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甜椒核心种质遗传多样性与亲缘关系分析
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　　摘要：以１０２份甜椒核心种质为研究材料，对８个农艺性状进行遗传多样性分析，并且基于基因型效应值进行性
状间的相关性和种质间的亲缘关系分析。８个农艺性状的多样性指数分别为４．６０、４．６０、４．５９、４．５７、４．６０、４．５８、４．５８
和４．５３，表明甜椒核心种质存在丰富的遗传多样性。首花节位与株高呈极显著正相关，相关系数为０．３８；果纵径与株
高呈极显著正相关，与首花节位呈显著相关，相关系数分别为０．３７和０．２３；果柄长与株高呈显著相关，相关系数为
０２０；果肉厚与果纵径、果横径呈极显著正相关，相关系数分别为０．２８和０．３０；单果质量与果纵径、果横径、果肉厚呈
极显著正相关，与首花节位呈显著正相关，相关系数分别为０．３７、０．６７、０．５３和０．２０。不同种质间遗传距离变幅为
１５１～１０．４１，表明这些核心材料间遗传差异较大。在聚类重新标定距离为１６．５时，１０２份甜椒核心种质被分为２７个
类群，其中２０个类群分别由１份种质材料组成，表明这２０份种质与其余种质亲缘关系较远。该研究明确了不同甜椒
种质间的亲缘关系，为甜椒核心种质资源的有效利用和新品种选育提供了理论依据。
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　　甜椒（Ｃａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍｖａｒ．ｇｒｏｓｓｕｍ，２ｎ＝２ｘ＝２４）原产
于中南美洲，在植物学分类上属于茄科（Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ）辣椒属
（Ｃａｐｓｉｃｕｍ）［１］。辣椒属包括５个栽培种［２］，甜椒属于一年生

辣椒栽培种。甜椒果实不辣而略带甜味，大量研究表明甜椒

果实中含有丰富的维生素Ａ［３］、维生素Ｃ［４］、类胡萝卜素［５］及

矿物质，可以保护生物有机体免受氧化伤害［６－７］、提高机体免

疫力和预防坏血病。甜椒以果实特有的色泽和营养成分成为

一种世界性的蔬菜作物。作物种质资源为栽培种遗传改良、

新品种选育及遗传学研究提供丰富的遗传变异和基因资

源［８］。加速新品种的选育和推广利用是科技兴农的关键，种

质资源是实现各个育种途径的原始材料，对于原始材料的选

择依赖于所掌握种质资源的广度及对其研究的深度［９］。亲

缘关系分析是植物种质资源研究的主要内容之一。开展作物

种质资源亲缘关系研究，有助于了解材料的遗传背景，为种质

资源的创新利用与新品种选育提供重要信息［１０］。以往辣椒

种质资源亲缘关系分析多集中在有辣味的辣椒材料［１１－１５］，有

关甜椒核心种质亲缘关系的研究鲜有报道。

作物种质的遗传多样性是其适应环境变化的表现，表型

性状的遗传多样性研究为从整体上评价和利用种质资源奠定

基础。但由于种质资源的形态特征是基因型、环境以及基因

型与环境互作的综合表现［１６］，仅根据农艺性状表型值难以鉴

定其遗传背景的异同。为了排除环境条件、基因型与环境互

作的影响，准确度量不同遗传材料间的遗传差异，本研究采用

混合线性模型无偏预测性状的基因型值，基于基因型值进行

性状间的相关性分析和材料间的亲缘关系分析，以期为甜椒

种质资源的收集及遗传育种提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料和基因型值预测
将１０２份甜椒核心种质按随机区组设计种植于中国热带

农业科学院热带作物品种资源研究所１０队试验基地，３次重
复，参考《辣椒种质资源描述规范与数据标准》调查株高、株

幅、首花节位、果纵径、果横径、果柄长、果肉厚、单果质量。采

用朱军提出的混合线性模型无偏预测性状的基因型值［１７］。

１．２　遗传多样性和相关性分析
采用ＳＡＳ９．０软件分析８个性状的最小值、最大值、平均

值、极差、变异系数、方差和遗传多样性指数 Ｈ′，基于性状的
基因型值计算各性状之间的相关性系数。

１．３　聚类分析
采用ＳＰＳＳ９．０软件基于８个性状的基因型值对１０２份

甜椒核心种质构建聚类图，样本间的遗传距离采用欧氏距离

法计算，欧氏距离计算公式为 ＥＵＣＬＩＤ＝ ∑
ｋ

ｉ＝１
（ｘｉ－ｙｉ）槡

２，其

中，ｋ表示样本有 ｋ个变量，ｘｉ表示第１个样本在第 ｉ个变量
上的取值，ｙｉ标示第２个样本在第ｉ个变量上的取值，样本与
小类之间的遗传距离采用最短距离法进行计算［１８］。

２　结果与分析

２．１　甜椒农艺性状的遗传多样性分析
株幅、果纵径和单果质量的极差分别为 ５７．９０ｃｍ、

１５．３０ｃｍ和３４５．７０ｇ，尤其是单果质量的极差，几乎是均值
的２倍，远远大于其平均值，这说明甜椒核心种质的株幅、果
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纵径和单果质量表型值更为分散。单果质量的变异系数最

大，为０．４４，果纵径的变异系数次之，为０．３３，进一步说明了
甜椒核心种质的单果质量和果纵径表型值的离散程度较高，

各种质之间的遗传差异较大。８个农艺性状的多样性指数分
别为４．６０、４．６０、４．５９、４．５７、４．６０、４．５８、４．５８和４．５３，均超过了
４．５，该结果表明甜椒核心种质存在丰富的遗传多样性（表１）。

表１　甜椒核心种质农艺性状遗传变异

性状 最小值 最大值 平均值 极差 方差 变异系数 多样性指数

株高（ｃｍ） ３２．００ ９９．９０ ６０．７２ ６７．９０ １９５．０２ ０．２３ ４．６０
株幅（ｃｍ） １４．１０ ７２．００ ４５．０６ ５７．９０ １０２．８４ ０．２３ ４．６０
首花节位 ４ １３ ８ ９ ４．１８ ０．２６ ４．５９
果纵径（ｃｍ） ４．６０ １９．９０ １０．６７ １５．３０ １２．６６ ０．３３ ４．５７
果横径（ｃｍ） ３．４０ １４．２０ ８．００ １０．８０ ３．５５ ０．２４ ４．６０
果柄长（ｃｍ） １．２０ ７．１０ ４．２４ ５．９０ １．６９ ０．３１ ４．５８
果肉厚（ｃｍ） ０．２２ １．１５ ０．６４ ０．９３ ０．０４ ０．３０ ４．５８
单果质量（ｇ） ４０．４０ ３８６．１０ １７９．０９ ３４５．７０ ６２６５．０ ０．４４ ４．５３

２．２　甜椒农艺性状的相关性分析
性状的相关性可以通过对一种性状的选择间接达到选择

另一种性状的效果，从而可以提高选择效率，加速育种进程。

利用复合线性模型预测１０２份甜椒核心种质８个农艺性状的
基因型效应值。基于基因型值进行性状间的相关性分析，结

果表明，首花节位与株高呈极显著正相关，相关系数为０．３８；
果纵径与株高呈极显著正相关，与首花节位呈显著相关，相关

系数分别为０．３７和０．２３；果柄长与株高呈显著相关，相关系
数为０．２０；果肉厚与果纵径、果横径呈极显著正相关，相关系
数分别为０．２８和０．３０；单果质量与果纵径、果横径、果肉厚
呈极显著正相关，与首花节位呈显著正相关，相关系数分别为

０．３７、０．６７、０．５３和０．２０（表２）。在甜椒新品种选育过程中，
筛选具有较大果纵径、果横径和果肉厚的育种材料可有效提

高单果质量，筛选株高较低的育种材料有利于培育早熟品种。

表２　基于基因型值的甜椒农艺性状的相关性分析

性状
相关系数

株高 株幅 首花节位 果纵径 果横径 果柄长 果肉厚 单果质量

株高 １．００
株幅 ０．１９ １．００

首花节位 ０．３８ －０．０２ １．００
果纵径 ０．３７ －０．０２ ０．２３ １．００
果横径 ０．０１ －０．０４ ０．１２ －０．１１ １．００
果柄长 ０．２０ －０．１４ ０．０９ ０．１８ －０．０１ １．００
果肉厚 ０．０３ －０．１３ ０．１２ ０．２８ ０．３０ ０．１０ １．００
单果质量 －０．０８ －０．０６ ０．２０ ０．３７ ０．６７ ０．０９ ０．５３ １．００

　　注：表示在０．０５水平上差异显著；“”表示在０．０１水平上差异显著。

２．３　甜椒核心种质聚类分析
利用欧氏距离法基于８个农艺性状的基因型效应值计算

甜椒核心材料间的遗传距离，在供试的１０２份核心材料中，遗
传距离变幅为１．５１～１０．４１，表明这些核心材料间遗传差异
较大。其中，ＳＰ１６５和ＳＰ１０６、ＳＰ１０６和ＳＰ７６、ＳＰ２２５和ＳＰ１７７、
ＳＰ２１４和 ＳＰ２０６、ＳＰ１９６和 ＳＰ２１４、ＳＰ１６５和 ＳＰ２１９、ＳＰ１０６和
ＳＰ２５７、ＳＰ２１９和ＳＰ１６０、ＳＰ１３１和ＳＰ１７７、ＳＰ２０６和ＳＰ６８、ＳＰ１６５
和 ＳＰ７６、ＳＰ１０６和 ＳＰ７９、ＳＰ７６和 ＳＰ２５７、ＳＰ２１９和 ＳＰ１０６、
ＳＰ２２５和 ＳＰ１３１间遗传距离较小，遗传距离分别为 １．５１、
１５８、１．６０、１．６２、１．６９、１．７６、１．７８、１．７９、１．８１、１．８３、１．８４、
１８５、１．８５、１．９１、１．９５，表明这些材料间亲缘关系相对较近。
另外，ＳＰ２７６和 ＳＰ１５８、ＳＰ３８１和 ＳＰ４０、ＳＰ５５和 ＳＰ３８３、ＳＰ２０８
和ＳＰ１５５、ＳＰ６２和 ＳＰ３１９、ＳＰ１０７和 ＳＰ２１９、ＳＰ１０７和 ＳＰ１７８、
ＳＰ１５２和 ＳＰ１７８、ＳＰ９２和 ＳＰ１５５、ＳＰ５５和 ＳＰ１５５、ＳＰ２４１和
ＳＰ１０７、ＳＰ１６０和 ＳＰ１０７、ＳＰ１０７和 ＳＰ３８１、ＳＰ３８３和 ＳＰ２０８、
ＳＰ１０７和 ＳＰ６２、ＳＰ１０７和 ＳＰ１５８、ＳＰ２７６和 ＳＰ１５５、ＳＰ２０８和
ＳＰ３８２、ＳＰ６２和ＳＰ２７６、ＳＰ１５５和ＳＰ１５２、ＳＰ３８２和ＳＰ１５２、ＳＰ３８２
和ＳＰ１０７、ＳＰ１５２和ＳＰ３８３、ＳＰ３８３和ＳＰ１０７、ＳＰ１５５和ＳＰ１０７间
遗传距离较大，均超过了８．５０，遗传距离分别为８５６、８．５６、

８．５６、８．５７、８．５８、８．６２、８．６３、８．６７、８．７１、８．７２、８７８、８．７９、
８９７、９．０５、９．１０、９．１１、９．２３、９．２８、９．４０、９．７８、９８３、１０．０１、
１０．０３、１０．２８、１０．４１，表明这些材料间亲缘关系较远。

在聚类重新标定距离为１６．５时，１０２份甜椒核心种质被
分为２７个类群，第１个类群包括２份种质，分别为 ＳＰ１０和
ＳＰ３０，表明这２份种质亲缘关系相对较近；第２类群包括５７
份种质；第３类群包括１份种质，为ＳＰ３１；第４类群包括３份
种质，分别为ＳＰ３６、ＳＰ５０和 ＳＰ４０，表明这３份种质亲缘关系
相对较近；第５类群包括１份种质，为 ＳＰ３７；第６类群包括１
份种质，为 ＳＰ５５；第 ７类群包括 １４份种质，分别为 ＳＰ３６１、
ＳＰ３６５、ＳＰ３１５、ＳＰ３９９、ＳＰ３５５、ＳＰ２６１、ＳＰ３４６、ＳＰ２５９、ＳＰ３０１、
ＳＰ９３、ＳＰ１４２、ＳＰ９２、ＳＰ３９１和ＳＰ２６６；第８类群包括１份种质，
为ＳＰ１０４；第９类群包括１份种质，为ＳＰ１０７；第１０类群包括２
份种质，分别为ＳＰ１０８和ＳＰ１５２，表明这２份种质亲缘关系相
对较近；第１１类群包括１份种质，为ＳＰ１４３；第１２类群包括１
份种质，为 ＳＰ１５５；第１３类群包括１份种质，为 ＳＰ１５８；第１４
类群包括１份种质，为 ＳＰ２０８；第 １５类群包括 １份种质，为
ＳＰ２３７；第１６类群包括１份种质，为 ＳＰ２７０；第１７类群包括１
份种质，为 ＳＰ２７５；第１８类群包括１份种质，为 ＳＰ２７６；第１９
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类群包括２份种质，分别为ＳＰ２７９和ＳＰ３６８；第２０类群包括２
份种质，分别为ＳＰ２８５和ＳＰ３５９；第２１类群包括１份种质，为
ＳＰ３１４；第２２类群包括１份种质，为 ＳＰ３１８；第２３类群包括１
份种质，为 ＳＰ３５４；第２４类群包括１份种质，为 ＳＰ３８１；第２５
类群包括１份种质，为 ＳＰ３８２；第 ２６类群包括 １份种质，为
ＳＰ３８３；第２７类群包括１份种质，为ＳＰ３９３。从聚类结果可以
看出，甜椒核心种质间遗传差异显著，存在丰富的遗传多样

性，第３、５、６、８、９、１１、１２、１３、１４、１５、１６、１７、１８、２１、２２、２３、２４、
２５、２６、２７类群分别由１份种质材料组成，表明这２０份种质
与其余种质亲缘关系较远（图１）。

３　讨论

作物种质资源的收集与保存对新品种选育、优异基因发

掘以及种质创新具有重要意义［１９］。世界各国相继建立了不

同作物的种质资源库。随着种质资源的不断收集，种质库变

得越来越大，极大地提高了种质资源的管理费用，增加了特异

种质筛选发掘的难度［２０］。在前期的工作中，笔者所在研究室

从４１０份甜椒种质中抽取１０２份材料构建了甜椒核心种质
库。对作物种质资源进行遗传多样性研究，可为育种工作提

供重要的信息。本研究分析了１０２份甜椒核心种质８个农艺
性状的遗传多样性，８个农艺性状的多样性指数均超过了
４５，该结果表明甜椒核心种质存在丰富的遗传多样性。

作物的农艺性状间往往存在错综复杂的相互关系。相关

性分析能对不同数量性状两组变量间进行相关性研究，通过

对一种性状的选择达到改良另一种性状的效果，这对于不容

易鉴定的数量性状显得尤为重要，为开展多个数量性状综合

选择提供依据［２１］。本研究基于１０２份甜椒核心种质８个农
艺性状的基因型值进行性状间的相关性分析，结果表明，首花

节位与株高呈极显著正相关；果纵径与株高呈极显著正相关，

与首花节位呈显著相关；果柄长与株高呈显著相关；果肉厚与

果纵径、果横径呈极显著正相关；单果质量与果纵径、果横径、

果肉厚呈极显著正相关，与首花节位呈显著正相关。

种质资源的性状特征受基因型、环境以及基因型与环境

互作的影响［２２］，单纯依靠农艺性状数据进行亲缘关系分析存

在一定误差。如何准确地评价不同材料在遗传上的差异则是

合理分析种质亲缘关系的前提。本研究采用混合线性模型无

偏预测法预测性状的基因型值，基于性状的基因型值进行甜

椒核心种质亲缘关系分析，排除了环境、基因型与环境互作及

农业试验中不可控制的一些误差影响，分析结果更具可靠性。

在聚类重新标定距离为１６．５时，１０２份甜椒核心种质被分为
２７个类群，其中２０个类群分别由１份种质材料组成，从聚类
结果可以看出，甜椒核心种质间遗传差异显著，存在丰富的遗

传多样性。本研究明确了不同甜椒核心材料间的亲缘关系，

为甜椒种质资源的有效利用和新品种选育奠定了坚实基础。
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干旱胁迫对银杏幼苗叶片光合性状的影响

张　斌１，周广柱１，聂义丰２，李智辉１，陆秀君１，崔　锐１

（１．沈阳农业大学林学院，辽宁沈阳１１０１６１；２．大连青青园林绿化有限公司，辽宁大连１１６０００）

　　摘要：以３年生银杏幼苗为材料，设置轻度、中度、重度３种干旱处理，测定叶片光合参数变化。结果表明，干旱胁
迫条件下银杏叶片相对含水量保持在７５．３１％～８７．１９％；随着干旱胁迫的加重，光合速率及气孔导度加速下降，而胞
间ＣＯ２浓度先下降后上升；ＰＳⅡ反应中心电子受体侧、供体侧结构变化，叶绿素荧光初始荧光逐渐上升，最大荧光、电

子传递活性下降，热耗散增大；５０％～６５％的田间持水量条件下，光量子效率最高。这表明在轻度干旱时，银杏叶片光
合作用下降主要是气孔因素引起的，光合机构没有受到严重的损伤，而在中度、重度干旱胁迫下，叶片光合作用下降是

由非气孔因素引起的，伴随着ＰＳⅡ反应中心电子供体侧和受体侧的结构损伤。
　　关键词：银杏；干旱胁迫；叶片相对含水量；光合特性；叶绿素荧光
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Ｅ－ｍａｉｌ：ｚｈｏｕｇｕａｎｇｚｈｕ＠ｓｉｎａ．ｃｏｍ。

　　银杏树由于其观赏价值高而被广泛的应用于城市绿化，
是城市绿化和景观应用的重要树种。银杏原产于年降水量

９００～２０００ｍｍ的地区，所以当年降水量在８００ｍｍ以上时，
生长期一般不需要灌溉。然而，由于城市地面的硬化，留给降

水渗入土壤的绿化树池面积过小，导致城市土壤水分严重亏

缺。因此，在一些城市，当银杏达到一定规格时，土壤缺水就

成为制约树体生长发育和存活的重要因素［１］。在干旱胁迫

下，银杏表现的主要症状是提早黄叶和落叶，在严重干旱条件

下甚至整株死亡。干旱胁迫可通过气孔阻力增大来降低光合

速率［２－４］，还可能通过叶肉细胞及叶绿体结构破坏［５－７］和光

系统Ⅱ反应中心失活［８－９］等机制抑制光合作用。干旱胁迫对

银杏叶片光合作用的影响与胁迫的强度和持续时间的长短有

关［１０－１２］，还与气温高低和光照强度有关［１３－１５］。目前辽宁省

沈阳市栽植银杏树的街路和广场有５０多个，总计１６０００多
株，也经常遭受干旱胁迫的严重影响。因此，本研究以沈阳地

区城市绿化应用较多的银杏为材料，研究本地区温、光条件下

干旱胁迫对银杏叶片光合作用的影响，以期为银杏树体培养

和水分管理提供理论参考。

１　材料与方法

１．１　材料
本试验在沈阳农业大学试验基地进行。采用长势一致的

３年生银杏苗为试验材料，盆栽培养。栽培基质采用黄土和
泥炭混合配制，黄土与泥炭体积配比为７∶３。干旱胁迫分为
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