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摘　要：利用ＩＳＳＲ分子标记技术对产于中国天山的４０个樱桃李 （ＰｒｕｎｕｓｄｉｖａｒｉｃａｔａＬｄｂ．）野生类型遗传多样性
进行研究。通过遗传多样性研究及ＵＰＧＭＡ聚类分析显示，野生樱桃李种下类群间遗传多样性有差异，平均多样
性指数（Ｉ）为０４８８，遗传相似系数 （Ｈｓ）介于０５０４～０８５１之间，平均为０６７８，遗传距离 （ＧＤ）的范围在
０１２７０～０６０４２之间，等位基因数 （Ｎａ）和有效等位基因数 （Ｎｅ）分别为１９０８和１５７１，而平均Ｎｅｉ基因多
样性指数为０１７，平均Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数 （Ｉ）为０２２则显示其群体遗传多样性较低；分子标记下的聚类结果，
可将中国天山产的４０个樱桃李野生类型归为４大类，结合形态学特征分析，研究表明中国天山的４０个野生樱桃
李可划分为４个变种，即矮生樱桃李 Ｐ．ｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒ．ｈｕｍｉｌａ（Ｎ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ）Ｄ．Ｆ．Ｃｕｉ，ｃｏｍｂ．ｎｏｖ．、
黑果樱桃李Ｐ．ｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒ．ｎｉｇｒｏｏａｒｐ（Ｎ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ）Ｄ．Ｆ．Ｃｕｉ，ｃｏｍｂ．ｎｏｖ．、红果樱桃李Ｐ．ｄｉｖａｒｉｃａｔａ
ｖａｒ．ｐｈｏｅｎｉｃｅａ（Ｚ．Ｘｕ）Ｄ．Ｆ．Ｃｕｉ，ｃｏｍｂ．ｎｏｖ．和黄果樱桃李 Ｐ．ｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒ．ｌｕｔｅｏｌａ（Ｎ．Ｒ．Ｃｕｉ）Ｄ．Ｆ．Ｃｕｉ，
ｃｏｍｂ．ｎｏｖ．。
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Ｆ．Ｃｕｉ，ｃｏｍｂ．ｎｏｖ．ａｎｄＰ．ｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒ．ｌｕｔｅｏｌａ（Ｎ．Ｒ．Ｃｕｉ）Ｄ．Ｆ．Ｃｕｉ，ｃｏｍｂ．ｎｏｖ．．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｐｒｕｎｕｓｄｉｖａｒｉｃａｔａ；ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ

　　樱桃李 （ＰｒｕｎｕｓｄｉｖａｒｉｃａｔａＬｄｂ．）是一种珍贵
的果树资源，其园艺品种在欧美广泛栽培。野生樱

桃李分布于中亚天山、高加索、土库曼、帕米尔、

伊朗、小亚细亚等山区，新疆伊犁天山是野生樱桃

李分布区的最东端［１－２］。在我国，仅分布于新疆伊

犁谷地以北博罗霍洛山南麓的霍城县大西沟和小西

沟的１０多条支沟中［２－３］。在 《中国珍稀濒危保护

植物名录》中，它被列为国家Ⅱ级重点保护物种，
是具有生物多样性国际意义的优先保护物种［２，４］。

由于长期以种子繁殖以及复杂多变的地形气候，野

生樱桃李在长期的演化过程中形成了丰富多变的类

型。１９８４－１９９０年，崔乃然、王磊等［５－６］对新疆

伊犁地区野果林中的野生果树进行调查研究，将新

疆野生樱桃李划分为 ２１个类型；２００６年，王磊
等［７］分析了新疆樱桃李植物群落的组成结构和物

种多样性特征，并把样方群落分别归属于４种群落
亚群系；２００７年，王磊等［８］又增加了１９个新的野
生樱桃李种下类型，种下类型增加为４０个，同时
对其形态学特征做了详细记载。近年来许多学者

对新疆野生樱桃李的生态学、表型性状与优良品系

的形态特征，及遗传多样性进行了分析［９－１１］。然

而，用分子标记技术对樱桃李野生类型的遗传多样

性研究尚未见报道。

ＩＳＳＲ（ｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）是一种近
年来应用较为广泛的遗传标记技术，它来源于植物

基因组中丰富的简单序列重复 （ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅ
ｐｅａｔ，ＳＳＲ），由２～４个随机的核苷酸锚定在微卫
星序列的３′或５′端，由此组成的单引物进行重复
序列间ＤＮＡ的 ＰＣＲ扩增［１２］。ＩＳＳＲ免去了测序和
引物设计，具有普遍适用性，多态性高，稳定性和

可重复性强，因此非常适合于种间和种下关系的分

析，被广泛应用于物种亲缘关系和遗传多样性研

究［１３－１４］。本研究利用ＩＳＳＲ分子标记技术对中国天
山樱桃李野生类型的遗传多样性进行研究，旨在为

野生樱桃李种质资源的合理利用和樱桃李育种改良

的早期选择提供科学依据。

１　材料和方法
１１　材料

本研究中的４０个樱桃李野生类型材料采自于
新疆新源县天山野果林资源圃，取新鲜叶片，放入

硅胶袋中干燥保存，用于分析樱桃李野生类型的遗

传多样性 （表１）。

表１　樱桃李野生类型材料信息
Ｔａｂｌｅ１　ＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｂｏｕｔｔｈｅｔｙｐｅｓｏｆＰｒｕｎｕｓｄｉｖａｒｉｃａｔａ

编号 名称 拉丁名 果色 编号 名称 拉丁名 果色

１ 红圆果樱桃李 ｆｏｒｍｅｒｙｔｈｒｏｏｒｂｉｃｕｌａｔａＺＸｕｅｔＬＷａｎ 枣红色 ２１ 桔黄肉樱桃李 ｆｏｒｍａｕｒａｒｉａＺＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

２ 美丽樱桃李 ｆｏｒｍ．ｃａｌｏｒｃａｒｐａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 鲜红色 ２２ 黄绿肉樱桃李 ｆｏｒｍ．ｇｌａｂａＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

３ 晚花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｏｐｓｅｆｌｏｒｅｃｅｎａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫红色 ２３ 垂枝樱桃李 ｆｏｒｍ．ｐｅｎｄｕｌａＢａｉｌｅｙ 紫黑色

４ 大卵圆樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍａｃｒｏｏｖｏｉｄａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 黑红色 ２４ 矮生樱桃李 ｆｏｒｍ．ｈｕｍｉｌａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

５ 枣红樱桃李 ｆｏｒｍ．ｚｉｚｉｐｈｉｃｏｌｏｒａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 枣红色 ２５ 丰产大果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍｏｒｅｃａｒｐａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 黑红色

６ 卵形樱桃李 ｆｏｒｍ．ｏｖａｔａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 深红色 ２６ 高柱头樱桃李 ｆｏｒｍ．ｌｏｎｇｉｓｔｉｇｎａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

７ 玫瑰红樱桃李 ｆｏｒｍ．ｒｏｓｅａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 玫瑰红色 ２７ 小卵形樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍｉｃｒｏｃａｒｐａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

８ 红果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｐｈｏｅｎｉｃｅａＺ．Ｘｕ 深红色 ２８ 大叶樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

９ 红果大花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｅｒｙｔｈｒｏｃａｒｐａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 枣红色 ２９ 早花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｐｒａｅｃｏｏｆｌｏｒａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１０ 红果圆锥樱桃李 ｆｏｒｍ．ｐｕｎｉｃｅｏｃａｒｐａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＷａｎｇ 大红色 ３０ 小花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍｉｃｒａｎｔｈａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１１ 红近圆樱桃李 ｆｏｒｍ．ｈｕｏｃｈｅｎｇｅｎｓｉｓＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 玫瑰红色 ３１ 圆锥型樱桃李 ｆｏｒｍ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１２ 红椭圆樱桃李 ｆｏｒｍ．ｅｌｌｉｐｔｉｃａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 玫瑰红色 ３２ 圆果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｏｒｂｉｃｕｌａｔａＮ．Ｒ．Ｃｕｉ．ｅｔＬ．Ｗａｎｇ 大红色

１３ 扁圆凸顶樱桃李 ｆｏｒｍ．ｒｕｂｒａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 玫瑰红色 ３３ 黑卵圆樱桃李 ｆｏｒｍ．ｎｉｇｒｏｏｖａｔａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１４ 红心樱桃李 ｆｏｒｍ．ｅｒｙｔｈｒｏｃａｒｄａｔａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 深红色 ３４ 大花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１５ 桃红樱桃李 ｆｏｒｍ．ｐｕｒｕｎｉｃｏｌｏｒａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 桃红色 ３５ 双花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｂｉｆｌｏｒａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１６ 多花樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍｏｌｔｏｆｌｏｒａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色 ３６ 大黑扁圆樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍａｃｒｏｎｉｇｒａｏｃａｒｐａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色

１７ 大果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍａｃｒｏｃａｒｐａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫红色 ３７ 黄果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｌｕｔｅｏｌａＮ．Ｒ．Ｃｕｉ 黄色

１８ 心形樱桃李 ｆｏｒｍ．ｃａｒｄａｔａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色 ３８ 红霞樱桃李 ｆｏｒｍ．ａｒｍｅｎｉａｃａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 淡黄色

１９ 突尖樱桃李 ｆｏｒｍ．ｍｕｃｒｏｎａｔａＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色 ３９ 玉黄果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｓｕｃｏｎｅａＺ．Ｘｕ 黄色

２０ 黑果樱桃李 ｆｏｒｍ．ｎｉｇｒｏｏａｒｐＮ．Ｒ．ＣｕｉｅｔＬ．Ｗａｎｇ 紫黑色 ４０ 淡黄樱桃李 ｆｏｒｍ．ｄｉｌｕｔｅｏｃｉｔｒｅａＺ．ＸｕｅｔＬ．Ｗａｎｇ 淡黄色

３１１



中山大学学报 （自然科学版） 第５４卷　

１２　方法
采用 改 良 的 ＣＴＡＢ 法 提 取 植 物 基 因 组

ＤＮＡ［１５－１６］。用ｗ＝１％的琼脂糖凝胶电泳和紫外分
光光度计检测其质量及浓度，放至 －２０℃冰箱中
保存。

ＩＳＳＲ引物序列来源于加拿大哥伦比亚大学，
引物由上海生工合成。实验从１００条引物中筛选出
１２对扩增带型清晰，重复性好的引物序列用于 ＩＳ
ＳＲＰＣＲ反应。

实验采用的２０μＬＩＳＳＲＰＣＲ扩增反应体系为：
模板 ＤＮＡ （３０ｎｇ／μＬ）２μＬ；１０× ｂｕｆｆｅｒ（含
Ｍｇ２＋）２μＬ；Ｔａｑ聚合酶 （５Ｕ）０２μＬ；ｄＮＴＰ
（０２μＭ）０６μＬ；引物 （１０μｍｏｌ／Ｌ）０６μＬ，
去离子水１４６μＬ。

扩增程序为：９４℃预变性５ｍｉｎ，１个循环，
９４℃变性３０ｓ；特定温度下退火３０ｓ（不同引物
退火温度略有不同）；７２℃延伸９０ｓ；４０个循环；
７２℃延伸７ｍｉｎ；终止反应，４℃保存。

ＩＳＳＲＰＣＲ产物在ｗ＝２％琼脂糖凝胶上电泳１
ｈ，电压设定为１００Ｖ。用凝胶成像系统观察并成
像分析。

１３　数据统计
对每个样品的扩增条带按有或无记录，存在扩

增条带赋值１，否则赋值０，构成 “０，１”原始数
据矩阵，输入 Ｎｔｓｙｓｐｃ２１０ｅ软件和 ＰｏｐＧｅｎｅ３２进
行分析［１７－１８］。

利用ＰｏｐＧｅｎｅ３２软件计算的遗传多样性参数包
括：平均有效等位基因数 （Ｎｅ）、Ｎｅｉ基因多样性
指数 （Ｈｅ）、多态位点百分率 Ｐ（％）、Ｓｈａｎｎｏｎ信
息指数 （Ｉ）、遗传相似系数 （Ｈｓ）和遗传距离
（ＧＤ）。采用 Ｎｔｓｙｓｐｃ２１０ｅ软件通过类平均聚类
法 （ＵＰＧＭＡ）进行聚类分析［１９］，构建聚类图。

２　实验结果
２１　ＩＳＳＲ扩增结果

利用红果樱桃李、黄果樱桃李和紫果樱桃李３
份材料从１００个 ＩＳＳＲ引物进行了筛选，淘汰扩增
效果差、带型不易辨认的引物；最终确定１２个能
扩增出清晰条带且重复性高的引物用于研究４０份
材料的遗传多样性。引物８５３产生的４０个ＩＳＳＲ樱
桃李野生类型扩增带纹 （图１）。

图１　引物８５３对４０份野樱桃李类型总ＤＮＡ的ＩＳＳＲ扩增结果
Ｆｉｇ１　Ｐｒｉｍｅｒ８５３ＩＳＳＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｔｏｔｈｅｔｏｔａｌＤＮＡｏｆｔｈｅ４０ｔｙｐｅｓｏｆＰｒｕｎｕｓｄｉｖａｒｉｃａｔａ

Ｍ：ＧｅｎｅＲｕｌｅｒＴＭ２００ｂｐＤＮＡＬａｄｄｅｒＰｌｕｓ；１－４０：分别为１－４０号样本总ＤＮＡ的ＩＳＳＲ扩增结果

　　使用该１２条引物进行 ＰＣＲ扩增，结果如下：
ＩＳＳＲ扩增全部樱桃李野生类型材料中产生不同相
对分子质量的扩增带６～２７条不等，平均每条引物
可扩增１１８条，扩增产物大小介于５００～２０００ｂｐ
之间；１２个引物共扩增出１４１条带，其中多态性
最为丰富的引物为８２１，扩增出了多达２７条的多
态性条带，引物８６１仅扩增出６条带；部分引物在
所有供试材料样本中获得了共同条带，引物８６１和
８５３的多态性最低，分别为 ３３３３％和 ５７１４％；
其中有５个引物条带的多态性达到１００％。在所有
１４１条多态性条带中，只有１３条是共有的，多态
性程度达９０７８％。１２个引物序列及扩增产物多态

性水平情况见表２。
２２　樱桃李野生类型间遗传多样性水平分析

用ＰＯＰＧＥＮ３２软件进行樱桃李野生类型间多
样性分析，结果显示：４０个樱桃李野生类型间的
遗传多样性有所差异，平均多样性指数 （Ｉ）为
０４８８，平均 Ｎｅｉ基因多样性指数为 ０１７，平均
Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数 （Ｉ）为 ０２２，等位基因数
（Ｎａ）和有效等位基因数 （Ｎｅ）分别为 １９０８和
１５７１，遗传距离 （ＧＤ）的范围在 ０１２７０～
０６０４２之间，各类型间的遗传相似系数 （Ｈｓ）介
于０５０４～０８５１，平均为０６７８。其中，扁圆凸顶
樱桃李和红心樱桃李２个类型之间的遗传相似系数
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表２　引物序列及扩增条带数
Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｂａｎｄｓ

引物

编号
引物序列（５′－３′） 总条带

多态性

条带

多态条带

比率／％
８１６ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＴ １３ １３ １００．００
８２１ ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＴ ２７ ２７ １００．００
８２２ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＡ １２ １１ ９１．６７
８２７ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ １０ １０ １００．００
８４９ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＹＡ １２ １１ ９１．６７
８５１ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＹＧ １０ １０ １００．００
８５２ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＲＡ １１ １１ １００．００
８５３ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＲＴ ７ ４ ５７．１４
８５５ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＴ ８ ７ ８７．５０
８５７ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＧ １３ １１ ８４．６２
８６１ＡＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣ ６ ２ ３３．３３
８９１ＨＶＨＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧ １２ １１ ９１．６７
合计 － １４１ １２８ －
平均 － １１．７５ １０．６７ ９０．７８

最大（０８５１１）且遗传距离最小（０１２８３），显示它
们具有较小的遗传差异。枣红樱桃李和黑果樱桃

李，淡黄樱桃李和大果樱桃李这两对之间的遗传相

似系数均为最小（０５０４），它们彼此存在较大的遗
传差异。

２３　樱桃李野生类型间聚类分析结果
按ＵＰＧＭＡ聚类法进行类型间遗传距离矩阵分

析，形成４０个供试樱桃李野生类型的亲缘关系聚类
图（图２）。

从图２可以看出：４０个类型可划分为 ４大类
群。黑果樱桃李和圆锥型樱桃李两个类型聚成类群

Ⅰ，矮生樱桃李单独为类群Ⅱ，淡黄樱桃李等１９个
类型聚成类群Ⅲ，其余的类型聚成类群Ⅳ。在第Ⅲ
大类群下又分为２个亚类群（用ⅰ、ⅱ表示）。其中
亚类群ⅰ包括４个类型，淡黄樱桃李和红霞樱桃李
聚为一支，玉黄果樱桃李和黑卵圆樱桃李聚为一支；

图２　基于ＩＳＳＲ标记的４０个樱桃李野生类型亲缘关系聚类图
Ｆｉｇ２　４０ＴｙｐｅｓｏｆＰｒｕｎｕｓｄｉｖａｒｉｃａｔａｒｅｌａｔｅｄｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｆｉｇｕｒｅｂａｓｅｄｏｎＩＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ
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亚类群ⅱ包括１５个类型，其中高柱头樱桃李等５个
类型聚为一支，卵形樱桃李等１０个类型聚为一支。
大类群Ⅳ下共有１８个类型，可分成两为亚类群，其
中亚类群ⅰ包括心形樱桃李、大果樱桃李和红椭圆
樱桃李３个类型（大果樱桃李和红椭圆樱桃李关系
较近，与心形樱桃李关系较远）；亚类群ⅱ包括两个
小支，一支包括红圆果樱桃李等７个类型，另一支包
括美丽樱桃李等８个类型。

３　讨　论
３１　樱桃李野生类型的遗传多样性分析

ＩＳＳＲ分析结果对各野生类型有较好的区分，说
明ＩＳＳＲ技术对物种种下类型的区分鉴定及亲缘关
系研究有较好的应用前景。遗传参数中的平均 Ｎｅｉ
基因多样性指数以及平均Ｓｈａｎｎｏｎ指数均可反应群
体的遗传多样性高低，指数越大，遗传多样性越高。

野生樱桃李的平均 Ｎｅｉ基因多样性指数仅为０１７，
平均Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）为０２２，它们远低于天山
野果林同生境中野苹果的０５４３８和１０１９１［２０］、野
杏的 ０２８７和 ０４５８［２１］以及野核桃的 ０４９０１和
０６８３２［２２］，但却又高于同生境中野生欧洲李的
００６０９和００９２１［２３］。由此可得，物种的地理分布
范围往往是决定植物物种遗传多样性的主要因素之

一，自然分布范围广的物种通常趋向于具有更高的

遗传多样性［２４－２６］，反之则具有相对较低的遗传多样

性。因此，分布范围极狭小的野生樱桃李遗传多样

性指数低便不难理解。再进一步与李属的梅和杏等

相比较，其中沈玉英［２７］运用ＲＥＭＡＰ分子标记对８４
个梅品种进行的遗传多样性分析得出其基因多样性

指数为０４３７３，平均Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）为０６２８
３，而何天明［２８］在对中国普通杏进行的 ＳＳＲ遗传多
样性分析中也得出了基因多样性指数为０２６４，平
均Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）是０４１７，这两组数据同样
明显高于野生樱桃李的０１７和０２２，由此可见樱
桃李野生类型遗传多样性丰富度较低，遗传基础较

为单一，今后樱桃李的产业发展要更加注重野生种

质资源收集、保存，防止遗传多样性和优良种质基因

的进一步丢失。

另外，王磊等［７］将中国天山野果林樱桃李类群

归为樱桃李群系（ＰｄｉｖａｒｉｃａｔａＦｏｒｍ），并将其分为
了４个亚群系，通过物种多样性指数计算显示出整
个野樱桃李群系处于比较简单的群落结构中，易受

外界干扰，与天山野果林同生境中的新疆野苹果、野

杏、野山楂群落均处于群落的顶级阶段。此结论与

本文中ＩＳＳＲ分析所得出的上述遗传多样性结论基

本一致。

３２　樱桃李野生类型的亲缘关系与分类
自然分布区的环境条件多样性以及长期的自然

选择，使得野生樱桃李产生出了极其丰富的变

异［５，８］。果色的众多类型即可反映出这一点。在樱

桃李的４０个野生类型中，紫黑色果实类型占４５％，
且果色较为单一，渐变类型少，而黄色和红色类型数

量颜色多样，果色有渐变的趋势。

通过分析聚类图可发现，１８个红色类型中有１６
个聚在第Ⅳ类群，另２个分布在第Ⅲ类群；４个黄色
类型都分布在第Ⅲ类群，其中３个类型聚在同一支
上，另１个类型分布在较远的分支；１８个紫黑色类
型分布较散，除第Ⅳ类群有２个类型分布外，主要分
布于第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类群分布，且各类群之间亲缘关系
较远。

红色类型大多聚类在一大分支上，说明红色类

型间亲缘关系较近而容易聚类，并逐渐演变成黑色

系的一大类变型；而黄色类型则存在于黑色类型的

分支中，推测黄色系为黑色系的一小类变型。在黑

色系分化出红黄两色系后，种群内部的基因交流导

致部分红色系和黄色系均有少数类型间杂于紫黑色

类型中。黑色系多为稳定的紫黑色，果色较为少变。

而红色类型中多变的果色可能是环境因素和遗传因

素的综合结果。

按ＵＰＧＭＡ聚类法进行类型间遗传距离矩阵分
析，结合形态学特征分析，樱桃李４０个野生类型的
亲缘关系树状图聚类结果表明，植株高矮和果实颜

色是樱桃李种下分类的重要性状。本研究结果将樱

桃李４０个野生类型归为 ４个变种，即矮生樱桃李
Ｐｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒｈｕｍｉｌａ（ＮＲＣｕｉｅｔＬＷａｎｇ）
ＤＦＣｕｉ，ｃｏｍｂｎｏｖ、黑果樱桃李 Ｐｄｉｖａｒｉｃａｔａ
ｖａｒｎｉｇｒｏｏａｒｐ（ＮＲＣｕｉｅｔＬＷａｎｇ）ＤＦＣｕｉ，
ｃｏｍｂｎｏｖ、红果樱桃李Ｐｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒｐｈｏｅｎｉｃｅａ
（ＺＸｕ）ＤＦＣｕｉ，ｃｏｍｂｎｏｖ和黄果樱桃李 Ｐ
ｄｉｖａｒｉｃａｔａｖａｒｌｕｔｅｏｌａ（ＮＲＣｕｉ）ＤＦＣｕｉ，
ｃｏｍｂｎｏｖ．
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