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不同类型芥菜变种遗传差异的ＳＳＲ分子标记检测
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摘要：为了解不同类型芥菜变种间的遗传多样性，利用６６对ＳＳＲ引物对１６份芥菜变种进行检

测。结果表明，共扩出６０２个条带，多态性条带占９２．５％，多态信息量（ＰＩＣ）变幅为０．５６～０．９７，平

均值为０．９１。遗传相似系数为０．４１～０．７５，平均值为０．６０，当相似系数为０．６１时，可将供试材料

分成４类。薹芥和抱子芥均单独为一类，第３类包括笋子芥、小叶芥和叶瘤芥，第４类包括白花芥、

宽柄芥、长柄芥、大叶芥、凤尾芥、分蘖芥、卷心芥、茎瘤芥、花叶芥、结球芥和大头芥。表明１６个芥

菜变种间存在一定的遗传多样性。通过主成分分析也将供试材料分成４大类群，２种聚类分析结

果基本一致，都说明来自相同省份的绝大部分材料聚在一起，呈现出一定的地域性分布规律，但聚

类结果与芥菜形态没有必然联系。
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　　芥菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ　ｊｕｎｃｅａ）是十字花科芸薹属植
物，２ｎ＝ＡＡＢＢ＝３６。中国是芥菜类蔬菜种质资源
最丰富的国家，拥有１　０００多份各具特色的芥菜品
种［１］。芥菜在我国各省均有栽培，特别是南方，芥菜
成为当地的特色资源和支柱型产业，对增加当地农
民的经济收入有着重大的作用。目前，在芥菜的起
源进化、分类、核型特征、生理特性和遗传多样性等
方面已有一些研究报道。周源等［２］对不同类型芥菜
的同工酶进行分析，认为芥菜可能起源于中国西北
地区，并认为芥菜是黑芥和白菜的后代。陈材林
等［３］对芥菜的分布及变异的调查结果表明，芥菜起
源地是中国西北地区，中国是芥菜的原生起源中心
或起源中心之一。孟秋峰等［４］将１７个芥菜变种划
分为叶用芥菜、茎用芥菜、根用芥菜、薹用芥菜和籽
用芥菜５个类群。童南奎［５］和孟秋峰等［６］还对芥菜
进行了花粉核型研究，结果发现不同变种的染色体
数目稳定一致，但是花粉形状随品种不同而异。寇
士伟等［７］和郭零等［８］探讨了重金属离子对芥菜生长

的影响。陈学群等［９］和童南奎等［１０］比较了芥菜酯

酶同工酶的差异。任锡亮等［１１］、宋学林等［１２］、孟秋
峰等［１３］还从遗传育种方面进行了研究，认为芥菜主
要育种目标是抗病虫、丰产、优质与成熟期、抗逆力
与适应性等性状。曹必好等［１４］利用ＲＡＰＤ技术，检
测到与红叶芥菜相关的分子标记。在芥菜分子标记
遗传多样性研究方面，乔爱民等［１５］和Ｆｕ等［１６］利用

ＲＡＰＤ技术、Ｑｉ等利用ＩＴＳ序列标记［１７］和 ＡＦＬＰ
标记［１８］、宋明等［１９］利用ＲＡＰＤ和ＩＳＳＲ标记对芥菜
不同变种间的遗传变异进行了研究。但利用ＳＳＲ
分子标记检测不同类型芥菜变种间遗传差异的研究

报道较少。因此，利用ＳＳＲ分子标记技术检测１６
个芥菜变种间的遗传多样性，探讨１６个芥菜变种间
的亲缘关系，以期为芥菜分类、品种鉴定、新品种的
选育和遗传改良提供依据。

１　材料和方法

１．１　供试材料
供试材料为来自全国各地的具有代表性的１６

个芥菜变种，材料编号、名称和收集地见表１。

表１　材料名称及来源

编号
材料
名称

拉丁名
材料
来源

编号
材料
名称

拉丁名
材料
来源

１ 白花芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｌｅｕｃａｎｔｈｕｓ　Ｃｈｅｎ　ｅｔ　Ｙａｎｇ 陕西汉中 ９ 卷心芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｉｎｖｏｌｕｔａ　Ｙａｎｇ　ｅｔ　Ｃｈｅｎ 重庆垫江

２ 宽柄芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｌａｔｉｐａＬｉ 四川自贡 １０ 花叶芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｍｕｌｔｉｓｅｃｔａＢａｉｌｅｙ 浙江陇右

３ 抱子芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｇｅｍｍｉｆｅｒａ　Ｌｅｅ　ｅｔ　Ｌｉ 四川雅安 １１ 茎瘤芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｔｕｍｉｄａ　Ｔｓｅｎ　ｅｔ　Ｌｅｅ 重庆涪陵

４ 长柄芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｌｏｎｇｅｐｅｔｉｏｌａｔａ　Ｙａｎｇ　ｅｔ　Ｃｈｅｎ 重庆梁平 １２ 结球芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｃａｐｉｔａｔａ　Ｈｏｒｔ 广东潮州

５ 大头芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｍｅｇａｒｒｈｉｚａ　Ｔｓｅｎ　ｅｔ　Ｌｅｅ 湖南常德 １３ 薹芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｕｔｉｌｉｓ　Ｌｉ 贵州贵阳

６ 大叶芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｒｕｇｏｓａＢａｉｌｅｙ 江西抚州 １４ 笋子芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｃａｒａｓｓｉｃａｕｌｉｓ　Ｃｈｅｎ　ｅｔ　Ｙａｎｇ 四川雅安

７ 分蘖芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｍｕｌｔｉｃｅｐｓ　Ｔｓｅｎ　ｅｔ　Ｌｅｅ 江苏南京 １５ 小叶芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｆｏｌｉｏｓａＢａｉｌｅｙ 四川美姑

８ 凤尾芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｌｉｎｅａｒｉｆｏｌｉａＳｕｎ 四川西昌 １６ 叶瘤芥 Ｂ．ｊｕｎｃｅａｖａｒ．ｓｔｒｕｍａｔａ　Ｔｓｅｎ　ｅｔ　Ｌｅｅ 四川泸县

１．２　方法

１．２．１　ＤＮＡ提取与检测　分别取１６个芥菜变种
的典型植株各３０株，于苗期取幼嫩叶片，等量混合，

采用２×ＣＴＡＢ法提取ＤＮＡ［１６］。用１％琼脂糖凝
胶检测ＤＮＡ的完整性及纯度。

１．２．２　ＰＣＲ 扩增　根据芸薹作物网（ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｂｒａｓｓｉｃａ．ｉｎｆｏ）公布的十字花科共同引物合成

８１对引物，随机选取３份芥菜材料ＤＮＡ作模板，从

８１对引物中筛选扩增条带清晰、多态性好的引物，

再利用筛选出的引物对１６份材料进行ＰＣＲ扩增。

采用天根公司提供的 Ｍａｓｔｅｒ　Ｍｉｘ　ＰＣＲ混合酶，其
中混有 Ｍｇ２＋、Ｔａｑ酶和ｄＮＴＰＳ，添加上、下游引物
和ＤＮＡ，利用梯度ＰＣＲ仪筛选引物适合退火温度。

最终获得适合于芥菜ＳＳＲ分析的１０μＬ体系，即

ｄｄＨ２Ｏ　２μＬ，ＰＣＲ　Ｍａｓｔｅｒ　Ｍｉｘ　５μＬ，上、下游引物
各１μＬ，ＤＮＡ　１μＬ，另加２０μＬ液体石蜡覆盖。

ＰＣＲ扩增反应程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ，１个循
环；进行１０个循环的ＰＣＲ扩增［９５℃变性４０ｓ，

６２℃退火３０ｓ（实际退火温度随引物而变化），７２℃
延伸１ｍｉｎ，每个循环降１℃］；然后再进行３０个循

８９ 河南农业科学 第４３卷　



环的ＰＣＲ扩增［９５℃变性４０ｓ，５２℃退火４０ｓ（实
际退火温度随引物而变化），７２℃延伸１ｍｉｎ］；７２℃
再延伸５ｍｉｎ；最后于１２℃下保存。

１．２．３　变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测　ＰＣＲ扩增
在Ｔｈｅｒｍｏ　Ｈｙｂｒｉｄ　ＰＣＲ仪上进行。ＰＣＲ扩增产物
用浓度为６％的变性聚丙烯酰胺凝胶，７５Ｗ、５０℃
电泳１ｈ后银染。

１．３　统计与分析
根据聚丙烯酰胺凝胶电泳结果，统计清晰、多

态性好的条带，建立０～１数据库，在相同迁移位
置上有带的记为１，无带的记为０，缺项记为９，根
据原始数据矩阵进行主成分分析。计算等位基因
数、多态信息量（ＰＩＣ），ＰＩＣ＝１－∑ｆ２ｉ，ｆ为第ｉ个
基因型的频率；计算遗传相似系数（ＧＳ），ＧＳ＝
２　Ｎｉｊ／（Ｎｉ＋Ｎｊ），其中Ｎｉ代表第ｉ个品种的扩增条
带数目，Ｎｊ 代表第ｊ个品种的扩增条带数目，Ｎｉｊ
代表第ｉ、ｊ个品种间共有的条带数目），并运用

ＵＰＧＭＡ方法进行聚类分析。所有数据统计在

Ｅｘｃｅｌ和ＮＴＳＹＳｐｃ　２．１软件中进行。

２　结果与分析

２．１　ＳＳＲ分子标记扩增结果统计
从８１对引物中筛选出扩增条带清晰、具明显多

态性的引物６６对（表２），对１６个芥菜变种进行

ＰＣＲ扩增。结果表明，共检测到６０２个扩增条带，
每对引物扩增条带数都在３～１４，平均值为９．１２。
其中，多态性条带有５５７条，占９２．５％，每对引物多
态性条带在２～１３，平均值为８．４４。其中引物ＳＳ－
ＲＯＬ１３－Ｄ０２检测到扩增条带数最多，为１４，它与引物

ＳＳＲＲａ２－Ｈ１０多态性条带数最多，均为１３。平均多态
性信息量为０．９１，变幅为０．５６～０．９７，其中引物ＳＳＲ－
Ｎｉ４－Ａ０２、ＳＳＲＮｉ４－Ｄ０８、ＳＳＲＮａ１２－Ｇ１１、ＳＳＲＮａ１４－Ｃ１２、

ＦＩＴＯ１５２、ＦＩＴＯ１６０、ＳＳＲＲａ２－Ｈ０９、ＳＳＲＲａ２－Ｈ１０、ＳＳ－
ＲＲａ２－Ｈ０４、ＳＳＲＲａ３－Ｅ０４、ＳＳＲＲａ３－Ｅ０７、ＳＳＲＮａ１２－Ｄ０３
和ＳＳＲＮａ１２－Ｂ１２多态性信息量最大，为０．９７，引物

ＳＳＲＮａ１４－Ｇ０６多态性信息量最低，为０．５６。以上分
析表明，ＳＳＲ分子标记能够有效检测不同芥菜变种间
的遗传差异。

表２　引物名称及碱基序列

序号 引物名称 　　　　　　　　碱基序列
扩增条
带数
多态性
条带数

ＳＳＲ多态
信息量

１ ＳＳＲＯＬ１２－Ｂ１２ ＧＡＣＡＡＡＣＡＧＣＴＣＣＡＴＣＡＡＣＧ／ＣＡＣＧＡＡＣＡＣＡＡＴＣＧＧＴＣＡＡＣ　 ５　 ５　 ０．８９

２ ＳＳＲＯＬ１３－Ｄ０２ ＴＴＣＴＣＣＡＣＡＣＣＡＡＧＣＡＡＣＡＣ／ＴＡＣＡＧＧＣＴＴＧＧＴＣＧＴＴＴＴＣＣ　 １４　 １３　 ０．９６

３ ＳＳＲＲａ２－Ｄ０１ ＡＣＧＡＴＧＣＧＡＴＣＧＡＴＡＡＡＴＣＣ／ＣＡＣＡＡＣＴＡＴＡＣＡＣＧＴＧＣＧＣＣ　 １１　 ８　 ０．９６

４ ＳＳＲＯＬ１０－Ａ０２ ＡＴＧＡＡＡＡＣＣＡＡＴＣＣＡＧＴＧＣＣ／ＧＡＴＡＧＣＡＧＡＴＧＧＡＡＧＡＧＣＣＧ　 １０　 ９　 ０．９３

５ ＳＳＲＯＬ１０－Ｂ０２ ＣＡＣＧＡＡＣＧＣＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧ／ＴＧＣＡＴＡＡＧＣＴＣＧＡＡＧＡＧＡＣＧ　 ８　 ７　 ０．９４

６ ＳＳＲＯＬ１０－Ｂ０７ ＡＡＴＣＡＡＧＡＡＧＣＴＧＧＡＣＣＡＣＧ／ＡＣＣＣＴＧＡＡＡＣＣＡＣＴＧＴＣＡＣＣ　 １０　 ９　 ０．９６

７ ＳＳＲＲａ２－Ｇ０８ ＡＴＧＴＣＣＧＧＡＴＡＡＣＣＧＡＡＴＣＣ／ＧＡＡＧＣＴＴＴＴＣＡＡＴＴＴＴＴＡＡＧＴＴＣＴＣＴＣ　 ８　 ７　 ０．８８

８ ＳＳＲＲａ２－Ｆ１１ ＴＧＡＡＡＣＴＡＧＧＧＴＴＴＣＣＡＧＣＣ／ＣＴＴＣＡＣＣＡＴＧＧＴＴＴＴＧＴＣＣＣ　 １３　 １１　 ０．９２

９ ＳＳＲＲａ２－Ｇ０２ ＧＧＧＴＴＡＴＴＴＣＡＣＧＣＡＡＣＴＣＧ／ＡＣＡＣＡＧＧＣＧＧＧＴＴＡＣＡＴＡＧＣ　 １０　 ７　 ０．９２

１０ ＳＳＲＲａ２－Ｂ０７ ＴＴＴＡＡＣＴＧＣＴＧＣＡＧＧＴＣＧＣ／ＧＧＧＣＡＡＡＴＧＴＧＡＴＡＡＡＴＣＣＧ　 ８　 ８　 ０．９６

１１ ＳＳＲｏｌ１２－Ｄ０３ ＴＣＣＡＴＧＴＴＴＣＡＴＧＴＴＧＧＡＧＧ／ＴＴＣＴＣＴＣＣＧＧＣＴＴＣＡＣＴＴＴＣ　 ６　 ５　 ０．７１

１２ ＳＳＲＮｉ４－Ｇ０４ ＧＡＧＧＣＧＣＧＴＧＧＡＣＴＡＡＣＣ／ＴＴＡＣＡＣＣＣＣＡＴＣＣＡＡＡＣＴＣＣ　 １０　 １０　 ０．９６

１３ ＳＳＲＲａ２－Ｃ１２ ＣＴＴＧＡＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＡＴＧＴＧＴＧＣ／ＧＣＡＣＧＣＴＡＣＣＣＧＴＴＡＣＣＡＣ　 ９　 ９　 ０．９６

１４ ＳＳＲＯＬ１２－Ｂ０５ ＧＧＡＡＡＧＣＧＡＡＧＡＧＴＧＡＣＧＡＣ／ＡＴＴＧＧＧＴＡＡＡＧＣＴＧＴＧＣＴＣＧ　 ９　 ７　 ０．９６

１５ ＳＳＲＮａ１４－Ｇ０６ ＡＡＡＣＧＧＣＴＴＧＣＡＴＴＧＴＴＣＴＣ／ＧＧＣＴＴＧＣＴＴＧＡＴＣＣＡＧＴＣＴＣ　 ３　 ２　 ０．５６

１６ ＳＳＲＮｉ２－Ｂ０２ ＣＧＣＴＧＣＡＡＴＴＡＴＡＣＧＡＡＡＧＣ／ＣＣＴＣＡＴＧＣＴＣＴＣＣＡＡＡＧＡＣＣ　 １３　 １１　 ０．９６

１７ ＳＳＲＮｉ２－Ｄ０６ ＧＧＧＧＡＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧ／ＡＴＴＴＧＴＡＧＣＣＣＴＡＧＴＧＧＣＣＣ　 １１　 ９　 ０．８６

１８ ＳＳＲＮｉ３－Ｆ０１ ＡＧＣＣＧＣＴＡＡＡＧＡＧＡＡＧＧＴＣＣ／ＣＧＣＴＴＴＣＡＡＧＣＴＣＴＣＴＣＣＣ　 １０　 １０　 ０．９６

１９ ＳＳＲＮｉ４－Ａ０２ ＡＧＧＡＣＣＡＣＴＧＧＧＡＴＡＣＡＡＧＣ／ＡＴＴＴＧＧＡＧＣＴＧＣＧＴＡＣＴＴＣＧ　 １１　 ９　 ０．９７

２０ ＳＳＲＮｉ４－Ｄ０８ ＡＧＡＧＡＴＧＣＴＡＡＡＧＴＧＧＡＴＣＡＣＣ／ＣＧＧＧＡＴＴＴＴＧＡＡＧＡＣＣＴＧＣ　 ９　 ９　 ０．９７

２１ ＳＳＲＮｉ４－Ｄ０９ ＡＡＡＧＧＡＣＡＡＡＧＡＧＧＡＡＧＧＧＣ／ＴＴＧＡＡＡＴＣＡＡＡＴＧＡＧＡＧＴＧＡＣＧ　 ６　 ６　 ０．８３

２２ ＳＳＲＮａ１２－Ｆ０９ ＴＴＧＣＡＣＡＣＡＴＡＣＣＡＧＡＴＧＣＣ／ＡＣＴＣＧＡＡＧＡＧＡＡＧＡＴＡＡＧＧＴＣ　 ７　 ７　 ０．８５

２３ ＳＳＲＮａ１２－Ｆ１２ ＣＧＴＴＣＴＣＡＣＣＴＣＣＧＡＴＡＡＧＣ／ＴＣＣＧＡＴＧＴＡＧＡＡＴＣＡＧＣＡＧＣ　 ８　 ８　 ０．９２

２４ ＳＳＲＮａ１２－Ｇ１１ ＴＣＡＡＣＡＡＡＡＴＣＴＡＡＣＣＡＧＴＡＡＡＧＣ／ＴＴＣＣＴＴＧＣＣＴＴＧＡＡＴＣＡＴＣＣ　 １１　 １１　 ０．９７

９９　第１１期 陈发波等：不同类型芥菜变种遗传差异的ＳＳＲ分子标记检测



续表２　引物名称及碱基序列

序号 引物名称 　　　　　　　　碱基序列
扩增条
带数
多态性
条带数

ＳＳＲ多态
信息量

２５ ＳＳＲＮａ１２－Ｈ０４ ＴＴＴＡＴＣＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＴＣＣＣ／ＡＣＡＡＧＧＡＡＣＴＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧ　 ９　 ８　 ０．８７

２６ ＳＳＲＮａ１４－Ｃ０６ ＧＣＡＴＡＣＡＣＴＴＧＧＧＴＣＧＴＴＴＧ／ＣＴＴＣＣＡＡＴＴＣＡＧＣＡＴＣＧＴＣＣ　 ５　 ４　 ０．６６

２７ ＳＳＲＮａ１４－Ｃ１２ ＣＡＣＡＴＴＴＴＧＧＴＴＣＡＡＴＴＣＧＧ／ＴＡＣＧＡＣＧＣＴＧＧＴＴＴＣＧＡＴＴＣ　 １１　 １１　 ０．９７

２８ ＳＳＲＮａ１４－Ｅ１１ ＴＣＡＴＣＣＴＴＣＴＣＡＣＡＣＣＡＡＡＡＴＣ／ＣＣＴＣＧＡＡＡＴＡＧＣＴＣＣＡＡＣＣＣ　 １０　 １０　 ０．９６

２９ ＢＲＭＳ－０２０ ＡＡＣＡＡＧＡＧＡＡＧＧＡＧＡＧＣＣＡＣＣＧ／ＣＧＣＴＴＡＴＡＡＡＡＴＧＧＣＡＧＴＣＧＣＡ　 ８　 ８　 ０．９３

３０ ＭＲＭＳ－０２５ ＴＧＡＡＡＡＣＡＡＧＣＧＣＴＡＣＡＴＧＴＧＧ／ＣＡＡＧＣＡＡＧＣＡＴＧＡＣＡＡＧＣＡＡＣＡ　 １３　 １０　 ０．９５

３１ ＦＩＴ００８１ ＡＡＣＴＡＡＣＴＣＧＧＧＡＡＡＣＡＡＣＣ／ＧＡＡＴＧＴＣＣＧＴＣＡＧＡＡＴＡＣＣ　 １１　 １１　 ０．９３

３２ ＳＳＲＮｉ４－Ｇ０８ ＡＴＴＴＧＡＣＧＧＡＣＴＣＣＴＣＴＴＧＣ／ＣＡＣＴＴＧＧＴＡＡＣＴＣＴＡＴＧＧＡＴＧＣＣ　 ３　 ３　 ０．６８

３３ ＳＳＲ０Ｌ１０－Ｂ０４ ＡＴＣＴＴＣＣＴＣＣＡＣＧＴＴＣＡＴＧＣ／ＣＧＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＴＣＴＧＡＣＣＣ　 １１　 １０　 ０．９６

３４ ＦＩＴＯ０８１ ＡＡＣＴＡＡＣＴＣＧＧＧＡＡＡＣＡＡＣＣ／ＧＡＡＴＧＴＣＣＧＴＣＡＧＡＡＴＡＣＣ　 ７　 ７　 ０．９４

３５ ＦＩＴＯ１００ ＧＡＴＧＡＧＡＧＡＡＧＧＡＡＡＣＣＣＴＡＡ／ＡＣＡＧＣＡＧＧＡＧＡＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ　 １１　 １０　 ０．９６

３６ ＦＩＴＯ０１０９ ＣＴＧＡＣＧＡＡＡＴＡＣＣＧＡＣＧＡ／ＣＡＡＡＴＣＡＡＣＣＣＡＡＧＡＧＧＡＣ　 ７　 ７　 ０．８７

３７ ＦＩＴＯ１５２ ＡＧＡＧＧＣＡＧＧＴＧＧＡＴＴＴＣＴ／ＡＧＴＧＴＣＴＴＧＧＴＡＧＴＣＡＧＡＧＣＣ　 １２　 １２　 ０．９７

３８ ＦＩＴＯ１５４ ＧＧＣＡＣＴＡＣＴＡＡＧＡＣＡＴＡＡＧＣＡＡ／ＡＴＡＧＣＡＡＧＡＣＣＣＴＣＴＣＴＧＡＡ　 ９　 ７　 ０．８５

３９ ＦＩＴＯ１６０ ＡＴＴＡＴＴＣＴＴＣＴＴＣＴＴＧＧＧＴＴ／ＴＣＡＴＣＣＴＴＴＣＣＴＣＣＡＣＴＡＴＣＴ　 １１　 １０　 ０．９７

４０ ＳＳＲＲａ２－Ｇ１０ ＧＡＧＡＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴ／ＡＡＴＡＣＧＴＧＴＧＴＧＣＣＡＣＣＡＡＡ　 １０　 １０　 ０．８９

４１ ＦＩＴＯ１９７ ＡＣＣＴＴＣＴＣＣＴＴＣＴＧＧＴＧＡＴＴ／ＣＡＡＣＡＣＡＣＡＡＣＣＣＴＴＣＡＡＣＴ　 ８　 ８　 ０．９５

４２ ＳＳＲＲａ２－Ｈ０９ ＴＡＴＧＴＧＣＧＣＣＴＧＴＴＡＧＴＧＴＧ／ＡＣＡＴＣＧＴＴＴＡＧＣＡＴＧＣＴＣＣＣ　 １２　 １２　 ０．９７

４３ ＳＳＲＲａ２－Ｈ１０ ＧＣＧＣＧＴＧＴＡＧＧＣＴＡＣＧＴＣ／ＣＧＧＣＣＧＣＧＧＣＡＡＣＴＧ　 １３　 １３　 ０．９７

４４ ＳＳＲＲａ２－Ｈ０４ ＧＡＡＧＡＣＡＡＧＡＧＡＴＣＡＴＧＧＧＡＧＧ／ＴＧＡＡＡＴＣＧＧＴＴＴＧＡＴＴＣＴＴＣＧ　 １０　 １０　 ０．９７

４５ ＳＳＲＲａ３－Ｄ０４ ＡＡＡＡＧＧＡＣＣＴＡＣＣＡＡＴＴＴＣＧＴＧ／ＣＧＡＣＣＣＡＡＡＣＴＧＡＧＣＣＡＴＡＣ　 １０　 １０　 ０．９１

４６ ＳＳＲＲａ３－Ｅ０４ ＣＴＴＴＧＧＧＧＴＧＴＡＴＴＣＧＧＴＴＣ／ＡＣＡＡＡＣＴＣＧＧＴＴＴＣＴＣＣＣＧ　 ９　 ９　 ０．９７

４７ ＳＳＲＲａ３－Ｅ０７ ＧＧＴＧＧＣＡＴＣＴＴＧＴＧＴＧＴＧＣ／ＴＡＴＴＡＴＡＴＡＣＡＣＡＴＣＡＣＣＧＴＴＧＡＣＣ　 １０　 ９　 ０．９７

４８ ＳＳＲＲａ３－Ｅ０５ ＴＴＣＴＣＡＴＧＣＴＣＣＡＡＣＣＡＣＡＧ／ＧＴＴＴＣＴＴＣＣＡＡＧＣＣＡＡＧＣＴＧ　 ６　 ６　 ０．７４

４９ ＳＳＲＲａ３－Ｆ０７ ＧＧＴＧＧＣＡＴＣＴＴＧＴＧＴＧＴＧＣ／ＴＡＴＴＡＴＡＴＡＣＡＣＡＴＣＡＣＣＧＴＴＧＡＣＣ　 ８　 ８　 ０．８９

５０ ＳＳＲＮａ１２－Ｄ０３ ＧＧＴＡＡＧＣＣＡＡＡＡＡＣＣＣＴＴＣＣ／ＧＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡＣＡＡＡＧＴＣＧＧ　 １２　 １１　 ０．９７

５１ ＢＮ９Ａ ＧＡＧＣＣＡＴＣＣＣＴＡＧＣＡＡＡＣＡＡＧ／ＣＧＴＧＧＡＡＧＣＡＡＧＴＧＡＧＡＴＧＡＴ　 ９　 ８　 ０．９６

５２ ＳＳＲＮａ１２－Ｃ０７ ＡＣＴＣＡＡＣＣＣＣＡＣＡＡＡＣＣＴＧ／ＡＧＴＴＣＣＣＣＧＧＡＴＣＣＧＡＴＴＡＧ　 ８　 ８　 ０．９６

５３ ＳＳＲＮａ１２－Ｃ１２ ＡＣＣＴＣＧＧＧＴＴＡＡＡＧＡＴＡＡＣＡＧ／ＣＴＴＣＡＴＣＣＡＡＡＧＴＴＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣ　 １２　 １０　 ０．９６

５４ ＢＮ６Ａ２ ＣＴＴＴＧＴＧＴＧＧＡＣＴＴＴＴＡＧＡＡＣＴＴＴＡ／ＣＧＣＡＧＣＴＴＴＴＧＧＣＣＣＡＣＣＴＧ　 ６　 ６　 ０．８７

５５ ＳＳＲＮａ１２－Ｄ１０ ＧＣＣＣＴＣＡＡＡＡＡＧＡＧＡＧＴＴＧＣ／ＴＴＧＡＴＧＴＧＧＧＴＧＡＧＧＣＴＡＧＧ　 １１　 １０　 ０．９６

５６ ＳＳＲＮａ１２－Ｄ０７ ＧＡＡＴＣＣＡＡＣＧＧＡＴＣＡＧＡＡＧＣ／ＧＣＧＴＴＣＣＡＧＡＧＡＣＴＣＣＴＣＣ　 ８　 ７　 ０．８７

５７ ＳＳＲＮａ１２－Ｅ０３ ＴＴＣＧＣＴＴＴＣＣＣＴＴＡＣＴＴＴＣＧ／ＣＴＣＡＧＴＴＴＣＴＧＣＡＡＴＣＣＡＣＧ　 ４　 ２　 ０．７０

５８ ＳＳＲＮａ１２－Ｅ１１ ＧＡＴＣＡＣＴＴＴＣＡＣＧＧＴＴＴＣＧＧ／ＣＡＡＴＡＴＴＧＧＧＣＡＴＴＴＣＴＣＡＡＣＣ　 ６　 ６　 ０．７３

５９ ＳＳＲＮａ１２－Ｆ０３ ＧＧＣＧＡＣＡＴＡＧＡＴＴＴＧＡＡＣＣＧ／ＴＣＣＡＣＴＴＴＣＴＣＴＣＴＣＴＴＣＣＣＣ　 ９　 ９　 ０．９６

６０ ＳＳＲＮａ１０－Ｂ１０ ＧＴＣＧＧＧＴＴＴＧＡＧＴＧＡＧＴＴＧＧ／ＣＡＴＣＧＣＡＧＡＴＣＣＴＴＣＴＣＴＣＣ　 ９　 ９　 ０．９３

６１ ＳＳＲＮａ１０－Ｂ０２ ＣＧＣＧＴＴＧＴＡＡＣＴＣＣＡＡＧＡＣＣ／ＴＴＴＴＣＴＡＡＡＴＣＡＴＣＣＡＣＴＧＴＡＴＣＣ　 ９　 ９　 ０．９２

６２ ＳＳＲＮａ１０－Ｅ０８ ＴＣＧＧＧＧＴＴＴＧＴＴＧＴＧＡＧＧ／ＧＡＧＧＡＧＧＡＴＧＣＴＡＡＧＡＧＴＧＡＧＣ　 ９　 ９　 ０．８５

６３ ＳＳＲＮａ１２－Ｃ０８ ＧＴＴＴＧＧＴＴＣＡＧＡＧＧＣＡＧＡＧＧ／ＣＴＡＴＣＧＣＴＧＣＡＧＡＡＧＡＡＧＧＧ　 ７　 ５　 ０．７７

６４ ＳＳＲＮａ１０－Ｃ０３ ＡＴＣＧＴＴＧＣＣＡＴＴＡＧＧＡＧＴＧＧ／ＡＣＣＡＡＡＴＴＡＡＣＣＣＴＣＴＴＴＧＣ　 ８　 ７　 ０．９４

６５ ＳＳＲＮａ１２－Ｂ１２ ＣＧＴＧＧＡＣＴＡＡＣＧＴＴＣＣＣＣ／ＣＡＡＧＧＴＴＣＡＧＡＡＧＣＴＧＴＧＧＣ　 １１　 １１　 ０．９７

６６ ＳＳＲＮａ１２－Ｂ０９ ＡＣＧＧＡＡＧＡＴＣＡＡＡＣＡＧＣＴＣＣ／ＴＧＡＧＣＧＡＣＣＣＡＴＴＣＴＴＴＡＧＧ　 １０　 １０　 ０．９５

２．２　遗传相似系数分析
从表３可以看出，芥菜１６个变种材料间的遗

传相似系数变幅为０．４１～０．７５，平均值为０．６０，

其中大叶芥和凤尾芥的遗传相似系数最大，为

０．７５，表明它们之间亲缘关系最近。宽柄芥和薹
芥的遗传相似系数最小，为０．４１，表明它们的亲

缘关系较远。对１６个芥菜变种间１２０个遗传相
似系数的分布情况进行统计，从图１可以看出，

多数遗传相似系数都小于０．７０，遗传相似系数在

０．６０～０．７０分布最多，有７１个，占５９．１７％。以
上分析表明，芥菜１６个变种材料间的遗传多样
性较丰富。
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表３　不同类型芥菜变种间的遗传相似系数

材料编号 １　 ２　 ３　 ４　 ５　 ６　 ７　 ８　 ９　 １０　 １１　 １２　 １３　 １４　 １５　 １６

１　 １．００

２　 ０．６７　 １．００

３　 ０．５８　 ０．５７　 １．００

４　 ０．６２　 ０．６０　 ０．５７　 １．００

５　 ０．６２　 ０．６２　 ０．５９　 ０．６２　 １．００

６　 ０．６４　 ０．６５　 ０．５９　 ０．６８　 ０．６３　 １．００

７　 ０．６６　 ０．６６　 ０．５８　 ０．６６　 ０．６２　 ０．７２　 １．００

８　 ０．６４　 ０．６５　 ０．５６　 ０．６５　 ０．６６　 ０．７５　 ０．６６　 １．００

９　 ０．６４　 ０．６６　 ０．５８　 ０．６４　 ０．６３　 ０．６６　 ０．６９　 ０．６９　 １．００

１０　 ０．６６　 ０．６０　 ０．５６　 ０．６１　 ０．６５　 ０．６８　 ０．６６　 ０．６９　 ０．６２　 １．００

１１　 ０．６１　 ０．６２　 ０．５４　 ０．６７　 ０．６３　 ０．６６　 ０．６７　 ０．６９　 ０．７０　 ０．６４　 １．００

１２　 ０．６１　 ０．６４　 ０．５２　 ０．６０　 ０．６１　 ０．６７　 ０．６３　 ０．７０　 ０．６４　 ０．６１　 ０．６４　 １．００

１３　 ０．４９　 ０．４１　 ０．５０　 ０．４６　 ０．４６　 ０．４８　 ０．４９　 ０．４７　 ０．４６　 ０．４８　 ０．４７　 ０．４６　 １．００

１４　 ０．６３　 ０．５９　 ０．５８　 ０．６２　 ０．６０　 ０．６２　 ０．６３　 ０．６１　 ０．６１　 ０．６２　 ０．６３　 ０．６０　 ０．５０　 １．００

１５　 ０．５９　 ０．５７　 ０．５６　 ０．６１　 ０．５７　 ０．６３　 ０．６４　 ０．６３　 ０．６１　 ０．６０　 ０．６３　 ０．５８　 ０．４９　 ０．６７　 １．００

１６　 ０．６０　 ０．５７　 ０．５２　 ０．５６　 ０．５６　 ０．５７　 ０．５７　 ０．５７　 ０．５７　 ０．５９　 ０．５９　 ０．５６　 ０．５０　 ０．６４　 ０．６４　 １．００

图１　１６个芥菜变种间的遗传相似系数分布

２．３　聚类分析
基于遗传相似系数，利用ＵＰＧＭＡ法对供试材

料进行聚类分析（图２），当相似系数为０．６１时，可
将供试材料分成４类。第１类包括１份材料，即薹
芥，占参试材料的６．２５％；第２类也包括１份材料，

即抱子芥，占参试材料的６．２５％；笋子芥、小叶芥和
叶瘤芥３份材料为第３类；白花芥、宽柄芥、长柄芥、

大叶芥、凤尾芥、分蘖芥、卷心芥、茎瘤芥、花叶芥、结
球芥和大头芥１１份材料被归为第４类，占参试材料
的６８．７５％，还可以将第４类分为５个亚类。表明，

供试材料间存在一定的遗传多样性，聚类结果与芥
菜形态没有必然联系。

图２　芥菜１６个变种聚类分析

２．４　主成分分析
从表４可以看出，前３个主成分能解释的遗传变

异分别为６３．０４％、４．６１％和３．４５％，利用３个主成分

对芥菜１６个变种做前３个主成分的三维分布图（图

３），位置靠近的表示亲缘关系较近，反之亲缘关系较
远。将位置靠近的材料归为一类，可将１６个芥菜变
种分为４类，第１类为薹芥；第２类为抱子芥；第３类
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有１１份材料，包括白花芥、宽柄芥、长柄芥、大叶芥、
分蘖芥、凤尾芥、卷心芥、结球芥、花叶芥、茎瘤芥、大
头芥；第４类包括笋子芥、小叶芥和叶瘤芥。结果同
样表明，聚类结果与芥菜形态特征没有必然联系，且
同一地区的大部分材料都能聚在一起。

表４　基于主成分分析的特征向量值

编号 特征向量值 贡献率／％ 累积贡献率／％

１　 １０．０９　 ６３．０４　 ６３．０４

２　 ０．７４　 ４．６１　 ６７．６４

３　 ０．５５　 ３．４５　 ７１．０９

４　 ０．５１　 ３．１７　 ７４．２６

５　 ０．４７　 ２．９２　 ７７．１８

６　 ０．４４　 ２．７２　 ７９．９０

７　 ０．４０　 ２．５２　 ８２．４２

８　 ０．３９　 ２．４５　 ８４．８７

９　 ０．３６　 ２．２８　 ８７．１５

１０　 ０．３５　 ２．１８　 ８９．３３

１１　 ０．３３　 ２．０９　 ９１．４２

１２　 ０．３１　 １．９４　 ９３．３６

１３　 ０．２９　 １．８４　 ９５．１９

１４　 ０．２９　 １．８０　 ９６．９９

１５　 ０．２６　 １．６５　 ９８．６４

１６　 ０．２２　 １．３６　 １００．００

图３　主成分分析的三维散点图

３　结论与讨论

３．１　不同类型芥菜变种的遗传多样性评价
遗传多样性指数是反映材料遗传变异的重要指

标，遗传多样性丰富，说明种质类型多样，遗传差异
较大，在品种选育及改良中有更多可选择和利用的
基因［１８－２０］。因此了解作物种质资源的遗传多样性及

其变化趋势，有助于确定育种目标，制定育种策略，
扩大种质资源及对种质资源进行较好的利用。本研
究结果表明，共扩出６０２条清晰谱带，其中多态性条
带比率为９２．５％，１６个芥菜变种间的遗传相似系数
为０．４１～０．７５，平均值为０．６０，说明不同芥菜变种
间存在一定的遗传多样性。乔爱民等利用２７个

ＲＡＰＤ引物对芥菜１６个变种的遗传变异进行研究，
共扩增出３３６条ＤＮＡ 带，多态性带占８１．８５％，１６
个变种间的平均遗传距离为７．３４［１５］。Ｆｕ等利用

１６个ＲＡＰＤ引物对９个芥菜变种进行分析，共扩增

１１１个条带，多态性条带占９１％［１６］。Ｑｉ等利用４０
对ＡＦＬＰ引物对中国芥菜１６个变种的亲缘关系进
行了分析，共扩增到 ２９６ 条带，多态性条带占

２１．１％，遗传相似系数在０．６３～０．８８［１８］。宋明等利
用ＲＡＰＤ和ＩＳＳＲ分子标记的方法对２８份芥菜材
料的遗传多样性进行分析，结果表明，基于 ＲＡＰＤ
分析时，２８份材料之间的遗传相似系数在０．５５～
０．９６，平均为０．７２，基于ＩＳＳＲ标记分析时，２８份材
料之间的遗传相似系数在０．５７～０．９６，平均为

０．７４［１９］。这些研究结果与本研究的结果都表明中
国芥菜不同变种之间存在一定的遗传多样性，因此，
在今后的育种中应加大不同芥菜品种之间的杂交育

种，创造新的芥菜种质资源。

３．２　关于芥菜分类的探讨
物种的分类研究是物种种质资源研究的基础性

工作，一直以来，很多学者都对芥菜分类进行了研
究。传统的分类方法主要根据形态特征，将芥菜分
为根芥、茎芥、叶芥和薹芥四大类，大头芥、笋子芥、
茎瘤芥、抱子芥、大叶芥、小叶芥、白花芥、花叶芥、长
柄芥、凤尾芥、叶瘤芥、宽柄芥、卷心芥、结球芥、分蘖
芥和薹芥１６个变种［１］。乔爱民等利用ＲＡＰＤ技术
把芥菜的１６个变种划归为 Ａ、Ｂ、Ｃ　３个组，其中 Ａ
组有７个变种，Ｂ组有８个变种，Ｃ组有１个变
种［１５］。Ｆｕ等［１６］利用ＲＡＰＤ将芥菜９个变种分为３
类，其中大头芥和薹芥分别为一类，其他６个变种为
一类。Ｑｉ等［１８］利用 ＡＦＬＰ将１６个变种分为２个
类群，其中茎瘤芥单独为一类，其余１５个变种为一
类。宋明等［１９］利用ＲＡＰＤ和ＩＳＳＲ标记可将２８份
芥菜种质划分为三大类，３个类群。第Ⅰ类群包括

１５份种质，其基本特征表现为根部膨大和分蘖；第

Ⅱ类群包括９份种质，全部属于叶用芥菜；第Ⅲ类群
包括４份种质，全部属于茎瘤芥。本研究中可将供
试材料分成４类。薹芥和抱子芥分别单独为一类，
笋子芥、小叶芥和叶瘤芥为一类，白花芥、宽柄芥、长
柄芥、大叶芥、凤尾芥、分蘖芥、卷心芥、茎瘤芥、花叶
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芥、结球芥和大头芥为第４类。可以看出，利用分子
标记进行的分类跟传统的形态学分类存在较大差

异，并且采用不同的分子标记进行分类的结果存在
差异。导致对芥菜分类不相吻合的原因可能是：（１）
分类的依据不同，传统分类方法是按某一形态特征
进行分类，而分子标记是通过检测基因型来进行，所
以会出现同一物种分类现象不同的情况；（２）在传统
分类时，可能出现了处于两类分类标准之间的某一
特征，分类界限不明显，结果出现分类不准确；（３）一
种分子标记只检测了物种的部分基因，不同分子标
记之间可能出现分类结果的差异；（４）多数研究只采
用了芥菜１６个变种各１份或几份材料，样品的代表
性不足。
通过聚类分析和主成分分析，将供试材料分成

４类，不过第３类包括笋子芥、小叶芥、叶瘤芥，都来
自四川；来自重庆的长柄芥、卷心芥、茎瘤芥都归为
第４类。还可以看出，来自贵州的品种为第１类，来
自四川的大部分品种都在第３类，来自重庆的品种
都在第４类，聚类分析结果与地理来源有一定的关
系，即来自同一地方的品种趋于聚在一类。造成这
一现象的原因可能是不同芥菜变种之间可以自由授

粉，同一地区之间不同类型芥菜可以具有系统的遗
传背景。因此，在育种中可以加强不同地区之间芥
菜材料的相互引种，以扩增本地区芥菜种质的遗传
基础。
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