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基于荧光SSR标记的杧果控制

授粉实生后代父本鉴定
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摘 要：【目的】利用荧光 SSR标记对杧果控制授粉实生后代进行父本鉴定，为杧果种质创新和新品种选育提供参

考依据。【方法】以 113株杧果控制授粉实生后代及 12个亲本为试验材料，利用笔者课题组前期基于杧果参考基因

组开发的10对荧光SSR引物结合毛细管电泳技术在苗期对实生后代单株进行父本鉴定。【结果】10对荧光SSR引物

在 125 份杧果资源中检测到 54 个等位基因，平均每个标记检测到 5.4 个等位基因；香农信息指数（I）变化范围为

0.926~1.428，平均为 1.185；观测杂合度（Ho）和期望杂合度（He）均值分别为 0.689和 0.632；多态性信息含量（PIC）变

化范围为 0.452~0.677，平均为 0.575；113株后代中有 95个子代成功鉴定出最优父本，鉴定成功率为 84.07%，且置信

度均超过 80%。其中，杂交后代 80株，占比 84.21%；自交后代 15株，占比 15.79%。在置信度达到 95%时，47株子代

成功鉴定出最优父本，鉴定成功率为 41.59%，其中杂交后代 44株，占比 93.62%；自交后代 3株，占比 6.38%。【结论】

荧光SSR分子标记技术能快速准确鉴定控制授粉杧果实生后代的父本，可作为分子标记辅助育种手段用于杂交苗

的早期系谱分析。
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Abstract:【Objective】Mango (Mangifera indica L.), an evergreen species of the genus Mangifera in

the family Anacardiaceae, is widely cultivated in tropical and subtropical regions worldwide. The domi-

nant mango varieties in China are limited and mainly imported from abroad, resulting in an unbalanced

plantation structure and a highly concentrated fruit ripening period. Hybrid breeding is very important

in the selection of new mango cultivars, which can be divided into artificial pollination hybridization

and natural pollination hybridization. It is possible to speed up the breeding process by performing ge-

notyping on naturally pollinated seedlings of known female parent varieties at the seedling stage to iden-
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tify the optimal male parents. Traditional morphological identification is limited due to influence by en-

vironmental factors and plant growth conditions. Marker assisted selection, based on DNA polymor-

phisms among progeny individuals, is a new generation technology for rapid and accurate identification

of genotype of seedlings. Simple Sequence Repeat (SSR) markers are abundant, co-dominant, highly

polymorphic, easy to utilize, and not influenced by environmental factors or plant morphological charac-

teristics. Fluorescent SSR markers with distinct fluorescent labels (FAM, HEX and ROX) at the 5' end

combined with capillary electrophoresis-based genotyping platforms, offer advantages such as high effi-

ciency, high accuracy and high automation. This study aimed to use fluorescent SSR markers for pater-

nal identification in controlled- pollination lines of mango, in order to provide valuable insights for

germplasm innovation and selection of new cultivars.【Methods】A total of 113 controlled-pollinated

seedling progeny and 12 parental varieties were collected as research materials from the germplasm re-

pository of the South Subtropical Crops Research Institute of the Chinese Academy of Tropical Agricul-

tural Sciences. 10 pairs of fluorescent SSR markers, previously developed by our research group from

the mango genome, were used in combination with capillary electrophoresis, to identify the paternal par-

ent of individual seedling progeny at the seedling stage. The genomic DNA of the samples was extract-

ed using an improved CTAB method. The quality and concentration of the DNA was assessed using a

1% agarose gel and a Nano Drop One (Thermo Scientific). The DNA concentration was uniformly ad-

justed to 30 ng·µL-1 and frozen at -20 ℃ for future use. The PCR amplification reaction system, with a

total volume of 20 µL, consisted of 2 µL of DNA template, 0.5 µL of upstream primer (10 µmol · L- 1),

0.5 µL of downstream primer (10 µmol · L- 1), 10 µL of 2×EasyTaq PCR SuperMix, and 7 µL of ultra-

pure water. The PCR programme consisted of the following steps: pre-denaturation at 94 ℃ for 5 min-

utes; 35 cycles of 94 ℃ for 30 seconds, 58 ℃ for 30 seconds, and 72 ℃ for 30 seconds; extension at

72 ℃ for 8 minutes; and storage at 4 ℃ for later use. The paternal analysis used the maximum likeli-

hood method, and the implementation of the maximum likelihood method was based on Cervus V3.07

software.【Results】A total of 54 alleles were detected in 125 mango resources using 10 pairs of SSR

primers, with an average of 5.4 alleles per SSR primer. The Shannon information index (I) ranged from

0.926 to 1.428, with an average of 1.185. The mean observed heterozygosity (Ho) and expected hetero-

zygosity (He) were 0.689 and 0.632, respectively. The polymorphism information content (PIC) ranged

from 0.452 to 0.677, with an average of 0.575. Out of 113 offsprings, 95 were successfully identified

for the optimal paternal parent, with a success rate of 84.07% and a confidence level of over 80%. Of

them, 80 were hybrid offsprings, accounting for 84.21%, while 15 were self-pollinated offsprings, ac-

counting for 15.79%. At a 95% confidence level, 47 offsprings successfully identified for the optimal

paternal parent, giving a success rate of 41.59%. Of them, 44 were hybrid offsprings, accounting for

93.62%, and e 3 were self-pollinated offsprings, accounting for 6.38%. A UPGMA cluster analysis was

performed on 95 offsprings and 10 parental varieties. The results showed that most of the offsprings

clustered with either their paternal or maternal parent, showing a clear genetic tendency. The offsprings

with Zill as the maternal parent were mostly clustered close to the maternal parent, showing a maternal

genetic tendency, for example, H3, H34, and H35 were clustered with the maternal parent Zill. Similar-

ly, almost all the offsprings with Dashehari as a maternal parent were clustered with the maternal par-

ent, showing a clear maternal genetic tendency. However, H10, H18, and H22 were not clustered close-

ly with either the maternal or paternal parent.【Conclusion】A total of 95 offsprings were matched to

the optimal paternal parent, with a success rate of 84.07% and a confidence level of over 80%. The ge-

netic tendency of the progeny towards either maternal or paternal inheritance. This result would provide
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杧果（Mangifera indica L.）是漆树科杧果属的

常绿果树，在世界热带亚热带地区广泛种植，多异花

授粉且主要依赖蝇类等昆虫进行授粉，其果实肉质

鲜嫩、味道香甜且多汁、含有大量维生素和多种微量

元素，深受消费者青睐，素有‘热带果王’之美誉[1-2]。

中国是世界第二大杧果生产国，种植区域涵盖海南、广

东、广西、云南、四川、福建和贵州等省份[3]。2023年，中

国大陆杧果栽培面积达4.094万hm2、产量约511.9万 t

（农业农村部南亚办统计数据）。然而，我国杧果主

栽品种大多从国外和台湾地区引进，品种同质化严

重，导致部分地区过度集中上市，且缺乏具有地域特

色的优质品种资源，制约了杧果产业的持续发

展[3]。因此，选育具有自主知识产权的杧果优良新

品种，对中国杧果产业高质量发展尤为重要。

杂交育种是杧果新品种选育的重要手段，与其

他育种方法相比，杂交育种具有育种目标明确、可以

快速聚合多个优良性状等优势[4-5]。杂交育种根据授

粉方式可分为人工授粉杂交与自然授粉杂交。由于

杧果花极小，人工授粉操作难度大，且母本必须为单

胚品种，因此真正通过人工授粉杂交途径获得的新

品种较少[6-7]。目前大多数杧果栽培品种均是通过自

然杂交或实生选育得到的[8]。但完全的自然授粉杂

交不可控因素较多，父本鉴定难度大，而将多个亲本

罩网进行控制授粉，在早期对已知母本品种的控制

授粉幼苗进行基因分型以鉴定最优父本是最好的选

择[7]。父本鉴定的传统方法是形态学标记，鉴定简

单直观、经济方便，但表型检测具有滞后性，所需时

间长，易受植株生长状态及环境条件的影响，对于遗

传变异水平低的杂交后代难以区分，且界定标准难

以统一[9-10]。分子标记是以子代个体间DNA差异为

基础的新一代技术，不受环境和生长状态的限制，可

快速准确地匹配子代的候选亲本 [11]。SSR（simple

sequence repeats）标记具有多态性丰富、重复性好、

位点多及共显性等优点，被广泛应用于杧果品种鉴

定[12]、遗传图谱构建[8]、遗传多样性分析[13]、亲缘关系

分析[14]及杂交种真实性鉴定[15]。传统的聚丙烯酰胺

凝胶电泳 SSR分子标记技术，存在工作量大、分辨

率低、费时费力等缺点，不适合大批量样品的检测，

而荧光SSR标记技术具有效率高、准确度高、自动化

程度高等优点，已成功应用于多种作物父本鉴定及

亲缘关系分析[15]。党志国等[16]选择13个主要杧果品

种混合种植进行自然授粉，获得 1001个F1后代，并

使用SSR标记成功进行杂交种鉴定。然而，该研究

中授粉环境相对开放，杂交鉴定和亲和性评估可能

受到外部花粉的影响。因此笔者在本研究中采用将

多个品种置于同一罩网内进行控制授粉，并基于荧

光 SSR标记对杧果控制授粉实生后代进行父本鉴

定，以期为杧果杂交育种和分子标记辅助育种提供

参考。

1 材料和方法

1.1 材料

材料种植于中国热带农业科学院南亚热带作物

研究所杧果种质资源圃内，选择12个品种（Irwin、台

农 1号、热农 1号、Kensington Pride、Zillate、Palmer、

Dashehari、Zill、粤西1号、东镇红杧、桂杧1号、Tom-

my Atkins）进行混合嫁接，所有品种均置于同一罩

网内，通过饲养苍蝇进行控制授粉，有效阻隔外界花

粉的干扰。2024年 6—8月，从 10个母本品种中成

功收获136个果实，经播种后获得113株实生后代群

体，编号H1~H113。

1.2 基因组DNA提取

采用改良CTAB法提取113株实生后代及12个

候选亲本基因组 DNA，用 1%琼脂糖凝胶和 Nano

Drop One（Thermo Scientific）检测DNA的质量和浓

度，统一调整DNA浓度（ρ）为 30 ng ·μL-1，-20 ℃冰

箱保存备用。

1.3 SSR引物与PCR扩增

笔者课题组前期以Alphonso参考基因组成功

开发杧果SSR标记，从开发的引物中选择10对峰图

易读、重复性好、多态性高的SSR引物用于本次研究

（表 1）。试验所用SSR引物合成与 5′端不同荧光标

记修饰均由上海生工生物工程有限公司完成。

PCR 扩增反应体系为 20 µL，包含 2 µL DNA

a reference for mango germplasm innovation and variety breeding. The fluorescent SSR molecular

marker technology could quickly and accurately identify the paternal parent of mango hybrid offspring,

and would be used as a tool for early screening of hybrid seedlings.

Key words: Mango; Paternal identification; SSR fluorescent maker; Capillary electrophoresis
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表 1 SSR 引物基本信息

Table 1 Detailed information of SSR primers

引物名称
Primer name

G33

G676

G744

G1134

G1151

G1342

G1382

G1454

G1527

G1617

重复碱基
Repeat base

CCA(8)

TTCTAG (4)

ACA(7)

TGCTTC (4)

CAA(7)

GAGGTT (4)

TGC (7)

ATA (10)

CTG (7)

ACA (8)

引物序列（5'-3'）
Primer sequence (5'-3')

F:GCCATAAGTATTGCGAGCGC
R: ACGCCTAGTGGTGAAGAAGC

F: CCCAGTTGAAAATATGGGTTCCC
R: TCCACCGCTGAAACAACTCG

F:AGATGGACGGTTGAGGTTGC
R:TTCCCCCTTAAATGGCCACC

F: CACATTGTCCCAACATGCCC
R: GAGCAGCACACAACTTGAGG

F:GTCAGATGTTGTCCGCATGC
R:TCATCGTCCATTCCTGTGCC

F: TGGACTCGACATCCTGAAGC
R:CTTCACCGCTTTGTCAAGGG

F: TCCACGGTGGATGATGTAGC
R: GAAGATTCAGCAAGCCAGACG

F: AAAAGGAGGACGGTTTGGGG
R: GTACCCACCAAATTAGGCGC

F: CACCCGTCTTGAACCTCTCC
R: TCAGGCAAATGAGTGCTGGG

F: CAAACACGAAGACGACGACG
R: TCGCCGTTGTCCATATTCCC

5'荧光标记
5' Fluorescent

HEX

ROX

HEX

FAM

ROX

ROX

FAM

FAM

ROX

FAM

预测产物
Expected product/bp

187

194

166

127

204

170

118

133

192

126

模板（30 ng ·μL-1），0.5 µL上游引物（10 µmol · L-1），

0.5 µL 下游引物（10 µmol · L- 1），10 µL 2×EasyTaq

PCR SuperMix和7 µL超纯水。

PCR反应程序：94 ℃预变性5 min；94 ℃（30 s）/

58 ℃（30 s）/72 ℃（30 s），35个循环，72 ℃延伸8 min；

4 ℃保存待用。

PCR产物毛细管电泳检测：PCR扩增产物经过

纯化后在ABI3730基因测序仪上进行毛细管电泳，

利用 Genemapper V4.0 软件进行片段大小读数；使

用 Peak Scanner V1.0 软 件（Applied Biosystems，

USA）对获得的数据进行分析，以确定 PCR产物的

准确片段大小。

1.4 数据处理

利用GenAlEx V6.5软件计算遗传多样性参数，

包括等位基因数（Na）、有效等位基因数（Ne）、香农

信息指数（I）、观察杂合度（Ho）和期望杂合度

（He）。利用Cervus V3.07软件计算多态性信息含量

（PIC）、非亲排除概率（NEP），并计算累计排除概率

（CEP），仅当CEP达到或超过99%时，可用于亲子鉴

定分析[17]。利用 Powermaker V3.25计算Nei’s遗传

距离，并生成UPGMA聚类树；利用R V4.3.2语言包

ggtree进行UPGMA聚类树的美化。

1.5 父本鉴定

利用Cervus V3.07计算亲本及控制授粉实生后

代等位基因频率；在 Simulation程序中选择并运行

Paternity子程序，按要求输入亲本及控制授粉实生

后代等位基因频率分析文件，参数设置为：亲子模拟

10 000次，候选父本 12.0，候选父本的采样比 0.096，

匹配位点比 0.99，基因型错误率 0.01，检测自花授

粉；在 Parentage Analysis 程序中选择运行 Paternity

子程序，按要求逐步输入子代及候选父本基因型文

件、等位基因频率分析结果和模拟分析结果，以进行

最优父本匹配。

2 结果与分析

2.1 SSR位点的多态性及非亲排除概率检测

10对SSR引物在125份杧果资源中（113株杧果

实生后代及 12个候选父本）检测到 54个等位基因

（Na），平均每个标记检测到5.4个等位基因；有效等

位基因数（Ne）变化范围为 2.127~3.627，平均为

2.825，其中G676、G1382、G33和 G1151具有较高的

有效等位基因数，表明这些位点有较强的检测效率；

香农指数（I）变化范围为0.926~1.428，平均为1.185；

观测杂合度（Ho）和期望杂合度（He）均值分别为

0.689 和 0.632；多态性信息含量（PIC）变化范围为

0.452~0.677，平均为 0.575，其中 7 对引物 PIC 大于

0.5，为高多态性引物（表2）。以上结果表明，杧果控

制授粉系有丰富的遗传多样性。图1展示了部分后

闫锦源，等：基于荧光SSR标记的杧果控制授粉实生后代父本鉴定 1193



果 树 学 报 第42卷

代在荧光引物G1454中的毛细管电泳图。

基于10对SSR引物计算亲权排除概率，结果显

示，当母本与父本基因型未知时，单个位点的非亲排

除概率（NE-1P）变化范围在 0.689~0.856之间；当母

本或父本基因型已知时，单个位点的非亲排除概率

（NE-2P）的变化范围在 0.515~0.736之间；当母本与

父本基因型已知时，单个位点的非亲排除概率（NE-

PP）变化范围为 0.319~0.597（表 3）。根据引物的

PIC从高到低排序，逐步累计计算 10对SSR引物的

非亲排除概率，随着位点数量的增加，累计排除概率

表 2 10 对 SSR 引物在杧果控制授粉后代的遗传多样性

Table 2 Genetic diversity in progeny of controlled pollination in mango using 10 pairs of SSR primers

位点

Locus

G1382

G1454

G1134

G1617

G33

G744

G676

G1151

G1527

G1342

平均Mean

等位基因数

Number of alleles

6.0

6.0

5.0

4.0

5.0

5.0

5.0

6.0

7.0

5.0

5.4

有效等位基因

Effective alleles

3.374

2.612

2.127

2.559

3.262

2.664

3.627

3.625

2.171

2.232

2.825

香农信息指数

Shannon's
information index

1.428

1.170

0.926

1.090

1.273

1.217

1.411

1.367

1.010

0.955

1.185

观测杂合度

Observed
heterozygosity

0.768

0.624

0.704

0.616

0.776

0.712

0.816

0.696

0.552

0.624

0.689

期望杂合度

Expected
heterozygosity

0.704

0.617

0.530

0.609

0.693

0.625

0.724

0.724

0.539

0.552

0.632

多态性信息含量

Polymorphic
information content

0.668

0.561

0.452

0.549

0.637

0.579

0.677

0.673

0.480

0.474

0.575

图 1 荧光引物 G1454 在部分后代中的基因型

Fig. 1 The genotypes of fluorescent primer G1454 in partial progeny
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也相应提高（表3）。10对SSR引物的母本与父本基

因型未知单亲累计排除概率CE-1P仅达到92.36%；

在已知单个亲本或者已知双亲的情况下，10对SSR

引物累计排除概率均在99%以上（表3）。

2.2 父本鉴定

利用Cervus V3.07对 113株杧果控制授粉系后

代进行父本鉴定，结果显示，在80%和95%的置信度

下，临界LOD值分别为 1.13和 4.36，表明当候选亲

表 3 杧果父本鉴定非亲排除概率和累计排除概率

Table 3 Exclusion probability and cumulative exclusion probability of paternity testing of mango

位点Locus

G1134

G1342

G1527

G1617

G1454

G744

G33

G1382

G1151

G676

PIC

0.452

0.474

0.480

0.549

0.561

0.579

0.637

0.668

0.673

0.677

NE-1P

0.856

0.845

0.848

0.805

0.793

0.781

0.734

0.698

0.700

0.689

NE-2P

0.736

0.720

0.707

0.652

0.634

0.611

0.568

0.515

0.529

0.515

NE-PP

0.597

0.578

0.550

0.488

0.461

0.427

0.397

0.319

0.355

0.334

CE-1P

0.269 0

0.380 1

0.501 0

0.604 3

0.690 9

0.773 1

0.841 7

0.889 2

0.923 6

CE-2P

0.470 1

0.625 3

0.755 7

0.845 1

0.905 4

0.946 3

0.972 3

0.985 4

0.992 5

CE-PP

0.654 9

0.810 2

0.907 4

0.957 3

0.981 8

0.992 8

0.997 7

0.999 2

0.999 7

注：NE-1P. 双亲基因型皆未知的非亲排除概率；NE-2P. 已知一个亲本基因型的非亲排除概率；NE-PP. 双亲基因型已知的非亲排除概率；CE-

1P. 双亲基因型皆未知的累计排除概率；CE-2P. 已知一个亲本基因型的累计排除概率；CE-PP. 双亲基因型已知的累计排除概率。

Note: NE-1P. Non-parental exclusion probability when both parental genotypes are unknown；NE-2P. Non-parental exclusion probability when one

parental genotype is known；NE-PP. Non-parental exclusion probability when both parental genotypes are known；CE-1P. Cumulative exclusion prob-

ability when both parental genotypes are unknown; CE-2P. Cumulative exclusion probability when one parental genotype is known; CE-PP. Cumula-

tive exclusion probability when both parental genotypes are known.

本的 LOD 值超过 1.13 时，鉴定可信度为 80%；当

LOD值超过4.36时，可信度提升至95%。在80%置

信度下，113株杧果后代中有 95株子代成功鉴定出

最优父本，鉴定成功率为 84.07%。其中，仅 12株子

代存在 1个错配位点；在这 95株子代中，杂交后代

80 株，占比 84.21%，自交后代 15 株，占比 15.79%。

在 95%置信度下，有 47 株子代成功鉴定到最优父

本，鉴定成功率为41.59%。其中，5株子代存在1个

错配位点；在这 47株子代中，杂交后代 44株，占比

93.62%，自交后代3株，占比6.38%（表4）。

2.3 亲本与杧果实生后代聚类分析

根据10对SSR引物在杂交后代中的扩增结果，

对 95 株鉴定出最优父本的后代及 10 个亲本进行

UPGMA聚类分析，并根据后代的母本分组，不同母

本后代用不同颜色表示（图 2）。结果显示，大多数

后代与其父本或母本聚集在一起，呈现出明显的遗

传亲缘关系。以Zill为母本的后代大多与母本的遗

传距离较近，表现出偏母本的遗传趋势，这些后代通

常与Zill聚集在一起，而不是与其父本聚在一起，如

H3、H34、H35等与母本Zill聚集在一起；以桂杧1号

为母本的后代也多数与母本聚在一起，显示出偏母

本的遗传趋势，少数子代如H70则更接近父本，表现

出偏父本的遗传趋势；以Dashehari为母本的后代全

部与母本聚集，呈现出典型的偏母本遗传；以热农1

号为母本的后代也大都表现出偏母本遗传趋势；此

外，有些后代并未与母本聚集，且与父本的遗传距离

也较远，表现出较为独立的遗传模式，如H10、H18

和H22等（图2）。

3 讨 论

在苗期对实生后代进行父本鉴定，可以通过早

期筛选优良后代，减少资源浪费，加快育种进程，从而

提高育种效率和精确性[15，18]。SSR分子标记技术已广

泛应用于品种鉴定、遗传多样性分析以及动植物的亲

权分析等领域[19-20]。在父本鉴定方面，王斯琪等[21]基

于SSR标记技术对枣树子代苗进行了父本鉴定，探

讨了不同引物数量对父本鉴定结果的影响，并建立了

一套完善的父本鉴定体系。邵文豪等[22]利用SSR标

记技术分析了4个主要栽培品种子代的父本关系，结

果显示主要父本为豆果和小苹果，并发现城固32具
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表 4 杧果控制授粉实生后代置信度 95%父本鉴定结果

Table 4 Paternal identification results with 95% confidence in progeny of controlled pollination in mango

编号

Number

H12

H17

H18

H19

H22

H23

H29

H30

H31

H32

H33

H44

H47

H48

H49

H50

H51

H52

H53

H55

H59

H60

H61

H63

H64

H65

H67

H68

H69

H70

H72

H75

H77

H80

H81

H83

H87

H89

H90

H91

H92

H95

H96

H101

H103

H105

H110

子代名称

Offspring name

5-Zill-3

6-台农1号-1 6-Tainong No. 1-1

6-台农1号-2 6-Tainong No. 1-2

6-台农1号-3 6-Tainong No. 1-3

9-台农1号-1 9-Tainong No. 1-1

10-Tommy Atkins-1

13-Zill-2

14-Zill-1

17-Zill-1

17-Zill-2

17-Zill-3

26-Zill-1

28-Zill-3

28-Zill-4

28-Zill-5

28-热农1号-1 28-Renong No. 1-1

30-热农1号-1 30-Renong No. 1-1

30-热农1号-2 30-Renong No. 1-2

31-Irwin-1

31-台农1号-1 31-Tainong No. 1-1

34-桂杧1号-2 34-Guimang No. 1-2

34-桂杧1号-3 34-Guimang No. 1-3

34-桂杧1号-4 34-Guimang No. 1-4

34-桂杧1号-6 34-Guimang No. 1-6

34-桂杧1号-7 34-Guimang No. 1-7

34-桂杧1号-8 34-Guimang No. 1-8

34-桂杧1号-10 34-Guimang No. 1-10

34-桂杧1号-11 34-Guimang No. 1-11

34-桂杧1号-12 34-Guimang No. 1-12

34-桂杧1号-13 34-Guimang No. 1-13

34-桂杧1号-15 34-Guimang No. 1-15

35-桂杧1号-2 35-Guimang No. 1-2

36-Zill-1

37-Zillate-1

37-Zillate-2

38-桂杧1号-2 38-Guimang No. 1-2

38-桂杧1号-6 38-Guimang No. 1-6

38-桂杧1号-8 38-Guimang No. 1-8

38-Zill-1

38-Zill-2

38-Zill-3

40-桂杧1号-2 40-Guimang No. 1-2

40-桂杧1号-3 40-Guimang No. 1-3

41-桂杧1号-1 41-Guimang No. 1-1

42-Irwin-1

Irwin-3

台农1号-4 Tainong No. 1-4

母本

Mother

Zill

台农1号Tainong No. 1

台农1号Tainong No. 1

台农1号Tainong No. 1

台农1号Tainong No. 1

Tommy Atkins

Zill

Zill

Zill

Zill

Zill

Zill

Zill

Zill

Zill

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

Irwin

台农1号 Tainong No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

Zill

Zillate

Zillate

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

Zill

Zill

Zill

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

Irwin

Irwin

台农1号 Tainong No. 1

最优父本

Candidate father

热农1号 Renong No. 1

Irwin

热农1号 Renong No. 1

Palmer

热农1号 Renong No. 1

台农1号Tainong No. 1

热农1号 Renong No. 1

台农1号 Tainong No. 1

Zill

Zill

Tommy Atkins

Zill

热农1号 Renong No. 1

桂杧1号Guimang No. 1

热农1号 Renong No. 1

Tommy Atkins

桂杧1号 Guimang No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

Zill

Irwin

Zill

台农1号Tainong No. 1

Zill

热农1号 Renong No. 1

台农1号 Tainong No. 1

Zillate

Zill

热农1号 Renong No. 1

Zill

Irwin

Irwin

热农1号 Renong No. 1

Zillate

桂杧1号 Guimang No. 1

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

桂杧1号 Guimang No. 1

东镇红杧Dongzhenhong

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

Tommy Atkins

热农1号 Renong No. 1

热农1号 Renong No. 1

LOD值

Trio LOD score

5.70

4.74

5.23

6.60

5.85

5.06

5.14

9.71

5.02

4.74

6.71

4.72

5.03

6.47

4.43

8.65

7.82

7.88

5.47

4.51

4.36

4.70

4.49

4.51

11.00

9.85

5.74

4.51

5.48

5.38

5.43

4.75

7.61

6.90

4.57

4.41

5.85

4.68

5.83

8.45

4.64

6.00

4.57

4.72

8.36

4.43

5.93

自交或杂交

Hybridize or selfing

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

自交 Selfing

自交 Selfing

杂交 Hybridize

自交 Selfing

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize

杂交 Hybridize
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有一定的自交亲和性，为油橄榄品种的配置提供了

重要参考。笔者在本研究中基于10对SSR标记，在

113株控制授粉实生后代中成功鉴定出95株子代的

最优父本，鉴定成功率为 84.07%，且置信度均超过

80%；其中杂交后代80株，占比84.21%，自交后代15

株，占比 15.79%。在置信度达到 95%时，47株子代

成功鉴定出最优父本，鉴定成功率为 41.59%；其中

杂交后代 44 株，占比 93.62%，自交后代 3 株，占比

6.38%。研究结果表明，杧果具备杂交结实和自交

结实能力，其中以杂交结实为主，且杂交后代的比例

高达84.21%，显著高于李春牛等[23]在茉莉花中报道

的80.49%。有研究表明，杧果具有隐蔽自交不亲和

性，即可以自花授粉，但异花授粉是优先选择，这可

能是造成杧果以杂交结实为主的原因之一[24]。

聚类分析可以系统性地揭示杂交后代群体内部

的遗传多样性与结构，明确亲本与后代之间的遗传

关系，已广泛应用于龙眼 [25]、姜荷花 [26]、番石榴 [27]和

枣[28]等作物。笔者在本研究中对 95株成功鉴定出

最优父本的后代及 10个亲本进行了UPGMA聚类

分析，结果表明，大多数后代与其父本、母本聚集在

一起，表现出明显的遗传倾向。以Zill为母本的后

代大多聚集在母本附近，表现出偏母本遗传，如H3、

H34、H35等与母本Zill聚集在一起；同样，以桂杧 1

号为母本的后代大部分也与母本聚集，显示出偏母

本遗传。已有研究表明，杧果人工杂交群体中部分

个体存在偏父本遗传现象[15]，表明遗传偏向可能因

亲本组合特异性或遗传背景差异而有所变化。此

外，H10、H18和H22等既未与母本也未与父本紧密

聚集，可能与复杂的遗传背景或突变相关。这些结

果直观地展现了后代的遗传分类及父母本的遗传贡

献，对杂交群体的遗传多样性分析和优良品种的选

育具有重要意义。然而，本研究中的实生后代群体

规模相对较小，且由于部分品种存在花期不匹配和

花粉活力低等问题导致两个品种未能成功作为有效

亲本参与杂交。因此，有必要扩大控制授粉实生后

代群体数量，为杧果杂交育种和新品种选育提供更

坚实的研究基础。

4 结 论

笔者在本研究中利用SSR荧光引物结合毛细管

图 2 杧果实生后代与亲本聚类分析

Fig. 2 Cluster analysis of mango seedling progeny and parents

台农1号Tainong No. 1 (7)

热农1号 Renong No. 1 (9)

桂杧1号Guimang No. 1 (240)

Tommy Atkins (241)

Zill (104)

Irwin (1)

Palmer (46)

Zillate (24)

东镇红杧Dongzhenhong (215)

Dashehari (56)
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电泳技术对杧果控制授粉实生后代进行了父本鉴

定，95株实生后代匹配到了最优父本，鉴定成功率

为 84.07%，置信度均在 80%以上；对鉴定出最优父

本的95株后代及10个亲本进行聚类分析，结果表明

其后代表现为偏母本或偏父本遗传趋势，研究结果

为杧果种质创新和新品种选育提供了参考依据。
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