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基于SNP和 InDel标记的余甘子群体遗传分析

普天磊，金 杰，何 璐，瞿文林，廖承飞，袁建民，罗会英，赵琼玲*

（云南省农业科学院热区生态农业研究所·元谋干热河谷植物园，云南元谋 651300）

摘 要：【目的】采用高通量测序技术解析余甘子种质资源的群体遗传结构和遗传多样性，为余甘子系统分类、遗传资

源创新利用提供理论基础。【方法】利用 ddRADseq技术对 112份余甘子种质资源进行高通量简化基因组测序，利用

Cutadapt和Trimmomatic软件对原始数据进行过滤，筛选得到高质量测序数据；使用MUNEAK软件进行多态性标记

发掘，基于获得的SNP和 InDel标记，进行群体结构分析、主成分分析、系统发育分析及遗传多样性分析。【结果】余甘

子测序样品共获得 8934个SNP和 InDel标记，群体结构分析将余甘子种质分为 2个类群，类群划分与种质来源地相

关，该结果与主成分分析和系统发育分析相一致。余甘子各种质间遗传距离为0.027~0.459，平均遗传距离为0.248；云

南地区的余甘子种质的期望杂合度、观测杂合度及多态性信息含量值最高，依次为0.267、0.184及0.218；余甘子群体

间的Fst在0.080~0.266之间，群体遗传分化程度中等偏高。【结论】该测序技术可有效地解析余甘子种质的群体结构和

遗传多样性，为余甘子种质资源的鉴定评价、系统分类及遗传多样性研究提供参考。
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Abstract:【Objective】Based on SNP and InDel molecular markers, the high- throughput sequencing

technology- ddRADseq was used to analyze the genetic background of 112 wild Phyllanthus emblica

germplasms collected from different origins. The population genetic structure and genetic diversity of

P. emblica germplasm resources were analyzed in order to provide a theoretical basis for the systematic

classification and innovative utilization of genetic resources of P. emblica.【Methods】The leaves of

112 P. emblica germplasms from different origins were collected and preserved for future use. Among

them, 3 accessions were introduced from Fujian, 9 accessions from Guangxi, 11 accessions from Yun-

nan. The genomic DNA of P. emblica leaves was extracted by the improved CTAB method. The purity

and concentration of the genomic DNA were tested. The ddRADseq technology was used to perform

high-throughput simplified genome sequencing on 112 P. emblica germplasm resources. The original da-

ta were filtered by Cutadapt software and Trimmomatic software to obtain high-quality sequencing da-

ta. The MUNEAK software was used to develop polymorphic markers. Based on the obtained SNP and

InDel markers, the STRUCTURE software was used to analyze the population structure and calculate

the value of ΔK. The most reasonable number of group number and the attribution of each sample were
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determined. The principal component analysis of each sample was carried out by Plink software. The

scatter diagram of principal component analysis was drawn by R software. The MEGA 7 software was

used for phylogenetic analysis to calculate the genetic distance of the tested materials, and then iTOL

was used to draw the phylogenetic tree diagram. The PowerMarker software was used to evaluate the

genetic diversity of the P. emblica population. The expected heterozygosity (He), observed heterozygosi-

ty (Ho), polymorphism information content (PIC) and population differentiation index (Fst) of the popu-

lation were calculated.【Results】The samples of P. emblica were constructed and sequenced, a total of

64.70 Gb of data were obtained, and a total of 233 960 457 reads were obtained, with an average Q30

of 97.96% and an average GC of 37.30%. The quality of the sequencing data was in line with expecta-

tions and could be used for subsequent analysis. After quality control of the sequencing data, the total of

8934 SNPs and InDels markers were obtained from the sequenced samples of P. emblica. The P. embli-

ca germplasms were divided into two groups by the population structure analysis It indicated that the

112 P. emblica germplasms from different regions might come from 2 ancestors. The Group Ⅰ was

shown in red with a total of 88 samples, these germplasms came from Yunnan area. The Group Ⅱ was

shown in blue with 23 sample introduced from Fujian, Guangxi and Guangdong regions. Some germ-

plasms had mixed genetic backgrounds, it indicated that gene exchange occured between the germ-

plasms in the process of germplasm selection and breed. The classification of groups was closely relat-

ed to the geographical origins of P. emblica. The results were consistent with the principal component

analysis and phylogenetic analysis. The three population structure analysis methods used in this paper

complemented with each other, indicating that the division of the population structure of P. emblica was

reliable. The genetic distances between the various P. emblica germplasms ranged from 0.027 to 0.459.

The average genetic distance was 0.248. The genetic diversity analysis of the P. emblica population

showed that the He value of the population ranged from 0.094 to 0.267, with an average value of 0.17.

The Ho value of the P. emblica population ranged from 0.071 to 0.184, with an average value of 0.113.

The PIC value of the P. emblica population was between 0.095 and 0.218, with an average value of

0.143. The expected heterozygosity, observed heterozygosity and polymorphism information content of

the P. emblica germplasm in Yunnan area were the highest than those in Fujian, Guangxi and Guang-

dong, which were 0.267, 0.184 and 0.218 respectively. The germplasms in Yunnan region showed the

most genetic variation. Fst among the populations of P. emblica germplasm ranged from 0.080 to 0.266.

The degree of genetic differentiation of the P. emblica populations was medium- high level. Among

them, the Fst between the GJ germplasms and the FJ germplasm was the largest, which was 0.266. It in-

dicated that the genetic differentiation between them was very strong and the genetic relationship was

far away.【Conclusion】In this paper, the SNP and InDel molecular markers obtained by ddRADseq se-

quencing technology could effectively analyze the population structure and genetic diversity of the 112

wild P. emblica germplasms introduced from Yunnan, Fujian, Guangxi and Guangdong regions. It

would provide data support for the identification and evaluation, systematic classification and genetic

diversity research of the P. emblica germplasm resources. At the same time, it would provide a refer-

ence basis for the follow-up excellent gene mining, the introduction and innovative utilization of the ex-

cellent germplasms.

Key words: Phyllanthus emblica; SNP; InDel; Population structure; Genetic diversity

876



，等：基于SNP和 InDel标记的余甘子群体遗传分析第5期

余甘子（Phyllanthus emblica L.）为大戟科叶下

珠属植物，果实、根、茎和叶都可入药[1]。余甘子含

有酚酸类、鞣质类、黄酮类及萜烯类等化合物，具有

较好的抗氧化、保肝、抗肿瘤和抗病毒等药理作

用[2-4]。目前已知余甘子与 35种民族民间临床治疗

功效有关，有 17个国家和民族在使用余甘子，并在

中国的中药、傣药、壮药、藏药中广泛应用[5-7]。除药

用功能显著外，余甘子还因其富含维生素等营养物

质及特殊的回甘风味，成为广受群众喜爱的特优稀

水果[8]。此外，余甘子植株耐贫瘠，固土能力强，具

有良好的生态功能，成为山区植被修复及水土保持

等生态治理的优选物种[9]。

近年来随着余甘子药用价值、营养价值、生物及

地理研究的深入，优良品种的选育与改良越来越受

到关注。然而，中国余甘子目前无栽培种，基本处于

野生状态，各地区种质虽多，但缺乏系统的整理和发

掘，种质的遗传背景并不十分清晰。已有学者基于

叶形、雄花性状、果形等表型性状对余甘子种质资源

的遗传多样性进行研究[10-11]，但植物的表型性状是由

基因和环境共同调控的，并不能准确地反映余甘子

群体的遗传多样性水平。邵雪花等[12]利用 ISSR分

子标记技术分析28份余甘子种质的遗传多样性，并

构建了指纹图谱。郭林榕等[13]研究表明SRAP分子

标记技术可有效运用于南方湿润分布区的 22份余

甘子种质资源的遗传多样性分析。蔡英卿等[14]利用

RAPD分子标记技术将 34份福建省余甘子种质分

为惠安余甘和莆田余甘两类。

SNP 和 InDel 是指基因组上单核酸的插入、替

换、缺失引起的核酸序列多态性，与其他种类的分子

遗传标记相比，能更好地代表余甘子全基因组的遗

传信息，具有分布范围广、密度高、稳定性好、结果准

确、容易实现检测自动化和规模化的优点[15-16]。近年

来，随着测序技术的快速发展，SNP和 InDel分子标

记已广泛应用于非模式生物的群体遗传结构分析、

遗传多样性分析、遗传图谱构建、数量性状相关性分

析等领域[17-20]。然而，目前并没有基于SNP和 InDel

标记对余甘子群体遗传结构和遗传多样性进行分析

的报道。

简化基因组测序技术可为种群遗传学研究提供

更为丰富而准确的数据，其中，限制性酶切位点关联

DNA 测序技术（restriction- site associated DNA se-

quencing，RADseq）是简化基因组测序技术中发展

较快、应用较广的测序技术，根据不同试验需求，该

技术已有 ddRAD、mbRAD、ezRAD、GBS 等多种版

本 [21-22]。ddRADseq技术具有通量高、成本低、试验

时间短及无需参考基因组等优点[23]，已用于马铃薯、

水稻螟虫等多物种的种质鉴定、系统发育和遗传进

化及性状关联分析研究[24-25]。目前余甘子参考基因

组并未发布，笔者在本研究中拟采用 ddRADseq技

术对 112 份余甘子样品进行高通量简化基因组测

序，开发SNP和 InDel分子标记，分析余甘子种质的

遗传多样性及群体遗传结构，探讨不同种质的系统

演化关系，为后续余甘子育种亲本选配、优良品系筛

选提供材料和理论指导。

1 材料和方法

1.1 材料

试验材料均取自云南省农业科学院热区生态农

业研究所余甘子种质资源保护云南创新基地，共有

112份余甘子种质材料，供试名称见表 1，其中，1~3

号FJ种质自福建引种，4~12号GJ种质自广西引种，

13~23号 JY种质自广东引种，24号CL（西印度醋栗）

种质为近缘种，25~112 号 YGZ 种质从云南省内引

种。采集各供试材料健康叶片，于-4 ℃保存备用。

1.2 余甘子基因组DNA提取及建库测序

采用改良的CTAB法提取余甘子叶片的基因组

DNA，分别用1%琼脂糖凝胶电泳和Nano Drop ND-

1000对DNA样品纯度和浓度进行检测，调节样品质

量浓度至 100 ng ·μL-1，-20 ℃保存。采用限制性内

切酶 SacⅠ和MseⅠ对基因组DNA进行酶切，再用

测序接头与酶切片段进行连接，连接片段纯化后，选

择插入长度在 300~400 bp范围内的片段进行扩增，

并使用 Illumina Hiseq测序，原始测序读长为Paired-

end 150 bp。

1.3 SNP和 InDel分子标记开发

采用Cutadapt和Trimmomatic软件对原始测序

数据进行数据质控，统计测序得到的 reads数目。使

用不依赖参考基因组进行变异发掘的MUNEAK软

件进行SNP和 InDel多态性标记的发掘以及各样品

基因型的分析。

1.4 余甘子群体结构分析

基于筛选的多态性标记，使用STRUCTURE软

件对所有样品进行聚类分析，设定类群数K为1~6，

计算ΔK值，ΔK值最大对应的K值即为最合理类群
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数。运用 STRUCTURE软件分析每个余甘子样品

归属各类群比率，确定各种质归属的类群。

利用Plink软件对各样品进行主成分分析，使用

R 软件计算各主成分向量，绘制主成分分析散点

图。采用MEGA 7软件计算参试材料的遗传距离，

使用 iTOL（https://itol.embl.de/）绘制进化树图。

1.5 余甘子群体遗传多样性分析

基于获得的 SNP、InDel 标记和群体来源地信

息，利用 PowerMarker软件计算余甘子群体的期望

杂合度（He）、观测杂合度（Ho）、多态性信息含量

（PIC）以及群体分化指数（Fst），以评估余甘子群体

的遗传多样性。

2 结果与分析

2.1 建库和测序质量评估

通过对所有余甘子样品进行建库和测序后，总

共得到 64.70 Gb数据，共获得 233 960 457条 reads，

读长数目在288 386~7 202 919 bp之间，平均读长为

2 088 933 bp；测序 Q30 值在 97.46%~98.40%之间，

平均 Q30 为 97.96%，所有样品 Q30 值均在 95%以

上；测序 GC 值在 36.25%~38.68%之间，平均 GC 为

37.30%，测序数据质量符合预期，可用于后续分析。

2.2 SNP和 InDel分子标记开发

采用MUNEAK软件，对余甘子样品根据缺失

基因型的比例≤0.5、较小等位基因频率≥0.05进行

过滤，共得到4019个ddRADseq测序位点和8934个

SNP和 InDel标记，用于后续群体结构分析。

2.3 基于SNP和 InDel标记的余甘子群体遗传结构

分析

基于 112份余甘子样品开发的 SNP和 InDel标

记（CL样品由于基因型数据缺失过多，在后续的分

析中去掉），运用 STRUCTURE软件进行群体结构

的分析，通过设置K=1~7，得到如图 1的ΔK随K值

变化的趋势图。从图1中可以看出，ΔK值最大对应

的K值为 2，余甘子群体的最佳亚群数为 2，表明来

自不同地区的余甘子种质可能来自于2个祖先。

当K=2时，STRUCTURE输出每个样品组分比

例数据，基于Q值，笔者将每个样品分配到各个亚

表 1 用于测序分析的 112 份余甘子种质资源

Table 1 112 species of P. emblica germplasm resources for sequencing analysis

序号

Code

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

样品名

Species

FJ1

FJ2

FJ3

GJ1

GJ2

GJ3

GJ4

GJ5

GJ6

GJ7

GJ8

GJ9

JY10

JY11

JY1

JY2

JY3

JY4

JY5

JY6

JY7

JY8

JY9

序号

Code

24

25

26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

44

45

46

样品名

Species

CL

YGZ01

YR02

YGZ02

YGZ03

YGZ04

YGZ05

YGZ06

YGZ07

YGZ104

YGZ105

YGZ106

YGZ10

YGZ111

YGZ115

YGZ11

YGZ121

YGZ12

YGZ133

YGZ137

YGZ13

YGZ144

YGZ145

序号

Code

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

57

58

59

60

61

62

63

64

65

66

67

68

69

样品名

Species

YGZ146

YGZ147

YGZ148

YGZ149

YGZ14

YGZ150

YGZ151

YGZ152

YGZ153

YGZ154

YGZ155

YGZ157

YGZ164

YGZ167

YGZ16

YGZ173

YGZ179

YGZ180-3

YGZ183

YGZ187

YGZ21

YGZ22

YGZ23

序号

Code

70

71

72

73

74

75

76

77

78

79

80

81

82

83

84

85

86

87

88

89

90

91

92

样品名

Species

YGZ24

YGZ25

YGZ26

YGZ28

YGZ2

YGZ32

YGZ33

YGZ35

YGZ37

YGZ3

YGZ42

YGZ50

YGZ51

YGZ53

YGZ58

YGZ67

YGZ72

YGZ73

YGZ78

YGZ7

YGZ81

YGZ82

YGZ8

序号

Code

93

94

95

96

97

98

99

100

101

102

103

104

105

106

107

108

109

110

111

112

样品名

Species

YGZ92

YGZ94

YGZ99

YGZ9

YGZ201B

YGZ301B

YGZ3104

YGZ109-1

YGZ201-1

YGZ201-2

YGZ201-3

YGZ401-1

YGZ401-2

YGZ4001-3

YGZ514-1

YGZ806-1

YGZ806-2

YGZ62101

YGZ621

YGZDG
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K ΔK
2 1671.239551
3 370.3516367
4 5.166412352
5 1.050365211
6 12.09464164
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群，如图 2 所示。类群 1 显示为红色，共有 88 份样

品，这些种质均来自于云南；其中，61份样品的Q值

为1，这61份样品代表类群1的基因库。类群2在图

中显示为蓝色，有23份样品，分别引种自福建、广西

和广东地区；类群2共20份样品的Q值为1，这20份

样品代表类群 2的基因库，其中，GJ1和GJ6这两个

种质属于类群 2，对应Q值分别为 0.59和 0.58，说明

这两个种质从广西、广东和福建引种后，在种质选育

驯化的过程中，与云南的种质产生基因交流，具有混

合的遗传背景。

为了验证群体结构分析结果的可靠性，基于所

有参试样品的高质量SNP和 InDel标记，采用主成分

图 1 ΔK 随 K 值变化的趋势

Fig. 1 The trend of ΔK with K value

图 2 余甘子遗传结构

Fig. 2 Population genetic structure of P. emblica

分析法对上述标记进行降维处理，绘制了主成分分

析图（图3），图中样品点距离越近，表示样品间遗传

背景差距越小。由图 3可知，第一特征向量PC1和

第二特征向量PC2将余甘子样品分为 2个类群，该

结果与群体结构分析结果一致。其中，类群 1 在

PC1轴上分布较为集中，类群2较为分散，说明类群

2样品间遗传背景较类群1差异大。

2.4 基于SNP和 InDel标记的余甘子群体系统发育

分析

基于余甘子样品的SNP和 InDel标记构建的系

统发育树如图4所示。由图4可知，所有余甘子种质

分为2个类群，来源于云南的88份YGZ种质归属于

类群 1，来源于福建、广西和广东的 FJ、JY和GY等

23份种质归属于类群2，种质聚类结果与群体结构、

主成分分析相一致，各个类群能较好地聚在一起。

其中，类群 1样品距离进化树圆心较近且紧密的聚

类在一起，说明类群 1个体亲缘关系较近；类群 2的

23个样品聚在一起，距离进化树圆心的距离较远，

表明该类群个体在进化上积累了更多的遗传差异。

余甘子各种质间平均遗传距离为 0.248，其中，

YGZ179种质和YGZ180-3种质遗传距离值最小，为

0.027，表明这两个种质的亲缘关系较近，种质间相

似程度比较高；JY1种质和YGZ401-1种质遗传距离

值最大，为0.459，表明它们亲缘关系最远，遗传信息

类群 1 Cluster 1
类群 2 Cluster 2

-0.05 0.00 0.05 0.10 0.15 0.20 0.25
PC1（31.63%）

图 3 余甘子主成分分析

Fig. 3 Principal component analysis of P. emblica
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差异大。

2.5 余甘子群体遗传多样性分析

从上述余甘子群体结构分析可知，余甘子群体

结构划分与地理来源地密切相关，为了解余甘子群

体的遗传多样性水平，对不同来源地余甘子种质的

杂合度、PIC和Fst进行分析。杂合度和PIC值可反

映余甘子群体的遗传变异程度，它们的值越大，表示

遗传变异越大，则群体的遗传多样性越丰富，其中杂

合度包括期望杂合度（He）和观测杂合度（Ho）。当

Fst为 0或 1时，表明群体间没有分化或完全分化；

0＜Fst＜0.05时，表明群体间遗传分化较弱；0.05≤
Fst＜0.15时，群体遗传分化中等；0.15≤Fst＜0.25或

0.25≤Fst＜1时，表明群体间具有较强或非常强的遗

传分化[26]。

余甘子群体的遗传多样性参数和遗传分化系数

结果见表2和表3。由表2可知，余甘子群体的He值

在 0.094~0.267之间，平均值为 0.17；Ho值为 0.071~

0.184，平均值为0.113；PIC值在0.095~0.218之间，平

均值为 0.143。其中，来源于云南的YGZ种质杂合

度和PIC值最大，表现出最多的遗传变异，其次依次

为广东引种的 JY种质和广西引种的GJ种质，福建

引种的FJ种质He、Ho及PIC值最小，分别为 0.094、

图 4 余甘子进化树

Fig. 4 Phylogenetic trees of P. emblica

表 2 余甘子群体遗传多样性参数统计

Table 2 Statistics of genetic diversity parameters of

P. emblica populations

群体

Population

FJ

GJ

JY

YGZ

期望杂合度

He

0.094

0.152

0.169

0.267

观测杂合度

Ho

0.071

0.085

0.113

0.184

多态信息含量

PIC

0.095

0.124

0.135

0.218

类群 1
Cluster 1

类群 2
Cluster 2
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0.071及0.095。由表3可知，余甘子群体间的遗传分

化指数在0.080~0.266之间，表现为中等偏强的遗传

分化。其中，YGZ和其余种质间均为中等分化，亲

缘关系相对近；JY种质和GJ种质间Fst为 0.231，遗

传分化比较强，亲缘关系远；JY种质和FJ种质Fst间

为 0.136，属于中等遗传分化；GJ 种质和 FJ 种质间

Fst最大，为0.266，遗传分化非常强，亲缘关系较远。

3 讨 论

ddRADseq测序技术是基于全基因组酶切位点

的高通量简化基因组测序技术，该技术无需参考基

因组，采用的SacⅠ和MseⅠ两种限制性内切酶目的

性较强，减少了早期RAD文库在物理打断及片段选

择等制备过程中造成的DNA损失，简化RAD文库

制备过程，降低待测基因组复杂度[27-28]。笔者在本试

验中采用该测序技术对112份余甘子样品进行建库

测序，共得到 64.70 Gb数据，开发了 8934个SNP和

InDel标记，可达到余甘子种质资源群体结构和遗传

多样性分析的目的。其中，余甘子近缘种CL种质

由于标记缺失过多，在群体和系统发育分析中被去

掉，这应该是由本试验中采用的标记是根据序列相

似性进行聚类，然而该种质和其余种质基因型差异

大，没与其余种质的序列聚到一起所导致的。

全面了解种质资源的遗传结构是有效保护和高

效利用的前提，其中群体结构是遗传结构的核心。

不同地理来源的余甘子种质由于地理和环境等因素

的影响，会出现遗传信息差异，不同地理来源地种质

的遗传信息分析是遗传学分析的重要内容。王建超

等[29]研究表明余甘子存在明显的地域分布规律，生

境相似、来源相近的种质资源亲缘关系较近；熊仪

俊[30]也认为余甘子遗传距离与空间距离有一定相关

性。笔者在本研究中利用3种群体结构分析方法将

所有参试余甘子样品分为两个类群，其中，类群1有

88份样品，为云南收集的种质，类群 2为有 23份样

品，为从福建、广东、广西收集的种质，表明余甘子分

子水平的群体聚类结果与地理来源地相关，地理区

域近的种质遗传距离较为接近。类群2部分种质具

有混合的遗传背景，且福建、广东、广西 3个引种地

的种质并未划分开，该结果可能与 3个引种地的地

理距离较近，种质间基因交流较为频繁有关。此外，

类群 1的YGZ179和YGZ180-3种质遗传距离值最

小，加之两者收集时间和地点相近，推测可能为同一

材料。同时，类群1的云南种质遗传多样性较高，可

作为种质创新利用的备选材料。近年来，笔者在云

南种质的基础上已成功选育出果型大的鲜食余甘子

品种盈玉，并在生产中大面积推广应用。

笔者计算并统计了余甘子群体的He、Ho、PIC

以及Fst值，以评估余甘子群体的遗传多样性，参试

样品中，来源于云南的YGZ种质杂合度和PIC值最

大，表现出最多的遗传变异。李巧明等[31]采用 ISSR

分子标记技术检测云南干热河谷区的4个余甘子居

群的遗传多样性，也认为云南余甘子居群具有较高

的遗传多样水平。前人研究表明，云南余甘子居群

间遗传分化系数为 0.122[31]，熊仪俊[30]基于RAPD技

术的研究结果表明64份余甘子种群地理分化明显，

种群间遗传分化较强。笔者在本文中发现归属于类

群 2的 FJ、GJ、JY群体较类群 1的YGZ群体遗传分

化强，表现为整体中等偏强，这与主成分分析和系统

发育分析一致，即类群 2 的个体分布更为离散，其

中，来源于广西的种质与来源于福建的种质间Fst为

0.266，遗传分化非常强，后期可加大福建、广西、广

东等地种质收集力度，丰富余甘子群体的遗传多样

性。笔者在本文中解析了112份余甘子种质的群体

结构和遗传多样性，为后续余甘子遗传图谱构建、分

子标记开发、系统发育研究、品种选育及产业开发利

用提供理论依据。

4 结 论

笔者在本文中基于高通量测序技术开发的

8934个SNP和 InDel标记解析 112份余甘子种质的

群体结构和遗传多样性。群体结构分析、主成分分

析及系统发育分析将余甘子群体分为 2个类群，其

中，类群 1有 88份样品，主要为从云南收集的种质，

类群 2为有 23份样品，为从福建、广东、广西收集的

种质，3种分析方法相互补充印证，表明余甘子群体

结构划分可靠。遗传多样性分析结果表明，余甘子

群体He平均值为 0.17，Ho平均值为 0.113，PIC平均

表 3 余甘子群体遗传分化指数统计

Table 3 Statistics of population differentiation index of

P. emblica populations

群体 Population

FJ

GJ

JY

YGZ

0.080

0.099

0.137

FJ

0.266

0.136

GJ

0.231
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值为 0.143，群体间的 Fst在 0.080~0.266之间，群体

遗传分化整体中等偏强。遗传距离分析显示，余甘

子群体遗传距离在0.027~0.459之间，平均遗传距离

为0.248。本研究可为后续余甘子优良基因挖掘、优

良种质引进及创新利用提供参考依据。
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