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利用荧光SSR标记鉴定茶树
自然杂交后代遗传背景
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(福建省农业科学院
 

茶叶研究所/国家茶树改良中心福建分中心/农业部福建茶树及乌龙茶加工科学观测实验站,福州
 

350000)

摘 要:为研究茶树自然杂交后代遗传背景,分析不同茶树自然杂交后代遗传差异,利用24对EST-SSR标记对82
个茶树自然杂交后代和34个福建主要栽培品种进行分子标记,研究茶树自然杂交后代的亲缘关系、群体遗传多样

性并进行亲本模拟分析。结果表明,(1)24对SSR标记共检测到157个多态性位点,平均等位位点数为6.542个,

Nei􀆳s多样性指数平均为0.588,Shannon􀆳s
 

信息指数平均为1.182,平均观测杂合度和期望杂合度分别为0.577和

0.591;(2)遗传距离聚类将各供试样品划分为4类,群体1主要为‘丹桂’及其自然杂交后代;群体2主要为‘丹桂’、
‘黄观音’自然杂交后代与福建省乌龙茶品种;群体3主要为‘白鸡冠’及其自然杂交后代;群体4主要为福建省绿

茶品种;(3)‘丹桂’、‘白鸡冠’和‘黄观音’自然杂交后代群体与福建主要栽培品种的遗传距离分别为0.079、0.117、

0.107;(4)群体1亚群b内‘丹桂’自然杂交后代模拟亲本准确率为77.8%,模拟父本主要为福建乌龙茶品种,与群

体2(亚群a)的遗传相似度、遗传分化系数、基因流分别为0.899、0.043、5.480;(5)AMOVA分析结果显示,有

88.52%的遗传变异来自群体内部的个体间,表明遗传变异主要发生在群体内。
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Abstract:
 

In
 

order
 

to
 

analyze
 

the
 

genetic
 

differences
 

and
 

genetic
 

background
 

of
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

tea,
 

the
 

molecular
 

markers
 

research
 

was
 

carried
 

out
 

based
 

on
 

82
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

tea
 

and
 

34
 

main
 

cultivated
 

varieties
 

in
 

Fujian
 

by
 

using
 

24
 

simple
 

repeat
 

sequence
 

marks
 

to
 

study
 

the
 

genetic
 

relation-
ship,

 

population
 

genetic
 

diversity
 

and
 

parental
 

simulation
 

analysis.
 

The
 

results
 

indicated
 

that,
 

(1)
 

a
 

total
 

of
 

157
 

polymorphic
 

sites
 

were
 

detected,
 

with
 

an
 

average
 

of
 

6.542
 

alleles,
 

an
 

average
 

of
 

0.588
 

for
 

Nei􀆳s
 

di-
versity

 

index
 

and
 

1.182
 

for
 

Shannon􀆳s
 

information
 

index,
 

the
 

mean
 

values
 

of
 

observed
 

and
 

expected
 

het-
erozygosity

 

were
 

0.577
 

and
 

0.591,
 

respectively.
 

(2)
 

The
 

method
 

of
 

genetic
 

distance
 

clustered
 

all
 

the
 

ac-
cessions

 

into
 

four
 

groups,
 

group
 

one
 

were
 

mainly
 

‘Dangui’
 

and
 

the
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dangui’,
 



group
 

two
 

were
 

mainly
 

the
 

Oolong
 

tea
 

varieties
 

in
 

Fujian
 

and
 

the
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dangui’,
 

‘Huangguanyin’,
 

group
 

three
 

were
 

mainly
 

‘Baijiguan’
 

and
 

the
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Baijiguan’,
 

group
 

four
 

were
 

mainly
 

the
 

green
 

tea
 

varieties
 

in
 

Fujian.
 

(3)
 

The
 

genetic
 

distance
 

between
 

the
 

natural
 

hy-
brids

 

of
 

‘Dangui’,
 

‘Baijiguan’,
 

‘Huangguanyin’,
 

and
 

the
 

main
 

cultivar
 

in
 

Fujian
 

were
 

0.079,
 

0.117
 

and
 

0.107
 

respectively.
 

(4)
 

In
 

subgroup
 

a
 

of
 

population
 

1,
 

the
 

accuracy
 

of
 

simulating
 

parents
 

for
 

the
 

natural
 

hybrid
 

offspring
 

of
 

‘Dangui’
 

were
 

77.8%.
 

The
 

simulated
 

parents
 

were
 

mainly
 

the
 

Oolong
 

tea
 

variety
 

in
 

Fujian,
 

the
 

genetic
 

identity,
 

genetic
 

differentiation
 

index
 

and
 

gene
 

flow
 

between
 

subgroup
 

b
 

of
 

group
 

one
 

and
 

subgroup
 

a
 

of
 

group
 

two
 

were
 

0.899,
 

0.043
 

and
 

5.480
 

respectively.
 

(5)
 

AMOVA
 

attributed
 

about
 

88.52%
 

of
 

the
 

variance
 

to
 

individuals
 

within
 

populations,
 

indicating
 

that
 

the
 

main
 

genetic
 

variation
 

existed
 

within
 

populations.
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  茶树[Camellia
 

sinensis
 

(L.)
 

O.
 

Kuntze]属山

茶科(Theaceae)山茶属(Camellia
 

L.),起源于中国

西南地区,至今已有3
 

000多年的栽培历史,并先后

传入日本、印度、斯里兰卡等50多个国家,目前已成

为全世界三大饮料作物之一[1]。茶树是多年生、常
绿木本、异花授粉植物,在遗传组成上高度异质杂

合,在品种选育初期通过早期鉴定和准确选择目标

性状提高育种效率尤为重要[2-3]。分子标记技术是

茶树种质资源鉴定的重要手段之一[4-5]。余继忠

等[6]比较‘福鼎大白茶’、云南大叶茶杂交后代遗传

多样性与亲缘关系,显示以云南大叶茶为母本比以

福鼎大白茶为母本遗传多样性更高;姜晓辉等[7]鉴

定结果显示,5个云南白莺山茶树种质资源亚群间

存在基因交流;陈立杰等[8]分析贵阳花溪古茶树资

源,结果表明贵阳花溪古茶树资源由乔木型向灌木

型进化;安红卫等[9]对贵州茶树种质资源进行鉴定,
贵州茶树种质资源间亲缘关系、遗传距离与取样的

海拔高度与密切相关;毛娟等[10]认为野生大理茶居

群大雪山与栽培大理茶居群香竹箐和白莺山遗传距

离相对较大,大理茶栽培居群和阿萨姆茶通过渐渗

杂交,可能造成大理茶栽培居群的遗传背景较复杂;
张明泽等[11]分析黔南野生茶树种质资源来源地间

遗传距离与地理距离不存在显著相关性。以分子标

记技术对多个茶树自然杂交后代进行亲缘关系、遗传

多样性、亲本模拟分析的相关研究较少,利用分子标

记辅助多个茶树自然杂交后代进行鉴定,对于明确茶

树自然杂交后代遗传组成上的差异,加快茶树品种选

育进程,具有重大的意义。
亲本模拟分析是了解自然杂交后代遗传背景的

重要手段之一,主要用于分析亲本的遗传方式(花粉

转播距离、自交不亲性)。常用的亲本模拟分析软件

有PAPA、CERVUS、FAMOZ、和COLONY,其中

李博等[12]对比PAPA、CERVUS、COLONY亲本模

拟鉴定的准确率,认为CERVUS亲本模拟分析的

准确率最高。近些年,在不同的植物与动物研究中

都有大量利用CERVUS软件亲本模拟分析,分别

确定了马尾松25粒种子[13]、油松126粒种子[14]、桉
树7个半同胞子代[15]、油橄榄29个子代[16]、圆口铜

鱼297尾子一代[17]、许氏平鲉18个子代[18]、鳙42
尾子代[19]、长鳍吻鮈96个子代[20]的亲本。茶树上

利用CERVUS软件对茶树自然杂交后代进行模拟

分析,并将其结果与遗传距离、遗传多样性分析相结

合,研究茶树自然杂交后代遗传背景的报道较少。
试验以福建省主要栽培品种为参照,对‘丹桂’、‘白鸡

冠’、‘黄观音’自然杂交后代进行亲本模拟、亲缘关

系、遗传多样性、基因流等研究,旨在对茶树自然杂交

后代进行初步鉴定,确定自然杂交后代遗传背景,为
茶树育种、茶树自然杂交后代筛选提供初步依据。

1 材料和方法

1.1 试验材料

供试材料包括福建主要栽培品种与茶树自然杂

交后代种质资源一共116个,其中‘丹桂’(母本)自
然杂交后代58个,‘白鸡冠’(母本)自然杂交后代15
个,‘黄观音’(母本)自然杂交后代9个,福建省主要

栽培品种34个(表1)。2021年10月在福建省农业

科学院茶叶研究所采集116个材料的1芽2叶嫩叶

后用液氮保存带回实验室,保存在-70
 

℃冰箱中

备用。

1.2 样品DNA提取与SSR扩增

1.2.1 基因组DNA提取与检测

采用金基强等[21]的方法,利用CTAB法提取茶

树嫩叶的总DNA。用1.0%的琼脂糖凝胶电泳进

行茶树基因组分子量大小检测,用756-MC型紫外

分光光度计测定茶树基因组DNA的纯度(OD260/280
比值)。
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表1 116份供试材料的名称与来源

Table
 

1 Name
 

and
 

origin
 

of
 

116
 

materials
 

used
 

in
 

this
 

study

编号
Code

材料编号
Material

 

number

材料来源
Material

 

Source

主要加工茶类
Main

 

processing
 

tea

编号
Code

材料编号
Material

 

number

材料来源
Material

 

Source

主要加工茶类
Main

 

processing
 

tea

1 FT1 ‘福云7号’‘Fuyun
 

7’ 绿茶
 

Green
 

tea 20 FT20 ‘福鼎大毫茶’‘Fuding
 

Dahaocha’ 绿茶Green
 

tea

2 FT2 ‘金牡丹’‘Jinmudan’ 乌龙茶Oolong
 

tea 21 FT21 ‘福鼎大白茶’‘Fuding
 

Dabaicha’ 绿茶Green
 

tea

3 FT3 ‘福云10号’‘Fuyun10’ 绿茶Green
 

tea 22 FT22 ‘金萱’‘Jinxuan’ 乌龙茶Oolong
 

tea

4 FT4 ‘黄玫瑰’‘Huangmeigui’ 乌龙茶Oolong
 

tea 23 FT23 ‘福建水仙’‘Fujian
 

Shuixian’ 乌龙茶Oolong
 

tea

5 FT5 ‘瑞香’‘Ruixiang’ 乌龙茶Oolong
 

tea 24 FT24 ‘毛蟹’‘Maoxie’ 乌龙茶Oolong
 

tea

6 FT6 ‘大叶乌龙’‘Dayewulong’ 乌龙茶Oolong
 

tea 25 FT25 ‘茗科1号’‘Mingke
 

1’ 乌龙茶Oolong
 

tea

7 FT7 ‘福云20号’‘Fuyun20’ 绿茶Green
 

tea 26 FT26 ‘福云595’‘Fuyun
 

595’ 绿茶Green
 

tea

8 FT8 ‘春兰’‘Chunlan’ 乌龙茶Oolong
 

tea 27 FT27 ‘绿芽佛手’‘lvya
 

Foshou’ 乌龙茶Oolong
 

tea

9 FT9 ‘凤圆春’‘Fengyuanchun’ 乌龙茶Oolong
 

tea 28 FT28 ‘肉桂’‘Rougui’ 乌龙茶Oolong
 

tea

10 FT10 ‘铁观音’‘Tie
 

guanyin’ 乌龙茶Oolong
 

tea 29 FT29 ‘悦茗香’‘Yuemingxiang’ 乌龙茶Oolong
 

tea

11 FT11 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ 乌龙茶Oolong
 

tea 30 FT30 ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’ 绿茶Green
 

tea

12 FT12 ‘九龙袍’‘Jiulongpao’ 乌龙茶Oolong
 

tea 31 FT31 ‘白芽奇兰’‘Baiya
 

Qilan’ 乌龙茶Oolong
 

tea

13 FT13 ‘福安大白茶’‘Fuan
 

Dabaicha’ 绿茶Green
 

tea 32 FT32 ‘大红袍’‘Dahongpao’ 乌龙茶Oolong
 

tea

14 FT14 ‘黄奇’‘Huangqi’ 乌龙茶Oolong
 

tea 33 FT33 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ 乌龙茶Oolong
 

tea

15 FT15 ‘歌乐茶’‘Gelecha’ 绿茶Green
 

tea 34 FT34 ‘紫玫瑰’‘Zi
 

Meigui’ 乌龙茶Oolong
 

tea

16 FT16 ‘黄棪’‘Huangdan’ 乌龙茶Oolong
 

tea 35-92 DG1-58
‘丹桂’自然杂交后代

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of‘Dangui’

17 FT17 ‘丹桂’‘Dangui’ 乌龙茶Oolong
 

tea 93-107 BJG1-15
‘白鸡冠’自然杂交后代

 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of‘Baijiguan’

18 FT18 ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’ 绿茶Green
 

tea 108-116 HGY1-9
‘黄观音’自然杂交后代

 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of‘Huangguanyin’

19 FT19 ‘梅占’‘Meizhan’ 乌龙茶Oolong
 

tea

1.2.2 引物合成

参照文献[22]引物序列(上海Sangon公司合

成),引物信息见表2。

1.2.3 PCR扩增和产物鉴定

PCR反应体系为:ddH2O
 

18.8
 

μL,10×Buffer
 

2.5
 

μL(Mg
2+),dNTP(10

 

mmol/L)0.5
 

μL,上、下
游引物(10

 

μmol/L)各0.5
 

μL,Taq
 

聚合酶
 

0.2
 

μL
(0.5

 

U/μL),模板DNA
 

1.0
 

μL。PCR反应于美国

ABI-9600型扩增仪上进行,热循环程序为:94
 

℃预

变性4
 

min,使模板DNA充分变性,然后进入下列

温度循环:94
 

℃变性45
 

s,不同温度条件退火60
 

s,

72
 

℃延伸75
 

s,重复35个热循环;72
 

℃延伸10
 

min,最后4
 

℃保存。引物统一在反向引物(R)的5'
段标记荧光(FAM/TAMRA),由上海百力格生物

科技有限公司合成。扩增产物0.5
 

μL,GeneScan
TM

 

500
 

ROXTM
 

0.5
 

μL,HiDi
 

9.0
 

μL,混匀后使用ABI
公司3730XL进行毛细管电泳。

1.2.4 数据处理

采用ABI公司的GeneMapper4.0软件,选择Ge-

neScanTM
 

500
 

ROXTM 作为分子量标准,对每1个扩增

出的条带记录大小。运用PopGen3.2软件计算等位

基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、观测杂合度

(Ho)、期望杂合度(He),Shannon􀆳s信息指数(I)和
Nei􀆳s基因多样性指数(H);群体间遗传分化系数

(Fst)、基因流(Nm),遗传相似度(GI)、遗传距离

(GD)。使用PIC-CALC软件计算各引物的多态性信

息含量指数(PIC)。运用NTSYSpc2.1计算材料间遗

传距离,利用 MEGA7.0进行UPGMA聚类分析,并
采用网站https://itol.embl.de/进行图片优化。

1.2.5 亲本模拟分析

利用CERVUS
 

3.0软件对子代模拟亲本鉴定。
对‘丹桂’、‘白鸡冠’和‘黄观音’自然杂交后代,34
个候选亲本进行亲子鉴定分析,分别运行Simula-
tion

 

程序与Parentage
 

Analysis程序中的paternity
子程序,模拟10

 

000次亲子鉴定,候选亲本检测率

为80%,位点检测率为90%,基因型判别错误率为

0.01,计算候选父本基因型似然对数比(LOD)值和

95%置信水平,根据LOD值大小判定亲子关系。
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表2 24对
 

SSR
 

引物及其序列

Table
 

2 Nucleotide
 

sequences
 

of
 

the
 

24
 

primer
 

pairs

引物名称
The

 

name
 

of
 

the
 

primer
重复序列

Repeated
 

sequence
正向引物序列

Forward
 

primer
 

sequence(5'→3')
反向引物序列

Reverse
 

primer
 

sequence(5'→3')

TM262 (CT)21 CGACCAGACGGTGAAAT AGGCTTGTGAGCAAAATC

TM324 (TTTTTG)5 CATCGTTTCATTGCTTATT ATTTTCGGCATTGTCTT

TM337 (CCAATT)6 GTGCGGCAAAGCTGTCTT ACCTCCATCTCCAAACCC

TM351 (GGAGAA)3 GGGTGAGAGTAAAGGGGGAG AAACACAAAATCAAATTTGTCAGAA

TM352 (GAGGTG)4 CTTCTTCCTGTCGGGTTGAG GTCAACGGCCTATAACGGAA

TM369 (GAA)8 CGGAGCTGGAATCTGAAGAG GGAAGGGTTGCAAATTCTGA

TM395 (TCTTTT)4 GATTGTAGGACAGCCGTGGT AAGTTGGGGCTTGTTAAAGGA

TM397 (CAT)6 CTCAGCATCATCCCCAGAAT TGACGAAGATGACGACGAAG

TM415 (CCTTC)3 TCCACCCAAAACCTACTCTCTC TATTTCGGAAACGAGCCATC

TM422 (TTC)7 GGACTTCGTTGCTTCCTTTG CCATTCTCGACGAATCCAGT

TM426 (AGA)11 TGAGAGTGCTTGTCTGGGTG CAACTACCCCTTTTCCCCAT

TM428 (CAC)7 TCTCCTCCTCGATCCTCAGA CCCTCTTCTTCGGATCCTTC

TM440 (TTTGC)3 TTGACCCGAATAAAATGGGA CCTCAAAACATGCTTTTCTTAATC

TM442 (ATACAC)3 CAAGCCAAACCTTGCTGAAT CTGTCCTGTGTCTGGTGGTG

TM445 (GTA)5 CCCAAATCCCAAGCTGTAGA ACGATCGAGCCTGCAATACT

TM461 (ATTTTT)6 GGCTAGGGTTTCTCCCACTT GAAGGTCGAAGCGATGTTGT

TM493 (AGG)6 GATAGGGACAGAGATCGGCA TTTCCAACCTTGCTCAAACC

TM499 (AGA)5 AACTGTGACACCGATTGCAG AAGTTTCACTTGCCAGCACC

TM502 (AGAT)4 TGTCTTTTGTGGTTTCGTGC GGGAGACGATGGATCAGAAA

TM513 (AG)10 CAAGCGATCAACAACAATGG TTGAGAAATCAACCCCTTGG

TM569 (GTGA)5 GCAAATTCGTAAGGCGAGAG CTGACGTTTACCCTCGTTCC

TM576 (TTTTC)3 CGCTCTTCCTTGTTTTCTGG CACAAGCCATTGTAGAGAGAGAAA

TM589 (CTCCT)3 CACCACTGCCCAACAAACT GAGGATGATGATTCGGGAGA

TM601 (GGA)5 TTGCACTGGAGTGCGATAAG CATCGCCACCAAACTCTTCT

2 结果与分析

2.1 引物的多态性信息量

从表3看出,24对SSR引物在供试样品中共获

得157个等位基因,如图1为毛细管电泳对引物

TM352扩增片段进行分析的部分结果,其中最多的

为16个,最少为3个,平均为6.542;有效等位基因

数(Ne)的变化范围是1.235~6.166,平均为2.959。
本试验中PIC值变化范围在0.226~0.819,平均大

于0.5(PIC值平均值=0.542),因此,24对引物整

体多态性较高。Shannon􀆳s多样性指数(I)变化范

围在0.398~2.073,平均值为1.182,说明供试样品

具有较高的遗传多样性。

2.2 茶树自然杂交后代亲缘关系与亲子模拟分析

从遗传距离聚类(图2)看出,供试材料主要分

布在4个群体。群体1主要为‘丹桂’及其自然杂交

后代;群体2主要为‘丹桂’、‘黄观音’自然杂交后代

与福建省乌龙茶品种;群体3主要为‘白鸡冠’及其

自然杂交后代;群体4主要为福建省绿茶品种,‘福

鼎大毫茶’、‘歌乐茶’与‘福鼎大白茶’及其杂交后

代,其中‘福鼎大毫茶’、‘歌乐茶’与‘福鼎大白茶’均
为福鼎市当地品种;从4个群体茶树品种分布看出,
茶树品种自然杂交后代大多与其母本亲缘关系较

近,遗传基础受母本遗传信息影响较大。群体1中

主要为‘丹桂’及其自然杂交后代,按亲缘关系分为

3个亚群。将遗传距离聚类与亲子分析结果(表4)
相结合可以看出,亚群a由‘丹桂’及其29个自然杂

交后代与BJG5组成,亲子模拟母本(‘丹桂’)与真

实母本(‘丹桂’)相符合为26个,准确率为89.6%,
不符合的DG26、DG34模拟父本为‘肉桂’(‘肉桂’
为‘丹桂’的母本),亲子模拟受祖母‘肉桂’遗传基础

的影响;BJG5真实母本(‘白鸡冠’)与模拟母本

(‘白鸡冠’)相符合,模拟父本为‘丹桂’,BJG5与

‘丹桂’聚类在一起,说明BJG5遗传基础更偏向父

本‘丹桂’;29个‘丹桂’自然杂交后代模拟父本中21
个为绿茶品种,8个为乌龙茶,推测亚群a整体遗传

基础与同母本‘丹桂’的自然杂交后代具有更多绿茶

属性。
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表3 24对引物多样性信息

Table
 

3 Diversity
 

information
 

of
 

24
 

SSR
 

primers

引物
Primer

等位基因数
Na

有效等位基因数
Ne

Shannon􀆳s多样性指数
I

观测杂合度
Ho

期望杂合度
He

多态性信息量
PIC

Nei􀆳s基因多样性指数
H

TM262 15.000
 

6.166 2.073 0.496 0.842 0.819 0.837

TM369
 

8.000
 

3.557 1.559 0.690 0.722 0.690 0.718

TM422 16.000
 

6.187 2.091 0.817 0.842 0.820 0.838

TM426 10.000
 

5.575 1.826 0.733 0.824 0.795 0.820

TM428
 

8.000
 

4.510 1.710 0.711 0.782 0.751 0.778

TM440
 

5.000
 

3.368 1.346 0.724 0.706 0.652 0.703

TM442
 

4.000
 

2.586 1.090 0.609 0.616 0.540 0.613

TM461
 

5.000
 

2.574 1.135 0.707 0.614 0.559 0.611

TM499
 

4.000
 

1.318 0.497 0.252 0.242 0.226 0.241

TM513
 

9.000
 

2.902 1.390 0.655 0.658 0.607 0.655

TM569
 

6.000
 

2.738 1.205 0.713 0.638 0.579 0.634

TM589
 

5.000
 

2.770 1.147 0.682 0.642 0.573 0.639

TM601
 

5.000
 

1.465 0.666 0.323 0.319 0.299 0.317

TM352
 

3.000
 

1.966 0.769 0.504 0.494 0.397 0.491

TM324
 

6.000
 

2.635 1.098 0.578 0.623 0.554 0.620

TM395
 

3.000
 

2.180 0.864 0.776 0.544 0.447 0.541

TM397
 

6.000
 

2.471 1.179 0.504 0.598 0.552 0.595

TM576
 

3.000
 

1.571 0.569 0.474 0.365 0.301 0.363

TM337 10.000
 

4.530 1.706 0.767 0.783 0.747 0.779

TM415
 

6.000
 

2.192 1.028 0.322 0.546 0.489 0.543

TM502
 

4.000
 

1.235 0.398 0.209 0.191 0.179 0.190

TM493
 

7.000
 

1.882 1.016 0.491 0.471 0.443 0.468

TM351
 

5.000
 

1.973 0.922 0.534 0.495 0.448 0.493

TM445
 

4.000
 

2.649 1.061 0.578 0.625 0.544 0.622

平均
 

Mean 6.542
 

2.959
 

1.182
 

0.577
 

0.591
 

0.542
 

0.588
 

图1 引物TM352的部分毛细管电泳图谱

Fig.1 Partial
 

capillary
 

electrophoresis
 

patterns
 

of
 

TM352
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图2 遗传距离聚类图

Fig.2 Cluster
 

diagram
 

of
 

genetic
 

distance

  亚群b由18个‘丹桂’自然杂交后代组成,亲子

模拟母本(‘丹桂’)与真实母本(‘丹桂’)相符合为

14个,准确率为77.8%;18个‘丹桂’自然杂交后代

模拟父本中17个为乌龙茶品种,1个为绿茶品种,推
测亚群b整体遗传基础与同母本‘丹桂’的自然杂交

后代具有更多乌龙茶属性。亚群c由6个‘丹桂’自
然杂交后代组成,亲子模拟母本(‘丹桂’)与真实母本

(‘丹桂’)相符合为6个,准确率为100%,6个‘丹桂’
自然杂交后代4个为乌龙茶品种,2个为绿茶品种。

群体2由5个‘黄观音’、2个‘丹桂’自然杂交

后代与17个乌龙茶品种组成,按亲缘关系分为2个

亚群。5个‘黄观音’自然杂交后代亲子模拟母本

(‘黄观音’)与真实母本(‘黄观音’)相符合为4个,
准确率为80.0%,4个与母本‘黄观音’亲缘关系较

近,HGY8与‘黄旦’(‘黄观音’的父本)亲缘关系较

近。DG29、DG52与乌龙茶品种‘春兰’亲缘关系较

近,未与母本‘丹桂’聚类在一起,可能遗传基础受父

本影响较大。
群体3由12个‘白鸡冠’自然杂交后代,2个乌

龙茶品种,DG16、HGY7组成。12个‘白鸡冠’自然

杂交后代亲子模拟母本(‘白鸡冠’)与真实母本(‘白
鸡冠’)相符合为12个,准确率为100%,10个模拟

父本为乌龙茶品种,且母本‘白鸡冠’聚类在一起,说
明‘白鸡冠’自然杂交后代多具有乌龙茶品种特征,

遗传基础主要来自于母本‘白鸡冠’。DG16、HGY7
模拟父本均为‘白鸡冠’,与‘白鸡冠’亲缘关系较近,
说明DG16、HGY7受模拟父本遗传基础影响较大。

2.3 茶树自然杂交后代遗传多样性分析

Hardy-Weinberg遗传偏离指数D 与Shannon􀆳s
遗传多样性指数是衡量群体结构的重要指标之一。
从表5看出,按材料来源分析,‘丹桂’、‘白鸡冠’、
‘黄观音’自然杂交后代遗传偏离指数D 值均大于

0,均表现为杂合子过剩现象,属于亲本单一,基本遗

传信息主要来自与其自然杂交后代母本,‘丹桂’、
‘白鸡冠’、‘黄观音’自然杂交后代间Shannon􀆳s遗

传多样性指数相当,遗传多样性均低于福建参照品

种群体;福建参照品种遗传偏离指数D 值小于0,存
在杂合子缺失现象,材料遗传来源复杂,Shannon􀆳s
遗传多样性指数最较高,遗传多样性高。按遗传距

离聚类群体分析,8个群体(包含亚群与杂合组)遗
传偏离指数D 值均大于0,说明8个群体遗传信息

较为一致;其中群体3与杂合组Shannon􀆳s遗传多

样性指数较高,群体3主要为‘白鸡冠’自然杂交后

代,推测‘白鸡冠’父本的遗传多样性强于‘丹桂’、
‘黄观音’的父本;杂合组的遗传来源丰富,遗传杂合

度高。116个材料整体遗传偏离指数D 值小于0,

Shannon􀆳s遗传多样性指数为1.181,说明整体遗传

多样性丰富。
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表4 82个茶树品种亲子分析结果

Table
 

4 Parentage
 

analysis
 

result
 

of
 

the
 

82
 

tea
 

varieties
群体名称

 

Group
 

name 子代编号
 

Progeny
 

number 候选母本
 

Candidate
 

female
 

parent 候选父本
 

Candidate
 

male
 

parent

群体1
Group

 

1

亚群a
 

Sub-
group

 

a

DG42 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘福鼎大白茶’‘Fuding
 

Dabaicha’

DG48 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’

DG15 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云10号’‘Fuyun10’

DG9 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云10号’‘Fuyun10’

DG12 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云20号’‘Fuyun20’

DG28 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云20号’‘Fuyun20’

DG32 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云20号’‘Fuyun20’

DG11 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG13 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG30 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG23 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘金牡丹’‘Jinmudan’

DG25 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG33 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG40 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG47 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG55 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG31 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG19 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘歌乐茶’‘Gelecha’

DG41 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘黄奇’‘Huangqi’

DG1 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘毛蟹’‘Maoxie’

DG27 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG39 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG49 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’

DG4 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘紫玫瑰’‘Zi
 

Meigui’

DG3 ‘丹桂’
 

‘Dangui’ ‘福建水仙’‘Fujian
 

Shuixian’

DG26 ‘肉桂’‘Rougui’ ‘金萱’‘Jinxuan’

DG34 ‘肉桂’‘Rougui’ ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’

DG45 ‘福云6号’‘Fuyun
 

6’ ‘毛蟹’‘Maoxie’

DG54 ‘毛蟹’‘Maoxie’ ‘紫玫瑰’‘Zi
 

Meigui’

BJG5 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘丹桂’‘Dangui’

亚群b
 

Sub-
group

 

b

DG56 ‘春兰’‘Chunlan’ ‘肉桂’‘Rougui’

DG17 ‘黄奇’‘Huangqi’ ‘福安大白茶’‘Fuan
 

Dabaicha’

DG51 ‘大红袍‘Dahongpao’ ‘福建水仙’‘Fujian
 

Shuixian’

DG44 ‘黄棪’‘Huangdan’ ‘福建水仙’‘Fujian
 

Shuixian’

DG57 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘福鼎大白茶’‘Fuding
 

Dabaicha’

DG37 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘黄棪’‘Huangdan’

DG6 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘黄棪’‘Huangdan’

DG8 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘黄棪’‘Huangdan’

DG24 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘黄玫瑰’‘Huangmeigui’

DG43 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘黄玫瑰’‘Huangmeigui’

DG18 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘金牡丹’‘Jinmudan’

DG20 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘金牡丹’‘Jinmudan’

DG36 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘九龙袍’‘Jiulongpao’

DG21 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘梅占’‘Meizhan’

DG38 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘梅占’‘Meizhan’

DG46 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘肉桂’‘Rougui’

DG50 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’

DG58 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘瑞香’‘Ruixiang’

亚群c
Sub-
group

 

c

DG14 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’

DG53 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’

DG10 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘大红袍’‘Dahongpao’

DG22 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘毛蟹’‘Maoxie’

DG5 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘毛蟹’‘Maoxie’

DG35 ‘丹桂’‘Dangui’ ‘紫玫瑰’‘Zi
 

Meigui’
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  续表4 Continued
 

table
 

4

群体名称
Group

 

name
子代编号

Progeny
 

number
候选母本

Candidate
 

female
 

parent
候选父本

Candidate
 

male
 

parent

群体2
Group

 

2

亚群a
Sub-
group

 

a

DG29 ‘九龙袍’‘Jiulongpao’ ‘黄奇’‘Huangqi’

DG52 ‘梅占’‘Meizhan’ ‘茗科1号’‘Mingke
 

1’

HGY8 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘黄棪’‘Huangdan’

亚群b
Sub-
group

 

b

HGY5 ‘黄玫瑰’‘Huangmeigui’ ‘丹桂’‘Dangui’

HGY2 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘福安大白茶’‘Fuan
 

Dabaicha’

HGY6 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘福安大白茶’‘Fuan
 

Dabaicha’

HGY9 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘紫玫瑰’‘Zi
 

Meigui’

群体3
Group

 

3

BJG12 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘茗科1号’‘Mingke
 

1’

BJG15 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘福云20号’‘Fuyun20’

BJG2 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘黄棪’‘Huangdan’

BJG11 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘春兰’‘Chunlan’

BJG6 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘黄奇’‘Huangqi’

BJG10 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘福安大白茶’‘Fuan
 

Dabaicha’

BJG9 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘丹桂’
 

‘Dangui’

BJG13 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘黄观音’‘Huangguanyin’

BJG1 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘丹桂’
 

‘Dangui’

BJG7 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘毛蟹’‘Maoxie’

BJG14 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘梅占’‘Meizhan’

BJG8 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘肉桂’‘Rougui’

DG16 ‘肉桂’‘Rougui’ ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’

HGY7 ‘梅占’‘Meizhan’ ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’

未分组
Ungrouped

BJG3 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘九龙袍’‘Jiulongpao’

BJG4 ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’ ‘福云20号’‘Fuyun20’

HGY1 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘白鸡冠’‘Bai
 

Jiguan’

HGY3 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘紫玫瑰’‘Zi
 

Meigui’

HGY4 ‘黄观音’‘Huangguanyin’ ‘政和大白茶’‘Zhenghe
 

Dabaicha’

DG2 ‘福安大白茶’‘Fuan
 

Dabaicha’ ‘福建水仙’‘Fujian
 

Shuixian’

DG7 ‘歌乐茶’‘Gelecha’ ‘福建水仙’‘Fujian
 

Shuixian’

2.4 遗传距离与遗传相似度分析

从表6遗传距离看出,‘丹桂’自然杂交后代与

福建主要栽培品种遗传距离数值最小,亲缘关系最

近;3个自然杂交后代群体中,‘丹桂’与‘白鸡冠’的
遗传距离最小,亲本模拟分析结果显示DG16的模

拟父本为‘白鸡冠’,BJG1、BJG9的模拟父本为‘丹
桂’,‘丹桂’与‘白鸡冠’自然杂交后代亲缘关系较

近,受互为其模拟父本的影响。

群体2(亚群a)、群体2(亚群b)内主要材料为

福建省乌龙茶品种,群体4主要材料为福建省绿茶

品种;‘丹桂’自然杂交后代分布在群体1(亚群a、b、

c)内,群体1(亚群b)与群体2(亚群a)、群体2(亚群

b)的遗传相似度分别为0.899、0.822,高于群体1
(亚群a)、群体1(亚群c),群体1(亚群b)优先进行

乌龙茶品种筛选;群体1(亚群a)与群体4的遗传相

似度为0.805,群体1(亚群a)优先进行绿茶品种

筛选。

群体3主要为‘白鸡冠’自然杂交后代,除杂合

组外,与其遗传相似度最高的为群体1(亚群b),亲
缘关系较近(表7)。
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表5 4个群体遗传多样性对比

Table
 

5 Contrasting
 

the
 

genetic
 

diversity
 

of
 

4
 

groups

群体名称
Population

 

name
材料个数

N
等位基因数

Na

有效等位基因数
Ne

观测杂合度
Ho

期望杂合度
He

Shannon􀆳s
多态性信息指数

I

Nei􀆳s
 

遗传多样性指数
H

‘丹桂’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dangui’
58 5.250±2.641 2.536±1.092 0.554±0.221 0.541±0.187 1.029±0.435 0.536±0.185

‘白鸡冠’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Bai
 

Jiguan’
15 4.458±1.910 2.608±1.109

 

0.5950±0.2446 0.557±0.219 1.044±0.464 0.538±0.211

‘黄观音’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Huangguanyin’
9 4.041±2.010 2.662±1.153 0.601±0.240 0.583±0.208 1.035±0.458 0.551±0.196

福建主要栽培品种
The

 

main
 

cultivar
 

in
 

Fujian 34 5.458±2.686
 

2.991±1.387 0.596±0.147 0.610±0.164 1.187±0.429 0.601±0.162

群体1
Group

 

1

亚群a
 

Subgroup
 

a 31 4.000±2.000
 

2.243±0.885 0.536±0.270 0.489±0.218
 

0.880±0.436 0.481±0.215
 

亚群b
 

Subgroup
 

b 21 3.458±1.413 2.316±0.867 0.550±0.253 0.523±0.172
 

0.894±0.361 0.510±0.168

亚群c
 

Subgroup
 

c 6 3.166±1.464
 

2.268±1.134 0.585±0.273 0.519±0.221 0.842±0.438 0.474±0.202

群体2
Group

 

2
亚群a

 

Subgroup
 

a 15 3.875±1.361 2.456±0.955 0.592±0.202 0.560±0.160 0.980±0.343 0.541±0.154

亚群b
 

Subgroup
 

b 9 3.708±1.366 2.313±0.763 0.569±0.260 0.546±0.185 0.940±0.360 0.515±0.175

群体3
 

Group
 

3 16 4.291±1.781 2.564±1.096 0.584±0.247 0.547±0.217
 

1.024±0.457 0.530±0.210

群体4
 

Group
 

4 8 3.416±1.316
 

2.224±0.695 0.625±0.241 0.543±0.153 0.897±0.321 0.509±0.143
杂合组

 

Heterozygous
 

group 10 5.000±2.359 3.177±1.854 0.681±0.223 0.638±0.202 1.213±0.488 0.605±0.191

所有材料
 

All
 

materials 116 6.541±3.438 2.958±1.443 0.577±0.170 0.591±0.179 1.181±0.464 0.588±0.178

表6 4个群体间遗传距离和遗传相似度

Table
 

6 Genetic
 

distance
 

and
 

genetic
 

identity
 

among
 

4
 

groups

群体名称
Population

 

name

‘丹桂’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dangui’

‘白鸡冠’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Bai
 

Jiguan’

‘黄观音’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Huangguanyin’

福建主要栽培品种
The

 

main
 

cultivar
 

in
 

Fujian

‘丹桂’自然杂交后代
 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dangui’
- 0.875 0.823 0.923

‘白鸡冠’自然杂交后代
 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Bai
 

Jiguan’
 
0.132 - 0.861 0.889

‘黄观音’自然杂交后代
 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Huangguanyin’
0.193 0.149 - 0.898

 

福建主要栽培品种
 

The
 

main
 

cultivar
 

in
 

Fujian 0.079
 

0.117 0.107 -

注:遗传距离(对角线以下)和遗传相似度(对角线以上),“-”为对角线。

Note:
 

Genetic
 

distance
 

(below
 

diagonal)
 

and
 

genetic
 

identity
 

(above
 

diagonal),
 

“-”
 

were
 

diagonal.

表7 8个群体间遗传距离和遗传相似度

Table
 

7 Genetic
 

distance
 

and
 

genetic
 

identity
 

among
 

8
 

groups

群体名称
Population

 

name

群体1
 

Group
 

1 群体2
 

Group
 

2

亚群a
Subgroup

 

a
亚群b

Subgroup
 

b
亚群c

Subgroup
 

c
亚群a

Subgroup
 

a
亚群b

Subgroup
 

b

群体3
Group

 

3
群体4
Group

 

4

杂合组
Heterozygous

 

group

群体1
 

Group
 

1

亚群a
  

Subgroup
 

a -
 

0.883 0.861
 

0.769 0.770 0.835 0.805 0.867

亚群b
 

Subgroup
 

b 0.123 - 0.867 0.899 0.822 0.842 0.751 0.839

亚群c
 

Subgroup
 

c 0.149 0.142 - 0.766 0.778 0.806 0.669 0.790
 

群体2
 

Group
 

2
亚群a

  

Subgroup
 

a 0.261 0.106 0.266 - 0.837 0.809 0.715 0.817

亚群b
 

Subgroup
 

b 0.260 0.195
 

0.250
 

0.177 - 0.824 0.734 0.866

群体3
 

Group
 

3 0.179 0.171 0.215 0.211 0.193 - 0.729 0.855
群体4

 

Group
 

4 0.216 0.286
 

0.400
 

0.334 0.309 0.314 - 0.801

杂合组
 

Heterozygous
 

group 0.141 0.175 0.235 0.201 0.142 0.155 0.221 -

注:遗传距离(对角线以下)和遗传相似度(对角线以上),“-”为对角线。

Note:
 

Genetic
 

distance
 

(below
 

diagonal)
 

and
 

genetic
 

identity
 

(above
 

diagonal),
 

“-”
 

were
 

diagonal.
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2.5 遗传分化与基因流分析

参考 Wright等[23]对遗传分化系数Fst 值大小

对种群的分化程度高低进行评估,‘黄观音’自然杂

交后代与‘丹桂’、‘白鸡冠’自然杂交后代的Fst 值

分别为0.065、0.054,达到中度分化,其他组合间几

乎无分化(表8)。从表9中可以看出,群体间Fst值

范围0.043~0.144之间,群体1(亚群b)与群体2
(亚群a)小于0.05,两群体几乎无分化外,其他群体

间均达到了中度分化,因此,按遗传距离分类群体能

使群体分化更为显著,群体代表的遗传信息特征更

为明显。群体间的基因流大小是衡量群体间遗传差

异的重要指标,Nm>4,说明群体间基因流充分;

Nm<1,说明群体间可能发生遗传漂变,基因交流

较少[24]。本试验中‘丹桂’、‘白鸡冠’、‘黄观音’自
然杂交后代与福建主要栽培品种的基因流分别为

8.331、5.806、6.706,说明‘丹桂’自然杂交后代与福

建主要栽培品种基因交流最为充分,‘白鸡冠’自然

杂交后代与福建主要栽培品种基因交流为最低。按

遗传距离分类8个群体,群体间 Nm 值为1.476~
5.480,群体1(亚群c)与群体4间基因交流值为

1.476,基因流最少,按遗传距离分类群体能使群体

基因交流降低。

2.6 分子方差分析

从表10中可以看出,供试材料取样来源与遗传

距离聚类分类的群体内遗传变异分别为88.52%、

79.53%,群体内遗传变异主要来自于材料间个体差

异。遗传距离聚类分类与材料取样来源分类相比,
群体内个体间遗传变异变小,群体间遗传变异增加。
说明遗传距离聚类分类比自然杂交后代群体来源分

类,在一定程度降低自然杂交后代未知父本带来遗

传的影响,能够更清晰、准确掌握自然杂交后代的遗

传背景。

表8 4个群体间遗传分化系数和基因流

Table
 

8 Genetic
 

differentiation
 

index
 

and
 

gene
 

flow
 

among
 

4
 

groups

群体名称
Population

 

name

‘丹桂’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dangui’

‘白鸡冠’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Bai
 

Jiguan’

‘黄观音’自然杂交后代
The

 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Huangguanyin’

福建主要栽培品种
The

 

main
 

cultivar
 

in
 

Fujian

‘丹桂’自然杂交后代
 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Dagui’
- 4.756 3.570 8.331

‘白鸡冠’自然杂交后代
 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Bai
 

Jiguan’
0.049 - 4.346 5.806

‘黄观音’自然杂交后代
 

The
 

natural
 

hybrid
 

progenies
 

of
 

‘Huangguanyin’
0.065 0.054 - 6.706

福建主要栽培品种
 

The
 

main
 

cultivar
 

in
 

Fujian 0.029 0.041
 

0.035 -

注:遗传分化系数(对角线以下)和基因流(对角线以上),“-”为对角线。

Note:
 

Genetic
 

differentiation
 

index
 

(below
 

diagonal)
 

and
 

gene
 

flow
 

(above
 

diagonal),
 

“-”
 

were
 

diagonal.

表9 8个群体间遗传分化系数和基因流

Table
 

9 Genetic
 

differentiation
 

index
 

and
 

gene
 

flow
 

among
 

8
 

groups

群体名称
Population

 

name

群体1
 

Group
 

1 群体2
 

Group
 

2

亚群a
Subgroup

 

a
亚群b

Subgroup
 

b
亚群c

Subgroup
 

c
亚群a

Subgroup
 

a
亚群b

Subgroup
 

b

群体3
Group

 

3
群体4
Group

 

4

杂合组
Heterozygous

 

group

群体1
 

Group
 

1

亚群a
 

Subgroup
 

a - 4.217 3.288 2.282 2.210 3.104 2.537 4.294

亚群b
 

Wubgroup
 

b 0.056 - 3.648 5.480 2.997 3.444 2.081 3.871

亚群c
 

Subgroup
 

c 0.070 0.064 - 2.167 2.206 2.576 1.476 2.693

群体2
 

Group
 

2

亚群a
 

Subgroup
 

a 0.098 0.043 0.103 - 3.448 3.034 1.957 3.674

亚群b
 

Subgroup
 

b 0.101 0.077 0.101 0.067
 

- 3.122 1.983 4.625

群体3
 

Group
 

3 0.074 0.067
 

0.088 0.076 0.074 - 1.991 4.502

群体4
 

Group
 

4 0.089 0.107 0.144 0.113 0.112
 

0.111 - 3.086

杂合组
 

Heterozygous
 

group 0.055 0.060 0.084 0.063 0.051 0.052 0.074 -

注:遗传分化系数(对角线以下)和基因流(对角线以上),“-”为对角线。

Note:
 

Genetic
 

differentiation
 

index
 

(below
 

diagonal)
 

and
 

gene
 

flow
 

(above
 

diagonal),
 

“-”
 

were
 

diagonal.
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表10 群体内和群体间AMOVA分析结果

Table
 

10 AMOVA
 

results
 

for
 

within
 

and
 

among
 

population
 

variations

分类
Classification

变异来源
 

Source
 

of
 

variation
自由度

 

Degrees
 

of
 

freedom
平方和

 

Sum
 

of
 

squares
方差分量

 

Variance
 

component
方差分量比

 

Ratio
 

of
 

variance/%

按材料来源分组
Group

 

by
 

sampling
 

location

群体间
 

Among
 

populations 3 179.022 1.836 11.48

群体内
 

Within
 

population 112 1
 

585.418 14.156 88.52

总计
 

Total 115 1
 

764.440 15.991 100.00

按遗传聚类分组
Group

 

by
 

genetic
 

clustering

群体间
 

Among
 

populations 7 403.788 3.242 20.47

群体内
  

Within
 

population 108 1
 

360.652 12.599 79.53

总计
 

Total 115 1
 

764.440 15.841 100.00

3 讨 论

3.1 茶树自然杂交后代遗传背景分析

亲缘关系分析是鉴定种质资源遗传背景的重要手

段之一。郭俊等[25]对32份油梨资源进行亲缘关系分

析,亲缘关系与地理分布有一定的关系;王鑫等[26]明确

了17个类群的野生铁线莲亲缘关系,部分铁线莲形

态上十分相似,亲缘关系较远,尤其是槭叶铁线莲与

其他16种亲缘关系较远;王留彬等[27]鉴定表明广

西南渡镇茶树群体与六堡镇茶树群体、栽培种间亲

缘关系较远,材料间亲缘关系远近与栽培种、野生种

关系密切。宋艳画等[28]分析没有血缘记录的黑山

羊亲缘关系,依据利用CERVUS软件以父权分为

11个群体,得出整个群体的亲缘关系,为群体的选

育选配提供参考。试验按照材料间遗传距离进行分

类,显示多数自然杂交后代都与其母本亲缘关系较

近。‘丹桂’自然杂交后代多数与‘丹桂’聚类在群体

1,‘丹桂’的自然杂交后代亲缘关系都较为接近;群
体1中的3个亚群,按模拟父本(父权)分类群体1
亚群a的模拟父本主要为绿茶品种,可以优先进行

早生、高香绿茶鉴定筛选;群体1亚群b的模拟父本

主要为乌龙茶品种,可以优先进行高香乌龙茶筛选。
说明同一母本遗传背景情况下,亲缘关系分析与按

模拟亲本(父权)分群结果具有相关性,且亲本模拟

分析比亲缘关系分析能更深刻了解供试材料的遗传

背景,有助于利于分子标记进行辅助育种选择。

3.2 茶树自然杂交后代遗传多样性分析

Shannon􀆳s多样性指数是衡量植物遗传多样性

重要指标之一,在茶树种质资源鉴定上进行大量研

究。杨阳等[29]利用EST-SSR标记研究黄金茶群体

遗传多样性,结果显示湖南黄金茶38个材料的

Shannon􀆳s多样性指数为0.550;王松琳等[30]采用

SSR标记对16个白化和黄化茶树品种遗传多样性

分析,Shannon􀆳s信息指数0.790;杨军等[31]对‘金
牡丹’、‘悦茗香’、‘紫玫瑰’自然杂交后代进行遗传

多样性分析,结果显示Shannon􀆳s信息指数分别

0.899、1.041、1.010。彭靖茹等[32]分析14份广西

德保县和隆林县野生古茶树遗传多样性,茶树种质

资源Shannon􀆳s多样性指数0.970;周萌等[33]对122
个云南野生茶树种质资源进行遗传多样性分析,

Shannon􀆳s多样性指数为0.880;姜晓辉等[34]分析

广东曲江罗坑茶与丰顺马图茶的Shannon􀆳s多样性

指数分别为1.217与1.228;本试验中,‘丹桂’、‘黄
观音’、‘白鸡冠’3个群体的Shannon􀆳s多样性指数

分别为1.029、1.035、1.044,与前人研究相比,高于

黄金茶群体、浙江白化和黄化茶、云南野生茶树,与
‘金牡丹’、‘悦茗香’、‘紫玫瑰’自然杂交后代相当,低
于广东曲江罗坑茶与丰顺马图茶,初步说明‘丹桂’、
‘黄观音’和‘白鸡冠’3个群体遗传多样性丰富。
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