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摘要院采用 SSR分子标记技术对来自 12个组合的 62份稳定彩色棉新品系进行分子变异分析遥 结果表明袁从
242对 SSR中筛选出的 29对多态性引物在供试材料中共扩增出 198个标记遥 其中袁多态性标记 115个袁占总
标记数的 58.1%袁这些引物能较好地揭示彩色棉的变异位点遥 MGHES-6引物扩增的多态性标记最多袁其次为
BNL2960尧CM43和 MGHES-66遥 29对 SSR引物的 PIC值变化在 0.493~0.938之间袁平均 0.790袁说明彩色棉
SSR等位基因丰富度较高遥 基于 SSR数据的聚类分析袁可将 62份新品系分为两大类袁一类是由彩色棉种质资
源经系统选育获得的材料袁另一类是通过杂交选育获得的材料遥
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In the study, SSR molecular marker was used to assess the molecular variation of 62 new lines of colored cottons from

12 combinations. The results showed that 29 of 242 pairs of SSR primers could generate polymorphic markers among the tested

colored cotton lines. The total number of markers was 195, and the polymorphic markers were 115, accounted for 58.1% .

MGHES-6 primer had the most polymorphic markers, followed by BNL2960, CM43 and MGHES-66. These primers could

detect the variable SSR sites of the tested cottons very well. The PIC values for SSR primers varied from 0.493~0.938, averaged

0.790. The higher PIC values showed the abundant SSR alleles from the colored cottons. According to the SSR markers, 62

colored cottons were divided into two groups based on UPGMA method. One group included all the lines bred by pedigree

selection, the other included the lines bred from hybridization method. The above results laid a foundation for breeding and

germplasm utilization of colored cotton.

colored cotton; SSR; molecular variation

彩色棉是一种棉纤维自身具有天然色素的

棉花遥 彩色棉作为纺织工业的原材料袁无需漂染
上色袁既节约能源又保护环境[1-2]遥 由于彩色棉市
场潜力巨大袁世界主要产棉国都在开展彩色棉研
究遥 目前袁彩色棉只有棕色纤维和绿色纤维两种袁
其它颜色的彩色棉还处于研发阶段遥 因此袁需要
加强种质资源的交流袁 以充分利用优势资源袁提
高育种水平遥 我国彩色棉育种虽然起步较晚袁但
发展较快遥 通过系统选育尧杂交育种尧南繁加代及
生物技术等手段袁已使彩色棉新品系的纤维品质

及产量等指标有了很大的提高遥 随着分子标记技
术的发展袁 该技术已被用于作物种质资源研究袁
掌握种质资源更多的遗传信息袁就为种质资源的
合理利用提供了一种重要手段遥 在棉花上袁利用
分子标记技术评价白色棉种质资源分子变异的

报道已有很多袁取得了一些重要进展 [3-4]袁但对
彩色棉资源开展研究的甚少[5-7]遥 郭江勇等利用
RAPD技术分析了 2个彩色棉品种和 71份彩色
棉品系或原始材料的遗传多样性遥 结果表明袁品
种间的遗传关系与品种自身的系谱有关袁大多数
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品种的遗传基础比较狭窄[5]曰张美冬等对我国 12
个来源不同的彩色棉资源及 1个当地白色棉品
种进行了 RAPD多态性分析袁发现不同彩色棉品
种间具有较大的遗传差异[7]遥 河北农业大学棉花
遗传育种研究室历经多年袁将彩色棉基因导入到
具有不同遗传背景的白色棉花品种中袁创造了具
有不同特色的 62份彩色棉新品系遥 本研究拟采
用 SSR标记技术对创新的 62份彩色棉新品系进
行分子变异研究袁以期为彩色棉育种和资源利用
提供理论依据遥

材料和方法

供试材料

供试材料是 62份稳定的彩色棉资源遥 这些
资源是以 19份国内外彩色和白色棉花为亲本配
制杂交组合袁经过 6代田间选择获得袁包括 34份
棕色品系和 28份绿色品系遥 62份彩色棉品系名
称尧所属杂交组合和纤维颜色见表 1遥 其中袁组合
0是从中国农业科学院棉花研究所征集的彩色棉
资源经系统选育获得袁1-11组合为针对彩色棉资

源存在的缺陷组配的杂交组合袁其亲本为国内外
优势材料遥
棉花基因组 DNA提取与 PCR扩增
棉花基因组 DNA提取按照张桂寅等[8]所述

方法进行遥 PCR反应体系为 10 滋L袁包括 40 ng模
板 DNA袁2.5 mmol窑L-1 dNTP 0.8 滋L袁0.16 U Taq
DNA聚合酶袁1.0 滋L 10× Buffer (含 20 mmol窑L-1

Mg2+)袁10 ng窑滋L-1正向和反向引物各 0.35 滋L遥 扩
增程序为院95℃预变性 3 min袁 然后 94℃变性 45
s袁55℃ 渊根据不同引物选取不同退火温度冤 退火
45 s袁72℃延伸 1 min袁共 35个循环袁最后 72℃延
伸 10 min袁10℃保温遥 扩增产物与 5 滋L Loading
buffer混合袁95℃变性 10 min袁立即转移至冰浴冷
却袁用于电泳遥 在浓度为 6%的变性聚丙烯酰胺凝
胶上 40 W恒功率电泳 3 h袁 用银染法检测 PCR
扩增产物[9]遥
结果统计和数据分析方法

对电泳结果采用野0-1冶系统记录条带位置袁有
带记为野1冶袁无带记为野0冶遥 SSR的多态性信息含
量 根据公式 =1-∑ 2得出袁 为引物 的

表 1 彩色棉品系名称尧纤维颜色及所属组合
Table 1 Names, combinations and fiber colors of the tested cotton lines

品系名称 组合号 纤维颜色 品种名称 组合号 纤维颜色 品种名称 组合号 纤维颜色

AUCC1 1 棕色 AUCC41 6 棕色 AUCC95 9 绿色

AUCC2 1 棕色 AUCC44 6 棕色 AUCC98 9 绿色

AUCC3 2 棕色 AUCC47 6 棕色 AUCC99 9 绿色

AUCC9 3 棕色 AUCC51 6 棕色 AUCC102 9 绿色

AUCC11 3 棕色 AUCC52 6 棕色 AUCC103 9 绿色

AUCC12 3 棕色 AUCC56 0 绿色 AUCC104 10 棕色

AUCC13 3 棕色 AUCC58 0 绿色 AUCC105 10 棕色

AUCC14 3 棕色 AUCC61 0 绿色 AUCC106 10 棕色

AUCC15 3 棕色 AUCC63 0 绿色 AUCC107 10 棕色

AUCC16 3 棕色 AUCC64 0 绿色 AUCC109 11 绿色

AUCC19 3 棕色 AUCC65 0 绿色 AUCC113 11 绿色

AUCC22 3 棕色 AUCC71 0 绿色 AUCC118 11 绿色

AUCC23 3 棕色 AUCC72 0 绿色 AUCC134 11 绿色

AUCC27 4 棕色 AUCC73 0 绿色 AUCC135 11 绿色

AUCC29 4 棕色 AUCC74 0 绿色 AUCC136 11 绿色

AUCC31 5 棕色 AUCC77 0 绿色 AUCC138 11 绿色

AUCC32 5 棕色 AUCC78 7 棕色 AUCC142 11 绿色

AUCC33 5 棕色 AUCC87 7 棕色 AUCC143 11 绿色

AUCC34 5 棕色 AUCC89 7 棕色 AUCC145 11 绿色

AUCC38 5 棕色 AUCC93 8 棕色 AUCC151 11 绿色

AUCC39 5 棕色 AUCC94 9 绿色
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第 个等位基因的频率遥 利用 NTSYSpc 2.11a软
件计算 Dice(= Nei and Li)系数袁采用 UPGMA法
进行聚类分析遥

结果与分析

多态性 SSR引物筛选与扩增结果分析
利用 6个不同来源的彩色棉材料 AUCC1尧

AUCC59尧AUCC61尧AUCC94尧AUCC107尧AUCC145
对 242对 SSR引物进行筛选袁从中筛选出多态性
引物 29对袁 用于分析 62份彩色棉材料的分子
变异遥

29 对多态性 SSR引物在 62 份彩棉材料中
共扩增出 198个标记袁 其中多态性标记 115个袁
占总标记数的 58.1%渊表 2冤遥11对 BNL引物共扩
增出 86 个标记袁 其中多态性标记 45 个曰10 对
MGHES引物扩增出 62个标记袁 多态性标记 36
个曰2对 CSHES引物扩增出 17个标记袁多态性标
记 8个曰4对 TMHB引物扩增出 19个标记袁其中
15个为多态性标记曰1对 TMHC引物和 1对 CM

引物分别扩增出 5个和 9个标记袁多态性标记分
别为 2 个和 9 个遥 分析不同引物的扩增结果袁
MGHES-6 扩增的多态性标记最多 袁 其次为
BNL2960尧CM43和MGHES-66袁说明这些引物能
较好地揭示彩色棉的变异位点遥 引物 BNL2590
在 62份彩色棉品系中的扩增结果如图 1所示遥

值是评价 SSR等位基因丰富度的指标袁
反映 SSR 座位多态性的高低遥 当 大于 0.5
时袁该座位是高度多态座位曰当 在 0.25与 0.5
之间时袁 该座位为中度多态座位曰 当 小于

0.25时袁该座位是低多态座位遥 本研究筛选出的
29对 SSR 引物的 值变化在 0.493~0.938 之
间袁平均 0.790袁说明供试彩色棉的 SSR等位基因
具有很高的丰富度遥
供试彩色棉基于 SSR标记的聚类分析
基于 SSR标记对 62个彩色棉品系进行分子

聚类分析袁供试材料被分为两大类渊图 2冤遥 第 I类
包括以中国农业科学院棉花研究所 2000z03 为
起始材料经 6代系统选择得到的 11个品系袁即

表 2 29对 SSR引物对 62份彩色棉的扩增结果和 值

Table 2 The amplification and values of 29 SSR primers on 62 colored cottons

图 1 引物 BNL2590在 62份彩色棉品系中的扩增电泳结果
Fig. 1 Electrophoric products of BNL2590 in 62 colored cottons

引物 总标记数 多态性标记数 引物 总标记数 多态性标记数 值

BNL530 6 4 MGHES-46 4 1 0.727
BNL1317 11 7 MGHES-52 6 2 0.750
BNL1672 7 4 MGHES-60 7 2 0.857
BNL2590 3 2 MGHES-62 7 2 0.836
BNL2895 5 2 MGHES-66 9 8 0.834
BNL2960 10 9 MGHES-70 5 3 0.783
BNL3065 8 3 CSHES-26 5 3 0.732
BNL3408 6 3 CSHES-27 12 5 0.915
BNL3479 5 4 TMHB29-K1 7 6 0.815
BNL3627 10 3 TMHB47-MB 2 2 0.493
BNL3649 15 4 MHB53-K12 3 1 0.666
MGHES-6 11 11 TMHB89-B14 7 6 0.794
MGHES-31 6 3 TMHC2-G8 5 2 0.779
MGHES-33 3 1 CM43 9 9 0.837
MGHES-40 4 3 合计 198 115

值

0.808
0.892
0.836
0.612
0.797
0.834
0.807
0.826
0.798
0.888
0.938
0.854
0.815
0.667
0.713
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AUCC56尧AUCC58尧AUCC61尧AUCC64尧AUCC65尧
AUCC63尧AUCC71尧AUCC73尧AUCC72尧AUCC74尧
AUCC77袁均属于 0号组合遥第 II类包括 51个品
系袁均是通过杂交选育方法获得遥 在第 II类中袁
根据不同阈值又可以划分为不同亚类遥分析每个
亚类中的彩色棉品系特点袁发现来自同一组合的
品系绝大多数能较早地聚为一个亚类袁说明这些
材料间的遗传背景相似袁遗传差异较小遥 如亚类
中的 AUCC1和 AUCC2均来自组合 1袁 亚类中
的 AUCC136尧 AUCC138尧 AUCC142尧AUCC143尧
AUCC145和 AUCC151同属于组合 11袁 类似的
还有很多遥 说明本研究采用的 SSR标记能较好
地揭示材料间的遗传差异遥 但也发现袁一小部分
材料即使来源于一个组合也没有聚为一个亚类袁
如来源于第 9 号组合的 6 个品系AUCC94尧
AUCC95尧AUCC98尧AUCC99尧AUCC102尧AUCC-
103 与来源于其它组合的 AUCC1尧AUCC2尧

AUCC87尧 AUCC93尧 AUCC104尧 AUCC105 和
AUCC106混合分布在一个亚类中遥

讨论

针对彩色棉资源匮乏尧 纤维品质差等问题袁
本课题组选取具有优良性状的白色棉亲本和彩

色棉杂交袁对其后代进行选择袁把优良性状转育
到彩色棉中袁创造后备育种材料袁获得了 62份彩
色棉新品系遥 这些品系的亲本材料来源广泛袁遗
传背景复杂袁且田间表现各具特色遥 为了明确彩
色棉新品系的遗传变异袁 利用 29对多态性 SSR
引物对其进行了分子变异研究袁 结果共得到 198
个 SSR标记袁其中多态性标记 115个遥 SSR等位
基因在彩色棉品系间具有很高的丰富度袁 基于
SSR标记的聚类结果与品系系谱有较高的吻合
度遥 这些彩色棉新品系拓宽了彩色棉的遗传背
景袁丰富了彩色棉种质资源遥

图 2 62份彩色棉品系基于 SSR的聚类树状图
Fig.2 Dendrogram of 62 colored cotton lines based on SSR markers
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在聚类分析时发现袁 有少数彩色棉材料如
AUCC23尧AUCC47尧AUCC78尧AUCC89尧AUCC98尧
AUCC107尧 AUCC99这 7份彩色棉品系没有和
相同组合聚为一个亚类袁 属于第 8尧9 组合的
AUCC93和 AUCC102却聚为一个亚类遥 分析原
因袁可能是在选育过程中对材料选择的重点有所
不同袁受育种环境和育种目标的影响袁使育成品
系之间的分子类别划分与来源组合不能完全吻

合袁也可能是本研究获得的 115个多态性 SSR标
记不能充分反映 62份彩色棉材料在基因组水平
上的差异遥 因此袁在今后的彩色棉种质资源研究
中袁 我们将有目的地选择覆盖棉花全基因组的
引物袁 以最大程度地揭示彩色棉资源间的遗传
差异遥
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