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苜蓿 ＳＳＲ 遗传距离与杂种优势的相关性分析
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　 　 摘要:利用 ＳＳＲ 标记技术对 ４０ 份苜蓿材料(６ 个雄性不育株系和 ３４ 个苜蓿品种)的遗传距离进行分析ꎬ并利用其中的 ６
个不育株系与 １４ 个苜蓿品种测交ꎬ进一步对遗传距离(ＧＤ)、产量配合力与杂种优势效应进行相关性分析ꎮ 结果表明ꎬ２５ 对

ＳＳＲ 引物共扩增出 １８９ 条谱带ꎬ其中多态性条带 １３６ 条ꎬ平均多态性位点百分率为 ６９ ２３％ ꎻ４０ 份苜蓿材料的遗传距离为

０ １８１８ ~ ０ ９０９１ꎬ平均 ０ ４５４４ꎻ各亲本一般配合力及遗传距离均与杂种优势效应存在显著正相关ꎬ其中亲本一般配合力与杂种

优势的相关性高于遗传距离ꎮ 因此ꎬ仅以 ＳＳＲ 遗传距离还不足以准确地组配强优势组合ꎬ需结合各性状配合力的分析ꎬ以充

分发挥杂种优势效应ꎮ
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杂种优势是生物界中普遍存在的现象ꎮ 苜蓿的

杂交种优势显著ꎬ增产潜力巨大ꎬ但由于其自交结实

可高达 ２２％ ꎬ获得杂交种的种子纯度不高ꎮ 利用雄

性不育系生产杂交种ꎬ是解决人工去雄难、种子纯度

不高等问题最经济有效的途径[１]ꎮ 为进一步培育

能够满足不同生产需求的苜蓿杂交种ꎬ还需利用改

良的不育系组配出更多的强优势组合ꎮ 借鉴农作物

不育系的研究利用经验ꎬ通过对大量杂交父本进行

杂种优势群的划分ꎬ不仅可减少测交组配的工作量ꎬ
而且使杂交种选育的目标更加明确ꎮ

同时ꎬ随着分子生物学的发展ꎬＳＳＲ 分子标记技

术已在农作物尤其在玉米、大豆、棉花等的杂种优势

领域取得了显著成果ꎮ ２００４ 年魏臻武[２] 建立了苜

蓿基因组 ＤＮＡ 的 ＳＳＲ 分子标记体系ꎬ同时构建了

５５ 个苜蓿品种的 ＳＳＲ 指纹图谱ꎮ 结果表明ꎬ苜蓿基

因组具有较丰富 的 ＳＳＲ 多 态 性 ( 多 态 性 可 达
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９８ ８％ )ꎬ不同品种间 ＳＳＲ 多态性差异明显ꎬ所以在

苜蓿分子研究领域利用 ＳＳＲ 分子标记技术具有良

好的应用前景ꎮ 本研究利用 ＳＳＲ 分子标记技术通

过遗传距离、产量配合力和杂种优势相结合的方法ꎬ
将 ４０ 份苜蓿材料划分出可有效利用的杂种优势群ꎬ
为深入挖掘和利用优良苜蓿种质资源的优异基因ꎬ
筛选苜蓿强优势杂交组合提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

６ 个苜蓿雄性不育株系(代号分别为 １、２、５、１０、
１２、１３ 号)ꎬ均来源于中国农科院草原所沙尔沁种质

圃[１]ꎮ 选择与草原 １ 号杂花苜蓿(本试验所用不育

株系选育的原始材料)亲缘关系较远或地理远缘的

３４ 个苜蓿品种(表 １)进行 ＳＳＲ 分子标记检测并计

算遗传距离ꎮ 其中Ⅰ ~ Ｍ１０ 作为父本材料用于测

交ꎬ测定其亲本及杂交组合产量配合力的杂种优势ꎮ
１ ２　 研究方法

１ ２ １　 ＳＳＲ 分子标记 　 采用改良的 ＣＴＡＢ 法进行

基因组 ＤＮＡ 提取ꎬ经质量和浓度鉴定后ꎬ参考魏臻

武[２]、Ｉ. Ｅｕｊａｙｌ 等[３]、Ｍ. Ｋ. Ｓｌｅｄｇｅ 等[４] 发表的苜蓿

ＳＳＲ 引物序列及在 ＮＣＢＩ 等网站苜蓿数据库上搜索

到的 ＳＳＲ 引物序列ꎬ选用 ２５ 对 ＳＳＲ 引物(表 ２)对

４０ 份苜蓿材料进行 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增反应ꎮ

表 １　 ３４ 份苜蓿品种及其来源

Ｔａｂｌｅ １　 ３４ ａｌｆａｌｆａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｏｕｒｃｅｓ

材料代号

Ｍａｔｅｒｉａｌ ｃｏｄｅ
材料名称

Ｍａｔｅｒｉａｌｎａｍｅ
学名

Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｎａｍｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ

Ⅰ 龙牧 ８０６ 苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ ×Ｍ. Ｒｕｅｈｅｎｉｃｕｓ ｃｖ. Ｌｏｎｇｍｕ Ｎｏ ８０６ 黑龙江省畜牧科学所

Ⅱ 直立型黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ ｃｖ. Ｚｈｉｌｉｘｉｎｇ 中国农科院草原研究所

Ⅲ 新疆大叶苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ ｃｖ. Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｄａｙｅ 内蒙古农业大学

Ⅳ 杂花苜蓿 Ｍ. ｖａｒｉａ 俄罗斯乌兰乌德

Ｍ１、Ｍ２ 准格尔苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｃｖ. Ｎｅｉｍｅｎｇｚｈｕｎｇｅｅｒ 内蒙古准格尔旗

Ｍ３ 紫花苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

Ｍ４ 敖汉苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｃｖ. Ａｏｈａｎ 内蒙古赤峰

Ｍ５ Ａｄｒｅｎａｌｉｎ Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 美国

Ｍ６ 标杆苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

Ｍ７ Ｃｏｎｃｅｐｔ(先行者) Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 加拿大

Ｍ８、 Ｍ９、Ｍ１０ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

１ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 天津

２ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 兰旗草籽场

３ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 北京畜牧所

４ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 内蒙古农业大学

５ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

６ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

７ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 清水河

８ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

９ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

１０ 黄花苜蓿 Ｍ. ｆａｌｃａｔａ Ｌ. 内蒙古农业大学

１１ 公农 １ 号 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｃｖ. Ｇｏｎｇｎｏｎｇ Ｎｏ １ 集宁

１２ 猎人河苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

１３ 伊犁苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

１４ 新牧 １ 号 Ｍ. ｖａｒｕａＸｉｎｍｕ Ｎｏ １ 山西五台县

１５ 肇东苜蓿 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｃｖ. Ｚｈａｏｄｏｎｇ 黑龙江

１６ 维多利亚(Ｖｉｃｔｏｒｉａ) Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 维吉尼亚

１７ 中苜 ２ 号 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｃｖ. Ｚｈｏｎｇｍｕ Ｎｏ ２ 中国农科院草原研究所

１８ 皇冠(Ｐｈａｂｕｌｏｕｓ) Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 纽约

１９ 巨人 Ｍ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. 中国农科院草原研究所

２０ 草原 ３ 号 Ｍ. ｖａｒｉａ Ｍａｒｔｉｎ. ｃｖ. Ｃａｏｙｕａｎ Ｎｏ ３ 中国农科院草原研究所
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表 ２　 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增反应体系引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｏｆ ＳＳＲ￣ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
正向引物(５′￣３′)

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′)
反向引物(５′￣３′)

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′)

ＢＦ１０６ ＴＴＣＡＡＴＣＴＴＣＴＣＣＴＴＴＧＡＴＴＧＣ ＧＴＴＴＴＣＣＴＧＧＡＴＡＴＴＴＧＧＡＴＧＧ

ＭＴＩＣ３６５ ＡＴＣＧＧＣＧＴＣＴＣＡＧＡＴＴＧＡＴＴ ＣＧＣＣＡＴＡＴＣＣＡＡＡＴＣＣＡＡＡＴ

ＭＴＩＣ１８８ ＧＧＣＧＧＴＧＡＡＧＡＡＧＴＡＡＡＣＧＡ ＡＡＴＣＧＧＡＧＡＡＡＣＡＣＧＡＧＣＡＣ

ＭＴＩＣ４７５ ＧＧＡＴＴＧＡＡＡＴＧＣＡＣＴＣＴＣＴＣ ＴＴＡＡＴＡＡＡＣＧＣＣＧＣＴＣＣＴ

ａｆｃｔｔ１ ＣＣＣＡＴＣＡＴＣＡＡＣＡＴＴＴＴＣＡ ＴＴＧＴＧＧＡＴＴＧＧＡＡＣＧＡＧＴ

ｇＢＬｓ ＡＧＣＡＡＴＡＧＧＣＡＡＴＧＧＣＴＧＣＴＣＣＴＧＣ ＡＧＣＡＡＴＡＧＧＣＡＡＴＧＧＣＴＧＣＴＣＣＴＧＣ

ａｆｃｔ４５ ＴＡＡＡＡＡＡＣＧＧＡＡＡＧＡＧＴＴＧＧＴＴＡＧ ＧＣＣＡＴＣＴＴＴＴＣＴＴＴＴＧＣＴＴＣ

ｂｅ３２３９５５ ＣＡＣＡＣＴＣＴＣＴＣＴＴＣＴＣＣＧＧＴＴＣ ＴＧＴＣＧＴＣＡＧＴＧＧＴＧＧＴＴＧＴＴＡ

ａｌ３７２２８８ ＡＡＡＴＡＴＣＣＡＴＴＣＧＡＴＡＣＡＡＴＧＡＣＣ ＣＡＧＧＣＣＴＣＡＡＧＣＴＡＡＧＡＡＣＴＧＴ

ＡＦｃａ１６ ＧＧＴＣＧＡＡＣＣＡＡＧＣＡＴＧＴ ＴＡＡＡＡＡＡＣＡＴＴＡＣＡＴＧＡＣＣＴＣＡＡＡ

ＡＦｃａ１５ ＴＴＡＣＧＧＧＴＣＴＡＧＡＴＴＡＧＡＧＡＧＴＡＴＡＧ ＣＡＡＡＡＴＧＡＧＴＡＴＡＧＧＧＡＧＴＧＧ

ＡＦｃａ１ ＣＧＴＡＴＣＡＡＴＡＴＣＧＧＧＣＡＧ ＴＧＴＴＡＴＣＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡＡＧＣＧ

ＡＦｃａ１１ ＣＴＴＧＡＧＧＧＡＡＣＴＡＴＴＧＴＴＧＡＧＴ ＡＡＣＧＴＴＴＣＣＣＡＡＡＡＣＡＴＡＣＴＴ

ＡＦｃａ３２ ＴＴＴＴＴＧＴＣＣＣＡＣＣＴＣＡＴＴＡＧ ＴＴＧＧＴＴＡＧＡＴＴＣＡＡＡＧＧＧＴＴＡＣ

ＡＦｃｔ１１ ＧＧＡＣＡＧＡＧＣＡＡＡＡＧＡＡＣＡＡＴ ＴＴＧＴＧＴＧＧＡＡＡＧＡＡＴＡＧＧＡＡ

ＭＴＬＥＣ２Ａ ＣＧＧＡＡＡＧＡＴＴＣＴＴＧＡＡＴＡＧＡＴＧ ＴＧＧＴＴＣＧＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧ

Ｂ１４Ｂ０３ ＧＣＴＴＧＴＴＣＴＴＣＴＴＣＡＡＧＣＴＣ ＡＣＣＴＧＡＣＴＴＧＴＧＴＴＴＴＡＴＧＣ

ＡＦ２４５ ＴＣＴＴＴＣＣＧＴＴＴＡＴＴＧＡＴＧＡＴ ＧＧＴＡＴＴＧＡＡＧＧＡＴＡＡＧＧＡＡＡＴ

ＭＴＲ５８ ＧＡＡＧＴＧＧＡＡＡＴＧＧＧＡＡＡＣＣ ＧＡＧＴＧＡＧＴＧＡＧＴＧＴＡＡＧＡＧＴＧＣ

ＭＡＡ６６０４５６ ＧＧＧＴＴＴＴＴＧＡＴＣＣＡＧＡＴＣＴＴ ＡＡＧＧＴＧＧＴＣＡＴＡＣＧＡＧＣＴＣＣ

Ｗ６００２ ＣＡＴＡＴＴＧＴＴＡＧＡＴＴＴＧＴＧＧ ＧＴＧＡＧＣＧＴＴＡＡＧＴＴＧＧＴＡＧＡＧ

Ｗ６００７ ＧＡＴＴＴＧＧＧＣＣＴＣＡＴＴＣＣＴＴＣＴＴＧＴ ＣＣＴＧＡＡＧＧＧＧＧＡＡＡＡＴＴＧＣＣＣＡＣ

Ｗ６０１８ ＡＧＣＡＧＧＡＴＴＴＧＧＧＡＣＡＧＴＴＧＣ ＡＣＣＧＴＡＧＣＴＣＣＣＴＴＴＴＣＣＡ

Ｗ６０１９ ＴＧＧＡＡＴＴＴＧＧＧＡＴＡＴＡＧＧＡＡＧ ＧＣＣＡＴＡＡＧＡＡＣＴＴＣＣＡＣＴＴ

ＭＴＩＣ２３２ ＴＡＡＧＡＡＡＧＣＡＧＧＴＣＡＧＧＡＴＧ ＴＣＣＡＣＡＡＡＴＧＴＣＴＡＡＡＡＣＣＡＤＤＤ

１ ２ ２　 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增反应体系和反应程序　 ＰＣＲ
反应体系为:７ ０ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎬ１０ ０ μＬ ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ(购自鸿之惠药品公司)ꎬ１ ０ μＬ 引物 １
(引物终浓度 ０ ２ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ１ ０ μＬ 引物 ２(引物终

浓度 ０ ２ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ１ ０ μＬ 模板 ＤＮＡ(约 ３０ ｎｇ)ꎮ
反应程序为:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎻ５５ ℃
退火 １ ｍｉｎꎻ７２ ℃延伸 ９０ ｓꎻ４０ 个循环ꎬ最后 ７２ ℃延

伸 １０ ｍｉｎꎮ 于 ＰＴＣ￣１００ＤＮＡ 扩增仪上进行 ＰＣＲ 扩

增反应ꎮ 聚丙烯酰胺凝胶电泳、银染程序参见 ＣＩＭ￣
ＭＹＴ 分子遗传学实验室操作手册ꎬ选取扩增谱带清

晰且具有多态性的引物统计结果ꎮ
根据 ＰＣＲ 扩增结果ꎬ在相同迁移位置有带记为

１ꎬ无带记为 ０ꎬ建立数据库ꎮ 并按 Ｍ. Ｎｅｉ[５] 的方法

分别计算不同苜蓿品种间的遗传相似系数 ＧＳ(ｇｅ￣

ｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ)和遗传距离 ＧＤ(ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ)ꎮ
遗传相似系数 ＧＳｉ ｊ ＝ ２Ｎｉｊ / (Ｎ ｉ ＋ Ｎ ｊ)ꎬ其中 ＧＳｉ ｊ是

品种 ｉ 与 ｊ 的遗传相似性ꎻＮ ｉｊ是 ｉ、 ｊ２ 个品种共同具

有的带数ꎻＮ ｉ 是 ｉ 品种具有的带数ꎬＮ ｊ是 ｊ 品种具

有的带数ꎮ 遗传距离 ＧＤ ＝ １ － ＧＳꎬ以遗传距离为指

标对各苜蓿品种进行系统聚类分析ꎬ将其划分为不

同的杂种优势群ꎮ 聚类分析采用 ＮＴＳＹＳ２ １０ｅ 软件

完成ꎮ
１ ２ ３　 田间试验设计　 按不完全双列杂交(ＮＣＩＩ)
设计以 ６ 个苜蓿雄性不育系为母本ꎬ１４ 个苜蓿品种

(Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、ⅣꎻＭ１￣Ｍ１０)为父本配制 ８４ 个杂交组

合ꎮ 采取随机区组设计ꎬ株行距 ５０ ｃｍ × ５０ ｃｍꎬ小
区面积 １８ ｍ２ꎮ 小区土壤肥力和管理措施保持一

致ꎮ 开花初期随机取 １５ 个完整植株ꎬ测定生长第 ４
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年的亲本及其杂交组合平均单株牧草产量ꎬ计算一

般配合力效应:ｇｉ ＝ ｘｉ￣ｘ
　—ꎻｇｊ ＝ ｘｊ￣ｘ

　—、特殊配合力:Ｓｉｊ ＝
ｘｉｊ￣ｘ

　—￣ｇｉ￣ｇｊ(式中 ｇｉ 表示 Ｐ１ 中第 ｉ 个亲本的一般配合

力效应ꎬｇｊ表示 Ｐ１ 中第 ｊ 个亲本的一般配合力效应ꎬ
ｘ　— 为试验总平均数ꎬｘｉ 和 ｘｊ 分别为 Ｐ１ 组和 Ｐ２ 组各

组合的平均数)和杂种优势(％ ) ＝ (Ｆ１ ￣ＭＰ) / ＭＰ ×
１００％ ꎬ其中 Ｆ１ 为杂交组合值ꎬＭＰ 为双亲平均值ꎮ
数据处理和统计分析用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＡＳ ９ ０ 软件完成ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 亲本及其杂交组合牧草产量性状配合力效应

分析

由图 １ 可知ꎬ母本中仅 ２ 号不育系产量一般配

合力表现为正值(０ ５６)ꎬ显著高于其他母本(Ｐ <
０ ０５)ꎬ其余 ５ 个不育系的产量一般配合力效应无显

著差异(Ｐ > ０ ０５)ꎮ 在 １４ 份父本材料中Ⅱ号和Ⅲ
号的一般配合力效应显著高于其他材料 ( Ｐ <
０ ０５)ꎬ且均为正值(０ ５３ 和 １ ２２)ꎬ其中Ⅲ号父本

一般配合力最高(１ ２２)ꎮ
对杂交组合进行特殊配合力效应分析(表 ３)ꎬ

特殊配合力效应值大于等于 ０ 的杂交组合 ４７ 个(占
５５ ９５％ )ꎬ特殊配合力小于 ０ 的杂交组合 ３７ 个(占
４４ ０５％ )ꎮ 其中特殊配合力效应值最高的为杂交

组合 ２ × ＩＩ(１ ００)ꎬ最低的组合为 １０ ×Ⅲ(￣１ ６４)ꎮ
２ ２　 牧草产量配合力与杂种优势效应的相关分析

根据 ８４ 个杂交组合的杂种优势效应(表 ４)结
果表明ꎬ同一性状不同组合之间的杂种优势存在明

显差异ꎮ 产量配合力平均杂种优势为￣１７ ０３％ ꎮ
在各杂交组合中ꎬ１２ × Ⅰ是杂种优势最强的组合

(５２ １０％ )ꎬ其次是 ２ ×Ⅱ(４６ ９２％ )ꎮ

图 １　 １４ 个苜蓿亲本牧草产量性状的一般配合力效应

Ｆｉｇ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｙｉｅｌｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ １４ ａｌｆａｌｆａ ｐａｒｅｎｔｓ

表 ３　 杂交组合牧草产量特殊配合力效应值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｙｉｅｌｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ｃｒｏｓｓ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

父本

Ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ

母本 Ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ

１ ２ ５ １０ １２ １３

Ⅰ －０ ２４ － ０ １８ － ０ １０ ０ ３７ － ０ ２０ ０ １９

Ⅱ －０ ８４ １ ００ － ０ ７０ － ０ ９５ － ０ ６９ － ０ ５０

Ⅲ －１ ５３ － ０ ５４ － １ ３９ － １ ６４ － ０ ３１ ０ ６６

Ⅳ ０ １３ － ０ ９０ ０ ２７ ０ ０２ － ０ ０７ ０ １０

Ｍ１ ０ ４７ － ０ ７３ ０ ４４ ０ ２０ ０ １１ － ０ ０７

Ｍ２ ０ ２５ － ０ ５７ ０ ３９ ０ １４ ０ ０５ ０ １０

Ｍ３ ０ ５３ － ０ ９１ ０ ５４ ０ ０２ － ０ ０７ － ０ ２４

Ｍ４ ０ ３２ － ０ ７１ ０ ６４ ０ ４３ ０ １３ ０

Ｍ５ － ０ １８ － １ ２１ － ０ ０４ ０ ３６ － ０ ３７ ０ １０

Ｍ６ ０ ４７ － ０ ８５ ０ ３２ ０ ３６ － ０ ０１ － ０ １８

Ｍ７ ０ ５１ － ０ ５６ ０ １１ ０ ３２ － ０ ２３ － ０ ４０

Ｍ８ ０ ４３ － ０ ６０ ０ ６３ ０ ３３ ０ ２５ ０ ０７

Ｍ９ ０ ３８ － ０ ６５ ０ ５２ ０ ２７ ０ １８ ０ １０

Ｍ１０ ０ ４７ － ０ ７１ ０ ４６ ０ ２１ ０ １２ － ０ ０５

０４２１
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表 ４　 各杂交组合的杂种优势

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

父本

Ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ

母本 Ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ

１ ２ ５ １０ １２ １３

Ⅰ －１６ １８ － ４５ ５６ － ２３ ７０ － ５６ ３９ ５２ １０ － ６ ６４

Ⅱ １０ １６ ４６ ９２ － ２４ １９ － ７ ０１ ２３ ３７ － ４４ ５５

Ⅲ －３６ ９０ ２８ ６４ － ２ ２０ － １１ ７４ ３５ ６３ ２４ ９５

Ⅳ －３４ ８１ － ８ ７５ － ６３ ７６ ３ １６ － ２６ １９ － ３７ ７９

Ｍ１ － １９ ４３ － ２６ １１ － ３２ ６５ － １６ １９ － ３５ ８０ － １１ ３５

Ｍ２ － ５０ ００ － ３５ ８７ － ３１ ５８ － ３４ １６ － ２２ ４１ ２４ ０１

Ｍ３ － ８ ３６ － ３０ ７７ － １ ２９ － １２ ９５ ２ １５ － ５ ８５

Ｍ４ － ４６ ９６ － ２５ ４７ － ４ ９５ － ４４ ２８ － １３ ３１ － ４３ ２２

Ｍ５ － ３８ ０４ － １０ ４３ － ４ ８８ － １５ ５７ － ５８ ２７ ５ ７９

Ｍ６ － ２９ １５ － ３４ １０ － １５ ４５ ３８ ２８ － １９ ９３ － １５ ６９

Ｍ７ － １２ ０７ － ２１ ９６ － ５５ ３８ ９ ５８ － ２ ７３ － ３６ ３４

Ｍ８ － １６ ７７ － ２９ ００ － ９ ６６ － ９ ４９ ７ ５９ － ３８ ０５

Ｍ９ － ２１ ６５ － １８ ４５ － ６ ３１ ２ ５５ － ４７ ２５ － ２６ ８８

Ｍ１０ － ２４ ６０ － ２１ ２１ － ３３ ６５ － ２２ ９５ － １７ ４７ － ３３ ００

为了探讨产量配合力与杂种优势的关系ꎬ对亲

本及各杂交组合牧草产量配合力与杂种优势效应进

行相关分析发现ꎬ亲本及各杂交组合配合力和杂种

优势间存在不同程度的相关性ꎬ各亲本一般配合力

与杂种优势效应间存在极显著正相关(相关系数为

０ ６３３６)ꎬ而亲本一般配合力和杂种优势与杂交组

合特殊配合力间相关性不显著且呈负相关趋势(相
关系数为 － ０ ９６８１)ꎮ
２ ３　 牧草产量配合力与杂种优势效应的聚类分析

利用亲本一般配合力ꎬ以 １ ５ 为阀值ꎬ可以将 ６
个不育系和 １４ 个父本材料聚成 ３ 类(图 ２):Ⅲ为第

１ 类ꎬ在一般配合力表现中最好(１ ２２)ꎮ 第 ２ 类为

２、Ⅱꎬ在一般配合力中表现较好ꎬ其中 ２ 号为一般配

合力最高的不育系ꎬ一般配合力总效应值达 ０ ５６ꎮ
其余亲本材料为第 ３ 类ꎬ在一般配合力表现中最差ꎮ

根据 ８４ 个杂交组合特殊配合力聚类分析(图
３)ꎬ以 ０. ４０ 为阀值ꎬ可将 １ ×Ⅰ、１ × Ｍ１、１０ × Ｍ２ 等 ５６
个组合与 ２ × Ｍ１、５ ×Ⅱ、１３ ×Ⅱ等 １２ 个组合各分为一

类ꎬ并结合８４ 个杂交组合杂种优势分析１ ×Ⅰ、１ ×Ｍ１、
１０ ×Ｍ２ 等 ５６ 个杂交组合杂种优势表现居中ꎻ２ ×Ｍ１、
５ ×Ⅱ、１３ ×Ⅱ等 １２ 个杂交组合杂种优势表现较弱ꎮ 因

此ꎬ根据 ８４ 个杂交组合特殊配合力聚类和杂种优势

表现分析将剩余的组合 １ ×Ⅱ、１ ×Ⅲ、２ × ＩＩ、２ × ＩＩＩ、２ ×
Ⅳ、２ × Ｍ５、５ ×Ⅲ、１０ ×Ⅱ、１０ ×Ⅲ、１０ × Ｍ６、１２ × Ｉ、１２ ×
Ⅱ、１２ ×Ⅲ、１２ × Ｍ５、１３ ×Ⅲ、１３ × Ｍ２ 分为强优势组合

类别ꎬ以供进一步试验研究ꎮ

图 ２　 １４ 个苜蓿亲本一般配合力效应聚类分析

Ｆｉｇ ２　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １４ ａｌｆａｌｆａ ｐａｒｅｎｔｓ
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１￣４:１ × Ｉ￣１ ×Ⅳꎻ５￣１４:１ × Ｍ１￣１ × Ｍ１０ꎻ１５￣１８:２ × Ｉ￣２ ×Ⅳꎻ１９￣２８:２ × Ｍ１￣２ × Ｍ１０ꎻ２９￣３２:５ × Ｉ￣５ ×Ⅳꎻ３３￣４２:５ × Ｍ１￣５ × Ｍ１０ꎻ４３￣４６:
１０ × Ｉ￣１０ ×Ⅳꎻ４７￣５６:１０ × Ｍ１￣１０ × Ｍ１０ꎻ５７￣６０:１２ × Ｉ￣１２ ×Ⅳꎻ６１￣７０:１２ × Ｍ１￣１２ × Ｍ１０ꎻ７１￣７４:１３ × Ｉ￣１３ ×Ⅳꎻ７５￣８４:１３ × Ｍ１￣１３ × Ｍ１０

图 ３　 杂交组合特殊配合力与杂种优势效应聚类分析

Ｆｉｇ ３　 Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ ｅｆｆｅｃｔ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

２ ４　 ＳＳＲ分子标记与亲本间遗传距离分析

根据 ＳＳＲ 分子标记结果ꎬ２５ 对 ＳＳＲ 引物对 ４０ 份

苜蓿材料扩增出 １８９ 条谱带ꎬ其中多态性条带 １３６
条ꎬ平均多态性位点百分率为 ６９ ２３％ꎮ 平均每对引

物可扩增出 ７ ５６ 条谱带和 ５ ４４ 条多态性条带ꎮ 利

用 １３６ 个多态性 ＳＳＲ 标记计算 ４０ 份苜蓿材料间的遗

传相似系数(ＧＳ)ꎬ其范围为 ０ ０９０９ ~ ０ ８１８２ꎬ平均

为 ０ ５４５６ꎮ

计算 ４０ 份苜蓿材料的遗传距离(ＧＤ ＝１￣ＧＳ)为
０ １８１８ ~ ０ ９０９１ꎬ平均 ０ ４５４４ꎬ表明各材料间的遗

传差异较大ꎮ 根据遗传相似系数矩阵ꎬ按 ＵＰＧＭＡ
方法对 ４０ 份亲本材料进行聚类分析ꎬ得到 ＳＳＲ 分

析聚类图(图 ４)ꎬ４０ 份苜蓿材料中与 ６ 个不育株系

遗传距离最远的苜蓿品种是:材料Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、３、６、８、
１６、１７、１８ 等ꎻ遗传距离最近的是材料 ２０(草原 ３ 号ꎬ
图中编号 ３４)ꎮ

１￣４:Ｉ￣ＩＶꎻ５￣１４:Ｍ１￣Ｍ１０ꎻ１５￣２９:１￣２０ꎻ３０￣３４:１６￣２０ꎻＡ:１ 号ꎻＢ:２ 号ꎻＣ:５ 号ꎻＤ:１０ 号ꎻＥ:１２ 号ꎻＦ:１３ 号

图 ４　 ４０ 份苜蓿材料 ＳＳＲ 聚类树状图

Ｆｉｇ ４　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ４０ ａｌｆａｌｆａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｎ ＳＳＲ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｂｙ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ
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２ ５　 遗传距离与杂种优势的相关性分析

将 ４０ 份材料遗传距离与杂种优势效应进行分

析发现ꎬ遗传距离与杂种优势效应间呈显著正相关

(相关系数为 ０ ２４３７)ꎮ 进一步对 ８４ 个杂交组合中

的强优势组合遗传距离分析发现(表 ５)ꎬ１６ 个强优

势 杂 交 组 合 的 遗 传 距 离 范 围 在 ０ ３６３６ ~
０ ８１８２ 之间ꎮ
表 ５　 １６ 个强优势杂交组合遗传距离

Ｔａｂｌｅ ５　 １６ ｃｒｏｓｓ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
遗传距离(ＧＤ)
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
遗传距离(ＧＤ)
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

１ × Ⅱ ０ ４５４５ １０ × Ⅲ ０ ４５４５

１ × Ⅲ ０ ５４５５ １０ × Ｍ６ ０ ７２７３

２ × ＩＩ ０ ６３６４ １２ × Ｉ ０ ５４５５

２ × ＩＩＩ ０ ５４５５ １２ × ＩＩ ０ ７２７３

２ × Ⅳ ０ ５４５５ １２ × Ⅲ ０ ６３６４

２ × Ｍ５ ０ ８１８２ １２ × Ｍ５ ０ ７２７３

５ × Ⅲ ０ ３６３６ １３ × Ⅲ ０ ５４５５

１０ × Ⅱ ０ ５４５５ １３ × Ｍ２ ０ ５４５５

３　 讨论

３ １　 一般配合力与杂种优势

配合力是杂交组配中亲本潜在能力的表现ꎬ是
强优势杂交组合的重要参考依据ꎮ 研究发现ꎬ生长

第 ２ 年的亲本中 ２、１１、１２ 号不育株系一般配合力表

现较好[６]ꎻ生长第 ３ 年的亲本中 ４、１０ 和 １２ 号不育

系一般配合力效应较高[７]ꎮ 本研究为生长第 ４ 年的

亲本牧草产量一般配合力ꎬ结果表明ꎬ２、１２ 号不育

系仍表现出较高的一般配合力ꎬ同时父本材料Ⅰ、Ⅱ
的一般配合力表现也较好ꎬ因此作为杂交亲本具有

较大的利用价值ꎮ
在杂交稻中的研究结果表明[８￣９]ꎬ亲本的一般

配合力和总配合力的大小是可以预测杂种优势强弱

的ꎮ 本研究表明ꎬ亲本的一般配合力与杂种优势呈

显著正相关ꎮ 双亲中至少有一个亲本的一般配合力

较高时ꎬ尽管其杂交组合的特殊配合力效应不是最

高ꎬ也可以组配出杂种优势较高的杂交组合ꎮ 相反ꎬ
利用一般配合力低的亲本配组ꎬ即使特殊配合力相

对较高ꎬ也难有较强的杂种优势效应ꎮ 由此说明ꎬ亲
本一般配合力是影响组合杂种优势的重要因

素之一ꎮ
３ ２　 特殊配合力与杂种优势

本研究表明ꎬ杂交组合特殊配合力与杂种优势

之间相关性不显著ꎮ 在育种实践过程中ꎬ利用苜蓿

雄性不育系配制杂交组合时ꎬ杂交组合 ２ × Ⅱ的特

殊配合力效应值为最高(１ ００)ꎬ但杂种优势最强的

组合 却 是 １２ × Ⅰ ( ５２ １０％ )ꎬ 其 次 是 ２ × Ⅱ
(４６ ９２％ )ꎮ 由此说明ꎬ特殊配合力大的组合杂种

优势不一定也高ꎮ
在配合力与杂种优势的研究中已有大量报道ꎬ

但不同学者得出的结果并不一致ꎮ 大多数研究者认

为只有亲本一般配合力高且组合特殊配合力也高的

杂交组合才会有较强的杂种优势ꎮ 谭震波等[１０] 在

杂交稻的研究中认为ꎬ特殊配合力与杂种优势的关

系密切ꎬ并认为配合力总效应与主要的农艺性状间

关系密切ꎮ 本研究发现ꎬ２ × Ⅱ、２ × Ｍ５、２ × Ⅲ、１２ ×
Ⅱ、１３ ×Ⅲ等强优势组合的亲本中至少有一个的一

般配合力高ꎬ同时组合的特殊配合力也相对较高ꎬ才
能有较高的杂种优势效应ꎮ 因此ꎬ先选择一般配合

力较高的亲本进行配组ꎬ再从中选择特殊配合力也

高的组合ꎬ才能有效提高组合的杂种优势ꎬ筛选出强

优势的杂交组合ꎮ
３ ３　 遗传距离与杂种优势

崔国惠等[１１]的研究结果表明ꎬＳＳＲ 分子标记能

应用于杂种优势群的划分ꎮ 张志清等[１２] 认为ꎬ利用

ＳＳＲ 分子标记可能是应用于杂种优势的有效方式ꎮ
但在小麦的研究中ꎬＳＳＲ 标记亲本遗传距离之间的

相关程度均较低ꎮ 因此ꎬ利用 ＳＳＲ 遗传距离预测小

麦的杂种优势还有待研究ꎮ
本研究结果表明ꎬ４０ 份苜蓿材料间的遗传差异

较大ꎬ且遗传距离与杂种优势间呈显著正相关ꎬ即遗

传距离远的亲本组配出的组合杂种优势强的几率越

大ꎮ 表明了 ＳＳＲ 分子标记应用于苜蓿遗传多样性

分析、杂种优势预测和基因定位等方面的实践可能

性ꎮ 但本研究中得出的遗传距离与杂种优势间的相

关系数(０ ２４３７)偏小ꎬ进一步对 ８４ 个组合杂种优

势与遗传距离的对比研究发现ꎬ并不是遗传距离越

大其杂种优势效应越强ꎬ而是遗传距离范围在

０ ３６３６ ~ ０ ８１８２ 之间的 １６ 个杂交组合表现为强优

势ꎮ 由此说明ꎬ遗传距离在一定范围内的亲本间进

行组配ꎬ更有利于杂种优势的表现ꎬ且仅以 ＳＳＲ 遗

传距离还不足以准确地预测杂种优势ꎮ 因此ꎬ遗传

距离与杂种优势的相关性仍有待进一步研究与

探讨ꎮ

４　 结论

４ １　 在 ６ 个雄性不育株系和 ３４ 个苜蓿品种中 ２、
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１２ 号不育株系和Ⅱ、Ⅲ的遗传距离及牧草产量一般

配合力均较大(高)ꎬ可以组配出较强的优势组合ꎮ
４ ２　 通过牧草产量特殊配合力和杂种优势效应的

聚类分析将 ８４ 个杂交组合划分为 ３ 类ꎬ其中 ２ ×
Ⅱ、２ ×Ⅲ、１２ ×Ⅰ、１２ ×Ⅲ为强优势杂交组合ꎮ
４ ３　 ＳＳＲ 遗传距离应用于苜蓿杂种优势预测是可

行的ꎬ但仅以 ＳＳＲ 遗传距离还不足以准确地预测杂

种优势ꎮ 需结合各性状配合力的分析配制杂交组

合ꎬ研究杂种优势的规律ꎬ充分发挥杂种优势效应ꎮ
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