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　　摘要：为评价不同来源同名甘蓝型油菜品种的异同性，以４２个同名甘蓝型油菜品种（共９１份）为研究对象，
采用同名品种两两相邻种植方法，分成５６组，调查参试品种的２９个ＤＵＳ［特异性（ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓ）、一致性（ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ）
和稳定性（ｓｔａｂｉｌｉｔｙ）］测试性状，并采用４３个ＳＳＲ标记，对参试品种进行指纹分析，进而比较同名甘蓝型油菜品种
基于ＤＵＳ测试性状和ＳＳＲ标记的异同性。结果表明，３９．３％（２２组）的不同来源同名品种无论是表型还是 ＳＳＲ标
记都存在较大差异；２６．８％（１５组）的同名品种间表型和 ＳＳＲ指纹极为相似，亲缘系数表明，该类品种亲缘关系密
切；只有３３．９％（１９组）的同名品种综合表现为无明显差异。由此可知，不同来源的甘蓝型油菜品种中，同名异种
现象比较普遍，建议相关主管部门加强对同名品种的管理。
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　　中国于１９９７年颁布《中华人民共和国植物新品
种保护条例》，建立了植物新品种保护制度，并于

１９９９年加入国际植物新品种保护联盟（ＵＰＯＶ），成

为ＵＰＯＶ的第３９个成员国。中国的植物新品种保
护经过近１５年的成长与发展，取得了显著的成绩，
申请量和授权量逐年增长（ｗｗｗ．ｃｎｐｖｐ．ｃｎ）。甘蓝



型油菜作为中国的重要油料经济作物，申请量的增

长尤为显著。在公布的８０种保护名录植物种类中，
甘蓝型油菜的申请量位居第六。

为了构建甘蓝型油菜已知品种库，为近似品种

筛选提供技术支持，我们从不同渠道收集了大量甘

蓝型油菜品种，包括部分同名品种，如宁杂１１号３
份、中油杂６号２份和中油杂７号２份等。未经鉴
别的同名品种不仅为品种库的构建工作带来麻烦，

而且为近似品种的筛选带来困扰，因此，对其进行比

较分析，对提高建库效率从而增加近似品种筛选的

准确性有重要的现实意义。

ＤＵＳ测试性状是用于品种特异性（ｄｉｓｔｉｎｃｔ
ｎｅｓｓ）、一致性（ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ）和稳定性（ｓｔａｂｉｌｉｔｙ）（简称
ＤＵＳ）审查的性状，某个性状只要满足ＵＰＯＶ规定的
要求，都能作为ＤＵＳ测试性状［１］。形态性状具有简

单、直观特点，是进行作物种质资源鉴定和育种材料

选择的主要指标［２，３］，实践证明，形态性状用于品种

鉴定具有可行性和可靠性［４～７］，因此，在ＵＰＯＶ的现
有保护体系下，ＤＵＳ测试性状多数为形态性状。中
国的《植物新品种特异性、一致性和稳定性测试指

南 甘蓝型油菜》（ＮＹ／Ｔ２２３９－２０１２）（以下简称甘
蓝型油菜测试指南）中的２９个必测性状，均为形态
性状。目前，中国的甘蓝型油菜ＤＵＳ测试主要依据
这２９个形态性状进行。

ＤＵＳ测试中对形态性状的调查一般需要进行
两个周期的田间种植，耗时较长，部分育种者和申请

者呼吁采用更为快捷、简便的方法获得测试结果，因

此，ＵＰＯＶ的生化与分子技术工作组（ＢＭＴ）已将品
种快速ＤＵＳ测试的研究提上了议事日程［８］。分子

标记尤其是微卫星标记因具有丰富的多态性、稳定

性及低成本特性，被广泛用于品种鉴定［５，９］，并取得

了显著的进展，ＵＰＯＶ也为此制定了相应的技术文
件［８］，为分子标记技术应用于ＤＵＳ测试提供规范性
指导。按照ＵＰＯＶ的总体原则，我们已筛选了一套
甘蓝型油菜ＳＳＲ引物，该套引物覆盖甘蓝型油菜的
１９个连锁群，具有较高的多态性，并在筛选近似品
种中得到了较好应用［１０］。

然而，多数学者认为，ＳＳＲ标记不能完全取代传
统的田间种植试验，若结合上述两种方法，将有助于

提高鉴定的效率和准确性［１１～１３］。本研究以不同来

源的４２个同名甘蓝型油菜品种（共９１份）为研究
对象，通过同名品种两两相邻种植方法，按照甘蓝型

油菜测试指南调查参试品种的形态性状，并采用

ＳＳＲ标记技术，对参试品种进行指纹分析，比较同名
甘蓝型油菜品种基于 ＤＵＳ测试性状和 ＳＳＲ标记的

异同性，并综合两种方法分析结果，对同名品种的差

异性进行评价，目的在于探讨同名甘蓝型油菜品种

的异同，为相关主管部门加强品种的管理提供依据。

１　材料与方法
１．１　材料

同名甘蓝型油菜品种４２个，共９１份，同名品种
两两比较，分成５６组，全部为杂交种，品种名称采用
编号表示，具体编号和来源见表１。
１．２　田间种植试验及ＤＵＳ测试性状调查

田间种植试验在农业部植物新品种测试（成

都）分中心郫县试验站进行。为减小环境误差，同

名品种两两相邻种植，２次重复，另外，种植 ＤＵＳ测
试标准品种一套，用于确定参试品种的代码。行距

４０ｃｍ，株距３０ｃｍ，穴播。按照我国甘蓝型油菜测试
指南要求，调查“子叶：长度”、“子叶：宽度”、“植株：

幼苗生长习性”、“叶：颜色”、“叶：裂片”、“叶：裂片

数目”、“叶：叶缘齿状”、“叶：长度”、“叶：宽度”、

“叶：叶柄长度”、“叶：刺毛”、“叶：顶端裂片形状”、

“叶：卷曲程度”、“开花期”、“花粉量”、“植株：主茎

蜡粉”、“植株：主茎花青甙显色”、“花：花瓣”、“花：

花瓣形态”、“花：花瓣颜色”、“花：花瓣长度”、“花：

花瓣宽度”、“植株：总长度”、“角果：果身长度”、

“角果：果喙长度”、“角果：果柄长度”、“角果：姿

态”、“籽粒：千粒重”、“籽粒：颜色”等２９个性状，质
量性状和假质量性状采用相应代码表示，数量性状

采集４０个数据，用测量值或代码表示。
１．３　ＳＳＲ标记分析

每份品种取５０个典型植株幼嫩叶片等量混合，
按照ＣＴＡＢ法提取基因组 ＤＮＡ［１４］。采用本课题组
筛选的ＳＳＲ引物（４３对）对参试品种进行分析［１０］。

ＰＣＲ反应体系总体积１０μＬ，含１０×ｂｕｆｆｅｒ１．０
μＬ、２．５ｍｍｏｌ·Ｌ－１ｄＮＴＰ０．６μＬ、１０μｍｏｌ·Ｌ－１引物
０．２５μＬ、５Ｕ·μＬ－１ＴａｑＤＮＡ聚合酶 ０．１μＬ、２５ｍｍｏｌ
·Ｌ－１ＭｇＣｌ２１．５μＬ、１０ｎｇ·μＬ

－１模板 ＤＮＡ２．０μＬ
和ｄｄＨ２Ｏ５．４５μＬ。ＰＣＲ反应程序为 ９４℃预变性
２ｍｉｎ，１个循环；９４℃变性４０ｓ，６５℃退火３０ｓ，７２℃延
伸４５ｓ，每循环降１℃，共１０个循环；９４℃变性４０ｓ，
５５℃退火３０ｓ，７２℃延伸４５ｓ，共３０个循环；７２℃延
伸５ｍｉｎ，４℃保存。

在９６孔 ＰＣＲ板中，分别加入１μＬＰＣＲ产物、
９μＬ的甲酰胺和０．１２μＬ的ＳＩＺ５００内标，３０００ｒ／ｍｉｎ
离心 １ｍｉｎ。在 ＰＣＲ仪中 ９５℃变性 ５ｍｉｎ，４℃冷却
１０ｍｉｎ。然后在 ＡＢＩ３７３０ｘｌＤＮＡ分析仪上完成荧光
检测，ＧｅｎｅｍａｐｐｅｒＩＤｖ３．２软件分析等位变异大小。

５６３赖运平等：同名甘蓝型油菜品种比较分析



１．４　数据处理与分析
１．４．１　数量性状测量值转换成代码　采用 ＤＵＳＴ
（２０１２）软件去除异常值，求出所有参试品种的平均
值，参考甘蓝型油菜测试指南中的分级标准，将测量

值转换成代码。

１．４．２　ＤＵＳ测试性状差异的赋值　对于质量性状，
根据代码的差值进行赋值，如 Ａ品种的代码为２，Ｂ
品种的代码为１，该性状的差异值为２－１等于１。

对于“目测”的数量性状，为真实体现品种间的

差异及程度，相同代码间和相邻代码间赋值为０，隔
一个代码赋值为１，隔两个代码赋值为２，以此类推，
如Ａ品种代码为３，Ｂ品种代码为１，赋值为１。

对于假质量性状，不连续表达状态间的赋值按

照质量性状进行，连续表达状态间的赋值按照“目

测”数量性状进行。

对于“测量”的数量性状，首先对测量值进行方

差分析，若品种间在该性状上差异不显著（ｐ＜
０．０１），即使代码有差异，差异值仍为０；若存在显著
差异（ｐ＜０．０１），按代码差异进行赋值。

将ＤＵＳ测试性状差异赋值累加获得品种间的
形态差异值。

１．４．３　ＳＳＲ标记的多态性分析　将等位变异大小
转换成 ＡＡ、ＢＢ和 ＡＢ等形式表示的基因型，采用
Ｐｏｐｇｅｎｅ１．３１软件计算各 ＳＳＲ位点的等位变异数、
多态性信息含量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，
ＰＩＣ）和Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（ＳＩＩ）。
１．４．４　亲缘关系、遗传距离计算和聚类分析　采用
基因型数据和 ＴＡＳＳＥＬ２．１软件计算品种间的亲缘
系数。将基因型数据转换成０和１数据矩阵，采用
ＮＴＳＹＳ－ｐｃ２．０软件的 Ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅｄａｔａ和 ＳＨＡＮ程
序计算遗传相似系数（ＧＳ），Ｔｒｅｅｐｌｏｔ程序生成聚类
图。遗传相似系数采用简单配对（ｓｉｍｐｌｅｍａｔｃｈｉｎｇ，
ＳＭ）方法计算，遗传距离（ＧＤ）＝１－ＧＳ，聚类分析
采用非加权类平均法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐｍｅｔｈ
ｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎｓ，ＵＰＧＭＡ）。
１．４．５　形态差异和遗传距离的相关性　采用 ＳＰＳＳ
１７．０软件对形态差异值和遗传距离进行相关性分
析，并建立散点图。

２　结果与分析
２．１　基于形态性状的同名品种比较分析

从图１可以看出，不同来源同名品种间的形态
差异程度各不相同，差异性状数从０至９个不等。
１９组同名品种在２９个 ＤＵＳ测试性状上无明显差
异，占材料总组数的 ３３．９％。总体表现非常相似

（仅存在一个性状差异）的品种共１０组（１７．９％）。
差异最大的品种是 Ｖ３８－１和 Ｖ３８－２，有明显差异
的性状多达９个，Ｖ３８－１的叶片颜色、叶缘齿状、叶
顶端裂片形状、主茎花青甙显色、角果姿态分别表现

为中等绿色、弱、近椭圆形、无或极弱、上举，而 Ｖ３８
－２分别表现为深绿色、中、近圆形、强、水平，前者
与后者相比，花瓣长度长 ２．７ｍｍ，果身长度短８．８
ｍｍ，果喙长度短 ４．３ｍｍ，果柄长度短 ５．３ｍｍ。另
外，有６组品种的差异性状数也多达６个或７个，形
态性状差异表现极其明显（图２）。

图１　同名品种的形态性状差异数分布图
Ｆｉｇ．１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｔｒａｉｔｓｂｅｔｗｅｅｎｈｏｍｏｎｙｍｏｕｓｃｕｌｔｉｖａｒｓ

注：ａ：品种间的“叶：长度”和“叶：叶柄长度”存在明显差异；
ｂ：品种间的“花：花瓣长度”和“花：花瓣宽度”存在明显差异
Ｎｏｔｅ：ａ：Ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓｏｆ“ｌｅａｆ：ｌｅｎｇｔｈ”ａｎｄ“ｌｅａｆ：ｌｅｎｇｔｈｏｆｐｅｔｉｏｌｅ”；

ｂ：Ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓｏｆ“ｆｌｏｗｅｒ：ｌｅｎｇｔｈｏｆｐｅｔａｌｓ”ａｎｄ“ｆｌｏｗｅｒ：ｗｉｄｔｈｏｆｐｅｔａｌｓ”
图２　品种Ｖ１７－１和Ｖ１７－２的叶和花对比照片

Ｆｉｇ．２　ＬｅａｖｅｓａｎｄｆｌｏｗｅｒｓｏｆｃｕｌｔｉｖａｒＶ１７－１ａｎｄＶ１７－２

　　为了更确切反应品种间的形态差异程度，按照
１．４．２方法对各形态性状的差异进行赋值，最后计
算品种间的差异权重。同名品种间的形态差异值见

表１。从表１可以看出，形态差异值为０的同名品
种有１９组，多数品种的形态差异值分布在１和７之
间，差异值最大的是Ｖ３４－１和Ｖ３４－３，与差异性状
数比较结果不一致，原因是Ｖ３４－１与Ｖ３４－３的花
瓣宽度和果身长度差异太大，前者的代码分别为９
和４，后者的代码分别是３和９。
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甘蓝型油菜测试指南中的２９个必测性状，２个
为质量性状，６个为假质量性状，２１个为数量性状。
我们对差异性状的类型及对应的品种组数进行了统

计，发现同名品种在 ２个质量性状上均无差异，２１
组品种在假质量性状上有不同程度的差异，数量性

表１　同名品种间的遗传相似系数、遗传距离、亲缘系数和形态差异值
Ｔａｂｌｅ１　Ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ，ｋｉｎｓｈｉｐｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｎｄ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｈｏｍｏｎｙｍｏｕｓｖａｒｉｅｔｉｅｓ
序号
Ｃｏｄｅ

品种号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ ＧＳ ＧＤ Ｋ ＭＤ 序号

Ｃｏｄｅ
品种号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ ＧＳ ＧＤ Ｋ ＭＤ

１
Ｖ１－１
Ｖ１－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９９４９ ０．００５１ １．９４４０ ０ ２１
Ｖ２１－１
Ｖ２１－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９６４１ ０．０３５９ １．７１９８ ２

２
Ｖ２－１
Ｖ２－２

Ｂ１
Ｂ１

０．９９４９ ０．００５１ １．９４４０ １ ２２
Ｖ２２－１
Ｖ２２－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９２８２ ０．０７１８ １．３８３６ ５

３
Ｖ３－１
Ｖ３－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９８４６ ０．０１５４ １．９４４０ ０ ２３
Ｖ２３－１
Ｖ２３－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９８４６ ０．０１５４ １．８８７９ １

４
Ｖ４－１
Ｖ４－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９４３６ ０．０５６４ １．５５１７ ０ ２４
Ｖ２４－１
Ｖ２４－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９３８５ ０．０６１５ １．６０７７ ３

５
Ｖ５－１
Ｖ５－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９９４８ ０．００５２ １．８８７９ １ ２５
Ｖ２５－１
Ｖ２５－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９９４６ ０．００５４ １．９４４０ ０

６
Ｖ６－１
Ｖ６－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９０７７ ０．０９２３ １．２７１５ ２ ２６
Ｖ２６－１
Ｖ２６－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８５１３ ０．１４８７ ０．８７９２ ７

７
Ｖ７－１
Ｖ７－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８７６９ ０．１２３１ ０．９９１３ ４
Ｖ２６－１
Ｖ２６－３

Ｂ１
Ｂ３

０．８９０１ ０．１０９９ １．１５９４ ４

Ｖ７－１
Ｖ７－３

Ｂ１
Ｂ３

０．８７６９ ０．１２３１ １．１５９４ ４
Ｖ２６－２
Ｖ２６－３

Ｂ２
Ｂ３

０．９３１９ ０．０６８１ １．５５１７ １

Ｖ７－２
Ｖ７－３

Ｂ２
Ｂ３

０．９２８２ ０．０７１８ １．３８３６ ０ ２７
Ｖ２７－１
Ｖ２７－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８１５４ ０．１８４６ ０．７１１１ ７

８
Ｖ８－１
Ｖ８－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８８２１ ０．１１７９ １．２１５５ ４ ２８
Ｖ２８－１
Ｖ２８－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９４８７ ０．０５１３ １．５５１７ ０

９
Ｖ９－１
Ｖ９－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８８７２ ０．１１２８ １．２１５５ ７ ２９
Ｖ２９－１
Ｖ２９－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８０００ ０．２０００ ０．８２３２ ８

１０
Ｖ１０－１
Ｖ１０－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８６１５ ０．１３８５ １．１０３４ ３ ３０
Ｖ３０－１
Ｖ３０－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９１７９ ０．０８２１ １．３８３６ ５

１１
Ｖ１１－１
Ｖ１１－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８４１０ ０．１５９０ ０．８７９２ ５ ３１
Ｖ３１－１
Ｖ３１－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９６８８ ０．０３１２ １．６６３８ １

１２
Ｖ１２－１
Ｖ１２－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９８９８ ０．０１０２ １．８８７９ ０ ３２
Ｖ３２－１
Ｖ３２－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８６５９ ０．１３４１ ０．７６７２ ３

１３
Ｖ１３－１
Ｖ１３－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８１５４ ０．１８４６ ０．６５５１ ５ ３３
Ｖ３３－１
Ｖ３３－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９６４１ ０．０３５９ １．８３１９ ０

１４
Ｖ１４－１
Ｖ１４－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８０５１ ０．１９４９ ０．８７９２ １２ ３４
Ｖ３４－１
Ｖ３４－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８７１８ ０．１２８２ ０．９３５３ １２

１５
Ｖ１５－１
Ｖ１５－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９８９７ ０．０１０３ １．８８７９ ０
Ｖ３４－１
Ｖ３４－３

Ｂ１
Ｂ３

０．８８２１ ０．１１７９ １．０４７３ １８

Ｖ１５－１
Ｖ１５－３

Ｂ１
Ｂ３

０．９８９７ ０．０１０３ １．８８７９ ０
Ｖ３４－２
Ｖ３４－３

Ｂ２
Ｂ３

０．９６９２ ０．０３０８ １．７１９８ ２

Ｖ１５－２
Ｖ１５－３

Ｂ２
Ｂ３

１．００００ ０．００００ ２．００００ ０ ３５
Ｖ３５－１
Ｖ３５－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８３６１ ０．１６３９ ０．８２３２ ７

１６
Ｖ１６－１
Ｖ１６－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９７４４ ０．０２５６ １．７７５８ ２ ３６
Ｖ３６－１
Ｖ３６－２

Ｂ１
Ｂ２

０．７８５７ ０．２１４３ ０．７６７２ ８

１７
Ｖ１７－１
Ｖ１７－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８５４８ ０．１４５２ １．１５９４ ９ ３７
Ｖ３７－１
Ｖ３７－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８６６７ ０．１３３３ １．１５９４ ２

Ｖ１７－１
Ｖ１７－３

Ｂ１
Ｂ３

０．８７６３ ０．１２３７ １．３２７５ ９ ３８
Ｖ３８－１
Ｖ３８－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８３５９ ０．１６４１ １．１０３４ １３

Ｖ１７－２
Ｖ１７－３

Ｂ２
Ｂ３

０．９４６２ ０．０５３８ １．６０７７ ０ ３９
Ｖ３９－１
Ｖ３９－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９８９７ ０．０１０３ １．８８７９ ０

１８
Ｖ１８－１
Ｖ１８－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９５３８ ０．０４６２ １．６６３８ ０
Ｖ３９－１
Ｖ３９－３

Ｂ１
Ｂ３

０．９８９７ ０．０１０３ １．９４４０ ２

Ｖ１８－１
Ｖ１８－３

Ｂ１
Ｂ３

０．９６４１ ０．０３５９ １．６０７７ ０
Ｖ３９－２
Ｖ３９－３

Ｂ２
Ｂ３

０．９７９３ ０．０２０７ １．８３１９ １

Ｖ１８－２
Ｖ１８－３

Ｂ２
Ｂ３

０．９３８５ ０．０６１５ １．４９５７ ０ ４０
Ｖ４０－１
Ｖ４０－２

Ｂ１
Ｂ２

０．８０５１ ０．１９４９ ０．７６７２ ５

１９
Ｖ１９－１
Ｖ１９－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９７４４ ０．０２５６ １．８３１９ ０ ４１
Ｖ４１－１
Ｖ４１－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９８９７ ０．０１０３ １．８８７９ １

２０
Ｖ２０－１
Ｖ２０－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９５３８ ０．０４６２ １．６０７７ ０ ４２
Ｖ４２－１
Ｖ４２－２

Ｂ１
Ｂ２

０．９３８５ ０．０６１５ １．３８３６ ０

　　注：ＧＳ：遗传相似系数；ＧＤ：遗传距离；Ｋ：亲缘系数；ＭＤ：形态差异值；Ｂ１～Ｂ３：育种者１～３
　　Ｎｏｔｅ：ＧＳ：ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ；ＧＤ：ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ；Ｋ：ｋｉｎｓｈｉｐｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ；ＭＤ：ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ；Ｂ１ｔｏＢ３：Ｂｒｅｅｄｅｒ１ｔｏＢｒｅｅｄｅｒ３
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状差异显著的品种数最多（４１组）。在１０组仅一个
性状差异的品种中，除Ｖ４１－１和Ｖ４１－２在假质量
性状（叶片颜色）上有差异外（深绿色和中等绿色，

位于该性状表达状态的连续变化区间），其它品种

的差异均体现在数量性状上。上述结果反映了数量

性状对品种特异性鉴定的重要性，这与ＤＵＳ测试实
践相吻合，因为在进行ＤＵＳ田间种植试验时，质量性
状存在差异的品种往往在近似品种筛选时已被排除。

２．２　基于ＳＳＲ标记的同名品种比较结果
２．２．１　ＳＳＲ标记的多态性　采用４３个ＳＳＲ标记对
９１份品种进行分析，结果表明，所有标记位点都具
有多态性，各标记的等位变异数、ＰＩＣ值和 Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数见表２。在９１份参试品种中，４３个ＳＳＲ标
记共检测到１９５个等位变异，平均每个位点检测到
４．２个，位于第５连锁群的 Ｒａ３Ｈ１０标记、第９连锁

群的ＣＢ１００２９标记和第１８连锁群的ＣＢ１００２８标记
等位变异数最多，均为９个。在９１份品种中，４３个
标记的Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数变幅为０．１０５６～１．８３１４，
平均值为０．８６０９，ＰＩＣ值变幅为０．０４３０～０．８１７４，
平均值为 ０．４７０９，ＢＲＡＳ０２１的 ＰＩＣ值最低，
ＣＢ１０５８７的ＰＩＣ值最高。

ＰＩＣ值反映的是等位变异的分布频率，体现某
个标记的多态性水平和区分品种的能力。根据Ｂｏｔ
ｓｔｅｉｎ等［１５］的界定方法：若 ＰＩＣ大于０．５，该位点为
高度多态性位点；若ＰＩＣ介于０．２５和０．５之间时为
中度多态性位点；ＰＩＣ小于０．２５时为低度多态性位
点。本研究４３个 ＳＳＲ标记中，高度多态性位点占
４０．４％，中度多态性位点占４６．８％，表明本研究所
用标记具有丰富的多态性，用来分析参试品种的亲

缘关系和辅助区分品种切实可行。

表２　４３个ＳＳＲ标记在９１份甘蓝型油菜品种中的多态性信息
Ｔａｂｌｅ２　Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ４３ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｆｏｒ９１ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

序号
Ｃｏｄｅ

标记
Ｍａｒｋｅｒ Ｃｈｒｏｍ． Ａｌｌｅ． ＳＩＩ ＰＩＣ 序号

Ｃｏｄｅ
标记
Ｍａｒｋｅｒ Ｃｈｒｏｍ． Ａｌｌｅ． ＳＩＩ ＰＩＣ

１ ＢＲＡＳ０８４ １ ４ ０．９４９２ ０．５３１０ ２５ ＣＢ１０５８７ １１ ８ １．８３１４ ０．８１７４
２ Ｒａ２Ｅ０４ １ ２ ０．６２５９ ０．４３４２ ２６ ＣＢ１０３６９ １１ ４ １．０７６８ ０．６０５０
３ ＣＢ１０５９７ １ ３ ０．７２２０ ０．４４４１ ２７ ＣＢ１０２７７ １１ ２ ０．５３３５ ０．３４９１
４ ＣＢ１０３５５ ２ ６ １．０１９６ ０．４７４８ ２８ ＯＬ１１Ｈ０９ １２ ５ １．０６１８ ０．５９２４
５ ＣＢ１０１７２ ２ ３ ０．８５５８ ０．５１０６ ２９ ＯＬ１３Ｇ０５ １２ ２ ０．６３００ ０．４３８２
６ ＯＬ１１Ｂ０５ ３ ５ ０．８３７９ ０．４２５１ ３０ ＣＢ１０００３ １３ ２ ０．４１０１ ０．２４４９
７
８

ＣＢ１００３６
ＢＲＡＳ０２９

３
３

４
２

０．９９３８
０．６８７１

０．５５０１
０．４９４０

３１
ＣＢ１００５７ａ
ＣＢ１００５７ｂ

１３
３

３
２

０．８７５３
０．３１０３

０．５２４２
０．１６９４

９ ＣＢ１０３４７ ４ ５ ０．８７１９ ０．４２７８ ３２ ＣＢ１０４２７ １３ ５ ０．８５２４ ０．４４０５

１０
１１

ＢＲＡＳ０２１

ＲＡ３Ｈ１０

４

５

２

９

０．１０５６

１．１５８１

０．０４３０

０．５１２３
３３

ＣＮ４８ａ

ＣＮ４８ｂ

１４

ＵＮ

５

２

０．４９５４

０．５４３３

０．２１２７

０．３５７８
１２ ＭＲ０１４ ５ ７ １．７４９１ ０．８０６９ ３４ ＣＢ１０３２０ １４ ２ ０．５８７９ ０．３９８５

１３ ＣＮ５７ ６ ４ ０．９９３７ ０．５７５６ ３５ ＯＬ１０Ｃ０１ １４ ３ ０．４９０９ ０．２５９３
１４ ＣＢ１０３３０ ６ ３ ０．７５６１ ０．４９４６ ３６ ＭＲ０９７ １５ ８ １．４３１１ ０．７１０７
１５

１６

ＣＢ１０２０４

ＢＲＡＳ０２３

６

７

３

４

０．２８５０

０．８１０７

０．１２５１

０．４３８７
３７

Ｎａ１２Ａ０２ａ

Ｎａ１２Ａ０２ｂ

１６

７

４

６

０．４４５０

１．３７５４

０．２０２１

０．６９５３
１７ ＣＢ１０３４３ ７ ３ ０．７３２７ ０．４２４４ ３８ ＣＢ１０２９９ １７ ４ ０．８５９９ ０．４９５５
１８ ＣＢ１０３６４ ８ ７ １．３８２３ ０．６８０５ ３９ ＣＢ１０５３４ １７ ２ ０．５９３２ ０．４０３４
１９ ＣＢ１００２６ ８ ２ ０．６７３５ ０．４８０４ ４０ ＣＢ１０２１７ １７ ２ ０．２７１２ ０．１４２０
２０ ＣＢ１００２９ ９ ９ １．３７３１ ０．６６２６ ４１ ＣＢ１００２８ １８ ９ １．５４６５ ０．７２４９
２１ Ｎａ１０Ｄ０９ ９ ３ ０．８６７６ ０．５３３２ ４２ ＯＬ１３Ｃ０３ １９ ３ １．０３６２ ０．６２８１

２２
Ｎａ１０Ａ０８ａ

Ｎａ１０Ａ０８ｂ

９

１５

２

４

０．６９１６

０．７２２４

０．４９８５

０．３６９６
４３ ＣＢ１０４１３ １９ ２ ０．６３７８ ０．４４５７

２３ Ｎａ１０Ｄ０７ １０ ６ １．２２１０ ０．６３０３ 总计Ｔｏｔａｌ １９５
２４ Ｒａ３Ｄ０４ １０ ８ １．４７９１ ０．７０７８ 平均Ａｖｅｒａｇｅ ４．２ ０．８６０９ ０．４７０９

　　注：Ｃｈｒｏｍ．染色体；Ａｌｌｅ．等位变异数；ＳＩＩｓｈａｎｎｏｎ信息指数；ＰＩＣ多态性信息含量；ＵＮ未知

　　Ｎｏｔｅ：Ａｌｌｅ．：Ｎｏ．ｏｆａｌｌｅｌｅｓ；ＳＩＩ：ｓｈａｎｎｏｎ′ｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ；ＰＩＣ：ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ；ＵＮ：ｕｎｋｎｏｗｎ

２．２．２　同名品种间的遗传相似系数、聚类分析和亲
缘关系　由图３可知，不同来源同名品种间的遗传
相似系数存在不同程度差异，仅 Ｖ１５－２和 Ｖ１５－３
的遗传相似系数为１，即两者的ＳＳＲ指纹无差异，遗
传相似系数最小的是Ｖ３６－１和Ｖ３６－２，为０．７８５７

（表１）。在５６组品种中，遗传相似系数大于０．９０
的品种所占比率较大（６０．７１％），而在遗传相似系
数大于０．９０的品种中，相似系数大于０．９５的品种
占６１．７６％，表明这些同名品种的 ＳＳＲ指纹非常接
近，具有较近的亲缘关系。
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图３　同名品种遗传相似系数分布图
Ｆｉｇ．３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ｂｅｔｗｅｅｎｈｏｍｏｎｙｍｏｕｓｃｕｌｔｉｖａｒｓ

　　聚类分析表明（图４），共７组同名品种未聚在
一起，分别是 Ｖ１３－１和 Ｖ１３－２、Ｖ２７－１和 Ｖ２７－
２、Ｖ２９－１和Ｖ２９－２、Ｖ３５－１和Ｖ３５－２、Ｖ３６－１和
Ｖ３６－２、Ｖ３８－１和 Ｖ３８－２以及 Ｖ４０－１和 Ｖ４０－
２，其遗传相似系数表明，７组品种的遗传相似系数
最大为０．８３。尽管Ｖ１４－１和Ｖ１４－２的遗传相似

系数为０．８０５１，低于０．８３，但仍然优先聚在一起，
原因是其它８９份品种与两份 Ｖ１４的遗传相似系数
小。在其余４９组品种中，尽管品种间的遗传相似系
数差异各不相同，但同名品种均优先聚在一起，这一

现象可能是本研究所用品种数量较少且不同名品种

间差异较大导致的。

亲缘关系分析表明，５６组同名品种的亲缘系数
变幅较大，亲缘系数最大的是 Ｖ１５－２和 Ｖ１５－３
（２．０００），表明两者的亲缘关系完全一致，与遗传相
似系数分析结果一致。亲缘系数最小的是 Ｖ１３－１
和Ｖ１３－２（０．６５５），两者的遗传相似系数为０．８１６，
两种方法分析结果也基本一致。相关性分析表明，

遗传相似系数与亲缘系数存在极显著正相关，相关

系数为０．８９１（ｐ＜０．００１），说明遗传相似系数越大，
亲缘关系越近。

图４　基于４３个ＳＳＲ标记的９１份甘蓝型油菜品种聚类
Ｆｉｇ．４　Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ９１Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓｖａｒｉｅｔｉｅｓｂａｓｅｄｏｎ４３ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ

２．３　形态性状和ＳＳＲ标记分析结果的比较
以ＳＳＲ标记计算的遗传距离为横坐标，ＤＵＳ测

试性状计算的形态差异值为纵坐标，建立散点图

（图５）。从图５可以看出，表型差异值较大时，遗传
距离也较大。相关性分析表明，两者存在极显著正

相关，相关系数为０．７３２（ｐ＜０．００１）。
若以形态差异值１和遗传距离０．１为阈值，可

将品种划分成４种类型：类型１为形态差异大且遗
传距离大的品种，共２２对，占３９．３％，对于此类品
种，两种方法检测结果一致；类型２为形态差异小且
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遗传距离小的品种，共１９对，占３３．９％，对于此类
品种，两种方法检测结果也一致；类型３为形态差异
较大，但遗传距离小的品种，共１５对，占２６．８％；类
型４为形态差异小，而遗传距离较大的品种，品种对
数为０。对于类型３和类型４品种，两种方法的检
测结果不尽一致，可进行多年田间种植试验并结合

其它鉴别手段予以判断。

图５　５６组同名品种的分子距离和形态差异比较
Ｆｉｇ．５　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅｔｗｅｅｎｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａｎｄ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ５６ｐａｉｒｈｏｍｏｎｙｍｏｕｓｃｕｌｔｉｖａｒｓ

３　讨论
部分同名品种的表型存在不同程度的差异，且

差异多体现在数量性状，这一结果与前人研究结论

一致［１６～１８］。数量性状往往受多基因控制，是基因和

环境互作的结果，因此，安排试验时，应尽可能消除

环境的误差。本研究将同名品种两两相邻种植，试

验结果表明，单一品种各数量性状的变异系数变幅

为０．０３２８～０．２２５６，说明有效控制了环境对试验
结果的影响。

ＵＰＯＶ植物新品种特异性、一致性和稳定性审
查总则［１］规定，申请品种必须“明显”区别于所有已

知品种，才视为具备特异性，这需要测试机构规定

“明显差异”的最小阈值。对于采用“测量”的数量

性状，通常在１％的概率水平判定其是否具有明显
差异，而对于 ＳＳＲ标记性状，品种间的最小遗传距
离尚在研究阶段。ＵＰＯＶ规定，不管采用何种方法，
不能损害现有保护体系下的保护力度，因此，ＳＳＲ标
记鉴定结果需与现有保护体系鉴定结果统一。然

而，研究者对基以ＳＳＲ标记的遗传距离与形态差异
的相关性还存在较大的分歧［１３］，不同物种的研究结

果不一致［１９，２０］，即使同一物种，所用 ＳＳＲ标记数量
不同也可能对结果产生影响［１１］。此外，本研究发

现，遗传距离和形态差异虽存在极显著正相关，但两

种方法的鉴定结果仍不能等同，因此，结合两种方

法，有助于提高鉴定结果的准确性［２１］。

结合形态性状差异和分子标记距离，品种可分

为４种类型（图５）。当固定形态差异值时，分子标
记距离阈值的设定，对品种的划分有一定影响，分子

标记距离阈值越小，划入１类和４类的品种比例越
大，分子标记距离阈值越大，划入２类和３类的品种
比例越大［２２］。在水稻［２１］和玉米［２３］上，研究者建议

以遗传距离０．０５作为阈值，在甘蓝型油菜上，陆光
远等建议以遗传距离０．１作为阈值［２４］，这些阈值是

不同研究者根据不同作物提出的，目前国际上尚无

统一标准。本研究发现，将分子标记距离阈值设为

０．１时，划为类型２和类型４的品种比例最少，结合
前人研究结果和甘蓝型油菜常异花授粉的繁殖特

点，本研究暂将遗传距离阈值定为０．１。
以分子标记距离０．１、形态差异１为阈值，２２组

同名品种被划分到第１类，此类品种的形态差异值
较大，田间表现差异明显，分子标记距离也较大，被

判定为同名异种。同名异种现象可能主要由以下两

种原因造成：其一，品种更换，部分品种存在以次充

好，以假乱真现象；其二，标签错误，在种子分存时，

因工作失误导致标签错误。

被划入类型２的１９组品种中，其 ＤＵＳ测试性
状无明显差异，但遗传距离存在微小的差异（介于０
和０．０７１８之间），此现象在其它作物中也普遍存
在［１６，１７，２０，２５～２７］，而甘蓝型油菜尤为明显［１１，２２］，可能

是由于品种的剩余遗传效应导致［２７］，也可能是由于

本研究所用ＳＳＲ标记位于非功能基因内，且未与调
查性状连锁，个别ＳＳＲ位点的微小差异未反映在表
型上。

划入类型３的１５组同名品种中，其形态性状存
在较小的差异，这些同名品种的表型较相似，遗传相

似系数较大，且亲缘关系较近（表１），暂判定为近似
品种。导致此现象的可能原因较多，例如：姊妹系

和／或由不同批次的同一亲本组合繁衍而来；在不同
生态区的长期自然选择中，发生了适应性变异［２７］

等。对于此类品种的判定，可以结合其他技术手段，

如进行多年田间种植试验、同工酶标记分析、ＥＳＴ标
记分析或测序等。

同名异种现象由来已久，是各个作物的共性问

题。如闫哲等采用形态性状和 ＳＳＲ标记，对１９份
不同来源大豆同名品种“满仓金”进行分析，结果表

明，１９份“满仓金”之间都存在较大差异，无遗传一
致性［１６］；应杰政等发现，４３．９％的不同来源主栽水
稻同名品种有差异［２５］，在部分物种的地方品种中，

同名异种现象更为突出［１７，１８，２８，２９］。本研究采用综合

ＤＵＳ测试性状和ＳＳＲ标记两种手段，对不同来源的

０７３ 中国油料作物学报　２０１３，３５（４）



４２个（９１份）甘蓝型油菜同名品种进行了分析，结
果表明，３９．３％的同名品种无论在ＤＵＳ测试性状还
是在ＳＳＲ标记上都存在较大差异。由此可见，甘蓝
型油菜同名异种已成为比较普遍的现象，建议相关

主管部门加强对同名品种的管理。
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１７３赖运平等：同名甘蓝型油菜品种比较分析


