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野生毛花猕猴桃雄花花器性状及

SSR遗传多样性研究

钟 敏 1，2a，廖光联 2a，李章云 2，邹梁峰 2，黄 清 2，

陈 璐 2，黄春辉 2，陶俊杰 2，朱 博 1，2，徐小彪 1，2*

（1江西农业大学林学院，南昌 330045；2江西农业大学猕猴桃研究所，南昌 330045）

摘 要：【目的】研究江西省内野生毛花猕猴桃雄性种质的多样性。【方法】对江西省野生毛花猕猴桃雄性种质资源开

展调查和收集，分析花器表型性状变异和SSR遗传多样性。【结果】供试68份毛花猕猴桃雄性种质的雄花花器在表型

性状和DNA分子水平上均存在明显的变异和较丰富的遗传多样性，表型性状平均变异系数为29.19%，其中变异幅度

最大的为花粉量（53.41%），最小的为花冠直径（15.47%）。通过表型聚类分析，可将该68份种质资源分为两大类群，类

群A可分为2个亚类，大部分样品聚为第1亚类，主要表现为花梗较短，花冠较大，花粉活力较高，花冠颜色为粉红；第2

亚类总体表现为花梗较长，花冠较小，花粉活力中等。类群B仅有2份样品，其特征为花冠大、雄蕊数多和高花粉量，

在DNA分子水平上，筛选到的15对SSR有效引物共扩增出87个等位位点，均为多态性位点。Shannon’s信息指数为

1.04，多态信息含量为46.48%。UPGMA聚类分析可将供试种质材料分为3类。2种聚类结果相似，Mantel分析中表型

性状与分子标记结果呈显著相关（r = -0.79，p < 0.05），SSR分子标记在一定程度上反映了不同毛花猕猴桃雄性种质表

型性状的变异情况。【结论】68份野生毛花猕猴桃雄性种质表现出较丰富的遗传多样性。其中花粉量、单花雄蕊数、花

粉活力、花瓣颜色、花丝颜色、花梗长度是造成表型性状差异的主要因素。SSR分子标记分析与毛花猕猴桃花器表型

聚类结果具有显著相关性，毛花猕猴桃雄花的多种表型性状是环境和基因共同作用的结果。
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Abstract:【Objective】Kiwifruit (Actinidia Lindl.) has gotten a short history of domestication since the

early 20th century when its seeds were introduced into New Zealand. It is wildly distributed throughout

the most area of East Asia. The center for the origin of kiwifruit has been considered to be the moun-

tains of the Southwestern China. Jiangxi province is one of the distribution areas of the kiwifruit. Actin-

idia eriantha Benth. is recognized as a valuable species for commercial kiwifruit improvement for high

content of ascorbic acid as well as being used in traditional Chinese medicine. Molecular studies have

been proved to be efficient ways for the survey of fruit germplasms. The objective of this study was to
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assess male A. eriantha genetic diversity and to determine the differences among 68 germplasms grown

in Jiangxi province by examining both morphological and molecular characteristics.【Methods】We con-

ducted a simple sequence repeat (SSR)-based analysis of 68 germplasms from 7 regions of Jiangxi prov-

ince. We also conducted morphological trait association analysis with 10 important floral phenotypic

characteristics and 87 SSR loci. The morphological traits were recorded based on the Guidelines for the

conduct of tests for distinctness, uniformity, and stability: kiwifruit (Actinidia L.). 50 SSR pairs of prim-

ers even distributed on the genetic linkage map of A. chinensis were used to initially assess the polymor-

phism. Of the 50 pairs of primers tested, 15 pairs successfully amplified polymorphic fragments. The

phenotypic variables were analyzed using software SPSS. SSR analysis was carried out using fifteen

pairs of primers. NTSYSpc2.1 was used for estimating the level of genetic diversity according to the

SSR data. The polymorphism information content (PIC) and the Shannon’s information index for each

SSR were calculated for measuring the informativeness of the markers. The relationship between the Eu-

clidean distances measured using phenotypic variables and the distances measured using SSR markers

was measured by software NTSYSpc2.1. Cluster analysis was performed by means of UPGMA (un-

weighted pair-group method using arithmetic average) clustering procedure, using the NTSYS-PC pack-

age.【Results】High levels of genetic diversity existed among the individuals of the wild male A. erian-

tha Benth.. There were significant differences in genetic variation from the average variation coefficient

of 29.19%, including the main color of petal (the color of the main color inside of the petal, the other

color and distribution of the other colors inside of the petal), color of flament (white to deep pink), the

number of flowers per inflorescence (2-10), corolla diameter (23.86-46.23 cm), length of flower stem

(5.50-18.67 cm), stamen number (85.33-424.67), pollen quantity (800-17 333) and pollen viability

(22.10%-94.74%). The variation coefficient of pollen quantity was the highest (53.41%), while the vari-

ation coefficient of corolla diameter was the lowest (15.47%). Two groups could be distinguished by

truncating the dendrogram at GS value of 1.49. The major group (denoted group A) consists of 66 indi-

viduals and could be separated into two subgroups: the first one is composed of 50 genotypes, including

the accessions collected from MGS (22), MA (11), JGS (7), YH (4), XX(1), LS(5), the another is com-

posed of 16 genotypes, including the accessions collected from LS(4), XX(3), JGS(3), MA(4), MGS(1),

HYS(1). While two individuals coming from the LS formed another group. The distinct phenotypic fea-

tures of the two accessions, including their great pollen quantity, more stamen, and big corolla made

them to be classified into a separate group. The investigation revealed significant allelic richness in the

selected landrace accessions, with a mean of 5.67 SSR alleles per locus and high polymorphism infor-

mation content (PIC) value of 46.48%. The mean number of Shannon’s information index was 1.04. It

could be divided into three groups according to the cluster analysis. To ascertain the degree of corre-

spondence between the genetic distances based on phenotypic data and molecular (SSR) data, the dis-

tance matrices were constructed and compared using the Mantel’s test. The analysis revealed a positive

and significant correlation between the two matrices, with r = -0.79, p < 0.05.【Conclusion】It is impor-

tant to couple phenotypic analysis with genetic diversity for germplasm conservation in genebank col-

lections. Wild male A. eriantha may also be regarded as a source of genetic material for plant improve-

ment.

Key words: Actinidia eriantha Benth.; Male germplasm resources; Genetic diversity; Morphological

descriptors; SSR
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猕猴桃（Actinidia Lindl.）是雌雄异株的多年生

藤本果树，由于异花授粉，野生种质遗传多样性极为

丰富，蕴含着大量未认知和利用的优异基因。种质

资源遗传多样性的调查和评价是对优异资源保护和

开发利用的前提。前人利用形态学标记[1-2]和分子标

记（RAPD[3-4]、AFLP[5]、ISSR[6]和 SSR[7-8]）对猕猴桃种

质资源多样性进行了研究，绝大多数的报道集中于

猕猴桃果实品质及野生群体的遗传多样性分析，对

雄株的研究相对薄弱。

表型性状多样性是衡量物种多样性的重要指

标，是了解遗传变异的重要线索[9-11]。在猕猴桃的表

型特征中，雌株的关注点为果实性状[2，12-14]，而雄株叶

片和花器变异是遗传变异的重要特征。花作为植物

的繁殖器官，与营养器官相比，受环境的影响较小，

因此可以通过花器的花色、花冠直径、花梗长度、雄

蕊数等表型特征来评价植物遗传多样性的水平。这

些表型性状已被广泛应用于芍药[15]、香石竹[16]、梨[17]、

甜樱桃[18]、杜鹃[19]和芭蕉[20]等园艺植物的多样性评价

中，目前尚未见到对猕猴桃雄性种质资源表型性状

遗传多样性的报道。由于植物表型是遗传因素和环

境因素共同作用的结果，不能完全反映遗传变异，要

考察猕猴桃雄性种质资源还需采用分子标记的手

段，从DNA分子水平进行分析。在各种类型的分子

标记中，微卫星 DNA 分子标记 SSR（simple se-

quence repeats）由于呈共显性遗传、分布广、稳定性

和重复性好等特点，成为目前广泛使用的分子标记

技术之一[21-22]。

毛花猕猴桃（A. eriantha Benth.）是中国特有的

野生种质，江西是其主要分布区之一[7]。毛花猕猴

桃果实维生素C含量为中华猕猴桃的 3~4倍，备受

研究者关注[23]，其雄株花朵为双歧聚伞花序，花色艳

丽，枝蔓可任意造型，可作为授粉树，也可用于观赏

栽培，在休闲观光农业方面具有潜在的应用价值。

笔者通过对收集于江西省境内各地区的 68份野生

毛花猕猴桃雄性种质进行花器表型性状、SSR遗传

多样性分析，以期了解江西地区毛花猕猴桃遗传多

样性的特征，为合理开发、保护和利用我国毛花猕猴

桃雄性资源提供理论依据。

1 材料和方法

1.1 材料

2016年4—5月，于猕猴桃初花到盛花期对野生

毛花猕猴桃雄株进行资源调研，从江西省境内 7个

不同的地区随机采集共 68份野生毛花猕猴桃雄株

花器（表 1），用冰盒保存并运回实验室。每份毛花

猕猴桃雄性花器样品中随机选取10朵大蕾期的花，

表 1 野生雄性毛花猕猴桃群体采样信息

Table 1 Geogiaphical localitied of wild male A. eriantha Benth.

采样地点
Sampling region

睦安
Muan

麻姑山
Magu mountain

庐山
Lushan mountain

浔溪
Xunxi

井冈山
Jinggang mountain

宜黄
Yihuang

怀玉山
Huaiyu mountain

样品数
Number

14

23

11

4

10

4

1

产地
Locality

江西省抚州市南城县株良镇
Zhuliang township, Nancheng county, Fuzhou
city, Jiangxi province

江西省抚州市南城县麻姑山
Magu mountain, Fuzhou city, Jiangxi province

江西省庐山
Lushan mountain, Jiangxi province

江西省抚州市南城县浔溪乡
Xunxi township, Nancheng county, Fuzhou
city, Jiangxi province

江西省井冈山
Jinggang mountain, Jiangxi province

江西省抚州市宜黄县
Yihuang county, Fuzhou city, Jiangxi province

江西省上饶市怀玉山
Huaiyu mountain, Shangrao city, Jiangxi province

地理位置
Geographical location

E116°31′35″
N27°25′36″

E116°32′54″
N27°31′46″

E115°58′10″
N29°32′42″

N27°36′30.92″
E116°47′16.95″

E114°10′39.73″
N26°35′31.75″

E116°23′52.37″
N27°35′21.32″

E118°11′52″
N28°47′43″

海拔
Altitude/m

300~400

600~1 000

500~700

120~150

800~900

400~500

500~600

生境
Habitat

路旁山坡
Hillside next to road

路旁山坡
Hillside next to road

林中山坡
Hillside under forests

路旁山坡
Hillside next to road

林中山坡
Hillside under forests

路旁山坡
Hillside next to road

路旁山坡
Hillside next to road

将雄蕊剥出，计算雄蕊数后，测定花粉量及花粉活

力。

1.2 方法

1.2.1 DNA提取 选取野生猕猴桃雄株幼嫩叶片，

放入自封袋中，用有色硅胶迅速脱水干燥，于常温下

保存备用。采用CTA B 法提取野生猕猴桃雄株叶片

D N A，利用1%（ω）琼脂糖凝胶电泳进行D N A 的质

量检测。D N A 样品保存在-20 ℃冰箱中备用。

660
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图 1 不同表型的野生毛花猕猴桃雄花

Fig. 1 Different phenotypic traits of the wild male A. eriantha

1.2.2 PCR扩增 从50对SSR 引物中筛选出15对

多态性较好的SSR 引物进行扩增。扩增体系为10

μL，包含2×Taq PC R M ix（天根）5 μL、上下游引物各

0.8 μL、模板D N A 1 μL、ddH 2O 2.4 μL。

PCR 扩增程序：94 ℃预变性 3 min，94 ℃变性

30 s，52~62 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，共 28~34个

循环，最后 72 ℃延伸 10 min于 12 ℃保存。PCR扩

增产物采用 8%（ω）非变性PAGE电泳，快速银染法

检测，拍照记录。

1.2.3 表型性状观测与记录 每个毛花猕猴桃单

株至少选择 15 朵以上当天完全开放的花，按照农

业行业标准《植物新品种特异性、一致性和稳定性

测试指南 猕猴桃属》[24]对花器形态学性状进行观测

和描述。共选取描述性表型性状 5个：花瓣内侧颜

色（包括主色、次色及次色分布）、花丝颜色、花序上

有效花数；表型数量性状 5 个：花冠直径、花梗长

度、单花雄蕊数、单花花粉量 [25]、花粉活力 [25]。在

Excel中进行表型性状统计及赋值。萼片性状、花

药着生情况、花瓣数等无差异的性状不纳入表中。

所有结果用NTSYS-pc2.1进行标准化处理，并转换

成数据矩阵后按非加权配对平均法（UPGMA）进行

聚类分析。

1.2.4 SSR标记数据处理 将每条聚丙烯酰胺凝胶

电泳得到的扩增条带视为1个等位位点，将具有相

同迁移位点的条带记为1，无条带记为0。在Excel

表格中赋值统计，分析样品包含的等位位点数、多态

性位点数、Shannon’s信息指数及多态性信息含量

（PIC）参数值，无多态性的条带不予统计。使用N T-

SY S-pc2.1软件计算，按照U PG M A 对野生毛花猕猴

桃雄花性状进行聚类分析，并对表型性状和SSR 标

记矩阵进行M antel相关性检测[7]，判断猕猴桃的表

型与基因关联性。

2 结果与分析

2.1 野生毛花猕猴桃雄株花器表型性状分析

毛花猕猴桃雄花的描述性表型性状如图1、表2

所示，江西地区的种质变异较大，多样性较丰富，由

各性状不同类型所占比例可以看出，毛花猕猴桃雄

花主要的表型性状特征如下：花瓣内侧主色为深粉

红（66.20%），花瓣内侧次色浅粉红（72.10%），次色

主要在边缘分布（83.80%），单花序上花数为6~10朵

（60.30%）（说明经济性状差异明显，优株选育的潜

力较大）。变异系数均值为 25.13%，其中花瓣内侧

主色的变异系数最大（29.86%），单花序上花数目的

变异系数最小（18.94%）。花瓣内侧次色及次色分

布、花丝颜色的变异系数介于24.89%~25.66%之间，

均存在较大变异。

毛花猕猴桃雄性资源花器的花冠直径、花梗长

度、单花雄蕊数、花粉量、花粉活力等数量性状如表

3所示，数量性状的变异系数均值为33.25%，花粉量

的变异系数最大（53.41%），变异幅度为 800~17 333

粒·花药-1；其次是单花雄蕊数（39.73%），变异幅度为

A B C

D E F

钟 敏，等：野生毛花猕猴桃雄花花器性状及SSR遗传多样性研究 661
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表 2 毛花猕猴桃雄花花器描述性表型性状分析

Table 2 Descriptive phenotypic traits and recorded standard of male A. eriantha

编号
No.

1

2

3

4

5

性状
Phenotypic traits

花瓣内侧主色
The main color of
the interior of
the petal

花瓣内侧次色
The other color
inside of the petal

花瓣内侧次色分布
The distribution
of the other color
inside

单花序上花数
Number of flowers
per inflorescence

花丝颜色
The color of
flament

性状数量化代码 Determination standards

1

浅粉红
Light pink
（19.10%）

白
White
（8.80%）

边缘
Margin
（83.80%）

2~5朵
2~5 flowers
（39.70%）

白
White
（14.70%）

2

粉红
Pink
（66.20%）

粉白
Pinky white
（1.50%）

斑点
Spot
（5.90%）

6~10朵
6~10 flowers
（60.30%）

浅粉
Light pink
（75.00%）

3

红
Red
（14.70%）

浅粉红
Light pink
（72.10%）

基部
Petal base
（8.80%）

深粉红
Deep pink
（10.30%）

4

深粉红
Deep pink
（17.60%）

羽毛
Feather
（1.50%）

均值
Mean

1.96

2.98

3.60

2.60

1.96

标准差
σ

0.58

0.74

0.95

0.49

0.50

极小值
Min.

1

1

1

2

1

极大值
Max.

3

4

4

3

3

极差
Range

2

3

3

1

2

变异系数
CV/%

29.86

24.89

26.31

18.94

25.66

注：括号内数据表示在总样品中所占比例。

Note：The data in bracket means the proportion of each type of descriptive phenotypic trait.

表 3 毛花猕猴桃雄花数量性状的多样性

Table 3 Diversity of male A. eriantha resource in quantitative traits

数量性状 Quantitative traits

花冠直径 Corolla diameter/mm

花梗长度 Length of flower stems/mm

单花雄蕊数/枚 Stamen number

花粉量/（粒·花药-1）Pollen quantity

花粉活力 Pollen viability/%

均值 Mean

31.94

9.99

152.88

6 986.57

63.50

标准差 σ

4.94

2.67

60.75

3 731.21

19.63

极小值Min.

23.86

5.50

85.33

800.00

22.10

极大值Max.

46.23

18.67

424.67

17 333.33

94.74

极差 Range

22.38

13.17

339.34

9 333.33

72.64

变异系数 CV/%

15.47

26.72

39.74

53.41

30.92

85.33~424.67枚·朵-1；花冠直径最小（15.47%），变异

幅度为23.855~46.23 mm。

将毛花猕猴桃雄株花器表型性状进行UPGMA

聚类分析（图 2），在遗传相似系数为 2.26处可将 68

份野生毛花猕猴桃资源分为A、B两个类群。A群在

遗传相似系数1.49处可分为A-1、A-2两个亚组。麻

姑山（22）、睦安（11）、井冈山（7）、宜黄（4）、浔溪（1）

和庐山（5）样品共 50个单株都聚在A-1组，花冠大

小居中，花粉活力较高，花梗较短，花瓣颜色较深；构

成A-2组的单株主要来自庐山（4）、浔溪（3）、井冈山

（3）、睦安（4）、麻姑山（1）和玉山（1）的16个单株，花

冠较小，花梗较长，单花雄蕊数居中。B群仅有2份

样品（61和65号），均来自庐山，由于花冠大，单花雄

蕊数多，花粉量大而聚为一类。

2.2 SSR标记分析

用筛选的 15对多态性高的SSR引物分析 68份

野生毛花猕猴桃雄性种质资源（表4）。15对SSR引

物扩增出87个等位位点，平均每对引物检测到等位

位点 5.67个。引物扩增出的条带数为 3~13。有效

等位基因数为 1.04~8.06，均值为 3.00。其中，引物

UDK99-143多态性位点最多（13）；4号、11号、22号、

53号和61号引物仅检测到3个等位位点变异。PIC

值 的 变 化 范 围 为 11.51% ~81.01% ，平 均 值 为

46.48%。Shannon’s信息指数为 0.12~2.25，均值为

1.04，表明 68 份毛花猕猴桃雄性材料遗传多样性

丰富。

2.3 遗传相似系数及聚类分析

利用 SSR 分析获得 0、1 矩阵和遗传相似系数

（coefficient of genetic similarity），采用UPGMA法构

建 68份毛花猕猴桃雄株聚类分析图（图 3）。GS值

在0.75处将所有材料分为3组。Ⅰ组包括55份雄性

种质，分别来自宜黄（4）、浔溪（4）、睦安（15）、井冈山

（5）、麻姑山（22）、玉山（1）和庐山（3），雄花花梗较

长、雄蕊数较多，花色粉红。Ⅱ组包括 9份雄性种

质，分别来自井冈山（5）和庐山（4），其花粉量较大，

花瓣颜色艳丽，可能从中选育出观赏授粉兼用型的

雄株。Ⅲ组中 4份雄性种质均来自庐山，其花冠较

大，花梗较短，花粉量大，花色为深粉红。
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图 2 野生毛花猕猴桃雄花表型性状 UPGMA 聚类分析

Fig. 2 UPGMA analysis of 68 wild male A. eriantha accessions based on phenotypic traits

表 4 SSR 多态性引物特征

Table 4 The characteristics for SSR polymorphism primer

引物
Primer

1
4
5

11
13
14
15
22
27
50
53
61
UDK97-408
UDK99-143
UDK96-035

产物片段长度
Size range/bp

150~200
100~150
150~200
150~200
200~250
150~200
150~200
200~250
100~150
150~200
250~300
200~250
100~150
100~150
100~200

等位基因数
Number of
alleles

9
3
4
3
4
5
5
3
4
5
3
3

10
13
12

有效等位基因数
Effective number
of alleles

6.13
1.99
1.12
2.47
1.61
1.49
1.58
2.06
1.65
2.66
1.92
1.04
3.18
8.06
8.06

Shannon’s信息指数
Shannon’s
information index

1.94
0.77
0.27
0.98
0.71
0.69
0.73
0.84
0.69
1.16
0.70
0.12
1.62
2.25
2.23

多态性信息含量
Polymorphism infor-
mation content/%

81.01
37.26
26.11
45.62
57.42
15.11
40.45
54.66
56.02
63.22
29.45
11.51
87.84
79.92
11.63

引物来源
Reference

[26]
[26]
[26]
[26]
[26]
[26]
[26]
[26]
笔者实验室 The author’s laboratory
笔者实验室 The author’s laboratory
笔者实验室 The author’s laboratory
笔者实验室 The author’s laboratory
[7]
[7]
[7]

1
63
64
59
62
66
51
34
2

28
52
3

40
45
54
55
4

30
27
53
33
23
36
35
47
56
43
44
39
46
50
8

13
14
21
24
49
11
12
38
20
18
41
22
37
31
42
17
19
29
25
5

57
7

15
48
6
9

10
68
32
58
16
26
67
60
61
65

A-1

A

A-2

B

0.07 0.62 1.16 1.71 2.26

相似系数 Similarity coefficient
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2.4 野生毛花猕猴桃雄花花器表型性状与SSR标

记相关性分析

使用NTSYS-pc2.1软件对供试的 68份野生毛

花猕猴桃雄花材料表型性状和 SSR标记结果进行

Mantel相关性分析，结果表明二者相关性达到显著

水平（r = -0.79，p < 0.05），表型性状与 SSR标记所

得结果具有一定程度的重合。表型性状与SSR分子

标记聚类分析表明，两者聚类后，除材料 61、63、64

和 65不同外，其他均聚为一类，其亲缘关系的远近

和果实性状变异的程度部分吻合。

3 讨 论

3.1 野生毛花猕猴桃雄花花器表型性状特点

近年来，野生植物的遗传多样性研究日益成为

国内外学者关注的热点[27-28]。通过对野生毛花猕猴

桃表型性状的研究，有望得到有实际意义的育种群

体，并为遗传育种提供必要的基础。在猕猴桃人工

栽培上，雄性种质在授粉受精、果实性状上发挥着重

要作用[29-30]。在育种过程中，猕猴桃雄花花器的表型

性状，特别是花粉量、花瓣颜色和花粉活力，是很重

图 3 野生毛花猕猴桃雄株 SSR 标记聚类分析

Fig. 3 Cluster analysis of wild male A. eriantha materials based on SSR markers

1
4

22
3
2
8

57
9

19
23
13
16
14
12
21
39
45
40
20
53
37
34
35
43
54
36
48
38
41
42
44
50
47
49
46
56
55
51
52
10
11
15

5
6
7

18
61
62
65
25
17
33
29
30
31
26
28
24
27
68
32
58
67
66
59
60
63
64

0.73 0.79 0.85 0.91 0.97

相似系数 Similarity coefficient

Ⅰ

Ⅱ

Ⅲ
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要的评价指标。通过对 68份野生毛花猕猴桃雄花

表型性状进行研究分析，发现野生状态下的毛花猕

猴桃雄花的表型性状有丰富的遗传多样性，如在花

冠直径、单花药花粉量、雄蕊数、花瓣和花丝颜色和

花粉活力等性状上都表现出了多样性和差异性。表

型性状的遗传多样性为选育毛花猕猴桃雄株品种奠

定了基础。因此，发现具有优良性状的单株，培育与

主栽品种相配套、适应性强、花粉量大、花粉活力高

或观赏性强的毛花猕猴桃雄性品种，可作为今后研

究工作的重点方向之一。

3.2 野生毛花猕猴桃SSR遗传多样性分析

目前，SSR分子标记广泛应用于个体遗传亲缘关

系分析、基因连锁标记、群体遗传学等研究中[22]。笔

者采用 15对SSR引物对 68份野生毛花猕猴桃雄性

种质资源进行扩增，得到的条带多态性较高。68份

种质资源材料的 PIC变化范围为 11.51%~87.84%，

Shannon’s信息指数为 0.12~2.25，均值为 1.04，表明

野生毛花猕猴桃雄性资源具有较丰富的遗传多样

性，与汤佳乐等[7]对毛花猕猴桃的研究结果一致。刘

娟等[31]利用 ISSR分子标记对 16个不同猕猴桃雄性

种质进行研究，其 Shannon’s 信息指数平均值为

0.404 8，说明分析材料和分子标记不同，得到的遗传

多样性结果存在差异。除了本身的群体结构差异之

外，随机选取的特异性引物可能是造成江西境内毛

花猕猴桃雄性种质遗传多样性指标变化范围不同的

原因[32]。野生毛花猕猴桃SSR标记聚类结果有按地

理位置进行聚类的趋势，在野生状态下毛花猕猴桃

与中华猕猴桃以及京梨猕猴桃混杂生长，长时间的

自然杂交造成不同地理来源的种质间存在一定的遗

传分化，这与岁立云等[5]的研究结果一致。

3.3 野生毛花猕猴桃花器特征与SSR标记相关性

分析

野生毛花猕猴桃资源是猕猴桃新品种、新特性

的资源库，表型性状受到基因型和环境的双重影响，

如将表型性状与SSR分析结合，能更准确地反映出

野生毛花猕猴桃雄性种质资源的遗传变异关系。野

生毛花猕猴桃表现出遗传多样性，但在表型性状聚

类分析中并未和SSR标记的聚类结果完全一致，仅

有部分吻合。相关性分析中表型性状与分子标记结

果具显著相关性（r = -0.79，p < 0.05），说明环境因素

在表型性状上起到一定作用，SSR分子标记同时可

以反映不同毛花猕猴桃雄性种质表型性状的变异情

况。

4 结 论

通过对表型性状变异和SSR分子遗传多样性进

行分析，68份野生毛花猕猴桃雄性种质表现出较丰

富的遗传多样性。其中花粉量、单花雄蕊数、花粉活

力、花瓣颜色、花丝颜色、花梗长度是造成表型性状

差异的主要因素。SSR分子标记分析与毛花猕猴桃

花器表型聚类结果具有显著相关性，毛花猕猴桃雄

花的多种表型性状是环境和基因共同作用的结果。

野生毛花猕猴桃雄性种质资源的遗传多样性可为猕

猴桃育种提供广阔的空间。
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