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摘要:核心种质筛选是植物遗传资源研究和利用的便捷途径,利于种质资源杂种优势利用．遗传多样性分析有利于

最优亲本组合的鉴定,以期能够产生遗传变异最大的后代群体和促进不同资源的有利基因渗透到栽培品种．该研究

通过表型数据分析表明,初选核心种质能够有效地代表参试群体的遗传多样性,利用２０对SSR标记对２０份黄籽

甘蓝型油菜的核心种质进行了遗传多样性分析,共检测出１２８个等位基因,每对引物在不同材料之间的等位基因

数在４~１１之间,平均位点为６４０个,多态信息量PIC 值在０８１~０９２之间,通过 UPGMA法,核心种质的遗传

相似系数介于０１７~０６１之间,说明黄籽甘蓝型油菜核心种质具有较丰富的遗传多样性．该研究为甘蓝型黄籽油

菜基因资源的挖掘和黄籽杂交育种的利用提供了理论基础．
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种质资源蕴藏丰富的遗传多样性,是作物新品种培育及育种研究的重要物质基础．在世界范围内巨大

的种质资源数量使得育种工作者很难对其进行深入研究并加以有效利用．因此,核心种质的概念于１９８４年

首次被提出,表示尽可能以种质资源的最小数量来最大限度地代表整个种质资源多样性[１],有效促进了种

质资源评价、利用及发掘重要基因效率[２],且在小麦[３－４]、大豆[５]、水稻[６－１０]及玉米[１１－１２]等主要作物中已

建立了相应的核心种质资源库,并用SSR标记对其进行了遗传分析[１３－１８]．
油菜不仅是我国重要的油料作物,且种质资源十分丰富,与其他作物相同,种质资源的创新与利用也

作为油菜育种工作中主要组成部分而备受关注．在生产中,甘蓝型黄籽油菜以其含油量和蛋白含量高,纤

维素和多酚等有害物质含量低,油质清澈透明,饼粕饲用价值高等一系列优点,引起国内外育种家的高度

重视．但由于甘蓝型油菜在自然界中缺乏天然的种质资源,大部分黄籽均是通过人工合成或诱变获得,因

此针对黄籽甘蓝型油菜核心种质资源筛选利用方面的研究相对较少,但在白菜型油菜中有相关报道[１９]．
本研究根据刘晓兰等[２０]对重庆市油菜工程技术研究中心提供的１８０份黄籽甘蓝型油菜骨干亲本材料

的研究结果,采用 UPGMA法对其进行了遗传背景的差异分析,并综合比较了５个主要品质性状,共获得

可以代表其亲本种质材料间背景差异的核心种质２０份．因此,本研究以获得的２０份黄籽甘蓝型油菜核心

种质为材料,分析其品质性状并利用SSR标记技术检测其分子水平上的多态性,从而确定育种可以充分利

用的杂种优势亲本群,为选配黄籽甘蓝型油菜杂交种提供稳定亲本,对于今后杂交育种和优势组合的选配

具有重要意义．
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１　材料与方法
１１　试验材料

根据刘晓兰等[１７]对本研究室１８０份黄籽甘蓝型油菜的研究结果,选取了２０份具有遗传多样性及种
质特性差异明显、遗传距离较大的甘蓝型油菜黄籽为核心种质(表１),均由西南大学重庆市油菜工程技
术研究中心多年培育可供利用的亲本育种品系,且在全国冬油菜产区经这些品系选育的多个高产优质
杂交油菜品种被广泛种植．田间试验在重庆市北碚西南大学歇马试验基地播种,单株移栽种植,每份材

料２０株,２次重复,田间管理按常规生产方式进行．成熟后分小区收获种子,用于品质性状的分析．
表１　黄籽甘蓝型油菜核心种质系谱来源

编　号 系　谱　来　源 编　号 系　谱　来　源

１ GH０１/８５１ １１ GH０１/８５１
２ [(埃斯佩德/７４Ｇ３１７)/品９３Ｇ４９６]/(GH０１/９９A２２７) １２ Q２/GH０６
３ 中双９号２/０６R８ １３ GH２１//０７Y６０８
４ ０７H５５/X３ １４ Sophia//GH１６/川油１８
５ ０７R２４/X１３ １５ Y５２０/L１２０
６ ０６P４２２/P７１ １６ Y５３９/L１２１
７ SC９４００５/GH１６ １７ ０５E２６Ｇ２
８ ０６P４２２/P７１ １８ SC９４００５/GH１６
９ R６９Ｇ３ １９ ０６P２４３/中双９号

１０ 中双９号/板 ２０ (GH０１/８５１)/[(７０１８/甘蓝)/(中油８２１/D２)]

１２　核心种质品质性状的测定

利用近红外光谱仪(Foss,TRＧ３７００)测定核心种质种子含油量、蛋白质、硫苷、芥酸和油酸含量,每份
材料重复测定３次,取平均值．
１３　基因组DNA提取

每株系随机选取３~５株幼嫩叶片混合样１g,按照Doyle等[２１]的CTAB方法提取基因组DNA,用TE
溶解于－２０℃冰箱保存备用．
１４　SSR分子标记分析

本研究涉及的SSR引物来源包括:① BrassicaDB(http://wwwukcropnet)数据库下载;② PiqueＧ
mal等[２２]于２００５年公开发表的序列;③ 日本蔬菜茶叶研究所SatoruMatsumoto教授提供的序列;④ 加
拿大 NAFF公开发表的序列．源于BrassicaDB和Piquemal等文献中涉及序列由上海生物工程技术有限公
司合成,日本蔬菜茶叶研究所和加拿大 NAFF提供的序列为上海英俊生物公司合成．采用本实验室优化后
的PCR扩增反应体系(１０μL),DNA模板为２０ng,１０×PCRbuffer(含１５mM Mg２＋ )１２μL,０２μL
１０mmol/LdNTP,０５UTaqDNA 聚合酶,引物０５μmol/L,加ddH２O 至总体积１０μL．PCR反应程
序为９４°C预变性５min;３５个循环(９４℃变性４５s,５５℃退火４５s,７２℃延伸１min),７２℃延伸１０min,
１６℃保存．扩增反应产物通过聚丙烯酰胺凝胶检测,银染观察并照相．
１５　数据统计分析

分别以０,１和９对SSR扩增产物进行统计建立数据库(有带赋值为１,无带赋值为０,缺失为９),然后
参照Senior等[２３]方法计算获得单个SSR标记位点的多态性信息量(PolymorphicInformationContent,简
称PIC),即

PIC＝１－∑f２
i

其中fi 表示i位点的基因频率;参照Smith等[２４]方法计算标记索引系数(Markerindex,简称 MI)．聚类
分析按非加权组平均法(UPGMA)进行,所有数据分析采用软件SPSS１３０和Excel２００３完成．
１６　核心种质的评价参数计算

在原始种质群体和核心种质间,同一品质性状方差与平均数的差异显著性分别用F 检验和t检验进行
检测,核心种质主要特性用平均数、方差 、极值、变异系数、偏度和峰度等６个主要评价参数进行评价．

２　结果与分析
２１　核心种质的特性指标评价

表型性状能反映出种质资源的基本特征,通过对种质资源进行多样性分析可有效挖掘有利基因并加以
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利用．采用双样本t测验进行比较结果表明,本研究对筛选出的２０份黄籽甘蓝型油菜核心种质性状与原始

种质群体差异不显著,说明初选的２０份黄籽甘蓝型油菜核心种质材料能够有效地代表参试的原始种质群

体,可用该核心种质进行遗传多样性分析(表２)．
表２　初始种质群体与核心种质５个种质特性品质性状的平均数、极值、方差、变异系数、偏度和峰度

性　　状 类型 平均数 极值 方差 变异系数 偏度 峰度 t值 F 值

硫苷含量/(μmolg－１) C ４７５０±０１９ ２６３３~１３３８６ ７３７８６ ０５７ ２０８ ４４６ ０８４ １３９
O ５６０６±０３９ １７１４~１６３３４ １０５１１４ ０５８ ０９８ －０１

含油量/％ C ４０５２±０２６ ３６８１~４４３６ ５５４ ００６ －０２３ －１０４ ０２４ １１１
O ３８３９±０３４ ２５８４~４９９８ １４８５ ０１ －０５３ １１２

芥酸含量/％ C ２２８±００６ ０００~３４３４ ５６８５ ３３１ ４４４ １９７９ ０１５ １３２
O ２６２±００８ ０００~４３９５ ６４６７ ３０７ ４ １５１２

蛋白质含量/％ C ２６４７±０１２ ２２８２~３０２１ ３０５ ００７ －００９ ００９ ０１ １０６
O ２７１９±０１７ ２１６６~３４２５ ４８９ ００８ ００６ ０５３

油酸含量/％ C ５８３７±１１２ ２２６~７８９４ １３５１３ ０１８ －２６７ ９４６ ０５８ １２４
O ６４９１±２２１ １２０９~７８９４ １２８５５ ０１９ －１９５ ５０１

　　注:O,C分别代表原始种质群体和核心种质．
２２　核心种质的等位基因分析

在２０份黄籽甘蓝型核心种质材料间,本研究中利用２０对SSR引物共检测到１２８个等位基因位点,每

对引物检测出的等位基因平均位点数为６４０个,计算PIC 的平均值为０８６,标记索引系数 MI 等于

５５４,反映了黄籽甘蓝型油菜核心种质间具有丰富的遗传多样性．另外,BRMS３２４和CB１０３６４两对引物均

获得１１个等位基因位点数,且PIC 值和MI 值都较高,而引物BRMS０７１和BRMS２４０最低,均为４个,
PIC 值和MI值都较低(表３),说明扩增的等位基因数多少与PIC 值和MI值具有一定的相关性．

表３　２０对SSR引物检测到２０份黄籽甘蓝型油菜核心种质的遗传变异

引物名称 引　　物　　序　　列 染色体
等位

基因数

多态性

信息量

标记

索引

BRAS０５１ GGCTACAAAATGTTTGATAAGCTCT/ACCTGAAAGAGAGGCTACACAT A０３,C０３ ７ ０８７ ６０６
BRAS０７２ GAATAGCCTCGCAGAAGTAGC/CGACGGCGATAAAACGAA A０５ ６ ０８７ ５２１
BRMSＧ０５０ CACCGTCGGAGTCTGAAT/GAGCCGTTAAACCNTAGTGTG A０３,C０９ ５ ０８６ ４２９
BRMS０７１ GCCATCTACACATTTATCCC/CACTAACCTTCTTGCTACCGT A０３ ４ ０８４ ３３５
BRMS２４０ CCGTGAGAAGTCATTTGG/AATCATTTTTCGATGACAGAA A０５ ４ ０８２ ３２６
BRMS３０９ CATAACACTTTCTAATCTCGCA/TTGTATTCTTGGTTGTATTCTTT A０６ ７ ０８５ ５９８
BRMS３２４ TGTCCTGTTTTCTGTGCTGG/GCCAACGCTAGTTTTGCTTC A０３,A０９,C０８ １１ ０９０ ９９１
CB１００２２ CCAAACGCTTTTCTTTCTGC/CCAATGACGCTCCAAGATTT A０９ ６ ０８６ ５１８
CB１０２５８ GAAGATTCGAGCTCTTTCGG/CGTTTCAGAATCATATTGTATTTTGCT A０１,C０１ ５ ０８１ ４０３
CB１０３６４ AGGACCCGACTTTCCTTGTT/ACCAAACTCGGCGTACAAAT A０８ １１ ０９２ １０１６
EJU５ TCCAAGTAGACCGAATCAAGAGAGT /ATAAATCGAACCTGAAACCATGTCT A０６ ８ ０９０ ７２３
ENA２１ ACCAAACGACGCAAACAAACAAATA /TGACTTCGGAACGTGCAATAGAGAT A０９ ６ ０８７ ５１９
ENA６ TGAGGTTAGACATGGCGCTGCTTGC/TTTGATCATTGTGGTCGCGAGTTCG A０７ ７ ０８８ ６１９

ESＧb０９Ｇ１ AAGTCACTACTTCCATTGAGGAACC/GATGATTGGTGGTTTGGGTTT A０６ ６ ０８５ ５１３
MR１１９ AAAACAATACGACTGATTGAACCAT /CAAATCATAGTCGAAACTAGCTAAAA A０５ ６ ０８５ ５０９

niab_ssr０２２ GTAGAGTACTTTGCGAGGCAAGGAT /AGGATTCTTTACTCTCTGCAGCTTT C０９ ６ ０８７ ５２１
niab_ssr１１２ CACCTGTCATGTCTTCTTCTGG/TTGTCTTTGTTTTCTTCTCATTCG C０１ ６ ０８２ ４９４
sN１１５１６ ATCTCATGGTTGGTTCACCG/ATTTCCAAAACACACACGCA A０４,C０４ ７ ０８８ ６１４
sR１２７７７ CTCGTCTTCTTCACCTACAAC/CTGACATCTTTCTCACCCAC A０９,C０９ ５ ０８１ ４０５
sS２３３１B AGCCGTGTAGCACCAGAACT/CGTGTAGTGTGCGCATCTTT C０８ ５ ０８４ ４２０

总计 １２８
平均 ６４０ ０８６ ５５４
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２３　遗传多样性分析

采用类平均法(UPGMA),对２０份黄籽甘蓝型油菜核心种质间的多态性数据进行聚类分析,结果表明

２０份黄籽甘蓝型油菜核心种质的相似系数范围为０１７~０６１(图１),表明这些种质具有较丰富的遗传多样

性,且１号材料与其他材料间的遗传差异最大,而材料６号与８号、７号与１８号之间的遗传差异相对较小,
结果与材料本身系谱来源一致(表１)．尽管材料１和１１系谱来源也一致,但它们遗传差异却很大．因此,在

遗传育种工作中对于常异花授粉作物的遗传保纯是非常重要的．

图１　２０份黄籽甘蓝型油菜核心种质的UPGMA聚类分析图

３　讨　论

新品种选育的前提是具有丰富的种质资源,因此在育种工作中对遗传资源的收集与利用也得到各国育

种单位的高度重视．然而,对于众多的种质资源中能被有效用于作物特定目标改良的资源却极为有限[３]．因
此,如何进行研究与利用是各个育种单位面临的主要问题．研究表明核心种质能够最大限度地代表整个种

质资源的遗传多样性,一般认为核心种质应该占整个遗传资源的５％~１０％,但国内外研究者在不同植物

核心种质构建中并没有提供合适的取样比例,根据地域不同取样的比例也存在一定的差异,比如在云南,
初级核心种质的地方稻种资源取样比例为１６％[８],而江西地方稻的取样比例为９２８％[２５]．另外,不同的材

料中取样比例也存在一定的差异性,比如中国普通小麦的取样比例为１４９％[２６],而本研究中的黄籽甘蓝

型油菜核心种质的取样比例为１１１１％．因此,选取核心种质比例的基本原则是在种群没有明显多样性丢

失的前提下,再根据原始种质群体的大小来确定适当的取样比例．
遗传多样性不仅作为种质资源评价利用的基础,也是发掘物种中重要基因资源的信息源．在我国,油

菜是重要的油料作物之一,本研究室利用不同的亲本材料已选育和推广了大批的油菜新品种,但产量和品

质一直处于较低的水平．因此,在甘蓝型油菜中稳定的黄籽品系的选育是重要的育种目标之一,同时对现

有甘蓝型黄籽油菜种质资源的多样性分析及核心种质的确立也显得尤为重要．前人对核心种质表型性状多

样性进行分析大都依据ShannonＧWiener多样性指数和 Nei遗传距离[２７]为参考指标,主要缺点在于以材料

性状的表型值来衡量核心种质资源易受制于环境条件的变化,其结果也不能真正反映核心种质基因型间的

遗传差异．但DNA分子标记技术具有不受基因表达的时空限制和环境条件影响等优点,其中SSR标记在

水稻、小麦、大豆及玉米等主要作物中不仅能很好地检测不同种质资源的特异性,也能指导种质资源的有

效利用[３－１７],且油菜研究方面也有过相关报道[２０,２７－３０]．本研究选取２０对分布于不同连锁群且重复性和多

态性都比较好的SSR标记对２０份甘蓝型黄籽油菜核心种质的遗传变异进行分析,发现黄籽甘蓝型油菜核

心种质在基因组水平上有着十分明显的遗传变异,相似系数在０１７~０６１之间,体现出较为丰富的遗传多
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样性;而系谱来源一致的材料在表型上存在差异,但在基因型间差异很小(６和８),而７和１８号在表型与

基因型间均存在显著差异,说明筛选的核心种质较好地反映了原始种质资源的群体结构,在育种工作中对

该核心种质资源的长期保存、利用都具有重要价值．
在育种工作中,利用杂种优势是提高油菜产量的重要途径之一,且双亲的遗传差异越大,杂交种的杂

种优势越强．因此,本研究结果提供的２０份黄籽甘蓝型油菜作为核心种质,体现出了丰富的遗传多样性,
这将对甘蓝型黄籽油菜杂交种亲本的早期筛选及优势组合利用具有重要意义．
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GeneticDiversityAnalysisofCoreCollectionof
YellowＧSeededBrassicanapusUsingSSRMarkers

QUCunＧmin１,２,　BU HaiＧdong１,２,　LIUXiaoＧlan３,　WANG　Min１,２,
LU　Kun１,２,　LIUShuiＧyan１,２,　YANGShaoＧfeng１,２,

WANG　Rui１,２,　XUXinＧfu１,２,　CHEN　Li１,２,　LIJiaＧna１,２

１SchoolofAgronomyandBiotechnology,SouthwestUniversity,Chongqing４００７１６,China;

２EngineeringResearchCenterofSouthUpland,AgricultureofMinistryofEducation,Chongqing４００７１６,China;

３DepartmentofVeterinaryMedicine,SouthwestUniversity (RongchangCampus),Chongqing４０２４６０,China

Abstract:Constructingcorecollectionsisaconvenientwaytostudyandutilizeplantgermplasmresources,

whichcouldbeusedincropheterosisinhybrid．Assessmentofgeneticdiversitybenefitstheidentification
ofoptimalparentalcombinationstoproducesegregatingoffspringwithmaximumgeneticvariability,and
facilitatestheintrogressionoffavorablegenesfromvariousgermplasmintocommercialcultivars．Inthis
research,corecollectioncouldreflectthegeneticdiversityofentirecollectionbasedonthephenotypic
traitsinyellowＧseededlinesofBnapus．Theresultsshowedthat２０SSRprimercombinationswereemＧ
ployedtoevaluatethegeneticdiversityof２０corecollectionofyellowＧseededlinesrapeseed,andatotalof
１２８allelesweredetectedin２０corecollection．AteachSSRlocus,４to１１allelescouldbedetected,with
averageof６４０andpolymorphisminformationcontent(PIC)０８１to０９２．Thegeneticsimilarityamong
２０corecollectionwascalculated,withvaried０１７to０６１,usingtheUPGMAclusteranalysis．ThegreaＧ
tergeneticdiversityof２０corecollectionofyellowＧseededlineswasfullyrevealedinthisstudy,whichproＧ
videdthetheoreticalfoundationsforfurtherexploring,hybridizationandbreedingoftheyellowＧseeded
rapeseedgermplasminthefuture．
Keywords:BrassicanapusL;yellowtrait;simplesequencerepeat(SSR);germplasm;geneticdiversity
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