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　　摘要：为挖掘控制芝麻产量相关性状的基因位点，本研究利用多态性较高的７２个ＳＳＲ标记，对来自国内外９６
份芝麻品种资源进行遗传多样性和群体遗传结构分析，在此基础上采用 ＴＡＳＳＥＬ３．０软件的 ＭＬＭ（ＭｉｘｅｄＬｉｎｅａｒ
Ｍｏｄｅｌ）方法对株高、株蒴数、每蒴粒数、蒴长、蒴宽、千粒重、始蒴部位、空稍尖８个产量相关性状进行ＳＳＲ标记的关
联分析。结果表明：７２个标记共检测出４４６个等位变异，变异范围为２～１４个，平均６．２个；引物的多态性信息含
量（ＰＩＣ）变异范围为０．２４２１～０．８２１０，平均为０．５４０７；基因多样性指数的变异范围在０．５５０４～０．９８９７，平均值为
０．７４７７。群体遗传结构分析将供试材料分为３个亚群。关联分析结果显示，５１个标记位点与株高、蒴长、每蒴粒
数、始蒴部位、空稍尖显著关联，各标记对表型变异的解释率在１３．２９％～３２．０８％。有５个位点在多个环境或均值
下被重复检测到，是较为稳定等位变异，如与株高相关联的位点 Ｈｓ１７７５－Ａ２、ＳＩＭ２０１－Ａ１；与每蒴粒数、始蒴部位
和株蒴数分别关联的标记位点Ｈｓ１５１４－Ａ１、ＳＩＭ００４－Ａ３和ＳＩＭ００２－Ａ１。
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　　芝麻（ＳｅｓａｍｕｍｉｎｄｉｃｕｍＬ．，２ｎ＝２６），是唇形目
胡麻科胡麻属一个历史悠久的栽培种，基因组较小，

约为 ３５７Ｍｂ［１，２］。我国芝麻常年种植面积 ７０×
１０４ｈｍ２左右，年产量约 ６２．４万吨（２０１４ＵＮＦｏｏｄ
ａｎｄＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅＯｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ统计）。近几年，中国每
年的芝麻需求量为１３０万吨左右，国内生产总供给
量不足５０％，每年有６０余万吨依赖进口。挖掘芝
麻生产潜力、提高产量，对促进中国芝麻生产发展、

解决总量自给不足十分重要。然而，产量性状是受

多基因控制的复杂数量性状，遗传力较低易受环境

影响，这对解析芝麻产量性状的遗传机理提出了挑

战。关于芝麻产量构成的遗传基础，国内外已开展

了一些研究，一致认为株蒴数、每蒴粒数和千粒重是

最重要的产量构成因素，与单株产量有显著的正相

关［３～５］。进一步了解产量性状的遗传规律，寻找与

产量性状紧密连锁的分子标记，将为复杂数量性状

的解析和分子标记辅助育种奠定基础。

利用传统的遗传学方法进行产量相关性状ＱＴＬ
定位费时费力，关联分析（ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ）方法
的发展为复杂数量性状基因定位并实现其分子标记

辅助选择提供了一种快捷、有效的途径［６，７］。关联

分析以自然群体中基因或位点间连锁不平衡（ｌｉｎｋ
ａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，ＬＤ）为基础，把目标性状表型同
基因或位点的多态性相结合，可直接鉴定出影响表

型变异的基因或标记位点［８～９］。近年来已作为一种

新的基因定位方法，广泛应用于玉米、小麦、大麦、拟

南芥、水稻等植物中［１０～１５］，并应用于作物产量相关

性状研究中。Ｈｕａｎｇ等［１４］利用全基因组关联分析

对９５０份水稻品系的１４个农艺性状进行研究，得到
３２个与开花期和１０个与产量性状显著关联的基因
位点，通过基因注释获得１８个候选基因。Ｓｉ［１６］通
过全基因组关联分析获得控制水稻粒长的候选基

因，并进行了验证。Ｗａｎｇ等［１７］利用 ５３１个 ＳＳＲ标
记对２６２份小麦材料进行产量相关性状关联分析，
发现 ２２个与千粒重显著关联的位点；张国华等［１８］

以１２８份黄淮麦区小麦品种（系）为材料，检测到４９
个与产量性状显著关联的位点，发掘了一批与产量

性状相关的优异等位变异。关联分析方法的迅速发

展为作物产量性状的基因定位提供了有力保障。

近几年，关于芝麻产量相关性状的基因定位陆

续出现，与产量相关性状标记位点在芝麻１３条染色
体上均有分布［１９～２１］。Ｗａｎｇ等［１９］以中芝 １３和
ＺＺＭ２７４８组成的重组自交系（ＲＩＬ）群体为材料，对
芝麻产量相关性状中株高和种皮颜色的 ＱＴＬ进行
定位，分布在１０条染色体上的４１个与株高、９个与

种皮颜色显著相关位点被检测出，分别解释表型变

异的３％～２４％和３％ ～４６％。结合重新升级的芝
麻基因组数据信息，对株高相关主效 ＱＴＬ位点进行
候选基因挖掘，鉴定到１０２个候选基因，首次预测了
芝麻半矮秆控制基因。Ｍｅｉ等［２０］以豫芝 ４号和
ＢｅｎｇａｌＳｍａｌｌ－ｓｅｅｄ组成的ＢＣ１群体作为试验材料，
构建了总长度１９７４．２３ｃＭ，包含１３个连锁群、９３７８
个ＳＬＡＦ标记的高密度芝麻遗传连锁图谱，对芝麻
产量相关性状中分枝数和每叶腋花数进行 ＱＴＬ定
位，分别在第５和１１染色体上成功定位到相关基因
ＳｉＢＨ和ＳｉＦＡ。相对于传统 ＱＴＬ遗传作图，全基因
组关联分析对于植物复杂的数量性状分析有独特优

势。Ｗｅｉ等［２１］对７０５份芝麻品种（包括农家品种和
育成品种）开展了全基因组重测序和关联分析，构

建出一张精细的芝麻单倍体型图谱。该研究在４个
不同环境下考察了这些芝麻品种的油份含量、营养

组成、生育期、产量、抗病性等５６个农艺性状，鉴定
到了５４９个控制这些性状的遗传位点。同时，还验
证了与油份含量、脂肪酸合成、产量性状关联主效位

点的４６个候选基因，为芝麻复杂数量性状研究起到
了很好的指引作用。随后，Ｗｅｉ［２２］等在９４份芝麻材
料组成的自然群体里，检测到在三个环境下与每蒴

粒数和千粒重稳定关联的标记 ＩＤ７１和 ＺＺＭ４５２。
关于芝麻株高、株蒴数、蒴长、每蒴粒数等性状与

ＳＳＲ标记的关联分析少见报道。本研究对来自国内
外的９６份芝麻品种资源进行群体遗传多样性分析，
明确所选材料的亲缘关系，同时对产量性状进行２
年多点表型鉴定，在群体结构分析的基础上进行标

记与性状的关联分析，进一步探讨和丰富与产量性

状相关联的标记位点，为芝麻育种中亲本选择、分子

标记辅助选择提供依据。

１　材料与方法
１．１　材料

本研究以来自国内外的９６份遗传背景不同的
芝麻品种为试验材料，由国家芝麻种质资源中期库

提供和本实验室收集而来，包含中国 ９个省份的９２
份材料（山东省４０份、河南１８份、安徽１１份、湖北
２份、广东１０份、贵州１份、辽宁８份、福建１份、黑
龙江１份）和国外４份种质材料（日本１份、缅甸１
份、莫桑比克２份）。材料名称及来源见附表 １。
１．２　田间试验设计及产量性状调查

供试材料分别于 ２０１５年、２０１６年在济南临港
试验基地和济阳基地进行种植。采用随机区组设

计，２次重复，每份材料为１个小区，每小区３行，行
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长２ｍ，行距４０ｃｍ，株距２０ｃｍ，常规田间管理。
于成熟期从每小区中间行选取５株，调查记载

株高、株蒴数、每蒴粒数、蒴长、蒴宽、千粒重、始蒴部

位、空梢尖共８个产量相关农艺性状，取平均值用于
后续关联分析。

１．３　基因组ＤＮＡ的提取和ＳＳＲ分子标记分析
田间取芝麻苗期幼嫩叶片，采用吕海霞等的方

法提取ＤＮＡ［２３］。引物来自公开发表文献中的１２２
对［２４－２５］，随机挑选４份表型性状差异较大的材

表１　供试芝麻品种（系）
Ｔａｂｌｅ１　Ｓｅｓａｍｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ（ｌｉｎｅｓ）ｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

Ｎｏ． 品种名称 Ｖａｒｉｅｔｙｎａｍｅ 来源地 Ｏｒｉｇｉｎ Ｎｏ． 品种名称 Ｖａｒｉｅｔｙｎａｍｅ 来源地 Ｏｒｉｇｉｎ
１ 绿宝黑芝麻 Ｌｖｂａｏｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ４９ ＺＺＭ３０２５ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
２ 黑霸王鞭 Ｈｅｉｂａｗａｎｇｂｉａｎ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５０ ＺＺＭ３０２６ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
３ 霸王鞭 Ｂａｗａｎｇｂｉａｎ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５１ ＺＺＭ３０２８ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４ 原种黑芝麻 Ｙｕａｎｚｈｏｎｇｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５２ ＺＺＭ３０３２ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
５ 丰芝２号 Ｆｅｎｇｚｈｉ２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５３ ＺＺＭ３０４０ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
６ 丰芝３号 Ｆｅｎｇｚｈｉ３ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５４ ＺＺＭ３０５６ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
７ 黑芝１号 Ｈｅｉｚｈｉ１ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５５ ＺＺＭ３０６１ 莫桑比克 Ｍｏｚａｍｂｉｑｕｅ
８ 黑芝２号 Ｈｅｉｚｈｉ２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５６ ＺＺＭ３０９４ 日本 Ｊａｐａｎ
９ 黑芝３号 Ｈｅｉｚｈｉ３ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５７ 鄂芝５号 Ｅｚｈｉ５ 中国湖北 Ｈｕｂｅｉ，Ｃｈｉｎａ
１０ 黑芝４号 Ｈｅｉｚｈｉ４ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５８ 宜阳白 Ｙｉｙａｎｇｂａｉ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１１ 黑芝５号 Ｈｅｉｚｈｉ５ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ５９ 驻芝１８Ｚｈｕｚｈｉ１８ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１２ 优选黑芝麻 Ｙｏｕｘｕａｎｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６０ 豫芝１１Ｙｕｚｈｉ１１ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１３ 黑芝麻王 Ｈｅｉｚｈｉｍａｗａｎｇ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６１ ９８Ｎ０９ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１４ 翔羽黑芝麻 Ｘｉａｎｇｙｕｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６２ 漯芝１９Ｌｕｏｚｈｉ１９ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１５ 翔羽黑芝麻２号 Ｘｉａｎｇｙｕｈｅｉｚｈｉｍａ２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６３ 中芝１３Ｚｈｏｎｇｚｈｉ１３ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１６ １２－３黑芝麻１２－３ｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６４ 中芝１１Ｚｈｏｎｇｚｈｉ１１ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１７ １２－４黑芝麻１２－４ｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６５ ＺＺＭ０６１１ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１８ 豫芝四号 Ｙｕｚｈｉ４ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ ６６ ＺＺＭ０６２４ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
１９ 航芝十号 Ｈａｎｇｚｈｉ１０ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６７ ＺＺＭ０７４９ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
２０ 航芝十一号 Ｈａｎｇｚｈｉ１１ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６８ ＺＺＭ１０６０ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
２１ 航芝十二号 Ｈａｎｇｚｈｉ１２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ６９ ＺＺＭ２４２０ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
２２ 绿宝白芝麻 Ｌｖｂａｏｂａｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７０ ＺＺＭ２８７５ 中国贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ，Ｃｈｉｎａ
２３ 绿宝芝麻 Ｌｖｂａｏｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７１ ＺＺＭ３２９２ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
２４ 白芝麻 Ｂａｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７２ ＺＺＭ３５３７ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
２５ 韩芝１号 Ｈａｎｚｈｉ１ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７３ ＺＺＭ３５４０ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
２６ 韩芝２号 Ｈａｎｚｈｉ２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７４ ＺＺＭ３５７３ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
２７ 豫芝十号 Ｙｕｚｈｉ１０ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ ７５ ＺＺＭ３６０４ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
２８ 豫芝十一号 Ｙｕｚｈｉ１１ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ ７６ ＺＺＭ４０２９ 中国福建 Ｆｕｊｉａｎ，Ｃｈｉｎａ
２９ 航天白雪芝麻 Ｈａｎｇｔｉａｎｂａｉｘｕｅｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７７ ＺＺＭ１５２３ 缅甸 Ｍｙａｎｍａｒ
３０ 航天芝麻 Ｈａｎｇｔｉａｎｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７８ ＺＺＭ０６３５ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
３１ 航天２号 Ｈａｎｇｔｉａｎ２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ７９ ＺＺＭ０９１０ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
３２ 丰芝１号 Ｆｅｎｇｚｈｉ１ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８０ ＺＺＭ３１１３ 莫桑比克 Ｍｏｚａｍｂｉｑｕｅ
３３ 丰芝２号 Ｆｅｎｇｚｈｉ２ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８１ ＺＺＭ０６０３ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
３４ 漯芝１６号 Ｌｕｏｚｈｉ１６ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ ８２ ＺＺＭ０７１１ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
３５ 漯芝１８号 Ｌｕｏｚｈｉ１８ 中国河南 Ｈｅｎａｎ，Ｃｈｉｎａ ８３ ＺＺＭ３４９９ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
３６ 冀芝１号 Ｊｉｚｈｉ１ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８４ ＺＺＭ３５３６ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
３７ 节节高 Ｊｉｅｊｉｅｇａｏ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８５ ＺＺＭ３５５４ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ
３８ 太空６号 Ｔａｉｋｏｎｇ６ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８６ 黑芝麻 Ｈｅｉｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
３９ 宇航雪芝８８－６Ｙｕｈａｎｇｘｕｅｚｈｉ８８－６ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８７ ＬＺ７ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４０ 航天巨芝 Ｈａｎｇｔｉａｎｊｕｚｈｉ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８８ ＬＺ５４ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４１ 京都雪霸芝麻 Ｊｉｎｇｄｕｘｕｅｂａｚｈｉｍａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ８９ 霸王鞭－１Ｂａｗａｎｇｂｉａｎ１ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４２ 京都黑霸芝麻 Ｊｉｎｇｄｕｈｅｉｂａ 中国山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ９０ 霸王鞭－２Ｂａｗａｎｇｂｉａｎ２ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４３ ＺＺＭ２４１７ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ ９１ 雁过青 Ｙａｎｇｕｏｑｉｎｇ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４４ ＺＺＭ２５１１ 中国湖北 Ｈｕｂｅｉ，Ｃｈｉｎａ ９２ 辽品芝３号 Ｌｉａｏｐｉｎｚｈｉ３ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４５ ＺＺＭ２９６４ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ９３ ＺＺＭ１５８４ 中国黑龙江 Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４６ ＺＺＭ２９６９ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ９４ 辽芝７号 Ｌｉａｏｚｈｉ７ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４７ ＺＺＭ２９７４ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ９５ 大八叉 Ｄａｂａｃｈａ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ
４８ ＺＺＭ２９７９ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ ９６ 辽品芝１号 Ｌｉａｏｐｉｎｚｈｉ１ 中国辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ

３８１宫慧慧等：芝麻产量相关性状与ＳＳＲ标记的关联分析



表２　芝麻品种（系）８个产量性状变异分析
Ｔａｂｌｅ２　Ｖａｒｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒ８ｙｉｅｌｄｔｒａｉｔｓｏｆ９６ｓｅｓａｍｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ（ｌｉｎｅｓ）

产量性状
Ｔｒａｉｔ

环境
Ｅｎｖｉｒｏｍｅｎｔ

最小值
Ｍｉｎ．

最大值
Ｍａｘ．

平均数
Ｍｅａｎ

标准差
ＳＤ

变异系数
ＣＶ／％

偏度
Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

峰度
Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

蒴长
ＣＬ／ｃｍ

Ｅ１ ２．３０ ３．５０ ２．７４ ０．２３ １２．１４ ０．５９ ０．６０
Ｅ２ ２．３６ ３．６４ ２．８７ ０．２６ １１．１９ ０．４１ ０．０４
Ｅ３ ２．４１ ３．５４ ２．９５ ０．２４ １２．０２ ０．２１ ０．０７
Ｅ４ ２．５９ ３．８９ ３．１５ ０．２４ １３．１２ ０．８１ １．１９

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ２．４２ ３．６４ ２．９３ ０．２４ １２．１２ ０．５０ ０．４８

株蒴数
ＣＰ

Ｅ１ ２２．００ ９３．５０ ６１．３１ １４．０４ ４．３７ －０．１８ －０．０１
Ｅ２ ２１．９８ ９３．４６ ６１．６０ １４．００ ４．４０ －０．２３ ０．０２
Ｅ３ ２３．９８ ９６．３２ ６２．８５ １４．０３ ４．４８ －０．１８ ０．１２
Ｅ４ ２２．３１ ９７．１４ ６３．３２ １４．２７ ４．４４ －０．２３ ０．０５

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ２２．５７ ９５．１０ ６２．２７ １４．０９ ４．４２ －０．２１ ０．０４

蒴宽
ＣＷ／ｃｍ

Ｅ１ ０．５０ ０．８０ ０．５８ ０．０５ １０．４９ ０．６８ ２．０５
Ｅ２ ０．４０ ０．７０ ０．５２ ０．０６ ８．５０ ０．２９ －０．１５
Ｅ３ ０．４０ ０．８６ ０．６０ ０．０８ ７．９４ ０．４７ １．０８
Ｅ４ ０．４６ ０．８１ ０．５８ ０．０６ ９．８２ ０．６７ １．８０

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ０．４４ ０．７９ ０．５７ ０．０６ ９．１９ ０．５３ １．２０

千粒重
１０００－ＧＷ／ｇ

Ｅ１ ２．４４ ３．６５ ２．９９ ０．２８ １０．７２ ０．４０ －０．３４
Ｅ２ ２．２８ ３．９１ ２．８５ ０．３１ ９．１０ ０．６５ ０．５４
Ｅ３ ２．３０ ３．９５ ２．８７ ０．３６ ８．０５ ０．７０ ０．１６
Ｅ４ ２．０９ ３．９２ ２．７４ ０．３７ ７．３９ ０．５９ ０．２２

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ２．２８ ３．８６ ２．８６ ０．３３ ８．８２ ０．５８ ０．１４

株高
ＰＨ／ｃｍ

Ｅ１ １１３．５０ １７０．９０ １４４．３０ １３．４９ １０．６９ －０．３２ －０．５５
Ｅ２ １１３．４５ １７３．９０ １４８．７７ １３．７９ １０．７９ －０．３６ －０．４９
Ｅ３ ９３．５０ ２０４．００ １６２．２３ １６．０５ １０．１１ －０．８３ ３．１９
Ｅ４ １０２．４１ ２１２．０７ １６６．８１ １５．７８ １０．５７ －０．５９ ２．６７

平均 Ａｖｅｒａｇｅ １０５．７２ １９０．２２ １５５．５３ １４．７８ １０．５４ －０．５３ １．２１

每蒴粒数
ＳＣ

Ｅ１ ３６．５０ ９６．６１ ７１．３５ １１．１４ ６．４０ －０．８２ １．０１
Ｅ２ ３５．１３ ９６．９８ ６５．０９ １２．１２ ５．３７ －０．２６ ０．２３
Ｅ３ ３２．９２ ９５．５７ ６９．２８ １２．３３ ５．６２ －０．６３ ０．５０
Ｅ４ ３４．４４ ９８．５９ ６４．０５ １１．７２ ５．４６ －０．１８ ０．４９

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ３４．７５ ９６．９４ ６７．４４ １１．８３ ５．７１ －０．４７ ０．５６

始蒴部位
ＳＨ／ｃｍ

Ｅ１ ３９．２０ ８９．９０ ６３．９７ ９．５８ ６．６８ ０．０１ ０．０２
Ｅ２ ３７．１７ ８８．９３ ６６．３８ ９．８３ ６．７５ ０．０２ ０．１０
Ｅ３ ３５．３３ ９９．５４ ６７．０５ １０．４４ ６．４２ －０．１３ ０．７９
Ｅ４ ３７．６７ ９１．８３ ７２．７９ １０．９９ ６．６２ －１．０５ １．４７

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ３７．３４ ９２．５５ ６７．５４ １０．２１ ６．６２ －０．２９ ０．６０

空稍尖
ＳＴ／ｃｍ

Ｅ１ ５．８０ １７．５０ ９．５９ ２．４３ ３．９５ １．０６ １．１２
Ｅ２ ４．２３ １８．９７ ８．９２ ３．０２ ２．９６ ０．９２ ０．９２
Ｅ３ ４．５１ １９．１１ ９．１３ ３．０３ ３．０１ ０．９１ ０．９３
Ｅ４ ４．１６ １８．３９ ８．５４ ２．９６ ２．８９ ０．８７ ０．７６

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ４．６７ １８．４９ ９．０４ ２．８６ ３．２０ ０．９４ ０．９３
注：Ｅ１：临港２０１５；Ｅ２：济阳２０１５；Ｅ３：临港２０１６；Ｅ４：济阳 ２０１６
Ｎｏｔｅ：Ｅ１：Ｌｉｎｇａｎｇ２０１５；Ｅ２：Ｊｉｙａｎｇ２０１５；Ｅ３：Ｌｉｎｇａｎｇ２０１６；Ｅ４：Ｊｉｙａｎｇ２０１６．ＰＨ：Ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ；ＣＬ：Ｃａｐｓｕｌｅｌｅｎｇｔｈ；ＣＷ：Ｃａｐｓｕｌｅｗｉｄｔｈ；ＳＣ：Ｓｅｅｄ
ｎｕｍｂｅｒｓｐｅｒｃａｐｓｕｌｅ；ＳＨ：Ｓｔｅｍｈｅｉｇｈｔｆｒｏｍｂａｓｅｔｏｆｉｒｓｔｃａｐｓｕｌｅ；ＳＴ：Ｓｔｅｍｔｉｐ；ＣＰ：Ｃａｐｓｕｌｅｎｕｍｂｅｒｓｐｅｒｐｌａｎｔ；１０００－ＧＷ：１０００－ｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ．Ｓａｍｅａｓ
ｂｅｌｏｗ

料用于标记初步筛选，共筛选出７２个扩增产物稳定
且多态性高的 ＳＳＲ标记。ＰＣＲ体系及扩增程序参
照文献［２６］。扩增产物经 ８．０％聚丙烯酰胺凝胶电
泳分离，银染显色。

１．４　ＳＳＲ标记与群体结构分析
利用软件ＳＰＳＳ１９．０对９６份芝麻的表型数据进

行相关性分析，利用一般线性模型（ｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅａｒ
ｍｏｄｅｌ，ＧＬＭ）对各农艺性状数据进行方差分析。将

供试材料的各标记等位基因型输入Ｅｘｃｅｌ，各引物扩
增的每一条带视为１个位点，条带清晰可辨的记为
１，缺失的记为０。利用 ＰｏｗｅｒｍａｒｋｅｒＶ３．２５软件进
行标记位点的遗传多态性分析，计算各位点的等位

基因数（Ａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒ）、多态性信息含量（ＰＩＣ）和基
因多样性系数（ＧｅｎｅＤｉｖｅｒｓｉｔｙ）。利用Ｎｅｉ’ｓ１９７３的
方法计算供试材料间的遗传距离，并进行聚类分析。

利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件估算群体的遗传结

４８１ 中国油料作物学报　２０１８，４０（２）



构，并计算材料相应Ｑ值（第Ｉ材料属于第ｋ亚群的
概率）。根据ｓｔｒｕｃｔｕｒｅＨａｒｖｅｓｔｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｔａｙｌｏｒ０．ｂｉｏｌ
ｏｇｙ．ｕｃｌａ．ｅｄｕ／ｓｔｒｕｃｔｕｒｅＨａｒｖｅｓｔｅｒ／＃）确定合适的Ｋ值。
１．５　性状与标记关联分析

利用ＴＡＳＳＥＬ３．０软件的混合线性模型（ＭＬＭ，
Ｑ＋Ｋ）对产量及相关性状进行全基因组关联分析，
其中Ｑ矩阵由Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件的群体结构分析
获得，Ｋｉｎｓｈｉｐ矩阵通过ＳＰＡＧｅｄｉ软件计算。

２　结果与分析
２．１　产量性状统计分析

在两年两点环境中，８个产量性状均表现出较
大的变异范围（表２）。其中蒴果长度的变异系数最
大，遗传变异最丰富，变异系数１２．１％；空稍尖的变
异范围最小，变异系数为３．２％。方差分析结果表
明，产量相关性状在基因型、环境和年份间的变异都

达极显著水平（表３）。说明参试芝麻材料间表型性

状差异较大，变异较丰富，可为今后品种选育提供

丰富的亲本材料。

相关分析表明，产量性状之间存在不同程度的

相关性，株高与株蒴数、始蒴部位呈极显著正相关，

株高、株蒴数和千粒重三者之间互呈正相关；始蒴部

位与株蒴数之间呈极显著负相关；千粒重与每蒴粒

数呈显著负相关（表 ４）。
表３　８个产量性状的方差分析

Ｔａｂｌｅ３　Ｖａｒｉａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓａｍｏｎｇ８ｙｉｅｌｄ－ｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓ
性状
Ｔｒａｉｔ

年份间
Ｙｅａｒｓ

地点间
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

基因型间
Ｇｅｎｅｔｙｐｅｓ

蒴长 ＣＬ ５１９．０８ ２３８．６６ １９．３３

株蒴数 ＣＰ ３２１．５４ ２０．２７ １１２２．６４

蒴宽 ＣＷ １５．９６ ９８．４７ ３．９９

千粒重１０００－ＧＷ ７０．２９ ２５．０５ ８．７２

株高 ＰＨ ４９８５．９２ ３４１．７２ １０８．９１

每蒴粒数 ＳＣ １３．１６ １２６．５２ ５９．５１

始蒴部位 ＳＨ ３６．６７ ２８．０６ ５．１８

空梢尖 ＳＴ ２６．７１ １５．１７ ８０．０３

　　Ｐ≤０．０５；Ｐ≤０．０１

表４　产量性状之间的相关系数
Ｔａｂｌｅ４　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓａｍｏｎｇ８ｙｉｅｌｄ－ｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓ

性状
Ｔｒａｉｔ

蒴长
ＣＬ

株蒴数
ＣＰ

蒴宽
ＣＷ

千粒重
１０００－ＧＷ

株高
ＰＨ

每蒴粒数
ＳＣ

始蒴部位
ＳＨ

株蒴数 ＣＰ －０．１３７

蒴宽 ＣＷ －０．１３０ ０．０９０８
千粒重１０００－ＧＷ －０．１５９ ０．０９９６ ０．２０７２

株高 ＰＨ ０．０４４ ０．３３２６ ０．１４５７ ０．１０５２
每蒴粒数 ＳＣ ０．０９６ －０．２２８０ －０．１８４３ －０．４３５０ ０．１５２５
始蒴部位 ＳＨ ０．１４７ －０．５４７１ ０．１２０９ ０．１１３６ ０．３５６５ ０．１０４５
空稍尖 ＳＴ ０．１３７ －０．１７４９ －０．１７５４ －０．１８６７ －０．１２９２ ０．０８６５ －０．２８８

Ｐ≤０．０５；Ｐ≤０．０１

２．２　ＳＳＲ标记多态性分析
７２对多态性引物在９６份芝麻材料间共检测到

４４６个等位变异，平均每条引物 ６．２个等位变异，变
幅为 ２～１４个。其中标记 ＳＩＭ０４１检测到的等位变
异最多，为 １４个；其次为 ＳＩＭ００１，检测到１１个等位
变异；Ｐ１０５３４等５个标记等位变异最少，只有３个等
位变异。基因频率的变异范围为０．２２９２～０．８５４２，
其中标记 ＨＳ１９７２的等位变异的频率最低，为
０．２２９２，标记 ＨＳ１５７７的等位变异频率最高，为
０．９２７１。基因多样性指数的变幅为 ０．１３７４～
０．８３５１，平均值０．５８００。多态信息指数（ＰＩＣ）的变
异范围在０．２４２１～０．８２１０，平均为０．５４０７，表明
９６份芝麻材料间存在丰富的遗传变异及较高的遗
传多样性。

２．３　芝麻种质资源的聚类分析
按 ＵＰＧＭＡ法进行聚类分析，９６份材料被分成

４个类群（图１）。第 Ｉ组群包含 ３份材料，来自辽
宁、山东和缅甸；第 ＩＩ组群含有１８份材料，主要来

注：图中数字为品种编号，同表１
Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｉｎｔｈｅｆｉｇｕｒｅｗｅｒｅｔｈｅｖａｒｉｅｔｙｎｕｍｂｅｒ，ａｓｓｈｏｗｅｄｉｎ
ｔａｂｌｅ１

图１　９６份种质资源的 ＵＰＧＭＡ聚类图
Ｆｉｇ．１　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ９６ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

５８１宫慧慧等：芝麻产量相关性状与ＳＳＲ标记的关联分析



自辽宁和安徽，如霸王鞭，雁过青和辽品芝系列；第

ＩＩＩ类群种类最丰富，共６７份材料，涵盖了湖北、河
南、广东等芝麻主产区种质和大部分育成品种，以及

日本、莫桑比克等种质，多数具有相近亲缘关系的品

种被聚到同一类；ＩＶ类群以地方品种为主，还包括
安徽材料２份、辽宁品种２份、贵州、河南、莫桑比克
材料各１份，共８份种质。国外与国内种质之间混
合分布，显示出一定的遗传相似性。

２．４　群体结构分析
利用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ软件，采用基于数学模型的群体

结构分析发现，当 Ｋ＝３时，ΔＫ出现明显峰值（图
２），由此判断供试群体可分为３个亚群（图３）。这
３个亚群分别包含 ４１、２６、２９份材料。第Ⅰ亚群包

括河南、安徽、辽宁省等种质材料和４份国外种质；
亚群Ⅱ包括参试的绝大部分育成品种，如中芝１１、
豫芝四号等共２４个品种（系）及５份地方品种；第
Ⅲ亚群以广东地方品种和黑芝麻品种为主。

图２　似然对数的变化折线图（ΔＫ）
Ｆｉｇ．２　ＬｉｎｅｃｈａｒｔｏｆΔＫｗｉｔｈｃｈａｎｇｅｏｆＫ－ｖａｌｕｅｓ

图注：红色代表第一亚群；绿色代表第二亚群；蓝色代表第三亚群

Ｎｏｔｅ：ＲｅｄｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄｇｒｏｕｐＩ；ＧｒｅｅｎａｓｇｒｏｕｐＩＩ；ｂｌｕｅａｓｇｒｏｕｐＩＩＩ．
图３　９６份芝麻材料群体遗传结构

Ｆｉｇ．３　Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ９６ｓｅｓａｍｅｍａｔｅｒｉａｌｓ

２．５　ＳＳＲ标记与产量相关性状的关联分析
利用７２个ＳＳＲ标记对４个环境的表型数据进

行关联分析，共检测到５１个标记位点分别与株高、
每蒴粒数、蒴长、空稍尖、株蒴数和始蒴部位显著关

联。其中与株高存在关联的位点最多（１５个），与每
蒴粒数关联的标记３个，与蒴长关联的标记４个，与
空稍尖关联的标记有２个，与始蒴部位、株蒴数关联
的标记各１个。有 ４个位点与 ２个或以上性状相
关联。

检测到控制株高的显著关联位点１５个，对表型
变异的解释率为 １４．０％ ～３１．３％。其中位点
ＨＳ１７７５－Ａ２和ＳＩＭ２０１－Ａ１在３个环境和均值下同
时被检测到。有１０个位点（ＨＳ１５１４－Ａ１、ＨＳ１５１４－
Ａ２、ＨＳ１５１４－Ａ３、ＨＳ１６５６－Ａ３、ＨＳ１７７５－Ａ１、ＳＩＭ００７
－Ａ３、ＳＩＭ００７－Ａ４、ＳＩＭ０２２－Ａ５、ＳＩＭ０２７－Ａ１、

ＳＩＭ００５－Ａ２）在２个环境和均值下同时被检测到。
检测到３个与每蒴粒数相关联的标记，标记ＨＳ１５１４
－Ａ１在 ３个环境中被同时检测到，表型变异的解释
率为２１．５％；标记 ＳＩＭ０１８－Ａ１在２个环境下可同
时检测到，其对表型变异的解释率达１６．５％。检测
到４个与蒴长显著关联的位点，２个环境和均值下
同时被检测到的有１个（ＳＩＭ００５－Ａ１），其表型变异
解释率范围为 １４．４％ ～２１．０％，其中最大的是
Ｐ１０５３４－Ａ１（２１．０％，Ｅ３环境）。标记 ＳＩＭ００２－Ａ１
与株蒴数极显著相关，在４个环境下均被稳定检测
到，变异的解释率达１５．９％。标记 ＳＩＭ００２－Ａ１和
ＨＳ１６３８－Ａ２均与空稍尖显著关联，变异的解释率分
别为１５．１％（２环境均值）和１３．３％（Ｅ１环境）。与
始蒴部位稳定关联的标记ＳＩＭ００４－Ａ３，在３环境下
被同时检测到，表型变异解释率为１６．５％。
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表５　关联位点及其对表型变异的解释率
Ｔａｂｌｅ５　Ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｌｏｃｉａｎｄｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｅｘｐｌａｉｎｅｄ

产量性状
Ｔｒａｉｔ

位点
Ｍａｒｋｅｒ

Ｒ２／％（Ｐ值 Ｐ－ｖａｌｕｅ）
Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ Ｅ４ 平均 Ａｖｅｒａｇｅ

株高
ＰＨ

ＨＳ１５１４－Ａ１ ２３．０（５．７９Ｅ－０６） ２６．１（１．０８Ｅ－０６） ２４．６
ＨＳ１５１４－Ａ２ １９．１（４．５９Ｅ－０５） １８．４（６．３２Ｅ－０５） １８．８
ＨＳ１５１４－Ａ３ ２３．１（５．５８Ｅ－０６） ２５．４（１．６４Ｅ－０６） ２４．３
ＨＳ１６５６－Ａ３ １７．５（３．６２Ｅ－０５） １６．２（７．７４Ｅ－０５） １６．９
ＨＳ１７７５－Ａ１ ３２．１（４．０８Ｅ－０５） ３０．５（６．８６Ｅ－０５） ３１．３
ＨＳ１７７５－Ａ２ ２９．８（８．６９Ｅ－０５） ２８．３（１．４３Ｅ－０４） ２６．３（３．１４Ｅ－０４） ２８．１
ＳＩＭ００７－Ａ３ ２０．３（１．０５Ｅ－０５） ２１．３（５．９０Ｅ－０６） ２０．８
ＳＩＭ００７－Ａ４ ２１．２（６．４３Ｅ－０６） ２１．３（５．９２Ｅ－０６） ２１．３
ＳＩＭ０２２－Ａ５ ２１．８（２．７５Ｅ－０５） ２０．３（５．７３Ｅ－０５） ２１．１
ＳＩＭ２０１－Ａ１ １３．３（３．５４Ｅ－０４） １６．６（１．３３Ｅ－０４） １８．１（６．０４Ｅ－０５） １６．０
ＳＩＭ０２７－Ａ１ １６．７（３．０６Ｅ－０４） １８．５（１．２９Ｅ－０４） １７．６
ＳＩＭ０２７－Ａ２ １６．４（３．４２Ｅ－０４） １６．４
ＳＩＭ００５－Ａ２ １５．０（２．０６Ｅ－０４） １４．５（２．６９Ｅ－０４） １４．８
ＳＩＭ００５－Ａ３ １４．０（３．５５Ｅ－０４） １４．０
ＳＩＭ００５－Ａ４ １４．９（２．２０Ｅ－０４） １４．９

蒴粒数
ＳＣ

ＨＳ１５１４－Ａ１ １９．０（３．７５Ｅ－０５） ２１．５（１．１２Ｅ－０５） １９．４（２．７９Ｅ－０５） ２０．７（１．７３Ｅ－０５） ２０．２
ＳＩＭ２０１－Ａ１ １６．６（１．０７Ｅ－０４） １６．６
ＳＩＭ０１８－Ａ１ １６．５（１．１４Ｅ－０４） １５．４（２．０３Ｅ－０４） １６．０

始蒴部位
ＳＨ ＳＩＭ００４－Ａ３ １６．４（８．３５Ｅ－０５） １８．９（２．１１Ｅ－０５） １４．１（２．９４Ｅ－０４） １６．５

蒴长
ＣＬ

ＳＩＭ００５－Ａ１ １６．０（１．６４Ｅ－０４） １８．０（５．６５Ｅ－０５） １７．０
ＳＩＭ００５－Ａ２ １４．５（３．４７Ｅ－０４） １４．５
ＳＩＭ００５－Ａ３ １４．４（３．６７Ｅ－０４） １４．４
Ｐ１０５３４－Ａ１ ２１．０（１．１０Ｅ－０４） ２１．０

株蒴数
ＣＰ ＳＩＭ００２－Ａ１ １５．７（１．１９Ｅ－０４） １５．９（１．０６Ｅ－０４） １５．８（１．１５Ｅ－０４） １６．２（９．３５Ｅ－０５） １５．９

空稍尖
ＳＴ

ＳＩＭ００２－Ａ１ １５．８（１．３５Ｅ－０４） １４．３（２．７３Ｅ－０４） １５．１
ＨＳ１６３８－Ａ２ １３．３（３．７３Ｅ－０４） １３．３

注：Ｐ：代表标记与表型之间关联的显著性；Ｒ２：标记对表型变异的解释率；Ｅ１：临港２０１５；Ｅ２：济阳２０１５；Ｅ３：临港２０１６；Ｅ４：济阳２０１６
Ｎｏｔｅ：Ｐ－ｖａｌｕｅｄｉｓｐｌａｙｓｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｐｈｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｍａｒｋｅｒ；Ｒ２ｖａｌｕｅｄｉｓｐｌａｙｓｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｅｘｐｌａｉｎｅｄ；Ｅ１：Ｌｉｎ
ｇａｎｇ２０１５；Ｅ２：Ｊｉｙａｎｇ２０１５；Ｅ３：Ｌｉｎｇａｎｇ２０１６；Ｅ４：Ｊｉｙａｎｇ２０１６

３　讨论
３．１　芝麻种质资源的遗传多样性分析

种质资源的遗传多样性研究是遗传改良及新品

种培育中亲本组配的重要依据。利用分子标记技术

开展芝麻遗传多样性及遗传背景的研究，已有较多

报道［２５，２７，２８］。Ｃｈｏ等［２９］用 ＳＳＲ标记对１５０份芝麻
种质进行遗传多样性研究，发现种质间蕴含着广泛

的遗传变异和丰富的遗传背景，多态性信息指数范

围为 ０．０３～０．７９，平均值为０．４２。魏立斌等［３０］用

２０６对ＳＮＰ和 ＩＮＤＥＬ分子标记对１０１份国内外芝
麻材料进行遗传多样性分析，供试材料间的遗传距

离变幅为０．０７８～０．８７６，平均为０．４３２。本研究选
用的７２对ＳＳＲ标记，能够较全面地分析９６份材料
的遗传多样性，参试材料的 ＰＩＣ值为０．５４０７，遗传
基础较为丰富。遗传多样性分析在一定程度上反映

了材料间的亲缘关系，聚类分析显示同一地区或同

一育种单位育成的品种有较高的遗传相似系数，有

聚在同一类群趋势。

研究中使用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ软件对供试种质进行的
类群划分，将供试材料划分为３个亚群。群体结构
分析与ＳＳＲ聚类结果有一定的相似性，但类群划分
结果不完全一致，可能由于二者的原理和类别划分

标准不同，Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ根据材料间的遗传距离进行
类群划分，主要反映材料间的亲缘关系，而 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
软件是以数学模型为基础分析材料间的群体结

构［３１］。群体遗传结构分析和 ＵＰＧＭＡ聚类分析均
显示，类群划分与品种地理来源间没有必然联系，来

自不同地区的芝麻品种相互交错聚为一类，这与前

人的研究结果相一致［２５，３２，３３］。在品种选育时，宜选

用基因型差异较大材料作亲本并不断引进国内外资

源及野生种，以丰富拓宽芝麻的遗传背景。

３．２　产量性状与分子标记的关联分析
随着测序技术的飞速发展，芝麻分子标记的大

量开发、遗传图谱的高度加密、解析植物复杂数量性

状的手段日臻成熟，应用关联分析方法发掘数量性

７８１宫慧慧等：芝麻产量相关性状与ＳＳＲ标记的关联分析



状相关基因已成为目前基因组学研究的可行方法。

一些学者对芝麻脂肪酸和蛋白质含量［３４，３５］、株

高［１９，３６，３７］、芝麻素含量［３８］、抗旱性［３９，４０］、耐湿［４１］、抗

病性等［４２］重要农艺性状进行了关联分析研究，获得

与以上性状显著关联的标记位点和典型材料。Ｌｉ
等［３５］利用３６９份芝麻种质，通过关联分析找到 １７
个与油脂代谢途径基因显著关联的标记。王蕾［３９］

选用来源于我国黄河流域至长江流域８省２１５份芝
麻核心种质材料，对芝麻种子中芝麻素（ｓｅｓａｍｉｎ）和
芝麻酚（ｓｅｓａｍｏｌｉｎ）含量进行测定，检测到３３个标记
与芝麻素和芝麻酚林极显著（Ｐ≤０．０１）关联标记。
Ｗｅｉ等［３４］、丁霞［３６］、黎冬华等［３９］分别对芝麻脂肪酸

和蛋白质含量、株高、抗旱性等性状进行关联分析，

获得了与表型紧密相关的标记位点。本研究利用

７２个多态性较高的 ＳＳＲ标记对两年４个环境的表
型数据进行关联分析，得到５１个标记位点与６个产
量性状显著相关。与株高相关的 ＳＳＲ标记位点最
多，共１５个，这可能与株高在品种间存在较大程度
变异有关。Ｗａｎｇ等［１９］研究结果显示控制株高的

ＱＴＬ位点集中分布在芝麻３、４、８、９号等染色体上，
本研究通过两种关联分析方法找到 １个与株高相
关的 ＳＳＲ标记ＳＩＭ０２２－Ａ５亦位于９号染色体上，
与Ｗａｎｇ等定位的ｑｔｌ－９．１距离较近。位点Ｈｓ１７７５
－Ａ２分别在 ２０１５年临港、２０１５年济阳和 ２０１６年
济阳三环境中被检测到，解释株高变异的２８．１％，
同时在王肖淑［４３］的研究中发现其与始蒴部位关联，

两者具有一致性。株高是个综合性状，影响株高的

因素很多，如始蒴部位、空稍尖、节间长度和果节数

等，始蒴部位是株高的重要构成要素，两者紧密相

关。检测出与每蒴粒数相关联的标记位点 ３个，分
别为Ｈｓ１５１４－Ａ１、ＳＩＭ２０１－Ａ１、ＳＩＭ０１８－Ａ１，其中位
点Ｈｓ１５１４－Ａ１在两年４个环境中均被检测到，解释
率为２０．２％。有研究［４３］表明Ｈｓ１５１４与单株籽粒产
量相关联，而每蒴粒数是单株产量的重要构成因素，

因此Ｈｓ１５１４－Ａ１是与每蒴粒数稳定关联标记的可
能性较大。与蒴长、空稍尖、始蒴部位、株蒴数关联

的标记较少，分别是４、２、１、１个。未检测到与千粒
重、始蒴部位相关的标记，可能是标记数量太少、材

料提供的遗传变异不够丰富造成的，今后应该扩大

群体数量、选择更多的标记数量进行分析。

研究亦发现在多环境下均能被重复检出的显著

关联位点较少，仅有 ５个，如位点 Ｈｓ１７７５－Ａ２和
ＳＩＭ２０１－Ａ１在３个环境下均值与株高关联，平均贡
献率为２８．１％和１６．０％；位点 ＳＩＭ００４－Ａ３在３个
环境下均值与始蒴部位关联，平均贡献率为１６．５％；

与每蒴粒数相关联位点 Ｈｓ１５１４－Ａ１在４个环境中
被检出，平均贡献率为２０．２％；位点ＳＩＭ００２－Ａ１在
４个环境下均值与株蒴数关联，平均贡献率达
１５．９％。究其原因，产量相关性状是由多基因控制
的复杂数量性状，遗传力较低、受环境影响、易与环

境发生互作［４４］。本文中检测到的关联位点中，有的

在多个环境中均被检测到，有的仅在一个环境中检

测到，其可能原因是不同年份间试验点环境差异较

大，等位基因与环境发生互作，使得在不同环境间检

测到重复关联位点较少。因此数量性状的表型数据

应在多年多环境下准确鉴定，以增加关联分析的可

靠性。另外，研究中还普遍存在同一位点与多个性

状关联的一因多效现象。如ＨＳ１５１４－Ａ１、ＳＩＭ２０１－
Ａ１同时与株高和每蒴粒数相关联；ＳＩＭ００５－Ａ２与
株高和蒴长都相关联；ＳＩＭ００２－Ａ１与株蒴数和空稍
尖均相关，可能是控制该性状的基因间相互关联。

４　结论
利用７２对多态性 ＳＳＲ标记分析了来自国内外

９６份芝麻品种资源的遗传多样性及群体遗传结构，
材料间蕴含着丰富的遗传多样性。在对供试材料进

行群体结构分析的基础上，通过关联分析方法对芝

麻产量相关主要性状进行 ＳＳＲ标记的关联分析，共
检测到５１个位点与４个环境的产量性状及其均值
显著关联（Ｐ≤０．００５），各标记对表型变异的解释率
在１３．２９％～３２．０８％。５个位点在３个或以上环境
或均值下被重复检测到。鉴于目前芝麻基因组研究

水平的高速发展，今后利用高通量标记 ＳＮＰ等研究
重要目标性状的关联位点、克隆候选基因，将大大促

进复杂数量性状的剖析，加快分子辅助育种进程。
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