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摘要：芥菜型油菜是重要的油料作物和蔬菜，具有优良的抗旱、抗病和抗裂角等特性。本研究选用 34份野生芥

菜型油菜微核心种质及其衍生而来的 51份新种质作为研究材料，采用 305个 ILP（intron length polymorphism，内含

子长度多态性）标记对全部 85份种质材料进行了聚类分析，将全部材料分为两个群，每个群内野生种质与其衍生种

质混合分布。材料间的遗传差异及多样性指数分析表明，衍生材料表现出比亲本更大的遗传变异。同时，进一步

分析了 85份材料的含油量和蛋白质含量，发现衍生种质的含油量和蛋白质含量较亲本有了较大幅度提高，二者在

野生及其衍生种质群体内的相关系数分别为-0.612与-0.899，均呈极显著负相关关系。本研究有助于解决芥菜型

油菜种质资源匮乏的问题。
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Abstract: Brassica juncea is an important oil crop and vegetable, which has better resistance to drought, disease

and pod shattering. In this study, 34 wild micro-core germplasm resources and 51 newly derived resources in B. jun⁃
cea were used to discover their genetic diversity. Their genetic similarities of the 85 accessions were analyzed by 305
polymorphic ILP（intron length polymorphism）markers, and were divided into 2 subgroups. In each subgroup, wild
germplasm and their derived germplasm were in the same cluster. Analysis of genetic variation and diversity index in⁃
dicated that new germplasm had greater genetic variation than their parental lines. In addition, data showed that oil
and protein contents of 85 accessions from the new resources increased significantly in comparing with their parental
lines. In the 34 parental lines and 51 new lines, the correlation index between oil and protein content were -0.612 and
-0.899 respectively, indicating a significant negative relationship. The present study was expected to be helpful in
solving the shortage of germplasm resources, plant breeding and basic research in B. juncea.
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芥菜型油菜（Brassica juncea，AABB，2n = 36）是

重要的异源四倍体油料作物和蔬菜，起源于白菜

（B. rapa，AA，2n= 20）与黑芥（B. nigra，BB，2n =
16）种间杂交后的染色体自然加倍。相比于甘蓝型

油菜，芥菜型油菜具有更优良的抗旱[1]、抗病[2]和抗

裂角等特性[3,4]。芥菜型油菜属于常异花授粉植物，

异交率达到 5%~30％[5]，而其异花授粉特性及其漫

长的演化历史，使得该作物衍生出丰富的遗传类

型，根据其用途可分为：油用、叶用、根用等[6,7]。传

统的油菜类型主要根据表型及用途进行分类[8]，而
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分子标记则为传统分类提供了有力工具，如Wu等
利用 161个 SRAP多态性标记检测了 95份芥菜型油

菜材料的遗传多样性，并根据结果将其明确分为三

类：菜用芥菜、春性芥菜和冬性芥菜[9]。虽然传统的

表型分类结果有时候与分子标记检测结果不一

致[10]，但分子标记技术仍以其检测的客观、准确和快

速深受分类学家及育种家青睐，也是对传统分类体

系的有益补充。

种质资源对于任何作物的育种都是十分重要

的，因为种质资源往往集中在少数国家和地区，且

许多种质资源都濒临灭绝[11]。虽然中国是芥菜型油

菜的起源中心之一，种质资源丰富，但在芥菜型油

菜重新合成[12]及杂交选育[13～15]方向的研究略有滞

后。在现有种质资源基础上进行拓宽，对于芥菜型

油菜优异种质资源的挖掘、新品种选育及基础研究

具有较大意义。为此我们前期搜集了大量的芥菜

型油菜种质，并从中选出了 34份野生芥菜型油菜微

核心种质群体（micro-core population），前期品质分

析和表型分析表明这些材料具有较大的遗传变

异[16,17]。本研究在前期工作的基础上，通过 34份不

同芥菜型油菜野生种质材料间的杂交及后代选育

方法，创制大量芥菜型油菜的衍生种质材料。并利

用 ILP（intron length polymorphism，内含子长度多态

性）标记技术对野生及其衍生种质的遗传多样性进

行分析。而 ILP作为新一代的分子标记，具有较强

的多态性、特异性、共显性和可靠性，先后在白菜和

甘蓝型油菜[18]，拟南芥[19]、谷子[20]、稻谷[21]、玉米[22]、大
豆[23]等主要作物的遗传多样性分析方面都有应用。

1 材料与方法

1. 1 材料

本研究选用 34份芥菜型油菜微核心野生种质

为材料（表 1），材料间表型差异较大[16]。通过这 34
份野生种质材料间的杂交和自交创建了一批芥菜

型油菜衍生种质材料，创制方法为：等量混合 34份
芥菜型油菜材料的花粉，并用毛笔将混合花粉授粉

到每份材料的 3个去雄花蕾上去，从而获得了 102
个（3×34）杂交系。第二季，再用 34个亲本的混合花

粉对这 102个品系各自的 2个去雄的花蕾进行授

粉，获得了 204（2×102）个杂交系。最后，通过单籽

传法将 204个杂交系自交到 F5，并通过田间表型和

分子标记筛选的方法，从中选取了 51份育种材料。

全部材料种植在贵州大学教学实习场，并采集每份

材料的幼嫩叶片用于DNA的提取。

1. 2 方法

1. 2. 1 ILP标记 利用改良的 CTAB方法提取 85
份芥菜型油菜材料的基因组 DNA[24,25]。然后利用

262对 ILP引物[26,27]检测这些材料的基因型，其中102
对引物来自拟南芥，160对引物来自甘蓝型油菜。

每个PCR（20 µL）反应体系包含 1×标准PCR缓冲液

（NEB），1 U Taq聚合酶（NEB），0. 25 µmol/L正向引

物，0. 25 µmol/L反向引物，每个 100 µmol/L dNTP和
50 ng基因组DNA，总体积为 20 µL。PCR扩增包括

在 94℃初始变性 5 min，35个循环包括 94℃ 45 s，
55℃ 45 s，72℃ 1 min；72℃ 7 min。所有 PCR产物均

在 2%琼脂糖凝胶上进行电泳分析。凝胶通过溴化

乙锭染色可视化，在数字凝胶成像系统（UV SOLO,
德国耶拿）上拍照，并将标记信息录入电脑。

1. 2. 2 数据处理 收集并鉴定有关 PCR产物的详

细信息。将多态性带评分为存在（1）或不存在（0），

并输入数据库。通过 SM系数计算品系之间的遗传

相似性，SM=（a+d）/（b+c），其中 a表示品系 i和 j之间

共有条带，b表示品系 i特有条带，c表示品系 j表示

特有条带，d表示品系 i和 j表示共同缺失条带。通

过软件NYSYS-pc2. 1（Rohlf 2000）使用UPGM方法

对相似性矩阵进行聚类分析（树状图）。

多样性指数（DI）是根据每个品系中某个位点

的等位基因数来计算的，用于评估不同品系或群体

的遗传多样性。

DI= [1-（pi2+ai2）] /i,
其中 pi表示存在（1）片段数与总片段数之间的

比值，ai表示不存在（0）片段数与总片段数之间的比

值，i表示条带数。

1. 2. 3 含油量和蛋白质含量测定 含油量和蛋白

质含量主要采用近红外法（福斯新一代 NIRS DS
2500F近红外多功能品质快速分析仪）测定。每份

材料选取 3 g左右的饱满种子，并重复测定 2次，取

平均值作为最终数据用于分析，结果以“%”表示。

2 结果与分析

2. 1 多态性分析

本文选用 85份芥菜型油菜资源为研究材料，其

中包含 34份微核心野生种质材料及其衍生的 51份
种质材料。34份野生种质中，有 22份油用芥菜；有

12份菜用芥菜（表 1）。就种子颜色而言，23份材料

（67. 6％）为栗色，7份材料（20. 6％）为黑色，3份材

料（8. 8％）是黄色，1份材料是灰黄色（表 1）。这 51
份衍生种质均来自于 34份野生种质间混合授粉以
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及后续的自交和选择。利用 262对 ILP引物检测了

85份材料的基因型，共获得 305个多态性标记，其中

大多数引物（224对，占 85. 5％）仅产生一条多态性

条带，34对引物（13. 0％）产生了两条多态性条带，2
对引物（引物名称：At3g52990和 PIP1848）产生 3条
多态性条带，而 PIPR68和 At1g72890分别产生了 4
条与5条多态性条带。

2. 2 聚类分析

利用 305个 ILP多态性标记计算出 85份材料遗

传相似系数，结果显示遗传相似系数（GSC）在 0. 250

（OP256-OP332）到 0. 990（OP3-OP12）之间不等，并

使用 NTSYS-PC 2. 1软件的 UPGMA方法构建聚类

图（图 1）。由图 1可知，树状图显示在 GSC值为

0. 496处可划分为两个类群。第Ⅰ类群包含 42份材

料（49. 4％），分别包括 18份野生种质和 24份衍生

种质材料，其中 18份野生种质材料又包括 10份油

用和 8份菜用材料，GSC平均值为 0. 510，范围在

0. 260到 0. 990之间。第Ⅱ类群包括 43份材料

（50. 6％），分别包括 16份野生种质和 27份衍生种

质，其中 16份野生种质材料又包括 4份油用及 12份

表1 34份芥菜型油菜野生种质材料

Table 1 34 B. juncea accessions used in this study

编号

Serial number
W01
W02
W03
W04
W05
W06
W07
W08
W09
W10
W11
W12
W13
W14
W15
W16
W17
W18
W19
W20
W21
W22
W23
W24
W25
W26
W27
W28
W29
W30
W31
W32
W33
W34

品种名称

Accession name
贵定苦油菜 Guidingku YC
贵州苦油菜 Guizhouku YC
黄平苦油菜 Huangpingku YC
龙里苦油菜 Longliku YC
石阡苦油菜 Shiqianku YC
遵义牛耳朵 Zunyiniuerduo
原阳苦菜 Yuanyangkucai
T6342
洰水小菜籽 Jushui Xiaocaizi
长阳黄芥 Changyang Huangjie
长阳黄芥2 Changyang Huangjie2
黔阳苦油菜 Qianyangku YC
石门油菜 Shimen YC
溧阳苦菜 Liyangkucai
波阳苦油菜 Boyangku YC
乌室油菜 Wushi YC
汉中高油菜 Hanzhonggao YC
平陆黄芥 Pinglu Huangjie
SL63
川163 Chuan 163
简阳油菜 Jianyang YC
棱角油菜 Lengjiao YC
神农油菜 Shennong YC
余丰榨菜 Yufeng Zhacai
马尾油菜 Mawei YC
富源油菜 Fuyuan YC
花叶苦菜 Huayekucai
昆明高脚 Kunming Gaojiao
昆明高棵 Kunming Gaoke
昆阳油菜 Kunyang YC
南充油菜 Nanchong YC
黔江马尾油菜 Qianjiang Mawei YC
铜梁黄芩油菜 Tongliang Huangqin YC
铜梁油菜 Tongliang YC

来源地

Origin
贵州 Guizhou
贵州 Guizhou
贵州 Guizhou
贵州 Guizhou
贵州 Guizhou
贵州 Guizhou
河南 Henan
湖北 Hubei
湖北 Hubei
湖北 Hubei
湖北 Hubei
湖南 Hunan
湖南 Hunan
江苏 Jiangsu
江西 Jiangxi
内蒙古 Inner Mongolia
陕西 Shaanxi
陕西 Shaanxi
四川 Sichuan
四川 Sichuan
四川 Sichuan
四川 Sichuan
四川 Sichuan
四川 Sichuan
西藏 Tibet
云南 Yunnan
云南 Yunnan
云南 Yunnan
云南 Yunnan
云南 Yunnan
云南 Yunnan
重庆 Chongqing
重庆 Chongqing
重庆 Chongqing

种子颜色

Seed color
栗色 Maroon
黄色Yellow
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
黑色Black
黄色Yellow
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
栗色 Maroon
淡褐色 Isabelline
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
栗色Maroon
黄色Yellow
黑色Black
黑色Black
黑色Black
黑色Black
黑色Black
黑色Black

用途

Main use
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
油菜籽 Seed oil
蔬菜（薹）Vegetable（stalk）

59



中国油料作物学报 2022，44（1）

菜用材料，GSC平均值为 0. 520，范围在 0. 250到

0. 990之间。野生种质及其衍生种质以混合的方式

聚集在一起，表明这些衍生种质亲本来源的广

泛性。

2. 3 多样性指数分析

为了评估野生种质及其衍生种质间的差异性，

引入了多样性指数DI。由图 2可知野生种质及其衍

生种质两组间的总体分布频率相似，这些品系的大

多数 DI值集中在 0. 48至 0. 50之间。衍生种质 DI
值在 0. 34到 0. 50之间不等，平均值为 0. 48，野生种

质亲本品系 DI值在 0. 39～0. 50之间，平均值为

0. 47，相比之下，衍生种质的DI值略高于亲本系。

2. 4 含油量和蛋白质含量变异分析

野生及衍生种质材料的含油量和蛋白质含量

表现出了丰富的遗传变异，由表 2可知，野生种质含

油量分布在 29. 95%～42. 47%之间，平均含油量为

36. 74%；蛋白质含量范围分布在 16. 04%～24. 09%
之间，平均含量为 19. 92%。衍生种质含油量分布

在 32. 26%～46. 25%之间，平均含油量为 41. 12%；

蛋白质含量范围分布在 21. 93%～32. 63%之间，平

均含量为 26. 96%。衍生材料中，含油量前三的材

料是：OP340（46. 25%），OP45（45. 92%）和 OP356
（45. 40%）；蛋 白 质 含 量 最 高 的 材 料 是 ：OP224
（32. 63%），OP182（32. 14%）和OP74（32. 00%）。对

野生及其衍生种质材料的种子含油量及蛋白质含

量分别进行相关性分析，结果表明二者含油量与蛋

白质含量之间均呈现极显著负相关关系，相关系数

分别为-0. 612与-0. 899。
3 讨论与结论

基于外显子区域构建的 ILP型标记具有较强的

重复性、可靠性及多态性，该类型的标记也是首次

图2 34份野生种质和51份衍生种质新品系的多样性指数

（DI）分布

Fig. 2 Frequency distribution of the diversity index（DI）
for 34 parental wild lines and 51 derivative lines

表2 野生及衍生种质材料含油量与蛋白质含量统计表

Table 2 Information of oil and protein contents in parental wild lines and their derived lines

营养品质性状

Nutrient quality trait
野生亲本含油量 Oil content of wild germplasm
野生亲本蛋白质含量 Protein content of wild germplasm
衍生种质含油量 Oil content of the derived lines
衍生种质蛋白质含量 Protein content of the derived lines

最小值

Min. /%
29.95
16.04
32.26
21.93

最大值/%
Max. /%
42.47
24.09
46.25
32.63

极差

Range
12.52
8.06
13.99
10.7

平均数/%
Mean
36.74
19.92
41.12
26.96

标准差

SD
2.98
2.02
3.3
2.89

变异系数

CV /%
8.1
10.15
8.05
10.74

注/Note: SD: standard deviation; CV: coefficient of variation

图1 85份芥菜型油菜野生株系（W）和衍生株系（OP）的聚类分析

Fig. 1 Dendrogram of 85 lines in B. juncea parental lines
（W）and the derivative lines（OP）
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用于芥菜型油菜的遗传多样性分析。本研究利用

多态性的 ILP标记将 85份种质材料划分成两个群

体，每个群体内野生种质和衍生种质混合分布，说

明新创种质与其亲本材料来源的亲缘关系。而新

创种质具有更大的遗传变异范围，也为利用混合授

粉方法拓宽芥菜型油菜种质基础提供了证据。此

外，聚类结果可以为这些种质材料未来的杂交及新

品种选育和基础研究提供重要的遗传信息。例如，

我们课题组根据本研究中获得的芥菜型油菜种质

“贵定苦油菜”和“余丰榨菜”之间具有较大遗传差

异的特点（GSC=0. 44），构建了一个芥菜型油菜重组

自交系群体，该群体的后代表现出了较大的表型变

异。同时，我们也发现 9种蔬菜型芥菜和 25种油籽

芥菜并未按照传统分类聚入两个群体中，而是混合

聚在一起，说明按照传统的应用分类与遗传聚类的

分类可能存在不一致性。芥菜型油菜传统分类更

多的是考虑材料的实际用途，而非考虑遗传差异，

因此在传统分类和基于分子标记的遗传分类二者

之间可能会出现差异,如 Fu等也曾报道了传统分类

与基于芥菜型油菜的分子标记的遗传差异之间结

果的不一致性[8]。
混合授粉法是近些年多亲本材料选育方法的

延伸，本研究通过两轮混合授粉及后代选育方法，

选出了 51份性状较好的育种株系，这些材料在含油

量和蛋白质含量上表现出了优于亲本的特性。衍

生种质含油量和蛋白质含量的提升，主要是因为其

聚合了多个亲本的优异等位基因，如中国农业科学

院油料作物研究所通过聚合多个含油量优异等位

基因选育出超过 60%含油量的甘蓝型油菜新品系。

野生及其衍生种质分别进行相关性分析显示，含油

量和蛋白质含量均呈现极显著负相关关系，这点与

前期研究结果一致[28]。目前，我国正在大力开展种

质资源的搜集、保护与利用工作，尤其对于那些濒

危野生资源意义重大。而本研究的开展则着眼于

有限种质资源的利用，即可以通过种质资源间杂交

结合表型筛选的途径获得优异新资源。本研究的

开展对于芥菜型油菜育种与基础研究具有一定参

考价值。
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