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摘　要：为了解炮仗花ＳＳＲ位点分布特征，本研究对炮仗花转录组ＳＳＲ位点进行挖掘。结果表明，从炮仗花转录组测序

数据中获得８５　６９９条非冗余Ｕｎｉｇｅｎｅｓ，共搜索到２２　８６４个ＳＳＲ位点分布于１８　２８２条Ｕｎｉｇｅｎｅｓ上，ＳＳＲ位点的出现频率

为２６．６８％，平均每４．３８ｋｂ出现１个ＳＳＲ，平均长度为１３．８９ｂｐ。炮仗花ＳＳＲ位点主要重复类型为单核苷酸重复（１３　７８０

个，占比６０．２７％），其次为二核苷酸重复（６　１４１个，占比２６．８６％）和三核苷酸重复（２　６５６个，占比１１．６２％）。在７２种重复

基元中，单核苷酸Ａ／Ｔ基元为最优势基元（１２　７３１个，占比５５．６８％），其次为二核苷酸优势基元 ＡＧ／ＣＴ（２　５２２个，占比

１１．０３％）和三核苷酸优势基元ＡＡＧ／ＣＴＴ（７４５个，占比３．２６％）。炮仗花ＳＳＲ位点以５～１５次重复为主，６种核苷酸重

复类型数量总体表现为随着基元重复次数的增加而减少。ＳＳＲ位点主要集中在１０～１８ｂｐ之间，此范围内的ＳＳＲ数量

占ＳＳＲ位点总数的８１．８７％，具有较高多态性潜能的ＳＳＲ（长度＞２０ｂｐ）位点数为６４０个，占比１０．１７％。总之，炮仗花

ＳＳＲ位点出现频率高，ＳＳＲ位点丰富，具有较高的多态性潜能。
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　　炮仗花（Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ（Ｋｅｒ　Ｇａｗｌ．）Ｍｉｅｒｓ）
又名炮竹花、炮仗红、炮仗藤、黄鳝藤和黄金珊瑚，属于
紫葳科（Ｂｉｇｎｏｎｉａｃｅａｅ）炮仗藤属（Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｐｒｅｓｌ）木
质藤本常绿攀援植物，原产于中美洲巴西等地，分布在
我国的海南、广东、福建、广西等省（区）［１］，该种目前未
分化出其他品种。炮仗花适应性强、生长迅速，可攀

７～８ｍ高，花瓣为橙红色，花枝成串，花多花大，花期

１２月至翌年３月，极具观赏性，深受人们的喜爱，是城
市垂直绿化爬藤植物的首选之一［１］。炮仗花的花、茎、
叶均可入药，对肺结核、咳嗽、咽喉肿痛、肺炎、支气管
炎等具有显著功效，具有重要的药用价值［２］。此外，炮
仗花的花中含有大量花青素，可有效阻止紫外线侵害
皮肤，可用于化妆品之中［３］，具有开发价值。作为重要
的园林观赏和药用植物，关于炮仗花的研究多集中在
栽培繁殖［４］、色素提取［２］及园林应用［１］等方面，近年
来，市场对炮仗花的需求不断增强，但并未对其开展深
入研究。目前，在分子生物学方面的研究尚属空白，有
必要做相关研究。
简单序列重复（Ｓｉｍｐｌｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲ）也

称微卫星，一般是指基序为１～６ｂｐ的重复序列，在
原核生物和真核生物基因组中广泛存在，且是常用的
分子标记，具有共显性遗传、多态性高和重复性好等特
点［５］。采用第２代Ｉｌｌｕｍｉｎａ高通量测序技术可在较短
时间内获取并分析海量数据［６］。近年来，利用这一技
术开发出大量ＳＳＲ标记，并且已广泛用于群体多样性
分析、品种指纹图谱构建、品种鉴定、亲缘关系鉴定、基
因定位和标记辅助选择等研究［７］。本研究对炮仗花进
行转录组测序，基于转录数据分析其ＳＳＲ位点特征，
为后续ＳＳＲ标记开发奠定基础，亦为后期炮仗花的分
子育种提供数据支撑。

１　材料和方法
１．１　试验材料和核酸提取
用于转录组测序的炮仗花种植于广西壮族自治区

林业科学研究院园林花卉所。２０２２年１月取炮仗花４
个不同时期的花朵存于液氮中，利用 ＲＮＡｐｒｅｐ　Ｐｕｒｅ
植物总 ＲＮＡ提取试剂盒（广州美基生物科技有限公
司）分别提取各样品的总 ＲＮＡ。

１．２　转录组测序、序列组装和ＳＳＲ查找
对炮仗花４个时期花朵 ＲＮＡ等量混合进行转录

组测序，测序委托广西普斐信息科技有限公司完成。
使用Ｔｒｉｎｉｔｙ［８］对测序序列进行拼接，序列去冗余的软
件为 ＣＤ－ＨＩＴ　ｖ　４．６［９］。ＳＳＲ 序列查找采用 ＳＳＲ
Ｈｕｎｔｅｒ　１．３ 软件 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｉｏ－ｓｏｆｔ．ｎｅｔ／ｄｎａ／

ＳＳＲＨｕｎｔｅｒ．ｈｔｍ），搜索标准：重复单元长度为１～６
ｂｐ，单核苷酸重复次数至少１０次，二核苷酸重复次数
至少６次，三核苷酸、四核苷酸、五核苷酸和六核苷酸
重复次数至少５次，复合型重复 ＳＳＲ 包含至少２个

ＳＳＲ，且之间距离小于１００ｂｐ。

１．３　数据分析
采用Ｅｘｃｅｌ　２００７软件对炮仗花转录组的ＳＳＲ数

量、类型、发生频率、ＳＳＲ分布的平均距离及其基元组
成进行分析。
发生频率／％＝（包含 ＳＳＲ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ数目／

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ总数目）×１００％；
分布频率／％＝（ＳＳＲ位点的数目／Ｕｎｉｇｅｎｅｓ总数

目）×１００％［１０］；

ＳＳＲ位点分布平均距离＝Ｕｎｉｇｅｎｅｓ总长度／ＳＳＲ
位点的数目［１１－１２］。

２　结果与分析
２．１　炮仗花转录组ＳＳＲ分析
由表１可知，基于炮仗花高通量测序共获得

８５　６９９条非冗余Ｕｎｉｇｅｎｅ，平均长度为１　１６８．０１ｂｐ，总
长度为１００　０９７　３３６ｂｐ。根据搜索标准对８５　６９９条

Ｕｎｉｇｅｎｅ进行筛选，共搜索到２２　８６４个ＳＳＲ位点，
表１　炮仗花转录组中ＳＳＲ搜索分析结果

Ｔａｂｌｅ　１　Ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ＳＳＲ　ｓｅａｒｃｈ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｏｆ　Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ

指标 测定值

序列总数／条 ８５　６９９

序列平均长度／ｂｐ　 １　１６８．０１

含ＳＳＲ
位点序列数／个 １８　２８２

ＳＳＲ
发生频率／％ ２１．３３

指标 测定值

ＳＳＲ位点
总数／个 ２２　８６４

ＳＳＲ出现频率／
％ ２６．６８

含１个以上
ＳＳＲ位点序列数／个 ３　６４６

含复合型
ＳＳＲ序列数／个 １　２４５

·９２１·
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ＳＳＲ位点的出现频率为２６．６８％，平均每４．３８ｋｂ出现

１个ＳＳＲ；含ＳＳＲ位点的序列数１８　２８２条，ＳＳＲ位点
的发生频率为２１．３３％。搜索到包含１个以上ＳＳＲ位
点的序列３　６４６条，占序列总数的４．２５％；搜索到包含
复合型 ＳＳＲ 位点的序列１　２４５条，占序列总数的

１．４５％。

２．２　炮仗花转录组ＳＳＲ重复类型分析
由表２可知，炮仗花转录组ＳＳＲ位点重复类型丰

富，且各重复类型的ＳＳＲ数量、所占比例及出现频率
相差很大。单核苷酸重复所占比例和出现频率最高，
分别为６０．２７％和１６．０８０％；二核苷酸重复次之，所占
比例和出现频率分别为２６．８６％和７．１７０％；三核苷酸
重复所占比例和出现频率分别为１１．６２％和３．１００％；
四核苷酸、五核苷酸、六核苷酸的ＳＳＲ数量相对较少，
其中五核苷酸重复最少，其所占比例和出现频率分别
为０．８７％和０．０２３％。从 ＳＳＲ 分布平均距离来看，单
核苷酸重复类型的 ＳＳＲ 分布平均距离最小，为７．２６
ｋｂ，五核苷酸重复类型的ＳＳＲ 分布平均距离最大，为

５　０５０．００ｋｂ。
表２　炮仗花转录组ＳＳＲ重复类型数量和分布特点

Ｔａｂｌｅ　２　Ｎｕｍｂｅｒ　ａｎｄ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ＳＳＲ　ｒｅｐｅａｔ
ｔｙｐｅｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ　ｏｆ　Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ

重复
类型

ＳＳＲ数量／
个

占比／
％
出现频率／
％
平均距离／
ｋｂ
平均长度／
ｂｐ

单核苷酸 １３　７８０　 ６０．２７　 １６．０８０　 ７．２６　 １２．６２

二核苷酸 ６　１４１　 ２６．８６　 ７．１７０　 １６．３０　 １５．１５

三核苷酸 ２　６５６　 １１．６２　 ３．１００　 ３７．６９　 １６．７２

四核苷酸 ２４０　 １．０５　 ０．２８０　 ４１７．０８　 ２０．４２

五核苷酸 ２０　 ０．８７　 ０．０２３　５　０５０．００　 ２５．５３

六核苷酸 ２７　 １．１８　 ０．０３２　３　７０７．００　 ３３．４６

２．３　炮仗花转录组ＳＳＲ重复基元类型和数量
由表３可知，基于炮仗花转录组测序单核苷酸至

六核苷酸重复类型共检测到７２种重复基元，出现频率
为０．０１％～１４．８６％。在各核苷酸重复基元类型中，单
核苷酸重复的主要重复基元为 Ａ／Ｔ（１２　７３１个），占比
高达５５．６８％，出现频率为１４．８６％；二核苷酸重复的

ＡＧ／ＣＴ数量最多（２　５２２个，占比１１．０３％），其次为

ＡＴ／ＡＴ（２　０８５个，占比９．１２％），ＡＣ／ＧＴ（１　４９１，占比

６．５２％）；三核苷酸重复的优势基元为ＡＡＧ／ＣＴＴ（７４５
个，占比３．２６％），ＡＡＴ／ＡＴＴ（５６９个，占比２．４９％）、

ＡＴＣ／ＡＴＧ（３３０个，占比１．４４％）；四核苷酸重复的优
势基元为 ＡＡＡＴ／ＡＴＴＴ（８３ 个，占比 ０．３６％）和

ＡＡＡＧ／ＣＴＴＴ（５０个，占比０．２２％）；五核苷酸和六核
苷酸重复类型数量少，其各类型重复基元所占比例均
不高于０．０１％。总体而言，四核苷酸、五核苷酸、六核

苷酸重复基元的出现频率均较低，６种重复基元类型
中单核苷酸重复基元数量最多（１２　７３１个），四核苷酸
重复基元种类最多（２２种）。
表３　炮仗花转录组中ＳＳＲ的重复基元类型及数量
Ｔａｂｌｅ　３　Ｔｙｐｅｓ　ａｎｄ　ｎｕｍｂｅｒｓ　ｏｆ　ＳＳＲ　ｒｅｐｅａｔ　ｍｏｔｉｆ　ｉｎ

ｔｈｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ　ｏｆ　Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ

重复类型 重复基元
基元类
型／种

基元数量／
个

占比／
％
出现频率／
％

单核苷酸
Ａ／Ｔ ２ １２　７３１　 ５５．６８　 １４．８６

Ｃ／Ｇ　 １　０４９　 ４．５９　 １．２２

二核苷酸

ＡＣ／ＧＴ　 １　４９１　 ６．５２　 １．７４

ＡＧ／ＣＴ ４ ２　５２２　 １１．０３　 ２．９４

ＡＴ／ＡＴ　 ２　０８５　 ９．１２　 ２．４３

ＣＧ／ＣＧ　 ４３　 ０．１９　 ０．０５

三核苷酸

ＡＡＣ／ＧＴＴ　 １４１　 ０．６２　 ０．１６

ＡＡＧ／ＣＴＴ　 ７４５　 ３．２６　 ０．８７

ＡＡＴ／ＡＴＴ　 ５６９　 ２．４９　 ０．６６

ＡＣＣ／ＧＧＴ　 １９９　 ０．８７　 ０．２３

ＡＣＧ／ＣＧＴ １０ ３８　 ０．１７　 ０．０４

ＡＣＴ／ＡＧＴ　 ２６　 ０．１１　 ０．０３

ＡＧＣ／ＣＴＧ　 １９２　 ０．８４　 ０．２２

ＡＧＧ／ＣＣＴ　 ２０４　 ０．８９　 ０．２４

ＡＴＣ／ＡＴＧ　 ３３０　 １．４４　 ０．３９

ＣＣＧ／ＣＧＧ　 ２１２　 ０．９３　 ０．２５

四核苷酸

ＡＡＡＣ／ＧＴＴＴ　 １７　 ０．０７　 ０．０２

ＡＡＡＧ／ＣＴＴＴ　 ５０　 ０．２２　 ０．０６

ＡＡＡＴ／ＡＴＴＴ ２２ ８３　 ０．３６　 ０．１０

ＡＡＴＴ／ＡＡＴＴ　 １０　 ０．０４　 ０．０１

ＡＣＡＴ／ＡＴＧＴ　 ２９　 ０．１３　 ０．０３

其他 ５０　 ０．２２　 ０．０６

五核苷酸

ＡＡＡＡＴ／ＡＴＴＴＴ　 ２　 ０．０１　 ０．０１

ＡＡＡＣＣ／ＧＧＴＴＴ　 １　 ０．０１　 ０．０１

ＡＡＡＣＧ／ＣＧＴＴＴ １５ １　 ０．０１　 ０．０１

ＡＡＡＣＴ／ＡＧＴＴＴ　 １　 ０．０１　 ０．０１

ＡＡＡＴＣ／ＡＴＴＴＧ　 ３　 ０．０１　 ０．０１

其他 １２　 ０．０５　 ０．０１

六核苷酸

ＡＡＡＡＴＧ／ＡＴＴＴＴＣ　 ２　 ０．０１　 ０．０１

ＡＡＣＣＣＣ／ＧＧＧＧＴＴ　 ２　 ０．０１　 ０．０１

ＡＣＧＡＧＧ／ＣＣＴＣＧＴ １９ ３　 ０．０１　 ０．０１

ＡＧＡＴＧＧ／ＡＴＣＴＣＣ　 ３　 ０．０１　 ０．０１

ＡＧＧＧＡＴ／ＡＴＣＣＣＴ　 ２　 ０．０１　 ０．０１

其他 １４　 ０．０６　 ０．０２

２．４　炮仗花转录组ＳＳＲ重复次数和分布
由表４可知，炮仗花ＳＳＲ位点的重复次数为５～

２３次，主要集中在５～１５次（重复次数为１５次的ＳＳＲ
位点为６８０个），其中重复９次的ＳＳＲ位点最多（４　６７７
个），占总ＳＳＲ位点数的２０．４６％，其次为５次重复
（１６．６６％）、１０次重复（１０．９６％）和６次重复（９．３６％）；
重复次数大于１５次的ＳＳＲ 位点有１　３９９个（占比

６．１２％）。当重复次数大于９次重复时，ＳＳＲ数量随重
复次数增加而降低。

·０３１·
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表４　炮仗花转录组ＳＳＲ不同基元的重复次数
Ｔａｂｌｅ　４　Ｒｅｐｅａｔ　ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｍｏｔｉｆｓ　ｏｆ　ＳＳＲ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ　ｏｆ　Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ

重复类型
不同重复次数的基元数／个

５　 ６　 ７　 ８　 ９　 １０　 １１　 １２　 １３　 １４ ≥１５
单核苷酸 ０　 ０　 ０　 ０　 ４　１１０　 ２　３７２　 １　７２０　 １　３８０　 １　１５３　 ９６６　 ２　０７９

二核苷酸 ２　０３３　 １　３６５　 １　０８８　 ９４８　 ５６７　 １３５　 ５　 ０　 ０　 ０　 ０

三核苷酸 １　５４４　 ７３５　 ３４０　 ３５　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ２　 ０

四核苷酸 ２１４　 ２４　 １　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

五核苷酸 １８　 ２　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

六核苷酸 ０　 １３　 １２　 ２　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

总计 ３　８０９　 ２　１３９　 １　４４１　 ９８６　 ４　６７７　 ２　５０７　 １　７２５　 １　３８０　 １　１５３　 ９６８　 ２　０７９

　　如图１所示，炮仗花转录组ＳＳＲ中单碱基重复次
数主要分布在９～１２次之间，其次为１３～１６次之间，

１７～２３次重复分布较少；二核苷酸碱基重复次数主要
分布在５～８次之间，其次为９～１２次重复；三核苷酸、
四核苷酸、五核苷酸、六核苷酸碱基重复主要分布在

５～８次之间。ＳＳＲ数量随着重复次数的增加呈逐渐
下降趋势。

图１　炮仗花转录组ＳＳＲ不同重复类型的重复次数分布

Ｆｉｇ．１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｒｅｐｅａｔ　ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｒｅｐｅａｔ　ｔｙｐｅｓ

ｉｎ　ｔｈｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ　ｏｆ　Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ

２．５　炮仗花转录组ＳＳＲ重复片段长度分析
炮仗花转录组中单碱基到六碱基重复ＳＳＲ 序列

长度分布差异显著，总体长度在１０～４２ｂｐ之间，平均
长度为１３．８９ｂｐ。单碱基至六碱基重复的平均序列长
度分别为１２．６２ｂｐ、１５．１５ｂｐ、１６．７２ｂｐ、２０．４２ｂｐ、２５．５３
ｂｐ、３３．４６ｂｐ（表２），其中三碱基重复ＳＳＲ序列长度变
化幅度最大，最小的为１５ｂｐ，最长达４２ｂｐ；五碱基的
变化幅度最小，最小的为２５ｂｐ，最长的为３０ｂｐ。单碱
基重复类型长度为１０～２３ｂｐ、双碱基重复类型长度为

１２～２４ｂｐ、四碱基重复类型长度为２０～３２ｂｐ、六碱基
重复类型长度为３０～４２ｂｐ。总体看，炮仗花ＳＳＲ序
列长度主要分布在１０～１８ｂｐ之间，约占ＳＳＲ位点总

数的８１．８７％，长度在１９～４２ｂｐ之间的ＳＳＲ较少，约
占７．７１％，并且随着ＳＳＲ位点序列长度的增加，其出
现次数显著减少。

图２　炮仗花转录组中ＳＳＲ长度分布

Ｆｉｇ．２　ＳＳＲ　ｌｅｎｇｔｈ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ

ｏｆ　Ｐｙｒｏｓｔｅｇｉａ　ｖｅｎｕｓｔａ

３　讨　论
对炮仗花不同时期的花朵进行转录组测序，共获

得８５　６９９条非冗余 Ｕｎｉｇｅｎｅ，对其进行ＳＳＲ位点搜
索，发现２２　８６４个ＳＳＲ位点，出现频率为２６．６８％，低
于 山 茶 属 的 普 通 油 茶 （Ｃａｍｅｌｌｉａ　ｏｌｅｉｆｅｒａ）
（３９．６７％）［１３］、宝巾花（Ｂｏｕｇａｉｎｖｉｌｌｅａ）［７］、美国红枫
（Ａｃｅｒ　ｒｕｂｒｕｍ）［１４］，高于同是木本的马尾松（Ｐｉｎｕｓ
ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）（３．４５％）［１５］、短 丝 木 犀 （Ｏｓｍａｎｔｈｕｓ
ｓｅｒｒｕｌａｔｕｓ　Ｒｅｈｄ）（４．６４％）［１６］、云南金花茶（Ｃａｍｅｌｌｉａ
ｆａｓｃｉｃｕｌａｒｉｓ）（１９．６３％）［１７］等。炮仗花转录组ＳＳＲ分
布平均距离为４．３８ｋｂ，低于同是木本植物的油茶
（２．３３ｋｂ）［１３］、美国红枫（３．７５ｋｂ）［１４］、宝巾花（２．３４

ｋｂ）［７］，但 高 于 夏 腊 梅 （Ｓｉｎｏｃａｌｙｃａｎｔｈｕｓ　ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

Ｃｈｅｎｇ　ｅｔ　Ｓ．Ｙ．Ｃｈａｎｇ）（５．１８ｋｂ）［１８］和鹅掌楸属（Ｌｉｒｉ－

ｏｄｅｎｄｒｏｎ　Ｌ．）（８．５ｋｂ）［１９］、短丝木犀（１５．０２ｋｂ）［１６］，且
远远高于植物基因组中２３．３ｋｂ，存在１个ＳＳＲ的平均

水平（其中双子叶植物平均为１ＳＳＲ／２１．２ｋｂ）［２０］。不

同物种间存在这种差异可能与其ＳＳＲ基因表达差异、

转录组数据量、筛选标准等相关［２１］。总之，炮仗花转
·１３１·
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录组ＳＳＲ含量较为丰富，为今后分子育种等试验提供
了理论数据。
大多数基于植物转录组测序结果的ＳＳＲ以单核

苷酸、二核苷酸、三核苷酸重复基元为主，但是主导重
复基元类型无明显的规律，这主要是因为ＳＳＲ搜索的
结果受物种差异和搜索标准等因素的影响［２２］，在本研
究中，炮仗花转录组中ＳＳＲ以单碱基、双碱基以及三
碱基重复类型为主，分别占总 ＳＳＲ 的 ６０．２７％、

２６．８６％、１１．６２％，其他类型占比较少，这一特征与美
国红枫［１４］、泡核桃（Ｊｕｇｌａｎｓ　ｓｉｇｉｌｌａｔａ）［２３］、黑枸杞
（Ｌｙｃｉｕｍ　ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ　Ｍｕｒｒ．）［２４］等研究结果一致，而
与宝巾花（以单、三核苷酸为主）、紫薇（Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ
ｉｎｄｉｃａ　Ｌ．）［２５］和忽地笑（Ｌｙｃｏｒｉｓ　ａｕｒｅａ　Ｌ＇Ｈｅｒ．）［２６］（均
以三核苷酸占优势）、长瓣兜兰 （Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ
ｄｉａｎｔｈｕｍ）（二核苷酸占优势）［２７］等的研究结果不一
致，说明炮仗花存在较高的进化水平或具有较高的变
异频率。在本研究搜索到的ＳＳＲ位点中，单核苷酸、
二核苷酸、三核苷酸重复的优势基元分别为 Ａ／Ｔ
（５５．６８％）、ＡＧ／ＣＴ（１１．０３％）、ＡＡＧ／ＣＴＴ（３．２６％），
这与普通油茶［１３］、平欧杂交榛（Ｃｏｒｙｌｕｓ　ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ
Ｆｉｓｃｈ．×Ｃ．ａｖｅｌｌａｎａ　Ｌ．）［２８］、夏腊梅［１８］、短丝木樨［１６］

和油梨（Ａｖｏｃａｄｏ）［２９］的结果相同。因此，植物中可能
普遍存在一些数量占优的ＳＳＲ重复基序。

ＳＳＲ不同基元、不同重复次数及其形成的不同长度
序列与ＳＳＲ 位点的多态性具有密切相关性［２０，３０］。
王德源等［３１］研究表明，当ＳＳＲ位点的长度大于等于２０
ｂｐ时具有较高的多态性，长度在１２～２０ｂｐ之间时ＳＳＲ
位点多态性中等，长度小于１２ｂｐ时多态性较低。炮仗
花转录组中长度小于１２ｂｐ的ＳＳＲ位点有５　６７９个，占
总ＳＳＲ位点的２４．８４％；长度为１２～２０ｂｐ时的ＳＳＲ位
点有１４　１６１个，占ＳＳＲ位点总数的６１．９４％，具有中等
多态性；长度大于２０ｂｐ的ＳＳＲ 位点有６４０个，占比

１０．１７％，此类ＳＳＲ位点具有高度多态性。但是，经过对
长度大于等于１２ｂｐ的ＳＳＲ进行统计，发现单碱基重复

ＳＳＲ的个数（６　７２６个）＞双碱基（５　４１３个）＞三碱基
（２　３９８个）＞ 四碱基（２１９个）＞五碱基（１９个）＞六碱基
（２６个），因此，可推测炮仗花转录组中的ＳＳＲ位点大多
数可能具有潜在的多态性，具有较高的利用价值。
综上所述，炮仗花转录组ＳＳＲ位点分布平均距离

较短，出现频率较高，碱基重复类型以单碱基、双碱基
和三碱基为主，分布较丰富，且６１．９４％ 的ＳＳＲ 位点
长度大于等于１２ｂｐ，说明具有较高的多态性和利用价
值。但是，本研究仅仅是对ＳＳＲ序列特征进行了分
析，并没有对其多态性开展进一步验证，今后将以本研

究为基础开发炮仗花ＳＳＲ标记。
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惠农单３号、山玉１６和山玉１２、金白单３号、紫
单８０５、梦玉８９、隆白１号、隆玉１６０９、惠农单１５、隆单

１７０１、隆玉１７０８等玉米品种的淀粉含量达到了二级标
准，适用于淀粉加工、食品和医药等工业领域。然而，
在脂肪、蛋白质、还原糖和 Ｖｃ方面，这些品种的含量
相对较低，仍然处于普通品种的水平，尚未达到高品质
标准［１２］。因此，本研究１５个玉米品种的营养品质仍
有进一步提高的空间，为了改善玉米品种的营养价值，
未来可以集中培育富含脂肪、蛋白质、还原糖和Ｖｃ的
品种。尽管这些玉米品种的营养含量有待改进，但它
们仍然具有淀粉加工、食品和医药等工业领域的潜力
和价值。由于淀粉含量达二级标准，这些品种仍可作
为原料用于加工和应用。
本研究发现，１５个玉米品种中蛋白质含量与 Ｖｃ

含量呈显著负相关，表明蛋白质含量较高的玉米品种

Ｖｃ含量较低。此外，淀粉含量与Ｖｃ含量也呈显著负
相关，表明淀粉含量较高的玉米品种 Ｖｃ含量较低。
另外，脂肪含量与水分含量呈显著正相关，说明脂肪含
量较高的玉米品种水分含量也较高。通过主成分分析
对１５个玉米品种的营养品质进行了综合评估，其营养
品质综合得分最高的为紫单８０５，其次是山玉１６和惠
农单１５。新中玉６６６品种的营养品质综合得分最低
（表６）。综上所述，不同种类的玉米籽粒在组成和含
量上存在差异，淀粉是玉米籽粒的主要营养物质，水分
和蛋白质紧随其后，各组分之间存在密切的联系，但仍
需要进一步探索。
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