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摘要　以广西地区的１５份河八王无性系为材料,采用 AFLP标记结合毛细管电泳进行分析,计算多态性引

物的总扩增条带数、多态性条带数和多态性条带比率.进行遗传相似系数和 UPGMA 聚类分析,并建立分子身

份证.２５对 AFLP引物组合在１５份河八王种质资源中共扩增出２２０８个位点,其中多态性位点１９１４个,多态

性比率(PPB)为８７．１１％.UPGMA聚类分析表明,供试的１５份河八王种质资源其遗传相似系数变化范围在

０．６５６~０．８７８,在相似系数为０．７０６时,可划分为３个类群.结合特征带和不同引物组合方法可有效建立河八王

种质资源特异分子身份证,置信概率达到９９．９９％.所供试河八王种质具有较丰富的遗传多样性水平,基于３对

AFLP引物组合１０４条谱带构建的１５份河八王种质分子身份证具有唯一性,AFLP标记是在分子水平上鉴定河

八王种质的有效方法.
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　　甘蔗是我国最主要的糖料作物,蔗糖产量占全

国食糖总产量的９０％以上.在数十年甘蔗“高贵

化”育种进程中,造成亲本主要含有热带种、细茎野

生种和印度种３种血缘,遗传基础较为狭窄,加大了

突破性品种的选育难度.利用甘蔗野生资源来拓宽

亲本的遗传基础被认为是甘蔗育种获突破的关键途

径 之 一. 河 八 王 [Narenga porphyrocoma
(Hance)Bor]属于甘蔗野生种,又名草鞋密,原产

亚洲,在我国主要分布在长江以南各省山地的瘦瘠

地区,具有耐瘦、耐旱、粗生、早熟、分蘖力强等优良

性状[１].收集河八王种质资源并进行遗传多样性分

析,可为河八王种质资源开发、保存利用及甘蔗种质

创新提供理论基础.国内外对河八王的研究很少,
仅见利用其进行杂交获得F１的相关研究[２Ｇ６].近年

来,SSR、ESTＧSSRs、ISSR、AFLP、ScoT 等分子标

记技术在研究遗传多样性、后代鉴定及遗传分析、图

谱构建等方面已有较多运用[７Ｇ１４].如昝逢刚等[７]利

用 AFLP标记进行了９８份国内外甘蔗种质资源遗

传多样性分析;Kalwade等[８]利用 ESTＧSSRs标记

进行了甘蔗基因单链构象多态性分析;Sharma等[９]

利用SSR标记进行了４０份甘蔗栽培种遗传多样性

分析;Cai等[１０]利用 AFLP标记进行了斑茅遗传多

样性分析;罗霆等[１１]利用SCoT标记构建了割手密

遗传图谱;刘昔辉等[１２]利用SSR 和SRAP标记进

行了斑茅与割手密后代的鉴定和遗传分析.近年

来,国内外利用分子标记对甘蔗栽培种或甘蔗野生

资源进行遗传多样性分析虽然较多,但是关于河八

王种质资源收集、遗传多样性分析及分子身份证构

建研究,目前尚未见相关报道.本研究结合 AFLP
标记和毛细管电泳技术,对广西河八王种质资源进

行遗传多样性分析,并通过构建分子身份证,初步建

立基于分子水平的河八王识别体系,旨在为今后更
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好地研究和利用河八王种质资源提供理论依据,也
为利用割手密、斑茅等野生资源进行甘蔗的遗传改

良提供有益参考.

1　材料与方法

1.1　试验材料

从广西不同气候、不同生态地区采集河八王无

性系１５份(表１),同时测量采集点海拔和经纬度.

1.2　基因组 DNA 提取

以河八王材料幼嫩叶片为材料,SDS法[１５Ｇ１６]提

取基因组 DNA,琼脂糖凝胶电泳检测纯度,低温

保存.
1.3　AFLP 扩增及毛细管电泳检测

AFLP扩增采用 Vos等[１７]的方法,并适当调

整.先用EcoRⅠ和MseⅠ限制性内切酶进行DNA
酶切;对获得的酶切片段两端连接人工接头(引物为

表１　供试河八王无性系的名称及来源

Table１　NamesandresourcesoftestedNarengaporphyrocoma (Hance)Bor．clones

序号

N０．
名称

Name
产地

Origin
海拔/m
Altitude

纬度/(°)
Latitude(N)

经度(°)
Longitude(E)

生境

Biotype
１ 广西河１GXhe１ 广西 Guangxi / / / 不详 Unknown
２ 广西河２GXhe２ 广西 Guangxi / / / 不详 Unknown

３
灵川１

Lingchuan１
广西桂林灵川县五里排

Wulipai,LingchuanCounty,Guilin,Guangxi
２０１ ２５．３６ １１０．２３

半山荒岭

MidＧlevelwilderness

４
灵川２

Lingchuan２
广西桂林灵川县五里排

Wulipai,LingchuanCounty,Guilin,Guangxi
１９７ ２５．２５ １１０．２０

半山荒岭

MidＧlevelwilderness

５
灵川３

Lingchuan３
广西桂林市灵川县横岭

Hengling,LingchuanCounty,Guilin,Guangxi
１９７ ２５．６０ １０９．１１

半山荒岭

MidＧlevelwilderness

６
灵川４

Lingchuan４
广西桂林灵川县横岭

Hengling,LingchuanCounty,Guilin,Guangxi
１９７ ２５．７０ １０９．２２

半山荒岭

MidＧlevelwilderness

７
灵川５

Lingchuan５
广西桂林灵川县

LingchuanCounty,Guilin,Guangxi
１７６ ２５．６５ １０９．１８

荒岭

Wilderness

８
三河１
Sanhe１

广西柳州融水县三河村

SanheVillage,RongshuiCounty,Liuzhou,Guangxi
１１８ ２５．３０ １０９．２２

山脚荒地

LowＧlevelwilderness

９
三河２

Sanhe２
广西柳州融水县三河村

SanheVillage,RongshuiCounty,Liuzhou,Guangxi
１１８ ２５．２０ １０９．１２

山脚荒地

LowＧlevelwilderness

１０
三河３

Sanhe３
广西柳州融水县三河村

SanheVillage,RongshuiCounty,Liuzhou,Guangxi
１１７ ２５．２０ １０９．１２

山脚荒地

LowＧlevelwilderness

１１
三河４

Sanhe４
广西柳州融水县三河村

SanheVillage,RongshuiCounty,Liuzhou,Guangxi
１４０ ２５．３０ １０９．１２

山顶荒地

Hilltopwilderness

１２
三河５

Sanhe５
广西柳州融水县三河村

SanheVillage,RongshuiCounty,Liuzhou,Guangxi
１０１ ２５．３０ １０９．１３

山脚荒地

LowＧlevelwilderness

１３
永福１

Yongfu１
广西桂林永福县

YongfuCounty,Guilin,Guangxi
３０２ ２４．５９ １０９．４０

半山上灌丛

MidＧlevelbushes

１４
融安１

Rong’an１
广西柳州融安县浮石

Fushi,Rong’anCounty,Liuzhou,Guangxi
１８８ ２５．７ １０９．２２

山坡荒地

Hillwilderness

１５
霍家村１

Huojiacun１
广西柳州融水县霍家村

HuojiaVillage,RongshuiCounty,Liuzhou,Guangxi
３７５ ２５．４０ １０９．２７

山顶荒地

Hilltopwilderness

EＧF:５′ＧCTCGTAGACTGCGTACCＧ３′、EＧR:５′Ｇ
AATTGGTACGCAGTCＧ３′和 MＧF:５′ＧGACGATＧ
GAGTCCTGAGＧ３′、MＧR:５′ＧTACTCAGGACTＧ
CATＧ３′);对连接产物进行预扩增(引物 EＧP:５′Ｇ
GACTGCGTACCAATTCAＧ３′; MＧP: ５′ＧGATＧ
GAGTCCTGAGTAACＧ３′),反应体系为:总体积２５

μL,每管含１０×PCRbuffer２．５μL、３０ng/μL模板

DNA２μL、dNTPs０．５μL、PreＧampmix１μL、Taq
DNApolymease１．５U.预扩增反应程序为:预变

性９４℃３０s,５６℃３０s,７２℃８０s,３０个循环;对预

扩增产物进行选择性扩增,反应体系为:总体积２５

μL,每管含１０×PCRbuffer２．５μL、预扩增稀释样

品２μL、dNTPs０．５μL、EcoRⅠ引物１μL、MseⅠ
引物１μL、TaqDNApolymease０．５U.选择性扩

增反应程序为:第１轮扩增参数预变性９４℃３０s,

６５℃３０s,７２℃８０s,以后每轮循环退火温度递减

０．７℃,扩增１４轮,接着按９４℃ ３０s,５５℃ ３０s,

７２℃８０s,２３个循环结束.反应在德产 EPCRpＧ
pendorfMasterCycleGradient上进行.实验所用

到 AFLP引物的上游序列５′端均进行FAM 荧光标

８
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记,然后与下游引物配对(未进行荧光标记),共配对

成２５对引物组合进行扩增.选择性扩增产物经

９５℃变性１０min后进行毛细管电泳检测,由上海

生工完成.
表２　AFLP标记选择性扩增引物序列

Table２　ThesequencesofselectiveamplificationprimersforAFLPmarker

编号

Code
正向引物

Forwardprimers(５′Ｇ３′)
荧光标记

Flabeling
编号

Code
反向引物

Reverseprimers(５′Ｇ３′)

EcoRⅠＧ１ GACTGCGTACCAATTCAAC FAM Mse ⅠＧ１ GATGAGTCCTGAGTAACAC

EcoRⅠＧ２ GACTGCGTACCAATTCAAG FAM MseⅠＧ２ GATGAGTCCTGAGTAACAG

EcoRⅠＧ３ GACTGCGTACCAATTCACA FAM MseⅠＧ３ GATGAGTCCTGAGTAACAT

EcoRⅠＧ４ GACTGCGTACCAATTCACC FAM MseⅠＧ４ GATGAGTCCTGAGTAACTA

EcoRⅠＧ５ GACTGCGTACCAATTCACG FAM MseⅠＧ５ GATGAGTCCTGAGTAACTC

1.4　数据统计分析

毛细管电泳检测结果采用 GeneMarkerverＧ
sion４．２(AppliedBiosystems,USA)软件进行统计

分析,设置扩增片段的范围、长度及大小等信息对每

个分离位点进行人工矫正,有带记为“１”,无带记为

“０”.计算总扩增条带数、多态性条带数和多态性条

带比率.把得到的二维数字矩阵通过 NTSYSpcＧ
V．２．１软件,进行Jaccard遗传相似性系数和 UPGＧ
MA聚类.从２５对引物组合筛选波峰清晰、多态性

好且分布较均匀的引物组合,构建河八王数字指纹

图谱,根据概率公式 P ＝ １/２n 计算图谱的置信

概率.

2　结果与分析

2.1　多态性分析

利用２５对引物组合扩增１５份供试材料,扩增

片段大小选择８０~４００bp,共检测到位点２２０８个,
其中 多 态 性 位 点 １９１４ 个,多 态 性 检 出 率 为

８７．１１％,显示 AFLP标记在河八王种质资源遗传多

样性研究中具有高效性.各引物组合多态性变幅为

１６．０９％~１００％.多态性最低的是引物EcoRⅠＧ１/

MseⅠＧ３组合,为１６．０９％.每对引物组合检测位点

数范围３４~１２３个,平均为８８个,其中多态性位点

范围１４~１１１个,平均为７７个.总位点数和多态性

位点数最多的引物组合分别是EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ４
和EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ２,位点数分别为１２３个和１１１
个(表３).
2.2　 河八王无性系间遗传相似性系数

参试的１５份材料中,遗传相似系数在０．６５６~
０．８７８之间,平均为０．７０６.遗传相似系数最高是广

西河２和灵川５,为０．８７８;遗传相似系数最低的是

霍 家村１和灵川４,为０．６５６.从各材料遗传相似系

表３　２５对引物组合扩增的AFLP条带

Table３　AmplificationbandswithtwentyＧfivepairsofAFLPprimers

引物编号

Primer
code

总条带

TotalNo．
ofbands

多态性条带

No．of
polymorphic

bands

多态性比率/％
Percentageof
polymorphic

bands

引物编号

Primer
code

总条带

TotalNo．
ofbands

多态性条带

No．of
polymorphic

bands

多态性比率/％
Percentageof
polymorphic

bands

EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ１ ４８ ４３ ８９．５８ EcoRⅠＧ３/MseⅠＧ１ ６７ ６７ １００．００
EcoRⅠＧ２/MseⅠＧ２ １２０ ９９ ８２．５０ EcoRⅠＧ３/MseⅠＧ２ ６２ ６２ １００．００
EcoRⅠＧ３/MseⅠＧ３ １１８ ９６ ８１．３６ EcoRⅠＧ３/MseⅠＧ４ １０２ １０２ １００．００
EcoRⅠＧ４/MseⅠＧ４ １１０ ９３ ８４．５５ EcoRⅠＧ３/MseⅠＧ５ ９４ ９４ １００．００
EcoRⅠＧ５/MseⅠＧ５ ９６ ８５ ８８．５４ EcoRⅠＧ４/MseⅠＧ１ ８５ ８４ ９８．８２
EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ２ １１１ １１１ １００．００ EcoRⅠＧ４/MseⅠＧ２ ９７ ９１ ９３．８１
EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ３ ８７ １４ １６．０９ EcoRⅠＧ４/MseⅠＧ３ ８１ ６８ ８３．９５
EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ４ １２３ １０１ ８２．１１ EcoRⅠＧ４/MseⅠＧ５ ７１ ５２ ７３．２３
EcoRⅠＧ１/MseⅠＧ５ １０７ ８９ ８３．１８ EcoRⅠＧ５/MseⅠＧ１ ３４ ３３ ９７．０６
EcoRⅠＧ２/MseⅠＧ１ １０３ ８２ ７９．６１ EcoRⅠＧ５/MseⅠＧ２ ６９ ６０ ８６．９６
EcoRⅠＧ２/MseⅠＧ３ １０６ ８５ ８０．１９ EcoRⅠＧ５/MseⅠＧ３ ５４ ５２ ９６．３０
EcoRⅠＧ２/MseⅠＧ４ １０５ １０５ １００．００ EcoRⅠＧ５/MseⅠＧ４ ６０ ４８ ８０．００
EcoRⅠＧ２/MseⅠＧ５ ９８ ９８ １００．００ 总和 Total ２２０８ １９１４ ８７．１１

平均 Mean ８８ ７７ ８７．５０

９
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数来看,多数来源于相同区域的无性系相似系数高,
如灵川１、灵川２、灵川３、灵川４、灵川５来源于桂林

市灵川县,相似系数大于０．７００;三河１、三河２、三河

３、三河４、三河５来源于广西柳州市融水三河村,相
似系数大于０．６９２,结果表明,来自于同一采集地的

大多数河八王无性系亲缘关系较近,遗传差异程度

较低.
2.3　聚类分析

在遗传相似性系数的基础上进行 UPGMA 聚

类,构建了１５份河八王无性系的分子系统树.在相

似系数约０．６９０切割时,所有供试材料可划分成３
个类群(图１).其中,灵川１和永福１为第Ⅰ类群;

灵川４和三河２为第Ⅱ类群;广西河１、广西河２、灵
川２、灵川３、灵川５、三河１、三河３、三河４、三河５、
融安１、霍家村１等１１份为第Ⅲ类群.而在相似系

数约０．７４时,又可将第Ⅲ类群划分为５个亚群(A、

B、C、D、E).A 亚群包含２份无性系:广西河２和

灵川５;B亚群包含１份无性系:三河５;C亚群包含

１份无性系:三河３;D 亚群包含２份无性系:融安

１、霍家村１;E亚群包含５份无性系:广西河１、灵川

２、灵川３、三河１、三河４.聚类结果表明,来自广西

柳州市融水三河村和桂林市灵川县的河八王无性系

分别在２、３个类群中都有分布,说明这些材料多样

性相对较丰富.

　１~１５:１５份河八王种质资源编号(材料同表１).１Ｇ１５:Numberof１５accessionsofNarengaporphyrocoma (Hance)BorgermＧ

plasm(sameasTable１)．

图１　１５份河八王无性系的UPGMA聚类图

Fig．１　Dendrogramof１５accessionsofNarengaporphyrocoma (Hance)BorbyUPGMA

2.4　河八王无性系间的地域分布规律

结合河八王无性系的 UPGMA 聚类和采集地

情况,可发现聚类关系与采集地存在一定的相关性,
呈现出一定的地域分布规律.来源于桂林市的灵川

１、永福１归为第Ⅰ类群;在第Ⅲ类中,绝大多数来源

于同一地区的河八王无性系聚在同一类,如来源于

桂林市灵川县的灵川２、灵川３和灵川５,柳州市的

融水三河村三河１、三河３、三河４、三河５、融安１和

霍家村１.其中来源于柳州市的融安１、霍家村１归

在D类;来源于桂林市的灵川２、灵川３以及来源于

柳州市的三河１、三河４归在 E类中.但也有少数

例外,例如来自广西桂林市灵川县的灵川４和广西

柳州市融水三河村的三河２归在第Ⅱ类群,广西河

２和桂林的灵川５无性系归在 A类.
2.5　分子身份证的构建

一般情况下,可利用特异谱带和多对引物的方

法鉴别作物种质资源.为提高标记的准确性,本研

究选择片段大小１００ ~ ４００bp,从２５对引物组合

中筛选波峰明显、多态性区域集中的３对引物组合

E５/M３、E５/M２和 E１/M１,获得１０４条谱带,建立

１５份河八王种质资源数字指纹图谱,构建不同河八

王无性系特异的分子身份证.
图２所示为利用３对引物组合１０４条谱带构建

的１５份河八王种质资源分子身份证,依据概率公式

１/２n计算,带型全部相同的概率为４．９３×１０Ｇ３２,置信

概率达９９．９９％.
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　黑框:谱带存在;１~１５:１５份河八王种质资源编号(材料同表１).Blackblock:Bandingexits;１Ｇ１５:Numberof１５accessionsofNaＧ

rengaporphyrocoma (Hance)Borgermplasm (sameasTable１)．

图２　AFLP标记构建的１５份河八王种质资源分子身份证

Fig．２　Molecularidentitycardof１５Narengaporphyrocoma (Hance)BorgermplasmcollectionssetupwithAFLPmarkers

3　讨　论

3.1　AFLP 标记结合毛细管电泳技术在河八王遗传

多样性研究中的运用

　　 目前,在作物种质资源遗传多样性研究上,
AFLP标记作为一种较成熟的技术方法而被广泛应

用 [７,１９Ｇ２０].昝逢刚等[７]利用１０对 AFLP引物组合

进行甘蔗多样性分析,获得了１３９２条带,其中多态

性条 带 比 率 为 ９６．５５％;庄 南 生 等[１９]利 用 ４ 对

AFLP引物组合对甘蔗种质进行扩增,多态性条带

比率高达９８．５％;劳方业等[２０]利用１５对 AFLP引

物组合对甘蔗种质进行扩增,多态性条带比率为

７９．３％.本研究利用２５对 AFLP引物组合结合毛细

管电泳技术对广西河八王种质进行扩增分析,获得

２２０８个位点,其中１９１４个为多态性位点,多态性

检出率为８７．１１％,具有较高的多态性检出率,也反

映出所供试的河八王无性系具有丰富的基因多样

性.遗传相似性分析结果有效地反映了不同河八王

种质间的亲缘关系,同时一定程度上反映出无性系

间的遗传分化与地理分布具有相关性;河八王无性

系之间的遗传基础差异较小,亲缘关系较近,这些材

料中采自广西柳州市的三河河八王无性系和桂林市

灵川县的河八王无性系分布在第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类群,遗
传多态性相对丰富.因此,AFLP标记结合毛细管

电泳检测是研究河八王遗传多样性的有效方法.
3.2　河八王资源的采集与应用

目前甘蔗育种家在利用甘蔗野生种质上,主要

集中于割手密[１,１２,２１Ｇ２３]、斑茅[１,１１,１５,２４Ｇ２５],国内外对于

河八王的研究不多,国内也仅限于广西有极少量的

报道[２,５Ｇ６].随着国家对甘蔗野生种质资源的重视,
有必要开展河八王种质资源的收集及评价利用,为
甘蔗育种提供丰富的野生血缘基础.本研究采集的

１５份河八王无性系,气候类型从湿热到寒冷,土壤

类型多样,具有广泛的适应性.通过遗传相似系数

１１
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和聚类分析表明,来源于同一个地方的灵川河八王

无性系在聚类中相对分散,表明灵川河八王无性系

遗传多样性相对较丰富;另外,河八王无性系灵川１
和永福１在相似系数０．６７５就自成第Ⅰ类群,说明

其在遗传组成上和其他１３份河八王无性系有较大

差异,这些材料在甘蔗杂交利用中应给予重点关注.
3.3　河八王种质资源的数字化身份证构建

DNA分子标记是在从分子水平上鉴别种质资

源的可靠方法,也是作物数字化身份证构建的有效

工具[１８,２６Ｇ３０].刘倩等[１８]应用１５对 SRAP引物３６
条谱带、汪斌等[２６]应用 ５ 对ISSR 引物、郑海燕

等[２７]利用１９条ISSR引物和２０条RAPD引物分别

构建了红麻DNA指纹图谱;唐源江等[２８]利用１７对

SRAP引物构建了国兰分子身份证;陈惠端等[２９]应

用１４对SRAP引物构建了黄麻 DNA 指纹图谱;徐
雷锋等[２９]利用２０对SSR引物构建了百合种质资源

分子身份证.在本研究中,利用２５对 AFLP引物

组合对１５份河八王无性系进行PCR扩增,共扩增

出１９１４个多态性位点,能很好地在分子水平上将

来源于同一地方或不同地方河八王无性系的遗传差

异鉴别开来,而应用筛选的３对核心引物组合１０４
条谱带所构建的数字身份证差异丰富、多态率高,带
型 全 部 相 同 的 概 率 为 ４．９３×１０Ｇ３２,置 信 率 达

９９．９９％,说明本研究所选引物足以区分所供试的河

八王种质资源,也表明可利用 AFLP标记进行河八

王种质资源数字化身份识别体系的有效构建.另

外,本研究仅利用所筛选的３对 AFLP引物组合、

１０４条谱带就可构建河八王种质资源分子身份证,
显示出了 AFLP标记结合毛细管电泳技术的优势.
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GeneticdiversityandmolecularidentificationcardconstructionofNarenga
porphyrocoma (Hance)BorgermplasmbasedonAFLPmarkers

LIUXihui１,２　ZHANGRonghua２　ZHANGGemin２　ZHOU Hui２

SONGHuanzhong２　FANG Weikuan２　OU Huiping２　YANGLitao１,２　LIYangrui１,２

１．CollegeofAgronomy,GuangxiUniversity,Nanning５３０００５,China;

２．GuangxiKeyLlaboratoryofSugarcaneGeneticImprovement/SugarcaneResearch
CenterofChineseAcademyofAgriculturalSciences/SugarcaneResearchInstituteofGuangxi
AcademyofAgriculturalSciences/KeyLaboratoryofSugarcaneBiotechnologyandGenetic

Improvement(Guangxi),MinistryofAgriculture,Nanning５３０００７,China

Abstract　ThegeneticdiversityofNarengaporphyrocoma (Hance)Borgermplasmcollectionswas
studied．ThemolecularIDcardwasestablishedtoprovidetechniquesupportformolecularidentificaＧ
tions,exploitation,conservation,utilizationandinnovationofgermplasm．ThegeneticrelationshipsoffifＧ
teensamplesofNarengaporphyrocoma (Hance)BorgemplasmcollectedfromGuangxiwereanalyzed
withAFLP (amplifiedfragmentlengthpolymorphism)markersandCE (capillaryelectrophoresis)

method．Thetotalbands,polymorphicbandsandpercentageofpolymorphicbands(PPB)werecounted．
ThegeneticsimilaritywasusedforUPGMA(unweightedpairgroupmethodanalysis)andPCA(princiＧ
palcomponentanalysis)．Themolecularidentificationcardofthe１５accessionsofNarengaporphyrocoＧ
ma (Hance)Borgemplasm wasconstructed．Atotalof２２０８bandswereamplifiedwith２５pairsof
AFLPprimers,ofwhich１９１４werepolymorphicwiththepercentageofpolymorphicbandsof８７．１１％．
Thegeneticsimilarcoefficientsofthe１５accessionsofNarengaporphyrocoma (Hance)Borgermplasm
wererangedfrom０．６５６to０．８７８．TheresultofUPGMAbasedclusteranalysesshowedthatthesegermＧ
plasmaccessionsweredividedintothreemajorgroupsatthesimilaritycoefficient０．７０６．All１５accessions
couldbeeffectivelydistinguishedbyspecificbandsanddifferentprimercombinations．ThespecificmolecＧ
ularidentitycardofthe１５accessionsofNarengaporphyrocoma (Hance)Borgermplasm wasestabＧ
lishedwith９９．９９％ probabilityofconfidence．Theuniquemolecularidentificationcardofthe１５accesＧ
sionsofNarengaporphyrocoma (Hance)Borgermplasm wasestablishedbasedonthe１０４bandsamＧ
plifiedwith３AFLPprimercombinations．ItisindicatedthattheAFLPmarkerwillbeapowerfultool
foridentifyingNarengaporphyrocoma (Hance)Borgermplasm．
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