广西作物遗传改良生物技术重点开放实验室论文发表
单位署名管理办法说明

在重点实验室完成课题研究或主要研究工作发表论文时，必须将重点实验室作为完成单位之一进行署名，现对署名方式方法进行说明和示例如下：

1. 以广西作物遗传改良生物技术重点开放实验室或广西作物遗传改良重点开放实验室为单位申报的科研项目，其相关研究论文发表时，务必把“广西作物遗传改良重点开放实验室”署名为第一完成单位。
2. 博士后研究成果发表时，在第一作者署名单位的说明中，第一为本实验室，即“广西作物遗传改良重点开放实验室”（英文为 “Guangxi Crop Genetic Improvement Laboratory”）。如下所示（样版见附件一）：

XXXXXXXXXXXXXXX ……（论文名称）

XXX1,2  XXX3  XXX ……（作者）

(1．广西作物遗传改良重点开放实验室，英文为 “Guangxi Crop Genetic Improvement Laboratory”)

(2. XXXXXXX……作者所在单位)

(3. XXXXXXX……其他作者所在单位)

     3. 发表论文主要内容或关键步骤在本重点开放实验室完成，在作者署名的单位说明中，本实验室名称应为署名之一，即“广西作物遗传改良重点开放实验室”为论文第一作者署名单位之一。如下所示（样版见附件二）：

XXXXXXXXXXXXXXX ……（论文名称）

XXX1,2  XXX3  XXX ……（作者）

(1．XXXXXXX……作者所在单位)

(2. 广西作物遗传改良重点开放实验室，英文为 “Guangxi Crop Genetic Improvement Laboratory”)

(3. XXXXXXX……其他作者所在单位)

或

XXXXXXXXXXXXXXX……（论文名称）
XXX1,2,3  XXX2,4  XXX……（作者）

(1． XXXXXXX……作者所在单位之一)

(2．XXXXXXX……作者所在单位之二)

(3．广西作物遗传改良重点开放实验室，英文为 “Guangxi Crop Genetic Improvement Laboratory”）

(4. 其他作者所在单位)

    4. 广西大学或其他单位研究人员（包括博士、硕士研究生）在本实验室完成学术研究，论文发表时，第一作者的署名单位说明中，第一为广西大学（或其他单位单位），第二为广西作物遗传改良重点开放实验室，英文为 “Guangxi Crop Genetic Improvement Laboratory”。如下所示（样版见附件三）：

XXXXXXXXXXXXXXX ……（论文名称）

XXX1,2  XXX3  XXX ……（作者）

(1．广西大学或其他单位)

(2．广西作物遗传改良重点开放实验室，英文为 “Guangxi Crop Genetic Improvement Laboratory”)

(3.  XXXXXXX……其他作者所在单位)

    5. 成果发表后，及时寄两份抽印本或电子版（PDF文档）给实验室存档。对成果突出者在以后再次申请实验室位置及使用实验室仪器时，将予以优先考虑和支持。

6. 如果违反本管理办法说明，将停止使用本实验室及后续申请，罚没押金，追缴申请实验期间的水电费、仪器损耗及相关实验室使用费。

7. 本管理办法说明从2012年11 月 20日起开始执行。

8. 如对本说明存在疑问或不清楚的地方，请速与重点实验室管理人员联系（0771-3279430）。
                               广西作物遗传改良生物技术重点开放实验室
                                         二〇一二年十一月二十日
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Genetic Diversity in Cultivated Groundnut Based on SSR
Markers
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Abstract: Peanut (drachis hypogaea L.) is an important source crop for edible oil and protein. It is important to identify the genetic
diversity of peanut genetic resources for cultivar development and evaluation of peanut accessions. Thirty-four SSR markers were
‘used to assess the genetic variation of four sets of twenty-four accessions each from the four botanical varieties of the cultivated
peanut. Among the tested accessions, ten to sixteen pairs of SSR primers showed polymorphisms. The maximum differentiation
index, which was defined as the degree of genetic differentiation, was as high as 0.992 in the tested accessions. Each accession
ould be discriminated by a specific set of polymorphic SSR primers, and the intra-variety genetic distance was determined among
accessions, with an average of 0.50 in var. fastigiata, 046 in var. hypogaea, 0.38 in var. vulgaris, and 0.17 in var. hirsuta. Dendro-
‘grames based on genetic distances were constructed for the four botanical varieties, which revealed the existence of different clus-
ters. Tt was concluded that there was abundant intra-variety SSR polymorphism, and with more and more SSR markers being de-
‘veloped. the intrinsic genetic diversity would be detected and the development of genetic map and marker-assisted selection for
cultivated peanut would be feasible.

‘Keywords: Arachis hypogaea: SSR: genetic diversity: differentiation index
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