
第 31 卷 第 1 期
Vol. 31，No. 1

238-245
2022 年 1 月

草 业 学 报
ACTA PRATACULTURAE SINICA

王朋磊，剡转转，高莉娟，等 .白花草木樨第二次轮回选择半同胞家系农艺性状的遗传变异分析 .草业学报，2022，31（1）：238−245.
WANG Peng-lei，YAN Zhuan-zhuan，GAO Li-juan，et al. Analysis of genetic variation in agronomic traits of half-sib families of Melilotus albus in the
second generation of recurrent selection. Acta Prataculturae Sinica，2022，31（1）：238−245.

白花草木樨第二次轮回选择半同胞家系
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摘要：为了选育出优质、高产、低香豆素的白花草木樨新品种，在前期完成第一次轮回选择的基础上，开展了 25份白

花草木樨半同胞家系的第二次轮回选择，在甘肃省榆中县和临泽县进行产量、品质、香豆素含量等农艺性状评价。

方差分析结果表明半同胞家系间株高、干重、纤维、香豆素含量等性状具有显著的基因型变异（P<0. 05），且干重、

株高、茎粗等性状在两地点间存在显著的基因型与环境互作（P<0. 05），根据基因型方差预测干重与株高的遗传增

益增加百分比分别为 4. 3%和 2. 6%。相关性分析表明，茎粗与干重、株高有极显著（P<0. 01）的正相关关系，粗蛋

白与中性洗涤纤维、酸性洗涤纤维有极显著的负相关关系。主成分分析反映出各农艺性状间的关系和 25份半同胞

家系在各性状上的表现，聚类分析将 25份家系分为 4个组，其中第 4组具有较高的干重、粗蛋白和最低的香豆素含

量。通过对 25份半同胞家系的第二次评价将为白花草木樨新品系选育奠定基础。
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Abstract：This research formed part of a program to breed a new cultivar of Melilotus albus with high quality，high
yield and low coumarin content. In pursuit of this goal，we conducted a second recurrent selection at two sites，of 25
half-sib families of M. albus，on the basis of the first recurrent selection. Significant genotypic variation（P<0. 05）
between half-sib families were found for plant height，dry weight，fiber content and coumarin content，and there
were significant genotype×environment interactions（P<0. 05）between the two locations for most traits，including
dry weight，plant height and stem diameter. The predicted genetic gain of dry weight and plant height traits were
4. 3% and 2. 6%，respectively，based on genotypic variance. The correlation analysis showed that the stem diameter
was significantly positively correlated with dry weight and plant height （P<0. 01）， and the crude protein
concentration was significantly negatively correlated with neutral detergent fiber and acid detergent fiber levels（P<
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0. 01）. Principal component analysis was used to show the relationship among agronomic traits and the performance
of the half-sib families. The 25 half-sib families were divided into four groups by cluster analysis. Among these four
groups，the third group had relatively high dry weight and crude protein，as well as lowest coumarin content. This
second recurrent selection of 25 half-sib families will provide useful germplasm for breeding new lines of M. albus.
Key words：Melilotus albus；recurrent selection；half-sib family；low coumarin content；genotype-by-environment
interaction；genetic gain

随着人们对饮食水平的提高，畜牧业对牧草饲料的产量及品质也要求更高［1］，但一些地区生境条件残酷不适

合抗逆性差的牧草生长，无法产出足够的牧草，导致“人畜共粮”的现象严重影响畜牧业的发展［1-2］。草木樨为一

年生或两年生豆科草本植物［1］，常见栽培种为白花草木樨（Melilotus albus）和黄花草木樨（Melilotus officinalis），

白花草木樨的适应性广泛，在酸碱和贫瘠的土壤均能生长；含蛋白丰富可用于饲喂家畜［3-4］；固氮能力强，是良好

的绿肥［5-6］，可与农作物轮作以增加产量［7］；花期时间长，是良好的蜜源植物；其根系发达、植株高大，具有防风固

沙、保持水土的作用［4］。

目前我国对豆科牧草饲料的利用主要集中在紫花苜蓿（Medicago sativa）、红豆草（Onobrychis viciaefolia）等

植物，对草木樨利用较少，主要因为草木樨含有较高的香豆素。香豆素在霉菌的作用下转化为双香豆素，严重影

响了草木樨的适口性而且家畜摄入过多后会出现败血症等症状［2，8-9］。而对于草木樨中香豆素的研究主要在分

子方面，如分子标记，基因功能验证等［10-12］；且国内外对于草木樨的育种工作主要集中在产量、耐盐性等方面［13］，

所以对于草木樨香豆素含量的研究十分滞后，国内尚无育成低香豆素的草木樨品种。为了提高草木樨的饲用价

值，缓解当前的饲草短缺问题，促进草牧业的发展，培育出优质高产的草木樨新品种十分必要［2］。

自 2011年以来，兰州大学草地农业科技学院在甘肃省榆中县和临泽县完成了从美国国家植物种质资源库

（National Plant Germplasm System，NPGS）［14-15］引进的 50份白花草木樨种质资源评价，并选择出 4份白花草木

樨优良种质作为亲本材料，通过自由杂交方式创制出 25份半同胞家系。骆凯［14］及 Luo等［16］于 2014年开展了第一

次轮回选择，对半同胞家系进行产量、香豆素含量等 6个指标的综合评价。要想育成稳定的新品种，有必要开展

多次轮回选择。因此，本研究将对白花草木樨开展第二次轮回选择，对 25份半同胞家系在榆中和临泽两个试验

地点连续开展两年的评价，测定指标包括产量、品质和香豆素含量等 12个农艺性状，并分析农艺性状的遗传变

异，为进一步选育高产、优质新品系奠定基础。

1 材料与方法

1. 1 试验材料与设计

试验材料为白花草木樨第二次轮回选择的 25份半同胞家系［16］。试验于 2018、2019年在甘肃省临泽县兰州大

学草地农业试验站（100°02′E，39°15′N）和榆中县试验田进行（104°09′E，35°57′N）［14］。试验采用完全随机区组

设计，试验材料分别在两个试验点设置 3个重复，每个重复保苗 25株。

1. 2 测定性状及方法

株高（plant height，PH）、茎粗（stem diameter，SD）、干重（dry weight，DW）、叶茎比（leaf：stem ratio，LSR）、

分枝数（stem number，SN）、白粉病感病等级（powdery mildew rate，PM）、酸性洗涤纤维（acid detergent fiber，
ADF）、中性洗涤纤维（neutral detergent fiber，NDF）、酸性洗涤木质素（acid detergent lignin，ADL）、酸不溶性灰

分（acid-insoluble ash，AIA）根据 Luo等［16］的方法测定；采用凯氏定氮法测定粗蛋白（crude protein，CP）［17］含量；

使用安捷伦 1100型高效液相色谱仪（Agilent 1100，美国）测定香豆素（coumarin，Cou）［18］含量。每个重复随机取 3
株进行指标测定。

1. 3 数据分析

采用 Excel 2016整理原始数据，使用专业育种软件DeltaGen进行遗传方差分析、模式分析、表型相关性分析、
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狭义遗传力、遗传增益等分析，具体操作参见马甜甜等［19］和 Jahufer等［20］的方法。

使用DeltaGen［19-20］软件中的 Reml混合线性模型对半同胞家系进行遗传方差分析，模型表示为：

Yijk=M + gi+ lj+ rjk+( gl ) ij+ εijk
式中：Yijk表示性状的观测值；M为平均值；gi为不同半同胞家系的基因型效应；lj为不同试验地点的固定效应；rjk为

不同重复间的随机效应；（gl）ij为地点与基因型的互作效应；εijk为总的残差效应［14］。

使用 DeltaGen软件进行以两试验点间 25份半同胞家系各个性状的 BLUP值为基础的主成分分析和聚类分

析相结合的模式分析［21］，图像化地表示各家系和性状的关系［14］。亲本将性状传递给子代的能力及程度可用遗传

力和遗传增益表示，其相关公式参考 Luo等［16，22］的方法。

2 结果与分析

2. 1 方差分析

25份 F2代白花草木樨半同胞家系在榆中和临泽两地区各性状平均值和变化范围及狭义遗传力如表 1~2所
示，结果表明试验材料有较大的表型差异。榆中地区白花草木樨的株高和干重的范围分别为 70~120 cm、34. 3~
145. 0 g·plant-1，临泽地区株高和干重分别为 109~158 cm、44. 1~224. 7 g·plant-1。榆中地区的各性状遗传力范

围为 0. 34~0. 81，干重、株高、茎粗的遗传力分别为 0. 71、0. 73、0. 71；临泽地区各性状遗传力范围为 0. 43~0. 86，
干重、粗蛋白、香豆素含量的遗传力分别为 0. 73、0. 43、0. 70.

方差分析表明，榆中地区白花草木樨的株高、干重、茎粗、叶茎比表现出显著的基因型变异（P<0. 05），白粉

病感病等级和分枝数在各半同胞家系间没有表现出显著差异（表 1）；临泽地区所有产量性状表现出显著的基因

型差异，品质性状中除酸不溶性灰分和粗蛋白，其余各性状表现出显著的基因型差异（P<0. 05）（表 2）。从榆

中-临泽两地区联合分析（表 3）可以看出，除分枝数以外，其他各产量性状存在基因型×环境显著互作

（P<0. 05）。

2. 2 模式分析

根据榆中-临泽两地半同胞家系各性状的 BLUP值生成的主成分图（图 1）表明干重与粗蛋白呈正相关关

系，与香豆素呈负相关关系；香豆素与叶茎比、粗蛋白呈正相关关系。干重与白粉病感病等级呈负相关关系。各

性状及家系的主成分分析结果表明第一主成分解释了遗传变异的 26. 1%，第二主成分解释了遗传变异的

20. 6%。聚类分析将这 25份白花草木樨半同胞家系分为 4个组（表 4），其中第 4组 6个成员综合表现最好，其香

豆素平均含量最低为 0. 35%，平均干重最高为 106. 74 g·plant-1，白粉病感染程度最轻为 1. 27；第 3组的两个成员

平均干重最低为 59. 11 g·plant-1，香豆素含量为 0. 47%，粗蛋白含量为 12. 12%，其表现较差。

表 1 榆中地区白花草木樨半同胞家系各性状基因型方差组分

Table 1 The genotypic variance component of half-sib families traits of M. albus at Yuzhong

性状Trait

平均值Average

最大值Maximum

最小值Minimum

σ2g

σ2ε

H

株高 PH（cm）

92

120

70

88±35

499±39

0. 73

干重DW（g·plant-1）

86. 4

145. 0

34. 3

417±201

2099±232

0. 71

茎粗 SD（mm）

9. 0

12. 0

6. 0

1. 15±0. 47

6. 93±0. 55

0. 71

分枝数 SN（No.）

4. 3

7. 0

2. 8

ns

2. 21±0. 22

0. 38

白粉病感病等级 PM

1. 1

4. 0

1. 0

ns

0. 090±0. 007

0. 34

叶茎比 LSR

0. 8

1. 3

0. 6

0. 008±0. 004

0. 042±0. 005

0. 81

注：ns表示差异不显著（P>0. 05）；PH：株高；DW：干重；SD：茎粗；SN：分枝数；PM：白粉病感病等级；LSR：叶茎比；σ2g：基因型方差；σ2ε：误差方差；

H：遗传力，下同。

Note：ns indicates no signifi cant（P>0. 05）；PH：Plant height；DW：Dry weight；SD：Stem diameter；SN：Stem number；PM：Powdery mildew
rate；LSR：Leaf：stem ratio；σ2g：Genotype variance；σ2ε：Error variance；H：Heritability，the same below.
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2. 3 相关性分析

相关性分析结果能准确表示性状间的相关性及显著水平。相关系数如表 5所示，可以看出茎粗与干重、株高

之间存在极显著（P<0. 01）的正相关关系；株高与叶茎比呈极显著（P<0. 01）的负相关关系；酸性洗涤纤维分别

与酸性洗涤木质素、酸不溶性灰分呈极显著（P<0. 01）和显著（P<0. 05）的正相关关系；粗蛋白与酸性洗涤纤维、

中性洗涤纤维存在极显著（P<0. 01）的负相关关系。干重、粗蛋白、香豆素含量三者之间的相关关系与图 1结果

反映一致。

2. 4 遗传增益预估

遗传增益是根据半同胞家系间各性状基因型与环境互作的遗传方差而进行预估的值。从表 6可知，干重、粗

蛋白、香豆素含量的遗传增益增加百分比分别为 4. 3%、1. 64%、-11. 51%，产量性状上遗传增益增加百分比大小

依次为干重、叶茎比、分枝数、茎粗、株高；干重遗传增益增加百分比最多，而香豆素遗传增益增加百分比为负值。

表 2 临泽地区白花草木樨半同胞家系各性状基因型方差组分

Table 2 The genotypic variance component of half-sib families traits of M. albus at Linze

性状Trait

平均值Average

最大值Maximum

最小值Minimum

σ2g

σ2ε

H

性状Trait

平均值Average

最大值Maximum

最小值Minimum

σ2g

σ2ε

H

株高 PH（cm）

136. 6

158. 0

109. 0

125±48

611±48

0. 75

香豆素

Cou（%）

0. 44

0. 87

0. 14

0. 007±0. 003

1. 45±0. 19

0. 70

干重DW（g·plant-1）

112. 9

224. 7

44. 1

811±400

4611±480

0. 73

粗蛋白

CP（%）

8. 89

20. 25

9. 22

ns

2. 56±0. 32

0. 43

茎粗 SD（mm）

8. 9

11. 8

6. 3

0. 51±0. 27

5. 50±0. 44

0. 58

酸性洗涤

纤维ADF（%）

30. 93

43. 19

19. 42

3. 39±1. 55

15. 75±1. 96

0. 72

分枝数 SN（No.）

4. 5

7. 5

2. 7

0. 61±0. 31

7. 10±0. 56

0. 55

中性洗涤

纤维NDF（%）

44. 35

56. 71

32. 48

4. 92±2. 21

15. 52±1. 92

0. 74

白粉病 PM

1. 7

4. 0

1. 0

0. 088±0. 037

0. 58±0. 05

0. 69

酸性洗涤

木质素ADL（%）

6. 62

9. 25

3. 93

0. 16±0. 77

0. 58±0. 09

0. 70

叶茎比 LSR

0. 6

1. 0

0. 4

0. 03±0. 01

0. 06±0. 01

0. 86

酸不溶性

灰分AIA（%）

0. 90

1. 88

0. 28

ns

0. 04±0. 01

0. 46

注：CP：粗蛋白；Cou：香豆素；ADF：酸性洗涤纤维；NDF：中性洗涤纤维；ADL：酸性洗涤木质素；AIA：酸不溶性灰分为临泽地区测定性状。下同。

Note：CP：Crude protein；Cou：Coumarin；ADF：Acid detergent fiber；NDF：Neutral detergent fiber；ADL：Acid detergent lignin；AIA：Acid-

insoluble ash were determined at Linze. The same below.

表 3 基因型×环境互作下白花草木樨半同胞家系各性状的遗传方差组分

Table 3 The genotypic variance component of half-sib families traits of M. albus under genotype-by-location interaction

性状Tarit

平均值Average

最大值Maximum

最小值Minimum

σ2g

σ2gl

σ2ε

株高 PH（cm）

114. 2

136. 7

87. 2

ns

65±30

555±30

干重DW（g·plant-1）

99. 9

150. 0

57. 0

ns

574±208

2179±207

茎粗 SD（mm）

8. 9

10. 8

6. 8

ns

0. 62±0. 31

6. 20±0. 36

分枝数 SN（No.）

4. 4

7. 4

3. 4

ns

ns

4. 61±0. 26

白粉病感病等级 PM

1. 4

2. 2

1. 1

ns

0. 04±0. 02

0. 34±0. 02

叶茎比 LSR

0. 6

0. 9

0. 4

ns

0. 010±0. 005

0. 040±0. 004

σ2gl：基因型与地点互作方差Genotype-by-location interaction variance.
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3 讨论

植物的性状表现是由基因和环境相互作用形成

的［23］。目前有充分的证据表明，只要种质资源中存在

遗传变异，选择适当的环境和性状就可以通过植物育

种成功地改良种群［24］。Caradus［25］在白三叶（Trifolium

repens）育种中发现产量相关的性状对环境与基因型

的相互作用很敏感。 Jahufer等［26］在新西兰利用同样

的原理对 26份白三叶草进行遗传改良。Luo等［16］在

榆中和临泽地区的白花草木樨半同胞家系进行第一

次选择评价时，发现株高、茎粗等农艺性状有显著的

基因型差异和较大的重复力［10］。这充分表明试验材

料具有培育出低香豆素新品种的潜质，同时也为白花

草木樨后续的评价工作奠定了基础。

图 1 白花草木樨各性状主成分分析

Fig. 1 Principal component analysis of traits of M. albus
图中 4种颜色表示 4个组群 Four colors in the Figure indicate four groups.

表 4 白花草木樨聚类分组信息和组内性状均值

Table 4 The group information and the average of traits within group of M. albus

分组

Group

1

2

3

4

成员数

Number
of group

13

4

2

6

株高

PH
（cm）

117. 96

121. 04

97. 22

110. 36

干重

DW
（g·plant-1）

103. 57

103. 80

59. 11

106. 74

茎粗

SD
（mm）

9. 37

9. 47

6. 98

8. 77

分枝数

SN
（No.）

4. 15

4. 42

3. 71

5. 12

白粉病感

病等级

PM

1. 40

1. 43

1. 32

1. 27

叶茎比

LSR

0. 60

0. 60

0. 83

0. 70

香豆素

Cou
（%）

0. 48

0. 43

0. 47

0. 35

粗蛋白

CP
（%）

13. 37

11. 85

12. 12

12. 83

酸性洗涤

纤维ADF
（%）

29. 50

33. 90

29. 93

30. 16

中性洗涤

纤维NDF
（%）

42. 81

48. 61

44. 36

44. 02

酸性洗涤

木质素ADL
（%）

6. 15

6. 86

6. 11

6. 27

酸不溶性

灰分AIA
（%）

0. 85

0. 89

0. 85

0. 94

表 5 两地点的白花草木樨性状间的表型相关系数

Table 5 Phenotypic correlation coefficients between M. albus traits across two locations

性状

Trait

干重DW

茎粗 SD

分枝数 SN

白粉病感病等级 PM

叶茎比 LSR

香豆素 Cou

粗蛋白 CP

酸性洗涤纤维ADF

中性洗涤纤维NDF

酸性洗涤木质素ADL

酸不溶性灰分AIA

株高

PH

0. 37

0. 61**

0. 01

0. 27

-0. 71**

-0. 17

0. 18

0. 18

0. 17

0. 01

-0. 12

干重

DW

0. 59**

0. 32

-0. 23

0. 001

-0. 17

0. 30

0. 11

0. 03

0. 39

0. 09

茎粗

SD

0. 12

0. 12

-0. 38

0. 03

0. 32

0. 16

0. 09

0. 19

-0. 02

分枝数

SN

-0. 27

0. 12

-0. 33

-0. 07

0. 24

0. 23

0. 32

0. 27

白粉病感病

等级 PM

-0. 13

0. 24

-0. 12

0. 13

0. 13

-0. 21

-0. 01

叶茎比

LSR

0. 14

-0. 06

-0. 13

-0. 10

0. 10

0. 09

香豆素

Cou

0. 22

0. 03

-0. 06

0. 15

0. 11

粗蛋白

CP

-0. 52**

-0. 61**

-0. 18

0. 25

酸性洗涤

纤维ADF

0. 95**

0. 63**

0. 40*

中性洗涤

纤维NDF

0. 54

0. 25

酸性洗涤木

质素ADL

0. 37

注：*和**分别表示显著性差异（P<0. 05）和极显著性差异（P<0. 01）。

Note：* and ** indicate that the difference is significant at P<0. 05 and P<0. 01.
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本研究在临泽和榆中两个不同气候环境中对白花草木樨半同胞家系进行第二次轮回选择，进一步挖掘育种

材料的潜力，提升育种进度。产量是植物育种工作的首要目标，从表 1~2可知临泽地区干重与株高等产量及遗

传力大小表现优于榆中地区，因此选择临泽地区的试验材料进行了品质相关指标和香豆素含量的测定。本研究

表明第二次轮回选择的 25份白花草木樨半同胞家系在榆中和临泽地区的干重、株高等产量性状变化范围较大，

且具有显著的遗传变异和基因与环境互作，表明半同胞家系存在性状分离，具有进一步优化选择的潜力。

要在多个性状中进行优化选择，就必须了解各性状间的关联。本研究采用表型和基因型结合模式分析检验

了所测性状之间的关联。产量的高低跟多个因素有关，干重与茎粗、株高、分枝数、叶茎比相关性依次减弱，表明

本研究所选指标充分表征了材料产量高低。ADF、NDF等纤维指标与分枝数有着密切的相关关系，说明纤维含

量主要由分枝数决定；而产量指标又分别与粗蛋白和纤维呈正相关，表明可以在追求产量的同时提高品质。许瑾

等［8］研究表明白花草木樨叶片中香豆素含量为 1. 75%~1. 82%，茎中为 0. 61%~0. 97%。香豆素作为草木樨中

需要减少的次级代谢物质，与叶茎比这个食物消化率和采食量的指标存在正相关关系，这可能是因为白花草木樨

叶片中香豆素含量高于茎中，同时表明叶茎比可以作为反映香豆素含量的一个指标。香豆素与产量性状存在着

负相关关系；品质与产量、香豆素含量有正相关关系，这种关系成为本研究选择育种成功的关键，说明在白花草木

樨中香豆素、产量、品质三者间的关系可以进一步的选择优化，使第二次轮回选择白花草木樨半同胞家系的评价

工作有效弥补品质方面的不足。Jahufer等［27］研究柳枝稷（Panicum virgatum）产量、木质素、乙醇时，使用类似的

方法有效地提高了柳枝稷的利用价值。

主成分与聚类分析的结合模式分析已被应用于概括复杂环境的基因型与性状的关系。Davodi等［28］利用模

式分析方法，从 12个性状出发，对 200份紫花苜蓿种质资源的表现进行了综合分析，以期对紫花苜蓿的产量和品

质进行改良。本研究模式分析结果（图 1，表 4）表明第一、二主成分解释了遗传变异的 46. 7%，并将株高、干重等

12个性状的相关关系以及 25份材料在各性状上的表现进行图像化汇总。根据各性状混合线性模型预测 BLUP
平均值，使用欧式距离方法将表现相似的半同胞家系聚为一类，从聚类的 4组表现来看，第 4组有 6个成员可以作

为后续的育种备选材料。骆凯［14］第一次轮回选择后，测得香豆素含量最高为 1. 11%，最低为 0. 21%，平均值为

0. 50%，与第一次轮回选择白花草木樨半同胞家系相比，第二次轮回选择后香豆素含量平均值为 0. 44%，总体含

量有所降低。为了进一步验证对第二次轮回选择半同胞家系的选择评价效果，在 20%的选择压力下估算了每个

性状的遗传增益，这 25份 F2白花草木樨半同胞家系经过一个周期的轮回选择在产量上有所提高，说明经过评价

选择后产量和品质有所增加，香豆素含量有所降低。这为后续的育种工作奠定了基础。

4 结论

草木樨具有诸多优良牧草特性，但其香豆素含量影响了饲用价值。在甘肃省榆中县和临泽县对 25份白花草

木樨半同胞家系进行第二次轮回选择，使草木樨的产量、品质提高的同时降低香豆素含量，说明白花草木樨具有

很大的育种前景。

表 6 基于两地点评价半同胞家系的性状经过一个选择周期获得的预期遗传增益

Table 6 Predicted genetic gain（ΔG） of per selection cycle in response to direct single trait selection based on the half-sib
families evaluated across two locations

性状

Trait

ΔG

ΔG%

株高

PH
（cm）
2. 9

2. 6

干重

DW
（g·plant-1）

4. 2

4. 3

茎粗

SD
（mm）
0. 25

2. 80

分枝数

SN
（No.）
0. 15

3. 50

叶茎比

LSR

0. 03

4. 00

香豆素

Cou
（%）

-0. 05

-11. 51

粗蛋白

CP
（%）

0. 21

1. 64

酸性洗涤纤维

ADF
（%）

0. 82

2. 60

中性洗涤

纤维NDF
（%）

1. 34

3. 03

酸性洗涤木

质素ADL
（%）

0. 22

3. 51

酸不溶性灰分

AIA
（%）

0. 037

4. 200

注：ΔG：预期遗传增益；ΔG%：相对亲本的遗传增益增加百分比。

Note：ΔG：Predicted genetic gain；ΔG%：Percentage increase in genetic gain relative to the parent.
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