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长江流域棉花综合群体株系的遗传多样性分析

何陈述，郭小平
（华中农业大学作物遗传改良国家重点实验室，武汉 ４３００７０）

　 　 摘要：以 １５ 个长江流域棉花杂交种为基础材料，花粉混合互交构建了综合群体，从中选育出 ２９ 个棉花株系。 通过田间试

验对 １２ 个主要性状进行考察，衍生株系间霜前花率的变异最大，子棉产量及构成因素次之，纤维品质性状的变异最小。 主成

分分析表明，纤维品质、产量及构成因素、霜前花率、衣分和株高等前 ５ 个主成分，对变异方差的贡献率分别为 ２４􀆰 ３１２％ 、
１９􀆰 ６６２％ 、１３􀆰 ２８７％ 、１０􀆰 ８１２％ 、９􀆰 ０８５％ 。 基于 ＳＳＲ 的分子标记差异，绝大多数衍生株系聚在一类，遗传差异较小，明显区别于

黄河流域棉花品种。
　 　 关键词：棉花；综合群体；主成分分析；分子标记；遗传多样性
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种质资源是棉花品种改良的基础，而我国并非

陆地棉的起源地，陆地棉品种最初是从美国引进，直
至 ２０ 世纪 ５０ 年代才实现陆地棉的广泛种植，遗传

资源相对狭窄［１］。 许多研究者利用分子标记对不

同来源的棉花种质资源进行了遗传多样性研究，发
现不同国家来源的棉花品种之间遗传差异较大，而
国内育成的棉花品种之间遗传差异较小［２⁃３］。 综合

群体改良可以聚集更多的优异资源，增加有利基因

的重组机会，打破不利性状间的负相关，在玉米、小
麦和油菜等主要作物育种中已经取得了显著成

绩［４⁃６］，但在棉花育种中的应用报道并不多。 Ｗ． Ｒ．
Ｍｅｒｅｄｉｔｈ 等［７］以复合杂交种为基础群体，对衣分进

行了 ３ 个轮回的选择，结果发现基础群体和第 １、２、
３ 轮选择群体的衣分分别为 ３３􀆰 ８％ 、３５􀆰 ４％ 、３６􀆰 ６％
和 ３８􀆰 ０％ ，同时皮棉产量也得到相应提高；张凤鑫

等［８］以抗病种质为基础建立综合群体，选育出兼抗
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枯、黄萎病的丰产优质棉花品系。 本研究以来源较

为广泛的长江流域棉花杂交种为基础建立综合群

体，对衍生出的优良株系进行遗传多样性分析，为棉

花育种方法提供参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 长江流域棉花综合群体的构建与衍生株系的

选育

由于核心种质资源对选育棉花品种起着极其重

要的作用，但都体现在所选育的杂交棉品种中。 本

研究选取长江流域不同科研单位培育的 １５ 个优秀

杂交棉品种作基础材料（表 １）。

表 １　 试验材料及来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｏｕｒｃｅｓ

名称

Ｎａｍｅ
材料来源

Ｏｒｉｇｉｎ
名称

Ｎａｍｅ
材料来源

Ｏｒｉｇｉｎ

荆杂 ０１⁃８０ 湖北省 泗阳 ２１２ 江苏省

荆 １４２ 湖北省 铜杂 ４１１ 江苏省

荆 ０３⁃８８ 湖北省 绿亿棉 １１ 号 安徽省

ＸＧ⁃２ 湖北省 绿亿棉 １２ 号 安徽省

ＥＫ２８８ 湖北省 中 ＣＪ０３Ｂ 中国农科院棉花研究所

ＳＨ０１⁃３ 湖北省 中长杂 ４１３８ 中国农科院棉花研究所

２０⁃９ 湖北省 创杂 ２１ 创世纪转基因技术公司

苏抗 ２０１２ 江苏省

　 　 ２００７ 年每个材料种植 １ 行，收集各行花粉进行

混合，对每行材料授粉并按行混合收取 Ｆ１ 种子；
２００８ 年种植互交 Ｆ１，利用同样的方法继续进行混合

授粉，得到遗传背景相对广泛的长江流域棉花综合

群体。 与常规杂交育种方法相比，上述方法不仅包

含了较多的有利基因，而且进行了 ２ 次以上的互交

和混交，有利于广泛的基因重组和不利基因连锁的

打破。
２００９ 年在湖北省汉川市基地，对综合群体进行

单株选择，中选 １４０ 个单株；２０１０ 年中选单株种植

成株行，进行株行选择，中选 ２７ 个优良株行，并在优

良株行中继续选单株；２０１１ 年种植株行 １１２ 个，选
出 ２９ 个农艺性状较为一致的优行，形成优良衍生株

系。 单株选择时，按照常规育种的方法，考虑株型、
结铃性好、铃大小适中、衣分较高、纤维品种符合纺

织要求、吐絮畅等因素进行选择。

１􀆰 ２　 田间试验与性状考察

２０１２ 年对 ２９ 个衍生株系进行随机区组，２ 行

区，３ 次重复的田间试验，种植密度 １５００ 株 ／ ６６７ ｍ２，
分别调查株高、株铃数和果枝数，子棉产量以小区实

收子棉换算而成；以 １１ 月 １０ 日前收获子棉占总子

棉的百分数计算霜前花率。 室内考种获取衣分、铃
重等数据。 纤维品质由中国农业科学院棉花研究所

棉花品质检测中心检测，包括上半部纤维平均长度、
伸长率、整齐度指数、麦克隆值和断裂比强度 ５ 项

指标。
１􀆰 ３　 ＤＮＡ 的提取与 ＳＳＲ 标记检测

除了 ２９ 个综合群体衍生株系外，增加国欣棉 ９
号、冀棉 ２２８、鲁研棉 １７、中植棉 ８ 号和豫 ６６８ 等 ５
个黄河流域常规棉品种作对照，进行 ＳＳＲ 分子标记

的遗传差异检测，以比较 ２ 个流域棉花品种的遗传

差异。
每个供试品种取 １５ 株幼嫩叶片等量混合，用改

良的 ＣＴＡＢ 大量法［９］ 提取 ＤＮＡ。 ＳＳＲ⁃ＰＣＲ 反应体

系、ＰＣＲ 扩增程序、ＰＡＧＥ 凝胶电泳及显色方法参照

Ｍ． Ｑ． Ｗｕ 等［１０］的方法进行。 对 ８０ 对 ＳＳＲ 引物进行

初步筛选，其中 ５６ 对引物为本实验室白静等［１１］ 筛

选的核心引物，中选 ２９ 对多态性稳定的 ＳＳＲ 引物

对供试材料的遗传差异进行鉴定。 根据 ＰＡＧＥ 凝胶

电泳的结果，记录有差异的谱带，有带则记为“１”，
无带则记为“０”，缺失则记为“２”。
１􀆰 ４　 数据分析方法

田间数据整理和主成分分析过程用 ＳＰＳＳ１８􀆰 ０
软件完成；供试材料分子的差异性，采用类平均

（ＵＰＧＭＡ，ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅ⁃
ｔｉｃ ｍｅａｎｓ）法进行聚类分析，分析过程在软件 ＮＴ⁃
ＳＹＳ⁃ＰＣ Ｖ２􀆰 １ 中进行。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 综合群体衍生株系主要农艺性状的变异

综合群体 ２９ 个衍生株系霜前花率的变异最

大，变异范围为 ５５􀆰 ８１％ ～ ９４􀆰 １９％ ，变异系数超过

１０％ ，说明该群体的熟性含有丰富的变异性。 产

量及 产 量 构 成 因 素 的 变 异 其 次， 变 异 系 数 在

６． ４８％ ～ ９． ２２％之间。 纤维品质性状中麦克隆值

的变异较大，平均 ４􀆰 ８９，说明长江流域衍生株系的纤

维整体偏粗；纤维比强度的平均值为 ３０􀆰 ５２ ｃＮ ／ ｔｅｘ，
变异系数不大，说明该衍生株系整体纤维强度较

好；其他品质性状的同质性较高，变异幅度不大

（表 ２）。
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表 ２　 衍生株系主要性状的变异

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｒｉｖｅｄ ｌｉｎｅｓ ｉｎ ｍａｉｎ ｔｒａｉｔｓ
农艺性状 Ｔｒａｉｔｓ 平均值 Ｍｅａｎ 最小值 Ｍｉｎ． 最大值 Ｍａｘ． 极差 Ｒａｎｇｅ 变异系数（％ ）ＣＶ
株高（ｃｍ）Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ １３３􀆰 ６３ １２１􀆰 ４７ １４４􀆰 ５３ ２３􀆰 ０６ ３􀆰 ０９
单株铃数 Ｂｏｌｌ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ３６􀆰 １３ ２８􀆰 ５５ ４４􀆰 ０３ １５􀆰 ４８ ９􀆰 ２２
果枝数 Ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ １６􀆰 ４５ １４􀆰 ６３ １８􀆰 ００ ３􀆰 ３８ ６􀆰 ４８
单铃重（ｇ）Ｂｏｌｌ ｗｅｉｇｈｔ ５􀆰 ５１ ４􀆰 ７９ ６􀆰 ６２ １􀆰 ８４ ７􀆰 ９５
霜前花率（％ ）ＰＳＣＹＢＦ ７６􀆰 ４７ ５５􀆰 ８１ ９４􀆰 １９ ３８􀆰 ３８ １０􀆰 ９１
子棉产量（ｋｇ ／ ６６７ ｍ２）Ｓｅｅｄ⁃ｃｏｔｔｏｎ ｙｉｅｌｄ ２７８􀆰 ９０ ２３０􀆰 ８８ ３２３􀆰 １０ ９２􀆰 ２３ ８􀆰 ２２
衣分（％ ）Ｌｉｎｔ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ３９􀆰 ５２ ３４􀆰 ２８ ４４􀆰 ９６ １０􀆰 ６８ ５􀆰 ９９
纤维长度（ｍｍ）Ｆｉｂｅｒ ｌｅｎｇｔｈ ２９􀆰 ４５ ２８􀆰 ２６ ３０􀆰 ９４ ２􀆰 ６８ ２􀆰 ６５
纤维比强度（ｃＮ ／ ｔｅｘ）Ｆｉｂｅｒ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ３０􀆰 ５２ ２８􀆰 ５０ ３３􀆰 ９０ ５􀆰 ４０ ４􀆰 ８３
麦克隆值 Ｍｉｃｒｏｎａｉｒｅ ｖａｌｕｅ ４􀆰 ８９ ３􀆰 ８８ ５􀆰 ７６ １􀆰 ８８ ８􀆰 ８２
纤维整齐度（％ ）Ｆｉｂｅｒ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ８４􀆰 ８５ ８４􀆰 ０５ ８６􀆰 ９５ ２􀆰 ９０ ０􀆰 ７６
纤维伸长率（％ ）Ｆｉｂｅｒ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ６􀆰 ５４ ６􀆰 ５０ ６􀆰 ６５ ０􀆰 １５ ０􀆰 ７４

ＰＳＣＹＢＦ：Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｓｅｅｄ⁃ｃｏｔｔｏｎ ｙｉｅｌｄ ｂｅｆｏｒｅ ｆｒｏｓｔ

２􀆰 ２　 综合群体衍生株系农艺性状的主成分分析

对 ２９ 个株系的 １２ 个性状进行主成分分析，特
征值大于 １ 的主成分有 ５ 个，累计方差贡献率为

７７􀆰 １５８％ 。 第 １ 主 成 分 可 以 解 释 总 变 异 的

２４􀆰 ３１２％ ，其中纤维比强度和纤维长度、伸长率、整
齐度的系数为正值，而且较大；因此第 １ 主成分与纤

维品质密切相关，该主成分中单铃重的系数为负值，
说明改善品质和大铃性状相矛盾。 第 ２ 主成分可以

解释总变异的 １９􀆰 ６６２％ ，其中麦克隆值、果枝数、单
株铃数和子棉产量的系数较大，因此该主成分与子

棉产量和构成因素密切相关；由于该群体中纤维麦

克隆值总体偏大，麦克隆值的正系数说明提高子棉

产量的同时，常常伴随着麦克隆值的升高，纤维变

粗，对综合改善纤维品质不利。 第 ３ 主成分可以解

释总变异的 １３􀆰 ２８７％ ，主要性状为霜前花率，与早

熟性相关。 第 ４ 主成分对总变异的贡献率为

１０􀆰 ８１２％ ，最主要的相关性状为衣分，其次为单铃

重，但两者的符号相反，说明铃大的株系一般衣分较

低。 第 ５ 主成分对总变异的贡献率为 ９􀆰 ０８５％ ，主
要相关性状为株高性状，其他性状的系数较小，说明

植株的高矮对其他性状的影响不大（表 ２）。
２􀆰 ３　 衍生株系基于 ＳＳＲ 分子标记的聚类分析

包括 ５ 个黄河流域品种在内，共对 ３４ 份材料进

行了分子标记的差异检测，聚类分析表明（图 １），全
部材料间的遗传相似系数为 ０􀆰 ５２ ～ ０􀆰 ８６，整体表现

遗传相似系数较高。 在阈值为 ０􀆰 ５６８ 处供试材料可

分为 ３ 大类群。 类群Ⅰ最大，包含 ２８ 份材料，除黄

河流域豫 ６６８ 品种外，其他都是综合群体衍生株系。
类群Ⅱ包含 ５ 份材料，除 １ 个综合群体株系 Ｅ１２４２５
外，其余都是黄河流域品种。 类群Ⅲ只有 １ 个综合

群体衍生株系 Ｅ１２３３７，该株系田间表现为结铃性很

强，单株铃数最多，产量较高，纤维品质性状表现良

好，并且在遗传上具有独特性，在育种上应加以重

视。 聚类结果与棉花品种的种植区域基本吻合，说
明长江流域和黄河流域的棉花品种已形成较大的遗

传差异性。

表 ３　 前 ５ 个主成分的特征值和特征向量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｉｇｅｎ ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｅｉｇｅｎ ｖｅｃｔｏｒ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｆｉｖｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
特征向量 Ｅｉｇｅｎ ｖｅｃｔｏｒ Ｆａｃｔｏｒ １ Ｆａｃｔｏｒ ２ Ｆａｃｔｏｒ ３ Ｆａｃｔｏｒ ４ Ｆａｃｔｏｒ ５
特征值 Ｅｉｇｅｎ ｖａｌｕｅ ２􀆰 ９１７ ２􀆰 ３５９ １􀆰 ５９４ １􀆰 ２９７ １􀆰 ０９０
贡献率（％ ） Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ ｒａｔｉｏ ２４􀆰 ３１２ １９􀆰 ６６２ １３􀆰 ２８７ １０􀆰 ８１２ ９􀆰 ０８５
累计贡献率（％ ）Ｃｕｍ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ ｒａｔｉｏ ２４􀆰 ３１２ ４３􀆰 ９７４ ５７􀆰 ２６１ ６８􀆰 ０７３ ７７􀆰 １５８
株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ０􀆰 ３３１ － ０􀆰 ２３８ － ０􀆰 ０７９ ０􀆰 ３０３ ０􀆰 ７６２
单株铃数 Ｂｏｌｌ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ０􀆰 ２７２ ０􀆰 ７１０ ０􀆰 ３４７ － ０􀆰 １００ ０􀆰 ２３６
果枝数 Ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ － ０􀆰 ０７４ ０􀆰 ６８１ ０􀆰 ４３５ － ０􀆰 ００２ － ０􀆰 ０６９
单铃重 Ｂｏｌｌ ｗｅｉｇｈｔ － ０􀆰 ４８１ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ４０２ ０􀆰 ５５９ ０􀆰 ０７８
霜前花率 ＰＳＣＹＢＦ ０􀆰 ０４６ ０􀆰 ０２９ ０􀆰 ８５２ ０􀆰 ０６６ ０􀆰 ００３
子棉产量 Ｓｅｅｄ⁃ｃｏｔｔｏｎ ｙｉｅｌｄ ０􀆰 ２８６ ０􀆰 ６１３ － ０􀆰 ３９４ ０􀆰 ３６０ ０􀆰 ３５０
衣分 Ｌｉｎｔ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ － ０􀆰 ０６５ ０􀆰 ２０２ － ０􀆰 ０５０ － ０􀆰 ７４９ ０􀆰 ３７１
纤维长度 Ｆｉｂｅｒ ｌｅｎｇｔｈ ０􀆰 ８２１ － ０􀆰 ０８９ ０􀆰 ２６３ ０􀆰 ０３４ ０􀆰 ００４
纤维比强度 Ｆｉｂｅｒ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ０􀆰 ８７１ － ０􀆰 ２７７ ０􀆰 １６４ － ０􀆰 １５６ － ０􀆰 ０７７
麦克隆值 Ｍｉｃｒｏｎａｉｒｅ ｖａｌｕｅ － ０􀆰 ３１９ ０􀆰 ８０８ － ０􀆰 ２６０ ０􀆰 ０５０ － ０􀆰 １６５
纤维整齐度 Ｆｉｂｅｒ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ０􀆰 ６３２ ０􀆰 ４０５ － ０􀆰 ０５７ － ０􀆰 １４５ － ０􀆰 １７５
纤维伸长率 Ｆｉｂｅｒ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ０􀆰 ６８９ ０􀆰 １３３ － ０􀆰 ２５７ ０􀆰 ３７２ － ０􀆰 ３４６
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图 １　 基于 ＳＳＲ 分子标记的聚类树状图

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

３　 结论与讨论

长江流域棉花综合群体衍生出的 ２９ 个株系在

调查的主要农艺性状中表型差异并不大，除霜前

花率外，其他性状的变异系数均小于 １０％ ，可能与

育种者的选择偏好有关，育种选择也势必会降低

变异的多样性，且优良品种都经过了严格的选择，
因此也反映出国内长江流域棉花品种的遗传基础

比较狭窄。 在表型变异中，霜前花率的变异最大，
其次为产量和产量构成因素，纤维品质指标的变

异较小；但在主成分分析中，纤维品质的变异为第

１ 主成分，可以解释总变异的 ２４􀆰 ３１２％ ，这是因为

霜前花率性状表现独立性较强，而纤维品质性状

与其他性状关联性较大。 王沛政等［１２］对不同来源

的陆地棉品种进行主成分分析，对变异贡献较大

的主成分依次是纤维品质因子、产量因子、单铃重

因子、衣分因子、第一果枝高度因子等，与本研究

的结果相似。
对我国 ３ 大棉区的棉花品种进行 ＳＳＲ 分子标

记分析表明［１３⁃１５］，３ 大棉区品种间有显著的遗传差

异，来源于同一棉区的品种优先聚类在一起。 本研

究中的绝大多数长江群体衍生株系聚在一类，黄河

流域品种聚在另一类，两者区分明显，得出相似的结

论；研究中所得到的衍生株系尽管在农艺性状上基本

一致，但在分子水平上未必纯合，但通过多株混合提取

ＤＮＡ 样品，只读取差异明显的条带，也能反映株系间的

分子差异。 由此可见，由于生态条件和耕作制度的不

同，育种选择使得 ２ 个棉区的品种有了较大的遗传

分化。
基于表型性状的聚类分析能够简单直观地鉴定

出种质资源的遗传变异，但是易受环境因素的影响；
基于分子标记的聚类分析能够从基因本质上揭示种

质资源的遗传变异。 武耀廷等［１６］检测陆地棉栽培种

的遗传多样性时，对基于分子标记的遗传相似系数矩

阵和基于表型的遗传相似系数矩阵进行相关性分析，
两者相关系数为 －０􀆰 ３３５，尽管达到显著水平，但相关

系数不高。 因此基于分子差异的聚类分析不一定能

与表型分析完全对应，两者各有优点，可以相互补充。
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