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摘 要 为了合理利用油菜种质资源,降低组配油菜杂交组合的盲目性,对30份油菜骨干亲本材料的主要农

艺性状和品质性状进行考察,采用11个农艺性状指标(株高、千粒质量、含油量等)进行遗传多样性分析。结

果表明:聚类分析及主成分分析结果一致性较高,30份参试材料被分为3大类,大部分保持系和恢复系材料

被分开;方差分析显示,保持系和恢复系材料内变异系数为86.40%,保持系和恢复系材料间仅为13.60%,保
持系和恢复系材料内部差异大于它们之间的差异。研究结果为油菜杂交育种选配高产亲本组合和生产利用

等提供重要的参考依据。
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  油菜是世界上重要的经济作物之一,也是中

国最重要的油料作物,含有丰富的油脂及蛋白质,
是现代重要的食用油和工业油来源[1]。甘蓝型油

菜(Brassicanapus,AACC,2n=38)是由二倍体

亲本白菜(Brassicarapa,AA,2n=20)和甘蓝

(Brassicaoleracea,CC,2n=18)天然杂交后染

色体组加倍得到的异源四倍体物种[2]。甘蓝型油

菜起源于欧洲,于20世纪30至40年代分别由欧

洲和日本引入中国,目前已经成为中国油菜的主

要栽培类型[3]。甘蓝型油菜杂种优势显著,杂种

优势的幅度可以达到30%~60%[4],杂交育种是

油菜新品种选育的主要途径,育种材料的遗传变

异和种质资源遗传多样性的研究对于选择亲本材

料,合理选配杂交组合非常关键。目前,多种细胞

标记、生物化学(同工酶)标记和DNA分子标记

(SSR、SRAP、AFLP等)等技术被广泛地应用于

作物遗传多样性的研究[5],然而,在育种的实施过

程中,选育的品种往往要具备很多的符合生产实

践的重要性状,表型性状的鉴定和描述仍然是检

验遗传变异最基本的方法和途径[6]。全面分析种

质资源的遗传多样性模式,不仅需要从基因层面

探讨其多样性,同时也需要表型多样性的数据[7]。
前人已经对小麦[8]、大麦[9]、番茄[10]、茶树[11]等作

物的表型多样性进行了研究,并在揭示表型变异

规律和分类方面取得了有价值的结果。对于油菜

育种者而言,育种过程中的农艺性状和品质性状

至关重要[1]。陈卫江等[12]利用株高、单株总荚

数、千粒质量等10个农艺性状对24份甘蓝型油

菜细胞质雄性不育保持系和恢复系亲本进行了遗

传距离测定分析,并对杂交亲本的遗传距离与杂

种优势的相关关系进行了探讨。结果表明,亲本

遗传距离与杂种优势间存在一定程度的正相关。

Hu等[13]利用9个农艺性状对国内外的63份甘

蓝型油菜进行聚类分析,结果发现可以明显的将

中国和欧洲的甘蓝型油菜划分为两大类,为拓展

国内资源提供了理论依据。Körber等[14]利用

518份甘蓝型油菜自交系研究了幼苗发育的多样

性及其与农艺性状间的关系,在8种检测的种质

类型中发现了表型多样性的差异。Chen等[15]对

世界各地搜集到的488份甘蓝型油菜核心种质的

表型性状进行了评估,分析12个产量与农艺性

状、10个品质性状的遗传变异,该信息为育种亲

本的选择提供了有用的支撑。此外,该研究挖掘

到多份优异基因资源和特异遗传材料,可直接用

于生产和遗传研究。
本试验对30份甘蓝型油菜三系骨干亲本材



料的11个农艺和品质性状进行了鉴定,并对其遗

传多样性进行分析,划分育种骨干亲本的杂种优

势群,旨在为油菜杂交育种的亲本选配和生产利

用等提供有效的信息和重要的参考依据。

1 材料与方法

1.1 材 料

供试的甘蓝型油菜骨干亲本材料共有30份,
包括15份恢复系和15份保持系材料(基于Pol/

Shaan2ACMS分类的恢保关系),均为低芥酸和

低硫苷材料(表1)。这些材料包括‘秦优7号’
‘秦油10号’‘陕油8号’‘陕油803’等审定油

菜杂交种的父本,或中双系列、浙双系列等常规油

表1 供试油菜品种编号、来源、类型和品质

Table1 Code,origin,typeandquality
ofrapeseedaccessions

序号
No

编号
Code

来源
Origin

类型
Type

品质
Quality

1 6C251 Q10C Restorer 00
2 6C239 S11R Restorer 00
3 6C172 S8R Restorer 00
4 6C184 QY211R Restorer 00
5 6C216 HYZ01R Restorer 00
6 6C163 9722 Restorer 00
7 6C206 Sh11 Restorer 00
8 6C260 D1526 Restorer 00
9 6C229 Z6C Restorer 00
10 6C242 Q7C Restorer 00
11 6C246 Q7C Restorer 00
12 6C212 Y6 Restorer 00
13 6C214 2000-5R Restorer 00
14 6C226 Z821R Restorer 00
15 6C230 QSC Restorer 00
16 6C10 Zhong7 Maintainer 00
17 6C15 Zhong5 Maintainer 00
18 6C21 Zhong9 Maintainer 00
19 6C47 Zhong9Ⅲ Maintainer 00
20 6C83 ZY72 Maintainer 00
21 6C96 2010B1 Maintainer 00
22 6C70 H15 Maintainer 00
23 6C76 NewB1 Maintainer 00
24 6C109 2010B7 Maintainer 00
25 6C124 2012B1 Maintainer 00
26 6C100 2010B4 Maintainer 00
27 6C05 Zhong2 Maintainer 00
28 6C58 Zhong4 Maintainer 00
29 6C64 CZ49 Maintainer 00
30 6C88 ZY18 Maintainer 00

注:“00”代表低芥酸,低硫苷。类型代表基于Pol/Shaan2ACMS
分类的恢保关系。

Note:“00”representslowcontentoferucicacidandlowcontent

ofglucosinolates.Typerepresentsrestorersandmaintainersof

Pol/Shaan2ACMS.

菜品种的高代选系。以上材料均由西北农林科技

大学油菜研究中心生物技术育种课题组提供。

  试验于2016至2017年在陕西杨凌西北农林

科技大学农学院标本区(北纬34°16',东经108°)
试验地进行,采用随机区组试验设计,3次重复,
每个株系种植5行,行长2.0m,行间0.50m,植
株间距0.15m,每行15~20株,四周设置保护

行,土壤肥力中等,其他田间管理按常规进行。

1.2 农艺和品质性状调查

成熟期在每小区中部随机选择5株进行调

查,调查记载的性状包括:株高(PH)、分枝部位

(SPFPB)、一次有效分枝数(NB)、主花序有效长

度(LTM)、主花序有效角果数(NSTR)、单株角

果数(NSP)、每角粒数(NS)、角果长度(SL)、千粒

质量(TSW)和单株产量(SYP)10个相关性状。
收获种子后,参照文献[16]的方法,利用近红外仪

(FossNIRSystemsInc,Denmark)对小区混合

种子进行含油量(OC)测定。

1.3 数据分析

采用SPSS11.0软件[17]的单因素方差分析

(OneWayANOVA)程序对恢复系和保持系的

11个农艺性状和品质性状进行比较。单株产量

为理论值,由全株有效角果数、每角粒数、千粒质

量的乘积得来。对每个小区下的株高、分枝部位、
一次有效分枝数、主花序有效长度、主花序有效角

果数,单株角果数、每角粒数、角果长度、千粒质

量、单株产量和含油量等11个性状的原始数据用

Excel整理后,采用随机区组试验设计进行11个

农艺性状和品质性状的方差分析(Analysisof
AgronomicandQualityVariance,AAQVA),11
个性状的平均值用于聚类分析。根据马氏距离计

算材料间的成对距离。利用DPS数据处理软件

对各项平均值进行多元统计分析;聚类分析采用

Ward’s法(离差平方和法)[18]进行系统聚类。所

有材料的主成分都是从相关系数中提取出来的。
利用DPS软件对11个性状进行有效矩阵分析。
用SPSS11.0软件的散点图绘制前2个主成分的

坐标图。

2 结果与分析

2.1 方差结果分析

30份参试甘蓝型油菜被分成2组,一组为恢

复系材料,一组为保持系材料。对11个农艺性状

和品质性状的方差分析(AAQVA)结果发现(表
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2):在恢复系材料中,11个农艺性状的变异系数

从大到小依次为单株产量、分枝部位、单株角果

数、角果长度、主花序有效角果数、每角粒数、一次

有效分枝数、主花序有效长度、千粒质量、含油量、
株高,说明供试材料在恢复系材料差异在单株产

量、分枝部位、单株角果数等性状上变异丰富,在
千粒质量、含油量、株高方面差异小。除株高和含

油量变异系数分别为8.09%和8.33%外,其余性

状变异系数都在10%以上,最大为单株产量,其
变异系数为33.57%。在保持系材料中,11个农

艺性状的变异系数大小与恢复系的基本一致,最
大为单株产量(39.65%),最小为株高(6.87%)。
然而,所有测试性状在恢复系与保持系上没有显

著性差异(表2和表3)。
表2 恢复系与保持系11个农艺性状和品质性状的基本统计数据

Table2 Thebasicstatisticdataof11agronomicandqualitytraitsbetweenrestorerandmaintainerlines

性状特征
Traits

项目
Item

株高
(X1)/cm
PH

分枝
部位

(X2)/cm
SPFPB

有效
分枝数
(X3)
No.NB

主序
长度

(X4)/cm
LTM

主序
角果数
(X5)No.
NSTR

单株
角果数
(X6)
No.NSP

角果
长度

(X7)/cm
SL

每角
粒数

(X8)No.
NS

千粒质量
(X9)/g
TSW

单株
产量
(X10)/g
SYP

含油量
(X1)
/%
OC

恢复系 平均数 Mean 173.49 69.44 7.80 56.76 71.23 319.24 6.85 204.19 3.78 18.02 40.57
Restorer
(n=15) 标准差SD 14.03 14.92 1.09 6.21 11.47 63.02 1.25 29.76 0.40 6.05 3.38

最大值 Max 212 107 13 75 108 626 11.0 351 5.30 46.39 -

最小值 Min 137 0 3 31 23 150 4.0 72 2.47 2.18 -

保持系 平均数 Mean 177.37 69.60 8.11 54.03 67.06 322.41 6.57 188.67 3.67 15.36 39.97
Maintainer
(n=15) 标准差SD 12.19 15.87 1.28 6.54 10.99 99.48 1.16 32.57 0.57 6.09 3.24

最大值 Max 212 120 13 80 111 1348 9.3 300 5.94 64.09 -

最小值 Min 144 26 4 11 7 131 4.8 104 2.49 2.62 -

总计 平均数 Mean 175.43 69.52 7.95 55.39 69.14 320.83 6.71 196.43 3.72 16.69 40.27
Total
(n=30) 标准差SD 13.07 15.13 1.18 6.42 11.24 81.84 1.19 31.65 0.49 6.12 3.27

最大值 Max 212 120 13 80 111 1348 11.0 351 5.94 64.09 -

最小值 Min 137 0 3 11 7 131 4.0 72 2.47 2.18 -

注:PH.株高;SPFPB.分枝部位;NB.一次有效分枝数;LTM.主花序有效长度;NSTR.主花序有效角果数;SL.角果长度;NSP.单株角果

数;NS.每角粒数;TSW.千粒质量;SYP.单株产量;OC.含油量。

Notes:PH.plantheight;SPFPB.settingpositionofthefirstprimarybranch;NB.numberofprimarybranchesperplant;LTM.lengthof

terminalraceme;NSTR:numberofsiliquesofterminal;SL.siliqueslength;NSP.numberofsiliquesperplant;NS.numberofseedpersi-

lique;TSW.thousandseedmass;SYP.seedyieldperplant;OC.oilcontent.

表3 恢复系与保持系11个农艺性状和品质性状的变异系数

Table3 Thevariationcoefficientof11agronomicandqualitytraitsbetweenrestorerandmaintainerlines %

性状特征
Traits

株高
(X1)
PH

分枝
部位
(X2)
SPFPB

有效
分枝数
(X3)
No.NB

主序
长度
(X4)
LTM

主序
角果数
(X5)

No.NSTR

单株
角果数
(X6)
No.NSP

角果
长度
(X7)
SL

每角
粒数
(X8)
No.NS

千粒质量
(X9)
TSW

单株
产量
(X10)
SYP

含油量
(X1)
OC

恢复系Restorer
(n=15) 8.09 21.49 13.97 10.94 16.10 19.74 18.25 14.57 10.58 33.57 8.33

保持系 Maintainer
(n=15) 6.87 22.80 15.78 12.10 16.39 30.86 17.66 17.26 15.53 39.65 8.11

总计Total(n=30) 7.45 21.76 14.84 11.59 16.26 25.51 17.73 16.11 13.17 36.67 8.12

2.2 聚类分析

根 据 11 个 农 艺 性 状 的 原 始 数 据,利

用 Ward’s最小方差方法对30份油菜供试材料

进行聚类分析,并构建聚类图(图1)。当遗传距

离的临界值为39.73时,将30份参试材料分为三

大类(ClusterⅠ~Ⅲ):ClusterⅠ包括16个材

料,其 中 12 个 为 恢 复 系,如 Q10C、QY211R、

Z821R、S11R、QSC等;4个为保持系,2010B7、

NewB1、Zhong5和Zhong9。ClusterⅡ包括10
个材料,其中7个为保持系,如2012B1、H15、

Zhong7等;3个为恢复系,HYZ01R、2000-5R和

D1526。ClusterⅢ包括4个材料,ZY72、Zhong
2、ZY18和CZ49,均为保持系。结果说明,参试

恢复系和保持系材料间存在一定的遗传差异。

2.3 主成分分析

利用DPS数据处理软件对11个农艺性状进
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行有效矩阵分析,并绘制散点图(图2)。PCA结

果表明,PC1占总变异的27.38%,PC2占总变异

的22.11%。PC1和PC2的公式如下:

PC1 = - 0.2915X1 + 0.0697X2
-0.0518X3+0.2405X4+0.2628X5+0.4878X6
+0.3515X7+0.0599X8+0.2755X9+0.2510X10
+0.5258X11

PC2=0.3015X1+0.4600X2+0.3322X3+
0.3259X4-0.2079X5+0.1214X6+0.3622X7-
0.3332X8-0.3294X9-0.2587X10+0.0730X11

主成分分析(PCA)结果与聚类分析结果相

似。从PCA分析结果(图2)中可以看出,30份材

料 主要被划分为3大类。除Zhong5(No.17)、

图1 基于农艺性状构建的30份油菜材料的聚类

Fig.1 Dendrogramof30rapeseedmaterialsgeneratedbyagronomictraits

图2 从30份油菜材料的11个农艺性状中

提取的前2个主成分坐标图

Fig.2 Bioplotoffirsttwomajorprincipalcomponents

extractedfrom11agronomictraits
of30rapeseedaccessions

2010B1(No.21)、H15(No.22)与2010B7(No.
24)4个材料外,其余11个恢复系材料都被划为

一起,与在聚类分析结果(ClusterⅠ)基本一致;
大部分保持系材料也被划在一起;Q10C(No.1)、

Zhong9Ⅲ(No.19)和CZ49(No.29)3个材料在

聚类分析中归为第3类。

2.4 甘蓝型油菜保持系和恢复系亲本间农艺性

状差异分析

外部形态特征的变异在一定程度上反映了遗

传变异的大小。由表4可以看出,保持系和恢复

系材料内变异系数为86.40%,保持系和恢复系

材料间仅为13.60%。由表5可以看出,保持系
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内差 异 最 大 为 15.35%,恢 复 系 内 差 异 次 之

为7.46%,保 持 系 与 恢 复 系 间 差 异 最 小 为1.
80%。总体来说,保持系和恢复系材料内部差异

大于它们之间的差异。
表4 恢复系与保持系油菜农艺性状变异分析

Table4 Analysisofagronomictraitsvarianceofrapeseedaccessionsofrestorerandmaintainer
变异来源

Sourceofvariation
自由度
df

平方和
Sumofsquares

方差分量
Variancecomponents

变异系数
Percentageofvariation

群体间 Amongpopulations 1 19.170 0.89783 13.60

群体内 Withinpopulations 28 159.673 5.70262 86.40

总计 Total 29 178.843 6.60045

表5 不同甘蓝型油菜亲本品种间的差异分析

Table5 Pairwisedifferencesofpopulationaverage
项目
Item

恢复系
Restorer

保持系
Maintainer

恢复系Restorer 7.46396

保持系 Maintainer 1.79567 15.34652

注:对角线数据为区内成对材料差异的平均值;对角线下数据为

修正后的区间差异平均值。

Note:Diagonalelements:averagenumberofpairwisedifferences

withinpopulation(PiX);belowdiagonal:correctedaveragepair-

wisedifference(PiXY-(PiX+PiY)/2).

3 讨 论

油菜骨干亲本的遗传多样性分析是杂交育种

和杂种优势利用的重要基础工作。甘蓝型油菜种

植历史较短,中国现有的甘蓝型油菜的原始资源

大多来源于欧洲和日本,导致遗传背景相对比较

狭窄,品种间遗传多样性普遍不高,可利用资源匮

乏[19]。
形态学标记是指通过观察或者简单的仪器测

量获得的性状,为作物种质资源的分类和多样性

分析提供了基本依据[6]。农艺性状具有表现直

观、便于识别、易于掌握以及与生产直接相关等特

点,因而在种植资源的分类、育种亲本材料的选

择、组配、以及育成品种的识别上具有重要的应用

价值。谢永俊等[20]对收集到的15个国家的225
份甘蓝型油菜的农艺性状以及含油量等进行评估

与分析,筛选出22份优异国外种质资源,并在此

基础上选育出了11个优质油菜新品种。Tian
等[21]利用农艺性状对96份油菜材料进行了地理

位置的聚类,结果表明:96份甘蓝型油菜可以聚

类到3个地理位置上。高必军等[22]对甘蓝型油

菜的主要农艺性状与单株产量的关系进行了分

析,方差分析结果表明:试验所测定的油菜单株产

量等10个性状在38个参试品种间存在显著差

异。本研究选择本课题组多年选育成功的30份

油菜三系骨干亲本株系,包括15份保持系和15

份恢复系甘蓝型油菜,利用聚类分析、主成分分析

及方差分析对它们11个农艺性状和品质性状进

行研究,结果显示:参试亲本材料间存在一定的遗

传差异,大部分保持系和恢复系材料被分开,同
时,保持系和恢复系材料内部差异大于它们之间

的差异。
形态标记虽易观察、操作方便,但表型数量较

少,易受环境和作物生育阶段的影响;而DNA分

子标记不受环境影响和基因表达的时空影响,遗
传标记数量多,遍布整个基因组,稳定性好,多态

性明显。因此,将形态学性状为主的表型分析与

分子标记或其它方式相结合,已经成为目前研究

种植资源的有效手段[23]。何余堂等[23]通过形态

学鉴定和RAPD分子标记相结合的方法,对不同

地理来源的82份白菜型油菜(B.campestrisL.)
资源进行了分析,揭示了白菜型油菜在中国的起

源与进化。蒲晓斌等[24]对73份西南地区芥菜型

油菜资源遗传多样性进行了分析,基于15个植物

学性状测量数据的聚类分析将其分为4大类,共

14个亚类;RAPD标记多态性分析结果的聚类分

析显示为3大类,共15个亚类,结果表明西南地

区芥菜型油菜资源具有丰富的遗传多样性,聚类

结果主要遵循地域和生态环境规律。Ana等[25]

通过利用表型数据及RAPD标记对30份冬油菜

品种进行了遗传多样性的评估。对本研究供试材

料,臧珊[26]利用SSR和SRAP分子标记对其遗

传多 样 性 进 行 了 研 究。对 农 艺 性 状 和 SSR/

SRAP分子标记遗传多样性结果比较发现,二者

存在一定的一致性,两种方法都可以将供试材料

聚类为3类,大部分保持系和恢复系材料被分开,
群体内部遗传变异大于群体间的遗传变异。同

时,二者也存在一定的差异,表型聚类中,第Ⅰ类

16个材料在分子标记中仍有13个被聚在同一

类,第Ⅱ类10个材料在分子标记中仍有6个被聚

在同一类。可见,在2种聚类方法中被聚在同一
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类的材料居多。其次,2种方法都发现保持系和

恢复系材料内部差异大于它们之间的差异,目前,
不同于玉米,油菜中杂种优势群划分和杂优模式

研究开展的较少[27-29],这可能是导致油菜保持系

和恢复系之间遗传差异较少的原因,因此,需要加

强该方面的研究,定向扩大遗传差异。综上,表型

性状和分子标记对油菜三系骨干亲本的遗传多样

性的鉴定存在一定的差异,但表现更多的是一致

性,以上研究结果建立了对供试骨干亲本的整体

认识和评价,对育种设计、材料创制和选择、杂交

组合选配具有重要的指导价值。
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PhenotypicDiversityofaPanelofEliteLinesinBrassicanapusL.

ZHANGDongsuo,ZANGShan,HUShengwuandGUOYuan
(CollegeofAgronomy,NorthwestA&FUniversity,YanglingShaanxi 712100,China)

Abstract Rapeseedgermplasmresourcesareveryimportantforbreedinginplants.Inordertomake
efficientuseofrapeseedgermplasmresourcesandreduceblindnessincombinationselectionofcros-
ses,thegeneticdiversityof30elitelinesinBrassicanapusL.wasevaluatedinthestudyby11agro-
nomicandqualitytraits,includingplantheight,thousandseedsmass,oilcontentandsoon.There-
sultsofclusteranalysisandprincipalcomponentanalysiswereconsistent.30testedmaterialswere
classifiedintothreegroups,mostmaintainerlinesandrestorerlineswereseparatedeachother.The
varianceanalysisshowedthatthecoefficientofvariationwithinpopulationswas86.40%,thediffer-
enceamongpopulationswas13.60%,thisshowedthatthedifferencewithinmaintainersandrestorers
wasgreater.Thepresentstudyishelpfultoguidetheselectionofstrongheterosiscombinationsand
makemoreeffectiveuseofheterosis.
Keywords BrassicanapusL.;Eliteline;Agronomictraits;Qualitytraits;Geneticdiversity
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