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　　摘要：利用ＳＰＳＳ１７．０软件对９６份地方桑树种质资源２１个农艺性状进行分析，结果显示，该２１个农艺性状的变
异幅度存在较大差异。利用ＩＳＳＲ分子标记对９６份桑树种质资源进行遗传多样性和群体结构分析，１０个ＩＳＳＲ引物共
扩增出９３条清晰的带，其中７３条带具有多态性，多态性条带百分率为７８．４９％。基于遗传系数的 ＵＰＧＭＡ聚类分析
结果与基于贝叶斯数学模型的群体结构聚类分析结果完全一致，均将９６份供试桑树种质地方品种分为两大类。分析
结果显示，参试的１０个ＩＳＳＲ标记共９３个多态性位点中，在Ｐ＜０．０１的极显著情况下，与叶长、节间距等１５个农艺性
状相关的标记位点共有２８个，变异解释率为５．４２％～１６．３５％，其中有３个位点同时与３个农艺性状相关联。研究结
果对桑树种质资源重要农艺性状基因的发掘和利用以及遗传育种都具有重要意义。
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　　桑树（ＭｏｒｕｓａｌｂａＬ．）为桑科（Ｍｏｒａｃｅａｅ）桑属（ＭｏｒｕｓＬ．）
落叶乔木或灌木，原产中国中部和北部，叶为桑蚕饲料，桑树

品种、桑叶产量及叶质是养蚕的决定性因素。因此作为蚕业

生产基础资料的桑树品种，其经济性状的改良对促进蚕业发

展有着巨大的作用。不断提高桑树品种的产量、品质、抗病性

和适应性是现代桑树育种家追求的主要目标［１］。但是桑树

的多数经济性状与农艺性状，例如产量、品质、抗逆性、抗病性

等都是数量性状。与质量性状的遗传特性不同，数量性状受

多基因的数量性状位点控制，遗传基础比较复杂，而且容易被

环境因素影响，且呈连续性变异，表现型与基因型的对应关系

也不明确，对其遗传基础的研究比较困难［２］，了解和研究这

些数量性状的遗传规律对农作物的遗传改良具有重要意义。

本研究拟采用以ＰＣＲ技术为基础的ＩＳＳＲ技术探讨供试
材料的遗传多样性。ＩＳＳＲ技术具有遗传多态性高、重复性
好、使用范围广、操作简单、试验成本低等优点，ＩＳＳＲ技术因
其简便快速、稳定可靠的特性已在一些农作物和经济作物的

遗传性研究上获得了广泛的应用并取得了理想的结果，该技

术在研究桑树种质资源的品种鉴定和亲缘关系分析、群体遗

传结构和遗传多样性研究方面也是一种行之有效的工具。

Ｐｒｅｖｏｓｔ等采用４个ＩＳＳＲ引物对３４个马铃薯品种进行分析研
究，并将这３４个品种区别开来［３］。Ｖｉｊａｙａｎ等用 １７个 ＩＳＳＲ
引物对印度桑属野生品种进行了遗传多样性分析［４］。

关联分析是建立在连锁不平衡的基础上，能够识别群体

内目标性状与候选基因或遗传标记之间的关系，从而鉴定群

体内目标性状与遗传标记或候选基因关系的分析方法［５］。

该方法近期开始在植物数量性状研究和植物育种中应用，其

利用的是自然变异，不需要花费过多的时间和精力去构建作

图群体，可以广泛地检测遗传变异，具有较高的分辨率［１］。

本研究拟对我国桑树地方品种及创新桑种质的性状进行关联

分析，从而寻找与其表型相关的优异基因，从分子水平解释桑

树表型性状的遗传变异规律，进而为桑树数量性状遗传改良

研究提供理论基础，为桑树杂交育种寻 求新途 径。

Ｔｈｏｒｎｓｂｅｒｒｙ首次将关联分析引入到植物复杂性状研究中，发
现了与玉米花期性状呈显著性相关的 Ｄｗａｒｆ８基因序列的多
态性［６］，被广泛应用于拟南芥［７］、水稻［８］和大豆［９］等作物中。

总之，关联分析将成为研究植物数量性状的强有力工具，为更

深刻地认识和了解植物数量性状的遗传规律及品种的遗传改

良提供了新的方法和途径。本研究利用ＩＳＳＲ分子标记技术，
对黄河流域鲁桑、太湖流域湖桑２种类型共９６份桑树品种的
２１个农艺性状进行调查研究，并利用１０个 ＩＳＳＲ标记的多态
性对供试材料进行遗传多样性和群体结构分析，从而分析遗

传标记与表型性状的相关性。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试材料为取自中国农业科学院蚕业研究所江苏镇江国

家桑树种质资源圃的９６份桑树种质，其中包括３４份黄河下
游鲁桑桑树种质和６２份太湖流域湖桑桑树种质，供试的９６
份桑树试验材料的来源见表１。
１．２　桑树种质资源农艺性状的鉴定

在国家种质江苏镇江桑树圃对桑树种质农艺性状进行田

间调查，依据《桑树种质资源描述规范和数据标准》［１０］的要求

确定取样方法和调查标准，参照本课题组桑树农艺性状的数

据库，计算出每份桑树种质资源的所有农艺性状的平均值、变

异系数和标准差，并进行方差检验分析，判断试验结果的可靠
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表１　桑树种质资源材料的来源

编号 品种 来源 桑种

１ 大鸡冠 山东省临籬县 鲁桑

２ 青黄桑 山东省临籬县 鲁桑

３ 莱芜接桑 山东省莱芜县 鲁桑

４ 梧桐桑 山东省临籬县 鲁桑

５ 白条擗桑 山东省蒙阴县 鲁桑

６ 银红椹鸡冠 山东省临籬县 鲁桑

７ 昌潍大白条 山东省临籬县 鲁桑

８ 新泰打桑 山东省新泰县 鲁桑

９ 羊角弯 山东省临籬县 鲁桑

１０ 铁干桑 山东省临籬县 鲁桑

１１ 深县黄鲁 河北省邢台市 鲁桑

１２ 碗桑 河北省深县　 鲁桑

１３ 红条擗桑 山东省蒙阴县 鲁桑

１４ 营子桑 山东省临籬县 鲁桑

１５ 鸡冠一生子 山东省临籬县 鲁桑

１６ 大叶一生子 山东省临籬县 鲁桑

１７ 龙头桑 山东省临籬县 鲁桑

１８ 黑鲁桑 山东省临籬县 鲁桑

１９ 沂水黄鲁头 山东省沂水县 鲁桑

２０ 杨善黑鲁 山东省临籬县 鲁桑

２１ 打鲁桑 山东省临籬县 鲁桑

２２ 黑鲁头 山东省临籬县 鲁桑

２３ 口头黑鲁 山东省淄博市 鲁桑

２４ 九山黑鲁 山东省临籬县 鲁桑

２５ 周村黄鲁 山东省新泰县 鲁桑

２６ 驴耳椹 山东省淄博市 鲁桑

２７ 黄鸡冠 山东省临籬县 鲁桑

２８ 黄鲁桑 山东省临籬县 鲁桑

２９ 沂源黄鲁头 山东省沂源县 鲁桑

３０ 大鸡桑芽变 山东省临籬县 鲁桑

３１ 三岔黄鲁 山东省沂源县 鲁桑

３２ 李召桑 山东省临籬县 鲁桑

３３ 冀丰 河北省承德县 鲁桑

３４ 冀黄鲁选 河北省邢台市 鲁桑

３５ 湖桑４号 江苏省无锡市 湖桑

３６ 湖桑７号 江苏省无锡市 湖桑

３７ 湖桑１３号 江苏省无锡市 湖桑

３８ 湖桑３５号 江苏省无锡市 湖桑

３９ 淮宿桑 江苏省宿迁市 湖桑

４０ 新桥１号 江苏省丹阳市 湖桑

４１ 洞庭２号 江苏省苏州市 湖桑

４２ 黄海１号 江苏省海安市 湖桑

４３ 白条桑 浙江省湖州市 湖桑

４４ 真肚子桑 浙江省桐乡市 湖桑

４５ 长安大种桑４号 浙江省海宁市 湖桑

４６ 璜桑１３号 浙江省诸暨市 湖桑

４７ 湖桑９６号 江苏省镇江市 湖桑

４８ 长安大种桑５号 浙江省海宁市 湖桑

４９ 豆腐皮 浙江省诸暨市 湖桑

５０ 湖桑１０３号 江苏省镇江市 湖桑

５１ 周镇荷叶白３号 浙江省海宁市 湖桑

５２ 湖桑１９９号 浙江省杭州市 湖桑

５３ 弁南２号 浙江省湖州市 湖桑

５４ 红头桑 浙江省湖州市 湖桑

　续表１

编号 品种 来源 桑种

５５ 甩桑２号 浙江省新昌县 湖桑

５６ 胡桃桑 浙江省肖山县 湖桑

５７ 弯条桑 浙江省湖州市 湖桑

５８ 湖桑３号 江苏省无锡市 湖桑

５９ 湖桑５号 浙江省杭州市 湖桑

６０ 湖桑６号 浙江省杭州市 湖桑

６１ 湖桑１０号 江苏省无锡市 湖桑

６２ 湖桑２０号 江苏省无锡市 湖桑

６３ 湖桑２１号 江苏省无锡市 湖桑

６４ 湖桑２４号 江苏省无锡市 湖桑

６５ 湖桑２６号 江苏省无锡市 湖桑

６６ 湖桑３１号 江苏省无锡市 湖桑

６７ 溧阳红皮 江苏省南京市 湖桑

６８ 新桥青桑 浙江省富阳市 湖桑

６９ 湖桑３６号 江苏省无锡市 湖桑

７０ 湖桑３７号 江苏省无锡市 湖桑

７１ 湖桑３８号 江苏省无锡市 湖桑

７２ 湖桑３９号 江苏省无锡市 湖桑

７３ 湖实鸡冠 江苏省无锡市 湖桑

７４ 梅村１号 江苏省无锡市 湖桑

７５ 湖桑６０号 江苏省无锡市 湖桑

７６ 无锡短节湖 江苏省无锡市 湖桑

７７ 湖桑８６号 浙江省杭州市 湖桑

７８ 镇荷桑 浙江省湖州市 湖桑

７９ 洞庭１号 江苏省苏州市 湖桑

８０ 富阳青 浙江省富阳市 湖桑

８１ 富阳桑 浙江省富阳市 湖桑

８２ 石门青 浙江省桐乡市 湖桑

８３ 早青桑 浙江省德清县 湖桑

８４ 璜桑３号 浙江省诸暨市 湖桑

８５ 璜桑１４号 浙江省诸暨市 湖桑

８６ 海盐面青 浙江省海盐县 湖桑

８７ 大种桑 浙江省富阳市 湖桑

８８ 海桑 浙江省鄞县　 湖桑

８９ 白色青 浙江省海宁市 湖桑

９０ 望海桑 浙江省嵊县　 湖桑

９１ 菱湖大种 浙江省湖州市 湖桑

９２ 璜桑８号 浙江省诸暨市 湖桑

９３ 白皮大种 浙江省湖州市 湖桑

９４ 猪肚桑 浙江省嵊县　 湖桑

９５ 吴兴大种 浙江省湖州市 湖桑

９６ 剪刀桑 浙江省嵊县　 湖桑

性和稳定性。取平均值作为该种质的最终性状值，最后统计

并分析各个性状的平均值。

１．３　ＩＳＳＲ引物的选取与扩增
选取加拿大哥伦比亚大学的设计并参考赵卫国博士论文

中部分引物［１１］进行多态性筛选，初步选定了２２个引物用于
ＩＳＳＲ分子标记，引物由上海生物工程技术有限公司合成。桑
树总ＤＮＡ的提取拟采用植物基因组提取试剂盒法，ＰＣＲ程序
为９４℃７ｍｉｎ；９４℃４０ｓ，退火４５ｓ（根据 Ｔｍ值而定），７２℃
９０ｓ，３６个循环；７２℃７ｍｉｎ；４℃保存。ＩＳＳＲ－ＰＣＲ电泳并照
相记录后，进行人工读带。同一引物的扩增产物中，分子量大

小及强度相近的条带被认为具同源性，属于同一位点的产物。

—６２１— 江苏农业科学　２０１８年第４６卷第１３期



读带时要遵循排除模糊不清的条带、只记录清晰且易于辨认

的条带的原则。对于分子量大小相同但强度不同的条带，当

强带的强度大于弱带的２倍时，则将它们读为不同的条带。
１．４　群体结构分析

利用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件对供试材料进行基于贝叶斯数
学模型的聚类分析，从而估算其群体结构关系。计算材料相

应的遗传成分系数（Ｑ）：当某材料在某个类群中的Ｑ值≥０５
时，该品种将被划分到相应的类群中，认为该品种的血缘相对

比较单一；若某材料在任何类群中的 Ｑ值均 ＜０．５时，则认
为该品种拥有混合来源［１２－１５］。按照以上方法将群体中各材

料划分至对应的亚群并绘制群体结构图。

１．５　亲缘关系系数分析
亲缘关系系数（Ｋｉｎｓｈｉｐ）是衡量品种间亲缘相似性的参

数，本研究采用 ＳＰＡＧｅＤｉ软件计算９６份桑树种质个体间的
亲缘关系，得到亲缘关系系数矩阵（Ｋ矩阵）。亲缘关系是２
个材料个体间的遗传相似度与任意材料个体间遗传相似度的

相对值，因此当 Ｋｉｎｓｈｉｐ值 ＜０时，表明某２个材料品种间的
亲缘关系低于群体中任意２个材料品种的亲缘关系，则直接
定义此值为０，所有系数加倍［１６－１７］。

１．６　标记和农艺性状的关联分析
结合ＴＡＳＳＥＬ２．１软件中的ＭＬＭ模型［１７］，分析性状与标

记位点之间的关联性，并计算标记位点对表型变异的贡献率

（即解释率）。综合９６份桑树材料各农艺性状的表型数据和
标记位点的多态性数据，以群体结构的 Ｑ值作为协变量，将
９６份供试材料的亲缘关系Ｋ矩阵连同２１个农艺性状表型数
据，对９３个多态性标记位点进行标记和性状间的关联分
析［１７］。所得结果中当Ｐ＜０．０１时，则认为该标记与相应性状
之间存在极显著的关联性。

２　结果与分析

２．１　桑树地方品种的主要农艺性状
从表２可见，这２１个农艺性状变异幅度存在较大差异，其

中变异系数在３０％以上的性状为生长芽率、春米条叶、秋公斤
数、梢梗叶、椹梗叶、叶梗叶和株产叶量，梢梗叶、椹梗叶和叶梗

叶的变异系数甚至达到了５０％以上。椹梗叶的变异系数最
大，为１８０．９９％，秋万头茧量的变异系数最小，为９３２％。结
果表明，供试桑树种质资源品种间的各性状存在较大差异，多

样性比较丰富，可为桑树育种提供丰富的亲本材料。

表２　９６份供试材料２１个农艺性状的基本描述性统计

性状 最大值 最小值 平均值 极差 标准差
变异系数

（％）

叶长（ｃｍ） ２５．８０ １５．００ １９．９９ １０．８０ ２．３３ １１．６６
叶幅（ｃｍ） ２３．８０ １１．３０ １６．６４ １２．５０ ２．４２ １４．５２
节间长（ｃｍ） ５．４０ ２．９０ ３．８８ ２．５０ ０．５２ １３．５２
发芽率（％） ８６．００ ５４．００ ６８．２５ ３２．００ ６．８８ １０．０７
生长芽率（％） ４０．００ ７．００ １８．５６ ３３．００ ６．２８ ３３．８３
春米条叶（ｇ／ｍ） ４２１．００ ６７．００ １４０．８８ ３５４．００ ５６．５８ ４０．１７
秋米条叶（ｇ／ｍ） １６４．００ ６６．００ １０８．４５ ９８．００ ２２．２６ ２０．５３
春公斤数（片／ｋｇ） １１００．００ ２３６．００ ５８１．６７ ８６４．００ １６３．７２ ２８．１５
秋公斤数（片／ｋｇ） ５８０．００ １３２．００ ２４９．５５ ４４８．００ ７６．７２ ３０．７５
梢梗叶（％） ６８．００ １．００ １０．７４ ６７．００ ８．６９ ８０．９３
条梗叶（％） ５６．００ ７．００ ４０．０８ ４９．００ ９．４９ ２３．６８
叶梗叶（％） ４１３．００ ４．００ ５２．２２ ４０９．００ ３７．９５ ７２．６６
椹梗叶（％） １４．１０ ０．１０ １．０３ １４．００ １．８７ １８０．９９
株产叶量（ｋｇ） ５．７４ １．２０ ２．８４ ４．５４ ０．９１ ３１．９６
亩产叶量（ｋｇ） ２３２１．００ １９０．４０ １３６４．７４ ２１３０．６０ ４０７．３５ ２９．８５
春万头茧量（ｇ） ２５．２５ ９．９８ １９．８８ １５．２７ ３．１５ １５．８６
春万茧层量（ｇ） ６．０９ ２．２７ ４．７２ ３．８２ ０．８２ １７．４２
春担桑茧量（ｋｇ） ７．６４ ３．５８ ５．４５ ４．０６ ０．７６ １３．９７
秋万头茧量（ｇ） ２１．５１ １１．１７ １７．９８ １０．３４ １．６８ ９．３２
秋万茧层量（ｇ） ６．１７ ２．３１ ３．９３ ３．８５ ０．５０ １２．７３
秋担桑茧（ｋｇ） ８．２７ ２．９８ ６．１９ ５．２９ ０．７２ １１．６１

２．２　遗传多样性统计分析与聚类分析
通过筛选，从２２个引物中选出的多态性强、条带清晰、结

果稳定且重复性好的１０个引物被用于桑树地方品种的 ＩＳＳＲ
分子标记多态性分析。１０个ＩＳＳＲ引物通过ＰＣＲ反应共扩增
出９３条清晰的带，其中７３条带具有多态性，多态性条带百分
率为７８．４９％，平均每个引物扩增的条带数为９．３条，平均每
个引物扩增的多态性条带数为７．３条。不同引物的扩增带数
从７到１１不等。平均每个位点观测等位基因数为１．７９５７，
有效等位基因数为 １．４９６４，Ｎｅｉｓ遗传多样性指数为
０．２８６９，Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．４２６８，表明９６份供试材料

之间的ＩＳＳＲ变异大，多态性高。
２．３　品种聚类分析

利用７３个多态性位点数据，９６个品种被聚为 ２类（图
１），Ⅰ类３４份材料均为鲁桑品种，来自山东省的７个品种亲
缘关系较近，被聚为一类，Ⅱ类为６２份湖桑品种，湖桑和鲁桑
亲缘关系较远。

２．４　群体结构分析
通过采用基于贝叶斯的聚类分析方法分析供试材料的遗

传结构，从而确定其群体数目。利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件评
估群体的Ｋ值，即亚群数（范围设为２～１０），依据运算的输出
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结果，Ｋ与ΔＫ的关系如图２所示。当Ｋ＝２时，模型中的ΔＫ
出现峰值。因此根据分析结果可将参试的９６份桑树种质划
分为２个亚群，群体结构聚类结果见图３。各个品种在不同
亚群中的Ｑ值如表３所示，当 Ｑ＜０．５时，亚群１含有的３４
份桑树材料全部为黄河下游鲁桑桑树种质，亚群２的６２份供
试材料为太湖流域湖桑桑树种质。９６份样本的划分与
ＵＰＧＭＡ聚类分析的结果完全一致，这也体现了 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ软
件对群体结构进行聚类分析的准确性。

２．５　群体亲缘关系分析
结合９３个ＩＳＳＲ标记位点，利用ＳＰＡＧｅＤｉ软件对９６份供

试材料进行亲缘关系分析，品种间的平均亲缘关系Ｋｉｎｓｈｉｐ值
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表３　９６份桑树材料在２个亚群中的Ｑ值

编号
Ｑ值

ＧｒｏｕｐⅠ ＧｒｏｕｐⅡ
编号

Ｑ值
ＧｒｏｕｐⅠ ＧｒｏｕｐⅡ

１ ０．９７４ ０．０２６ ４９ ０．０１４ ０．９８６
２ ０．９４２ ０．０５８ ５０ ０．０２６ ０．９７４
３ ０．９４７ ０．０５３ ５１ ０．２０３ ０．７９７
４ ０．６４１ ０．３５９ ５２ ０．００８ ０．９９２
５ ０．８３４ ０．１６６ ５３ ０．０４９ ０．９５１
６ ０．９４３ ０．０５７ ５４ ０．１０５ ０．８９５
７ ０．９６４ ０．０３６ ５５ ０．２６９ ０．７３１
８ ０．８４２ ０．１５８ ５６ ０．０３４ ０．９６６
９ ０．７３２ ０．２６８ ５７ ０．１９６ ０．８０４
１０ ０．９４８ ０．０５２ ５８ ０．０６２ ０．９３８
１１ ０．８３１ ０．１６９ ５９ ０．１７０ ０．８３０
１２ ０．８９５ ０．１０５ ６０ ０．０８９ ０．９１１
１３ ０．８０７ ０．１９３ ６１ ０．２３６ ０．７６４
１４ ０．７９２ ０．２０８ ６２ ０．３０２ ０．６９８
１５ ０．８９４ ０．１０６ ６３ ０．２４６ ０．７５４
１６ ０．８４９ ０．１５１ ６４ ０．０６４ ０．９３６
１７ ０．９７０ ０．０３０ ６５ ０．３１２ ０．６８８
１８ ０．９５３ ０．０４７ ６６ ０．３１６ ０．６８４
１９ ０．９７９ ０．０２１ ６７ ０．１２５ ０．８７５
２０ ０．９５９ ０．０４１ ６８ ０．３２６ ０．６７４
２１ ０．９６９ ０．０３１ ６９ ０．１８２ ０．８１８
２２ ０．８９９ ０．１０１ ７０ ０．１７４ ０．８２６
２３ ０．９６６ ０．０３４ ７１ ０．０７９ ０．９２１
２４ ０．９９６ ０．００４ ７２ ０．１８３ ０．８１７
２５ ０．９７９ ０．０２１ ７３ ０．２６１ ０．７３９
２６ ０．９９７ ０．００３ ７４ ０．３０８ ０．６９２
２７ ０．９８６ ０．０１４ ７５ ０．０４７ ０．９５３
２８ ０．９９５ ０．００５ ７６ ０．０４３ ０．９５７
２９ ０．９５８ ０．０４２ ７７ ０．００４ ０．９９６
３０ ０．９４６ ０．０５４ ７８ ０．０４１ ０．９５９
３１ ０．９１２ ０．０８８ ７９ ０．００３ ０．９９７
３２ ０．９５７ ０．０４３ ８０ ０．３０６ ０．６９４
３３ ０．９８５ ０．０１５ ８１ ０．２３７ ０．７６３
３４ ０．９４９ ０．０５１ ８２ ０．００９ ０．９９１
３５ ０．２９８ ０．７０２ ８３ ０．３６０ ０．６４０
３６ ０．１８６ ０．８１４ ８４ ０．１０３ ０．８９７
３７ ０．０７４ ０．９２６ ８５ ０．０１２ ０．９８８
３８ ０．０５９ ０．９４１ ８６ ０．００５ ０．９９５
３９ ０．１２４ ０．８７６ ８７ ０．０７２ ０．９２８
４０ ０．０４５ ０．９５５ ８８ ０．０９１ ０．９０９
４１ ０．０３２ ０．９６８ ８９ ０．１０８ ０．８９２
４２ ０．００５ ０．９９５ ９０ ０．００２ ０．９９８
４３ ０．００７ ０．９９３ ９１ ０．０７３ ０．９２７
４４ ０．０３９ ０．９６１ ９２ ０．０４６ ０．９５４
４５ ０．０４７ ０．９５３ ９３ ０．０９８ ０．９０２
４６ ０．０２４ ０．９７６ ９４ ０．００８ ０．９９２
４７ ０．００３ ０．９９７ ９５ ０．０３５ ０．９６５
４８ ０．００４ ０．９９６ ９６ ０．００３ ０．９９７

为０．１１１３，其中 ５２．１１％的材料间的 Ｋｉｎｓｈｉｐ值为 ０，约
３９６３％的材料Ｋｉｎｓｈｉｐ值在０～０．２之间，Ｋｉｎｓｈｉｐ值小于０．５
的情况达到了总数的９６．１８％，亲缘关系在０．５以上的情况
只占到了３．８２％（图４）。这说明９６份地方桑树品种间的亲
缘关系较弱，极少数的品种之间有较近的亲缘关系，表明参试

品种之间存在着丰富的遗传变异和广泛的代表性。

２．６　标记与农艺性状的关联分析
通过ＴＡＳＳＥＬ２．１软件的 ＭＬＭ模型，把 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ软件计

算出的群体结构数据（Ｑ值）作为协变量，将９６份供试材料
的亲缘关系Ｋ矩阵连同叶长、叶幅、节间距等农艺性状表型
数据对９３个多态性标记位点进行标记和性状间的关联分析。
标记位点对表型性状的解释率见表４。从表４可以看出，经
ＭＬＭ混合线性模型检测的９３个位点中，与１５个表型农艺性
状（叶长、节间长、生长芽率、春米条叶、秋米条叶、春公斤数、

秋公斤数、叶梗叶、梢梗叶、条梗叶、株产叶量、春万头茧量、春

万茧层量、春担桑茧量、秋万头茧量）相关的标记位点共有２８
个，变异解释率为５．４２％ ～１６．３５％。其中与叶长相关的位
点有２个，表型变异的解释率为１１．５８％和８．６２％，解释率最
大的标记为ｌｏｃｉ５。与节间长、生长芽率和秋万头茧量相关联
的位点各有 ３个，表型变异解释率最大的标记分别位于
ｌｏｃｉ８６（解释率为 １０．８７％）、ｌｏｃｉ７２（解释率为 ８．６２％）和
ｌｏｃｉ４５（解释率为１０．２０％）。与春米条叶、春万头茧量、春担
桑茧量相关联的位点各有５个，各自的表型变异解释率分别
在７．７３％～１０．６９％、６．４１％ ～１３．７３％、６．００％ ～１１．９７％之
间，解释率最大的标记分别为ｌｏｃｉ６６、ｌｏｃｉ２１和ｌｏｃｉ４５。有２个
标记位点与秋米条叶相关联，位点 ｌｏｃｉ６６的表型变异解释率
最大，为１５．４０％。春公斤数、条梗叶和株产叶量都有４个标
记位点与之相关联，其中春公斤数的最大表型变异解释率为

ｌｏｃｉ７０（解释率为１６．３５％），条梗叶和株产叶量都与 ｌｏｃｉ６４位
点相关联且二者的最大表型变异解释率的标记也为 ｌｏｃｉ６４。
秋公斤数只有变异解释率为９．１７％的 ｌｏｃｉ８１位点与之相关
联，叶梗叶与 ６个标记位点相关联，最大变异解释率为
９７８％，位于ｌｏｃｉ５９位点。与梢梗叶和春万茧层量相关联的
标记位点各有 ７个，最大变异解释率分别为 １３．９２％和
１５２５％，位于位点ｌｏｃｉ９０和位点ｌｏｃｉ２１处。叶幅、发芽率等６
个农艺性状未检测出与其相关联的标记位点。在２８个标记
位点中有１个标记位点同时与５个农艺性状相关联，有４个
位点同时与４个农艺性状相关联，有４个标记位点同时与３
个农艺性状相关联，有 １０个位点同时与 ２个农艺性状相
关联。
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表４　与农艺性状极显著关联（Ｐ＜０．０１）的标记位点及其对表型变异的解释率

标记

位点

不同农艺性状解释率（％）

叶长
节间

长

生长

芽率

春米

条叶

秋米

条叶

春公

斤数

秋公

斤数

叶

梗叶

梢

梗叶

条

梗叶

株产

叶量

春万头

茧量

春万茧

层量

春担桑

茧量

秋万头

茧量

ｌｏｃｉ３ ９．７２ ７．８１
ｌｏｃｉ４ ８．４０ １１．１８
ｌｏｃｉ５ １１．５８ ７．２７
ｌｏｃｉ７ ８．９３ ７．２７ ８．０２ ７．０６
ｌｏｃｉ１１ １１．０４
ｌｏｃｉ１８ ９．１０ １１．７３ ７．８４
ｌｏｃｉ２０ ６．９４ １２．５３ １０．８７
ｌｏｃｉ２１ ５．４６ ９．１６ １３．７３ １５．２５
ｌｏｃｉ２７ ７．０５
ｌｏｃｉ４１ ７．７３
ｌｏｃｉ４２ ８．７９
ｌｏｃｉ４５ ８．６２ ８．９２ １１．９７ １０．２０
ｌｏｃｉ５０ ８．００ ６．００
ｌｏｃｉ５１ ５．４２ ７．９５ １０．９１
ｌｏｃｉ５９ ９．７８
ｌｏｃｉ６１ ７．８５
ｌｏｃｉ６２ ６．６７ ７．７２ ５．６７
ｌｏｃｉ６３ １１．３２ ８．３５
ｌｏｃｉ６４ １０．７９１０．４９
ｌｏｃｉ６６ ８．５５ １０．６９ １５．４０ １１．３７ １１．３５
ｌｏｃｉ７０ １６．３５ ７．０７
ｌｏｃｉ７１ ５．９４
ｌｏｃｉ７２ ８．６２ １０．５７ ６．４１ ９．９９
ｌｏｃｉ８０ ７．７２
ｌｏｃｉ８１ ９．７１
ｌｏｃｉ８６ １０．８７ ７．８９
ｌｏｃｉ８７ ７．０８ ６．１６
ｌｏｃｉ９０ ７．２９ １３．９２
合计 ２ ３ ３ ５ ２ ４ １ ６ ７ ４ ４ ５ ７ ５ ３

３　结论与讨论

３．１　遗传多样性与群体结构分析
本研究通过利用ＩＳＳＲ分子标记对９６份桑树种质资源进

行遗传多样性和群体结构分析，结果表明９６份供试材料个体
间存在着丰富的遗传多样性，同时基于遗传系数的 ＵＰＧＭＡ
聚类分析结果也显示出了参试品种的遗传多样性。

在进行关联分析时，一些本不关联的等位基因会与一些

目标性状之间存在着连锁不平衡（ｌｉｎｋａｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，ＬＤ）
现象，即所谓的伪关联或假 阳性现象。因此在进行关联分析

时必须评估群体结构，了解群体内供试材料的遗传学相关信

息，这样才能尽量减少假阳性现象的出现，以保证关联分析准

确有效地进行。利用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ软件对供试材料进行基于贝叶
斯数学模型的群体结构聚类分析，结果显示９６份样本的划分
与ＵＰＧＭＡ聚类分析的结果完全一致，更准确地反映出了供
试材料间的群体结构。

３．２　表型农艺性状与分子标记的关联分析
关联分析作为一种数量性状分析方法，已在植物研究领

域得到广泛应用。为减少关联分析过程中存在的假阳性现

象，本研究采用ＭＬＭ模型对９６份供试材料进行混合线性分
析，该模型能有效检测出多态性标记位点与性状之间的关联

性，使关联分析的结果更精确。分析结果显示参试的１０个
ＩＳＳＲ标记共９３个多态性位点中，在 Ｐ＜０．０１的极显著情况
下，与叶长、节间距等１５个农艺性状相关的标记位点共有２８
个，变异解释率为５．４２％～１６．３５％，其中有１个标记位点同
时与５个农艺性状相关联，有４个位点同时与４个农艺性状
相关联，有４个标记位点同时与３个农艺性状相关联，有１０
个位点同时与２个农艺性状相关联，未检测出与叶幅、发芽率
等６个农艺性状相关联的标记位点。
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增施中微量元素对酿酒葡萄和葡萄酒品质的改善效应

高陆旭，王　锐，李　磊，孙　权
（宁夏大学农学院，宁夏银川７５００２１）

　　摘要：贺兰山东麓碱性石灰性土壤中微量元素匮乏，有效性差。为研究中微量元素在酿酒葡萄和葡萄酒品质上的
应用效果，以５年生酿酒葡萄蛇龙珠为试验材料，研究在相同水肥条件下增施钙（Ｃａ）、镁（Ｍｇ）、锌（Ｚｎ）、硼（Ｂ）、铁
（Ｆｅ）元素后，酿酒葡萄和葡萄酒单宁、花色苷、可溶性固形物含量等品质的变化。结果表明，增施Ｆｅ元素处理显著提
高酿酒葡萄和酿造葡萄酒的花色苷含量；增施Ｂ元素处理酿酒葡萄总酚、单宁含量相对其他处理最高，同时明显降低
酿造葡萄酒总酸含量；增施Ｃａ元素处理显著提高酿酒葡萄的可溶性固形物含量，葡萄酒总酚含量明显高于其他处理；
增施Ｚｎ元素葡萄酒单宁含量显著提高。由结果可知，增施中微量元素可显著改善酿酒葡萄和葡萄酒品质。
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　　宁夏贺兰山东麓酿酒葡萄产区地理位置优越，气候、土壤
特征突出，特别适宜生产优质酿酒葡萄原料。但是在碱性石

灰性土壤条件下，土壤有机质较为贫瘠，矿质营养元素有效性

较低，中微量营养元素亏缺［１］。加上盲目地追求经济产量，

人为投入大量氮磷钾肥而忽视了中微肥的配施，从而导致酿

酒葡萄出现明显的缺素症状，严重抑制酿酒葡萄向高产、优质

方向的提升［２］。营养状况是酿酒葡萄栽植生长的基础和关

键，充足的养分供应是实现葡萄高产及提高葡萄酒品质的重

要保证。因此，改变传统施肥模式，合理施用中微量元素是改

善酿酒葡萄品质的关键措施。中微量营养元素能提高叶片的

叶绿素含量，增强光合作用，增强树势，提高坐果率、单果质量

以及产量，促进果实着色、早熟，提高含糖量，改善果实品

质［３］。钙（Ｃａ）元素主要促进植株根系以及叶片的生长发育，
可通过控制外部介质使植株的生理处于平衡，提升果实风味，

增强抗病性。镁（Ｍｇ）元素可以促进植物对磷的吸收，有利于
提升果实糖分含量。在干旱区沙质强碱性土壤中，Ｃａ元素可
以减轻钠离子（Ｎａ＋）的毒害，促进植物体内铵的转化，从而调
节其ｐＨ值［４－６］。锌（Ｚｎ）元素参与生长素的合成，影响酿酒
葡萄可溶性固形物含量，在施用氮磷钾的基础上配施微量元

素Ｚｎ能够促进糖酸比的提高［７－８］。硼（Ｂ）元素可促进花粉
粒的萌发和子房的发育，主要参与植物体内糖的合成以及运

输，在植物糖代谢中起到重要作用，并且有利于根的生长及愈

伤组织形成，提高果实品质［９］。刘昌岭等通过在大泽山葡萄

产地中试验，认为钾（Ｋ）与 Ｂ元素最有利于葡萄产量与品质
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