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　　摘要：红花种子富含亚油酸，具有降血脂、美容等功效。获得与红花农艺性状关联的分子标记，将为红花品种分子
育种提供技术支撑。基于包含６４条多态性条带的１９条ＳＣｏＴ标记，利用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ２．３软件和一般线性模型进行
群体结构分析和关联分析。结果表明，８４份红花种质的１２个农艺性状变异系数为９．２３％ ～５１．２１％，数据呈正态分
布。单株种子质量与茎粗、有效分枝总数、单株果球总数、顶果球直径、顶果球着粒数、顶果球着粒质量、顶果球质量和

单株果球总质量呈显著正相关，而与第１分枝高度呈显著负相关。群体遗传结构分析可将８４份红花种质划分为５个
类群，分别包含１１、９、２０、９、３５份试验材料。８４份红花种质中有６０份材料 Ｑ＞０．６，占所有供试材料的７１．４３％，说明
各群体中大部分红花种质亲缘关系比较单一。３个ＳＣｏＴ标记位点与单株总果球数、单株２级分枝果球数、单株果球
总质量和单株种子质量呈极显著相关联（Ｐ＜０．０１），各位点对表型变异的解释率在８．２５％～１０．９３％。
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　　红花种子是菊科植物红花（Ｃａｒｔｈａｍｕｓｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓ
Ｌ．）的干燥成熟果实［１］。红花种子富含油脂，主要

为亚油酸，亚油酸含量高达７３～８５％，素有“亚油酸
之王”的美誉，同时还含有丰富的维生素和人体必

需的氨基酸，具有降血脂和抗血栓等功效［２－３］。红

花种子饼粕是高蛋白制品的优质原料［４］。１９７３年，
红花作为油料作物被联合国粮农组织正式列入《联

合国粮农组织（ＦＡＯ）生产年鉴》。红花油被世界公
认为具有保健、美容功效的功能性食用油［５－７］。红

花在我国已有２０００多年的栽培历史和药用历史，
具有抗旱、耐碱、耐贫瘠等生长特性，适应性广。我

国红花种质资源非常丰富，产地分布广泛，其商业

化种植主要集中在新疆、云南、甘肃和河南等［６－９］。

红花是一种常异花授粉植物，天然异交率为

５％～９５％，长期天然杂交产生了大量变异，且变异
性状多为数量性状［１０－１１］。ＳＣｏＴ标记作为一种显性
标记，已广泛应用于红花的品种鉴定和遗传多样性

分析等领域［１２－１３］。关联分析（ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ）
把具有多样性的目标性状与基因的多态性位点联

合起来，筛选出与目标性状密切相关的基因位点或

标记位点，是研究数量性状的重要遗传学方

法［１４－１６］。本研究以８４份红花种质所构成的自然群
体为基础，对其进行群体结构解析，并寻找与１２个
农艺性状关联的 ＳＣｏＴ标记位点，将为新品种选育、
品质改良及分子标记辅助育种提供技术支撑。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本研究所有材料均来自河南省农业科学院芝

麻研究中心药用植物研究室。在红花资源圃中选

择具有代表性的８４份红花品种（包括河南１４份、新
疆３２份、云南２份、辽宁１份、安徽１份、陕西１份、
土耳其２份、利比亚３份、印度１０份、法国１份、阿
尔及利亚１份、以色列１份、前苏联１份、罗马尼亚２
份、肯尼亚９份、西班牙１份、苏丹２份）。８４份种
质分别于 ２０２０年和 ２０２１年的 １０月 １５日大田播
种，翌年 ３—４月单株定植，常规田间管理［１７］。在

２０２０—２０２１年连续２年对８４份红花种质的白平子
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产量相关性状进行调查记载。

１．２　试验方法
１．２．１　表型性状的测定　本研究共调查１２个农艺
性状，包括果球性状８个（单株总果球数、单株二级
分枝果球数、顶果球着粒数、顶果球质量、顶果球直

径、单株果球总质量、单株种子质量、顶果球着粒质

量）和整体性状４个（株高、茎粗、第一分枝高度、单
株有效分枝数）。性状测定方法参照许兰杰等的方

法［１０］，每个品种调查１０个单株的１２个农艺性状，
求取平均值。将２年数据求取平均值，再用平均值
计算１２个农艺性状的变异系数。
１．２．２　ＤＮＡ提取　在红花伸长期，每份种质取５
株中部新鲜叶片，用ＴＯＬＯＢＩＯ的快捷无毒植物基因
组ＤＮＡ提取试剂盒（货号３６３０２）提取８４份红花种
质的基因组 ＤＮＡ。用 １．２％琼脂糖凝胶电泳检测
ＤＮＡ质量，带型模糊者重新提取基因组 ＤＮＡ，样品
在－２０℃保存备用，使用前稀释至４０ｎｇ／μＬ。
１．２．３　ＳＣｏＴ引物来源及 ＰＣＲ扩增　参照刘新梅
等的方法［１８］，以８０条 ＳＣｏＴ引物为试验对象，对其
进行多态性筛选［１９－２０］。将筛选出的多态性好、条带

清晰的１９条ＳＣｏＴ标记对８４份红花种质进行扩增。
将具有相同迁移率的扩增片段（仅记录清晰、稳定

的扩增条带），无带的记为０，有带的记为１［２１］。

１．３　数据分析
应用ＴＡＳＳＥＬ软件一般线性模型程序，将８４个

红花品种的Ｑ值作为协变量，将１２个农艺性状数
据分别对 ＳＣｏＴ标记变异逐一进行回归分析，确认
农艺性状关联位点并计算位点对农艺性状变异的

解释率［１６］。

２　结果与分析

２．１　农艺性状描述统计
以２年数据的平均数分别对１２个农艺性状进

行调查和统计分析（表１）：１２个性状均表现出广泛
的表型变异，变异系数为９．２３％ ～５１．２１％，第一分
枝高度在品种间变异系数较大，为５１．２１％；其次是
单株种子质量、单株果球总质量和单株２级分枝果
球数，分别为４６．６２％、４５．５２％和４０．９３％，其余性
状变异系数为９．２３％ ～３１．６１％。变异系数反映了
１２个农艺性状在８４个红花品种间的离散情况，品
种间的差异越大越容易在不同基因型间找到与其

目标性状关联的标记［１４］。

除单株果球总质量偏度值和峰度值
!

１外，其
余１１个农艺性状的偏度值和峰度值的绝对值均＜１
（表１），１１个农艺性状平均值呈连续性分布并符合
正态分布，是受多基因控制的数量性状（图１）。

表１　１２个农艺性状的描述统计分析

性状 最小值 最大值 平均值 标准差 变异系数（％） 偏度值 峰度值

株高（ｃｍ） ７７．３０ １２３．００ １００．０８ １０．４１ １０．４１ ０．００ －０．１９

茎粗（ｃｍ） ８．５０ １４．８０ １１．１７ １．２１ １０．８４ ０．２０ ０．３１

第一分枝高度（ｃｍ） ４．００ ６４．００ ２６．８３ １３．７４ ５１．２１ ０．５６ －０．３５

单株有效分枝数（个） ７．００ ２１．００ １２．０７ ２．８７ ２３．７４ ０．６１ ０．４０

单株总果球数（个） １０．００ ６０．００ ３３．５８ １０．０１ ２９．８３ ０．３４ －０．２９

单株二级分枝果球数（个） １．００ ４２．００ ２０．３６ ８．３３ ４０．９３ ０．２７ －０．１７

顶果球直径（ｍｍ） １８．７０ ３０．３０ ２３．８９ ２．２１ ９．２３ －０．０３ －０．２０

顶果球着粒数（个） １１．００ ６３．００ ３５．６９ １０．３２ ２８．９２ ０．１８ ０．１５

顶果球着粒质量（ｇ） ０．５０ ２．８０ １．４９ ０．４７ ３１．６１ ０．２６ －０．３９

顶果球质量（ｇ） １．１０ ４．００ ２．３６ ０．６２ ２６．５２ ０．２０ －０．５１

单株果球总质量（ｇ） １５．６７ １６０．００ ３９．６１ １８．０３ ４５．５２ ３．７５ ２３．５８

单株种子质量（ｇ） １．６７ ３７．００ １５．５６ ７．２５ ４６．６２ ０．３７ ０．２１

　　相关性分析（表２）表明，各产量相关性状之间
相互影响，相互协同，从而影响红花种子产量。株

高与茎粗和第一分枝高度呈显著正相关，有效分枝

总数与果球数和二级分枝果球数呈极显著正相关，

顶果球直径与顶果球着粒数、顶果球着粒质量和顶

果球质量呈极显著正相关；单株种子质量与茎粗、

有效分枝总数、果球总数、顶果球直径、顶果球着粒

数、顶果球着粒质量、顶果球质量和单株果球总质

量呈显著正相关，而与第一分枝高度呈显著负相关。

２．２　群体结构分析
８４份红花种质在 Ｋ＝５时，ΔＫ最大，因此在

Ｋ＝５的模式下分析红花种质的遗传结构并计算出
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５个类群的最大Ｑ值分布（图２）。
　　不同的色块代表不同的类群（图３、表３），红色
部分为类群Ⅰ，包含１１份材料，其中９份材料来自
国外，２份材料来自国内新疆和河南。绿色部分为
类群Ⅱ，包含９份材料，其中５份材料来自国外，４

份材料来自国内新疆和河南。蓝色部分为类群Ⅲ，
包含２０份材料，其中７份材料来自国外，１０份材料
来自国内新疆，３份材料来自国内河南。黄色部分
为群组Ⅳ，包含９份材料，均来自于国内，其中７份
新疆，１份河南，１份安徽。紫色部分为群组Ⅴ，包含

—９５１—江苏农业科学　２０２４年第５２卷第４期



表２　农艺性状的相关性分析

性状

相关系数

株高 茎粗
第一分

枝高度

单株有效

分枝数

单株总

果球数

单株二级

分枝果球数

顶果球

直径

顶果球

着粒数

顶果球

着粒质量

顶果

球质量

单株果球

总质量

茎粗 ０．５１

第一分枝高度 ０．２２ －０．２０　

单株有效分枝数 ０．０８ ０．４０ －０．７６

单株总果球数 ０．２１ ０．４８ －０．４５ ０．６４

单株二级分枝果球数 ０．２３ ０．４５ －０．２９ ０．４５ ０．９７

顶果球直径 ０．０２ ０．０７ ０．０２ －０．０３ －０．２９ －０．３０

顶果球着粒数 ０．０５ ０．１５ －０．０６ ０．０８ －０．０９ －０．１２ ０．６６

顶果球着粒质量 －０．０５ ０．０７ －０．０５ －０．０１ －０．２１ －０．２３ ０．７１ ０．７２

顶果球质量 ０．００ ０．１４ －０．１０ ０．０３ －０．１７ －０．２０ ０．７９ ０．７３ ０．８８

单株果球总质量 ０．１６ ０．４３ －０．３１ ０．４８ ０．５１ ０．４６ ０．１８ ０．１６ ０．２２ ０．２７

单株种子质量 ０．０６ ０．２４ －０．３５ ０．４３ ０．２２ ０．１３ ０．３９ ０．３１ ０．５０ ０．５６ ０．５８

　　注：、分别表示显著（Ｐ＜０．０５）、极显著（Ｐ＜０．０１）相关。

３５份材料，其中１２份材料来自国外，１２份来自新
疆，７份来自河南，２份来自云南，１份来自辽宁，１份
来自陕西。

　　群体结构分析中，当某一材料在某类群中的
Ｑ≥０．６时，则认为该材料血缘关系相对比较单一，
否则认为该材料血缘关系来源复杂［２３］。Ｑ≥０．６、
Ｑ≥０８、Ｑ≥０．９的红花品种分别占所有供试材料
的７１４３％、２８．５７％和２３．８１％，说明５个群体中大
部分品种亲缘关系比较单一。Ｎ１在５个类群中的Ｑ
值分别为０．０７５、０．０２２、０．３５９、０．３９９和０．１４５，它们

的基因都主要来源于类群Ⅰ和类群Ⅱ中（表４）。
２．３　ＳＣｏＴ标记与表型性状关联的分子标记位点

将８４份红花种质对应的 Ｑ值作为协变量，将
１２个农艺性状的表型变异对 ＳＣｏＴ标记位点进行回
归分析，寻找与农艺性状相关联的等位变异。结果

表明，在０．０５水平上，１１条引物总共１７个位点与８
个产量相关性状发生显著性关联，各位点对表型变异

的解释率在４．３４％ ～１０．９３％。其中，与茎粗相关
的ＳＣｏＴ位点有４个，分别是ＳｃｏＴ６２、ＳｃｏＴ４８、ＳｃｏＴ５４
和ＳｃｏＴ３；与单株有效分枝总数相关的 ＳＣｏＴ位点有
２个，分别是 ＳｃｏＴ５５和 ＳｃｏＴ２９；与单株总果球数相
关的ＳＣｏＴ位点有１个，为 ＳｃｏＴ２９；与单株二级果球
数相关的ＳＣｏＴ位点有３个，分别是 ＳｃｏＴ６２、ＳｃｏＴ６９
和ＳｃｏＴ２９；与顶果球直径相关的ＳＣｏＴ位点有２个，
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表３　８４份红花种质在各组群中的分布（Ｋ＝５）

来源
种质数量（份）

红色Ⅰ 绿色Ⅱ 蓝色Ⅲ 黄色Ⅳ 紫色Ⅴ

土耳其 １ １

利比亚 ２ １

印度 ４ ４ ２

法国 １

阿尔及利亚 １

以色列 １

前苏联 １

罗马尼亚 １ １

肯尼亚 ３ １ ５

西班牙 １

苏丹 １ １

河南 １ ２ ３ １ ７

新疆 １ ２ １０ ７ １２

云南 ２

辽宁 １

安徽 １

陕西 １

表４　各群体Ｑ值分布

类群
各群体品种

数量（份）

不同Ｑ值品种数量（份）

Ｑ＜０．６０．６≤Ｑ＜０．８０．８≤Ｑ＜０．９ Ｑ≥０．９

Ⅰ １１ ３ ３ ３ ２

Ⅱ ９ ４ １ ３ １

Ⅲ ２０ ５ ６ ２ ７

Ⅳ ９ ４ １ ３ １

Ⅴ ３０ ８ １３ ９ ５

分别是 ＳｃｏＴ５５和 ＳｃｏＴ５１；与顶果球质量相关的
ＳＣｏＴ位点有１个，为 ＳｃｏＴ６５；与单株果球总质量相
关的ＳＣｏＴ位点有２个，分别是ＳｃｏＴ４１和ＳｃｏＴ３６；与
单株种子质量相关的 ＳＣｏＴ位点有 ２个，分别是
ＳｃｏＴ６５和ＳｃｏＴ５１（表５）。

共有３个 ＳＣｏＴ标记位点与４个数量性状（单
株总果球数、单株二级果球数、单株果球总质量和

单株种子质量）在０．０１水平上显著相关。各位点
对表型变异的解释率在８．２５％ ～１０．９３％，解释率
最大（１０．９３％）的ＳＣｏＴ位点是ＳＣｏＴ４１；ＳＣｏＴ２９同时
与单株总果球数和单株二级分枝果球数显著相关，对

表型的解释率分别为１０２１％和８．２５％（表５）。

表５　与数量性状关联的ＳＣｏＴ位点及其对表型变异的解释率

显著水平 ＳｃｏＴ位点

解释率（％）

茎粗
有效分枝

总数
果球数 二级果球数

顶果球

直径
顶果球质量

单株果球

总质量

单株种子

产量

０．０５ ＳｃｏＴ５５ ４．９４ ５．１３

ＳｃｏＴ６２ ５．４７ ４．４２

ＳｃｏＴ６５ ６．０２ ９．３１

ＳｃｏＴ４１ １０．９３

ＳｃｏＴ５１ ６．２９ ７．２８

ＳｃｏＴ４８ ５．１４

ＳｃｏＴ５４ ５．４７

ＳｃｏＴ６９ ４．３４

ＳｃｏＴ３ ４．７３

ＳｃｏＴ２９ ７．７０ １０．２１ ８．２５

ＳｃｏＴ３６ ４．９０

０．０１ ＳＣｏＴ２９ １０．２１ ８．２５

ＳＣｏＴ４１ １０．９３

ＳＣｏＴ６５ ９．３１

３　讨论

红花种子产量是一个复杂的数量性状，其构成

比较复杂，与多个性状（单株有效果球数、百粒质

量、二级分枝数等）密切相关［２３－２４］。赵昕鹏等认为

百粒质量、一级分枝数对种子产量影响最大［２３］，而

官玲亮等认为单株有效果球数和单株总果球数对

产量的直接影响最大［２４］。单株有效果球数、总果球

数、百粒质量与单株种子产量呈正相关［２３－２４］。本研

究以８４份红花核心种质为研究对象，相关分析发现
株高与茎粗和第一分枝高度呈显著正相关；单株有

效分枝数与单株总果球数和单株二级分枝果球数
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呈极显著正相关。顶果球直径与顶果球着粒数、顶

果球着粒质量和顶果球质量呈极显著正相关；单株

种子质量与茎粗、单株有效分枝数、单株总果球数、

顶果球直径、顶果球着粒数、顶果球着粒质量、顶果

球质量和单株果球总质量呈显著正相关，而与第一

分枝高度呈显著负相关；其他单株种子质量相关性

状间也存在显著或极显著的相关性，说明各产量相

关性状之间相互影响、相互协同，从而影响红花单

株种子质量。

本研究利用关联分析能够有效地找到与红花

１２个农艺性状关联的标记标点。研究结果可为红
花分子标记辅助育种品种提供技术支持。使用筛

选出的１９条 ＳＣｏＴ引物，共６４条多态性条带对８４
份红花种质进行多位点扫描分析。本研究在００５
水平上，１１个 ＳＣｏＴ标记与８个农艺性状发生显著
关联，各 ＳＣｏＴ标记位点对表型变异的解释率在
４３４％～１０．９３％；在０．０１水平上，共有３个 ＳＣｏＴ
标记位点与４个农艺性状（单株总果球数、单株二
级果球数、单株果球总质量和单株种子总质量）显

著相关，这可能与果球性状在品种间存在较大程度

变异有关，更利于关联标记的发现。

４　结论

综上所述，本研究中８４份红花种质的１２个农
艺性状变异系数为９．２３％ ～５１．２１％，数据呈正态
分布。群体遗传结构分析可将８４份红花种质划分
为５个类群，分别包含１１、９、２０、９、３５份试验材料。
３个ＳＣｏＴ标记位点与单株总果球数、单株二级分枝
果球数、单株果球总质量和单株种子质量呈极显著

相关联（Ｐ＜０．０１），各位点对表型变异的解释率为
８．２５％～１０．９３％。
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