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摘 要: 本文详细概述了到目前为止榛子遗传多样性、遗传结构、品种鉴定等遗传基础研究进展情况，以期为省内

今后榛子基础研究与遗传改良提供借鉴。
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Abstract: In this paper，a detailed description is given of the progress of hazelnut genetic basis，including
genetic diversity，population genetic structure and phytogeography，and cultivar characterization，aiming to
lay the foundation of basic research and genetic improvement of hazelnuts in Sichuan．
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榛属( Corylus L． ) 植物，属桦木科( Batulaceae) ，

为落叶灌木或小乔木，全属约有 16 余种，原产于北

温带、中国有 8 个种、2 个变种，主要分布于我国东

北、华北、西北和西南地区。榛子，与核桃、腰果、仁
用杏，并称世界“四大坚果”，含有丰富的微量元素，

营养价值高，除了可直接食用外，还广泛用于巧克

力、糖果、奶制品、焙烤食品中。目前世界上 80% 榛

子产量来自土耳其与意大利，其余 20% 主要产自美

国、阿塞拜疆、西班牙、伊朗、中国，且榛子主要栽培

品种为欧榛 ( Corylus avellana) ，也是目前主要的商

品榛子品种［1］。
尽管有历史以来人们很早就开始选择利用野生

榛子资源，但是人为有意识的系统进行榛子品种选

育起自上世纪 60 年代的美国和意大利，并逐渐在很

多国家开展起来，包括 20 世纪 80 年代中国开始进

行榛子良种选育。榛子是壳斗目( Fagales) 、桦木科

( Batulaceae) 的模式种，为高度杂合的二倍体树种

( 2n = 22) ，基因组小( 380 MB) ，据估计包含35 000

个基因，小于杨树基因组 ( 2n = 38，485 MB，45 000
基因) ［2 ～ 3］。随着分子生物技术的发展，榛子遗传基

础研究取得了长足的进展，本文主要概述了到目前

为止榛子遗传多样性、遗传结构、品种遗传鉴定等研

究概况，以期为国( 省) 内今后榛子遗传改良提供借

鉴。

1 遗传多样性

遗传多样性是指物种多样性和种内遗传基因多

样性，它是生命系统的基本特征。遗传多样性的高

低反映了种群对环境的适应能力及进化前景。较为

全面的了解种质资源的遗传多样性，有益于正确制

定资源收集和保存的策略，还可以使亲本的选配更

为快速、准确，从而提高育种效率，同时为资源核心

种质构建及其进一步利用奠定了基础。目前，榛子

遗传多样性研究，主要通过表型分析、同工酶分析及

DNA 分子标记技术进行，近年来的相关研究见表 1。
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表 1 榛子遗传多样性研究

Table 1 Genetic diversity of hazelnuts

研究者 年份 研究方法 研究材料 遗传参数

Palmé［4］ 2002 cpPCＲ-ＲFLP 26 个欧榛自然群体，248 个体
hT，0. 091; hs 0. 088，FST，0. 080; GST，0. 033; NST，
0，033

cpSSＲ( 3 位点)
hT，0. 428; hs 0. 138，FST，0. 857; GST，0. 678; NST，
0，810

Bassil［5］ 2005 SSＲ( 25 位点) 20 欧榛样本 Na，7. 15; Ho，0. 62; He，0. 68; PIC，0. 64
8 榛属种 Na，13. 22; Ho，0. 59; He，0. 78; PIC，0. 76

Boccacci［6］ 2005 SSＲ( 18 位点) 20 欧榛样本( 同上) Na，7. 1; Ho，0. 70; He，0. 67; PIC，0. 64; PD，0. 77
Boccacci［7］ 2006 SSＲ( 16 位点) 78 欧榛样本 Na，9. 4; He，0. 78; PD，0. 91

冯斌［8］ 2007 ＲAPD( 24 条引物) 48 样本( 种及品种) 130 条多态性条带，单个引物扩增的多态性带 1 －
10 条，平均 5. 42

王艳梅［9］ 2008 SSＲ( 7 位点) 7 种 43 份样品 Na，9. 57; Ne，6. 13; Ho，0. 482; He，0. 833; PIC，0. 800
Boccacci［10］ 2008 SSＲ( 16 位点) 33 西班牙欧榛栽培品种 Na，7. 1; He，0. 70; Ho，0. 80
Gkirmak［11］ 2009 SSＲ( 21 位点) 198 欧榛登录种 Na，9. 81; Ho，0. 67; He，0. 72; PIC，0. 68

Boccacci［12］ 2009 cpSSＲ( 4 位点) 75 欧榛登录种( 4 个地理群体) H，0. 000 ～ 0. 533; Htotal，0. 391

程丽莉［13］ 2009 SSＲ( 11 位点) 6 个种，34 样本 Ne，7. 36; Ho，0. 34; He，0. 77; PIC，0. 73

王艳梅［14］ 2009 SSＲ( 8 位点) 64 平榛样本 Na，5. 125; Ne，2. 4996; Ho，0. 7148; He，0. 5532; PIC，
0. 495

Gürcan［15］ 2010 SSＲ( 12 位点) 88 欧榛登录种 Na，9. 67; Ho，0. 69; He，0. 69; PIC，0. 65

Ferreira［16］ 2010 ISSＲ( 11 引物) 50 本地选择种，21 欧榛栽培品
种

66 条多态性条带，单个引物扩增的多态性带 3 － 13
条，平均 6

19 个表型性状 H，0. 07 ～ 1. 08
Gürcan［17］ 2010 SSＲ( 86) 50 欧榛登录种 Na，10. 55; Ho，0. 69; He，0. 76; PIC，0. 73

李修平［18］ 2011 SSＲ( 18 位点) 64 种、杂种样本 Na，9. 778; Ne，5. 950; Ho，0. 689; He，0. 742; PIC，
0. 716

Campa［19］ 2011 SSＲ( 13 位点) 116 欧榛样本( 40 野生，76 栽培
品种) Na，7. 0; Ho，0. 68，; He，0. 73，; PIC，0. 69

Sathuvalli［20］ 2012 SSＲ( 21 位点) 87 美榛样本 Na，10. 90; Ho，0. 68; He，0. 74; PIC，0. 71
Martins［21］ 2012 cpSSＲ( 4 位点) 13 野生种、19 葡萄牙地方品种 H，0. 111 ～ 0. 244

Leinemann［22］ 2013 同工酶 20 个欧榛自然群体 Na，2. 46; Ne，1. 39; He，0. 21; PPL，0. 79
AFLP Na，1. 46; Ne，1. 24; He，0. 15; PPL，0. 63
cpSSＲ Na，1. 01; Ne，1. 00

Boccacci［23］ 2013 14 个表型性状 42 地方欧榛品种 H，0. 26 ～ 1. 57

SSＲ( 10 位点) 118 欧榛样本( 8 个地理群) Na，4. 2 ～ 7. 8; Ne，3. 1 ～ 4. 7; Ho，0. 173 ～ 0. 89; He，
0. 66 ～ 0. 76

Bassil［24］ 2013 SSＲ( 14 位点) 158 榛属种 Na，11. 7; Ho，0. 49; He，0. 79; PIC，0. 76
cpSSＲ( 6 位点) 每位点 3 个等位基因，H，0. 330 ～ 0. 688，均值 0. 54

Fine［25］ 2013 SSＲ( 7 位点) 9 加州榛群体 Na，3. 57 ～ 7. 57; Ne，2. 32 ～ 3. 99; Ho，0. 54 ～ 0. 69;
He，0. 50 ～ 0. 70; PIC，0. 93 ～ 1. 44

Ahmadi［26］ 2013 SSＲ( 10 位点) 10 伊朗欧榛栽培种 Na，6. 3; Ho，0. 97; PIC，0. 708

陈新［27］ 2014 ISSＲ( 7 条引物) 17 平欧杂交榛品种 共产生 50 条多态性谱带，Ne，1. 6751; 基因多样度
( H) ，0. 3701; Shannon 信息指数( I) ，0. 5308

Di［28］ 2014 SCAP 8 个平榛群体 Ne，1. 5106; H，0. 3130; I，0. 4790; PPB，0. 9803
Demir［29］ 2014 ＲAPD( 13 引物) 27 栽培与登录种 29 条多态性条带，13 个位点平均相似度 0. 697

Martins［30］ 2014 ISSＲ( 18 引物) 26 国际栽培品种、13 野生种、19
葡萄牙地方品种

Na，1. 882; Ne，1. 550; h，0. 314; I，0. 465; Ht，0. 302;
Hs，0. 188; Gst，0. 379; Nm，0. 820

AFLP( 7 引物) Na，1. 984; Ne，1. 465; h，0. 286; I，0. 442; Ht，0. 274;
Hs，0. 186; Gst，0. 332; Nm，1. 052

Mohamm-adzedeh［31］ 2014 表型( 33 性状) 35 欧榛样本 ( 29 本地基因型，6
栽培品种) CV，9. 25% ～52. 31

ISSＲ( 10 引物) 总多态性条带 140，ＲP 均值 4. 20
ＲAPD( 15 引物) 总多态性条带 188，ＲP 均值 3. 71

注: 研究者仅列出第一作者，年份为论文发表时间
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DNA 分子标记方面则包括 PCＲ-ＲFLP、AFLP、
ＲAPD、SＲAP、SSＲ、cpSSＲ 等标记，由于分子标记更

稳定、丰富，大多数分子标记为显性或共显性，在研

究中使用更多。PCＲ-ＲFLP ( Polymerase chain reac-
tion － restriction fragment length polymorphism、限制性

片段长度多态性聚合酶链反应 ) 、AFLP ( Amplified
fragment length polymorphism，扩 增 片 段 长 度 多 态

性) 、ＲAPD ( Ｒandom amplified polymorphic DNA，随

机扩增多态性 DNA 标记) 、SＲAP ( Sequence-related
amplified polymorphism，相 关 序 列 扩 增 多 态 性 ) 、
cpSSＲ( chloroplast simple sequence repeat，叶绿体简

单序列重复) 标记技术采用通用引物或前人研究使

用的 引 物。榛 子 研 究 中 使 用 的 SSＲ ( Simple se-
quence repeat，简单序列重复) 标记则是由美国俄勒

冈州立大学 Mehlenbacher 实验室开发的，该实验室

构建了 3 个欧榛微卫星富集文库 ( GAA、CA、GA) ，

在初始的研究中，Bassil 等 2003 年从文库中筛选了

53 个多态性位点［32］，随后，2005 年，又分别有 8、18、
25 个位点被鉴定用于欧榛遗传多样性分析，并成功

进行了榛属种间的扩增［5，6，33］。到目前为止，从上述

3 个富集文库中，已有超过 200 个 SSＲ 位点被鉴定

出来，并广泛应用于榛子遗传多样性、遗传结构分析

及遗传图谱构建等。
在榛子( 欧榛、平榛 C． heterophylla Fisc、美榛 C．

americana、加州榛 C． cornuta var． californica) 遗传多

样性研究中，无论是自然群体、栽培品种，还是本地

品种、选择种，通过不同研究方法，均表现出了广泛

的遗传变异( 表 1 ) ，尽管 cpSSＲ 显示了较低的遗传

多样性，这是由于叶绿体基因组整体上变异较小，由

于其是母系遗传，因此 cpSSＲ 主要用于植物群体迁

移演化历史研究。多样化的遗传变异证实榛子是一

个高度杂合的物种，也奠定了榛子进一步遗传改良

的基础。

2 遗传结构

基于对遗传多样性研究中所得分子数据的分

析，榛子群体结构及群体历史研究也逐渐开展起来。
在这方面研究较多对象的是欧榛，欧榛是欧洲、土耳

其及高加索地区的原生种。Palme 等研究了 26 个

欧榛自然群体叶绿体 DNA 变异，认为欧榛从地理结

构上，可以分为意大利与巴尔干半岛和欧洲其它地

区两个部分，并综合考虑花粉化石记录，认为欧榛是

从法国西南部扩散到不包括意大利与巴尔干半岛的

欧洲其它地区，并进而经历了本地的扩散［4］。Boc-
cacci 等对 78 个欧榛栽培品种进行 SSＲ 标记分析，

并通过非加权组平均法构建了欧榛系统树图，发现

欧榛品种基本是按照谱系或地理起源分群，并且北

欧品种与南欧及土耳其品种有明显的分化［7］。随

后，在 分 析 中 随 着 更 多 欧 榛 品 种 样 本 的 加 入，

Gkirmak 等认为欧榛可分为 4 个地理群，即欧洲中

部、黑海、英国、西班牙 － 意大利［11］。小范围的国家

( 地区) 的欧榛群体结构研究也在进行。Ferreira 等

通过 ISSＲ 分析，认为西班牙北部欧榛明显分为本地

选择种与标准栽培种 2 类，并认为本地选择种可直

接选育栽培品种或作为进一步育种的亲本材料［16］。
在黑海群中，Gürcan( 2010) 发现土耳其、格鲁吉亚、
阿塞拜疆 3 个国家的欧榛品种趋向于按国家形成亚

群［15］。
在欧榛起源方面，Boccacci 等通过对西班牙、意

大利、土耳其、伊朗的 75 个登录种进行的 cpSSＲ 与

SSＲ 分析，认为欧榛栽培品种的传播是从东到西进

行的，西班牙与意大利有相当多的种质资源交换，并

认为欧榛在这 4 个地区独立进行驯化，目前的栽培

品种是多起源的［12，34］。Martins ( 2012 ) 等人的分析

则认为葡萄牙北部是上一个冰期期间榛子的避难

所［21］。
平榛是我国主要的榛属种质资源，分布范围广

泛，区域内生态条件多样，在研究中，王艳梅和程丽

莉等研究证实显示其遗传变异水平明显高于其他

种，在 遗 传 改 良 中，为 作 为 亲 本 培 育 适 应 的 杂 交

种［9，13］。在群体结构研究方面，王艳梅( 2009 ) 等研

究认为同一株丛( 系) 内或相邻株丛( 系) 的的个体

基因型基本一致，可能是无性繁殖，尽管如此，但平

榛群体仍具有较高的遗传多样( 北京昌平) ［14］。在

平榛群体结构与海拔高度相关研究中，Di 等通过

SＲAP 分析，认为中海拔( 1 700 m ～2 000 m) 的平榛

群体遗传多样性明显高于低海拔( 1 500 m) 与高海

拔( 2 100 m ～2 200 m) 群体，且 84% 遗传多样性存

在与群体内部［28］。
在加州榛研究中，Fine 等通过 SSＲ 分析，认为

对应于气候变化与当地土地利用，加州榛群体建立

了动态变化，并认为在上次气候变暖期间，Quiroste
山谷与邻近 Butano 地区是一个重要的种质避难栖

息地［25］。
在不同榛属种的研究中，Bassil 等通过核及叶

绿体 SSＲ 标记，支持在分类上，大榛( C． maxima) 包

含在欧榛中，而且加州榛是一个独特种，而不仅仅是
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长啄榛( C． cornuta) 的植物变种，在地理发育方面，

该研究认为亚洲在上一个冰期是榛子的避难所，之

后，榛子从亚洲通过地中海扩散到欧洲，通过大西洋

( 白令海峡) 扩散到北美洲，与桦木科桤木属植物地

理发育一致［24，35］。

3 品种鉴定

在遗传多样性分子数据的解析中，遗传相似系

数( 遗传关系) 的计算也是一个重要方面。通过计

算遗传相似系数，可以进行榛子品种区分鉴定，以及

可以进而构建榛子分子身份证( Identification Card，

or Identification Barcode) ，进行榛子品种登录、保护。
在 Boccacci 研究中，通过 16 对 SSＲ 引物，证实欧榛

Barcelona 与 Castanyera、Gitonell 与 Grossal、Gironenc
与 Vermellet 等 7 组分别是同一个基因型［7］。Kafkas
( 2009) 等分别通过 ＲAPD、ISSＲ、AFLP 标记技术有

效的的区分了 18 个土耳其欧榛栽培品种，并且分别

产生了 10 个品种的特异标记，证实了分子标记可以

有效的应用于榛子品种鉴定［36］。Sathuvalli 年基于
21 个 SSＲ 标记，构建了遗传相似矩阵，将总共 154
个美榛、美榛与欧榛杂交登录种有效分为了 7 个大

类群［21］。在 Ahmadi 利用 SSＲ 标记对伊朗 10 个欧

榛栽培品种的研究中，发现仅仅利用 4 个位点就可

以有效区分所有的品种，该研究还进一步构建了部

分品种的遗传身份条码 ( Genetic identification bar-
code) ［26］。Mohammadzedeh 等利用表型与分子标记

对 35 个欧榛样本进行了深入分析，发现某些表型性

状之间有显著的正或负的相关关系，通过 10 个 IS-
SＲ 位点与 15 对 ＲAPD 引物，可以有效区分供试欧

榛基因型［31］。尽管分子标记可以有效的辨别榛子

不同基因型，但某些基因型的区分，特别是无性系变

种，需要表型性状的参与，例如在 Valentini 的研究

中，在欧榛栽培品种 TGdL 示范园中，发现了 6 个

TdB 小变种，尽管 27 个 SSＲ 标记分析显示这 2 者之

间有相似的指纹，但是在表型性状方面有明显的区

分，TdB 明显根萌条少、雌花早开放、果实早成熟、出
仁率低、双仁率高［37］。究其原因，可能是因为与这

些表型连锁的分子标记还未开发出来，也提示研究

者在研究榛子栽培品种是否同一基因型时，也需要

考虑表型性状上是否有差异。

4 展望

除了上述遗传基础内容，榛属植物相关研究还

包括花粉 － 柱头亲和性、抗东部榛枯萎病、转录组分

析等方面，这些研究均为今后榛子良种选育研究提

供了借鉴。
四川省内榛子资源主要包括川榛( 部分学者认

为其是平榛的一个变种) 、滇榛，分布在阿坝州、凉

山州、甘孜州等地区，由于这些地区独特的气候与地

理环境，很可能孕育了适应于四川地域的优良的种

质。目前国内外有少量研究仅仅将川榛作为试验材

料的一部分，而滇榛目前还未有涉及，因此对这些种

质资源开展系统深入的遗传基础与选育研究值得重

视，例如，川榛、滇榛群体遗传多样性、群体结构以及

群体地理分化历史。陈之端等认为四川是桦木科植

物一个重要的起源地，那么，中国榛属植物是如何从

这一地区扩散到其它地区的，或者其是否是多起源

的? 还有，川榛、滇榛分布地区有重叠，其在历史上

是如何分化的? 在深入开展四川榛子遗传基础研究

的基础上，选育优良品种，以及进而引进欧榛资源创

制适生种质，将有助于推动省内榛子种质资源遗传

改良、保护及可持续利用。
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