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2011-15-3等 4个茶树新品系亲缘关系的 

EST-SSR分析 

雷  雨, 段继华, 罗  意, 黄飞毅, 董丽娟, 李赛君* 

(湖南省茶叶研究所, 长沙  410125) 

摘  要: 目的  对 2011-15-3等 4个茶树新品系进行亲缘关系分析, 以期为新品系的识别、新品种登记及育种亲

本选配提供可靠依据。方法  利用文献开发的 24对 EST-SSR引物, 对 4个茶树新品系等 7份材料进行 PCR扩增, 

在所得相似系数的基础上进行 UPGMA聚类, 并绘制亲缘关系树状聚类图。结果  24对引物共扩增出 69个等位

位点, 平均 2.88; 平均杂合度观测值(Ho)、平均杂合度期望值(He)、Shannon指数的平均值分别为 0.42、0.54、0.75, 

相似系数变幅为 0.47~0.89。槠叶齐、碧香早、高芽齐的后代与其母本相似系数值分别高达 0.84、0.79、0.79、0.78。

根据相似系数矩阵按UPGMA法进行聚类, 在相似系数平均值 0.66处可将参试的 7份材料分为 3类: 第Ⅰ类为高

芽齐和 2011-34-1, 第Ⅱ类为槠叶齐、2011-21-1 和 2011-21-3, 第Ⅲ类为碧香早和 2011-15-3。结论  明确了 4 个

茶树新品系与其他品种的亲缘关系及品种间的遗传距离。 
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Analysis of genetic relationship of 2011-15-3 and other 3 new strains of tea 
based on EST-SSR markers 

LEI Yu, DUAN Ji-Hua, LUO Yi, HUANG Fei-Yi, DONG Li-Juan, LI Sai-Jun* 

(Hunan Tea Research Institute, Changsha 410125, China) 

ABSTRACT: Objective  To analyze the genetic relationship of 2011-15-3 and other 3 new strains of tea, so 

as to offer some information for the new strains identification, new varieties registration and parental selection. 

Methods  The 7 tea accessions were analyzed by the 24 pairs of EST SSR primers derived according to 

references. Based on EST-SSR data, a dendrogram was constructed by UPGMA method. Results  69 alleles 

were amplified totally using 24 EST-SSR primers, on average of 2.88. The observed heterozygosity (Ho), the 

expected heterozygosity (He) and the Shannon index were 0.42, 0.54 and 0.75 on average, respectively. The 

similarity coefficient varied from 0.47 to 0.89. The similarity coefficient offspring of Zhuyeqi, Bixiangzao and 

Gaoyaqi and their female parent were as high as 0.84, 0.79, 0.79 and 0.78, respectively. The 7 materials were 

classified into 3 groups based on the UPGMA method with the similarity coefficient at 0.66: the first group was 

Gaoyaqi and 2011-34-1, the second was Zhuyeqi, 2011-21-1 and 2011-21-3, and the third was Bixiangzao and 

2011-15-3. Conclusion  This paper estimated the phylogenetic relationship between 4 new strains of tea and 

other varieties and revealed the genetic distance among varieties. 
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1  引  言 

茶树育种工作一直是世界主要产茶国的重点工

程, 也是各国茶叶产业发展的基础, 目前种质利用和

新品种选育的主要手段是采用单株选育和人工杂交

方法[1]。槠叶齐是 1957 年从安化云台种中采用单株

育种法育成 , 1987 年被认定为国家级良种 (编号

GS13036-1987), 制红绿茶品质优良, 目前已成为国

家级无性系茶树良种中推广面积和影响较大、效益较

好的品种之一[2,3]。碧香早是以福鼎大白茶为母本, 云

南大叶茶为父本, 采用人工杂交育种法育成的省级

良种, 产量高, 红绿茶兼制, 在湖南茶区有较大面积

栽培, 江西、湖北、河南、安徽等省有较大面积引种
[3]。高芽齐(又名槠叶齐 9 号)是从槠叶齐天然杂种后

代中选育出的国家级良种(编号 GS13015-1994), 红

绿茶兼制[3]。本课题组通过优中选优的系统选种方法, 

从碧香早、槠叶齐、高芽齐天然杂种后代中选育出

2011-15-3 等 4 个茶树新品系, 其均在早期鉴定中表

现出较强的生长势优势(见表 1)。 

随着分子生物学的发展, 分子生物学技术已应

用于动植物研究的各个方面。特别是 DNA分子标记

技术已广泛应用于植物遗传育种、高密度遗传图谱的

构建、基因定位和克隆、植物亲缘关系鉴别及遗传多

样性研究、分子标记辅助选择育种等领域[4]。DNA

分子标记技术应用于鉴别茶树品种间的亲缘关系已

有相关报道[5-10]。本研究拟采用 EST-SSR分子标记方

法对 2011-15-3等 4个茶树新品系进行亲缘关系分析, 

明确各品系与其他品种的亲缘关系及品种间的遗传

距离, 以期为新品系的识别、新品种登记及育种亲本

选配提供可靠依据。 

2  材料与方法 

2.1  材料与设备 

2.1.1  实验材料 

供试的 7份材料均于 2014年 4下旬采自于湖南

省茶叶研究所种质资源圃, 取一芽二叶新梢, 用液氮

迅速冷冻后于-80 ℃冰箱中保存, 其中 2011-21-1 和

2011-21-3为槠叶齐天然杂种后代, 2011-34-1为高芽

齐天然杂种后代, 2011-15-3 为碧香早天然杂种后代, 

具体见表 2。 

2.1.2  仪器与设备 

WF2800-D3B 分光光度计(北京瑞利分析仪器

公司); Mastercycler 5322型 PCR仪(艾本德生物技

术国际贸易有限公司); JY-SCZ7 型电泳仪(北京六

一仪器厂); Tannon2500R 凝胶成像仪(上海天能科

技有限公司)。 

2.2  实验方法 

2.2.1  DNA 的提取 

采用改进的 SDS法[11]提取基因组 DNA。0.7%琼

脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量分光光度计测定 DNA

浓度。 

2.2.2  引物合成 

24 对 SSR 引物参照刘振等[12]和 Zhao 等[13]的引

物编号和序列, 由长沙鼎国生物技术有限公司合成。 

表 1  2011-15-3 等 4 个茶树新品系早期性状鉴定一览表 
Table 1  The early identification of characters list of 2011-15-3 and other 3 new strains of tea 

品种(系) 
芽叶颜色 

发酵性能 适制性 
扦插苗 

出圃率 

茶苗生长势 
综合评价 

春 夏 株高 茎粗 叶片数 分枝数 

2011-34-1 绿 黄绿 Ⅲ级 绿茶 60.00% 22.98 2.62 15.94 0.69 中 

2011-15-3 黄绿 微紫 Ⅰ级 红茶 80.00% 30.92 3.98 24.33 1.53 优 

2011-21-1 黄绿 微紫 Ⅱ级 红绿兼制 68.50% 26.49 3.21 23.10 2.20 良 

2011-21-3 黄绿 黄绿 Ⅲ级 绿茶 73.90% 30.80 3.11 19.18 1.53 良 

福鼎大白茶 绿 黄绿 Ⅱ级 绿茶 65.00% 25.79 2.93 25.77 3.07 良 
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表 2  供试材料及来源 
Table 2  Materials and their origin 

编号 品种(系)名称 来源 

1 槠叶齐(GS13036-1987) 湖南省茶叶研究所选育的国家级良种 

2 高芽齐(GS13015-1994) 湖南省茶叶研究所选育的国家级良种 

3 碧香早 湖南省茶叶研究所选育的省级良种 

4 2011-21-1 槠叶齐天然杂种中选育出来的新品系 

5 2011-21-3 槠叶齐天然杂种中选育出来的新品系 

6 2011-34-1 高芽齐天然杂种中选育出来的新品系 

7 2011-15-3 碧香早天然杂种中选育出来的新品系 

 
2.2.3  PCR 扩增和产物检测 

PCR 扩增体系与扩增程序参照姚明哲等[14]的方

法。反应体系为: ddH2O 6.65 µL, 10×Buffer 1.0 µL, 

Mg2+(25 mmol/L) 0.7 µL, dNTP(10 mmol/L) 0.2 µL, 
primers(10 µmol/L)各 0.1 µL, Taq polymerase 0.5 

U。扩增程序为: 94 ℃预变性 3 min, 94 ℃变性 30 s, 

55 ℃退火 30 s, 72 ℃延伸 45 s, 共 35个循环, 最后

72 ℃再延伸 10 min, 4 ℃保温。扩增产物用 10%的

聚丙烯酰胺凝胶检测, 150 V电压电泳 240 min, 电

泳后参照 Charters和 Wilkinson[15]的方法银染显色, 

并拍照记录。 

2.3  数据处理 

利用人工方法读带, 将电泳图上可重复、清晰的

条带记为“1”, 同一位置无带或不易分辨的弱带计为

“0”, 建立原始数据矩阵。根据软件处理需要, 将 1、

0 数据转换为 A、B 等共显数据。计算每对引物扩

增位点的多态性信息量 (polymorphism information 

content, PIC), PIC=1-ΣPi
2, 式中 Pi表示第 i 个等位

位点出现的频率[16]。 

利用软件 Popgen Ver.1.32对供试群体的哈特-温

伯格平衡进行显著性检验, 并计算不同引物的有效

位点数、平均杂合度期望值(expected heterozygosity)、

平均杂合度观测值(observed heterozygosity)、Shannon

信息指数、Nei氏期望杂合度[17]。 

采用NTSYS2.1软件[18]计算供试材料间的遗传

相似系数 , 按 UPGMA (unweighted pair group 

method using arith-metic averages)法聚类, 并绘制

树状聚类图。 

3  结果与分析 

3.1  引物扩增的等位位点数及多态性 

24 对引物在供试种质资源间共检测到等位位点

69个(表 3), 平均每对引物可检测到 2.88个, 其中最

多的为 5 个(引物 A90), 最少的为 2 个(引物 228、

SSR8、A157、A113、1110、663、A58、A55、SSR4), 

其扩增的结果见表 2。Ho、He、Nei 的最大值分别

为 1.00、0.81、0.76, 最小值分别为 0、0.24、0.24, 平

均值分别为 0.42、0.54、0.51; Shannon 信息指数 I

变幅为 0.37~1.22, 平均值为 0.75。以上结果均说明

所选用的 24 对 SSR 核心引物在茶树上具有相对较

高的多态性。 

3.2  新品系与母本相同位点比较 

如表 4所示, 69个等位位点中, 槠叶齐共扩增出

35个, 2011-21-1和 2011-21-3与其相同的位点数分别

占其扩增总位点的 88.57%和 85.71%; 高芽齐共扩增

出 35个, 2011-34-1与其相同的位点数占其扩增总位

点的 82.86%; 碧香早扩增出 33个, 2011-15-3与其相

同的位点数占其扩增总位点的 87.88%。 

3.3  供试材料间的亲缘关系 

从表5可以看出, 供试材料间的相似系数变幅为

0.42~0.89, 平均值为 0.66, 相似系数越大, 表明两者

间遗传背景越接近, 相似程度越高, 亲缘关系越近, 

反之亦反。2011-21-1和 2011-21-3两个新品系的相似

系数最大为 0.89, 在聚类图中它们首先聚在一起, 说

明两者遗传距离较小 ,  亲缘关系较近 ;  碧香早与 



第 5期 雷  雨, 等: 2011-15-3等 4个茶树新品系亲缘关系的 EST-SSR分析 1629 
 
 
 
 
 

 

表 3  24 对引物在 7 个供试材料中的扩增结果 
Table 3  The amplification information of 24 pairs of primer in 7 accessions 

引物编号 等位基因数 杂合度观测值 Ho 杂合度期望值 He Nei的期望杂合度 Shannon信息指数 I 

234 3 0.43 0.75 0.70 1.10 

478 3 0.14 0.46 0.44 0.62 

120 3 0.29 0.36 0.28 0.51 

699 3 0.00 0.24 0.24 0.38 

14 3 0.29 0.36 0.34 0.65 

SSR3 3 0.24 0.46 0.44 0.62 

166 3 0.00 0.28 0.26 0.48 

228 2 0.71 0.59 0.56 0.75 

SSR8 2 0.00 0.45 0.43 0.49 

SSR1 3 0.00 0.26 0.24 0.61 

A211 3 0.31 0.49 0.41 0.37 

A157 2 0.39 0.54 0.51 0.70 

A113 2 0.18 0.52 0.48 0.57 

A90 5 0.71 0.75 0.70 1.22 

1110 2 0.86 0.73 0.68 1.08 

496 4 0.86 0.77 0.72 1.13 

663 2 0.29 0.36 0.34 0.64 

A58 2 0.14 0.59 0.56 0.75 

A55 2 0.57 0.63 0.59 0.78 

142 3 0.71 0.81 0.76 1.19 

685 3 1.02 0.64 0.60 0.79 

124 4 0.71 0.75 0.70 1.09 

1036 4 1.00 0.70 0.66 0.90 

SSR4 2 0.25 0.52 0.49 0.46 

平均值 Mean 2.88 0.42 0.54 0.51 0.75 

表 4  4 个茶树新品系与母本相同的位点 
Table 4  The number of common alleles of 2011-15-3 and other 3 new strains of tea and their female parent 

品系 
与槠叶齐相同的位点数及占其总位

点的比例 

与高芽齐相同的位点数及占其总位

点的比例 

与碧香早相同的位点数及占其总位点

的比例 

2011-21-1 31(88.57%) / / 

2011-21-3 30(85.71%) / / 

2011-34-1 / 29(82.866%) / 

2011-15-3 / / 29(87.88%) 
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表 5  7 个供试材料的相似系数 
Table 5  The similarity coefficient among 7 different accessions 

品种(系) 槠叶齐 高芽齐 2011-21-3 2011-21-1 2011-34-1 碧香早 2011-15-3 

槠叶齐 1       

高芽齐 0.67 1      

2011-21-3 0.79 0.70 1     

2011-21-1 0.84 0.62 0.89 1    

2011-34-1 0.65 0.78 0.70 0.60 1   

碧香早 0.70 0.58 0.57 0.61 0.47 1  

2011-15-3 0.67 0.59 0.55 0.58 0.51 0.79 1 

 

图 1  7份供试材料的 EST-SSR数据的 UPGMA聚类分析树状图 

Fig. 1  Dendrogram of 7 accessions tea germplasms on EST-SSR data using UPGMA clustering method 

 
2011-34-1 相似系数最小为 0.47, 表明它们间存在较

大的遗传差异, 亲缘关系较远。 

新品系与母本的相似系数都比较高。2011-21-1

和 2011-21-3 与其母本槠叶齐的相似系数分别高达

0.84 和 0.79; 2011-34-1 与母本高芽齐的相似系数为

0.78; 2011-15-3与母本碧香早的相似系数为 0.79。根

据相似系数绘制UPGMA聚类图, 由图 1可以进一步

说明在相似系数 0.66 处将所参试的 7 份材料分为 3

类: 第Ⅰ类为高芽齐和 2011-34-1, 第Ⅱ类为槠叶齐、

2011-21-1 和 2-11-21-3, 第 Ⅲ 类 为 碧 香 早 和

2011-15-3。 

4  讨  论 

茶树是异花授粉植物, 其实生后代会出现一定

的分离和变异, 这种变异是系统选种的重要原始材

料。本课题组于 2009 年冬收集了槠叶齐、碧香早、

高芽齐(槠叶齐 9 号)的天然杂种后代种子, 经抪种育

苗后进行综合鉴定与选择, 并对当选优良单株进行

生长势测定、修剪物称重、发酵性试验、扦插繁殖等

早期鉴定, 选择出 2011-15-34个突出新品系。从本研

究结果可以看出, 槠叶齐、碧香早、高芽齐母性遗传

能力都很强, 其天然杂种后代与其相似系数值分别

高达 0.84、0.79、0.79、0.78。课题组下一步将通过

生化成分和制茶品质分析, 期望从品质、产量上选育

出超亲新品种。从目前的研究结果来看, 2011-15-3品

质、产量相关性状都有望突破亲本。 
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“食品化学与营养”专题征稿函 
 
 

食品中成分相当复杂, 有些成分是动、植物体内原有的; 有些是在加工过程、储藏期间新产生的; 有些是

人为添加的; 有些是原料生产、加工或储藏期间所污染的; 还有的是包装材料带来的。食品营养是指人体从食

品中所能获得的满足自身生理需要的必要的生物学过程, 而食品营养学是研究食物、营养与人体生长发育和

健康的关系以及提高食品营养价值的措施。食品化学就是从化学的角度和分子水平上研究食品中化学成分的

结构、理化性质、营养作用、安全性及可享受性, 以及各种成分在食品生产、食品加工和储藏期间的变化及

其对食品营养性、享受性和安全性影响的科学, 为改善食品品质、开发食品新资源、革新食品加工工艺和储

运技术、科学调整膳食结构、改进食品包装、加强食品质量与安全控制及提高食品原料加工和综合利用水平

奠定理论基础。 

鉴于此, 本刊特别策划了“食品化学与营养”专题, 由西南大学食品科学学院副院长, 西南大学“食品科学

与工程”一级学科博士学位授权点、重庆市重点一级学科“食品科学与工程”和重庆市“食品科学与安全优秀教

学团队”的带头人, 重庆市营养学会的副理事长, 重庆市营养学会营养与保健食品专业委员会的主任委员, 重

庆市食品安全促进会专家委员会主任委员, 重庆市营养师协会副会长, 国家食品药品监督管理局保健食品审

评专家 阚建全 教授 担任专题主编, 围绕 食品中的营养成分、微量及添加成分、生理活性成分及以上各成

分在食品加工、储藏过程中的次生物质的分离与分析, 食品加工、储藏和运销过程对食品化学成分的影响, 营

养与膳食平衡、能量平衡、疾病防治的关系, 食品的营养素强化与功能性食品等方面或您认为本领域有意义

的问题进行论述, 计划在 2015年 8月份出版。 

鉴于您在该领域的成就, 本刊编辑部及专题主编 阚建全 教授 特邀请您和您的团队为本专题撰写稿件, 

以期进一步提升该专题的学术质量和影响力。综述、实验报告、研究论文均可, 请在 2015年 6月 20日前通

过网站或 E-mail投稿。我们将快速处理并优先发表。 

谢谢您的参与与支持！ 

投稿方式:  
网站: www.chinafoodj.com 

E-mail: jfoodsq@126.com 
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