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　 　 摘要：利用 ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 各 ２３ 对引物对 ２０ 个中国主要黑芝麻品种进行了遗传多样性分析。 结果显示，２３ 对 ＳＲＡＰ 引物

共扩增出 ＤＮＡ 带 ６７２ 条，其中多态性带 １５２ 条，比率为 ２２􀆰 ６２％ ，平均每对引物扩增总带数和多态性条带分别为 ２９􀆰 ２２ 条和

６􀆰 ６１ 条。 ２３ 对 ＳＳＲ 多态性引物共扩增出 ＤＮＡ 带 ９２ 条，每对引物扩增出 ３ ～ ６ 条，平均 ４􀆰 ００ 条；每对引物扩增出多态性带 １ ～
５ 条，平均 ３􀆰 ０９ 条，多态性带比率平均为 ７７􀆰 １７％ 。 ２０ 个黑芝麻品种间的遗传相似系数为 ０􀆰 ８５４７ ～ ０􀆰 ９８０４，遗传距离为

０􀆰 ０１５９ ～ ０􀆰 ０９２１，遗传多样性匮乏，遗传基础狭窄。 聚类结果表明，来自主产区江西的 １１ 个品种明显聚在一起，且江西黑芝麻

品种的遗传相似系数高于其他省份品种，遗传距离低于其他省份品种，与其他省份品种的差异均达到极显著水平。 加强资源

引进和利用是拓宽中国黑芝麻品种遗传基础的迫切要求。
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芝麻（Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌ． ，２ｎ ＝ ２６）是我国传

统而重要的油料作物，种植历史悠久，具有很高的

营养价值和较大的消费群体，也是我国许多传统

食品重要的原材料［１］ 。 根据种子的种皮颜色不

同，芝麻分为白芝麻、黑芝麻、黄芝麻等，其中白芝

麻和黑芝麻最为常见，也是种植面积最大的两种

芝麻。 黑芝麻富含维生素 Ｅ、Ａ、Ｂ１、Ｂ２ 和丰富的

矿物质［２］ ，其常量元素钾、钙、镁含量较白芝麻高

２０％ ～ ４０％ 以上，微量元素铁、锌、铜含量较白芝

麻高 ２０％ ～ ５０％ 以上，与生殖功能密切相关的锰

元素含量是白芝麻的 １４ 倍，超微量元素硒含量较

白芝麻增加 １５％ 以上［３］ 。 同时，黑芝麻的黑色素

作为天然色素，因其食用安全而越来越受到人们

的青睐［４］ 。 江西是继河南、湖北、安徽之后的中国

第四大芝麻主产区，主要以黑芝麻为主，黑芝麻种

植面积和产量均占全国的 ６０％ 以上，是全国唯一

的黑芝麻商品基地［５］ 。
新品种的选育与利用是提升芝麻产品竞争

力、持续发展芝麻产业的重要途径。 然而，我国黑

芝麻研究较为落后，黑芝麻育成品种不多，主要分

布在江西、湖北、河南、河北、山西等地。 分析当前

中国主要黑芝麻品种的遗传多样性，探明其遗传

基础，对黑芝麻遗传改良具有极其重要的指导意

义。 近年来，随着 ＤＮＡ 分子标记技术的发展，分
子标记已经成为研究作物遗传多样性和遗传基础

的主要方法［６⁃８］ 。 迄今，各种分子标记技术已经应

用到芝麻品种和种质资源的遗传多样性研究之

中，如 ＲＡＰＤ［９⁃１１］ 、ＡＦＬＰ［１２⁃１５］ 、 ＩＳＳＲ［１６］ 、 ＳＲＡＰ［１７⁃２０］

和 ＳＳＲ［２０⁃２２］ 等，而关于黑芝麻品种或种质资源的

遗传多样性研究较少［１７］ 。 本研究以全国主要育成

黑芝麻品种和江西较大面积种植的地方黑芝麻品

种为材料，应用 ＳＲＡＰ （ ｓｅｑｕｅｎｃｅ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）和 ＳＳＲ（ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ）分子

标记技术进行了遗传多样性研究，以期探明中国

主要黑芝麻品种的遗传基础，为黑芝麻遗传改良

提供理论参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

本研究所用的 ２０ 个品种为中国芝麻产区应用

的主要黑芝麻品种，包括 １５ 个育成品种 （截至

２０１３ 年）和 ５ 个江西地方品种（表 １）。 种子来自

各品种选育单位，均保存在江西省农业科学院作

物研究所。

表 １　 参试的黑芝麻品种信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｂｌａｃｋ ｓｅｓａｍｅ ａｃｃｅｓ⁃
ｓｉｏｎｓ

编号

Ｃｏｄｅ

品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ

类型

Ｔｙｐｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
选育单位

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｕｎｉｔ

１ 冀黑芝 １ 号 育成品种 河北 河北省农林科学院

２ 冀黑芝 ２ 号 育成品种 河北 河北省农林科学院

３ 冀 ９０１４ 育成品种 河北 河北省农林科学院

４ 郑黑芝 １ 号 育成品种 河南 河南省农业科学院

５ 驻黑芝 １ 号 育成品种 河南 驻马店市农业科学

研究所

６ 驻芝 １０ 号 育成品种 河南 驻马店市农业科学

研究所

７ 晋芝 ３ 号 育成品种 山西 山西省农业科学院

８ 中芝 ９ 号 育成品种 湖北 中国农业科学院油料

作物研究所

９ 中芝 ２４ 育成品种 湖北 中国农业科学院油料

作物研究所

１０ 赣芝 ２ 号 育成品种 江西 上饶地区农业科学

研究所

１１ 赣芝 ５ 号 育成品种 江西 进贤县农业局

１２ 赣芝 ６ 号 育成品种 江西 江西省农业科学院

１３ 赣芝 ７ 号 育成品种 江西 江西省红壤研究所

１４ 赣芝 ８ 号 育成品种 江西 江西省红壤研究所

１５ 赣芝 ９ 号 育成品种 江西 江西省农业科学院

１６ 武宁黑 地方品种 江西

１７ 金黄麻 地方品种 江西

１８ 鄱阳黑 地方品种 江西

１９ 都昌黑 地方品种 江西

２０ 青麻 地方品种 江西

１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 ＤＮＡ 提取与质量检测 　 　 ＤＮＡ 提取和质

量检测按照孙建等［２３］的方法进行，将种子用培养皿

进行发芽培养，取幼苗子叶为材料，ＣＴＡＢ 法提取基

因组总 ＤＮＡ，ＲＮＡ 用 Ｒｎａｓｅ Ａ 消化去除，ＤＮＡ 质量

和浓度的测定在紫外分光核酸测定仪上进行，并于

１％ 的琼脂糖凝胶电泳检测其质量，最后稀释到

５０ ｎｇ ／ μＬ 于 － ２０℃冰箱保存备用。
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＳＲＡＰ 引物与 ＰＣＲ 扩增　 　 本研究共选用

正反引物 １１ 条，引物序列均根据 Ｇ． Ｌｉ 等［２４］设计而

成（表 ２），由上海生工生物工程技术服务有限公司

（Ｓａｎｇｏｎ）合成。 参照刘文萍等［１５］ ＳＲＡＰ 的 ＰＣＲ 反

应体系，ＰＣＲ 扩增程序参照 Ｇ． Ｌｉ 等［２４］，用 ６％ 的

ＰＡＧＥ 胶进行扩增产物的分离和银染显影。

０７２
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表 ２　 ＳＲＡＰ 引物及其序列

Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

编号

Ｃｏｄｅ
正向引物序列 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

编号

Ｃｏｄｅ
反向引物序列 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｍｅ０１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ Ｅｍ０２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ

Ｍｅ０２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ Ｅｍ０３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ

Ｍｅ１４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＡ Ｅｍ０４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ

Ｍｅ１９ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＣＡＧ Ｅｍ０７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ

Ｅｍ０８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＧ

Ｅｍ１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ

Ｅｍ１１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ

１􀆰 ２􀆰 ３　 ＳＳＲ 引物与 ＰＣＲ 扩增　 　 本研究选用 １０３
对前人已发表的 ＳＳＲ 引物［１７，２２⁃２４］，引物由上海生工

（Ｓａｎｇｏｎ）合成，其中筛选出 ２３ 对具有多态性的 ＳＳＲ

引物（表 ３）。 采用本实验室自行优化的 ＳＳＲ⁃ＰＣＲ
反应 体 系 （ １５μＬ）： ５０ ｎｇ ／ μＬ 模 板 ＤＮＡ ２ μＬ、
５０ ｎｇ ／ μＬ正反引物各 １ μＬ、１０ × Ｔａｑ ｂｕｆｆｅｒ １􀆰 ５ μＬ、

表 ３　 ＳＳＲ 引物及其序列

Ｔａｂｌｅ ３　 ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ
正向引物序列

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′⁃３′）
反向引物序列

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′⁃３′）
参考文献

Ｒｅｆｅｒｒｅｎｃｅ

ｓａ３３ ＴＴＴＴＣＣＴＧＡＡＴＧＧＣＡＴＡＧＴＴ ＧＣＣＣＡＡＴＴＴＧＴＣＴＡＴＣＴＣＣＴ ［２５］

ｓａ７２ ＧＣＡＧＣＡＧＴＴＣＣＧＴＴＣＴＴＧ ＡＧＴＧＣＴＧＡＡＴＴＴＡＧＴＣＴＧＣＡＴＡＧ ［２５］

ｓａ１０８ ＣＣＡＣＴＣＡＡＡＡＴＴＴＴＣＡＣＴＡＡＧＡＡ ＴＣＧＴＣＴＴＣＣＴＣＴＣＴＣＣＣＣ ［２５］

ｓａ１８２ ＣＣＡＴＴＧＡＡＡＡＣＴＧＣＡＣＡＣＡＡ ＴＣＣＡＣＡＣＡＣＡＧＡＧＡＧＣＣＣ ［２５］

ＺＨＹ２３ ＡＴＧＧＧＣＧＴＡＴＣＡＧＴＴＴＣＧＡＣ ＴＴＴＣＣＴＧＣＣＡＡＣＴＴＴＴＣＴＧＧ ［２０］

ＺＨＹ２４ ＧＧＧＧＣＡＣＡＧＡＧＴＧＧＡＴＧＴＡＧ ＧＧＡＣＣＡＴＧＴＡＡＴＣＣＣＡＧＣＡＣ ［２０］

ＺＨＹ２５ ＣＡＧＣＣＣＣＴＴＣＴＴＣＴＴＣＣＴＴＣ ＣＡＧＣＴＧＧＣＡＧＡＴＣＡＧＴＡＴＧＧ ［２０］

ＨＳ０２ ＣＣＡＴＴＡＡＡＴＴＣＴＴＧＣＴＣＣＣＣ ＣＴＧＧＴＣＧＴＡＴＧＣＡＧＣＡＴＣＴＴ ［２７］

ＨＳ０６ ＴＧＡＡＡＡＧＣＴＧＡＧＧＡＡＧＡＧＣＡ ＡＣＡＧＴＧＧＡＧＧＧＡＧＡＣＧＡＣＴＴ ［２７］

ＨＳ０７ ＡＧＡＧＴＡＣＡＧＣＣＡＣＧＧＧＡＡＴＣ ＣＡＡＣＡＡＧＡＣＡＡＣＧＧＴＴＴＴＧＧ ［２７］

ＨＳ０９ ＣＴＧＡＴＡＣＣＴＣＡＣＧＣＴＣＣＴＣＡ ＡＣＡＧＡＴＣＴＧＣＴＴＧＡＡＡＴＧＣＧ ［２７］

ＨＳ２２ ＡＧＣＣＣＡＣＧＡＡＡＣＴＣＴＴＣＣＴＡ ＧＴＴＣＧＡＧＣＣＣＴＴＣＡＡＧＡＴＴＣ ［２７］

ＨＳ３３ ＡＴＧＧＧＧＧＡＡＧＧＡＡＴＡＧＧＡＴＴ ＣＡＴＣＴＣＧＣＡＴＣＡＡＡＣＴＴＧＣ ［２７］

ＨＳ５０ ＧＡＴＧＧＧＴＴＣＴＴＴＡＴＧＧＧＧＴＧ ＡＧＡＡＡＡＡＧＣＡＡＡＡＧＧＧＡＧＧＧ ［２７］

ＨＳ５３ ＧＡＡＧＣＴＴＧＡＡＧＡＧＡＧＧＡＧＧＧ ＡＴＧＧＡＡＣＴＴＣＴＣＣＧＡＴＣＡＣＣ ［２７］

ＨＳ５４ ＣＣＡＡＧＧＧＡＧＡＡＣＴＴＧＧＴＧＡＴ ＣＣＡＴＧＴＧＡＴＣＴＴＣＴＧＣＴＧＣＴ ［２７］

ＺＭ０８ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＧＴＴＣＴＴＧ ＣＣＣＡＣＴＧＴＡＣＣＴＣＴＣＣＡＴＡＴＴ ［２６］

ＺＭ１３ ＧＣＡＧＡＡＧＧＣＡＡＴＡＡＡＧＴＣＡＴ ＧＣＧＴＣＡＧＡＡＧＡＡＡＡＡＴＡＣＴＧＧ ［２６］

ＺＭ１６ ＡＧＧＴＡＧＡＡＴＴＡＣＡＴＧＣＴＧＴＧＣ ＧＣＴＴＣＣＴＣＣＴＴＣＡＴＴＣＡＴＡＴＣ ［２６］

ＺＭ３０ ＣＡＣＴＣＣＡＣＴＣＡＴＴＡＴＣＣＡＡＡＧ ＣＡＡＧＡＣＡＣＡＡＣＴＧＡＣＡＣＧＴＡＡ ［２６］

ＺＭ３５ ＡＡＴＧＣＡＴＡＧＴＧＣＡＴＡＧＧＧＴＡＧ ＴＧＧＡＡＡＧＴＡＧＡＧＡＴＣＧＣＡＴＡＧ ［２６］

ＺＭ４１ ＧＡＴＡＴＧＡＴＴＣＡＡＡＣＣＣＣＴＣＡＧ ＣＴＴＣＴＧＣＡＣＴＡＣＣＡＴＣＡＡＴＴＣ ［２６］

ＺＭ４３ ＣＴＴＧＧＡＴＡＴＣＡＧＴＴＴＣＣＴＧＴＧ ＧＴＴＣＴＣＣＡＣＡＧＴＣＡＡＡＡＣＡＣＴ ［２６］

１７２
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１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ ０􀆰 ３ μＬ、２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＭｇＣｌ２１􀆰 ２ μＬ
和 ５ Ｕ ／ μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶（ Ｆｅｒｍｅｎｔａｓ 公司） ０􀆰 ２
μＬ。 ＰＣＲ 扩增程序为 ９４℃ 变性 ３ ｍｉｎ；９４℃ 变性

６０ｓ，５７℃ 退火 ３０ｓ，７２℃ 延伸 ４５ｓ，４０ 个循环；然后

７２℃ 延伸 １０ ｍｉｎ，４℃ 保存。 ＰＣＲ 产物用 ６％ 的

ＰＡＧＥ 凝胶进行分离和银染显影。
１􀆰 ２􀆰 ４　 数据统计与分析　 银染后，记录并统计清晰

的 ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 扩增条带，在同一位点上有带的记为

“１”，没有带的记为“０”。 按 Ｍ． Ｎｅｉ 等［２８］ 的方法在

ＮＴＳＹＳ 分析软件上进行遗传相似系数（ＧＳ）和遗传距

离（ＧＤ）的计算，按照类平均法（ＵＰＧＭＡ）进行聚类分

析，差异显著性方差分析在 ＳＰＳＳ 软件上完成。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＲＡＰ 多态性分析

ＳＲＡＰ 扩增结果显示（图 １，表 ４），２３ 对随机引

物共扩增出 ＤＮＡ 条带 ６７２ 条，每对引物扩增 １８ ～ ５０
条，平均 ２９􀆰 ２２ 条。 所用的 ２３ 对随机引物全部扩增

出多态性条带，每对引物扩增多态性带 ２ ～ １８ 条，共
扩增出 １５２ 条多态性带，平均每对引物扩增多态性

带 ６􀆰 ６１ 条。 每对引物扩增的多态性带比率为

６􀆰 ６７％ ～４６􀆰 １５％ ，平均为 ２２􀆰 ６２％ 。

１ ～ ２０：同表 １ 中材料编号，下同

１ ～ ２０：Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌ ｃｏｄｅ ｓａｍｅ ｔｏ ｔａｂｌｅ １． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 １　 ＳＲＡＰ 引物组合 Ｅｍ０８ ／ Ｍｅ１４ 的扩增结果

Ｆｉｇ． １　 ＳＲＡＰ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ ｏｆ ２０ ｂｌａｃｋ ｓｅｓａｍｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｆｒｏｍ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ Ｅｍ０８ ／ Ｍｅ１４

２􀆰 ２　 ＳＳＲ 多态性分析

本研究一共随机挑选了 １０３ 对 ＳＳＲ 引物对 ２０
个黑芝麻品种的 ＤＮＡ 进行了 ＰＣＲ 扩增，其中 ２３ 对

引物扩增出多态性带，占供试引物的 ２２􀆰 ３３％ 。 ２３
对多态性引物的扩增结果显示（图 ２，表 ４），每对引

物扩增 ＤＮＡ 条带 ３ ～ ６ 条，共扩增出 ９２ 条，平均每

对引物扩增出 ４ 条。 每对引物扩增出多态性带 １ ～
６ 条，平均 ３􀆰 ０９ 条，共扩增出多态性带 ７１ 条。 每对

引物扩增的多态性带比率为 ２５􀆰 ００％ ～ １００％ ，平
均 ７７􀆰 １７％ 。

图 ２　 ＳＳＲ 引物 ｓａ３３ 的扩增结果

Ｆｉｇ． ２　 ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ ｏｆ ２０ ｂｌａｃｋ ｓｅｓａｍｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｆｒｏｍ ｐｒｉｍｅｒ ｓａ３３

２􀆰 ３　 遗传多样性特点与聚类分析

利用上述 ２３ 对 ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 引物的扩增结果

进行数据分析显示，２０ 个黑芝麻品种间的遗传相似

系数在 ０􀆰 ８５４７ ～ ０􀆰 ９８０４ 之间，平均 ０􀆰 ９１１５，遗传距

离在 ０􀆰 ０１５９ ～ ０􀆰 ０９２１ 之间，平均为 ０􀆰 ０５６２，遗传相

似系数较大，遗传距离较小。 表明中国黑芝麻主要

种植品种间的遗传多样性匮乏，遗传基础十分狭窄。
品种间遗传差异最大（即亲缘关系最远）的是晋芝 ３
号与驻黑芝 １ 号（ＧＳ ＝ ０􀆰 ８５４７，ＧＤ ＝ ０􀆰 ０９２１），遗传

差异最小的是赣芝 ９ 号与武宁黑 （ ＧＳ ＝ ０􀆰 ９８０４，
ＧＤ ＝０􀆰 ０１５９）。 赣芝 ９ 号与武宁黑遗传距离最小可

能与赣芝 ９ 号为武宁黑辐射诱变选育而成［２９］有关。

２７２
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表 ４　 ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 引物扩增的结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＳＲＡＰ ａｎｄ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ

ＳＲＡＰ 引物

ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒ
总带数

Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态性带

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态性比率（％ ）
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

ＳＳＲ 引物

ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ
总带数

Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态性带

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态性比率（％ ）
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

Ｅｍ０２ ／ Ｍｅ０１ ２５ ７ ２８􀆰 ００ ｓａ３３ ３ ２ ６６􀆰 ６７

Ｅｍ０２ ／ Ｍｅ０２ ２６ ７ ２６􀆰 ９２ ｓａ７２ ６ ６ １００

Ｅｍ０２ ／ Ｍｅ１４ ２４ ３ １２􀆰 ５０ ｓａ１０８ ３ ３ １００

Ｅｍ０２ ／ Ｍｅ１９ ２３ ３ １３􀆰 ０４ ｓａ１８２ ５ ４ ８０􀆰 ００

Ｅｍ０７ ／ Ｍｅ０１ ２７ １０ ３７􀆰 ０４ ＺＨＹ２３ ４ ４ １００

Ｅｍ０７ ／ Ｍｅ０２ ５０ １０ ２０􀆰 ００ ＺＨＹ２４ ５ ５ １００

Ｅｍ０７ ／ Ｍｅ１４ ４１ ９ ２１􀆰 ９５ ＺＨＹ２５ ３ ２ ６６􀆰 ６７

Ｅｍ０７ ／ Ｍｅ１９ ５０ １０ ２０􀆰 ００ ＨＳ０２ ４ ４ １００

Ｅｍ０８ ／ Ｍｅ０１ ３０ ２ ６􀆰 ６７ ＨＳ０６ ６ ５ ８３􀆰 ３３

Ｅｍ０８ ／ Ｍｅ０２ ２９ ４ １３􀆰 ７９ ＨＳ０７ ３ ２ ６６􀆰 ６７

Ｅｍ０８ ／ Ｍｅ１４ ３６ １２ ３３􀆰 ３３ ＨＳ０９ ３ ２ ６６􀆰 ６７

Ｅｍ０８ ／ Ｍｅ１９ ３４ ５ １４􀆰 ７１ ＨＳ２２ ４ ２ ５０􀆰 ００

Ｅｍ１０ ／ Ｍｅ０１ ２６ ５ １９􀆰 ２３ ＨＳ３３ ５ ４ ８０􀆰 ００

Ｅｍ１０ ／ Ｍｅ０２ ２９ １０ ３４􀆰 ４８ ＨＳ５０ ３ ２ ６６􀆰 ６７

Ｅｍ１０ ／ Ｍｅ１４ ２６ ２ ７􀆰 ６９ ＨＳ５３ ４ ４ １００

Ｅｍ１０ ／ Ｍｅ１９ ２５ ８ ３２􀆰 ００ ＨＳ５４ ４ ２ ５０􀆰 ００

Ｅｍ１１ ／ Ｍｅ０１ ２２ ２ ９􀆰 ０９ ＺＭ０８ ４ ４ １００

Ｅｍ１１ ／ Ｍｅ０２ １９ ４ ２１􀆰 ０５ ＺＭ１３ ３ ２ ６６􀆰 ６７

Ｅｍ１１ ／ Ｍｅ１４ １９ ４ ２１􀆰 ０５ ＺＭ１６ ４ ２ ５０􀆰 ００

Ｅｍ１１ ／ Ｍｅ０１９ １８ ２ １１􀆰 １１ ＺＭ３０ ３ １ ３３􀆰 ３３

Ｅｍ０４ ／ Ｍｅ０１ ２４ ７ ２９􀆰 １７ ＺＭ３５ ５ ４ ８０􀆰 ００

Ｅｍ０４ ／ Ｍｅ１９ ３０ ８ ２６􀆰 ６７ ＺＭ４１ ４ １ ２５􀆰 ００

Ｅｍ０３ ／ Ｍｅ１９ ３９ １８ ４６􀆰 １５ ＺＭ４３ ４ ４ １００

总计 Ｔｏｔａｌ ６７２ １５２ 总计 Ｔｏｔａｌ ９２ ７１

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ２９􀆰 ２２ ６􀆰 ６１ ２２􀆰 ６２ 平均 Ａｖｅｒａｇｅ ４􀆰 ００ ３􀆰 ０９ ７７􀆰 １７

对遗传相似系数进行聚类分析，结果显示（图
３），２０ 个品种首先在遗传相似系数为 ０􀆰 ８９４ 处被

聚为 ２ 大类，第Ⅰ类包含 ５ 个品种，占参试品种的

２５％ ，即来源于河北的 ３ 个、山西的 １ 个和湖北的

１ 个，其中河北的 ３ 个黑芝麻品种优先聚在一起。
第Ⅱ类包含 １５ 个品种，占参试品种的 ７５％ ，在遗

传相似系数为 ０􀆰 ９１１ 处再次明显划分为 ２ 类，第
Ⅱ⁃１ 类包含来自河南的 ３ 个和湖北的 １ 个共 ４ 个

品种，而第Ⅱ⁃２ 类的 １１ 个品种全部来自江西，地
方品种和育成品种交错分布，没有明显区分开来，

这可能与江西黑芝麻育成品种多为地方品种自然

变异或天然异交系统选育而来［４］ 有关。 从整个聚

类图看来，来源于江西的 １１ 个黑芝麻品种优先聚

在一起，与河南、湖北、河北、山西的黑芝麻品种存

在相对较大的遗传差异。 可见，来源于同一地区

的黑芝麻品种在遗传基础上存在一定程度的相似

性，尤其是黑芝麻主产区———江西的品种间遗传

相似系数很高。 因此，引入外地资源，提高江西和

全国黑芝麻品种遗传多样性，丰富黑芝麻遗传基

础显得极其紧迫。

３７２
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图 ３　 ２０ 个黑芝麻品种聚类结果

Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ２０ ｂｌａｃｋ ｓｅｓａｍｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２􀆰 ４　 不同来源品种间的遗传多样性比较

针对聚类结果中呈现的来自江西的所有品种明

显聚为一类的特点，结合江西为中国黑芝麻主要产

区的实际，对来自江西的 １１ 个品种和来自其他省份

的 ９ 个品种的遗传相似系数和遗传距离进行比较分

析，结果显示（表 ５），来自江西的 １１ 个品种遗传相

似系数为 ０􀆰 ９１２３ ～ ０􀆰 ９７３８，平均为 ０􀆰 ９４２１，遗传距

离为 ０􀆰 ０１５９ ～ ０􀆰 ０５４２，平均为 ０􀆰 ０３５８，遗传差异最

小的是赣芝 ９ 号和武宁黑 （ ＧＳ ＝ ０􀆰 ９７３８， ＧＤ ＝
０􀆰 ０１５９），遗传差异最大的是赣芝 ９ 号与赣芝 ５ 号

（ＧＳ ＝ ０􀆰 ９１２３，ＧＤ ＝０􀆰 ０５４２）。 来自其他省份的 ９ 个

品种遗传相似系数为 ０􀆰 ８５４７ ～ ０􀆰 ９６０７， 平均为

０􀆰 ９０４５，遗 传 距 离 为 ０􀆰 ０２４１ ～ ０􀆰 ０９２１， 平 均 为

０􀆰 ０５９６，遗传差异最小的是冀黑芝 １ 号和冀黑芝 ２
号（ＧＳ ＝ ０􀆰 ９６０７，ＧＤ ＝ ０􀆰 ０２４１），遗传差异最大的是

晋芝 ３ 号 与 驻 黑 芝 １ 号 （ ＧＳ ＝ ０􀆰 ８５４７， ＧＤ ＝
０􀆰 ０９２１）。 来自江西的黑芝麻品种遗传相似系数大

于来自其他省份的品种，均值差异为 ０􀆰 ０３７６，达到

０􀆰 ０１ 的极显著水平，遗传距离要小于其他省份的品

种，均值差异为 ０􀆰 ０２３８，也达到 ０􀆰 ０１ 的极显著水

平。 可见，江西黑芝麻品种的遗传多样性较其他省

份黑芝麻要匮乏，遗传基础更狭窄。

表 ５　 不同来源的品种间遗传相似系数（ＧＳ）和遗传距离（ＧＤ）
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｏｒｉｇｉｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

来源

Ｏｒｉｇｉｎ
品种数

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

遗传相似系数 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ 遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

最小值

Ｍｉｎ．
最大值

Ｍａｘ．
变幅

Ｒａｎｇｅ
平均

Ａｖｅｒａｇｅ
最小值

Ｍｉｎ．
最大值

Ｍａｘ．
变幅

Ｒａｎｇｅ
平均

Ａｖｅｒａｇｅ

江西 １１ ０􀆰 ９１２３ ０􀆰 ９７３８ ０􀆰 ０６１５ ０􀆰 ９４２１ ０􀆰 ０１５９ ０􀆰 ０５４２ ０􀆰 ０３８３ ０􀆰 ０３５８

其他 ９ ０􀆰 ８５４７ ０􀆰 ９６０７ ０􀆰 １０６０ ０􀆰 ９０４５ ０􀆰 ０２４１ ０􀆰 ０９２１ ０􀆰 ０６８０ ０􀆰 ０５９６

总体 Ｔｏｔａｌ ２０ ０􀆰 ８５４７ ０􀆰 ９７３８ ０􀆰 １１９１ ０􀆰 ９１０１ ０􀆰 ０１５９ ０􀆰 ０９２１ ０􀆰 ０７６２ ０􀆰 ０５６２

３　 讨论

ＳＲＡＰ 标记是综合多种 ＤＮＡ 标记的优点而开

发设计的一种 ＤＮＡ 分子标记技术，具有多态性好、
操作简单、经济有效等特点，广泛应用于植物遗传多

样性分析、遗传图谱构建及 ＱＴＬｓ （基因） 定位研

究［３０⁃３３］。 本研究利用 ＳＲＡＰ 标记技术对 ２０ 个中国

主要黑芝麻品种 ＤＮＡ 进行遗传多样性分析，２３ 对

引物均能扩增出清晰的并具有多态性的 ＤＮＡ 条带，
平均每对引物扩增总带数和多态性条带分别为

２９􀆰 ２２ 条和 ６􀆰 ６１ 条，多态性比率为 ２２􀆰 ６２％ 。 ＳＲＡＰ
扩增结果与前人的研究结果［１７⁃２０，３１⁃３３］ 相近，但多态

性比率要低于他人利用 ＳＲＡＰ 标记在芝麻上的研

究，这可能与材料的遗传基础有关。 近年来，ＳＳＲ 标

４７２
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记技术以其稳定性高、信息量丰富、易于操作等优

点，成为芝麻研究中发展最为迅速的分子标记。 关

于芝麻 ＳＳＲ 标记的开发［２６⁃２７，３４］ 与应用研究的报道

大量涌现， ＳＳＲ 标记技术已经在芝麻遗传多样

性［２２，３５⁃３６］、指纹图谱鉴定［３７］、关联分析［３８］、遗传图

谱构建［３９］及 ＱＴＬ 定位［４０］等方面得到广泛应用。 本

研究中 ２３ 对 ＳＳＲ 引物每对扩增出 ３ ～ ６ 条 ＤＮＡ 带，
其中多态性带 １ ～ ５ 条，多态性带比率平均为

７７􀆰 １７％ 。 ＳＳＲ 扩增结果和多态性比率均与其他人

在芝麻上的研究结果［２１，２３，３８⁃３９］ 基本一致。 可见，本
研究中 ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 的扩增结果是准确、可靠的，
ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 均是黑芝麻品种遗传多样性分析的有

效标记技术。
关于芝麻遗传多样性和遗传基础的研究较多，

但研究结果存在一定差异。 一部分研究认为芝麻种

质资源遗传多样性较为丰富，如 Ｋ． Ｖ． Ｂｈａｔ 等［９］ 用

ＲＡＰＤ 对印度 １８ 个州的 ３６ 份芝麻资源进行分析表

明，遗传相似系数为 ０􀆰 １９ ～ ０􀆰 ８９，表明遗传多样性

较为丰富。 Ｈ． Ｌａｕｒｅｎｔｉｎ 等［１２⁃１３］ 采用 ＡＦＬＰ 分析来

自印度、非洲、东亚、中亚和西亚的 ３２ 份芝麻种质资

源间的遗传相似系数为 ０􀆰 ３８ ～ ０􀆰 ８５［１２］，来自委内瑞

拉、中国、美国、墨西哥等国家的芝麻品种间遗传相

似系数为 ０􀆰 ３１ ～ ０􀆰 ７８［１３］。 刘红艳等［３７］采用 ＳＳＲ 标

记对中国芝麻区域试验中的品种（系）进行多样性

分析表明，品种（系）间存在较好的遗传多样性，遗
传相似系数在 ０􀆰 ４７５ ～ ０􀆰 ７２８ 之间。 而另一部分研

究则认为芝麻遗传多样性不够丰富，遗传基础较窄，
如张鹏等［２０］ 利用 ＳＲＡＰ 和 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 分析国内外芝

麻种质遗传多样性的结果表明，国外品种的遗传距

离平均为 ０􀆰 ２２８７，国内品种则更低，为 ０􀆰 １６３８。 孙

建等［１８］利用 ＳＲＡＰ 标记研究表明 ６７ 个中国芝麻品

种（白芝麻品种为主） 之间的遗传相似系数为

０􀆰 ８１６４ ～ ０􀆰 ９８０４，遗传距离 ０􀆰 ０１６０ ～ ０􀆰 １４２８，遗传多

样性较为匮乏，遗传基础非常狭窄。 岳文娣等［２２］ 利

用 ＳＳＲ 研究发现，中国芝麻种质资源的遗传相似系

数在 ０􀆰 ５４６２ ～ ０􀆰 ９８１１ 之间。 本研究中 ２０ 个黑芝麻

品种相互间的遗传相似系数为 ０􀆰 ８５４７ ～ ０􀆰 ９８０４；遗
传距离为 ０􀆰 ０１５９ ～ ０􀆰 ０９２１，表明中国主要黑芝麻品

种遗传多样性十分匮乏，遗传基础非常狭窄。 而车

卓等［１７］ 对 １００ 份黑芝麻种质资源的遗传多样性研

究结果表明，遗传相似系数在 ０􀆰 ４６９ ～ ０􀆰 ９８６ 之间，
存在一定的遗传多样性。 综合上述参考文献和研究

结果，发现中国芝麻种质资源遗传多样性明显低于

国外的芝麻资源，而育成品种的遗传多样性则要明

显低于地方品种。 因此，大量引进和利用国外品种

和地方种质资源，对拓宽中国黑芝麻品种遗传基础

十分必要。
本研究对 ２０ 个中国主要黑芝麻品种进行聚类

分析，发现作为黑芝麻主产区———江西的 １１ 个品种

明显聚在一起，而河北、山西的品种也明显聚在一

起，但湖北、河南的品种则交错聚在一起，可见地理

来源相近的黑芝麻品种间的亲缘关系也存在一定的

相似性。 本研究结果表明江西黑芝麻品种遗传多样

性最低，其次是湖北、河南，最后是河北、山西。 这与

岳文娣等［２２］ 和刘文萍等［１５］ 的研究结果基本吻合，
即中国东北、西北等区域的芝麻资源与黄淮、江汉、
华中、华南等区域资源的亲缘关系最远，山西芝麻资

源与主产区资源亲缘关系最远。 当前，江西黑芝麻

种植的品种中地方品种占有率较高，育成品种来源

单一，且多为地方品种系选而成，这些因素均使得江

西黑芝麻品种遗传基础十分狭窄，增加了黑芝麻生

产风险，严重影响了江西黑芝麻产业的健康持续发

展。 因此，引进国外、省外种质资源，丰富育种技术，
拓宽品种遗传基础是江西乃至中国黑芝麻新品种选

育的迫切要求。
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