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　 　 摘要:　 为深入了解百合种质资源的遗传背景ꎬ挖掘与农艺性状相关联的分子标记ꎬ本研究以 ２０ 个百合种群的

２００ 份百合样品为研究对象ꎬ分析其 １４ 个农艺性状和简单序列重复(ＳＳＲ)分子标记的遗传多样性ꎬ并采用 ｔ 检验进行

二者的关联性分析ꎮ 结果表明ꎬ１４ 个农艺性状变异系数介于１９.４８％~８７􀆰 ２３％ꎬ均值为 ４１􀆰 ８９％ꎬ表现出丰富的表型遗

传多样性ꎻ２０ 个百合种群的观测等位基因数、有效等位基因数、观测杂合度、期望杂合度及香农指数分别为１.７０６~
１􀆰 ８８２、１.６１２~１􀆰 ８５９、０.４４７~０􀆰 ６０５、０.５９４~０􀆰 ８３５ 和０.３１７~０􀆰 ４３５ꎬ种群间遗传分化系数为０.５７９ ６ꎬ基因流为０.３６２ ７ꎬ种群

间变异占比(５６％)高于种群内(４４％)ꎬ遗传距离与相似度均值分别为０.０７０ ４和０.９３２ ４ꎬ表明种群间存在显著遗传分

化且基因交流较少ꎮ 聚类分析结果与 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 分析结果相互验证ꎬ可有效区分龙牙百合、金百合、卷丹 ３ 个百合类型ꎬ
并将同一种群的 １０ 个样品聚为一类ꎬ但部分地理位置相近的种群未聚为一类ꎮ 关联分析筛选出 ７ 个 ＳＳＲ 分子标记

(ＳＳＲ￣１６、ＳＳＲ￣４０、ＳＳＲ￣５９、ＳＳＲ￣７１、ＳＳＲ￣７７、ＳＳＲ￣８４、ＳＳＲ￣８７)均与株高、茎粗等 ５ 个农艺性状显著关联ꎮ 综上ꎬ供试 ２０ 个

百合种群均具有较高遗传丰富度ꎬ筛选出的 ＳＳＲ 分子标记可为百合遗传改良提供重要参考依据ꎮ
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ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｆｏｒ ｔｈｅ ２０ ｌｉｌｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙ￣
ｇｏｓｉｔｙꎬ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｆｏｒｍａ￣
ｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ｗｅｒｅ １. ７０６ － １. ８８２ꎬ １. ６１２ － １. ８５９ꎬ ０. ４４７ －

５３１１
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　 　 百合(Ｌｉｌｉｕｍ Ｌ.)为百合科百合属多年生草本植

物ꎬ兼具药用、食用与观赏价值ꎮ 据 ２０２０ 年版«中国

药典» [１]记载ꎬ药用百合的基原植物共 ３ 种ꎬ即卷丹

(Ｌｉｌｉｕｍ ｌａｎｃｉｆｏｌｉｕｍ)、细叶百合(Ｌｉｌｉｕｍ ｐｕｍｉｌｕｍ)与百

合(Ｌｉｌｉｕｍ ｂｒｏｗｎｉｉ ｖａｒ. ｖｉｒｉｄｕｌｕｍ)ꎬ其核心药理活性涵

盖抗肿瘤、抗氧化、抗炎、抗抑郁及抗病毒等[２￣６]ꎮ 湖

南省作为中国四大百合主产区之一ꎬ其湘西自治州卷

丹与邵阳龙牙百合均被列为国家地理标志保护产品ꎬ
具备显著的经济价值[７]ꎮ 此外ꎬ观赏百合品种金百合

已成功引种至湖南省ꎬ并取得初步种植成效ꎮ 随着中

医药产业政策的持续推进及居民生活水平的提升ꎬ百
合市场需求呈现快速增长趋势ꎮ 野生百合资源的稀

缺进一步推动了人工栽培产业的发展ꎬ但当前百合种

植规模的扩张并未伴随产品质量的同步提升ꎮ 具体

问题表现为:种植户普遍缺乏专业栽培管理知识ꎬ育
种体系缺乏统一规范ꎻ同时ꎬ百合生产周期长、生产成

本高ꎬ且无性繁殖方式易导致病毒积累与品种退

化[８]ꎮ 上述问题造成市场产品质量参差不齐ꎬ严重制

约了百合产业的可持续健康发展ꎮ
遗传多样性分析不仅能够揭示物种的起源演化、

基因分布格局及种质资源的适应能力等核心信息ꎬ还
可广泛应用于核心种质创制与种质创新等关键领

域[９￣１０]ꎮ 形态学观测与分子标记技术分析是遗传多样

性研究的两大核心手段ꎮ 基于形态学的分析方法可直

观鉴定种质资源ꎬ评估其开发潜力ꎬ已被广泛应用于核

心种质的构建[１１]ꎬ但该方法通常仅适用于遗传多样性

的初步分析ꎮ 相比之下ꎬ基于分子标记的遗传多样性

分析具有稳定性高、信息含量丰富、受外界环境影响小

等显著优势ꎬ能够更精准地解析物种的遗传丰富度及

亲缘演化关系ꎮ 目前ꎬ百合遗传多样性研究中常用的

分子标记技术主要包括相关序列扩增多态性(ＳＲＡＰ)、
简单序列重复(ＳＳＲ)、简单序列重复区间扩增多态性

(ＩＳＳＲ)、随机扩增多态性 ＤＮＡ(ＲＡＰＤ)等[１２]ꎮ 其中ꎬ
ＳＳＲ 分子标记具有多态性高、重复性好、成本低廉、变
异位点丰富等突出优点ꎬ还能揭示亲本与子代间不受

培养条件、环境因素及基因表达差异影响的遗传本

质[１３]ꎬ在百合遗传研究中应用最为广泛ꎮ 本研究以湖

南省境内 ２０ 个百合种群的种质资源为研究对象ꎬ系统

观测了 １４ 个农艺性状ꎬ并结合 ＳＳＲ 分子标记技术解析

其遗传背景ꎬ旨在挖掘与农艺性状显著关联的 ＳＳＲ 分

子标记ꎬ为百合辅助育种提供科学的理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

本研究从湖南湘西自治州、邵阳市、永州市、常
德市、怀化市、岳阳市 ６ 个地区收集 ２０ 个百合种群

的健康无病害百合种球材料ꎮ 所有百合种球于

２０２２ 年 １０ 月 １４ 日经消毒处理后ꎬ统一移栽至湖南

省岳阳市平江县南江镇天药堂中医药文化产业发展

有限公司的种植基地ꎮ 采用高畦栽培方式ꎬ行距 ３０
ｃｍ、株距 １５ ｃｍꎬ种球顶部覆盖的土层厚度为３~ ６
ｃｍꎮ 培土完成后ꎬ需浇透水并进行杀菌处理ꎬ最后

覆盖茅草保湿保温ꎮ 待翌年百合陆续出苗后ꎬ按照

随机取样法从每个种群中挑选出 １０ 株并挂牌标注

(表 １)ꎬ于 ２０２３ 年 ５ 月初从挂牌的 ２００ 株百合植株

顶端收集２~３ 片嫩绿叶片ꎬ置于做好标记的密封袋

中ꎬ用液氮速冻并置于－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 农艺性状观测　 本研究于 ２０２３ 年 ４－７ 月对

挂牌的 ２００ 份百合材料的 １４ 个农艺性状(株高、茎
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粗、叶片数、叶长、叶宽、花柱长、花丝长、着花数、花
药长、子房长、鳞片长、鳞片宽、花瓣长、花瓣宽)进

行观测ꎬ观测依据[１４] 如表 ２ 所示ꎮ 百合播种期、现
蕾期及盛花期田间表现见图 １ꎮ

表 １　 ２０ 个百合种群种质资源相关信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｌｅｖａｎｔ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ２０ ｌｉｌｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

类型　 　 采集地　 　 　 　 　 　 种群编号 采集时间(年￣月￣日) 样本量 样品编号

龙牙百合 邵阳市隆回县雨山镇小水村 ＸＳ ２０２２￣０８￣０４ １０ １~１０

常德市鼎城区棉花科学研究所 ＤＣ￣ＬＹ ２０２２￣０８￣３１ １０ １１~２０

岳阳市平江县南江镇红门村 ＨＭ ２０２２￣０９￣２６ １０ ２１~３０

怀化市麻阳苗族自治县岩门镇岩门村 ＹＭ ２０２２￣０７￣２９ １０ ３１~４０

岳阳市平江县南江镇阜山村 ＦＳ ２０２２￣０８￣１２ １０ ４１~５０

永州市东安县水岭乡下丰村 ＸＦ ２０２２￣０８￣１０ １０ ５１~６０

邵阳市隆回县滩头镇三面村 ＴＴ￣ＳＭ ２０２２￣０９￣２６ １０ ６１~７０

邵阳市隆回县周旺镇杨林村 ＹＬ ２０２２￣０９￣２６ １０ ７１~８０

邵阳市隆回县北山镇莫家村 ＭＪ ２０２２￣０８￣０９ １０ ８１~９０

怀化市中方县中方镇中方村 ＺＦ ２０２２￣０８￣１２ １０ ９１~１００

邵阳市隆回县高坪镇毛坪村 ＭＰ ２０２２￣０７￣３０ １０ １０１~１１０

邵阳市隆回县西洋江镇五星村 ＷＸ ２０２２￣０９￣２６ １０ １１１~１２０

金百合 常德市鼎城区棉花科学研究所 ＤＣ￣ＪＢＨ ２０２２￣０８￣３１ １０ １２１~１３０

卷丹 湘西自治州龙山县洗洛镇小河村 ＸＨ ２０２２￣０７￣２０ １０ １３１~１４０

湘西自治州龙山县石牌镇桃兴村 ＴＸ ２０２２￣０７￣１９ １０ １４１~１５０

湘西自治州龙山县洗洛镇大井村 ＤＪ ２０２２￣０７￣２０ １０ １５１~１６０

湘西自治州龙山县石牌镇上母村 ＳＰ￣ＳＭ ２０２２￣０７￣１９ １０ １６１~１７０

湘西自治州龙山县民安街道红星村 ＨＸ ２０２２￣０７￣１９ １０ １７１~１８０

岳阳市平江县南江镇显高村 ＸＧ ２０２２￣０８￣１２ １０ １８１~１９０

湘西自治州龙山县石牌镇龙洞村 ＬＤ ２０２２￣０７￣１９ １０ １９１~２００

表 ２　 百合 １４ 个农艺性状的测定依据

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ １４ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｌｉｌｉｕｍ

性状　 　 测定标准　 　 　 　 　 　

鳞片长(ｃｍ) 从鳞茎盘到鳞片尖端的长度

鳞片宽(ｃｍ) 外轮鳞片中部的宽度

茎粗(ｃｍ) 茎基部的直径

株高(ｃｍ) 由地表至花梗基部垂直于地面的植株高度

叶片数(个) 附着在茎秆上无损伤的叶片

叶长(ｃｍ) 茎秆中部叶片的叶基部到叶尖的长度

叶宽(ｃｍ) 茎秆中部叶片最宽处的宽度

着花数(个) 每个花序上着生的全部花朵数

花瓣长(ｃｍ) 花瓣与花梗连接处到花瓣顶点之间的距离

花瓣宽(ｃｍ) 外轮花瓣最宽处的宽度

花丝长(ｃｍ) 花丝基部(着生点)到花药基部的直线长度

子房长(ｃｍ) 子房基部与花梗连接点到与花柱连接处之间的长度

花柱长(ｃｍ) 花柱与子房的连接点到柱头的长度

花药长(ｃｍ) 花朵初放、花药还未展开时的长度

１.２.２　 百合 ＤＮＡ 提取 　 利用 ＤＰ３５０ 试剂盒[天根

生化科技(北京)有限公司产品]在挂牌标记的 ２００
份百合叶片中提取基因组 ＤＮＡꎬ通过 １％琼脂糖凝

胶电泳进行质量检测ꎬ利用 Ｎａｎｏ￣２００ 分光光度计测

定 ＤＮＡ 样本的 ＯＤ２６０ / ＯＤ２８０值及浓度值ꎬ合格样本

置于－２０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２.３　 引物初筛 　 本研究的 １００ 对 ＳＳＲ 引物参考

中国知网已公开的百合引物序列[１５￣１９]ꎬ所有引物均

由上海生工生物工程股份有限公司合成ꎬ纯化方式

为羟基磷灰石(ＨＡＰ)ꎮ 以 ＹＬ￣７６、ＤＣ￣ＪＢＨ￣１２６、ＦＳ￣
４６ 的 ＤＮＡ 提取液作为基因组 ＤＮＡ 模板ꎬ以合成的

１００ 对 ＳＳＲ 标记引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ采用 １􀆰 ２％琼

脂糖凝胶电泳检测ꎮ
１.２.４　 反应体系优化及验证　 以 ＤＣ￣ＪＢＨ￣１２６ 作为

ＤＮＡ 模板ꎬ从初筛引物中随机选择 １ 对作为试验引

物ꎬ针对引物用量、２×Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ 添加量、ＤＮＡ 模
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板用量 ３ 个体系影响因素ꎬ设计四水平正交试验ꎻ通
过正交设计助手生成正交试验表ꎬ每个处理设置 ３
次重复ꎮ ＰＣＲ 扩增产物经 ２.０％琼脂糖凝胶电泳检

测ꎬ以筛选最优 ＳＳＲ 反应体系ꎮ 采用优化后的 ＳＳＲ

反应体系及上述初筛引物ꎬ对 ６ 份百合种质(ＤＣ￣
ＤＣ￣ＬＹ￣１６、ＭＪ￣８６、ＴＴ￣ＳＭ￣６６、ＺＦ￣９６、ＳＰ￣ＳＭ￣１６６、ＸＨ￣
１３６)进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增产物同样经 ２.０％琼脂糖

凝胶电泳检测ꎬ验证该体系的可靠性与稳定性ꎮ

图 １　 百合播种期、现蕾期及盛花期田间表现

Ｆｉｇ.１　 Ｆｉｅｌｄ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｌｉｌｉｕｍ ａｔ ｓｏｗｉｎｇꎬ ｂｕｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅｓ

１.２.５　 退火温度筛选　 将 ＳＳＲ 正反引物退火温度

的平均值作为退火中心温度ꎬ根据正反引物的退火

温度区间设置温度梯度后进行扩增ꎬＰＣＲ 扩增产物

用 ２.０％琼脂糖凝胶电泳检测ꎮ
１.２.６　 引物复筛及扩增　 以分属不同种群的 １０ 份

百合种质 ( ＭＰ￣１０６、 ＸＦ￣５６、 ＬＤ￣１９６、 ＸＨ￣１３６、 ＤＣ￣
ＪＢＨ￣１２６、ＨＭ￣２６、ＴＴ￣ＳＭ￣６６、ＤＣ￣ＬＹ￣１６、 ＳＰ￣ＳＭ￣１６６、
ＴＸ￣１４６)作为 ＤＮＡ 模板ꎬ利用最佳 ＳＳＲ 反应体系对

初筛引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ产物经 ８.０％变性聚丙烯

酰胺凝胶电泳(１５０ Ｖ、６２ ｍｉｎ)后银染显影ꎬ条带清

晰、多态性丰富的引物为核心引物ꎮ 银染法具体操

作步骤如下:将经纯水清洗后的聚丙烯酰胺凝胶置

于固定液(４０ ｍＬ 无水乙醇＋２ ｍＬ 冰醋酸＋４００ ｍＬ
纯水)中振摇 １３ ｍｉｎꎬ随后用纯水快速冲洗凝胶 ３０
ｓꎬ转入染色液(０.１％ ＡｇＮＯ３溶液)中振摇 ８ ｍｉｎꎬ继
续用纯水冲洗凝胶 ２ 次ꎬ每次 ３０ ｓꎬ再置于显影液(５
ｇ ＮａＯＨ＋２ ｍＬ ３７％甲醛溶液 ＋ ４００ ｍＬ 纯水)中充

分振摇ꎬ待条带清晰显现后ꎬ立即将凝胶转入纯水中

终止反应ꎬ最后拍照记录并保存结果ꎮ
１.３　 数据分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 软件计算百合 １４ 个农艺性

状的平均值、最大值、最小值、标准差及变异系数ꎮ
以 ５０ ｂｐ ＤＮＡ Ｌａｄｄｅｒ Ｍａｒｋｅｒ 为参考标准ꎬ采用人工

判读法记录聚丙烯凝胶电泳结果ꎬ清晰条带记为

“１”ꎬ无条带显现或条带模糊记为“０”ꎬ构建二元数

据矩阵ꎮ 采用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６.５ 软件进行遗传多样性分

析ꎻ利用 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ ３.２５ 软件[２０] 计算多态性信息

含量(ＰＩＣ)ꎻ通过 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２４ 软件进行层次聚类分

析ꎻ利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.３.４ 软件[２１] 进行贝叶斯聚类ꎬＫ
值设置为２~１３ꎬ将马尔可夫链蒙特卡洛(ＭＣＭＣ)预
迭代次数设为２０ ０００次ꎬ有效迭代次数同为２０ ０００
次ꎬ程序重复运行 ３ 次ꎮ 通过 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｈａｒｖｅｓｔｅｒ[２２]

工具确定最佳 Ｋ 值(Ｋ:遗传簇数)ꎮ 利用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２３ 软件进行 ｔ 检验分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 百合农艺性状的遗传变异

从表 ３ 可知ꎬ２０ 个百合种群的 ２００ 份百合样品

的 １４ 个 农 艺 性 状 变 异 系 数 区 间 为 １９.４８％~
８７􀆰 ２３％ꎬ变异系数最大的为着花数(８７􀆰 ２３％)ꎬ其次

为叶片数和株高ꎬ分别为 ５０􀆰 ２０％和 ４４􀆰 ９３％ꎮ 叶宽

的变异系数最小ꎬ为 １９􀆰 ４８％ꎮ １４ 个农艺性状的变

异系数平均值为 ４１􀆰 ８９％ꎬ呈现较高的遗传多样性ꎮ
２.２　 ＳＳＲ 分子标记的遗传多样性参数

基于 １７ 对 ＳＳＲ 引物的遗传多样性分析结果

(表 ４)显示ꎬ２０ 个百合种群的 ２００ 份百合样品中共

检测出 ６２ 个等位基因ꎬ各等位基因数(Ｎａ)分布范

围为２~７ 个ꎮ 其中多态性位点最丰富的为 ＳＳＲ￣７１ꎬ
为 ７ 个ꎻＳＳＲ￣４０、ＳＳＲ￣５７、ＳＳＲ￣７８、ＳＳＲ￣８４ 的等位基因

数较少ꎬ均为 ２ 个ꎮ 有效等位基因数(Ｎｅ )变幅为

１.２０１~ ４􀆰 ３３４ꎬ均值 ２􀆰 ３４０ꎻ香农指数 ( Ｉ) 变幅为

０.０７５~０􀆰 ６９３ꎬ均值 ０􀆰 ５３２ꎻ观测杂合度(Ｈｏ)变幅为

０.０８５~１􀆰 ０００ꎬ均值 ０􀆰 ７２５ꎻ期望杂合度(Ｈｅ)分布范

围为０.０５１~ ０􀆰 ５００ꎬ均值 ０􀆰 ３８０ꎻ多态性信息含量指
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数( ＰＩＣ) 变幅为 ０.０７８~ ０􀆰 ３７５ꎬ均值 ０􀆰 ３１７ꎬ大于

０􀆰 ２５０ꎬ说明筛选的 ＳＳＲ 分子标记具有较为丰富的

遗传多样性ꎬ可用于后续遗传分析ꎮ 图 ２ 为１~４０ 号

百合材料在 ＳＳＲ￣３７ 引物下的扩增图谱ꎮ

表 ３　 百合农艺性状遗传变异特征

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｌｉｌｉｕｍ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ

性状　 　 均值 最大值 最小值 标准差 性状　 变异系数(％)

株高(ｃｍ) ６６.０８ １２０.３７ １２.６７ ２９.６９ 株高 ４４.９３

茎粗(ｃｍ) ０.７９ １.５７ ０.３３ ０.３３ 茎粗 ４２.１５

叶长(ｃｍ) １４.０６ ２６.８１ ６.７８ ２.９０ 叶长 ２０.６２

叶宽(ｃｍ) １.９２ ２.７１ １.０６ ０.３７ 叶宽 １９.４８

叶片数(个) ６４.５８ １４９.００ ５.００ ３２.４２ 叶片数 ５０.２０

花柱长(ｃｍ) ７.６７ １２.０４ ４.９４ ３.１２ 花柱长 ４０.６３

花瓣长(ｃｍ) １２.４１ １８.１３ ９.０１ ４.８４ 花瓣长 ３９.０４

花瓣宽(ｃｍ) ３.３３ ５.５３ １.７１ １.３３ 花瓣宽 ３９.８０

花丝长(ｃｍ) ８.２５ １１.６７ ５.８８ ２.９６ 花丝长 ３５.９０

子房长(ｃｍ) ２.３２ ３.５８ １.３２ ０.９３ 子房长 ３９.９５

花药长(ｃｍ) １.１７ ２.０７ ０.７２ ０.５０ 花药长 ４２.８８

着花数(个) ２.９１ １３.００ １.００ ２.５４ 着花数 ８７.２３

鳞片长(ｃｍ) ４.８２ ９.７６ ２.６６ １.９５ 鳞片长 ４０.３９

鳞片宽(ｃｍ) ２.６５ ４.７０ １.９３ １.００ 鳞片宽 ３７.６５

表 ４　 １７ 个 ＳＳＲ 分子标记的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ １７ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

引物　 等位基因数(个) 有效等位基因 香农指数 观测杂合度 期望杂合度 多态性信息含量指数

ＳＳＲ￣１６ ４ ２.７２５ ０.１３９ ０.２００ ０.１００ ０.１６４

ＳＳＲ￣２３ ４ ２.４１９ ０.６９３ １.０００ ０.５００ ０.３７５

ＳＳＲ￣２４ ５ ３.３０６ ０.５０６ ０.７０５ ０.３６２ ０.３５２

ＳＳＲ￣３５ ４ ２.３７１ ０.６９３ ０.９９５ ０.５００ ０.３７５

ＳＳＲ￣３７ ５ ３.３１１ ０.４４３ ０.４８０ ０.３０１ ０.２９８

ＳＳＲ￣３８ ３ １.７６１ ０.６７１ ０.８５０ ０.４７９ ０.３６９

ＳＳＲ￣４０ ２ １.３０４ ０.６８５ ０.９５５ ０.４９２ ０.３７５

ＳＳＲ￣５７ ２ １.２７２ ０.３１２ ０.４５０ ０.２２５ ０.２８８

ＳＳＲ￣５８ ３ ２.３９３ ０.６９３ １.０００ ０.５００ ０.３７５

ＳＳＲ￣５９ ４ ２.４４６ ０.１４５ ０.１１０ ０.０８９ ０.０９９

ＳＳＲ￣６４ ３ １.９１２ ０.６７８ ０.８８５ ０.４８５ ０.３７２

ＳＳＲ￣７１ ７ ４.３３４ ０.５８０ ０.８２０ ０.４１６ ０.３６７

ＳＳＲ￣７７ ５ ３.０５３ ０.６９３ １.０００ ０.５００ ０.３７５

ＳＳＲ￣７８ ２ １.２０１ ０.０７５ ０.０８５ ０.０５１ ０.０７８

ＳＳＲ￣８４ ２ １.２１５ ０.６６３ ０.８８０ ０.４７２ ０.３７１

ＳＳＲ￣８７ ４ ２.９１８ ０.６９３ １.０００ ０.５００ ０.３７５

ＳＳＲ￣９０ ３ １.８３１ ０.６８４ ０.９１０ ０.４９１ ０.３７３
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１~４０ 代表不同的百合样品编号ꎻＭ 代表 Ｍａｒｋｅｒꎮ
图 ２　 部分百合种群样品在 ＳＳＲ￣３７ 引物下的扩增图谱

Ｆｉｇ.２　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ Ｌｉｌｉｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅｓ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ ＳＳＲ￣３７

２.３　 基于 ＳＳＲ 分子标记的百合遗传多样性

２.３.１　 遗传多样性　 本研究对 ２０ 个百合种群的遗

传多样性水平进行分析ꎬ结果(表 ５)显示ꎬ２０ 个百

合种群有较为丰富的遗传多样性ꎬ其中ꎬ观测等位基

因数变幅为１.７０６~ １􀆰 ８８２ꎬ平均值为 １􀆰 ７９７ꎻ有效等

位基因数变幅为１􀆰 ６１２~ １􀆰 ８５９ꎬ平均值为 １􀆰 ７４５ꎻ观
测杂合度变幅为 ０􀆰 ４４７~０􀆰 ６０５ꎬ平均值为 ０􀆰 ５３２ꎻ期

望杂合度变幅为 ０􀆰 ５９４ ~ ０􀆰 ８３５ꎬ平均值为 ０􀆰 ７２５ꎻ香
农指数变幅为 ０􀆰 ３１７ ~ ０􀆰 ４３５ꎬ平均值为 ０􀆰 ３８０ꎮ 其

中怀化市麻阳苗族自治县岩门镇岩门村种群的有效

等位基因数、观测杂合度、期望杂合度、香农指数均

最高ꎬ分别为 １􀆰 ８５９、０􀆰 ６０５、０􀆰 ８３５、０􀆰 ４３５ꎮ ２０ 个百

合种群的观测杂合度均小于期望杂合度ꎬ说明杂合

度较低ꎮ

表 ５　 ２０ 个百合种群的遗传多样性水平

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ２０ Ｌｉｌｉｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

种群　 　 样本数
(个)

观测等位基因数
(个) 有效等位基因数 观测杂合度 期望杂合度 香农指数

ＸＨ １０ １.７６５ １.７４７ ０.５２５ ０.７３５ ０.３７７

ＴＸ １０ １.８２４ １.８２４ ０.５７１ ０.８２４ ０.４１２

ＤＪ １０ １.７６５ １.６９２ ０.５０４ ０.６７１ ０.３５８

ＴＴ￣ＳＭ １０ １.７０６ １.６２５ ０.４６１ ０.６００ ０.３２６

ＨＸ １０ １.７０６ １.６１２ ０.４４７ ０.５９４ ０.３１７

ＸＧ １０ １.７６５ １.７１２ ０.５０７ ０.６９４ ０.３６２

ＬＤ １０ １.８８２ １.７６２ ０.５６７ ０.７２９ ０.４００

ＸＳ １０ １.８２４ １.７９５ ０.５６３ ０.７７１ ０.４０４

ＤＣ￣ＬＹ １０ １.８２４ １.８０６ ０.５６６ ０.７９４ ０.４０７

ＨＭ １０ １.８２４ １.８１４ ０.５６８ ０.８００ ０.４０９

ＹＭ １０ １.８８２ １.８５９ ０.６０５ ０.８３５ ０.４３５

ＦＳ １０ １.７６５ １.７３９ ０.５２２ ０.７２４ ０.３７４

ＸＦ １０ １.８２４ １.７７３ ０.５５５ ０.７４７ ０.３９７

ＳＰ￣ＳＭ １０ １.８２４ １.７４０ ０.５３２ ０.７１８ ０.３７９

ＹＬ １０ １.８２４ １.７０１ ０.５２４ ０.６７６ ０.３６９

ＭＪ １０ １.７０６ １.７００ ０.４８８ ０.６８８ ０.３５１

ＺＦ １０ １.８２４ １.７７０ ０.５４７ ０.７４７ ０.３９１

ＭＰ １０ １.８８２ １.７７２ ０.５５８ ０.７５３ ０.３９５

ＷＸ １０ １.７６５ １.７４０ ０.５２３ ０.７１２ ０.３７６

ＤＣ￣ＪＢＨ １０ １.７６５ １.７０７ ０.５０９ ０.６８８ ０.３６３
种群 ＸＨ、ＴＸ、ＤＪ、ＴＴ￣ＳＭ、ＨＸ、ＸＧ、ＬＤ、ＸＳ、ＤＣ￣ＬＹ、ＨＭ、ＹＭ、ＦＳ、ＸＦ、ＳＰ￣ＳＭ、ＹＬ、ＭＪ、ＺＦ、ＭＰ、ＷＸ、ＤＣ￣ＪＢＨ 见表 １ꎮ
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２.３.２　 遗传分化分析　 基于内氏遗传多样性(Ｎｅｉ’ｓ)
指数对 ２０ 个百合种群的遗传多样性指数、遗传分化

系数和基因流进行计算ꎬ结果如表 ６ 所示ꎬ总遗传变

异指数 (Ｈｔ ) 为０.１８４ ５ꎬ种群内变异指数 (Ｈｓ ) 为

０.０７７ ６ꎬ遗传分化系数(Ｇｓｔ)为０.５７９ ６ꎬ基因流(Ｎｍ)
值为０.３６２ ７ꎮ 分子方差分析是一种通过进化距离来

度量并计算单倍型(或基因型)间基因分化和遗传变

异的群体遗传学分析方法ꎮ 从方差分析结果(表 ７)
可以看出ꎬ种群间变异百分率为 ５６％ꎬ种群内变异百

分率为 ４４％ꎬ种群间遗传变异程度高于种群内ꎮ

表 ６　 ２０ 个百合种群间内氏遗传多样性(Ｎｅｉ’ｓ)分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｎｅｉ’ ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ２０ Ｌｉｌｉｕｍ ｐｏｐｕｌａ￣

ｔｉｏｎｓ

总遗传变异指数
(Ｈｔ)

种群内变异指数
(Ｈｓ)

遗传分化系数
(Ｇｓｔ)

基因流
(Ｎｍ)

０.１８４ ５ ０.０７７ ６ ０.５７９ ６ ０.３６２ ７

表 ７　 ２０ 个百合种群间分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)

Ｔａｂｌｅ ７ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ( ＡＭＯＶＡ) ａｍｏｎｇ ２０

Ｌｉｌｉｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源　 自由度 平方和 方差分量
变异百分率

(％) Ｐ 值

种群间 １９ ３ ８０３.６２０ １８.５７４ ５６ <０.００１

种群内 １８０ ２ ６０１.８００ １４.４５４ ４４

总体 １９９ ６ ４０５.４２０ ３３.０２８ １００

２.３.３　 遗传距离和同源性　 对 ２０ 个百合种群间进行

遗传距离和同源性分析ꎬ结果(表 ８)发现ꎬ种群间的

平均遗传距离为０.０７０ ４ꎬ平均遗传相似度为０.９３２ ４ꎮ
种群间遗传距离范围为０.０１７ ８~０.２３６ ６ꎬ其中永州市

东安县水岭乡下丰村种群和邵阳市隆回县滩头镇三

面村种群的遗传距离最小ꎬ为０.０１７ ８ꎬ遗传相似度较

高ꎻ常德市鼎城区棉花科学研究所种群(金百合)和湘

西自治州龙山县民安街道红星村种群的遗传距离最

远ꎬ为０.２３６ ６ꎬ遗传相似度较低ꎮ
２.３.４　 聚类分析　 聚类分析结果(图 ３)显示ꎬ２０ 个百

合种群的 ２００ 份百合样品可划分成 ６ 类ꎬ第Ⅰ类群(黄
色)为 ４０ 份卷丹材料ꎬ包含湘西自治州龙山县洗洛镇

小河村种群 １０ 份样品、湘西自治州龙山县石牌镇桃

兴村种群 １０ 份样品、湘西自治州龙山县洗洛镇大井

村种群 １０ 份样品、湘西自治州龙山县石牌镇龙洞村

种群 １０ 份样品ꎮ 第Ⅱ类群(紫色)有 ３０ 份卷丹材料ꎬ

包含湘西自治州龙山县石牌镇上母村种群 １０ 份样

品、湘西自治州龙山县民安街道红星村种群 １０ 份样

品、岳阳市平江县南江镇显高村种群 １０ 份样品ꎮ 第

Ⅲ类群(红色)有 ２０ 份龙牙百合材料ꎬ为常德市鼎城

区棉花科学研究所种群 １０ 份样品、邵阳市隆回县雨

山镇小水村种群 １０ 份样品ꎮ 第Ⅳ类群(蓝色)有 ５０
份龙牙百合材料ꎬ包含岳阳市平江县南江镇红门村种

群 １０ 份样品、怀化市麻阳苗族自治县岩门镇岩门村

种群 １０ 份样品、岳阳市平江县南江镇阜山村种群 １０
份样品、永州市东安县水岭乡下丰村种群 １０ 份样品、
邵阳市隆回县滩头镇三面村种群 １０ 份样品ꎮ 第Ⅴ类

群(绿色)有 ５０ 份龙牙百合材料ꎬ包含邵阳市隆回县

周旺镇杨林村种群 １０ 份样品、邵阳市隆回县北山镇

莫家村种群 １０ 份样品、怀化市中方县中方镇中方村

种群 １０ 份样品、邵阳市隆回县高坪镇毛坪村种群 １０
份样品、邵阳市隆回县西洋江镇五星村种群 １０ 份样

品ꎮ 第Ⅵ类群(蓝绿色)有 １０ 份金百合材料ꎬ为常德

市鼎城区棉花科学研究所种群 １０ 份样品ꎮ
２.３.５　 遗传结构与类群划分 　 利用筛选出来的 １７
对 ＳＳＲ 引物对 ２０ 个百合种群 ２００ 份百合样品的扩

增结果进行 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 群体结构分析ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ
Ｋ＝ ７ 时△Ｋ 值最大ꎬ因此将 Ｋ ＝ ７ 作为最佳 Ｋ 值ꎮ
２００ 份百合样品被划分成 ７ 类(图 ５)ꎬ其中 １２ 个龙

牙百合种群被分为 ４ 类ꎬ第Ⅰ类群(紫色)包含邵阳

市隆回县雨山镇小水村种群、常德市鼎城区棉花科

学研究所种群(龙牙百合)ꎻ第Ⅱ类群(绿色)包含岳

阳市平江县南江镇红门村种群、怀化市麻阳苗族自

治县岩门镇岩门村种群、岳阳市平江县南江镇阜山

村种群、永州市东安县水岭乡下丰村种群、邵阳市隆

回县滩头镇三面村种群ꎻ第Ⅲ类群(蓝色)包含邵阳

市隆回县周旺镇杨林村种群、邵阳市隆回县北山镇

莫家村种群ꎻ第Ⅳ类群(黄色)包含怀化市中方县中

方镇中方村种群、邵阳市隆回县高坪镇毛坪村种群

以及邵阳市隆回县西洋江镇五星村种群ꎮ ７ 个卷丹

种群被分成 ２ 类ꎬ第Ⅰ类群(红色)包含湘西自治州

龙山县洗洛镇小河村种群、湘西自治州龙山县石牌

镇桃兴村种群、湘西自治州龙山县石牌镇龙洞村种

群ꎬ第Ⅱ类群(橙色)包含湘西自治州龙山县洗洛镇

大井村种群、湘西自治州龙山县石牌镇上母村种群、
湘西自治州龙山县民安街道红星村种群、岳阳市平

江县南江镇显高村种群ꎮ 常德市鼎城区棉花科学研

究所种群(金百合)单独聚成一类(青色)ꎮ

１４１１侯超文等:基于农艺性状和 ＳＳＲ 分子标记的百合遗传多样性及关联分析
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１~２００ 见表 １ꎮ
图 ３　 ２０ 个百合种群的 ２００ 份样品聚类图

Ｆｉｇ.３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ２００ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ２０ Ｌｉｌｉｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

图 ４　 不同亚群数目 Ｋ 对应的△Ｋ 值变化

Ｆｉｇ.４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ △Ｋ ｖａｌｕｅｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｍ￣
ｂｅｒｓ ｏｆ ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｋ)

２.４　 关联性分析

本研究通过 ｔ 检验筛选出与 ５ 个百合农艺性状

(株高、茎粗、叶宽、叶片数、鳞片宽)相关联的 ７ 个 ＳＳＲ
分子标记(表 ９)ꎮ 其中ꎬＳＳＲ￣４０ 分子标记与株高、鳞片

宽呈极显著相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ与叶宽呈显著相关(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎻＳＳＲ￣１６、ＳＳＲ￣８４、ＳＳＲ￣８７ 分子标记与茎粗呈显著

相关(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎻＳＳＲ￣５９ 与叶宽呈极显著相关 (Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎻＳＳＲ￣７７与叶宽、叶片数呈极显著相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ
ＳＳＲ￣７１与鳞片宽呈极显著相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

３　 讨 论

３.１　 ２０ 个百合种群的 ２００ 份百合样品的 １４ 个农艺

性状变异情况

　 　 表型性状变异程度能够直观反映出种质资源的

遗传变异丰富度ꎮ本研究对２０个百合种群的２００
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Ｑ 值表示群体归属系数ꎮ 括号外数据 １~２００ 为样品编号ꎬ括号内数字代表相应种群编号ꎮ
图 ５　 Ｋ 值为 ７ 时 ２０ 个百合种群的 ２００ 份百合样品 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 遗传结构图

Ｆｉｇ.５　 ＳＳＲ￣ＰＣＲ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ２００ Ｌｉｌｉｕｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ２０ ｌｉｌｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｔ Ｋ＝７
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表 ９　 与百合表型性状显著关联的 ＳＳＲ 分子标记

Ｔａｂｌｅ ９　 ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｈｅ￣
ｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌｉｌｙ

性状　 分子标记 Ｆ 值

株高 ＳＳＲ￣４０ １.８３４∗∗

茎粗 ＳＳＲ￣１６ ３.１２７∗

茎粗 ＳＳＲ￣８４ ３.６７１∗

茎粗 ＳＳＲ￣８７ ３.６７１∗

叶宽 ＳＳＲ￣４０ １４.５９９∗

叶宽 ＳＳＲ￣５９ １８.１９７∗∗

叶宽 ＳＳＲ￣７７ １３.５８６∗∗

叶片数 ＳＳＲ￣７７ １.９５４∗∗

鳞片宽 ＳＳＲ￣４０ １.４９３∗∗

鳞片宽 ＳＳＲ￣７１ ０.３３２∗∗

∗表示在 ０.０５ 水平上显著相关ꎻ∗∗表示在 ０.０１ 水平上极显著相关ꎮ

份百合样品的 １４ 个农艺性状进行变异分析ꎬ结果发

现ꎬ着花数变异率最高ꎬ为 ８７􀆰 ２３％ꎬ其次为叶片数

和株高ꎬ分别为 ５０􀆰 ２０％和 ４４􀆰 ９３％ꎮ 着花数是重要

的观赏性状ꎬ叶片数和株高则属于重要的生长性状ꎬ
今后可根据需求合理选育高产、多花的百合新品种ꎮ
该研究结果与其他学者的研究结果[２３￣２５] 存在些许

差异ꎬ可能与试验材料、观测依据以及观测地点的环

境等不同有关ꎮ
３.２　 ２０ 个百合种群的 ２００ 份百合样品资源的多样

性分析

　 　 杂合度是分析遗传变异趋势的有效手段ꎬ在一

定程度上反映出物种的环境适应能力ꎮ 本研究中

２０ 个百合种群的平均期望杂合度(０􀆰 ７２５)大于平均

观测杂合度(０􀆰 ５３２)ꎬ存在杂合子缺失现象ꎮ 该现

象的产生大概率与百合不同种群间存在显著的遗传

结构分化相关ꎬ这一推测也得到了本研究中 Ｓｔｒｕｃ￣
ｔｕｒｅ 遗传结构分析与聚类分析结果的佐证ꎮ ２０ 个

百合种群中观测杂合度及期望杂合度最大的种群均

为怀化市麻阳苗族自治县岩门镇岩门村种群ꎬ表明

其遗传多样性最丰富ꎬ适应外界环境能力更强ꎻ湘西

自治州龙山县民安街道红星村种群的观测杂合度最

低ꎬ适应环境能力较差ꎮ 香农多样性指数可以体现

生物多样性水平ꎬ其指数越大ꎬ物种多样性越高ꎮ 本

研究 ２０ 个百合种群中香农多样性指数最高的种群

为怀化市麻阳苗族自治县岩门镇岩门村种群ꎬ最低

的为湘西自治州龙山县民安街道红星村种群ꎬ这与

杂合度指标分析结果一致ꎬ说明怀化市麻阳苗族自

治县岩门镇岩门村种群具有较高的应用价值ꎬ而湘

西自治州龙山县民安街道红星村种群可能存在退化

风险ꎮ ２０ 个百合种群间遗传分化系数 ( Ｇｓｔ) 为

０􀆰 ５７９ ６ꎬ说明约有 ５８％的遗传差异来源于不同种群

间ꎬ与分子方差分析中种群间变异率(５６％)接近ꎬ
表明百合种群间存在显著的遗传分化ꎻ基因流(Ｎｍ)
能够反映出物种间的基因交流频率ꎬ本研究中 ２０ 个

百合种群间的基因流为 ０􀆰 ３６２ ７ꎬ小于１.０００ ０ꎬ说明

百合种群间基因交流较少ꎬ也表明种群间具有较高

的遗传分化ꎮ 永州市东安县水岭乡下丰村种群和邵

阳市隆回县滩头镇三面村种群地理位置较近ꎬ遗传

距离较小ꎬ可能与地区间种质交换及引种栽培有关ꎮ
本研究聚类结果能够将龙牙百合、金百合和卷丹 ３
个百合类型分开ꎬ且同一种群下的百合样品均能聚

到 １ 类ꎬ说明本研究筛选的 ＳＳＲ 分子标记体系较为

可靠ꎬ能够揭示出种群间的遗传分化ꎮ 另外ꎬ本研究

聚类结果不能将地理位置相近的种群完全聚成 １
类ꎬ可能是人为干预、自然选择、随机遗传漂变等因

素共同作用的结果ꎬ也可能基于 ＳＳＲ 分子标记自身

的局限性ꎬ这与韩嘉琪等[１８] 得出的结论较为相似ꎮ
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 分析与聚类分析结果极为相似ꎬ二者的差

异仅表现为聚类分析中的第Ⅰ类群在群体结构分析

中被划分为第Ⅲ类群和第Ⅳ类群ꎬ因此二者可以在

一定程度上相互验证ꎮ
３.３　 关联性分析

农艺性状是遗传多样性的外在体现ꎬＳＳＲ 分子

标记是遗传多样性的内在体现ꎬ二者相结合不仅可

以更全面了解 ２０ 个百合种群的遗传多样性信息ꎬ还
可以获取与农艺性状相关联的 ＳＳＲ 分子标记ꎬ为今

后百合的辅助育种及遗传改良提供参考依据ꎮ 吴怡

超等[２６]挖掘出 ２ 个 ＳＳＲ 分子标记可与苦荞中的芦

丁含量显著关联ꎮ 李晓瑜等[２７] 利用关联分析筛选

出 ５４ 个能够与苦荞表型性状显著关联的 ＳＳＲ 分子

标记ꎬ且 １ 个基因可作用于多个表型性状ꎮ 本研究

发现这种分子位点共有 ２ 个ꎬ其中分子标记 ＳＳＲ￣４０
与株高、叶宽和鳞片宽 ３ 个农艺性状关联紧密ꎻ标记

ＳＳＲ￣７７ 与叶宽和叶片数 ２ 个农艺性状密切关联ꎬ这
可能是一个主效基因同时调控多个性状或者同一分

子标记所处的染色体区域内含有分别控制相应性状

的多个基因而产生的结果ꎬ因此需改良多个性状的

情况下可以选择此类分子标记以节省时间和成本ꎮ
本研究结果还存在同一性状受多个基因共同调控的
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情况:茎粗能够同时与分子标记 ＳＳＲ￣１６、 ＳＳＲ￣８４、
ＳＳＲ￣８７ 相关联ꎬ叶宽可同时与分子标记 ＳＳＲ￣４０、
ＳＳＲ￣５９、ＳＳＲ￣７７ 相关联ꎬ鳞片宽同时与分子标记

ＳＳＲ￣４０、ＳＳＲ￣７１ 相关联ꎬ因此在对植物进行性状改

良时ꎬ可以适当选择多个标记组合以提升改良效果ꎮ
目前关于百合农艺性状与分子标记的关联分析研究

尚处于初级阶段ꎬ相关研究深度和广度仍有待进一

步拓展ꎬ后续可加强该领域的系统研究ꎬ为百合分子

育种体系的完善提供更丰富的理论支撑ꎮ

４　 结 论

本研究以湖南省 ２０ 个百合种群的 ２００ 份百合

样品为研究对象ꎬ系统分析其农艺性状与 ＳＳＲ 分子

标记的遗传多样性ꎬ并对两者进行关联性分析ꎮ 表

型性状遗传分析结果显示ꎬ叶宽的变异系数最小ꎬ仅
有 １９􀆰 ４８％ꎻ着花数的变异系数最大ꎬ高达 ８７􀆰 ２３％ꎬ
其余性状的变异系数多介于２０􀆰 ００％~ ５１􀆰 ００％ꎬ２００
份百合样品间表现出较高的遗传多样性ꎮ ＳＳＲ 分子

标记结果显 示ꎬ ２０ 个 百 合 种 群 间 的 基 因 流 为

０􀆰 ３６２ ７ꎬ遗传分化系数为０􀆰 ５７９ ６ꎬ基因交流较少ꎬ
遗传分化程度较高ꎮ ２０ 个百合种群中怀化市麻阳

苗族自治县岩门镇岩门村种群的遗传多样性较高ꎬ
具有较大的开发潜力ꎮ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 分析及聚类分析能

够相互验证ꎬ可以将龙牙百合、金百合和卷丹 ３ 个百

合类型分开ꎬ将亲缘关系相近的百合种群划分为一

类ꎬ为百合种质资源开发利用、辅助育种提供了科学

依据ꎮ 基于 ｔ 检验的关联分析结果显示ꎬ７ 个 ＳＳＲ
分子标记(ＳＳＲ￣１６、ＳＳＲ￣４０、ＳＳＲ￣５９、ＳＳＲ￣７１、ＳＳＲ￣７７、
ＳＳＲ￣８４、ＳＳＲ￣８７)可与百合 ５ 个农艺性状(株高、茎
粗、叶宽、叶片数、鳞片宽)显著关联ꎬ为今后百合的

遗传改良奠定了理论基础ꎮ
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