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红肉猕猴桃种质资源果实性状及 AFLP 遗传多

样性分析 
岁立云 1,2，刘义飞 1，黄宏文 1,* 
（1 中国科学院华南植物园，植物资源保护与可持续利用重点实验室，广州 510650；2 中国科学院大学，北京 100049） 

摘  要：对中国红肉猕猴桃种质资源进行收集和调查，并对其进行果实性状变异分析和 AFLP 遗传多

样性及遗传关系分析。结果表明，红肉猕猴桃野生资源主要分布于湖南省、湖北省、河南省、江西省、

四川省和陕西省等地，共采集到 52 份野生资源和 2 份品种资源（包括软枣猕猴桃红肉类型、中华猕猴桃

红肉类型和美味猕猴桃红肉类型）。红肉猕猴桃种质资源在果实性状和 DNA 分子水平上都存在丰富的变

异和较高的遗传多样性水平，4 对 AFLP 引物共扩增出 259 个多态性位点，多态性位点百分率为 90.56%，

Nei’s 基因多样性和 Shannon’s 信息指数分别为 0.318 和 0.477；资源间遗传相似性系数介于 0.568 ~ 0.883

之间，平均为 0.714。聚类分析和主坐标分析将 54 份资源划分为 4 个组，软枣猕猴桃红肉类型单独聚为

一类；中华猕猴桃和美味猕猴桃红肉类型亲缘关系较近且有按地理来源优先聚类的趋势。果实性状数据

和 AFLP 数据之间具有极显著的相关性，二者可结合用于红肉猕猴桃资源评价和保护利用工作中。 
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Genetic Diversity of Red-fleshed Kiwifruit Germplasm Based on Fruit 
Traits and AFLP Markers 
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Abstract：The germplasm resources of red-fleshed kiwifruit in China were investigated，and the 

genetic diversity and genetic relationship of red-fleshed kiwifruit germplasm were evaluated by fruit traits 

and AFLP markers. Fifty-two wild accessions and two cultivars of red-fleshed kiwifruit germplasm 

belonged to three Actinidia taxa（A. arguta，A. chinensis and A. deliciosa）were collected，which were 

mainly distributed in Hunan，Hubei，Henan，Jiangxi，Sichuan and Shaanxi provinces. The collected 

accessions have rich genetic variation in both fruit traits and AFLP markers. AFLP analysis using four 

primer combinations gave a total of 259 polymorphic bands. The percentage of polymorphic bands was 

90.56%，Nei’s genetic diversity was 0.318，and Shannon’s index was 0.477. Genetic similarity based on 

AFLP markers ranged from 0.568 to 0.883，with an average of 0.714. UPGMA cluster and principal 
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coordinate analysis separated 54 accessions into four major groups. Accessions of red-fleshed kiwifruit in 

A. arguta grouped together，accessions in A. chinensis and A. deliciosa had closely genetic relationship and 

would be clustered preferentially related to their geographical origin. A significant though moderate 

correlation was observed between AFLP and phenotypic data. Both AFLP markers and phenotypic traits 

could be used to characterize red-fleshed kiwifruit germplasm，and would be valuable for germplasm 

management and utilization. 

Key words：red-fleshed kiwifruit；germplasm resource；fruit trait；AFLP；genetic diversity 

 

猕猴桃（Actinidia）自 20 世纪初由野生资源经过人工选择和驯化并进行大规模的商业化生产以

来，迄今仅有 100 多年的历史（黄宏文，2009）。猕猴桃栽培品种主要是通过从野生资源中选择或杂

交育种而来，与野生种在遗传上并没有太大差异，仅代表猕猴桃野生种质资源的很小部分（Huang & 

Ferguson，2007）。中国是猕猴桃属植物的起源、进化及分布中心，自然资源非常丰富，为中国猕猴

桃品种选育和产业的可持续发展提供了丰富的物质基础（黄宏文 等，2000；Huang et al.，2004；

Huang & Ferguson，2007）。现有猕猴桃品种从果肉颜色上可分为绿肉、黄肉和红肉 3 种；前两者较

为普遍，红色果肉的猕猴桃由于具有特殊的经济性状和商品价值而广受猕猴桃育种者及消费者的青

睐（王明忠，2003；Cheng et al.，2007）。 

具红色果肉的猕猴桃主要存在于软枣猕猴桃（A. arguta）、中华猕猴桃（A. chinensis）、美味猕

猴桃（A. deliciosa）及毛花猕猴桃（A. eriantha）等（Montefiori et al.，2009）；红肉猕猴桃作为一种

特异的野生资源，在自然界中数量较少，且分布区域窄（梁畴芬，1983；Cui et al.，2002），是十分

珍贵的科研和育种材料，既可以通过直接选优的方法培育猕猴桃红肉品种，也可以与其它种类的基

因型杂交育成新品种。从 20 世纪 80 年代开始，中国的猕猴桃育种工作者从野生的红肉猕猴桃种质

资源入手，对红肉猕猴桃开展了持续的研究、开发和利用，目前已培育出一批具有生产栽培价值的

品种或品系，如‘红阳’（Wang et al.，2002）、‘红美’（王明忠 等，2005）、‘楚红’（Zhong et al.，

2007）等。 

分子标记技术应用于猕猴桃属植物资源遗传多样性和品种鉴定（Zhen et al.，2004）、系统关系

及进化（Huang et al.，2002；Chat et al.，2004）、群体遗传和杂交渐渗（刘亚令 等，2006；张田 等，

2007；Liu et al.，2010）等方面已有不少的研究报道，但对红肉猕猴桃这一特异种质资源的鉴定评

价及遗传多样性分析等却很少涉及。 

本研究在前期对中国现有红肉猕猴桃地理分布进行实地调查和资源收集的基础上，采用果实性

状分析和 AFLP 标记技术相结合的方法，对红肉猕猴桃种质资源进行遗传多样性分析和资源评价，

为红肉猕猴桃优质基因型发掘利用和新品种选育提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

于 2010 年 8—10 月和 2011 年 9—10 月猕猴桃果实成熟、红色性状稳定后，对河南、湖北、湖

南、江西、陕西、四川等省的 13 个县市的猕猴桃野生资源进行调查。收集到 52 份野生红肉猕猴桃

野生资源和两个红肉猕猴桃栽培品种（‘红阳’和‘楚红’），共 54 份材料（表 1）。 

每份材料采集成熟叶片 2 ~ 3 片，硅胶干燥保存备用。每份材料收集 10 ~ 20 个成熟果实进行果

实性状分析。 
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表 1  红肉猕猴桃材料所属种类、来源和代号 

Table 1  Plant materials，geographical origin and code for red-fleshed kiwifruit accessions 

种类 Taxon 来源 Origin 代号 Accession 种类 Taxon 来源 Origin 代号 Accession 

中华猕猴桃 湖南隆回 Longhui，Hunan Achn01 美味猕猴桃 湖南石门 Shimen，Hunan Adhn01 

A. chinensis  Achn02 A. deliciosa  Adhn02 

  Achn03   Adhn03 

  Achn04   Adhn04 

 湖南麻阳 Mayang，Hunan Achn05   Adhn05 

  Achn06   Adhn06 

  Achn07   Adhn07 

  Achn08   Adhn08 

 湖南溆浦 Xupu，Hunan Achn09   Adhn09 

  Chuhong   Adhn10 

 河南西峡 Xixia，Henan Achx01   Adhn11 

  Achx02   Adhn12 

  Achx03   Adhn13 

  Achx04   Adhn14 

  Achx06   Adhn15 

  Achx07  湖北建始 Jianshi，Hubei Adhb01 

  Achx08   Adhb02 

  Achx09  湖北利川 Lichuan，Hubei Adhb03 

  Hongyang   Adhb04 

 江西永修 Yongxiu，Jiangxi Acjx01   Adhb05 

 江西武宁 Wuning，Jiangxi Acjx02  湖北五峰 Wufeng，Hubei Adhb06 

软枣猕猴桃 湖南麻阳 Mayang，Hunan Aahn01 
 

四川马边 
Mabian，Sichuan 

Adsc01 

A. arguta 河南西峡 Xixia，Henan Aahx01   Adsc02 

 湖北五峰 Wufeng，Hubei Aahb01   Adsc03 

  
Aahb02 

 
陕西周至 
Zhouzhi，Shaanxi 

Adsx01 

  Aahb03    

  Aahb04    

 陕西眉县 Meixian，Shaanxi Aasx01    

  Aasx02    

1.2  果实性状分析 

果实性状测定和评价标准按照 UPOV[Actinidia Lindl.（Kiwifruit）（Revision），http：//www.upov. 

int/meetings/en/doc]进行。分析的性状包括果实大小、果实形状、果实毛被（类型和密度）、果面颜

色、果肉颜色（内果皮及外果皮颜色）以及内果皮红色范围和红色程度，根据 UPOV 标准进行分级

和赋值（表 2）转换得到表型数据矩阵。 

1.3  AFLP 分析 

采用改良 CTAB 法（Doyle，1987）提取基因组总 DNA，在 CTAB 提取液中加入适量的 β–巯

基乙醇和 PVP 以除去多糖和酚类物质，用紫外分光光度计测定 DNA 的浓度和质量，稀释成 50 

ng · μL-1 后–20 ℃保存备用。AFLP 分析按照 Vos 等（1995）的方法进行，采用 EcoRⅠ/ MseⅠ酶切

组合系统进行基因组限制性酶切，并从 32 对引物组合中挑选出 4 对多态性高且稳定的引物组合

（E-ACC/M-CTG；E-ACA/M-CTG；E-ACT/M-CAT；E-ATC/M-CAC。其中 E-代表 GACTGCGTACCA 

ATTC，M-代表 GATGAGTCCTGAGTAA）进行扩增分析。对 EcoRⅠ引物 5′端采用 6-FAM 荧光染

料标记后进行选择性扩增，扩增产物采用 ABI 3730XL 自动测序仪进行荧光检测，检测结果用

GeneMarker V1.75 软件（Hulce et al.，2011）进行分析，并将结果转化为 0/1 数据矩阵用于统计分析。 

1.4  数据统计与分析 

果实性状赋值转换后的数据采用 Excel 2007 进行频率分布分析，并采用 NTSYS-PC 2.1 软件
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（Rohlf，2000）计算欧式距离矩阵，采用非加权配对类平均法（UPGMA）根据欧式距离对红肉猕

猴桃资源进行聚类分析。各类型间的多态性位点百分比（PPB）、Shannon’s 信息指数（I）、Nei’s 基

因多样性（H）等遗传多样性参数采用 POPGENE 32 软件（Yeh et al.，1997）计算。类型间的遗传

相似性矩阵和遗传距离矩阵采用 NTSYS-PC 2.1 软件计算得到，并进行 UPGMA 聚类分析和主坐标

分析（PCoA）以了解红肉猕猴桃资源间的遗传关系。对 AFLP 数据和果实形态数据采用 NTSYS-PC 

2.1 软件进行 Mantel 相关性检验，并做显著性分析。 

2  结果与分析 

2.1  果实性状分析 

54 份红肉猕猴桃种质资源分别属于软枣猕猴桃（8 份）、中华猕猴桃（21 份）和美味猕猴桃（25

份）（图 1）。野生红肉猕猴桃主要分布在湖南、湖北、河南、四川、陕西和江西等地。 

 

 

图 1  不同类型红肉猕猴桃果实 

Ac：中华猕猴桃；Ad：美味猕猴桃；Aa：软枣猕猴桃。 

Fig. 1  The fruit characteristics of different types of red-fleshed kiwifruit 

Ac：A. chinensis；Ad：A. deliciosa；Aa：A. arguta. 

 

红肉猕猴桃资源果实性状变异较大，9 个果实性状分级描述和频率分布分析结果见表 2。所调

查的红肉猕猴桃资源果实形状变化多样，有卵圆形、圆柱形、椭圆形、圆形等；果实一般偏小（10 ~ 

30 g，约占 33%）或中等大小（30 ~ 50 g，约占 43%）；除了软枣猕猴桃果实无毛外（8 份资源，约

占 15%），其它为柔毛（31%）和糙毛（42%）；外果皮颜色多为棕绿色（30%）和棕黄色（30%），

少数为黄色或红色；内果皮颜色类型有红色、紫红色和紫色，但以红色居多（91%）；内果皮红色程
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度一般为浅（31%）及中等（36%），部分红色程度较深（33%）；红色范围也较小（63%）。所调查

的红肉猕猴桃除了软枣猕猴桃和 2 个美味猕猴桃个体（Adhn15 和 Adsc03）外，果肉红色范围广且

颜色较深的个体并不多。 

根据果实性状数据对红肉猕猴桃资源进行聚类分析，结果如图所示（图 2）。UPGMA 聚类分析

将 54 份红肉猕猴桃资源划分成两个大组。Ⅰ组包括软枣猕猴桃红肉类型个体，该组内猕猴桃果实较

小、无毛，果实内果皮和外果皮颜色一致，为红色或紫色，红色范围遍布整个果实内部。Ⅱ组由中

华和美味猕猴桃红肉类型组成，又可分成 3 个亚组：亚组 1 由两个美味猕猴桃个体组成（Adhn15 

 

表 2  红肉猕猴桃资源果实性状描述及频率统计 

Table 2  The description and frequency of fruit traits for 

 red-fleshed kiwifruit accessions 

果实性状  

Fruit trait 

性状分级描述 

Description  

频率/% 

Frequency 

果实形状 

Fruit shape 

1 卵圆 Ovate 

2 圆柱 Oblong 

3 椭圆 Elliptic 

4 圆 Circular 

5 扁圆 Oblate 

16 

16 

35 

28 

5 

果实大小 

Fruit size 

1 很小 Very small 

3 小 Small 

5 中等 Medium 

7 大 Large 

15 

33 

43 

9 

果面颜色 

Color of skin 

1 绿色 Green 

2 棕绿色 Greenish brown 

3 棕黄 Brown 

4 黄色 Dark brown 

5 红色 Red 

12 

30 

30 

15 

15 

毛被类型 

Type of hairs 

1 无 Downy 

2 柔毛 Tomentose 

3 糙毛 Hirsute 

4 刚毛 Bristly 

15 

31 

42 

12 

毛被密度 

Density of hairs 

1 无 None 

3 稀疏 Sparse 

5 中等 Medium 

7 密被 Dense 

15 

35 

21 

29 

外果皮颜色 

Color of outer pericarp 

1 绿 Green 

2 黄绿 Greenish yellow 

3 黄 Yellow 

4 红或紫色 Red or purple 

49 

16 

20 

15 

内果皮颜色 

Color of inner pericarp 

1 红 Red 

3 紫红 Purple red 

5 紫色 Purple 

92 

4 

4 

内果皮红色程度 

Intensity of reddish  

color in locules 

1 浅 Light 

3 中等 Medium 

5 深 Strong 

31 

36 

33 

内果皮红色范围 

Spread of reddish color 

along locules 

1 很小 Very small 

2 小 Small 

3 中等 Medium 

4 全部 All 

16 

47 

21 

16 

 

 

图 2  红肉猕猴桃资源果实性状 UPGMA 聚类图（代号见表 1）

Fig. 2  UPGMA Dendrogram of red-fleshed kiwifruit accessions 

based on fruit traits（Code see Table 1） 
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和 Adsc03），果实颜色为紫红色，红色程度较深，范围也较广；亚组 2 主要由中华猕猴桃红肉类型

组成（包括两个栽培品种‘红阳’和‘楚红’），果实毛被稀疏，多为短柔毛；亚组 3 由主要美味猕

猴桃红肉类型组成，果实毛被较多，且多为糙毛或刚毛，外果皮颜色多为绿色。 

2.2  AFLP 遗传多样性 

选用 32 对引物组合对供试样品进行 AFLP 扩增，从中筛选出 4 对多态性高且表现稳定的引物组

合对所有 54 份红肉猕猴桃材料进行扩增（部分结果见图 3）。4 对引物组合共扩增出 286 个位点，扩

增片段大小范围在 60 ~ 500 bp 之间，其中多态性条带为 259 条，平均每对引物组合扩增多态性条带

64.75 条，多态性百分率（PPB）为 90.56%（表 3）。软枣猕猴桃、中华猕猴桃及美味猕猴桃红肉类

型多态性条带分别为 42.75 条、57.25 条和 54.50 条，多态性位点百分率分别为 60.84%、78.67%和

76.22%（表 4）。 

 

图 3  引物组合 E-ACC/M-CTG 对 54 份红肉猕猴桃资源的荧光 AFLP 扩增图谱 
Fig. 3  Fluorescent AFLP patterns of 54 red-fleshed kiwifruit accessions by E-ACC/M-CTG 

  
表 3  不同 AFLP 引物组合扩增多态性 

Table 3  Polymorphism of different AFLP primers combinations 

各类型扩增多态性条带数 
Polymorphic bands of each type 引物组合 

Primer 
总条带数 
Total bands 

多态性条带数 
Polymorphic 
bands 

多态性百分率/%
Percentage of  
polymorphic 
bands 

软枣猕猴桃 
A. arguta 

中华猕猴桃 
A. chinensis 

美味猕猴桃 
A. deliciosa 

E-ACC/M-CTG 71 65 91.55 45 57 59 

E-ACA/M-CTG 76 67 88.16 45 61 62 

E-ACT/M-CAT 92 82 89.13 51 58 66 

E-ATC/M-CAC 47 45 95.74 30 42 42 

平均 Mean 71.50 64.75 90.56 42.75 54.50 57.25 

总计 Total 286 259  171 218 229 

 

采用 POPGENE 软件计算得到红肉猕猴桃不同类型间各项遗传多样性指数（表 4）。54 份资源总

的观测等位基因数（Na）、有效等位基因数（Ne）、Nei’s 遗传多样性（H）以及 Shannon’s 信息指数

（I）分别为 1.905、1.539、0.318 和 0.477。软枣猕猴桃红肉类型的各项遗传多样性指数都较低（Ne、

H 和 I 分别为 1.376、0.217 和 0.324），中华猕猴桃和美味猕猴桃红肉类型各项遗传多样性指数基本

相同，且都比软枣猕猴桃红肉类型要高。 
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图 4  红肉猕猴桃资源 AFLP 数据 UPGMA 聚类图（代号见表 1）

Fig. 4  UPGMA Dendrogram of red-fleshed kiwifruit accessions 

based on AFLP markers（Code see Table 1） 

表 4  不同红肉猕猴桃类型 AFLP 遗传多样性水平 

Table 4  Genetic diversity level of different types of red-fleshed kiwifruit based on AFLP markers 

种类 

Taxon 

观测等位基因数 

Allele number 

（Na） 

有效等位基因数 

Effective alleles 

（Ne） 

Nei’s 基因多样性 

Nei’s genetic  

diversity（H） 

Shannon’s 指数 

Shannon’s index  

（I） 

多态性位点百分率/% 

Percentage of polymorphic 

band （PPB） 

软枣猕猴桃 A. arguta 1.602 1.376 0.217 0.324 60.84 

中华猕猴桃 A. chinensis 1.762 1.470 0.272 0.405 76.22 

美味猕猴桃 A. deliciosa 1.787 1.473 0.279 0.417 78.67 

总计 Total 1.905 1.539 0.318 0.477 90.56 

 

2.3  不同类型红肉猕猴桃间的遗传关系 

54 份资源两两配对遗传相似性系数在

0.568 ~ 0.883 之间，平均为 0.714；个体间配对

遗传相似性系数在软枣猕猴桃红肉类型为

0.692 ~ 0.803，在中华猕猴桃和美味猕猴桃红肉

类型内分别为 0.657 ~ 0.883 和 0.657 ~ 0.865。

其中 Achn07 和 Achn08 之间的遗传相似性最

高，达到 0.883，二者亲缘关系最近；Achx04

和 Aahb05 亲缘关系最远，二者间的相似性只

有 0.568。 

基于AFLP遗传相似性系数对54份材料进

行 UPGMA 聚类分析，结果如图 4 所示。在相

似性系数约为 0.72 的水平将所有材料划分成

A、B、C 和 D 共 4 个组。A 组包括 8 份材料，

全部为软枣猕猴桃红肉类型的个体。B 组包括

8 份中华猕猴桃红肉材料，其中 7 份来自河南

的野生资源和 1 个品种‘红阳’；C 组包括了中

华和美味猕猴桃红肉类型共 19 份材料，主要为

湖南、四川和江西的野生资源和 1 个品种‘楚

红’；D 组则主要由美味猕猴桃红肉类型组成，

为来自湖南、湖北及陕西的材料。中华和美味

猕猴桃红肉类型有各自聚类的趋势，但二者又

没有完全区分开；同时从聚类图上还可以看出

红肉猕猴桃资源有按地理来源优先聚类的趋

势。 

基于 DICE 遗传相似性矩阵（GS），通过

主坐标分析构建红肉猕猴桃资源的二维分布图

以进一步了解材料之间的遗传关系（图 5）。结

果显示第 1 主分量特征值为 0.0892，贡献率为

20.46%；第 2 主分量特征值为 0.0605，贡献率

为 13.88%，前两个主分量累计贡献率达到

34.34%。从图 5 可以看出软枣猕猴桃红肉类型
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单独聚为一类，与中华和美味猕猴桃红肉类型关系较远；中华猕猴桃和美味猕猴桃红肉类型虽也有

按照各自的种类聚在一起的趋势，但两种类型之间并不能完全分开，存在部分重叠情况。主坐标分

析结果与 UPGMA 聚类分析结果基本一致。 

 

 
图 5  红肉猕猴桃资源主坐标分析 

Fig. 5  Principal coordinate analysis of red-fleshed kiwifruit germplasm based on AFLP markers 

 

2.4  果实性状与 AFLP 标记相关性 

采用 Mantel 检测的方法对果实性状欧氏距离矩阵和 AFLP 标记的遗传距离矩阵进行相关性分

析，结果表明二者之间具有中等水平的相关性，且达到极显著水平（r = 0.581，P < 0.001）。 

3  讨论 

3.1  红肉猕猴桃资源分布及果实性状特点 

从调查的结果来看，红肉猕猴桃野生资源分布的区域主要为湖南省和湖北省交界的武陵山区；

湖南省境内的雪峰山区；河南省境内的伏牛山区，江西北部丘陵山区、四川东部山区以及陕西秦岭

山区等。虽然野生红肉猕猴桃资源在中国多个省份都有分布，但处于零星分散状态，且很多地方只

找到了 1 ~ 2 株，总体的资源量并不多；再加上猕猴桃资源破坏很严重，红肉猕猴桃资源的保护和评

价工作就显得十分迫切和有必要。作者通过两年的实地调查和收集，共找到 52 株野生红肉猕猴桃资

源；收集枝条和果实保存于武汉植物园国家猕猴桃种质资源圃，对红肉猕猴桃种质资源的迁地保护

和后续的开发和利用具有十分重要的意义。 

在猕猴桃种质资源评价和遗传育种工作中，果实性状是一类十分重要的评价指标（黄宏文 等，

2000）。本研究中所收集到的红肉猕猴桃野生资源在果实性状上变异较大，如在果实形状、大小、毛

被、外果皮颜色以及果肉红色程度和范围等性状上都表现了很大的差异和多样性，这就为红肉猕猴

桃新品种的选育提供了丰富的种质资源和遗传基础。但在这批资源中，果实普遍偏小、丰产性不高；

而且除软枣猕猴桃的红肉类型以及 Adhn15 和 Adsc03 外，其它类型的资源果肉红色程度较浅、范围
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较窄，因此如何通过实生选择、杂交育种或其它方式的育种手段，从中培育出适应性及抗性强、生

产特性优良且果肉颜色红色性状好的红肉猕猴桃新品种，是下一步工作的重点。 

3.2  红肉猕猴桃资源遗传多样性和遗传关系 

本研究中所采用的 4 对 AFLP 引物对 54 份红肉猕猴桃种质资源进行扩增，均获得了清晰的条带

指纹，且条带多态性较高（90.56%）。对各项遗传多样性指标（Ne、H、I 和 PPB）进行分析，发现

中华猕猴桃红肉类型和美味猕猴桃红肉类型的多样性相当，但都要比软枣猕猴桃红肉类型要高。红

肉猕猴桃单株之间的遗传相似性系数在 0. 568 ~ 0.883 之间，进一步说明了红肉猕猴桃资源内具有较

高的多样性水平。红肉猕猴桃野生资源与其它经济作物的野生种质资源相比（Wang et al.，2007；

Tatikonda et al.，2009；Paz et al.，2012），也具有同等水平或更高的遗传多样性水平，可为红肉猕猴

桃新品种的选育提供丰富的材料。 

通过 UPGMA 聚类分析和主坐标分析，发现软枣猕猴桃红肉类型与中华及美味猕猴桃红肉类型

之间的遗传差异较大；但中华猕猴桃和美味猕猴桃的红肉类型之间遗传分化较小，且存在复杂的遗

传关系。聚类分析进一步发现猕猴桃野生资源有按照地理来源聚在一起的趋势，说明这些红肉猕猴

桃资源除了在种类上具有较大差异差别外，不同地理来源的资源间存在一定的遗传分化。对中华猕

猴桃复合体植物的居群遗传结构和种间系统关系分析结果表明中华猕猴桃和美味猕猴桃之间具有较

高的基因流、存在共祖多态和遗传渐渗现象；说明二者具有十分密切的亲缘关系（Chat et al.，2004；

刘亚令 等，2006；张田 等，2007；Liu et al.，2010）。本文在对中华猕猴桃和美味猕猴桃内的红肉

类型进行遗传关系分析时也得到相似的结果。 

红肉猕猴桃资源不仅具有较高的遗传多样性和表型丰富度，而且在对果实性状和 AFLP 遗传变

异进行相关性分析时发现红肉猕猴桃资源的表型数据和 AFLP 数据之间存在极显著的相关性（r = 

0.581，P < 0.001），因此 AFLP 分子标记可以在一定程度上反映不同猕猴桃资源果实性状的变异情

况。因此在今后的红肉猕猴桃资源开发利用和保护管理过程中，应结合表型数据和 AFLP 标记数据

进行综合分析和评价。 
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