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84 个茶树品种遗传多样性及亲缘关系的 SSR 分析  
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(湖南省农业科学院 茶叶研究所，湖南 长沙 410125) 
 

摘  要：利用 33对多态性 SSR引物对 84个茶树品种进行亲缘关系和遗传多样性分析，并基于 SSR数据，对供

试品种进行 UPGMA遗传相似性聚类分析。结果表明：参试品种具有较高的遗传多样性(共检测到 94个等位位点，

每个引物 2～4 个，平均 2.85 个；引物多态性信息含量为 0.20～0.79，平均值为 0.56；可观测等位位点数最多 9

个，最少 3个，平均 4.79个；杂合度观测值为 0.08～0.97，平均值为 0.53；杂合度期望值为 0.14～0.86，平均值

为 0.62；群体内的 Shannon指数平均值为 1.17)；聚类分析结果显示，阿萨姆茶等 6个品种各自形成了单独的分支，

其余 78个品种聚成 1个大类群，在相似系数 0.54处，这个大类群又可分为 6个亚类群。 
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Genetic diversity and relationship of 84 tea cultivars 
(Camellia sinensis (L.) O. Kuntze) by SSR markers 
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Abstract：The 33 pairs of simple sequence repeats (SSR) primers were used to analyze the genetic polymorphism and 
genetic relationship of 84 tea cultivars. Totally 94 alleles were amplified using 33 SSR primers, the number of alleles per 
primer ranged from 2 to 4, averaged 2.85. The polymorphism information content (PIC) varied from 0.20 to 0.79, 
averaged 0.56. The observed heterozygosity (Ho) ranged from 0.08 to 0.97 and the expected heterozygosity varied from 
0.14 to 0.86, averaged 0.53 and 0.62, respectively. The Shannon index of all accessions is 1.17. All of the results showed 
that the genetic polymorphism of all accessions were relatively abundant. The 84 accessions were classified into 6 groups 
based on the UPGMA method with the similarity coefficient at 0.54.  

Key words: tea plant; genetic diversity; genetic relationship; simple sequence repeats (SSR); unweighted pair-group 
method with arithmetic averages (UPGMA) 
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新物种塑造主要是运用生物技术、核技术、光

电技术与常规技术相结合，综合不同的优良性状，

按人类需要，有选择地定向塑造新的物种和类型，

丰富生物多样性，提高生物抗逆性等[1]。中国现代

茶树育种已发展到一个以杂交育种与单株选择为

主要育种手段的分子标记辅助育种和与快繁技术

相结合的高效茶树育种体系[2]。董丽娟[3]认为，要

综合优良性状基因，塑造新的类型，育成符合现代

人需要的划时代新品种，在探索新技术的同时，杂

交育种仍将是主要途径。杂交育种成败的关键是亲

本选择，要求亲本在主要目标性状上能够互补，且

亲缘关系较远，遗传基础相对较宽，因此，亲本间

的亲缘关系及遗传多样性分析对于茶树杂交育种

研究有着重要的意义。 
随着分子标记技术的不断完善，利用分子标记

技术研究作物资源的遗传关系越来越受到重视。
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SSR标记以其操作简单、成本低、稳定性好、多态
性高等优点，已在棉花、水稻、小麦、大豆等作物

中得到广泛应用[4]。目前，SSR 标记已应用到茶树
遗传演化及亲缘关系分析中[5]。笔者利用 SSR标记
对湖南省农业科学院茶叶研究所茶树杂交育种所

涉及的品种进行遗传多样性和遗传距离分析，以期

为进一步开展茶树杂交育种的亲本选配提供理论

依据。 

1  材料和方法 

1.1  材  料 

84 个茶树品种(表 1)除阿萨姆茶和薮北种外，
其余来自于中国 15个省(地区)。样品采自于湖南省
茶叶研究所高桥茶树种质资源圃和广东省茶叶研

究所茶树种质资源圃。2010年4月取一芽二叶新梢，
用液氮迅速冷冻后于－80 ℃冻箱中保存。 

表 1  84 个茶树品种的来源 

Table 1  Origin of 84 tea cultivars 

编号 名称 来源  编号 名称 来源 编号 名称 来源 

C1 岭头单枞 广东  C29 毛蟹 福建 C57 平阳特早茶 浙江 

C2 铁观音 福建  C30 秀红 广东 C58 舒茶早 安徽 

C3 中茶 102 浙江  C31 桃源大叶 湖南 C59 浙农 139 浙江 

C4 甜茶 2号 湖南  C32 山坡绿 四川 C60 桂绿 1号 广西 

C5 南江 1号 四川  C33 尖波黄 13号 湖南 C61 鄂茶 9号 湖北 

C6 鄂茶 10号 湖北  C34 薮北种 日本 C62 湘红茶 2号 湖南 

C7 龙井长叶 浙江  C35 云抗 10号 云南 C63 黄金茶 2号 湖南 

C8 农抗早 安徽  C36 长叶白毫 云南 C64 迎霜 浙江 

C9 凤庆大叶茶 云南  C37 白毫早 湖南 C65 祁门 1号 安徽 

C10 早白尖 5号 四川  C38 福建水仙 福建 C66 紫鹃 云南 

C11 湘波绿 湖南  C39 苦茶 21–3 湖南 C67 悦茗香 福建 

C12 黄金茶 1号 湖南  C40 鄂茶 1号 湖北 C68 牛皮茶 四川 

C13 藤茶 浙江  C41 云抗 14号 云南 C69 茗丰 湖南 

C14 乌牛早 浙江  C42 赣茶 2号 江西 C70 五岭红 广东 

C15 乐昌白毛茶 广东  C43 阿萨姆茶 印度 C71 竹叶苦茶 湖南 

C16 黔湄 702 贵州  C44 碧香早 湖南 C72 八仙茶 福建 

C17 菊花春 浙江  C45 海南大叶 海南 C73 龙井 43 浙江 

C18 碧云 浙江  C46 信阳 10号 河南 C74 浙农 21 浙江 

C19 凤凰水仙 广东  C47 苔香紫 浙江 C75 柿大茶 安徽 

C20 玉绿 湖南  C48 昆明十里香 9号 云南 C76 白毛 2号 广东 

C21 福云 6号 福建  C49 桂红 3号 广西 C77 凫茶 2号 安徽 

C22 福鼎大白茶 福建  C50 金观音 福建 C78 金萱 台湾 

C23 黔湄 502 贵州  C51 福云 7号 福建 C79 黔湄 410 贵州 

C24 槠叶齐 12号 湖南  C52 桂红 4号 广西 C80 苦茶 3号 湖南 

C25 槠叶齐 湖南  C53 寒绿 浙江 C81 紫阳种 陕西 

C26 英红 9号 广东  C54 汝城白毛茶 湖南 C82 英红 1号 广东 

C27 槠叶齐 9号 湖南  C55 安吉白茶 浙江 C83 九曲 783 江西 

C28 玉笋 湖南  C56 乌黑长叶 云南 C84 紫笋 浙江 
 

1.2  方  法 

采用改进的 SDS法提取基因组 DNA[6]。33对
SSR引物分别参照 Zhao等[7]、Kaundun等[8]、金基

强等[9]和 Yang 等[10]的引物编号和序列，由长沙虹

宇生物技术有限公司合成。PCR扩增在 Gene Amp 
9700型 PCR仪(美国 Perkin Elmer公司)上进行。扩
增体系、凝胶电泳及银染显色参照刘振等[11]的方

法。电泳在 JY-SCZ7型电泳仪(北京六一仪器厂)上
进行。用 Tanon2500R凝胶成像仪(上海天能科技有
限公司)拍照记录。 

1.3  数据处理 

将 2次 PCR电泳图上均清晰的条带记为“１”，
同一位置无带或不易分辨的弱带记为“０”，建立原
始数据矩阵。 
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SSR位点的多态性信息量(polymorphism informa- 
tion content, PIC)的简化计算公式为：PIC=1－
ΣPi

2，式中，Pi表示第 i个等位位点出现的频率[12]。 
应用 Popgen Ver.1.32 软件计算不同引物的有

效位点数、平均杂合度期望值 (expected hetero- 
zygosity)、平均杂合度观测值(observed heterozy- 
gosity)、Shannon信息指数、Nei氏期望杂合度[13]。

采用 NTSYS 2.1 软件系统 [14]对供试品种进行

UPGMA (unweighted pair group method using arith- 
metic averages)聚类，并绘制树状聚类图。 

2  结果与分析 

2.1  SSR 标记及其位点的多样性 

33对引物在 84个供试品种中的扩增结果(表 2)
表明，共检测到 94个等位变异，平均每对引物为 2.85
个，变化范围为 2~4个。33对引物在供试品种中的
可观测等位位点数最多为 9 个，最少为 3 个，平均
4.79个；PIC最大为 0.77，最小为 0.20，平均 0.56。
以上结果说明，33对 SSR核心引物能较好地显示参
试品种的遗传多样性。 

表 2  33 对引物在 84 个供试品种中的扩增结果 

Table 2  Amplification information of 33 pairs of primer in 84 tea cultivars 

序号 
引物 
编号 

等位 
位点数 

多态 
信息含量 

可观测 
等位位点数 

杂合度 
观测值 

杂合度 
期望值 

Nei氏期望 
杂合度 

Shannon 
信息指数 

1 14 2 0.20 3 0.08 0.38 0.37 0.67 
2 79 2 0.77 3 0.38 0.51 0.51 0.85 
3 108 3 0.67 5 0.76 0.72 0.72 1.43 
4 228 4 0.71 7 0.78 0.75 0.75 1.58 
5 234 3 0.62 5 0.58 0.71 0.71 1.37 
6 288 4 0.83 9 0.74 0.78 0.77 1.81 
7 395 3 0.64 5 0.58 0.72 0.72 1.39 
8 463 3 0.63 5 0.38 0.74 0.73 1.42 
9 478 3 0.27 4 0.10 0.45 0.45 0.82 

10 496 4 0.75 9 0.94 0.86 0.86 2.03 
11 588 3 0.65 5 0.45 0.75 0.74 1.46 
12 630 3 0.66 4 0.90 0.73 0.73 1.34 
13 641 4 0.65 7 0.89 0.70 0.70 1.42 
14 685 3 0.56 5 0.83 0.57 0.57 0.98 
15 663 4 0.74 9 0.97 0.79 0.78 1.67 
16 687 2 0.49 3 0.47 0.54 0.53 0.85 
17 699 2 0.20 3 0.13 0.14 0.14 0.29 
18 710 2 0.43 3 0.33 0.49 0.48 0.83 
19 788 4 0.56 7 0.84 0.57 0.56 0.99 
20 802 3 0.35 5 0.24 0.33 0.32 0.67 
21 1110 4 0.53 6 0.90 0.59 0.58 1.04 
22 1036 3 0.63 5 0.53 0.71 0.71 1.40 
23 SSR1 3 0.66 5 0.76 0.67 0.67 1.28 
24 P01 3 0.58 5 0.38 0.64 0.64 1.26 
25 P03 2 0.40 3 0.29 0.46 0.45 0.80 
26 A5 2 0.50 3 0.18 0.67 0.67 1.10 
27 A63 2 0.47 3 0.23 0.64 0.64 1.06 
28 A74 3 0.65 5 0.69 0.73 0.73 1.43 
29 C5 2 0.50 3 0.42 0.61 0.61 1.00 
30 G3 2 0.46 3 0.35 0.51 0.50 0.84 
31 G23 3 0.65 5 0.69 0.70 0.70 1.35 
32 G74 2 0.50 3 0.26 0.65 0.65 1.07 
33 Q6 2 0.50 3 0.56 0.63 0.63 1.04 

引物 1~22参照文献[7]；引物 23参照文献[8]；引物 24、25参照文献[9]；引物 26~33参照文献[10]。 
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2.2  供试品种的遗传多样性 

对84个茶树品种采用33个SSR标记进行群体内
遗传多样性研究的结果表明，Nei期望杂合度为
0.14～0.86，平均值为0.62。群体的杂合度观测值和
预测杂合度的平均值较一致，其中杂合度观测值为

0.08～0.97，平均值为0.53；杂合度期望值为0.14～
0.86，平均值为0.62；Shannon指数最大为2.03，最
小为0.29，平均值为1.17。 

2.3  供试品种的遗传结构 

对供试品种按其来源进行分组，并对样本较多

的组分进行遗传结构分析，计算各省份茶树群体间

的遗传距离。从表3可以看出，6个群体间的遗传距
离最大的为广东和安徽，最小的为湖南和福建。根

据群体间的相似系数，采用UPGMA法进行聚类。
从图1可以看出，6个群体在相似系数平均值0.88处
可分成3大类，其中湖南、福建、浙江和安徽4省的
茶树品种聚为一类，广东和云南的品种各自单独成

为一类。 

表 3  安徽、福建、广东、湖南、云南和浙江茶树品种间的遗

传距离(对角线左下方)和遗传相似性(对角线右上方) 

Table 3  Genetic distance(above diagonal) and similarity of 
populations from Anhui, Fujian, Guangdong, Hunan, 
Yunnan and Zhejiang province 

省份 安徽 福建 广东 湖南 云南 浙江

安徽  0.89 0.81 0.88 0.82 0.91 
福建 0.11  0.88 0.93 0.83 0.92 
广东 0.19 0.12  0.90 0.83 0.87 
湖南 0.12 0.07 0.10  0.88 0.93 
云南 0.18 0.17 0.17 0.12  0.87 
浙江 0.09 0.08 0.13 0.07 0.13  

 

 
相似系数 

图 1  安徽、福建、广东、湖南、云南和浙江茶树品种间的

亲缘关系树状图 

Fig.1  Dendrogram of tea populations from Anhui, Fujian, Guangdong, 

Hunan, Yunnan and Zhejiang province 

2.4  供试品种间的亲缘关系 

供试品种间的相似系数为 0.27～0.82，平均值

为 0.54。阿萨姆茶和竹叶苦茶的相似系数最小

(0.27)，表明它们有较远的遗传距离；福云 7号和福

云 6号的相似系数最大(0.82)，表明它们的遗传距离

很近。根据相似系数矩阵，按 UPGMA法进行聚类，

形成参试 84个品种的亲缘关系树状图(图 2)。由图 2

可见，阿萨姆茶、汝城白毛茶、紫鹃、乌黑长叶、

凤庆大叶茶、竹叶苦茶等 6个品种各自形成单独的

分支，其余 78个品种聚成 1个大类群。 

在大类群中以平均相似系数 0.54为基线，又可

分为 6个亚类群： 

亚类群Ⅰ有秀红、乐昌白毛茶和藤茶 3个品种。 

亚类群Ⅱ有赣茶 2号、农抗早 2个品种。 

亚类群Ⅲ有 7个品种，其中八仙茶单独为 1个

分支，其他 6个品种(五岭红、金萱、海南大叶、桂

绿 1号、白毛 2号、白毫早)聚为一小亚类群。 

亚类群Ⅳ包括黔湄 410、黔湄 502、南江 1号、

牛皮茶、英红 1号、英红 9号、槠叶齐 9号、苦茶

21–3和甜茶 2号等 9个品种。 

亚类群Ⅴ有桃源大叶茶、保靖黄金茶 1号和昆

明十里香 9号 3个品种。 

亚类群Ⅵ最大，包含了 54 个品种，这些品种

又可进一步聚为 7个小亚类群：小亚类群Ⅰ包括种

茶 102、福云 6号、福云 7号、茗丰和乌牛早；小

亚类群Ⅱ包括龙井长叶、龙井 43、桂红 3号、浙农

21、迎霜；小亚类群Ⅲ有 22 个品种，它们是湘波

绿、玉绿、碧云、福鼎大白茶、玉笋、薮北种、碧

香早、九曲 783、黔湄 702、信阳 10号、安吉白茶、

桂红 4号、紫阳种、寒绿、紫笋、祁门 1号、柿大

茶、凫茶 2号、鄂茶 9号、黄金茶 2号、平阳特早

茶、浙农 139；小亚类群Ⅳ有早白尖 5号、菊花春、

鄂茶 1 号、鄂茶 10 号；小亚类群Ⅴ有 7 个品种，

分别为铁观音、金观音、毛蟹、福建水仙、悦茗香、

苔香紫、舒茶早；小亚类群Ⅵ只有湘红茶 2号；小

亚类群Ⅶ有云抗 10号、长叶白毫、云抗 14号、苦

茶 3 号、槠叶齐、山坡绿、尖波黄 13 号、槠叶齐

12号、岭头单丛、凤凰水仙等 10个品种。 

云南 

广东 

安徽 

浙江 

福建

湖南

0.82 0.85 0.88 0.91 0.94 0.97
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图 2  84 个茶树品种 SSR 数据的 UPGMA 聚类分析树状图 

Fig. 2  Dendrogram of 84 tea cultivars based on SSR data using UPGMA clustering method 
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相似系数 
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3  结论与讨论 

利用 33对多态性 SSR引物对 84个茶树品种进
行亲缘关系和遗传多样性分析的结果表明，33对引
物在供试品种中平均检测到等位位点 2.85个，多态
性信息量平均值为 0.56，杂合度观测值的平均值与
杂合度期望值的平均值分别为 0.53和 0.62，群体内
Shannon 指数平均值为 1.17，说明供试群体具有相
对较高的遗传多样性。基于 SSR数据对供试品种进
行 UPGMA遗传相似性聚类，聚类结果表明，阿萨
姆茶等 6 个品种各自形成了单独的分支，其余 78
个品种聚成 1个大类群，在大类群相似系数平均值
0.54处可分为 6个亚类群。 

a. 供试品种的遗传多样性。多态性信息量 PIC
不仅可以反映引物的多态性，而且可以衡量群体的

遗传多样性，当 PIC>0.5时，说明检测的群体具有
相对较高的遗传多样性[12]。杂合度观测值与杂合度

期望值的相近程度也可以衡量群体的遗传多样性，

它们的值越接近，群体遗传多样性越高[13]。相似系

数平均值是用来比较不同群体遗传多样性大小的

重要指标。本研究中，各品种间相似系数的平均值

为 0.54，小于姚明哲等[14]对中国 36 个无性系品种
和谭月萍等[15]对 43 份资源的分析结果，而大于刘
振等[11]对西南茶区茶树资源和刘本英等[16]对云南

茶树资源的研究结果，这可能和参试品种有关。本

研究中所采用的品种基本上都是育成品种，涉及到

了全国主要产茶省，因此，与中国茶树原产地云南

及周边地区的茶树资源相比，育成品种的遗传多样

性可能小一些。这与姚明哲等[14]和乔婷婷等[17]的研

究结果一致，说明茶树在人为驯化过程中，遗传多

样性有所降低，部分等位基因损失。要增加中国育

成品种的遗传多样性，必须重视育种亲本的选择，

有目的地扩大亲本的遗传基础。 
b. 供试品种的亲缘关系。84个供试品种的遗传

相似系数为 0.32～0.89，地理来源和遗传背景相近的
品种大多聚为一类，遗传背景较远的品种彼此分开，

如山茶属茶组[Camellia L. Sect. Thea (L.) Dyer]白毛
茶(C. sinensis var. pubilimba)变种的汝城白毛茶及阿
萨姆(C. sinensis var. assamica)变种的阿萨姆茶[18]，云

南的乌黑长叶、凤庆大叶茶和紫鹃等，因它们与别

的茶树品种亲缘关系较远，所以在树状聚类图中都

单独成为一类。供试品种中以福鼎大白茶、云南大

叶种为亲本所选育的品种有赣茶 2 号、鄂茶 1 号、
福云 6号、福云 7号、浙农 21、浙农 139、迎霜、
茗丰、碧香早、云抗 10 号、云抗 14 号、菊花春、
碧云等品种，这一方面说明福鼎大白茶和云南大叶

种已成为了中国茶树品种创新的骨干亲本；另一方

面，上述品种都集中在一个亚类群中，说明他们的

遗传距离较近，遗传基础较窄，育种者在今后的品

种创新中应注意拓宽亲本的遗传基础，丰富中国茶

树骨干亲本的遗传背景。秀红、云抗 10号、云抗 14
号、英红 9号、五岭红、长叶白毫等大叶红茶品种，
岭头单丛、铁观音、凤凰水仙、金观音、八仙茶、

金萱、福建水仙等乌龙茶品种，龙井长叶、龙井 43、
薮北种、白毫早、黄金茶 1 号、乌牛早、福鼎大白
茶、玉笋、鄂茶 1号、信阳 10号、迎霜等绿茶品种，
并没有以它们的适制性或叶片大小而聚类。笔者认

为：茶树品种的适制性与生化成分相关，品种叶片

的大小与生态环境有关，茶树的亲缘关系与遗传背

景有关；适制性或叶片大小相似的品种虽然在遗传

背景上有一定的关联，但不能用来作为衡量茶树亲

缘关系的主要指标。 
c. 群体演化分析。将参试品种按省份进行分

类，对样本数较多的 6个省份的茶树品种进行亲缘
关系分析，在相似系数为 0.88处可将它们分为 3类，
其中云南为第一类，广东为第二类，其他 4个省份
为第三类。这与罗军武等[19]的研究结果相似。罗军

武等对不同省份的 31个茶树品种进行RAPD分析，
将这些品种分为 3大类，第一类为滇、川、黔和桂
等地方品种；第二类为广东品种；第三类为其他各

省品种。这一方面说明了云南是茶树的原产地，在

茶树的遗传演化过程中，广东是原始类型到进化类

型的一个重要过渡带；另一方面表明当前选育的茶

树品种在遗传背景上都有明显的地方特征，不同省

份选育的品种大都是在原有地方品种资源利用的

基础上进行的。另外，从日本引进的薮北种聚集在

集中了浙江、安徽、湖南、湖北、福建等省品种为

主的第Ⅵ类亚群中，除了与其后代玉绿(0.71)、玉笋
(0.72)表现出很近的亲缘关系外，与湘波绿(0.74)、
黔湄 702 (0.71)、福鼎大白茶(0.71)、槠叶齐(0.74)、
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槠叶齐 12号(0.71)、福云 7号(0.69)、九曲 783(0.68)、
浙农 21(0.71)、牛皮茶(0.67)、鄂茶 2 号(0.69)都具
有较大的相似系数。这证实了日本京都宇治种和静

冈种是在 19 世纪中叶从中国江西九江、湖北汉口
收集引进的茶树资源[20]的说法，而且说明生态的变

化没有从根本上改变其遗传基础。 
 

本研究得到广东省农业科学院茶叶研究所李家贤研究

员的大力支持，谨致谢忱。 
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