sendt. 湖南 Hunan 

19 朝天椒 Podpepper 朝天椒 var. fasciculatum Irish 江苏 Jiangsu 

20 线椒 Threadlike pepper 长椒 var. longum Sendt. 甘肃 Gansu 

21 线椒 Threadlike pepper 长椒 var. longum Sendt. 陕西 Shaanxi 

22 线椒 Threadlike pepper 长椒 var. longum Sendt. 陕西 Shaanxi 

23 羊角椒（皮光） Hornlike pepper（smooth skin） 长椒 var. longum Sendt. 安徽 Anhui 

24 羊角椒（皮光） Hornlike pepper（smooth skin） 长椒 var. longum Sendt. 安徽 Anhui 

25 羊角椒（皮光） Hornlike pepper（smooth skin） 长椒 var. longum Sendt. 安徽 Anhui 

 

1.4  DNA 提取、PCR 扩增与电泳检测 

采用天根生化科技（北京）有限公司植物基因组 DNA 提取试剂盒提取各材料基因组 DNA。 

PCR 反应体系 20 µL，包括 10× Buffer 2.0 µL，2.5 mmol · L-1 dNTP 1.0 µL，10 µmol · L-1 上、下

游引物各 1.0 µL，5 U · µL -1 Taq 酶 0.3 µL，DNA 0.8 µL，ddH2O 补至 20 µL。 

PCR 反应在 BIORAD 公司生产的 MyCyclerTM thermal cycler PCR 仪上进行。具体反应程序为：

94 ℃预变性 4 min；94 ℃变性 1 min，50 ~ 60 ℃退火 40 s，72 ℃延伸 1 min，30 个循环；最后 72 ℃

延伸 7 min，4 ℃保存。 

PCR 扩增产物采用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，在北京六一厂 DYCZ-24A 型电泳槽中

进行，200 V 电泳 2.5 h。电泳结束后银染显色，参考张志峰等（2005）的方法，银染后在观片箱上

观测电泳结果，并照相记录。 

1.5  EST-SSRs 的多态性信息含量 

多态性信息含量（Polymorphic Information Content，PIC）是度量多态性标记检测能力的一个工

具。PIC = 1–∑Pi
2。其中 i = 1 ~ k，k 是一个 EST-SSR 所检测到的等位基因的数量，Pi 是第 i 个等

位基因的频率。 

1.6  聚类分析 

将电泳图上清晰可重复出现的条带记为“1”，同一位置上没有出现条带的相应位置记为“0”，

从而生成有“1”和“0”组成的原始矩阵，用 NTSYSpc2.10e 软件进行数据分析，UPGMA 法对 25

份辣椒材料进行聚类分析。 
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2  结果与分析 

2.1  辣椒 EST-SSRs 出现的频率及比例 

从 GenBank 中以 FASTA 格式下载的辣椒 EST 序列经 CD-HIT 在线软件处理后共得到 120 605

条无冗余 EST 序列，利用 SSR Server 在线搜索软件共搜索到 11 461 条 SSRs 序列，分别位于 10 179

条 EST 序列中，占 EST 总数的 8.44%，表明辣椒 EST 中 SSRs 含量较为丰富。 

辣椒 EST-SSRs 中出现最多的重复类型为一核苷酸、二核苷酸和三核苷酸，三者共占 EST-SSRs

总数的 91.63%，其中一核苷酸占 32.67%，二核苷酸占 30.96%，三核苷酸占 28.01%。而其余 3 种重

复类型所占的比例很小，仅为 8.37%，其中以四核苷酸所占的比例最多，占 4.26%，其次是六核苷

酸和五核苷酸，分别为 2.91%和 1.20%。 

2.2  辣椒 EST-SSRs 中的基元种类及比例 

在辣椒 EST-SSRs 中，共观察到 192 种基元种类，一核苷酸至六核苷酸重复类型的基元种类分

别为 2、6、30、62、37 和 63，总体上随核苷酸数的增大而增多，但五核苷酸例外（图 1）。 

 

 
 

图 1  辣椒 EST-SSRs 各重复类型包含的基元种类 

Fig. 1  Kinds of motif in every repeat type of EST-SSRs in pepper 

 

从出现比例（表 2）来看，出现最多的基元是 A/T（3 572 个，占 31.17%），其次分别为 TC/GA

（1 146 个，占 10.0%）和 CT/AG（1 143 个，占 9.97%）。 

一核苷酸中，A/T（3 572 个，占 31.17%）占绝对优势，而 G/C（172 个，占 1.50%）很少。 

二核苷酸中，TC/GA（1 146 个，占 10.0%）和 CT/AG（1 143 个，占 9.97%）所占比例最高，

其次为 AT（530 个，占 4.62%）。 

三核苷酸中，30 种基元的比例相对比较均匀，且呈逐渐变化的趋势，比例最高的为 TCT/AGA

（278 个，占 2.43%）、TTC/GAA（265 个，占 2.31%）、TTG/CAA（241 个，占 2.10%）和 AAG/CTT

（239 个，占 2.09%），其次为 TGA/TCA（181 个，占 1.58%）、CTG/CAG（176 个，占 1.54%）、TGG/CCA

（167 个，占 1.46%）和 TAT/ATA（150 个，占 1.31%）。 

四核苷酸中，比例最多的为 ATTA/TAAT（119 个，占 1.04%），其次为 AATT（41 个，占 0.36%）、

TCCT/AGGA（39 个，占 0.34%）和 TAAA/TTTA（36 个，占 0.31%）。 

五核苷酸中，比例最多的是 TATAT/ATATA（53 个，占 0.46%）。 

六核苷酸中，比例最多的是 CTGCTC（107 个，占 0.93%），其它各类基元均在 0.2%以下。 
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表 2  辣椒 EST-SSRs 中主要基元及比例 

Table 2  The major motif and their percentages of EST-SSRs in pepper 

重复类型 

Repeat type 

重复基元 

Motifs 

数量 

Number 

比例/% 

Percentage 

A/T 3572 31.17 一核苷酸 Mononucleotide 

G/C 172 1.50 

TC/GA 1146 10.00 

CT/AG 1143 9.97 

AT 530 4.62 

TA 331 2.89 

CA/TG 254 2.22 

二核苷酸 Dinucleotide 

AC/GT 143 1.25 

TCT/AGA 278 2.43 

TTC/GAA 265 2.31 

TTG/CAA 241 2.10 

AAG/CTT 239 2.09 

TGA/TCA 181 1.58 

CTG/CAG 176 1.54 

TGG/CCA 167 1.46 

TAT/ATA 150 1.31 

AAT/ATT 144 1.26 

CCT/AGG 143 1.25 

GAG/CTC 120 1.05 

ACA/TGT 118 1.03 

GTG/CAC 116 1.01 

TTA/TAA 112 0.98 

TGC/GCA 98 0.86 

AGC/GCT 96 0.84 

ATG/CAT 90 0.79 

GTT/AAC 87 0.76 

GGT/ACC 72 0.63 

GAT/ATC 66 0.58 

CCG/CGG 54 0.47 

GCC/GGC 49 0.43 

TCC/GGA 45 0.39 

三核苷酸 Trinucleotide 

ACT/AGT 41 0.36 

ATTA/TAAT 119 1.04 

AATT 41 0.36 

TCCT/AGGA 39 0.34 

四核苷酸 Tetranucleotide 

TAAA/TTTA 36 0.31 

五核苷酸 Pentanucleotide TATAT/ATATA 53 0.46 

六核苷酸 Hexanucleotide CTGCTC 107 0.93 

注：比例小于 0.30%的基元未列出。 

Note：The motifs with percentage less than 0.30% was not listed here. 

 

2.3  辣椒 EST-SSRs 中各重复类型不同重复次数的出现频率 

由表 3 可以看出，辣椒 EST-SSRs 中各重复类型不同重复次数的出现频率相差很大，但总体上

随着重复次数的增多，其出现频率逐渐降低。 

在一核苷酸中，出现频率最高的重复次数为 20，其次为 21、22 和 23；二核苷酸中，出现频率

最高的重复次数为 6，其次为 7、8 和 9；三核苷酸中，出现频率最高的重复次数为 5，其次为 6、7

和 8；四核苷酸中，出现频率最高的重复次数为 4，其次为 5、6 和 7；五、六核苷酸中，不同重复

次数出现频率的趋势基本相同，最多的重复次数为 4，其次为 5 和 6。 
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表 3  辣椒 EST-SSRs 中各重复类型中不同重复次数的出现次数 

Table 3  The frequency of different repeat times in every repeat types of EST-SSRs in pepper 

重复次数 
Repeat times 

一核苷酸 
Mononucleotide 

二核苷酸 
Dinucleotide 

三核苷酸 
Trinucleotide 

四核苷酸  
Tetranucleotide 

五核苷酸  
Pentanucleotide 

六核苷酸  
Hexanucleotide 

4    365 123 299 
5   2096 81 10 77 
6  1388 608 29 4 24 
7  491 259 9 0 0 
8  239 99 3 0 0 
9  195 53  0 2 
10  185 35  1 0 
11  75 7   1 
12  44 10    
13  47 35    
20 555      
21 406      
22 311      
23 254      
24 214      
25 154      
26 125      
27 125      
28 94      
29 89      

 

2.4  辣椒 EST-SSRs 标记的多态性及对品种的遗传多样性分析 

20 条辣椒 EST-SSRs 在 25 份辣椒材料上的扩增结果表明，17 条引物能扩增出明显的条带，引

物的有效扩增率达 85.0%，其中有 12 对引物扩增出多态性条带，占有效扩增引物的 70.6%。图 2 和

图 3 分别为引物 ES6 和 ES11 在 25 份辣椒材料中扩增的电泳图。 

 

 

图 2  引物 ES6 在 25 份辣椒材料上的 PCR 扩增图 

Fig. 2  PCR amplification profile in 25 varieties by primer ES6 in pepper 

 

 

 
 

图 3  引物 ES11 在 25 份辣椒材料上的 PCR 扩增图 

Fig. 3  PCR amplification profile in 25 varieties by primer ES11 in pepper 
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12 对引物中，仅 ES5、ES8 和 ES19 扩增出预期大小片段，另有 3 对引物只扩增出大于预期长

度的 DNA 片段，4 对引物只扩增出小于预期长度的 DNA 片段，2 对引物既扩增出大于预期长度的

DNA 片段，也扩增出小于预期长度的 DNA 片段。 

12 对引物共扩增出 42 条多态性条带，平均每对引物扩增出 3.5 条多态性条带，其中有 3 对引物

各扩增出 1 条多态性条带，2 对引物各扩增出 2 条多态性条带，4 对引物各扩增出 3 条多态性条带，

1 对引物各扩增出 4 条多态性条带，1 对引物各扩增出 6 条多态性条带，而引物 ES19 扩增出 13 条

多态性条带。多态性信息含量最小的引物是 ES20，最大的是 ES19，分别为 0.21 和 0.95，平均为 0.65，

大部分引物的多态性信息含量介于 0.59 到 0.90 之间，表明辣椒 EST-SSRs 的多态性信息含量较为丰

富（表 4）。 
 

表 4  辣椒 EST-SSRs 引物信息表 

Table 4  Information of EST-SSRs primers in pepper 

引物 

编号 

Primer No. 

引物序列（5′→3′） 

Primer sequence 

重复单元 

Repeat motif 
Tm/℃ 

预期产物 

大小/bp 

Excepted 

product size 

多态性条带数 

Number of 

polymor-phic 

bands 

多态性信 

息含量 

PIC 

ES4 F：GCACGAGAGAGAGAGAGAGAGAG

R：TGTGGGTATGTTTTTGAAGCAC 

(AG)38 51.0 205 2 0.57 

ES5 F：GCCCATTGTTCTGATCTCAAT 

R：GCCACATGTCCTTACCTTGTTT 

(AT)22 58.0 126 6 0.90 

ES6 F：CCCCAAAGTCTAGATCTGCATC 

R：AGACCTCGACCTTGACATTGAT 

(CCAGGT)9 56.0 122 4 0.81 

ES7 F：ACCAACACCCAAGATCAACTCT 

R：ACAGGTGAAAATCCCTCAAGAA 

(CT)16 57.0 230 3 0.71 

ES8 F：TTTTGTGGGTTCTCCTCTTCAT 

R：TGCTAAAGAACAACCAAAACGG 

(TC)18 52.7 296 3 0.86 

ES11 F：GTGGGAAAGGAGAGTGATGAAG 

R：CCCCTAACTGACGTAGCAAAAA 

(ATA)18 56.0 215 3 0.73 

ES12 F：TATTCCGCACGGAGAAAGTT 

R：AAGCTTCTTGGAGAGTGTGGTC 

(AC)16 52.0 278 1 0.32 

ES13 F：GGGCCATAGAGAGAGAGAGAGA 

R：CCCAATATTTGGGAAACTAGC 

(GA)18 56.0 104 1 0.24 

ES14 F：CCAAAAATCCCTTCTTCTCCTT 

R：TTCTGTCTCTGTCTCTCTCTGTCTC

(GA)43 51.0 157 3 0.79 

ES17 F：CTCCTTCACCACAAATTCAACA 

R：CACTGGCCATTACTTCTCCTTC 

(TGAATG)6 55.2 258 2 0.60 

ES19 F：CACGAGGGAGAGAGAGAGAGAT 

R：TCGTAGCTGCAATACTCGAAAA 

(AG)21 58.5 128 13 0.95 

ES20 F：TCATGTAGCTGATGATGAAGGG 

R：AGCAAACCACGAGGTTACAGAT 

(CTGCTG)6 56.0 228 1 0.21 

 

 

利用 NTSYSpc2.10e 软件对 25 份辣椒材料进行聚类分析，在 0.60 处将 1 份樱桃椒和 2 份朝天

椒聚为Ⅰ类，其余的聚为Ⅱ类。Ⅰ类约在 0.70 处将 1 份樱桃椒和 2 份朝天椒区分出来。Ⅱ类约在 0.68

处将甜椒、观赏椒和柿子椒聚为一组，其余小羊角类、羊角类和牛角类辣椒聚为另一组，其中小羊

角类辣椒与羊角类和牛角类辣椒又在 0.72 处区分出来，甜椒和观赏椒又在 0.80 处区分出来。聚类

分析结果基本与形态学和生物学分类一致，表明本研究所开发的 EST-SSRs 标记可用于辣椒种质资

源的遗传多样性分析（图 4）。 
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图 4  12 对 EST-SSRs 引物对 25 份辣椒材料的聚类图 

Fig. 4  Dendrogram of 25 varieties based on 12 EST-SSRs markers in pepper 

3  讨论 

EST-SSRs 在许多方面优于 SSRs，然而由于 EST 序列相对保守，因而 EST-SSRs 标记的多态性

相对偏低，但因 EST 数巨大，SSRs 的发生频率较高，在一定程度上可以弥补其多态性偏低的不足

（胡建斌和李建吾，2009）。本试验中从 120 605 条辣椒无冗余 EST 序列中共搜索到 10 179 条至少

含有一个 SSR 的 EST 序列，占 EST 总数的 8.44%，略高于刘峰等（2012）对辣椒 EST-SSR 的搜索

结果（7.83），低于 Yi 等（2006）筛选辣椒 EST 数据库获得的 10.7%的 EST-SSRs，这可能是由于搜

索标准（基序长度、重复次数等）和数据库大小的不同而造成的。 

在辣椒一核苷酸 EST-SSRs 中，几乎绝大部分基元为 A/T，这与刘峰等（2012）的结果一致。

在其它所有重复类型中，出现频率最高的基元是 TC/GA 和 CT/AG，且两者出现的几率基本相同（约

10.0%），这与李晶晶等（2008）等的研究结果一致，且与在猕猴桃（Fraser et al.，2004）、珍珠粟

（Selthilvel et al.，2008）、蝴蝶兰（张水明 等，2012）和毛竹（张智俊 等，2011）上的结果基本一

致，而且还与 Kumpatla 和 Mukhopadhyay（2005）在双子叶植物上发现的 EST-SSRs 的分布特征完

全一致，说明 EST-SSRs 在其发生和进化过程中的高度保守性。TC/GA 在 mRNA 水平上可以代表遗

传密码子 GAG、AGA、UCU 和 CUC，并分别可以翻译成氨基酸 Arg、Glu、Ala 和 Leu，而 Ala 和

Leu 在蛋白质多肽中的含量很高，这可能是 TC/GA 在 EST 中高频出现的原因之一（Kantety et al.，

2002）。但刘峰等（2012）研究认为辣椒 EST-SSRs 中，除一核苷酸基元 A/T 外，其余基元以 AAC/GTT

（27.8%）和 AAG/CTT（21.5%）为主，这仍然与搜索软件、搜索标准（基序长度、重复次数等）

和数据库大小不同有关。 

本试验中有 3 对 EST-SSRs 引物未扩增出任何条带，其原因可能是引物恰好跨过了 mRNA 的剪

接位点而导致引物失效，或者是由于相应的基因组 DNA 序列中存在较大的内含子而无法扩增

（Vendramin et al.，2007）。在 12 对多态性 EST-SSRs 引物中，仅有 3 对扩增出预期长度的 DNA 片
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段，其余引物扩增出大于或小于预期长度的 DNA 片段，这首先可能是由于引物的特异性不强，扩

增出其它与引物同源的序列；另外扩增出大于预期长度的 DNA 片段是由于引物对之间可能存在内

含子，从而扩增出了包含外显子和内含子的 DNA 序列（Vendramin et al.，2007）。 

多态性信息含量（PIC）综合考虑了等位基因的数量和频率，能有效地度量 DNA 标记检测的信

息度，已被广泛地应用于分子标记多态性检测能力的评价。不论从等位基因的数量还是 PIC 值的大

小来说，基因组 SSRs 标记的多态性总体上要高于 EST-SSRs 标记（Blair et al.，2006）。本研究中利

用 12 对引物共扩增出 42 条多态性条带，平均每对引物扩增出 3.5 条多态性条带，并检测到辣椒

EST-SSRs 的 PIC 值平均为 0.65，高于黄瓜（0.446）（Kong et al.，2006a）和甜瓜（0.433）（Kong et 

al.，2006b），这可能是由于材料间的差异和不同作物 EST-SSRs 突变频率的差异所致。此外，这些

引物对 25 份辣椒的聚类结果与形态学、生物学分类基本一致，表明本研究所开发的 EST-SSRs 标记

在辣椒种质资源的遗传多样性研究中是可以利用的。 
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