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摘要　对半夏转录组数据进行分析,设计开发SSR引物,利用筛选出的SSR引物分析不同居群间半夏的遗

传多样性,为半夏分子标记辅助育种提供支撑.结果显示:筛选出的１９对多态性较高的引物在１７个半夏居群

中共检测到４９个多态性位点,具有较高的多态性;利用 UPGMA作图共将１７个半夏居群分为３个类群;通过分

子方差分析(AMOVA)发现半夏居群内的变异达到８８％,说明群体与群体间的差异相对较小,遗传变异主要来

源于个体间;居群间平均分化系数Fst为０．１２４,居群间基因流 Nm 值为１．７６５,表明居群间能正常地进行基因交

流,且居群间遗传分化受基因流的影响较大.本研究利用SSR技术开发的１９对SSR引物在不同半夏居群间具

有一定的通用性、多态性,能将１７份半夏材料明确区分.
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　　半夏(Pinelliaternata (Thunb．)Breit．)是天

南星科多年生草本植物,其药用部位为干燥块茎,具
有燥湿化痰、消痞散结的功效[１],现代药理研究发现

半夏具有镇咳、止呕、抗炎抗病毒等作用[２].半夏作

为药材使用历史悠久,以野生资源为主,主要分布于

四川、湖北、安徽、江苏、河南和浙江等地.近年来,
由于半夏生长环境的不断恶化、人为过度采集,使半

夏野生资源急剧减少[３],因此,有必要开展半夏资源

的保护和种质资源遗传多样性的研究[４].同时,半
夏分布广泛,种质资源比较丰富,药用品质也存在不

同[５],并且难以从形态上识别.目前生产中,发现极

少数块茎为红色的半夏品种具有高产、高抗性等特

点,但是却没有一套完整的选育方法.

SSR(simplesequencerepeats,SSR)标记因其

多态性高、重复性好、覆盖面广等优点,广泛运用于

QTL图谱绘制、遗传多样性分析和分子标记辅助育

种等方面[６Ｇ７].Bernadette等[８]利用SSR分子标记

构建了四倍体苜蓿的遗传图谱;李磊等[９]从５０对

ISSR引物中筛选到５对多态性高的引物,从而实现

在分子水平对５种叶型半夏的鉴定与区分;徐敏

等[１０]通过开发９对SSR引物发现五味子居群间有

一定的基因流,居群内存在着丰富的遗传多样性;

Feng等[１１]研究结果表明,SSR 标记具有很高的重

复性和信息量,可用于评价药用菊科植物的遗传多

样性和亲缘关系.
目前对半夏的栽培[１２]、药理作用[１３Ｇ１４]等方面已

有一些研究,但关于半夏种质资源遗传多样性和分

子标记辅助育种等方面的研究相对较少.由于采用

高通量测序方法开发SSR标记在植物中被广泛应

用[１５Ｇ１７],本研究基于半夏转录组数据,设计开发

SSR引物,对不同居群半夏之间的种群结构、遗传

多样性进行分析,旨在为半夏资源保护、遗传多样性

研究和分子辅助育种提供参考和依据.

1　材料与方法

1.1　材　料

半夏材料共１７份,包括从全国收集的１４份材

料以及从湖北省江汉平原地区野生半夏资源中选育
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的３份材料,所有收集到的材料经湖北中医药大学

陈科力教授鉴定为天南星科植物半夏(P．ternaＧ
ta),收集到的材料种植于华中农业大学药用植物资

源圃.详见表１.
表１　半夏试验材料

Table１　P．ternatagermplasm

编号 Number 来源 Locality 编号 Number 来源 Locality

HBTM 湖北天门 Tianmen,Hubei JXJX 江西Jiangxi

HBWS 湖北五三 Wusan,Hubei JSYC 江苏盐城 Yancheng,Jiangsu

HBJZ 湖北荆州Jingzhou,Hubei HNCD 湖南常德 Changde,Hunan

HBLK 湖北 Hubei HNSX 河南嵩县 Songxian,Henan

HBZJ 湖北枝江 Zhijiang,Hubei HNJS 湖南吉首Jishou,Hunan

AHSS 安徽宿松 Susong,Anhui HTX１

GZKL 贵州凯里 Kaili,Guizhou HTX２

CQWZ 重庆万州 Wanzhou,Chongqing HTX３

从江汉平原野生荆半夏中选育得到

BreedingfromJingPinelliaternatainHubeiJianghanPlain

YNWS 云南文山 Wenshan,Yunnan

1.2　DNA 提取

选取幼嫩的半夏叶片置于液氮中速冻带回,采
用改良的 CTAB法进行半夏基因组 DNA 的提取,
利用超微量紫外分光光度计检测 DNA 浓度与质

量,于－２０℃保存备用.
1.3　SSR 引物开发

半夏转录组数据由云南农业大学杨生超教授提

供.针对不同的 Unigene设计 SSR 引物共２０００
对.利用生物信息学软件(PrimerＧblast)对引物进

行比对,筛选出２６６对引物并由生工生物工程(上
海)股份有限公司合成.
1.4　多态性 SSR 引物筛选

利用２个不同居群半夏的叶片 DNA(HTX１、

HBLK)进行PCR扩增,通过２％琼脂糖凝胶电泳筛

选能够扩增出目的产物大小且条带清晰明亮的引

物.利用初筛的引物分别对１７份不同居群的半夏

DNA进行 PCR 扩增,利用６％聚丙烯酰胺凝胶电

泳(PAGE)检测初筛引物的多态性.
1.5　PCR 扩增

采用２０μL体系:PCRBuffer２μL,dNTP０．６μL,

Mg２＋１．２μL,PrimerF０．６μL,PrimerR０．６μL,Taq
DNA聚 合 酶 ０．２μL,模 板 DNA ２．０μL,ddH２O
１２．８μL.

PCR反应程序:９４℃预热５ min;９４℃变性

４５s,退火４５s,７２℃模板延伸４５s,３５个循环,

７２℃延伸１０min.利用６％聚丙烯酰胺凝胶电泳

(PAGE)检测扩增产物,在１２０V 电压下电泳９０
min,硝酸银染色,显色液及蒸馏水洗净,观察并统

计条带,拍照保存图像.
1.6　数据统计与分析

统计１７份半夏样品的聚丙烯酰胺凝胶电泳结

果,在同一迁移位置上有条带的记作“１”,无条带的

记作“０”,利用Excel表格建立１/０矩阵,利用PowerＧ
MarkerV３．２５软件计算引物多态信息含量(polymorＧ
pismindexcontet,PIC)、多 态 性 频 率(frequencyof
polymorphism,FP)、等位基因数(allelenumber,AN).
利用POPGENEVersion１．３２、GenAIEX６．５０２软件对

不同居群半夏的遗传多样性参数进行计算,包括

Shannon信息指数(I)、有效等位基因数(effective
allelenumber,Ne)、居群间基因流(interpopulation
geneflow,Nm)、居群间遗传分化系数(coefficient
of genetic differentiation between populations,

Gst).利用 NTsys２．１０软件中的 UPGMA(非加权

算术平均值聚类法)进行聚类分析,绘制亲缘关系树

状图.

2　结果与分析

2.1　多态性 SSR 引物筛选

本试验从转录组数据中筛选得到２６６对引物,
经PCR扩增、琼脂糖凝胶电泳检测,筛选出７５对能

成功扩增出目的片段大小且条带清晰明亮的引物.
利用筛选得到的 ７５ 对引物对 １７ 份半夏材料的

DNA样品进行PCR扩增,产物经聚丙烯酰胺凝胶

电泳检测,对结果进行多态性分析,筛选出１９对多

态性好的引物(表２),部分引物的聚丙烯酰胺凝胶

电泳图见图１.

０２
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　M 为６００bpmarker;A、B分别为引物 Unigene２３９０４和 Unigene４９３０９扩增产物凝胶电泳图;编号１~１７为１７个半夏居群 DNA.Mis

６００bpmarker;AandB wereprimersUnigene２３９０４andUnigene４９３０９amplificationproductsgelelectrophoresismap,respectively．１７

PinelliaternatastrainsDNAwerenumbered１Ｇ１７．

图１　部分SSR引物聚丙烯酰胺凝胶电泳图

Fig．１　PolyacrylamidegelelectrophoresisofpartialSSRprimers
表２　１９对SSR引物信息

Table２　Theinformationof１９pairsofSSRprimers

引物编号

Primernumber
正向引物

Forwardprimer
反向引物

Reverseprimer

重复单元

Repeating
unit

退火

温度/℃
Tm

产物

大小/bp
Basepair

Unigene４３１１４ F:CGGCTTCTTACTGCTCCAAC R:CTCCCTCTCTCTCAACGCAG (AG)８ ５６．４ ２３２

Unigene３６８０１ F:GGGGAAGGAACCAGTCTCTC R:AAGCGTTGTTCAGCTTCTCC (AG)７ ５５．６ １８７

Unigene８０８３８ F:GGAGGAAGGAAGAAACCAGG R:AAGTGCGTGAAGGAGTGGAC (AG)６ ５５．４ ２６０

Unigene１４９３４ F:ACCACCATGTCGTCCTCTGT R:CCGTTCTGGAAACTCTCTGC (AG)６ ５６．１ １６４

Unigene７９６８８ F:AGCATTTGCCCTTTTACACG R:CCGCTCCGATACTACTGGTG (AG)８ ５５．７ ２２３

Unigene３０５６１ F:ATTGAAGGCCAAATCCTCCT R:TTTGGTGAATGCCAGTATGC (AG)９ ５３．１ １４５

Unigene２１１５７ F:CGCTGTCCTGTAACCAGCAT R:CTCCAGCAGGCAGTAAGAGC (CGG)６ ５７．９ １４０

Unigene２３９０４ F:GGGGATGCTGTAGTAGTGGG R:CACAACCTCCTCCCGCAG (CCG)５ ５５．８ ２４７

Unigene２４７２４ F:TCGAGAAGGAGAAGGTCAGC R:AACCAAACTTCGTGGCAAAC (CCG)５ ５３．５ １３２

Unigene４９３０９ F:TCCAGCTTCACCTTCTCCTG R:CCACCATGTCTTCCTCCAGT (CGG)５ ５７．４ ２５０

Unigene１１２９９ F:CAAACACAGCCATCACCATC R:CGCCACAGAAAGGAGAAAGA (AT)６ ５５．４ ２１３

Unigene２４４４７ F:AACTCGTGCTACTGCTTCGC R:GTGCCGACAAACAGAGGACT (AT)６ ５４．６ ２０６

Unigene０９４１４ F:GAGGCGTCGTTGTCATATCC R:CTCTCTCTCTCCGGCGTATC (AGG)５ ５７．４ ２２８

Unigene３９１１５ F:ACATACCGGCCTTTCACAAG R:GTGATCCTTTCTCGTCCTGC (AGG)５ ５５．４ ２１７

Unigene７３４３１ F:AATCAGCCATGCTAGCCAAC R:CAAGGTGGAGCCAAGTGAAT (AAT)５ ５５．４ １６８

Unigene５９７１３ F:GGCTCAGGTGTGAATGGAAT R:AGACGAATCAAATGCTTGGC (ATC)５ ５３．４ １６５

Unigene７４０９７ F:CCATCTCCTTGGTGGTCATT R:GAAGTCATGTAGCGGCCAAC (ATC)６ ５５．４ １５４

Unigene４０９３２ F:ACTTGCCCCACTTCCTCTTC R:CTCCTCCTCTTCAGCTTCCC (CGG)５ ５７．４ ２００

Unigene２３８５６ F:TCTATACCTGCTCCGCCATC R:CCACCTCCACCTTCCTCTG (CGG)５ ５７．８ ２７５

2.2　半夏遗传多样性分析

利用筛选出的１９对多态性高的引物,进行遗传

系数分析,由表３可知,１９对SSR引物在１７份半夏

材料中共检测到多态性位点４９个,平均每对引物有

２．５个多态性位点;等位基因数(Ne)一共有７６个,
平均值为 ３．８;Nei基因多样性指数(He)范围为

１２
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０．６０６~１．７６２,PIC范围为０．４０~０．９６,平均为０．６０.
多态性频率 FP 的变幅为０．４４~０．８５,平均值为

０．６４.结果表明筛选出的引物多态性高,所选半夏材

料遗传多样性丰富.
表３　半夏居群遗传多样性

Table３　GeneticdiversityofP．ternatapopulations

引物编号

Primernumber
多态性位点数

NP
多态性位点百分数/％

PPL
等位基因数

Ne
基因多样性指数

He
多态信息量

PIC
多态性频率

FP

Unigene４３１１４ ４ １００ ４ １．７６２ ０．４８ ０．６０

Unigene３６８０１ ４ １００ ５ １．３１８ ０．４６ ０．６８

Unigene８０８３８ ３ １００ ６ １．１１５ ０．７０ ０．７４

Unigene１４９３４ ３ １００ ４ ０．８７６ ０．９６ ０．７５

Unigene７９６８８ ４ １００ ７ ０．９２４ ０．９６ ０．８５

Unigene３０５６１ ３ １００ ５ １．２２２ ０．６０ ０．７３

Unigene７９５９５ ３ １００ ４ １．４４７ ０．５４ ０．６５

Unigene２１１５７ ３ １００ ６ １．２９８ ０．８０ ０．８０

Unigene２３９０４ ２ １００ ３ ０．９７２ ０．５４ ０．６２

Unigene２４７２４ ２ ６７ ４ １．００５ ０．４６ ０．６６

Unigene４９３０９ ３ １００ ４ ０．９１６ ０．４０ ０．５０

Unigene１１２９９ １ １００ ２ ０．６０６ ０．８４ ０．４４

Unigene２４４４７ ２ ６７ ３ １．０９５ ０．５８ ０．７１

Unigene３９１１５ １ ５０ ２ ０．６９１ ０．５０ ０．５３

Unigene７３４３１ １ １００ ２ ０．６０６ ０．８０ ０．４４

Unigene５９７１３ ２ ６７ ３ ０．９５９ ０．４４ ０．６０

Unigene７４０９７ ３ １００ ５ １．０８８ ０．４０ ０．５７

Unigene４０９３２ ３ １００ ４ １．４０１ ０．４８ ０．６３

Unigene２３８５６ ２ １００ ３ ０．９２４ ０．６２ ０．５９

　　根据遗传相似系数聚类分析结果将对应的

SSR分子标记的带型结果导入 GenAIEX６．５０２软

件中,由分子方差分析(AMOVA)可知,８８％的变异

来源 于 个 体 间,１２％ 的 变 异 来 源 于 群 体 间

(P＜０．００１)(表４),这说明群体与群体间的差异相

对较小,但群体内的遗传多样性水平较高,而遗传变

异主要来源于个体间[１８].
另外居群间平均分化系数 Gst为０．１２４,小于

０．１５(Wright),说明居群间遗传分化较小.总的基

因流估算值 Nm 为１．７６５,大于１(Wright),表明居

群间能正常地进行基因交流,且居群间遗传分化受

基因流的影响较大.
表４　半夏居群分子方差分析

Table４　Analysisofmolecularvariance(AMOVA)inP．ternatapopulations

变异

Variance
自由度

Degreeoffreedom
离差平方

Squaresofdeviations
变异来源

Source

方差分量比例/％
Proportionof

variancecomponent

居群间IntroＧpopulation ２ ３３．７４７ １６．８７３ １２

个体间IntroＧindividual １４ １６１．０７７ １１．５０５ ８８

个体内InterＧindividual １７ ０．０００ ０．０００ ０
总计 Total ３３ １９４．８２４ ２８．３７９ １００

2.3　半夏群体聚类分析

将１９对多态性高的引物的读带结果按０/１矩

阵格式在 Excel中排版,通过 NTSYSpc２．１０软件

中的 Similarity 计 算 遗 传 相 似 度.相 似 度 结 果

(表５)表明,不同居群半夏的遗传相似度有差异,其
中 HNJS(湖南吉首)与 HNSX(河南嵩县)的遗传相

似度最高,为０．９０６.以遗传相似系数为标准,利用

UPGMA法构建聚类图.由图２可知,１７个半夏居

群间遗传相似度为０．６３~０．９１,以遗传相似系数

０．７０为标准,将１７个居群分成５个类群,其中１个

类群较大,其他４个类群较小.各类群内又可做亚

类群分类,从下至上分类情况如下:
第１类为云南文山和湖北荆州,第２类和第３

类分别为重庆万州和 HTX１(选育材料),第４类为

２２
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江苏盐城和江西(JXJX),第５类为湖北(HBWS)、

HTX２(选育材料)、湖南常德、河南嵩县、湖南吉首、
湖北荆州、安徽宿松、贵州凯里、湖 北 (HBLK)、

HTX３(选育材料)、湖北天门聚成一大类.聚类分

析结果表明,不同居群的半夏遗传结构不严格按照

产地划分,表明不同居群半夏有较大的基因交流程

度,具有较近的亲缘关系.

表５　不同居群半夏遗传相似度

Table５　GeneticsimilarityofdifferentP．ternatapopulations

居群

Populations
HBWSGZKL HNCD HTX２ HBLK HBZJ HNSX HTX３HBTM HNJS AHSS JXJX YNWSJSYC HTX１CQWZ HBJZ

HBWS １．０００

GZKL ０．６７９ １．０００

HNCD ０．７７４ ０．７１７ １．０００

HTX２ ０．８３０ ０．５８５ ０．７５５ １．０００

HBLK ０．６９８ ０．６７９ ０．６９８ ０．６０４ １．０００

HBZJ ０．７７４ ０．６０４ ０．６６０ ０．６７９ ０．７３６ １．０００

HNSX ０．７９３ ０．７７４ ０．７９３ ０．７３６ ０．７５５ ０．７１７ １．０００

HTX３ ０．６６０ ０．７１７ ０．７７４ ０．６７９ ０．８１１ ０．６９８ ０．６７９ １．０００

HBTM ０．７３６ ０．７５５ ０．６９８ ０．６７９ ０．７３６ ０．６９８ ０．７５５ ０．７７４ １．０００

HNJS ０．８４９ ０．７５５ ０．８４９ ０．７９３ ０．７３６ ０．７７４ ０．９０６ ０．６９８ ０．８１１ １．０００

AHSS ０．６４２ ０．６９８ ０．７１７ ０．６９８ ０．６７９ ０．７５５ ０．７３６ ０．７１７ ０．５６６ ０．７１７ １．０００

JXJX ０．６２３ ０．６４２ ０．６２３ ０．６７９ ０．６６０ ０．６６０ ０．６４２ ０．６２３ ０．６９８ ０．６６０ ０．６４２ １．０００

YNWS ０．６２３ ０．６０４ ０．５８５ ０．７５５ ０．５８５ ０．６６０ ０．６４２ ０．６６０ ０．６２３ ０．６２３ ０．７１７ ０．６６０ １．０００

JSYC ０．６９８ ０．６４２ ０．６６０ ０．７１７ ０．７３６ ０．７３６ ０．６４２ ０．７３６ ０．６６０ ０．６６０ ０．７１７ ０．７３６ ０．７３６ １．０００

HTX１ ０．７５５ ０．６６０ ０．５６６ ０．６６０ ０．７１７ ０．６４２ ０．６９８ ０．６０４ ０．６４２ ０．６７９ ０．６２３ ０．６０４ ０．６７９ ０．６７９ １．０００

CQWZ ０．７１７ ０．６６０ ０．６４２ ０．６９８ ０．５６６ ０．５２８ ０．６６０ ０．６０４ ０．６７９ ０．６７９ ０．５８５ ０．５６６ ０．６０４ ０．６４２ ０．６６０ １．０００

HBJZ ０．６０４ ０．５８５ ０．５２８ ０．６９８ ０．５２８ ０．６０４ ０．５８５ ０．６０４ ０．５６６ ０．６４２ ０．６９８ ０．５２８ ０．７５５ ０．６７９ ０．６２３ ０．６２３ １．０００

图２　半夏遗传相似度聚类图

Fig．２　GeneticsimilarityclusteringmapofP．ternatapopulations

３２
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3　讨　论

本研究基于转录组数据,设计开发SSR 引物,
利用多态性SSR引物进行半夏遗传多样性分析,结
果表明:所开发的１９对SSR引物多态性高,能将１７
份半夏材料明确区分.通过分子方差分析(AMOＧ
VA)发现半夏的遗传变异主要来源于居群内.由

遗传多样性分析可知,不同产地的半夏具有丰富的

遗传多样性;由遗传距离与聚类结果可知,不同居群

的半夏遗传结构非严格按照产地划分.
3.1　SSR 引物多态性

Botstein等[１９]认为 PIC＜０．２５、０．２５＜PIC＜
０．５０、PIC＞０．５０分别表示引物多态性为较低、中等、
较高.本试验共筛选了７６对SSR 引物,其中筛选

的１９对引物的 PIC 范围为 ０．４０~０．９６,平均为

０．６０,高于 Du等[２０]、陆欢等[２１]的研究结果,说明本

试验所筛选的SSR引物多态性高.同时１９对引物

的 Ne、PIC、FP均大于平均值,说明这１９对引物整

体的均一性较好,在一定程度上反映出这１９对引物

多态性比较丰富,对１７份材料的区分能力较好,为
下一步的遗传多样性分析提供了依据.
3.2　半夏遗传多样性

利用１９对多态性较高的SSR 引物对１７个半

夏居群进行遗传多样性分析,结果显示每对引物的

多态性位点平均为２．４个,多态性位点百分数平均

为９２．２％,等位基因数的平均值为３．８个,Nei基因

多样性指数平均为１．０３,表明本研究收集的１７份半

夏材料蕴含了比较丰富的遗传变化信息,显示了较

高水平的基因多样性.而张君毅[２２]采用SRAP分

子标记方法对２４个居群半夏进行遗传多样性分析,
从中筛选出２９对引物,共检测到２８６个位点,多态

性位点百分数占４８．３％;Nei’s基因多样性指数平均

值为０．１９８,同样也证明了半夏居群存在丰富的遗传

多样性.
研究遗传多样性有助于分析生物多样性的起源

和进化,并为植物分类提供有益的资料,进而为植物

育种和保护策略制定基础[２３],因此,遗传育种的前

提是做好天然居群及居群间遗传多样性和遗传变异

的研究.郑丹书[２４]对半夏居群间、居群内的分化程

度进行分析,结果表明半夏居群内部存在较大变异,
占６７．１８％;而居群间的变异程度较小,为３２．８２％;
由POPGENE３．２计算得出 Gst＝０．４１１２,Nm＝

０．７１５９,结 果 也 阐 明 了 半 夏 居 群 大 部 分 的 变 异

(５８．８８％)存在于居群内部,而导致居群存在较高分

化水平的主要原因可能是基因流.本研究发现半夏

居群间分化系数Fst为０．１２４,说明居群间遗传分化

较小.而通过分子方差分析(AMOVA)发现居群内

的变异达到８８％,也验证了半夏的遗传变异主要来

源于居群内.而 Nm 值为１．７６５,表明居群间能正

常地进行基因交流,且居群间遗传分化受基因流的

影响较大.由遗传多样性分析可知,不同居群的半

夏具有丰富的遗传多样性;根据聚类结果分析可知,
不同居群的半夏遗传结构不严格按照产地划分,表
明不同居群半夏有较大的基因交流程度,具有较近

的亲缘关系,造成这种现象的原因可能是:①由于栽

培材料在长期的驯化过程中出现了遗传分化以及部

分材料的来源混乱导致的[２５];②也可能是因为人为

的半夏引种栽培干扰较大,加之多地区品种遗传背

景高度复杂,而半夏常以无性繁殖为主,且世代交替

频繁,从而导致种质一致性差[２６].
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DevelopmentofSSRmolecularmarkersandgeneticdiversity
analysisinPinelliaternata (Thunb．)Breit．
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JINGNaliang１,WANGKeyue１,ZHONGShumei３,SHUShaohua１
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Abstract　SSRprimersweredesignedanddevelopedaccordingtounigenesbyanalyzingthetranＧ
scriptomedataofPinelliaternate．ThescreenedSSRprimerswereusedtoanalyzethegeneticdiversity
amongdifferentpopulationsofPinelliaternata andprovidesupportfor molecular markerＧassisted
breedingofPinelliaternata．Theresultsshowedthattheselected１９pairsofprimerswithhighpolymorＧ
phismdetected４９polymorphiclociin１７Pinelliapopulations,indicatingthatthepolymorphismishigh．
The１７Pinelliapopulationsweredividedinto３taxausingUPGMAmapping．Theanalysisofmolecular
variance(AMOVA)revealedthatthevariationwithinthePinelliapopulationreached８８％,indicating
thatthedifferencebetweenpopulationsisrelativelysmall,andthegeneticvariationmainlycomesfrom
betweenindividuals．TheaveragedifferentiationcoefficientFstbetweenpopulationswas０．１２４,andthe
geneflowNmvaluewas１．７６５,indicatingthatgeneexchangecanbecarriedoutnormallyamongpopulaＧ
tions,andthegeneticdifferentiationamongpopulationsisgreatlyaffectedbygeneflow．The１９pairsof
SSRprimersdevelopedbySSRtechnologyinthisarticlehavecertainversatilityandpolymorphism
amongdifferentPinelliapopulations,andcanclearlydistinguish１７Pinellia materials．

Keywords　Pinelliaternata (Thunb．)Breit．;transcriptome;simplesequencerepeatsmolecular
marker;geneticdiversity;population
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