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基于 SSR标记的‘天山菜茶’遗传多样性和亲缘关系

分析 
 

赵翊暄 1,2, 俞滢 2, 梁子钧 1,2, 陈强 1,2, 陈言概 3, 雷荣杰 3, 张磊 2*, 
杨如兴 2 * 
(1. 福建农林大学园艺学院, 福州 350028; 2. 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, 福州 350013; 3. 宁德市蕉城区茶叶技术

推广站, 福建 宁德 352000) 

 

摘要：为探究茶树‘天山菜茶’(Camellia sinensis ‘Tianshancaicha’)种质资源的遗传多样性，以宁德市其他产区的地方茶树种质

资源为参照，采用 SSR 分子标记技术对 143 份种质资源进行分子标记，分析‘天山菜茶’种质资源的遗传背景及其与参照茶树

种质资源的亲缘关系。结果表明，6 对引物共扩增出 55 个等位基因，平均 9.166 个；观测杂合度平均值为 0.649；期望杂合

度平均值为 0.779；Shannon 指数平均值为 1.870；PIC 平均值为 0.742；遗传聚类分析将不同产区的 143 份种质资源分为 5

个类群，其中 112 份‘天山菜茶’种质资源(含蕉城野生苦茶树)分散在各个类群中，说明其可能同属‘闽东菜茶’的遗传背景；不

同产区间基因流为 2.225，表明‘闽东菜茶’之间的基因交流性较强。‘天山菜茶’种质资源间存在交叉遗传现象，遗传差异较大，

遗传多样性较丰富，可辅助核心和优异资源筛选。 

关键词：茶树；SSR 分子标记；遗传多样性；天山菜茶；聚类分析 

doi: 10.11926/jtsb.4955        CSTR: 32235.14.jtsb.4955 

 

Analysis of Genetic Diversity and Relationship of ‘Tianshancaicha’ 
Germplasm Resources Based on SSR Markers 
 

ZHAO Yixuan1,2, YU Ying2, LIANG Zijun1,2, CHEN Qiang1,2, CHEN Yangai3, LEI Rongjie3, 
ZHANG Lei2 *, YANG Ruxing2 * 
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Sciences, Fujian Branch of National Tea Tree Improvement Center, Fuzhou 350013, China; 3. Tea Technical Extension Station, Jiaocheng District, Ningde 

City, Ningde 352000, Fujian, China) 

 

Abstract: To explore the genetic diversity of Camellia sinensis ‘Tianshancaicha’ germplasm resources, the 

genetic background of 143 ‘Tianshancaicha’ germplasm resources and their genetic relationship were analyzed by 

using SSR molecular marker technology, with local tea tree germplasm resources from other production areas in 

Ningde City as references. The results showed that 6 pairs of primers amplified a total of 55 alleles, with an 

average of 9.166; the average observed heterozygosity, expected heterozygosity, Shannon index and PIC were 

0.649, 0.779, 1.870 and 0.742, respectively. The 143 germplasm resources from different production areas could 

be divided into 5 groups by genetic cluster analysis. Among them, 112 ‘Tianshancaicha’ germplasm resources 
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(including wild bitter tea trees in Jiaocheng) were scattered in different groups, indicating that they might share 

the same genetic background as ‘Mindencaicha’. The gene flow among different production areas was 2.225, 

suggesting that the gene exchange among ‘Mindencaicha’ was relatively strong. So, there was a phenomenon of 

cross-inheritance among the ‘Tianshancaicha’ germplasm resources, with significant genetic differences and rich 

genetic diversity, which can assist in the selection of core and excellent resources. 

Key words: Camellia sinensis; SSR molecular marker; Genetic diversity; ‘Tianshancaicha’; Cluster analysis 

 

茶树(Camellia sinensis)种质资源是品种创新、

良种选育、生物学理论研究和茶叶生产的重要基础

材料[1]，优异茶树种质资源的挖掘、保护、鉴定是

开展茶树品种资源利用的基础，对促进茶产业高质

量发展具有重要意义[2]。闽东地区茶树种质资源丰

富，目前已从地方有性群体种单株育成‘福鼎大白

茶’(为核心种质和骨干亲本)、‘福鼎大毫茶’、‘福安

大白茶’、‘霞浦元宵茶’、‘霞浦春波绿’、‘早逢春’

和‘歌乐茶’等优异地方茶树品种应用于生产，这些

无性系良种的推广为福建茶产业高质量发展做出

了重大贡献, 也取得了显著的社会经济效益[3]。 

SSR分子标记技术是种质资源鉴定的重要手段

之一，具有多态性丰富、稳定性好等优点，能简单

快速鉴定出品种间的遗传关系，在茶树种质资源保

存与鉴定、茶树优良品种选育等方面发挥了重要作

用[5]。王留彬等[8]通过 SSR 分子标记鉴定分析了广

西梧州茶树种质资源的遗传多样性与亲缘关系，结

果表明梧州茶树遗传多样性较高，南渡镇茶树群体

与六堡镇茶树群体亲缘关系较远；田悦等[9]对陕西

茶树紫阳群体种进行了 SSR 分子标记的遗传多样性

研究，结果表明 30 份茶树紫阳群体种种质资源具有

丰富的遗传多样性，相互间有着较远的遗传距离; 

黄寿辉等[10]使用 SSR 分子标记技术，对 14 份广西

野生茶树种质资源进行了研究，结果表明广西野生

茶树资源多样性丰富，与国家级茶树良种间遗传差

异较大、亲缘关系较远；穆小婷[11]对清远野生茶树

种质资源进行了遗传多样性和亲缘关系的分析评

估，结果表明清远野生茶树具有较丰富的遗传多样

性，且与其余群体的亲缘关系较远。福建省宁德市

蕉城区是历史名茶天山绿茶的原产地，茶树种质资

源十分丰富。‘天山菜茶’为有性群体种，属灌木型，

中迟芽种，育芽能力较强，抗寒性强，主要分布在

蕉城区际头、平湖、斑竹、白马山等地[12]。目前对

天山菜茶种质资源的遗传多样性研究未见报道。本

研究利用 SSR 分子标记技术，分析鉴定‘天山菜茶’

种质资源与宁德市地方优异茶树品种之间的遗传

信息和亲缘关系，以及不同产区‘天山菜茶’种质资

源的遗传距离和遗传一致性，以期为‘天山菜茶’优

异种质资源的筛选、保护、鉴定、利用和新品种选

育提供科学依据。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 

供试材料主要来源于福建省宁德市蕉城区、福

鼎市、福安市、周宁县和霞浦县等闽东茶区的 143

份茶树种质资源(包括已从地方有性群体中单株筛

选育成的地方茶树品种‘福鼎大白茶’、‘福鼎大毫

茶’、‘歌乐茶’、‘早逢春’、‘霞浦元宵茶’、‘霞浦春

波绿’和‘福安大白茶’共 7 份)，其中‘天山菜茶’(含蕉

城野生苦茶树 5 份)共 112 份(表 1)，供试材料样品

采集后迅速放入 4 ℃冰箱保存备用。 

1.2 方法 

DNA 提取    将各份试验材料分别进行打样

磨碎，使用天根生化科技(北京)有限公司的多糖多

酚植物 DNA 提取试剂盒(DP360)提取 DNA，利用

岛津企业管理(中国)有限公司的紫外可见分光光度

计 BioSpec-nano (230V)测定 DNA 的纯度和浓度, 稀

释至 30 ng/μL，–20 ℃保存备用。 

SSR 引物和 PCR 扩增    从本课题组已设计

的 21 对引物中，筛选出多态性高、条带清晰的 6 对

引物应用于本实验。所有引物的合成由福州中科新

创生物技术有限公司完成。PCR 扩增反应在 PTC- 

200 型 PCR 仪上进行，反应体系为 25 μL，包括上

下游引物各 1 μL，DNA 模板 1 μL，2×Taq Master 

Mix(Dye Plus)12.5 μL，加 ddH2O 至 25 μL。PCR 反

应程序为 94 ℃预变性 3 min；94 ℃变性 30 s，50 ℃~ 

65 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，35 个循环；72 ℃

最终延伸 10 min，4 ℃保存。扩增产物采用 10%

的聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，150 V 电压下电泳

80 min，银染法显色，最终用凝胶成像仪拍照并

记录。 
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表 1 143 份茶树种质资源信息 

Table 1 Information of 143 tea germplasm resources 

品种 
Variety 

数量 
Number 

编号 
Code 

材料来源 
Material Source 

‘天山菜茶’ ‘Tianshancaicha’ 37 JT01~JT11、JT13~JT38 福建省宁德市蕉城区际头村 

‘天山菜茶’ ‘Tianshancaicha’ 32 PH02~PH06、PH08~PH14、PH16~PH20、PH24~PH38 福建省宁德市蕉城区平湖村 

‘天山菜茶’ ‘Tianshancaicha’ 31 BZ01~BZ20、BZ23~BZ32 福建省宁德市蕉城区斑竹村 

‘天山菜茶’ ‘Tianshancaicha’ 7 BMS01~BMS07 福建省宁德市蕉城区白马山 

‘蕉城野生苦茶树’ ‘Jiaochengkucha’ 5 KC00~KC04 福建省宁德市蕉城区姑娘坪 

‘霞浦春波绿’ ‘Xiapuchunbolv’ 1 XPCBL 福建省宁德市霞浦县溪南镇 

‘霞浦元宵茶’ ‘Xiapuyuanxiaocha’ 1 XPYXC 福建省宁德市霞浦县后溪岭村 

‘福鼎大毫茶’ ‘Fudingdahaocha’ 1 FDDHC 福建省福鼎市点头镇汪家洋村 

‘福鼎大白茶’ ‘Fudingdabaicha’ 1 FDDBC 福建省福鼎市点头镇柏柳村 

‘福安大白茶’ ‘Fuandabaicha’ 1 FADBC 福建省福安市康厝乡上高山村 

‘坦洋菜茶’ ‘Tanyangcaicha’ 13 TYCC1~TYCC11、TYCC18、TYCC21 福建省福安市社口村 

‘官思菜茶’ ‘Guansicaicha’ 10 GSCC1~GSCC9、GSCC15 福建省宁德市官思村 

‘吴山清明早’ ‘Wushanqingmingzao’ 1 WSQMZ 福建省福鼎市点头镇柏柳村 

‘歌乐茶’ ‘Gelecha’ 1 GLC 福建省福鼎市点头镇柏柳村 

‘早逢春’ ‘Zaofengchun’ 1 ZFC 福建省福鼎市桐城镇柯岭村 

 
1.3 数据处理 

采用人工读带的方法记录电泳结果，统计 SSR

扩增条带，在相同扩增位点上，有条带记为“1”，无

条带记为“0”；利用 NTSYS-pc 2.10 软件中的 NTedit

数据编辑器，直接录入读带结果数据。通过 PopGene

分析软件统计每对引物在 143 份供试茶树种质资源

的观察等位基因(Na)、有效等位基因(Ne)、观测杂合

度(Ho)、期望杂合度(He)和 Shannon 指数(I)。采用

PowerMarker[14]软件计算 SSR 位点多态性信息量

(PIC), PIC=1-∑Pi
2，其中，Pi 代表第 i 个等位位点出

现的频率。利用 Mega[15]软件，通过非加权平均法

(UPMGA)对 143 份供试茶树种质资源的遗传相似

系数方阵进行聚类分析，并生成圆形聚类树。利用

NTSYS-pc 2.10 生成 PCoA 主坐标分析图。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 供试茶树种质资源的 SSR 多态性 

采用已筛选出多态性高、条带清晰的 6 对引物

(表 2)对 143 份供试茶树种质资源进行扩增，共扩

增出 55 个等位基因，通过 PopGene 分析软件统

计 Na、Ne、Ho、He 和 I。Ho 最大为 0.867，最小

为 0.436；He 最大为 0.913，最小为 0.627 (表 3)。

Ne 是反映群体遗传变异大小的指标，其数值越接

近 Na 的绝对数，表明该等位基因在群体中分布越

均匀；Ne 和 Na 差异越大，说明等位基因在群体中

分布越不均匀。各引物对 143 份茶树种质资源扩

增出的 Na 分别为 8~12 个；Ne 为 5.835~8.670 个，

Na 平均为 9.166 个，Ne 平均为 6.904 个，说明等

位基因在群体中分布较均匀。I 反映不同种质间的

遗传多样性的程度，其值越大表明群体离散度越

高，遗传多样性越丰富。每对引物对 143 份茶树

种质资源的 I 为 1.291~2.447，平均为 1.870，表

明供试茶树种质资源的离散度较高，遗传多样性

较丰富。PIC 值是衡量引物扩增位点多态性的重

要指标，当 PIC>0.5 时，表明扩增位点具有高度

多态性，当 0.25<PIC<0.5 时，为中度多态性，PIC< 

0.25 时为低度多态性。6 对引物对 143 份茶树种 

 

表 2 6 对 SSR 分子标记引物序列 

Table 2 Sequence of 6 pairs of SSR molecular marker primer 

引物 Primer 正向引物 Forward primer (5′~3′) 反向引物 Reverse primer (5′~3′) 

P06 AAGGGGCTCTATGGGTCAAG TGTGTAACCTGCCAAGACCA 

TM213 CATTAACTGAAACAACCC GCAACAAGCCAGCCTCC 

TM341 CATGCTCCCATCCCACCT ATGCTGCTCATTCAAACCAACT 

TM422 GGACTTCGTTGCTTCCTTTG CCATTCTCGACGAATCCAGT 

TM337 GTGCGGCAAAGCTGTCTT ACCTCCATCTCCAAACCC 

TM547 GAGAGACAGAGAGATGGGCAA TGACCACCACCAGACCACTA 



56 热带亚热带植物学报           第 34 卷 

 

 

表 3 6 对 SSR 引物在 143 份茶树种质资源中的扩增结果 

Table 3 Amplification results of 6 pairs of SSR primer to 143 tea germplasm resources 

引物 Primer Na Ne Ho He I PIC 

P06 8.000 6.804 0.785 0.886 2.224 0.844 

TM213 7.000 6.307 0.593 0.793 1.840 0.795 

TM341 7.000 6.827 0.698 0.806 1.939 0.800 

TM422 10.000 5.835 0.436 0.627 1.291 0.532 

TM337 11.000 6.984 0.514 0.646 1.476 0.607 

TM547 12.000 8.670 0.867 0.913 2.447 0.876 

平均 Mean 9.166 6.904 0.649 0.779 1.870 0.742 

Na: 观察等位基因数 ; Ne: 有效等位基因数; Ho: 观察杂合度; He: 期望杂合度; I: Shannon 多样性指数; PIC: 多态性信息量。 

Na: Number of observe alleles; Ne: Number of effective alleles; Ho: Observed heterozygosity; He: Expected heterozygosity; I: Shannoninformation index; 

PIC: Polymorphic information content. 

 

质资源的 PIC 为 0.532~0.876，平均为 0.742，均

大于 0.500，具高度多态性。可见，本实验筛选出

的 6 对引物可以适用于‘天山菜茶’的遗传多样性

分析。 

2.2 聚类分析 

根据143份供试茶树种质资源扩出的55个SSR

位点的谱带数据组成原始矩阵，计算所有种质之间

的遗传相似性系数，绘制亲缘关系聚类图(图 1)。143 
 

 
图 1 143 份茶树种质资源的 UPMGA 聚类树状图。编号见表 1。下同 

Fig. 1 UPMGA cluster dendrogram of 143 tea germplasm resources. Code No. see Table 1. The same below 
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表 4 不同产区茶树种质资源的遗传多样性 

Table 4 Genetic diversity of tea germplasm resources from different origins 

地区 Area 数量 Number Na Ne Ho He I 基因流 Gene flow (Nm) 

际头村 Jitou 37 9.167 6.771 0.586 0.673 1.706  

平湖村 Pinghu 32 9.333 6.731 0.601 0.714 1.721  

白马山 Baimashan 7 7.166 6.276 0.506 0.585 1.122  

斑竹村 Banzhu 31 9.333 6.631 0.572 0.632 1.631  

姑娘坪 Guniangping 5 6.333 5.895 0.492 0.542 0.731  

霞浦县 Xiapu 2 6.333 5.942 0.605 0.578 0.806  

柏柳村 Bailiu 5 8.000 6.941 0.549 0.657 1.665  

官思村 Guansi 10 7.833 6.750 0.564 0.598 1.516  

社口村 Shekou 13 8.500 6.763 0.536 0.637 1.634  

总和 Total 143      2.225 

 

份供试材料可划分为 A、B、C、D、E 5 个大的类

群，类群 A 包含 32 份种质资源、B 包含 24 份、C

包含 34 份、D 包含 48 份、而 E 仅有 5 份，且 A~D 

4 个类群内部的聚类分支多样，可分成多个小的类

群。类群 A 主要是 JT 群体 12 份、BZ 群体 9 份与

GLC 聚在一起。类群 B 主要是 JT 群体 10 份、BZ

群体 4 份、PH 群体 5 份与 FADBC 聚在一起。类群

C 主要是 PH 群体 13 份、BZ 群体 8 份与 ZFC 聚在

一起。类群 D 中聚类的供试茶树种质资源数量最

多，主要为 BZ 群体 9 份、TYCC 群体 5 份、GSCC

群体 4 份、KC 群体 5 份、BMS 群体 4 份、FDDHC、

FDDBC、XPCBL、XPYXC、WSQMZ 在一起组成

第 4 大类。聚在类群 D 的 5 份 KC 群体中，KC01、

KC02、KC03、KC04 间的遗传距离较近，而 KC00

与其他 4 份 KC 种质资源遗传距离较远。此外，E

类群与 A、B、C、D 类群属于 2 个一级分支，比其

他 4 个类群的遗传相似性系数更低。其中，3 份‘天

山菜茶’种质资源 PH18、PH24 和 BZ17 与其他 109

份‘天山菜茶’种质资源存在较远的亲缘关系。 

2.3 遗传多样性分析 

采用 PopGene 分析软件统计 9 个产区茶树种质

资源的 Na、Ne、Ho、He和 I (表 4)，斑竹村的 Na与

Ne差异最大，Na为 9.333，Ne为 6.631，Na与 Ne的

差值为 2.702，说明斑竹村的等位基因在群体中分

布较不均匀；霞浦县的 Na 与 Ne 差异最小，霞浦县

的 Na为 6.333，Ne为 5.942，Na与 Ne 的差值为 0.390，

说明霞浦县的等位基因在群体分布中较均匀。不同

产区间的 I 值为 0.731~1.721，不同产区的遗传多样

性依次为平湖村>际头村>福鼎市>社口村>斑竹村>

官思村>白马山>霞浦县>姑娘坪，其中遗传多样性

最丰富的是平湖村，I 值最高, 为 1.721；最低的是

姑娘坪，I 值最低, 为 0.731，分析说明 5 份蕉城野

生苦茶树同属一个遗传背景，为一个野生茶群落。

遗传偏离指数 D (Ho-He)可以反映群体间 Ho 和 He

的平衡关系，当 D>0 时，表明存在杂合子过剩的现

象；D<0 时，表明存在杂合子缺失的现象；D 值越

接近 0 时，表明基因型分布越接近于平衡状态。对

不同产区的 Ho 进行分析，显示 Ho 的变化范围分别

是 0.492~0.601 和 0.542~0.714，9 个产区除霞浦县

之外，其他产区的 D 均小于 0。基因流(Nm)为 2.225，

Nm>1 时，表明各产区种质资源之间的基因交流性

强，在各产区间茶树种质资源的流通程度较高。 

2.4 遗传距离和遗传一致性分析 

遗传一致性越高，表明供试茶树种质资源间遗

传距离越近，亲缘关系也越近。利用 NTSYS-pc 2.10

软件对来自际头村、平湖村等 10 个产区茶树种质资

源间的遗传距离和遗传一致性进行分析(表 5)，各产

区间的种质资源遗传距离为 0.012~0.362，遗传一致

性为 0.696~0.987，其中斑竹村和平湖村种质资源的

遗传距离最近，仅为 0.012，遗传一致性最大，为

0.987，说明斑竹村和平湖村 2 个群体的遗传背景较

为相似，亲缘关系较近；其次为白马山与斑竹村的

2 个群体，遗传距离为 0.019，遗传一致性为 0.981；

上高山村与姑娘坪的种质资源遗传距离最远，为

0.362，遗传一致性最小，为 0.696，说明蕉城野生

苦茶树与‘福安大白茶’之间遗传背景有较大差异, 

亲缘关系较远。总体来看，际头村、平湖村、白马

山和斑竹村茶树种质资源之间的遗传一致性均大

于 0.900，表明‘天山菜茶’种质资源之间的遗传相似

度较高，其遗传背景相似；而来自 10 个产区茶树种

质资源的遗传一致性均在 0.65 以上，表明遗传分化

程度较低，亲缘关系较近。 
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表 5 宁德市不同产区茶树种质资源的遗传距离和遗传一致性 

Table 5 Genetic distance and genetic consistency of tea germplasm resources in different area of Ningde  

地区 
Area 

际头村 
Jitou 

平湖村 
Pinghu 

白马山 
Baimashan 

斑竹村
Banzhu

姑娘坪 
Guniangping 

霞浦县 
Xiapu 

柏柳村
Bailiu 

上高山村 
Shanggaoshan 

官思村
Guansi

社口村 
Shekou 

际头村 Jitou **** 0.970 0.962 0.977 0.883 0.813 0.953 0.798 0.977 0.968 

平湖村 Pinghu 0.030 **** 0.962 0.987 0.834 0.743 0.937 0.743 0.981 0.970 

白马山 Baimashan 0.037 0.038 **** 0.981 0.839 0.768 0.971 0.736 0.964 0.957 

斑竹村 Banzhu 0.023 0.012 0.019 **** 0.863 0.759 0.955 0.736 0.978 0.975 

姑娘坪 Guniangping 0.124 0.180 0.174 0.146 **** 0.830 0.865 0.696 0.855 0.868 

霞浦县 Xiapu 0.206 0.296 0.263 0.274 0.185 **** 0.824 0.798 0.787 0.771 

柏柳村 Bailiu 0.047 0.065 0.029 0.045 0.144 0.192 **** 0.831 0.952 0.940 

上高山村 Shanggaoshan 0.225 0.296 0.306 0.305 0.362 0.225 0.184 **** 0.784 0.739 

官思村 Guansi 0.023 0.019 0.036 0.021 0.156 0.239 0.048 0.243 **** 0.966 

社口村 Shekou 0.031 0.030 0.043 0.025 0.140 0.259 0.061 0.301 0.034 **** 

对角线下方为遗传距离，对角线上方为遗传一致性。 

Below the diagonal is Nei’s genetic distance, and above the diagonal is Nei’s genetic consistency. 

 

利用 NTSYS-pc 2.10 软件对来自际头村、平湖

村等 10个产区间茶树种质资源进行群体聚类分析树

状图绘制(图 2)，结果表明，10 个产区整体分为 2 个

大的类群，际头村、平湖村、斑竹村、官思村、社

口村、白马山和柏柳村聚为一类，与姑娘坪形成一

个大分支，说明姑娘坪的蕉城野生苦茶树与蕉城‘天

山菜茶’、福安‘坦洋菜茶’ 、‘福鼎大白茶’等茶树种

质资源有相似的遗传背景；霞浦县与上高山村茶树

种质资源单独聚为一类，说明‘霞浦元宵绿’、‘霞浦

春波绿’和‘福安大白茶’的遗传背景相似，与其他群

体的亲缘关系相对较远。‘天山菜茶’所分布的 4 个

产区际头村、平湖村、斑竹村、白马山聚为一类, 且

遗传距离都很近，表明这 4 个产区的‘天山菜茶’种

质资源间的遗传一致性较高，这与上述遗传距离和

遗传一致性的分析一致，进一步验证了蕉城区茶树

种质资源之间的亲缘关系较近。 

2.5 PCoA 主坐标分析 

采用 NTSYS-pc 2.10 软件分别对来自际头村、

平湖村等 10 个不同产区间茶树种质资源，以及‘天

山菜茶’种质资源的 4 个产区进行 PCoA 主坐标分

析。第一主坐标、第二主坐标和第三主坐标分别解

释了 19.57%、15.84%和 10.67%变异，整体来看，所

有供试茶树种质资源在各个象限均有分布，大部分

种质聚集于右下角，各产区之间分布较分散，且相

互交叉(图 3: A)；蕉城区 4 个产区的第一主坐标、

第二主坐标和第三主坐标分别解释 20.30%、16.22%

和 10.19%变异，4 个产区中除白马山的茶树种质

资源外，其他 3 个产区在坐标轴右下角均有重叠

(图 3: B)，说明‘天山菜茶’种质资源的遗传背景较复

杂，每个产区之间的类群既存在一定的基因交流, 

又存在一定程度的基因分化，且个别与整体的差异

较大，这与 UPGMA 聚类分析的结果相吻合。 

 

 
图 2 不同产区茶树种质资源的 Nei’s 遗传距离聚类树状图 

Fig. 2 Nei’s genetic distance cluster dendrogram of tea germplasm resources in different area 
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图 3 茶树种质资源的 PCoA 主坐标分析。A: 10 个产区茶树; B: 4 个产区的‘天山菜茶’。  

Fig. 3 PCoA principal coordinates analysis of tea germplasm resources. A: Tea germplasm resources from ten production areas; B: ‘Tianshancaicha’ germplasm 

resources from four production areas. 

 

3 讨论和结论 
 

3.1 ‘天山菜茶’种质资源具有丰富的遗传多样性 

茶树种质资源和遗传育种研究以遗传多样性

为基础，茶树的遗传多样性研究已经从最开始的形

态学标记转向为分子标记[16]。目前，SSR 分子标记

技术已经广泛应用于茶树遗传多样性及种质鉴定

研究等方面。遗传多样性作为生物所携带遗传信息

的总和，在分析重要性状和辅助育种方面发挥着不

可或缺的作用，因此研究人员越来越重视通过遗传

多样性分析来研究茶树种质资源并开展遗传育种

工作[17]。 

本研究采用 PowerMarker 对 143 份供试茶树种

质资源计算多态性信息含量，筛选出的 6 对引物富

有多态性，而多态性是遗传多样性分析和品种鉴定

的基础，引物的多态性越高，对茶树种质资源之间

的鉴定能力越强[20]。Shannon 多样性指数(I)反映了

不同种质间的遗传多样性的程度，I 值越大，表明

群体离散度越高，遗传多样性越丰富，有大量研究

用于茶树种质资源的鉴定。杨军等[21]利用 EST-SSR
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标记研究 82 个不同茶树自然杂交后代的遗传多样

性，I 为 1.182；崔清梅等[22]利用 SSR 分子标记分

析 26 份湖北巴东县野生茶树的遗传多样性，I 为

1.378；蔡一鸣等[23]分析豫南茶树种质资源的遗传多

样性，I 为 0.665；王松林等[24]对白化和黄化茶树进

行遗传多样性分析，I 为 0.790；本研究中，I 值平

均为 1.870，均高于巴东野生茶树、豫南茶树与浙

江白化和黄化茶树，初步表明‘天山菜茶’有丰富的

遗传多样性。 

3.2 ‘天山菜茶’与闽东其他产区茶树的亲缘关系 

现有研究表明，越来越多的茶树优良品种或品

系来源于少数育种骨干亲本，在性状上表现出较高

的相似性，而仅使用传统的形态学来进行品种鉴定

也难以进行有效的区分，构建聚类树可以显示不同

种质资源间的遗传关系，能更简单直观地看到种质

资源间的亲缘关系[25]。亲缘关系是分析鉴定种质资

源遗传背景的重要手段，刘国豪等[20]探明了茶树新

品种‘戚家美铭’的亲缘关系，确定其是‘鸠坑’的自然

杂交后代；刘娇等[26]分析了云南南涧县古茶树资源

亲缘关系，得出 2 个产地间的亲缘关系较近；王攀

等[27]对福建永泰的茶树种质资源进行亲缘关系分

析，得出梧桐产区与大田和尤溪产区的茶树资源亲

缘关系较为密切，洑口、丹云等地与永泰县北部产

区的茶树资源亲缘关系更近；为更好地保护、鉴定、

筛选、利用优异和核心茶树种质资源，本研究通过

UPGMA 聚类和 PCoA 主成分分析不同产区间的天

山菜茶有性群体的亲缘关系，2 种分析方法的结果

相似，均表明不同产区间的‘天山菜茶’亲缘关系较

接近，说明大部分茶树种质资源的区域特征不明

显，其聚类方式并非地理因素导致；这些不同产区

茶树种质资源遗传基因交流较频繁，种质间存在着

较相似的遗传背景和交叉遗传现象，且进一步探明

了‘天山菜茶’与‘坦洋菜茶’、‘官思菜茶’等茶树种质

资源之间的亲缘关系较为接近，‘坦洋菜茶’、‘天山

菜茶’、‘官思菜茶’、‘福鼎大白茶’等有性群体种统

称‘闽东菜茶’，由此推测供试茶树种质资源可能同

属‘闽东菜茶’一个大的遗传背景。为挖掘与优异地

方茶树品种‘福鼎大白茶’、‘福鼎大毫茶’、‘歌乐茶’、

‘早逢春’、‘霞浦元宵茶’、‘霞浦春波绿’和‘福安大白

茶’亲缘关系最接近的‘天山菜茶’种质资源，通过

UPGMA 聚类图分析表明，际头村的 JT09、JT19、

JT22 种质与‘福鼎大白茶’、‘福鼎大毫茶’等的遗传

距离最为接近，遗传相似系数最高；5 份蕉城野生

苦茶都聚为一类。由此可锚定‘天山菜茶’ JT09、

JT19、JT22 和蕉城野生苦茶等可作为核心和优异种

质资源进行创新利用，也为‘天山菜茶’优异单株筛

选利用奠定良好基础。 

本研究初步分析了 143 份‘天山菜茶’与福建省

宁德市地方培育筛选出的优异茶树品种之间的遗传

信息和亲缘关系，筛选出的 6 对引物富有多态性且

适用于‘天山菜茶’的遗传多样性分析。UPMGA 表

明，143 份茶树种质资源可能同属于‘闽东菜茶’一个

遗传背景，不同产地间的‘天山菜茶’亲缘关系较近；

PCoA 结果表明，不同产地间的‘天山菜茶’存在一定

的基因交流，且遗传背景较复杂。可为‘天山菜茶’核

心种质资源筛选、利用以及育种工作提供科学参考。 
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