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　　摘要：以２９４份遗传多样性丰富的芝麻种质资源为试验材料，于２０１４年调查驻马店市、商丘市、南阳市３个地点
的株高、始蒴高度、单株蒴数、蒴粒数、千粒质量、单株产量等６个产量相关性状，结合３３０２７个ＳＮＰ标记，使用混合线
性模型进行全基因组关联分析，对重复检测到的显著ＳＮＰ位点两侧９９ｋｂ区域内挖掘所有功能注释基因，根据注释信
息找寻与目标性状相关的基因，并进行功能富集分析。结果表明，６个性状存在广泛变异，３个环境下变异系数表现为
单株产量和单株蒴数＞始蒴高度＞蒴粒数 ＞千粒质量 ＞株高。６个性状均呈现正态分布，广义遗传力为４４．０７％ ～
８５．４９％。经关联分析共检测到１７１个显著关联位点，表型变异解释率为５．４６％～１１．５６％。在驻马店和商丘共同检
测到６个与蒴粒数显著关联的位点，在其侧翼各９９ｋｂ区域内共挖掘到１１８个功能注释基因，其中 ＳＩＮ＿１０１２６１３基因
与拟南芥ＣＫＩ１（ＡＴ２Ｇ４７４３０）是同源基因，该基因可能通过调控雌配子的发育来决定芝麻蒴粒数。本研究结果有助于
解析芝麻产量相关性状的遗传机制，为芝麻产量的遗传改良奠定理论基础。
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　　芝麻（ＳｅｓａｍｕｍｉｎｄｉｃｕｍＬ．，２ｎ＝２６）属胡麻科
胡麻属，主产地为亚洲和非洲，是我国重要的油料

作物之一［１］。芝麻具有较高的经济价值，以芝麻籽

加工的芝麻油和芝麻酱，具有独特的风味和丰富的

营养物质，受到消费者青睐［２］。同时芝麻也具有药

用价值，芝麻含有的木酚素具有降低人体胆固醇的

作用［３］，其富含的芝麻酚、芝麻醇、维生素 Ｅ等是天
然抗氧化物质［４］。近年来，人们对芝麻需求量的增

加与中国芝麻种植面积不断萎缩的矛盾凸显，芝麻

进口量逐年增加［５］，因此，需要通过选育更高产的

芝麻品种来缓解国内芝麻供给不足的现状。优异

的产量性状是提升芝麻产量的关键，明确其遗传机

制，鉴定和定位控制产量性状的染色体位点，对于

挖掘高产基因、培育高产品种均具有重要意义。

全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）以自然群体长期重
组交换保留下的连锁不平衡为基础，相较于经典双

亲连锁作图，具有无需构建分离群体、研究周期短、

定位精度高等优点［６］。近些年，随着基因组测序成

本的降低，全基因组关联分析应用到作物遗传育种

研究中的例子越来越普遍，已成为研究作物数量性

状的重要方法［７］。目前，全基因组关联分析已经在

玉米［８］、小麦［９］、水稻［１０］、大豆［１１］、油菜［１２］等作物

中得到大量应用。随着芝麻高质量参考基因组的

公布［１３］，全基因组关联分析也逐渐被应用到芝麻复

杂农艺性状的遗传基础解析中。Ｔｅｓｆａｙｅ等在２个
环境中对３００份芝麻种质资源进行全基因组关联分
析，共鉴定到２１个与７个产量相关性状相关联的显
著标记［１４］。Ｗｅｉ等对７０５份芝麻种质资源进行重
测序，并首次对５６个农艺性状进行全面的全基因组
关联分析［１５］。Ｄｏｓｓａ等以４００份芝麻材料为群体，
对其抗旱相关性状进行全基因组关联分析，检测到

１０个稳定数量性状基因座（ＱＴＬ）位点解释表型变
异４０％以上［１６］。崔承齐等将由３６３份种质资源组
成的群体作为研究对象，借助全基因组单核苷酸多

态性（ＳＮＰ）标记对８个产量相关性状进行关联分
析，结果检测到１０个重复关联位点［１７］。
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相较于主要作物，芝麻遗传育种研究相对滞

后，挖掘更多产量相关性状的优异等位基因仍尤为

必要。本研究以２９４份芝麻种质资源为关联群体，
结合 基 于 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ（ｓｐｅｃｉｆｉｃｌｏｃｕｓａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）技术开发的高质量 ＳＮＰ标记
和该群体３个种植点的表型数据，对株高、始蒴高
度、单株蒴数、蒴粒数、千粒质量和单株产量等性状

进行全基因组关联分析，旨在挖掘显著关联位点，

为目标性状的基因克隆和功能验证奠定基础，最终

通过分子设计育种提高芝麻产量。

１　材料与方法

１．１　试验材料
关联分析群体由２９４份收集于各地的种质资源

组成，由河南省农业科学院芝麻研究中心提供。分

别于２０１４年在商丘市、南阳市和驻马店市试验基地
种植，田间试验设计２个重复，行长划定为３ｍ，行
距划定为０．４ｍ，３对真叶时定株距为０．１７ｍ，试验
区采取常规田间管理。

１．２　表型测定
终花期每个重复随机选取１０株长势一致的健

康植株，统计株高（ＰＨ）、始蒴高度（ＦＣＨ）和单株蒴
数（ＣＮ）并挂牌标记；成熟期每株收获成熟、均匀蒴
果３０个，晒干，统计蒴粒数（ＳＮ）和千粒质量（ＳＷ）；
之后将标记植株整株收获，晾干，收取全部籽粒并

称质量，获得单株产量（ＳＹ）［１７］。
１．３　表型数据分析

利用ＩＢＭＳＰＳＳＳｔａｔｉｓｔｉｃｓｖ１９．０软件对表型数据
进行统计分析和方差分析。使用 Ｒ语言 ｌｍｅ４包计
算３个环境中性状的最优线性无偏估计值（ＢＬＵＰ），
使用ｃｏｒｒｐｌｏｔ包进行相关性分析。使用 ＩＣｉＭａｐｐｉｎｇ
软件ＡＮＯＶＡ功能进行广义遗传力估算，计算公式
参照Ｋｎａｐｐ等的研究［１８］。

１．４　基因型鉴定和分析
采用 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术对群体材料进行简化测

序，然后利用 ＢＷＡ软件将过滤后的数据比对到改
良 后 的 中 芝 １３参 考 基 因 组 上［１９］，再 采 用

ＳＡＭＴＯＯＬＳ软件检测群体 ＳＮＰ，经 ＶＣＦｔｏｏｌｓ软件初
步过滤后，去除缺失率大于１０％或最小等位基因频
率小于０．０１的ＳＮＰ，最终获得３３０２７个高质量ＳＮＰ
用于全基因组关联分析。

１．５　全基因组关联分析
利用ＴＡＳＳＥＬ５．０软件分别对３个环境下６个

性状进行全基因组关联分析，以 Ｐ＝０．０００１为阈
值，判定ＳＮＰ标记与目标性状关联的显著性。使用
Ｒ语言ｑｑｍａｎ包绘制曼哈顿图。

２　结果与分析

２．１　表型数据的描述统计
对关联群体在３个不同环境下６个产量相关性

状（单株产量、单株蒴数、蒴粒数、千粒质量、株高、

始蒴高度）表型数据进行统计分析（表１）。通过表
型数据发现这６个性状具有广泛的变异，变异系数
分布为９．４１％ ～３０．５４％，表明材料间性状差异较
大，具有丰富的遗传变异。同时，３个环境下各性状
变异系数具有相同的表现，即单株产量和单株蒴

数＞始蒴高度＞蒴粒数 ＞千粒质量 ＞株高，表明单
株产量较其他性状更容易受到环境因素影响，而株

高则与之相反。从各性状频数分布直方图（图１）来
看，６个性状基本符合正态分布，符合数量性状特
点。对产量相关性状的 ＢＬＵＰ值进行相关性分析，
得出相关系数（表２）。结果表明，株高与始蒴高度、
单株蒴数、单株产量呈极显著正相关（Ｐ＜００１）；单
株产量与单株蒴数极显著正相关；单株蒴数与蒴粒

数、千粒质量呈极显著负相关；蒴粒数和千粒质量

呈极显著负相关；单株蒴数与单株产量的相关性最

高 （相关系数０．６７）。
方差分析结果（表３）显示，这６个性状的基因

型效应、环境效应及二者互作效应均达到极显著水

平（Ｐ＜０．０１）。由表１可知，各性状的广义遗传力
为４４０７％～８５．４９％，其中单株产量的广义遗传力
最低，株高的广义遗传力最高，说明单株产量更容

易受到环境因素影响。

２．２　产量相关性状的全基因组关联分析
基于混合线性模型（ＭＬＭ）对关联群体的单株

产量、株高、单株蒴数、蒴粒数、千粒质量、始蒴高度

等６个性状进行ＧＷＡＳ分析，以Ｐ＜０．０００１为显著
性阈值，共检测到１７１个显著关联位点（图２）。其
中，与株高关联的位点共１６个，分布在１号、１１号
和１２号染色体上，解释表型变异的有 ６．６２％ ～
１００２％，其中１号染色体上的关联位点最多，达到
１１个；与始蒴高度关联的位点共２６个，解释表型变
异的有６６２％～１１．１２％，分布在１号、２号、３号、４
号、５号和６号染色体上；与单株蒴数关联的位点共
计３４个，解释表型变异的有６．５４％～９．９３％；与蒴粒
数关联的位点共５５个，解释表型变异的有５４６％～
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表１　３个不同环境下芝麻６个产量性状表型数据的描述统计

性状 地点 均值 标准差 极小值 极大值 峰度 偏度
变异系数

（％）
广义遗传力

（％）

株高（ｃｍ） 驻马店 １４６．７３ １９．０４ ９２．０５ ２００．９５ －０．０６ ０．０２ １２．９８ ８５．４９

南阳 １４７．５９ １３．９２ １１３．６５ １８５．２５ －０．４２ ０．０８ ９．４３

商丘 １１９．１９ １１．２１ ９３．５８ １５４．５０ －０．０７ ０．２１ ９．４１

ＢＬＵＰ １３７．８４ ２３．４８ ７４．７１ １９６．８１ －０．４７ －０．０７ １７．０３

始蒴高度（ｃｍ） 驻马店 ５４．４５ １１．６３ ２３．４０ ９０．１０ ０．３７ ０．１７ ２１．３６ ８２．３６

南阳 ５８．１９ １０．４３ ２９．６５ ９２．３５ ０．３６ ０．３９ １７．９２

商丘 ５５．７１ ７．９５ ３９．１０ ９２．８５ ４．００ １．３４ １４．２７

ＢＬＵＰ ５６．１２ １６．０２ １４．８１ １００．８２ ０．０６ ０．１７ ２８．５５

单株蒴数（个） 驻马店 ７８．２１ １９．１４ ３３．５０ １７８．００ ２．６５ ０．７７ ２４．４７ ６９．３５

南阳 ７４．８６ １４．６９ ４１．４０ １１１．８５ －０．２５ ０．１９ １９．６２

商丘 ６０．６７ １４．５１ ３１．６５ １０８．０５ ０．２３ ０．６２ ２３．９２

ＢＬＵＰ ７１．２５ １８．８５ ２５．５３ １２４．８９ －０．０９ ０．１３ ２６．４６

蒴粒数（粒／蒴） 驻马店 ７２．０６ １０．９１ ４７．１８ １２１．２０ ４．７８ １．７８ １５．１４ ７９．０５

南阳 ６９．４４ ９．５６ ５２．８３ １２０．２５ ４．７９ １．７５ １３．７７

商丘 ６８．０２ ９．１８ ３２．３８ ９７．１２ １．０４ ０．１７ １３．５０

ＢＬＵＰ ６９．８４ １４．５８ ３６．４３ １３９．４４ ４．２７ １．６２ ２０．８８

千粒质量（ｇ） 驻马店 ２．５４ ０．３４ １．７５ ３．５１ －０．０３ ０．４６ １３．３９ ７７．２３

南阳 ３．１１ ０．３４ ２．２５ ４．２０ －０．４０ ０．０５ １０．９３

商丘 ３．２６ ０．３１ ２．３５ ４．１８ ０．１５ ０．００ ９．５１

ＢＬＵＰ ２．９７ ０．４６ １．７４ ４．１４ －０．４１ －０．０５ １５．４９

单株产量（ｇ／株） 驻马店 １１．３８ ２．３７ ４．８８ １７．５４ －０．２８ －０．０４ ２０．８３ ４４．０７

南阳 ７．９０ ２．４１ ２．５０ １５．００ ０．１４ ０．５８ ３０．５１

商丘 ２．９７ ０．４５ １．７５ ４．２０ －０．５９ －０．１７ １５．１５

ＢＬＵＰ ７．４２ ２．０７ ４．７１ １６．８６ ０．０８ ０．１３ ２７．９０

表２　性状相关性分析

性状
相关系数

株高 始蒴高度 单株蒴数 蒴粒数 千粒质量

始蒴高度 ０．６２

单株蒴数 ０．２９ ０．００

蒴粒数 ０．１１ ０．２４ －０．３８

千粒质量 ０．１１ ０．０６ －０．２６ －０．１６

单株产量 ０．３４ ０．０２ ０．６７ －０．０２ ０．０８

　　注：表示相关性达极显著水平（Ｐ＜０．０１）。

１０５２％；与千粒质量关联的位点共２６个，解释表型
变异的有６．５１％ ～１１．５６％；与单株产量关联的位
点共１４个，解释表型变异的有 ６．５７％ ～８．９７％。
其中，共有６个与蒴粒数关联的位点在驻马店和商
丘２个环境中均能重复被检测到（表４）。
２．３　候选基因预测

为保证结果的可靠性，只对重复检测到的关联

位点进行候选基因筛选。参考前期研究，ＬＤ衰减距

离约为９９ｋｂ［１７］，在６个重复检测到的位点侧翼各
９９ｋｂ区间内共找到１５３个基因，其中１１８个基因具
有功能注释。ＧＯ功能富集分析结果显示，这些基
因富集到４３个功能类别下，涉及植物的细胞组分、
生物学过程和分子功能（图３）。其中，细胞（ｃｅｌｌ）、
细胞组分（ｃｅｌｌｐａｒｔ）、细胞进程（ｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ）、细
胞器（ｏｒｇａｎｅｌｌｅ）、代谢过程（ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ）这 ５
个功能类别下富集的基因占比较多（图３）。根据功
能注释结果筛选到１个可能与蒴粒数相关的候选基
因 ＳＩＮ＿１０１２６１３，该 基 因 与 拟 南 芥 ＣＫＩ１
（ＡＴ２Ｇ４７４３０）基因同源，ＣＫＩ１基因在拟南芥中编码
组氨酸激酶蛋白，该蛋白通过调控雌配子发育来决

定种子的形成。

３　讨论与结论

芝麻产量构成因素较多且复杂，各因素之间相

互联系。本研究通过对产量相关性状ＢＬＵＰ值进行
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相关性分析发现，各性状之间存在复杂的相关性，

株高与始蒴高度、单株蒴数和单株产量极显著正相

关，单株产量与单株蒴数的相关系数最高，为０．６７。
说明选育高产品种首先应关注株高和单株蒴数，且

单株蒴数是影响产量最密切的因素，这与前人研究

结果相似。唐雪辉等利用通径分析发现，单株蒴数

是构成芝麻产量的第一因素，直接通径系数为

０．８３０９［２０］。吕伟等利用逐步回归分析和通径分析
发现，单株蒴数、千粒质量和蒴粒数３个性状的优良
表现对芝麻单株产量起到促进作用［２１］。刘红艳等

以１５份芝麻种质资源为试验材料，对产量和品质性
状进行典型相关分析，认为选育丰产型品种应考虑

株型、千粒质量、单株蒴果数和蒴粒数［２２］。同时，在

本研究中各环境下单株蒴数与蒴粒数、千粒质量呈

极显著负相关关系，蒴粒数和千粒质量呈极显著负

相关关系。综上，各性状相互配合、相互影响，因此

培育高产品种应综合考虑多个性状表现。

全基因组关联分析利用覆盖整个基因组的分

子标记，鉴定目标性状表型和基因型之间的关联。

准确的表型数据对 ＧＷＡＳ研究十分重要［２３］。本研

究共检测到 １７１个与产量相关性状显著关联的位
点，但大多只在单个环境中被检测到，仅有６个与蒴
粒数关联的显著位点在驻马店和商丘２个环境中重
复检测到，原因可能是产量相关性状属复杂的数量

性状，易受环境影响，需要依靠多年多点的试验和

更加高效准确的表型采集技术来获得良好的表型

数据。然而，目前作物表型数据仍然依靠人工采

集，效率低，难以避免主观误差，且作物生长发育过

程存在人工无法获取和采集的表型信息。鉴于此，

多尺度、高通量、规模化的植物表型组学研究快速
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表３　产量相关性状的方差分析

性状 变异来源 Ⅲ型平方和 自由度 均方 Ｆ值

株高 环境 ８０９２７４．０２ ３．００ ２６９７５８．０１ ２１０１．９６

基因型 ４１４１２６．５５ ２９３．００ １４１３．４０ １１．０１

基因型×环境 １９６０５０．４６ ８７９．００ ２２３．０４ １．７４

误差 １５０９２３．９２ １１７６．００ １２８．３４

总计 ５１８９６０５４．３４ ２３５２．００

始蒴高度 环境 １４０４６７．８２ ３．００ ４６８２２．６１ ６０４．１０

基因型 ２０９４３７．４１ ２９３．００ ７１４．８０ ９．２２

基因型×环境 １２０７５７．２３ ８７９．００ １３７．３８ １．７７

误差 ９１１４９．３７ １１７６．００ ７７．５１

总计 ９１７３３７９．７６ ２３５２．００

单株蒴数 环境 １４７０５８．５５ ３．００ ４９０１９．５２ ２１９．８６

基因型 ３１０４１０．４９ ２９３．００ １０５９．４２ ４．７５

基因型×环境 ３３２４８２．５７ ８７９．００ ３７８．２５ １．７０

误差 ２６２１９８．９６ １１７６．００ ２２２．９６

总计 １３８５３２７２．３２ ２３５２．００

蒴粒数 环境 ４８７４．２９ ２．００ ２４３７．１５ ４２．７７

基因型 １１６９０４．２１ ２９３．００ ３９８．９９ ７．００

基因型×环境 ５３０２７．８１ ５８６．００ ９０．４９ １．５９

误差 ４９８６４．７９ ８７５．００ ５６．９９

总计 ８７８２３２４．６５ １７５７．００

千粒质量 环境 １６４．６６ ２．００ ８２．３３ １４２４．５４

基因型 １２４．３９ ２９３．００ ０．４３ ７．３５

基因型×环境 ６４．２８ ５８６．００ ０．１１ １．９０

误差 ５０．５７ ８７５．００ ０．０６

总计 １５９３６．５９ １７５７．００

单株产量 环境 ４２２０６１６．３０ ３．００ １４０６８７２．１０ ４１６２．１０

基因型 ２１４４８８．１５ ２９３．００ ７３２．０４ ２．１７

基因型×环境 ４４５３２３．８７ ８７９．００ ５０６．６３ １．５０

误差 ３９５１４４．７２ １１６９．００ ３３８．０２

总计 １１６１５８１３．６６ ２３４５．００

　　注：表示影响达极显著水平（Ｐ＜０．０１）。

发展［２４］，通过使用数字成像、近红外光谱等技术，会

更加高效、准确地获得植物表型数据，推动 ＧＷＡＳ
研究进一步发展。

数量性状遗传基础复杂，本研究在６个与蒴粒
数显著关联的位点区间内共发现１５３个基因，其中
１１８个具有功能注释。这些基因中 ＳＩＮ＿１０１２６１３位
于 ６号 染 色 体 上，是 拟 南 芥 ＣＫＩ１（ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ
ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ１）的同源基因，ＣＫＩ１在拟南芥中编码组
氨酸激酶蛋白（ｈｉｓｔｉｄｉｎｅｋｉｎａｓｅｐｒｏｔｅｉｎ）。有研究表
明，该蛋白可能通过调控胚囊中央细胞的命运分化

和发育过程来决定种子的形成［２５］。Ｄｅｎｇ等通过获
得纯合ＣＫＩ１突变体拟南芥，发现 ＣＫＩ１的功能缺失
会导致雌配子发育缺陷、结实率低等问题［２６］。由此

推测，芝麻ＳＩＮ＿１０１２６１３基因可能具有相似功能，即

通过调控雌配子的发育来决定芝麻蒴粒数。本研

究同时在关联区间内检测到 ＭＹＢ、ｂＺＩＰ、ＮＡＣ等与
植物生长代谢调控相关的转录因子，这些转录因子

可能通过影响植物生长发育间接控制蒴粒数。然

而，后续仍需要借助基因编辑、遗传转化等方法进

行功能验证。
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表４　２个环境重复检测到的显著关联ＳＮＰ位点

序号 地点 标记 染色体
位点

（ｂｐ）
表型解释率

（％）

１ 驻马店 Ｓ３＿１５９５８８５６ ３ １５９５８８５６ ７．９６
商丘 Ｓ３＿１５９５８８５６ ３ １５９５８８５６ １０．５３

２ 驻马店 Ｓ９＿９３９５６７０ ９ ９３９５６７０ ７．７９

商丘 Ｓ９＿９３９５６７０ ９ ９３９５６７０ ８．２１
３ 驻马店 Ｓ７＿４８３４１６ ７ ４８３４１６ ７．７８

商丘 Ｓ７＿４８３４１６ ７ ４８３４１６ ８．１３
４ 驻马店 Ｓ１２＿９５９４３３３ １２ ９５９４３３３ ７．４１

商丘 Ｓ１２＿９５９４３３３ １２ ９５９４３３３ ８．１６

５ 驻马店 Ｓ６＿２０２５８６１５ ６ ２０２５８６１５ ６．９４
商丘 Ｓ６＿２０２５８６１５ ６ ２０２５８６１５ ７．４２

６ 驻马店 Ｓ５＿２５２８７５０７ ５ ２５２８７５０７ ５．４６
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Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１０，４２（１１）：９６１－９６７．

［１１］ＺｈｏｕＺＫ，ＪｉａｎｇＹ，ＷａｎｇＺ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ３０２ｗｉｌｄａｎｄ

ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎａｎｄ

ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，３３（４）：

４０８－４１４．

［１２］ＷｅｉＬＪ，ＪｉａｎＨＪ，ＬｕＫ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ

ａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏＳｃｌｅｒｏｔｉｎｉａｓｔｅｍ

ｒｏｔｉｎＢｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，２０１６，１４

（６）：１３６８－１３８０．

［１３］ＷａｎｇＬＨ，ＹｕＳ，ＴｏｎｇＣＢ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｔｈｅｈｉｇｈ

ｏｉｌｃｒｏｐｓｅｓａｍｅｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｉｎｔｏｏｉｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１５（２）：Ｒ３９．

［１４］ＴｅｓｆａｙｅＴ，ＴｅｓｆａｙｅＫ，ＫｅｎｅｎｉＧ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ

ｓｔｕｄｙｆｏｒｙｉｅｌｄ－ｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓｉｎｓｅｓａｍｅ（ＳｅｓａｍｕｍＩｎｄｉｃｕｍ）［Ｊ］．

ＰｌａｎｔＢｒｅｅｄｉｎｇ，２０２２，１４１（２）：２４６－２５６．

［１５］ＷｅｉＸ，ＬｉｕＫＹ，ＺｈａｎｇＹＸ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｃｏｖｅｒｙｆｏｒｏｉｌ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｑｕａｌｉｔｙｉｎｓｅｓａｍｅ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，

２０１５，６：８６０９．

［１６］ＤｏｓｓａＫ，ＬｉＤＨ，ＺｈｏｕＲ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｉｓｏｆｄｒｏｕｇｈｔ

ｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｔｈｅｈｉｇｈｏｉｌｃｒｏｐＳｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ

ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，２０１９，１７（９）：１７８８－１８０３．

［１７］崔承齐，刘艳阳，江晓林，等．芝麻产量相关性状的多位点全基

因组关联分析及候选基因预测［Ｊ］．中国农业科学，２０２２，５５

（１）：２１９－２３２．

［１８］ＫｎａｐｐＳＪ，ＳｔｒｏｕｐＷＷ，ＲｏｓｓＷＭ．Ｅｘａｃｔｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌｓｆｏｒ

ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｏｎａｐｒｏｇｅｎｙｍｅａｎＢａｓｉｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，１９８５，２５

（１）：１９２－１９４．

［１９］ＭｅｉＨＸ，ＬｉｕＹＹ，ＣｕｉＣＱ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｙｉｅｌｄ－ｒｅｌａｔｅｄ

ｔｒａｉｔｓｉｎｓｅｓａｍｅ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｒｅｅｄｉｎｇ，２０２１，４１（７）：４３．
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櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
［２０］唐雪辉，贺建文，谭顺林，等．芝麻主要农艺性状与产量相关性

及通径分析［Ｊ］．安徽农业科学，２０１０，３８（２６）：１４２９３－

１４２９４．　　　

［２１］吕　伟，韩俊梅，文　飞，等．西北地区芝麻单株产量与农艺性

状的相关性与通径分析［Ｊ］．种子，２０２０，３９（４）：９１－９４．

［２２］刘红艳，赵应忠．芝麻产量性状与品质性状的典型相关分析

［Ｊ］．中国油料作物学报，２００６，２８（２）：１２９－１３３．

［２３］韩　贝，王旭文，李保奇，等．陆地棉种质资源抗旱性状的关联

分析［Ｊ］．作物学报，２０２１，４７（３）：４３８－４５０．

［２４］徐凌翔，陈佳玮，丁国辉，等．室内植物表型平台及性状鉴定研

究进展和展望［Ｊ］．智慧农业，２０２０，２（１）：２３－４２．

［２５］ＹｕａｎＬ，ＬｉｕＺＮ，ＳｏｎｇＸＹ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＣＫＩ１ｈｉｓｔｉｄｉｎｅｋｉｎａｓｅ

ｓｐｅｃｉｆｉｅｓｔｈｅｆｅｍａｌｅｇａｍｅｔｉｃｐｒｅｃｕｒｓｏｒｏｆｔｈｅｅｎｄｏｓｐｅｒｍ［Ｊ］．

ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌＣｅｌｌ，２０１６，３７（１）：３４－４６．

［２６］ＤｅｎｇＹ，ＤｏｎｇＨＬ，ＭｕＪＹ，ｅｔａｌ．ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｈｉｓｔｉｄｉｎｅｋｉｎａｓｅＣＫＩ１

ａｃｔｓｕｐｓｔｒｅａｍｏｆｈｉｓｔｉｄｉｎｅｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓｆｅｒｐｒｏｔｅｉｎｓｔｏｒｅｇｕｌａｔｅｆｅｍａｌｅ

ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｖｅｇｅｔａｔｉｖｅｇｒｏｗｔｈ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔ

Ｃｅｌｌ，２０１０，２２（４）：１２３２－１２４８．

李文静，任立瑞，方文生，等．乙蒜素和嘧菌酯及其复配剂对４种病原真菌的室内毒力测定［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（２１）：１１３－１１８．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．２１．０１８

乙蒜素和嘧菌酯及其复配剂对４种病原真菌
的室内毒力测定

李文静１，任立瑞１，方文生１，靳　茜３，颜冬冬１，２，李　园１，２，王秋霞１，２，曹坳程１，２，３

（１．中国农业科学院植物保护研究所，北京１００１９３；２．现代农业产业技术体系北京市创新团队，北京 １００１９３；

３．河北省土传病害绿色防控技术创新中心，河北保定０７１０００）

　　摘要：为明确乙蒜素和嘧菌酯对尖孢镰刀菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）、立枯丝核菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）、新拟盘多毛孢
（Ｎｅｏｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓｃｌａｖｉｓｐｏｒａ）和刺盘孢属（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍｓｐｐ．）４种病原真菌的毒力效果，同时扩大乙蒜素的防治谱，筛
选新的杀菌剂组合物，为枯萎病和立枯病等植物病害的防治提供更多的选择，在室内离体条件下，使用菌丝生长速率

法先测定了乙蒜素和嘧菌酯对４种病原真菌的作用效果，并得到相应的毒力回归方程。结果表明，８０％乙蒜素乳油对
４种病原真菌的ＥＣ５０分别为１５．５０７、３１．３５７、１５．９９１、３５．４５４ｍｇ／Ｌ；２５０ｇ／Ｌ嘧菌酯悬浮剂对４种病原真菌的ＥＣ５０分别

为１３．１４２、１０３９．９２４、１２．１１６、０．０２３ｍｇ／Ｌ。随后在室内离体条件下采用 Ｃｏｌｂｙ法进一步评价乙蒜素和嘧菌酯对４种
病原真菌的混用效果，结果表明，乙蒜素和嘧菌酯混合使用对尖孢镰刀菌、立枯丝核菌、新拟盘多毛孢和刺盘孢属４种
病原真菌表现出加成的作用效果。最后，对乙蒜素和嘧菌酯部分混配组合进行室内离体叶片试验，进一步验证乙蒜素

和嘧菌酯的混配效果，结果表明，与单独使用乙蒜素或嘧菌酯相比，乙蒜素和嘧菌酯混合使用对病原菌的防治效果显

著增加。这一试验结果表明乙蒜素和嘧菌酯复配能够扩大杀菌剂的防治谱，同时也筛选出了新的杀菌剂组合，为多种

病害的科学防治提供更为有效的药剂使用参考。

　　关键词：乙蒜素；嘧菌酯；病原菌；Ｃｏｌｂｙ法；复配；增效
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号：２０２１Ｋ０４）。
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入侵植物防控研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｃａｏａｃ＠ｖｉｐ．ｓｉｎａ．ｃｏｍ。

　　乙蒜素是一种有机硫类杀菌剂，是我国在１９６０
年研制成功的一种植物源农药新品种。它具有高

效、广谱、无公害的特点，能抑制多种真菌和细菌的

生长繁殖，而且它的成本和价格与其他杀菌剂相比

较低。因此乙蒜素是一种极具市场潜力的杀菌剂，

具有良好的发展前景。对乙蒜素的研究主要集中

于病原菌的室内毒力测定及田间防效［１－４］、乙蒜素

与其他药剂的复配效果和乙蒜素抑制菌株生长作

用的机制等［５－１０］。乙蒜素可有效抑制水稻、棉花、

玉米、西瓜、黄瓜等多种作物上的病害，例如水稻稻

瘟病、棉花立枯病、玉米大小斑病、西瓜蔓枯病、黄

瓜苗期绵疫病等。

嘧菌酯是一种甲氧基丙烯酸酯类农药，它能够

有效地抵御多种病害，包括白粉病、锈病、网斑病、
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