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摘  要：利用 SRAP 分子标记研究了 6 个切花菊品种及其 2 × 4 不完全双列杂交（NCⅡ）的 38 个 F1

代单株的遗传关系。结果表明，17 对 SRAP 引物组合共获得 229 条带，其中多态性条带 127 条，平均每

个引物获得 7.5 个多态性条带，多态性比率为 56.0%，说明切花菊亲本品种及其杂交后代的分子多样性适

中。6 个亲本品种之间的 Nei’s 遗传距离介于 0.11 ~ 0.25 之间，平均为 0.19，说明亲本品种之间的亲缘关

系较近。亲本和杂交后代的遗传相似系数分别介于 0.42 ~ 0.72 和 0.40 ~ 0.85 之间，杂交后代遗传相似系

数的中位数（0.61）高于亲本品种（0.55），说明杂交产生了一些变异株系，但是总的遗传基础有变窄或

同质化趋势。基于遗传相似系数，UPGMA 聚类将亲本和杂交后代划分为两大类，聚类结果与母本和杂交

组合类型相符，说明 SRAP 分子标记可有效用于鉴定菊花不同杂交组合后代。 
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Abstract：Genetic relationship amongst the 6 cultivars of cut chrysanthemum and their 38 F1 hybrids 

derived from a 2 × 4 incomplete diallel cross was unraveled by SRAP markers. The SRAP genotyping 

suggested that of the 229 fragments produced by 17 SRAP primer combinations 127 were polymorphic，

with an average of 7.5 polymorphic fragments per primer combination，thus indicative of a moderate 

molecular diversity present in the entries. The Nei’s genetic distances were estimated between 0.11–0.25 

and averaged at 0.19，denoting a close genetic relationship among the parental cultivars. The SRAP-based 

genetic similarity was calculated at 0.42–0.72 and 0.40–0.85，respectively，for the parental cultivars 
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and the F1 hybrids，and the median of genetic similarity（0.61）for the hybrids were higher than that（0.55）

for parental cultivars. This suggests a narrowing genetic base or homogenization during hybridization in 

chrysanthemum，despite the occurrence of some variant lines. Based on genetic similarity matrix，the 

UPGMA clustering classified the investigated entries into two major groups well congruent with female 

parents and cross combinations，reinforcing the reliability of SRAP markers in distinguishing F1 hybrids 

resulted from different combinations in chrysanthemum. 

Keywords：chrysanthemum；hybrid progeny；incomplete diallel cross；genetic similarity； molecular 

identification；SRAP marker 

 

近年来，转基因等各种分子育种方法在菊花（Chrysanthemum morifolium Ramat.）种质创新中逐

渐扮演重要角色（成丽娜 等，2013；陈发棣 等，2016），但杂交育种依然是目前培育菊花新品种的

最重要途径。一般认为，合理的亲本选择和选配是提高菊花杂交育种效率的重要前提之一。目前，

关于菊花品种遗传多样性和亲缘关系的报道甚多（韩洁 等，2007；缪恒彬 等，2007；李仁伟 等，

2012；张冬菊 等，2014；Zhang et al.，2014），相关研究结果为菊花杂交育种的亲本选配提供了重

要参考依据。然而，随着育种工作的不断深入，菊花品种之间的遗传关系已难以厘清，而且许多研

究的聚类结果与外部表型没有必然关系（Klie et al.，2013；Roein et al.，2013；Li et al.，2016），这

给后续育种工作带来较大困难。作者认为，在长期的杂交育种和人为选择过程中，育成菊花新品种

的遗传基础变窄和同质化可能是造成这一现象的主要原因。然而，迄今鲜见关于菊花亲本品种与其

杂交后代遗传关系的报道。 

目前，菊花上常用的分子标记主要包括 RAPD、ISSR、AFLP、SRAP、SCoT 等（Zhang et al.，

2010；李丕睿 等，2013；Klie et al.，2016；Li et al.，2016）。一般认为，SSR 的共显性有利于分子

多态性分析。目前，关于菊花及其近缘属种 SSR 标记开发和应用方面的研究也有相关报道（Wang et 

al.，2013，2014a，2014b；Zhang et al.，2014；Li et al.，2016），但是 SSR 的共显性难以在高倍和

高度杂合的菊花中真实表现。相比之下，SRAP 标记具有操作简便快速，重复性好，多态性丰富，

成本低等优点，已经广泛并有效用于菊花遗传资源评价（李仁伟 等，2012；张冬菊 等，2014；Li et 

al.，2016）、连锁作图（Zhang et al.，2011a；Wang et al.，2014a，2014b；Peng et al.，2015）和关联

分析（李仁伟 等，2012；Li et al.，2016；Su et al.，2016）等方面研究。 

本试验拟通过聚类分析研究 SRAP 分子标记在菊花不完全双列杂交后代鉴定中的有效性及亲本

品种与杂交后代群体的遗传关系，同时通过遗传相似系数估算探讨杂交对菊花遗传基础的影响。相

关研究结果将进一步丰富菊花杂交育种理论，为提高菊花杂交育种效率提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料   

供试材料包括 6 个菊花亲本品种（图 1）及其 38 个杂交后代。2014 年秋以‘南农紫莓’（ZM）、

‘南农晨霞’（CX）为母本，以‘南农方舟’（FZ）、‘南农洒金’（SJ）、‘南农金灿’（JC）和 QX113

为父本，按照 2 × 4 不完全双列杂交（NCⅡ）设计进行人工辅助授粉杂交，共配制出 8 个杂交组合。

2014 年底收取各组合杂交种子，并于 2015 年春播种，同时扦插亲本。从各组合内任意筛选 4 ~ 6

个杂交后代用于遗传关系分析，具体编号为：A1 ~ A5（ZM × FZ），B1 ~ B4（ZM × SJ），C1 ~ C5
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（ZM × JC），D1 ~ D5（ZM × QX113），E1 ~ E4（CX × FZ），F1 ~ F6（CX × SJ），G1 ~ G5（CX × JC），

H1 ~ H4（CX × QX113）。 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1  6 个菊花亲本品种的花序特征 

Fig. 1  Inflorescence characteristics of the 6 parental cultivars of chrysanthemum  

 

1.2  DNA 提取与 SRAP 分子标记 

在幼苗期取供试材料顶端的新鲜嫩叶，采用改良的 CTAB 法（Porebski et al.，1997）提取基因

组 DNA，并用 1%琼脂糖凝胶电泳和核酸定量仪检测 DNA 的质量和浓度，稀释浓度至 50 ng · µL-1，

–20 ℃ 下保存备用。 

利用 6 个亲本在 12 个正向引物和 9 个反向引物中筛选出 17 对多态性 SRAP 引物组合。各 SRAP

引物（表 1）由上海捷瑞生物工程有限公司合成。SRAP-PCR 扩增体系参照张飞等（2009）的方法

并做适当修改，包括 2 µL 10× 缓冲液，终浓度 0.23 mmol · L-1 dNTPs，2.25 mmol · L-1 mg2+，各 0.1 

mmol · L-1 正、反向引物，1.0 U Taq 酶，100 ng 的 DNA 模板，用 ddH2O 补充至 20 µL。SRAP-PCR

反应程序（Li & Quiros，2001）：94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 1 min，35 ℃复性 1 min，72 ℃延伸

1 min，共 5 个循环；94 ℃变性 1 min，50 ℃复性 1 min，72 ℃延伸 1 min，共 35 个循环；72 ℃延伸 

10 min；10 ℃保存。扩增反应结束后，取 5 µL 扩增产物用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，电极缓

冲液为 1× TBE，电泳结束后进行醋酸固定、银染显色等步骤，并在胶片观察灯上拍照记录。 
 

表 1  本研究中的 SRAP 引物序列 

Table 1  Sequences of the SRAP primers used in this study 

正向引物 
Forward primer 

序列 Sequence 
 反向引物 

Reverse primer 
序列 Sequence 

Me1 5′-TGAGTCCAAACCGGATA-3′  Em2 5′-GACTGCGTACGAAT TTGC-3′ 
Me2 5′-TGAGTCCAAACCGGAGC-3′  Em5 5′-GACTGCGTACGAATT AAC-3′ 
Me5 5′-TGAGTCCAAACCGGAAG-3′  Em6 5′-GACTGCGTACGAATTGCA-3′ 
Me6 5′-TGAGTCCAAACCGGTAG-3′  Em7 5′-GACTGCGTACGAAT TATG-3′ 
Me8 5′-TGAGTCCAAACCGGTGT-3′  Em10 5′-GACTGCGTACGAATTTAG-3′ 
Me9 5′-TGAGTCCAAACCGGTCA-3′  Em11 5′-GACTGCGTACGAATTTCG-3′ 
Me10 5′-TGAGTCCAAACCGGATG-3′  Em14 5′-GACTGCGTACGAATTCAG-3′ 
Me13 5′-TGAGTCCAAACCGGTAA-3′  Em15 5′-GACTGCGTACGAATTCTG-3′ 
Me16 5′-TGAGTCCAAACCGGAGG-3′  Em16 5′-GACTGCGTACGAATTCGG-3′ 
Me21 5′-TGAGTCCTTTCCGGAGT-3′    
Me23 5′-TGAGTCCAAACCGGAAT-3′    
Me24 5′-TGAGTCCAAACCGGATG-3′    
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表 2  17 对多态性 SRAP 引物组合的扩增结果 

Table 2  The amplified results for the 17 polymorphic SRAP 

primer combinations 

引物组合 
Primer  
combination

扩增条带数 
Number of  
bands scored 

多态性条数 
Number of polymorphic 
bands 

多态性比率/% 
Ratio of polymorphic
bands 

Me2Em2 16  5 31.3 
Me16Em2 12  8 66.7 
Me5Em5 12  8 66.7 
Me1Em6 14 10 71.4 
Me1Em7  8  4 50.0 
Me5Em7 15 10 66.7 
Me6Em10 15  7 46.7 
Me13Em11 14  7 50.0 
Me24Em11 19 10 52.6 
Me9Em14 17  7 41.2 
Me23Em14 14  5 35.7 
Me6Em15  8  4 50.0 
Me8Em15 10  4 40.0 
Me16Em15 17 10 58.8 
Me21Em15 15 10 66.7 
Me1Em16 11  9 81.8 
Me10Em10 12  9 75.0 
总计 Total 229 127  
平均 Mean  13.5   7.5 56.0 

1.3  数据统计与分析 

根据 SRAP-PCR 扩增产物的电泳结果，在 100 ~ 500 bp 之间，在某个相同迁移率位置上有 DNA

条带的记为“1”，没有的记为“0”。根据 1、0 矩阵，利用 NTsys2.10e 软件（Rohlf，2005）计算亲

本之间的 Nei’s 遗传距离，以及亲本和杂交后代之间的 SM 遗传相似系数；并根据 SM 遗传相似系数

矩阵进行 UPGMA（Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic averages）聚类。最后利用 SPSS 

v20.0 软件（SPSS，Inc.，Chicago, IL, USA）绘制菊花亲本品种及其杂交后代遗传相似系数箱式图。 

2  结果与分析 

2.1  SRAP 扩增多态性  

用初筛的 17对 SRAP引物组合在 6个菊花

亲本品种及其 38个杂交后代中共扩增得到 229

条带，其中多态性条带 127 条，多态性位点百

分率为 56.0%，平均每对引物扩增出 7.5 条多

态性条带（表 2），说明供试亲本及其杂种在

DNA 水平上存在一定的遗传差异。 

2.2  亲本间遗传距离 

基于 SRAP 分子标记数据，6 个菊花亲本

品种之间的 Nei’s 遗传距离见表 3。 

供试亲本间遗传距离在 0.11（‘南农晨霞’

与‘南农洒金’）~ 0.25（‘南农方舟’与‘南

农金灿’）之间，平均遗传距离为 0.19。说明本

研究中 6 个菊花亲本品种之间的亲缘关系较

近。 

 

表 3  6 个菊花亲本品种的 Nei’s 遗传距离 

Table 3  The Nei’s genetic distance among the 6 parental cultivars of chrysanthemum 

品种  
Cultivar 

南农紫莓 
Nannong Zimei 

南农晨霞 
Nannong Chenxia

南农方舟 
Nannong Fangzhou 

南农洒金 
Nannong Sajin 

南农金灿 
Nannong Jincan 

南农晨霞 Nannong Chenxia  0.18     
南农方舟 Nannong Fangzhou  0.23 0.16    
南农洒金 Nannong Sajin  0.17 0.11 0.17   
南农金灿 Nannong Jincan  0.21 0.21 0.25 0.21  
QX113 0.19 0.20 0.21 0.19 0.18 

 

2.3  菊花亲本品种及其杂交后代的聚类分析 

根据基于 SRAP 分子标记的 SM 遗传相似系数，UPGMA 聚类将 6 个菊花亲本品种及其 38 个杂

交 F1 后代划分为Ⅰ和Ⅱ两大类（图 2）。 

第Ⅰ类为以‘南农紫莓’（ZM）为母本的杂交后代。该类根据父本类型可以明显分为 4 个亚组，

其中，亚组 a 包括‘南农紫莓’及其与‘南农洒金’（SJ）的 4 个杂交后代（B1 ~ B4）；亚组 b、c
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和 d 分别为‘南农紫莓’及其与‘南农金灿’（JC）、‘南农方舟’（FZ）和 QX113 的杂交后代（分

别为 C1 ~ C5、A1 ~ A5、D1 ~ D5）。然而，杂交父本均未聚在第Ⅰ类。 

第Ⅱ类为以‘南农晨霞’（CX）为母本的杂交组合后代。该类根据父本类型也可以明显分为 4

个亚组，亚组 e 包括‘南农晨霞’、‘南农洒金’及其 6 个杂交后代（F1 ~ F6），其中杂种单株 F3 与

父本‘南农洒金’的遗传关系最近；亚组 f 为父本‘南农方舟’及其 4 个杂交后代（E1 ~ E4）；亚组

g 包括 QX113 及其 4 个杂交后代（H1 ~ H4）；亚组 h 为‘南农金灿’及其 5 个杂交后代（G1 ~ G5）。

可见，4 个父本品种均聚到第Ⅱ类。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 2  基于 Dice 相似系数的 6 个菊花亲本品种及其 38 份杂交后代的 UPGMA 聚类 

ZM：南农紫莓；CX：南农晨霞；SJ：南农洒金；FZ：南农方舟；JC：南农金灿。A：ZM × FZ；B：ZM × SJ；C：ZM × JC；D：ZM × QX113；

E：CX × FZ；F：CX × SJ；G：CX × JC；H：CX × QX113。 

Fig. 2  UPGMA dendrogram of the 6 parental chrysanthemum cultivars and their 38 hybrid progenies，based on Dice similarity  
ZM：Nannong Zimei；CX：Nannong Chenxia；SJ：Nannong Sajin；FZ：Nannong Fangzhou；JC：Nannong Jincan. A：ZM × FZ； 

B：ZM × SJ；C：ZM × JC；D：ZM × QX113；E：CX × FZ；F：CX × SJ；G：CX × JC；H：CX × QX113. 

2.4  菊花亲本及其杂交后代的遗传相似系数比较 

图 3 为 6 个菊花亲本品种及其 38 个杂交后代遗传相似性系数的箱式图。由图 3 可知，6 个亲本

品种的遗传相似系数在 0.42 ~ 0.72 之间，38 个杂交后代的遗传相似系数介于 0.40 ~ 0.85 之间。从遗
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传相似系数的中位数来看，杂交后代（0.61）高于亲本品种（0.55）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 3  菊花亲本品种及其杂交后代遗传相似系数的箱式图 

** 表示杂种或全部样本的遗传相似系数均值在 0.01 水平显著高于亲本品种。 

Fig. 3  Box plots of the coefficients of genetic similarity for the parental cultivars and their hybrids of cut chrysanthemum 

** indicates the mean genetic similarity of hybrids or all samples is significantly higher than that of the parental cultivars at P < 0.01. 

3  讨论 

常规杂交育种是菊花最重要育种途径，而科学选配亲本、摸清目标性状的遗传规律将有助于杂

交育种效率的提高（张飞 等，2010）。因此，目前菊花育种工作者将重点投在菊花品种资源评价（韩

洁 等，2007；缪恒彬 等，2007； Klie et al.，2013；Roein et al.，2013；Zhang et al.，2014；张冬

菊 等，2014；Li et al.，2016）及相关性状在 F1 代的遗传规律等方面（张飞 等，2010；Zhang et al.，

2011b；Wang et al.，2014b；Peng et al.，2015；唐海强 等，2015）。本研究中利用 SRAP 分子标记

探讨了切花菊亲本品种及与其不完全双列杂交后代之间的遗传关系，研究结果将有助于进一步在

DNA 水平理解菊花杂交后代的遗传变异，指导菊花杂交育种实践。 

3.1  SRAP 标记的多态性及在菊花杂种鉴定中的应用 

在以往研究中，SRAP 标记在菊花品种资源中表现出较好的多态性。李仁伟等（2012）研究发

现 SRAP 标记在 58 个传统大菊中的多态性位点比率约为 80%；张冬菊等（2014）发现 SRAP 标记

在 59 份切花菊中的多态性位点比率高达 93.2%；最近，Li 等（2016）报道 159 份切花菊 SRAP 多态

性位点比例为 83.7%。本研究中，17 对 SRAP 引物组合在 6 份切花菊亲本品种及 38 个不完全双列

杂交 F1 代的多态性位点比率为 56%，明显低于在品种中的报道。 

杂种鉴定是植物杂交育种工作的重要环节（韩国辉 等，2010；吴静 等，2013）。由于绝大多数

菊花品种自交不亲和，通过严格的人工控制授粉技术创造的杂交后代为真杂种，所以在菊花品种间

杂交育种实践中一般不需进行杂种鉴定，杂种鉴定多用于菊花及其近缘种属的远缘杂交中（李辛雷 

等，2005；赵宏波 等，2008）。现有文献表明，SRAP 分子标记在其他许多作物单个杂交组合后代

的分子鉴定和遗传关系研究中表现出较好的可信度和鉴别力（Riaz et al.，2008；Huang et al.，2014），
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而目前关于不同杂交组合后代的分子鉴定研究还比较少。韩国辉等（2010）利用 SSR 分子标记有效

鉴定了沙田柚两个杂交组合后代的杂种性质及其遗传多样性；Bianco 等（2011）利用 ISSR 分子标

记鉴定了菊苣不同杂交组合后代的杂种性质，但目前尚无 SRAP 标记在不同杂交组合后代分子鉴定

的相关报道。本研究中，SRAP 分子标记可以根据母本及杂交组合类型将 6 个切花菊品种及其 38 个

不完全双列杂交后代明显区分开，说明 SRAP 分子标记可以有效用于菊花不同杂交组合后代的分子

鉴定。 

3.2  菊花杂交亲本对其后代遗传基础的影响 

在杂交育种过程中，一般认为遗传差异较大的亲本之间杂交产生丰富变异的几率也比较大；相

同条件下，菊花的高倍性和高度杂合性会进一步增加杂交后代的遗传变异。前期在菊花遗传研究中

也发现超亲分离个体普遍存在（Zhang et al.，2011b；Wang et al.，2014a；Peng et al.，2015；唐海强 

等，2015）。本研究中，菊花亲本品种及其杂交后代的遗传相似系数分别介于0.42 ~ 0.72和0.40 ~ 0.85，

可以判断杂交后代中也出现一些差异较大的个体，为选育优异育种中间材料提供机会。 

但是，本研究中菊花杂交后代遗传相似系数的中位数显著高于亲本品种，这在一定程度上说明

菊花的遗传基础在杂交过程中进一步变窄，类似研究在黑莓中也有报道（Stafne & Clark，2004）。

这种在长时间且强烈的杂交过程中产生的同质化会逐渐丧失遗传变异度；同时，由于菊花存在近交

衰退现象，遗传相似度较大的品种间杂交产生劣变的几率也逐渐增强，为菊花杂交育种工作带来一

定难度。因此，在今后菊花育种工作中，应多选遗传差异较大的品种进行杂交，最大限度确保杂交

后代延续菊花的遗传多样性，且应避免同一个亲本品种反复用于各种杂交育种实践。 
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