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摘要：【目的】探讨中国甘蓝型油菜遗传多样性和遗传基础。【方法】采用 SRAP（sequence-related amplified 

polymorphism）标记对建国以来不同时期选育的 130 个品种进行分析。【结果】25 个 SRAP 引物组合共扩增到 509

个谱带、123 个多态性带；多态性带的比例为 24%。每对引物组合的谱带数和多态性带数分别为 20.4 个和 4.9 个。

在遗传距离为 0.12 处，将 130 个甘蓝型油菜品种（系）分为 A、B、C、D 4 个类群，其中 78.5%的品种归入 C类。

C 类又可在遗传距离 0.10 处分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ 5 个亚群，又有 58.5%的品种归入Ⅲ亚群。说明我国近 60%

的甘蓝型油菜品种遗传多样性较匮乏。遗传基础分析结果表明，20 世纪 80 年代前育成的甘蓝型油菜品种的遗传

基础最窄，80 年代最宽，90 年代略有下降。进入 21 世纪，品种间的遗传基础进一步下降。差异显著性测验结果

表明，1991~2000 年间与 2000 年以后育成的品种间的平均遗传距离差异不显著，80 年代前育成品种与 80 年代育

成的品种平均遗传距离间差异达到 0.01 显著水平，80 年代与 90 年代育成的品种间遗传距离差异达到 0.05 的显

著水平。我国育成的品种间的遗传距离与引进品种间的遗传距离差异达到 0.01 的极显著水平。【结论】SRAP 标记

是一种经济、有效和可靠的分子标记手段。 
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Analysis of Genetic Diversity and Genetic Basis of Chinese 

Rapeseed Cultivars (Brassica napus L.) by Sequence-Related 
Amplified Polymorphism Markers 

WEN Yan-cheng1,2, WANG Han-zhong1, SHEN Jin-xiong1, LIU Gui-hua1, ZHANG Shu-fen2 

(1 Oil Crops Research Institute, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Wuhan 430062;                              
2Cotton and Oil Crops Research Institute, Henan Academy of Agricultural Sciences, Zhengzhou 450002) 

 
Abstract: 【Objective】In order to investigate the Genetic diversity and genetic basis of rapeseed (B. napus L.) in China, 

【Method】Total 130 accessions developed in different years since 1949 were analyzed using SRAP (sequence-related amplified 
polymorphism) markers. 【Result】A total of 509 amplified fragments and 123 polymorphic fragments were detected by applying 25 
SRAP primer combinations. The polymorphic fragment percentage was 24%. The number of amplified fragments and polymorphic 
fragments per primer combination were 20.4 and 4.9, respectively. 130 B. napus accessions were divided into four groups of A, B, C 
and D at genetic distance of 0.12. About 78.5% of total accessions were classified into group C. Group C could also be divided into I, 
II, III, IV and V sub-groups at genetic distance of 0.10. About 58.5% of total accessions were classified into sub-group I, indicating 
the genetic diversity of 58.5% accessions of total was poor. The results demonstrated that the genetic basis of B. napus L. accessions 
released before 1980 was the narrowest while those released in 1980s reached the widest. In 1990s, the genetic distances of B. napus 
L. accessions declined again. The genetic basis of B. napus L. accessions narrowed further after 2000. Though the difference of mean 
genetic distance between accessions bred in 1990s and after 2000 did not reach a significant level, the difference in mean genetic 
distance in different periods was at 0.01 or 0.05 significant level. The difference in mean genetic distance between accessions bred in 
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China and introduced from abroad reached a significant level at 0.01. 【Conclusion】All these results showed that SRAP markers 
were economic, effective, and reliable.  
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0  引言 

【本研究的重要意义】甘蓝型油菜是中国最重要

的栽培类型，它于 20 世纪 40 年代和 50 年代分别从英

国和意大利引入到中国的四川和陕西，并从中育成了

分别在长江流域和黄淮流域广泛种植的甘蓝型油菜品

种胜利油菜和跃进油菜[1, 2]。在随后的 20 多年中，中

国育种者通过系统选择、与白菜型油菜的种间杂交，

培育出了一批适应中国不同生态环境的甘蓝型油菜品

种[3]。20 世纪 70 年代后期，中国从波兰引进甘蓝型低

硫代葡萄糖苷品种 Bronowski，从加拿大引进甘蓝型

低芥酸品种 Oro，通过杂交选育出了低芥酸、低硫代

葡萄糖苷的优质油菜品种，使中国甘蓝型油菜品种的

遗传基础发生了较大变化。为了培育出更高产、优质

的甘蓝型油菜品种、配制强优势的油菜杂交种、避免

遗传基础过于狭窄可能造成的危害，有必要对中国各

个时期主要栽培的甘蓝型油菜品种的遗传多样性和遗

传基础进行分析。【前人研究进展】目前常用的 DNA
分子标记有 RFLP、RAPD、AFLP 和 SSR 等，它们各

有优缺点[4]。Li 等[5]于 2001 年开发出了一种新的基于

PCR 的 SRAP （ sequence- related amplified 
polymorphism）标记。该标记具备 RFLP、RAPD、SSR
和 AFLP 等分子标记的优点，克服了它们的缺点，已

在欧美得到应用。Li 等[5]用该标记对甘蓝进行 DNA
扩增，获得的 45%片段与 Genbank 数据库中的已知基

因相同。用 SRAP 标记构建的甘蓝连锁图谱与 AFLP
构建的连锁图谱无差别，用该标记方法还成功地对甘

蓝中硫代葡萄糖甙脱饱和基因 BoGLS-ALK 进行了标

记。Li 等[6]还用该方法对甘蓝与拟南芥的基因组进行

了基因比对，发现在 190 个多态性 cDNA 条带中，有

169 个序列是相似的，二者在常染色质区的基因具有

广泛的共线性关系。Ahmad 等[7]用 SSR 和 SRAP 标记

对桃品种的遗传多样性进行了分析，发现 SRAP 标记

能与 SSR 标记一样将遗传关系很近的桃品种区分开

来，而且 SRAP 标记比 SSR 标记更有效、快捷、成本

低。Budak 等[8~10]用 SRAP 标记对野牛草和草坪草的

遗传多样性进行了分析，用 34 个 SRAP 引物组合将

53 个野牛草种质分成了 8 个类别，认为 SRAP 标记能

够有效地分析野牛草和草坪草遗传多样性、历史演化

等。Budak[10]还对 ISSR、SSR、RAPD 和 SRAP 标记

进行了比较，认为 SRAP 标记多态性丰富，能够区分

遗传关系很近的品种。Ferriol   等[11,12]用 SRAP 标记

和 AFLP 标记对西葫芦和笋瓜的遗传多样性进行了分

析，认为 SRAP 标记结果与 AFLP 结果一致，而且

SRAP 标记比 AFLP 标记所提供的信息更接近于农艺

性状的差异和历史演变的结果。林忠旭等 [13, 14]用

SRAP 标记构建了棉花 SRAP 遗传连锁图，并分析了

棉花的遗传多样性，认为 SRAP 标记多态性好、操作

简单、重复性好。【本研究的切入点及拟解决的关键问

题】目前，尚未有 SRAP 标记用于甘蓝型油菜品种的

遗传多样性分析的报道，笔者拟将 SRAP 标记应用于

中国建国以来各个时期主要甘蓝型油菜品种的遗传多

样性分析，揭示甘蓝型油菜品种的遗传基础，为油菜

品种选育、利用提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

本研究所用的 130 份中国各个时期的甘蓝型油菜

主栽品种（系）（包括 23 份从国外引进的品种）是从

全国油菜育种、教学和科研单位征集而来的，其中大

部分保存于中国农业科学院油料作物研究所油菜中期

种质资源库，品种（系）均为自交稳定材料（表 1）。 
1.2  方法 

1.2.1  DNA提取及PCR反应  将供试材料播种于大

田，苗期取 10 个单株的幼嫩叶片混合，按李佳[15]修

改后的 SDS 法提取叶片总 DNA。按照 Li 等[5]提出的

原则设计引物，由上海生工合成，引物及本研究中所

用的引物组合见表 2。PCR 反应体系为：总反应体积

为 10 μl，带（NH4）2SO4的 1×反应缓冲液，2 mmol·L−1 
MgCl2，dNTPs 2000 μmol·L−1，Tag 酶 0.5 U（购自 MBI
公司），模板 DNA 50 ng，正向和反向引物各 50 ng，
不足部分用 dd H2O 补足。PCR 反应于 Gene Amp 9700
扩增仪上进行。热循环程序为：95℃ 1 min；94℃ 1 
min，35℃ 1 min，72℃ 1 min，共 5 个循环；94℃ 1 
min，50℃ 1 min，72℃ 1 min，共 35 个循环；72℃
延伸 7 min，4℃保存。 
1.2.2  电泳分析检测  扩增产物用聚丙烯酰胺凝胶

电泳（6%，7 mol·L−1尿素）分离，固定、银染、显影 
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表 1  参试的甘蓝型油菜品种名称及来源 

Table 1  Names, origins and years of release of tested B. napus L. accessions 
编号 
Code 

品种（系）名称 
Accession 

来源 
Origin 

选育年份 
Year released 

9 苏 128  Su 128 江苏省农业科学院 Jiangsu AAS1) 不详 Unknown 
10 7033 安徽省农业科学院 Anhui AAS 不详 Unknown 
11 Porozanski 国外  Exotic 不详 Unknown 
12 86-10 湖南省农业科学院 Hunan AAS 不详 Unknown 
13 利戈勒-1 Ligora-1 国外  Exotic 不详 Unknown 
14 537 不详  Unknown 不详 Unknown 
15 Dong-Hae23 国外  Exotic 不详 Unknown 
16 Ⅲ-227 四川省 Sichuan Province 不详 Unknown 
17 苏油 158  Suyou 158 江苏油力特 Jiangsu Youlite 2002 
18 苏油 1 号 Suyou 1 江苏太湖 Jiangsu Taihu 1999 
19 华双 3 号 Huashuang No.3 华中农业大学 HAU2) 1998 
20 陇油 2 号  Nongyou No.2  甘肃省农业科学院 Gansu AAS 1984 
21 青油 14 号 Qinyou No.14 青海省农业科学院 Qinhai AAS 1994 
22 沪油 12 号 Huyou No.12 上海农业科学院 Shanghai AAS 1987 
23 沪油 14 号 Huyou No.14 上海农业科学院 Shanghai AAS 1996 
24 沪油 15 号 Huyou No.15 上海农业科学院 Shanghai AAS 1997 
25 沪油 16 号 Huyou No.16 上海农业科学院 Shanghai AAS 2002 
26 沪油 17 号 Huyou No.17 上海农业科学院 Shanghai AAS 不详 Unknown 
27 5200 华中农业大学 HAU 不详 Unknown 
28 5900 华中农业大学 HAU 不详 Unknown 
29 1141B 华中农业大学 HAU 不详 Unknown 
30 花叶恢 Huayehui 湖南 Hunan 不详 Unknown 
31 川油 17 Chuanyou No.17 四川省农业科学院 Sichuan AAS 1992 
32 川油 18 Chuanyou No.18 四川省农业科学院 Sichuan AAS 1998 
33 川油 20 Chuanyou No.20 四川省农业科学院 Sichuan AAS 2000 
34 浙双 6 号 Zheshuang No.6 浙江省农业科学院 Zhejiang AAS 2003 
35 浙双 72 Zheshuang 72 浙江省农业科学院 Zhejiang AAS 2001 
36 高油 605 Gaoyou 605 浙江大学  Zhejiang University 1998  
37 中双 5 号  Zhongshuang 5 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS3) 1999 
38 中双 6 号 Zhongshuang No.6 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 2000 
39 中双 7 号 Zhongshuang No.7 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1998 
40 中双 10 号 Zhongshuang 10 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 2003 
41 湘油 15 号 Xiangyou No.15 湖南农业大学 Hunan Agricultural University 1997 
42 郑 252  Zheng 252 河南省农业科学院 Henan AAS 1990 
43 豫油 1 号 Yuyou No.1 河南省农业科学院 Henan AAS 1986 
44 豫油 2 号 Yuyou No.2 河南省农业科学院 Henan AAS 1989 
45 宁油 12 号 Ningyou 12 江苏省农业科学院 Jiangsu AAS 2003 
46 宁油 10 号 Ningyou 10 江苏省农业科学院 Jiangsu AAS 1997 
47 中油 821Zhongyou 821 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
48 中双 4 号 Zhongshuang 4 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1994 
49 中双 3 号 Zhongshuang 3 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1993 
50 中双 9 号 Zhongshuang 9 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 2002 
51 沪油 2 号 Huyou 2 上海农业科学院 Shanghai AAS 1971 
52 新华 2 号 Xinhua 2 江苏太仓 Jiangsu Taicang 1970 
53 甘油 1 号 Ganyou 1 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1965 
54 华油 8 号 Huayou 8 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1969 
55 湘油 3 号 Xiangyou 3 湖南省农业科学院 Hunan AAS 1973 
56 宜油 4 号 Yiyou 4 四川宜宾 Sichuan Yibin 不详 Unknown 
57 云油 6 号 Yunyou 6 云南省农业科学院 Yunnan AAS 1959 
58 Oro 加拿大 Canada 1976 
59 沪油 9 号 Huyou 9 上海农业科学院 Shanghai AAS 不详 Unknown 
60 当油早 1 号 Dangyouzao 1 安徽当涂 Anhui Dangtu 1982 
61 早丰 4 号 Zaofeng 4 陕西省农业科学院 Shanxi AAS 不详 Unknown 

62 陕油 3 号 Shanyou 3 陕西省农业科学院 Shanxi AAS 1971 

63 安康胜利油菜 Ankang Shenli 陕西省农业科学院 Shanxi AAS 不详 Unknown 

64 秦油 3 号 Qinyou 3 陕西省农业科学院 Shanxi AAS 1980 

65 甘油 5 号 Ganyou 5 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1977 

66 华黄 1 号 Huahuang 1 华中农业大学 HAU 1990 
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续表 1  Continued Table 1 
编号 
Code 

品种（系）名称 
Accession 

来源 
Origin 

选育年份 
Year released 

67 赣油 1 号 Ganyou 1 江西省农业科学院 Jiangxi AAS 1973 
68 云油 8 号 Yunyou 8 云南省农业科学院 Yunnan AAS 不详 Unknown 
69 皖油早 Wanyouzao 安徽省农业科学院 Anhui AAS 1965 
70 早丰 5 号 Zaofeng 5 陕西省农业科学院 Shanxi AAS 不详 Unknown 
71 玉油 1 号 Yuyou 1 江西省农业科学院 Jiangxi AAS 不详 Unknown 
72 农林 27 号 Norin 27 日本 Japan 不详 Unknown 
73 Parter 国外  Exotic 不详 Unknown 
74 黔油双低 2 号 Qianyou doublelow 2 贵州省农业科学院 Guizhou AAS 1996 
75 中双 8 号 Zhongshuang 8 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 2001 
76 丰收 4 号 Fengshou 4 四川新都县 Sichuan Xindu County 不详 Unknown 
78 浙油 8 号 Zheyou 8 浙江省农业科学院 Zhejiang AAS 不详 Unknown 
79 宁油 8 号 Ningyou 8 江苏省农业科学院 Jiangsu AAS 1985 
80 湘油 10 号 Xiangyou 10 湖南淮化 Hunan Huaihua 1985 
81 红油 2 号 Hongyou 2 四川成都 Sichuan Chengdu 1975 
82 万油 17 号 Wanyou 17 四川万县 Sichuan Wan county 1986 
83 早熟胜利 Early Shenli 福建省农业科学院 Fujian AAS 不详 Unknown 
85 Tower 加拿大 Canada 1976 
86 川油 11 Chuanyou 11 四川省农业科学院 Sichuan AAS 不详 Unknown 
87 黔油 8 号 Qianyou 8 贵州省农业科学院 Guizhou AAS 1972 
88 73-1-2 贵州油料所 Guizhou Oil Crops Institute 不详 Unknown 
89 陇油 1 号 Nongyou 1 甘肃省农业科学院 Gansu AAS 1988 
90 060024 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
91 Pivot 国外  Exotic 不详 Unknown 
92 农林 3 号 Norin 3 日本 Japan 不详 Unknown 
93 黔油 12 号 Qianyou 12 贵州省农业科学院 Guizhou AAS 1999 
94 黔油 14 号 Qianyou 14 贵州省农业科学院 Guizhou AAS 2002 
95 黔油 18 号 Qianyou 18 贵州省农业科学院 Guizhou AAS 2003 
96 Westar 加拿大 Canada 1982 
97 白花 White flower 上海农业科学院 Shanghai AAS 不详 Unknown 
98 乳白花 White flower 非洲 Africa 不详 Unknown 
99 浙油 7 号 Zheyou 7 浙江省农业科学院 Zhejiang AAS 1979 

100 武九油菜 Wujiu Rapeseed 浙江省农业科学院 Zhejiang AAS 1970 
101 淮油 6 号 Huaiyou 6 江苏淮阴 Jiangsu Huaiyin 1972 
102 跃进油菜 Yuejin 西北农科所 North-west Agricultural Institute 1957 
103 老红甘 Laohonggan 湖南省农业科学院 Hunan AAS 不详 Unknown 
104 丰油早 Fengyouzao 江西省农业科学院 Jiangxi AAS 不详 Unknown 
105 福油 1 号 Fuyou 1 福建省农业科学院 Fujian AAS 1989 
106 陆奥 Luao 国外 Exotic 不详 Unknown 
107 农林 16 号 Norin 16 日本 Japan 不详 Unknown 
108 耐寒油菜 Naihan Rapeseed 不详 Unknown 不详 Unknown 
109 Ceres 国外 Exotic 不详 Unknown 
110 Ligora 国外 Exotic 不详 Unknown 

111 Start 国外 Exotic 不详 Unknown 

112 P21 国外 Exotic  不详 Unknown 

113 奥帕尔 Aopal 国外 Exotic 不详 Unknown 

114 Jupiter 国外 Exotic 不详 Unknown 

115 华双 4 号 Huashuang 4 华中农业大学 HAU 2003 

116 21935 品系 Line 21635 华中农业大学 HAU  不详 Unknown 

118 6026  华中农业大学 HAU  不详 Unknown 
119 优 88  You 88 华中农业大学 HAU  不详 Unknown 

121 8908A × R2 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
122 8908A 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
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续表 1  Continued Table 1 
编号 
Code 

品种（系）名称 
Accession 

来源 
Origin 

选育年份 
Year released 

123 R6 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
124 6098A × R6 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown  
125 棚 40  Peng 40 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown  
126 华双 5 号 Huashuang 5 华中农业大学 HAU  2004 
127 R2 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
128 8908A × R6 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
129 宁油 14 Ningyou 14 江苏省农业科学院 Jiangsu AAS 不详 Unknown 
130 6098A × R2 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
131 6098A 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS  不详 Unknown 
133 中油低芥 1 号 Zhongyou 1 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 1986 
136 D4111 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
137 D4113 中国农业科学院油料所 OCRI, CAAS 不详 Unknown 
139 23576-6 不详 Unknown 不详 Unknown 
140 青杂 1 号 Qinza 1 青海省农业科学院 Qinhai AAS 不详 Unknown 
142 Π杂 367 Πza367 不详 Unknown 不详 Unknown 
143 Bronowski 波兰 Poland 1995 
148 P8 西南农业大学 South-west Agricultural University 不详 Unknown 
149 SV32 西南农业大学 South-west Agricultural University 不详 Unknown 
150 SH56 西南农业大学 South-west Agricultural University 不详 Unknown 

1) AAS: Academy of Agricultural Sciences; 2) HAU: Huazhong Agricultural University; 3) OCRI, CAAS: Oil Crops Research Institute, Chinese Academy of 
Agricultural Sciences 

  
表 2  SRAP 标记的正向引物、反向引物的序列 (5′-3′) 
Table 2 Sequences (5′-3′) of SRAP forward and reverse primers used in this study 

正向引物   Forward primer 正向引物 Forward primer 反向引物  Reverse primer 

Me1  TGA GTC CAA ACC GGA TA Me13  AGC GAG CAA GCC GGT GG Em1 GAC TGC GTA CGA ATT ATT 
Me2  TGA GTC CAA ACC GGA GC Me14  GAG CGT CGA ACC GGA TG Em2 GAC TGC GTA CGA ATT TGC 
Me3  TGA GTC CAA ACC GGA TG Me15  CAA ATG TGA ACC GGA TA Em3 GAC TGC GTA CGA ATT GAC 
Me4  TGA GTC CAA ACC GGA CA Me16  GAG TAT CAA CCC GGA TT Em4 GAC TGC GTA CGA ATT TGA 
Me5  TGA GTC CAA ACC GGG AT Me17  GTA CAT AGA ACC GGA GT Em5 GAC TGC GTA CGA ATT AAC 
Me6  TGA GTC CAA ACC GGG CT Me18  TAC GAC GAA TCC GGA CT Em6 GAC TGC GTA CGA ATT GCA 
Me7  TGA GTC CAA ACC GGT AA Me19  CAC AGT CAT GCC GGA AT Em7 GAC TGC GTA CGA ATT ATG 
Me8  TGA GTC CAA ACC GGT GC Me20  GAC CAG TAA ACC GGA TG Em8 GAC TGC GTA CGA ATT CTG 
Me9  TTC AGG GTG GCC GGA TG Me21  CAG GAC TAA ACC GGA TA Em9 AGG CGG TTG TCA ATT GAC 
Me10 TGG GGA CAA CCC GGC TT Me22  ATC AGT CGG ACC GGA TT Em10 TGT GGT CCG CAA ATT TAG 
Me11 CTG GCG AAC TCC GGA TG Me23  GAT TGC ATC ACC GGA TG  
Me12 GGT GAA CGC TCC GGA AG Me24  CTT ACT TAG ACC GGA GT  

 

和定影等步骤参照陆光远等[16]的方法。 
1.2.3  随机引物的筛选  用 4 个有代表性的品种对

240 个 SRAP 标记组合进行筛选。用多态性好、易于

区分的引物组合检测供试的甘蓝型油菜品种(系)。 
1.2.4  遗传多样性的 SRAP 分析  用筛选到的 25 对

引物组合对各品种的 DNA 样品进行 PCR 扩增。仅统

计有差异、易于识别的多态性条带，有带记为 1，无

带记为 0。遗传相似系数（GS）及遗传距离（GD）按

Nei 和 Li 等的方法计算：GS=2X12/（X1+X2），

GD=−lnGS。其中 X1、X2分别为成对比较的两个品种

的扩增带数，X12 为这 2 个品种的共有带数。利用

Cluster 软件分析，非加权类平均法（UPGMA）构建

聚类图。组内品种间平均遗传距离 GDA=∑（GDi/[n(n
﹣1)]/2，n 为组内品种数，i=1, ……, n。品种间平均

遗传距离的差异显著性检验采用 SAS 软件分析。 

2  结果与分析 

2.1  SRAP 标记的多态性 

为了有效地寻找具有多态性的引物组合，用 4 个

具有代表性的品种对 240 个 SRAP 引物组合的多态性
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进行筛选，得到 93 个扩增后带型好、品种间带型差异

明显、易于识别的引物组合。最后实际用于检测的只

有其中的 25 个引物组合（表 3）。每个引物组合产生

10～50 个扩增带，25 个引物组合共产生 509 个，平均

每个引物组合产生 20.4 个。每个引物组合产生 2～12
个多态性带，25 个引物组合共产生 123 个多态性带，

平均每个引物组合产生 4.9 个多态性带。每个引物组

合产生的多态性带的比例为 12%～60%，平均为 24%。

图 1 是引物组合 Em4－Me4 的 SRAP 扩增反应的产物

模式。在大于 800 bp 的区域，扩增带多且密，不易辨

认，故不予记录。在 100～800 bp 范围内，扩增带易

于辨认记录，故多态条带多来自这一部分。小于 100 bp
的扩增带多数较弱，不易辨认，所以也不予记录。 
2.2  聚类分析 

在聚类图（图 2）中，具有共同亲缘关系的品种

由于遗传距离很小首先聚类，如中双 3 号与农林 27
（GD 0.08）、沪油 15 号与沪油 16（都有汇油 50 的血

缘，GD 0.10）、陇油 1 号与 Westar（均有 Midas 血缘，

GD 0.06）、8908A、6098A、6098A×R6、8908A×R6、
6098A×R2、R2 与 R6（GD 0.08）、苏油 158（史力丰）

与苏油 1 号（均有荣选血缘，GD 0.08）、黔油 14 号与

黔油 18 号（GD 0.06）、早丰 4 号与早丰 5 号（GD 0.08）、
当油早 1 号与甘油 5 号（GD 0.08）、中双 5 号与中双

6 号（含有中油 821 的血缘，GD 0.05）。这些品种间

的遗传距离均在 0.05 到 0.10 之间。Dong－Hae23 和

Ⅲ227 之间的遗传距离近于 0.0233，几乎是同一材料。

在遗传距离 0.12 处，可将 130 份甘蓝型油菜品种分为

A、B、C、D 类，它们分别包括 3、16、102 和 5 个品

种，划分到 A、B、D 3 类中的品种为 24 个，占总品

种的 18.5%，其它 102 个品种归到 C 类中，占 78.5%，

说明中国育成的油菜品种的遗传多样性较匮乏。A 类

群为国外引进的品种和宁油 14 号；B 类群为引进品种

及国内育成的甘蓝型油菜品种；C 类群包含了中国大

部分甘蓝型油菜品种；D 类群为混合类群。在遗传距 
 

表 3  SRAP 引物组合、扩增带数及多态性带数 

Table 3  Total and polymorphic fragments number per SRAP primer combination 

序号 
Code 

引物组合 
Primer combination 

总带数 
No. of total fragments 

多态性带数 
No. of polymorphic fragments 

多态性比率 
Percentage of polymorphic fragments（%）

1 20 12 60.0 
2 10 4 40.0 
3 18 6 33.3 
4 19 5 26.3 
5 20 4 20.0 
6 11 3 27.3 
7 15 3 20.0 
8 13 4 30.7 
9 50 8 16.0 

10 20 6 12.0 
11 18 6 33.3 
12 12 3 25.0 
13 15 4 26.7 
14 10 2 20.0 
15 18 4 22.2 
16 28 4 14.3 
17 20 7 35.0 
18 26 5 19.3 
19 16 4 25.0 
20 30 5 16.7 
21 30 4 13.3 
22 20 7 35.0 
23 30 5 16.7 
24 20 5 25.0 
25 20 3 15.0 

 509 123 ﹣ 
 

Em1-Me7 
Em1-Me9 
Em1-Me10 
Em1-Me12 
Em1-Me14 
Em1-Me15 
Em1-Me18 
Em2-Me6 
Em2-Me22 
Em2-Me23 
Em3-Me4 
Em3-Me6 
Em3-Me7 
Em3-Me14 
Em4-Me4 
Em4-Me9 
Em4-Me14 
Em4-Me15 
Em5-Me5 
Em5-Me13 
Em5-Me16 
Em6-Me1 
Em6-Me12 
Em8-Me17 
Em10-Me19 
总数 Total 
平均 Average 20.4 4.9 24.0 
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图 1  引物 Me4－Em14 扩增的 SRAP 图谱(左侧为 100 bp 的标准分子量，品种代码见表 1) 

Fig.1  SRAP fingerprint of 46 B. napus L. accessions generated by primer combination Me4－Em14 with a 100 bp ladder on left side 

(The accession codes are the same as those shown in table 1) 

 

离 0.10 处，又可将 C 群划分为 Ι、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ 5
个亚群。其中第 Ι亚群包括 5 个品种，它们含有 Midas
的血统；第Ⅱ亚群包括 17 个品种，其中 9 个品种来自

中国农业科学院油料所；第Ⅲ亚群包括 76 个品种，主

要为从欧洲引进的品种、含有欧洲品种血缘的品种、

含有中油 821 血缘的品种以及一些其它品种。这一亚

群的品种占总参试品种的 58.5%，进一步说明中国的

甘蓝型油菜品种的遗传多样性较匮乏；第Ⅳ亚群包括

2 个品种（沪油 12 号和川油 17 号）；第Ⅴ亚群包括 3
个品种，均为西南农业大学的品种。但是聚类结果也

有例外，如由胜利油菜系统选育或辐射诱变育成的新

华 2 号、云油 6 号、安康胜利油菜、甘油 5 号、云油

8 号、早熟胜利油菜并没有聚在同一类。这可能是胜

利油菜在中国引种时间较长，在不同生态条件下发生

了较大变异。8098A×R2 也没有与 8098A 和 R2 聚在

同一类，可能的原因是误差造成。从聚类结果来看，

中国育成的品种与国外（主要是欧洲品种）聚在同一

类，没有分开，这与中国甘蓝型油菜从一开始就由国

外引进、近来品质育种更是大量使用国外品种做优质

亲本有关。 
2.3  品种遗传基础 

2.3.1  不同时期甘蓝型油菜遗传基础比较  对中国

育成年限明确的 59 个品种，按 1980 年以前、1981～
1990、1991～2000 和 2000 年以后 4 个时期，比较这 4

个时期育成的品种的遗传基础。由表 4 可以看出，1980
年以前的品种的遗传距离的变动辐度和平均遗传距离

最小，而 1981～1990 年期间育成的品种的遗传距离的

变动辐度比 1980 年前育成的品种有所上升，而且其变

动幅度和平均值为这 4 个阶段中的最大值。1991～
2000 年间的品种的遗传距离 1981～1990 年的有所下

降。2000 年以后的品种的遗传距离更进一步下降。差

异显著性测验结果表明，1991～2000 年间与 2000 年

以后育成的品种间的平均遗传距离差异不显著，80 年

代前育成品种与 80 年代育成的品种平均遗传距离间

差异达到 0.01 显著水平，80 年代与 90 年代育成的品

种间遗传距离差异达到 0.05 的显著水平。这个结果与

中国甘蓝型油菜育种的实际情况相符。20 世纪 80 年

代前，育成的油菜品种较少，大部分由胜利油菜、跃

进油菜系统选育、辐射诱变或杂交选育而成，钱秀珍

对 1950～1982 年中国育成的甘蓝型油菜品种系谱分

析表明含有胜利油菜血缘的品种占 97.33%[3]。而 1980
年以后，中国在全国范围内开展油菜育种攻关，育成

的品种增多，因此这个时期的油菜品种的遗传多样性

增加。1991～2000 年，杂种优势利用替代常规育种成

为全国油菜育种的主攻方向，选育的油菜常规品种数

量减少，致使品种间遗传距离变小。2000 年以后，这

个情况持续（表 4）。 
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Ⅴ 

图 2 130 个甘蓝型油菜品种的 SRAP 标记聚类图（品种代码与表 1相同） 

Fig. 2  Dendrogram of genetic relationship among 130 B. napus L. accessions detected by SRAP (The accession codes are the same as 

those shown in Table 1) 
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表 4  不同时期育成的甘蓝型油菜品种遗传距离 

Table 4  Genetic distances of B. napus L. accessions bred in different time periods 

年代 
Period 

    品种数 
Accession number 

    最小遗传距离 
Minimum genetic distance 

    最大遗传距离 
Maximum genetic distance 

  平均遗传距离 1) 
Average genetic distance 

1980 年以前 Before 1980 18 0.0578 0.2530 0.1452  a 
1981~1990 13 0.1001 0.3920 0.1966  c 
1991~2000 18 0.0493 0.3327 0.1779  b 
2000 年以后 After 2000 10 0.0606 0.2877 0.1726  b 

1) 带有不同字母的平均遗传距离在 0.05 水平上差异显著 
Mean genetic distances followed by different letters are significantly different according to LSD at 0.05 level 

 
2.3.2  引进品种与国内育成品种的遗传基础  对 23
个国外引进品种和 107 个国内育成的品种进行遗传距

离分析的结果表明，国内育成品种的遗传距离变辐较

大，达到 0.0377～0.4193。国外引进品种的遗传距离

的变动幅度较小，为 0.0606～0.2917。国内育成品种

的平均遗传距离比引进品种的平均遗传距离大，二者

差异达到 0.01 的极显著水平。结果说明尽管中国的甘

蓝型油菜是由国外引进的，但经过广大育种工作者的

不懈努力，选育出了适合中国不同生态区的、具有更

大变异的材料和品种（表 5）。 
 
表 5   引进和国内育成油菜品种遗传距离 

Table 5  Genetic distances between B. napus L. accessions introduced and bred in China 

来源 
Origin 

  品种数 
 Accession 

number 

  最小遗传距离 
Minimum genetic 
  distance 

  最大遗传距离 
Maximum genetic  
    distance 

平均遗传距离 1) 
Average genetic 
   distance 

引进品种 Introduced cultivars 
国内育成品种 Cultivars bred in China 

23 
107 

0.0606 
0.0377 

0.2917 
0.4193 

0.1676 a 
0.1760 b 

1) 带有不同字母的平均遗传距离在 0.01 水平上差异显著 
Mean genetic distances followed by different letters are significantly different according to LSD at 0.01 level  
 

3 讨论 

SRAP 标记是在总结已有的 DNA 分子标记的优

缺点的基础上开发的一种新的基于 PCR 的 DNA 分子

标记技术。SRAP 标记引物设计简单，17 bp 的正向引

物、18 bp 的反向引物以及 50℃的退火温度保证了扩

增结果的稳定性。正向引物的 CCGG 和反向引物的

AATT 的核心序列使得 SRAP 标记主要是对开放阅读

框（ORF）进行扩增，提高了扩增结果与表现型的相

关性。由于采用 PCR 扩增，不需要像 RFLP 标记那样

要求高纯度和高浓度的 DNA 和使用放射性同位素，

不需要像 SSR 标记那样花费人力物力进行引物开发，

比 RAPD 标记稳定，不需要像 AFLP 那样需要预扩增

和连接，但扩增结果的多态性可与 AFLP 标记相媲美。

SRAP 标记的这些优点已经在甘蓝、拟南芥、桃、野

牛草、草坪草、西葫芦、笋瓜和棉花的研究[5~14]上得

到证实。本研究中每对引物组合的多态性带数(4.9 个)
与 Budak 等[8]对野牛草品种研究的多态性带数 8 个、

Ferrilo 等[11]对西葫芦种质研究的 5.8 个和林忠旭等[14]

对棉花研究的 5.14 个相近。但不同研究中，扩增带的

多态性比例差异较大，例如 Budak 等[8]对野牛草的研

究中为 95%，Ferriol 等[11,12]对西葫芦和笋瓜的研究中

为 72.7%，而本研究中仅为 24%。这可能与所研究的

材料的类型有关。本研究使用的为遗传关系相近的甘

蓝型油菜品种，而 Budak[8]和 Ferriol 等[11,12]的研究中

所用的材料包括不同种间的、多种倍性的、遗传关系

较远的不同种质资源。 
本研究在国内外首次采用 SRAP 标记对甘蓝型油

菜的遗传多样性进行分析，结果表明 SRAP 标记是一

种经济、有效和可靠的分子标记技术，与前人的结果

一致。在 0.12 的遗传距离处，将这些油菜品种分为 A、

B、C、D类，C类中有102个品种，占供试材料的78.5%，

其它 3 个类群品种只有 24 个，占 18.5%。C 类群在遗

传距离 0.10 处，又可分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、V 等 5 个

亚群。在第Ⅲ亚群中，有 76 个品种，占供试品种的

58.5%，说明中国育成的甘蓝型油菜的遗传多样性较

匮乏，这个结果与钱秀珍等[3]的系谱分析结果一致。

中国育成的甘蓝型油菜品种与引进品种在聚类时没有

明显分开，这可能是因为本试验所用的国外品种多为

中国引进、已经在生产上直接应用或作为亲本间接利
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用。而在孟金陵等[17]用 RFLP 标记、伍宁丰等[18]用

RAPD 标记、马朝芝等[19]用 ISSR 标记对中国和国外

甘蓝型油菜品种进行的遗传多样性分析中，国内与国

外品种被分到不同的类群中，原因是这些研究中所用

的国外品种多数为国外生产上应用、而并未引入中国

的品种。本研究所选材料为各区域不同时期有重大影

响的 130 个品种，与前人研究相比，所选材料数量更

大、更全面、更具代表性。 
尽管在聚类分析中中国育成的品种与国外引进的

品种没有明显分开，但这 2 类品种的平均遗传距离的

差异达到 0.01 的极显著水平，因此这 2 类品种间可能

存在较强的杂种优势。根据各个时期的品种间遗传距

离分析，1980 年代以前的品种遗传基础较窄，80 年代

达到最大，但 90 年代以后甘蓝型油菜品种的遗传基础

略有下降，2000 年后的品种进一步下降。其原因可能

是在 20 世纪 80 年代前，中国油菜品种的亲本多半来

自胜利油菜和跃进油菜。随着改革开放和国际合作的

开展，中国引进了一批外国甘蓝型油菜种质，展开了

全国油菜育种攻关，育成品种类型和数量增多。但近

年来，杂种优势利用成为油菜育种的主攻目标，常规

品种的选育受到冷落，从而导致近年来育成的常规品

种数量减少，品种遗传基础变窄。因此，在甘蓝型油

菜育种中，以后应在重视杂交种选育的同时，重视常

规品种的选育，尤其是优异种质资源的创新。 

4 结论 

本研究在国内外首次将 SRAP 这种新的 DNA 分

子标记运用到甘蓝型油菜的遗传多样性和遗传基础研

究上。结果表明，SRAP 标记的引物设计和实验操作

过程简单，扩增谱带清晰，结果稳定，每对引物扩增

的谱带和多态性谱带分别达到 20.4 个和 4.9 个，是一

种吸收了 RFLP、RAPD、SSR 和 AFLP 标记的优点、

而又克服了它们的一些缺点的一种新型 DNA 分子标

记。在遗传距离为 0.12 处，将 130 个甘蓝型油菜品种

（系）分为 A、B、C、D 等 4 个类群，其中 78.5%的

品种归入 C 类。C 类又可在遗传距离 0.10 处分为Ⅰ、

Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ等 5 个亚群，58.5%的品种归入Ⅲ亚

群。结果说明中国近 60%甘蓝型油菜品种遗传多样性

较匮乏。中国育成的品种与引进品种聚类图上没有完

全分开，但二者品种间的遗传距离差异达到 0.01 的极

显著水平。遗传基础分析结果表明 1980 年前育成的品

种遗传基础最窄，80 年代最宽，90 年代略有下降，2000
年后育成的品种遗传基础进一步下降。差异显著性测

验表明，1980 年前的品种与 80 年代育成的品种遗传

距离差异达到 0.01 的极显著水平，80 年代育成的品种

与 90 年代育成的品种间遗传距离差异达到 0.05 的显

著水平，90 年代育成的品种与 2000 年后育成的品种

间遗传距离差异不显著。上述结果表明 SRAP 标记是

一种新的有效而可靠，简单又经济的分子标记手段。 
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