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摘  要：利用 57 个 SSR 和 InDel 标记，对 80 份大白菜自交系及 110 份 F1 杂交种材料的基因组 DNA

进行扩增。通过群体遗传结构分析，将供试材料分为 3 个亚群体，亚群体的划分与群体遗传关系和性状

相关联；采用 TASSEL 软件的 GLM（general linear model）方法进行标记与抽薹时间和开花时间的关联作

图分析，发现 13 个标记的 17 个位点与抽薹时间和开花时间相关，其中 15 个与抽薹时间相关，12 个与开

花时间相关。10 个位点同时与两个性状相关联。 
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Association Analysis of Bolting and Flowering Time with SSR and InDel 
Markers in Chinese Cabbage 
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SHEN Shu-xing** 

（Hebei Key Laboratory for Vegetables Germplasm Enhancement and Utilization；College of Horticulture，Agricultural 
University of Hebei，Baoding，Hebei 071001，China） 

Abstract：Fifty-seven markers of SSR（simple sequence repeat）and InDel（insertion-deletion）were 

used to amply the genome DNA of 80 inbred lines and 110 F1 hybrids of Chinese cabbage. Population 

genetic structure analysis showed that 190 Chinese cabbage accessions are composed of 3 subpopulations. 

The classification of subpopulations is associated with their genetic relationships and phenotypic traits. 

The association analysis of markers and bolting time，markers and flowering time were performed using 

GLM（general linear model）method of software TASSEL. A total of 17 alleles from 13 primers were 

identified as significant associations with bolting and flowering time，of which 15 alleles were associated 

with bolting time and 12 alleles were associated with flowering time. Furthermore，we found that 10 alleles 

were associated with two observed traits simultaneously. 

Key words：Chinese cabbage；molecular marker；population structure；association mapping 

 

关联分析（association analysis）是近年发展起来的基因定位方法，利用不同基因座等位变异（基 
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因）间的连锁不平衡关系，进行标记与性状的相关性分析，以鉴定特定目标性状基因或染色体区段

（Flint-Garcia et al.，2003）。近年来，运用关联作图解释了拟南芥（Aranzana et al.，2005）、大麦（Kokina 

& Rostoks，2008）、玉米（Xie et al.，2007）、马铃薯（Simko et al.，2004）和白菜类作物（Hasan et 

al.，2008）的一些表型性状的复杂遗传基础。Zhao 等（2007）运用 AFLP 技术，通过关联分析发现

11 个 AFLP 标记与白菜类作物开花时间相关联。随着大白菜基因组测序的完成（Wang et al.，2011），

InDel（insertion-deletion）和 SSR（simple sequence repeats）标记被大量开发。InDel 标记已被用于

品种的多态性分析（冯芳君 等，2005），亚种分化和杂种纯度鉴定（冯芳君，2006），基因的克隆（潘

存红 等，2007）等，在大白菜上的应用也逐渐增加。SSR 标记已广泛应用于白菜（Suwabe et al.，

2006）、油菜（刘列钊和林呐，2004）、黄瓜（葛凤伟 等，2004）等园艺植物的基因组学研究。 

大白菜（Brassica campestris L. ssp. pekinensis）抽薹开花时间和抗抽薹性是育种中重要的目标性

状。本研究中以 190 份大白菜种质材料为试材，利用分布于全基因组的 30 个 SSR 标记和 27 个 InDel

标记，全面分析其群体结构，进行抽薹时间、开花时间与分子标记的关联分析，从而明确群体内不

同基因型中所携带的等位基因对目标性状的贡献，解释丰富表型变异的遗传基础，为发掘优异等位

基因资源奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料是由河北省蔬菜种质创新与利用重点实验室提供的 190 份大白菜种质材料，编号为 1 ~ 

190，其中近年在国内市场搜集的商业品种 27 份（编号 74 ~ 100）（表 1），本实验室多年提纯的

不同生态类型高代自交系育种材料 80 份（编号 111 ~ 190），以及由这 80 份高代自交系间配制的杂

交组合 83 份（编号 1 ~ 73，101 ~ 110）。 

表 1  搜集的 27 份大白菜商业品种 

Table 1  Chinese cabbage commercial varieties collected in this study 

编号 
No. 

材料名称 
Accession name 

来源 
Source 

 
编号

No. 
材料名称 
Accession name 

来源 
Source 

74 傲夏 
Aoxia 

山东淄博 
Zibo，Shandong 

 88 精品早 3 号  
Jingpin Zao 3 

贵州贵阳  
Guiyang，Guizhou 

75 早熟 5 号 Zaoshu 5 山东莱州 Laizhou，Shandong  89 津育 60 Jinyu 60 天津 Tianjin 
76 新早 48 Xinzao 48 河南新乡 Xinxiang，Henan  90 绿优 60 Lüyou 60 贵州贵阳 Guiyang，Guizhou 
77 新早 58 Xinzao 58 河南新乡 Xinxiang，Henan  91 丰抗 70 Fengkang 70 山东莱州 Laizhou，Shandong 
78 北京快菜 

Beijing Kuaicai 
天津蓟县 
Ji County，Tianjin 

 92 德高 16  
Degao 16 

山东德州 
Dezhou，Shandong 

79 新乡小包 23 
Xinxiang Xiaobao 23 

河南新乡 
Xinxiang，Henan 

 93 胶白 8 号 
Jiaobai 8 

山东胶州 
Jiaozhou，Shandong 

80 晋菜 3 号 
Jincai 3 

山西文水县 
Wenshui County，Shanxi 

 94 新天津青麻叶 
Xin Tianjin Qingmaye 

天津 
Tianjin 

81 锦州特大棵 Jinzhou Tedake 辽宁锦州 Jinzhou，Liaoning  95 秋绿 75 Qiulü 75 天津 Tianjin 
82 小根黄秧白菜  

Xiaogen Huangyang Baicai 
内蒙古赤峰 
Chifeng，Inner Mongolia 

 96 春夏黄白菜 
Chunxiahuang Baicai 

韩国首尔 
Seoul Korea 

83 酸菜王 
Suancaiwang 

辽宁沈阳 
Shenyang，Liaoning 

 97 昆蔬早黄白 
Kunshu Zaohuangbai 

云南昆明 
Kunming，Yunnan 

84 抗病玉青 
Kangbing Yuqing 

山西太谷 
Taigu，Shanxi 

 98 新特优早 4 号 
Xinteyouzao 4 

云南曲靖 
Qujing，Yunnan 

85 多抗 75 
Duokang 75 

河北石家庄 
Shijiazhuang，Hebei 

 99 方震黄芽 14 
Fangzhen Huangya 14 

河南郑州 
Zhengzhou，Henan 

86 冀白菜 10 号 
Jibaicai 10 

河北石家庄 
Shijiazhuang，Hebei 

 100 精选黄心乌 
Jingxuan Huangxinwu 

河北青县 
Qing County，Hebei 

87 北京小杂 56 
Beijing Xiaoza 56 

北京  
Beijing 
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1.2  田间性状调查 

2011 年 1 月 19 日将试验材料播种于河北农业大学试验基地温室内，4 月 3 日将幼苗定植于试验

基地大棚。每份基因型材料种植 6 株，株行距 50 cm × 50 cm。常规田间管理，并调查植株的抽薹

时间和开花时间。抽薹时间指从播种到抽出 5 cm 花薹的天数；开花时间指从播种到 50%的植株开

始开花的天数。 

1.3  分子基因型鉴定 

每份基因型材料选取 4 ~ 5 株，在生长期间混合采集新鲜嫩叶，采用改良 CTAB 法（Doyle & 

Doyle，1990）提取基因组总 DNA，–20 ℃保存备用。使用前用灭菌蒸馏水将 DNA 浓度调至 30 

ng · μL-1。参照相关文献（Lowe et al.，2004；Piquemal et al.，2005；Kim et al.，2006；Choi et al.，

2007；Soengas et al.，2007），选取了分布于白菜类作物 A 基因组 10 个连锁群上的 199 对随机 SSR

引物，根据大白菜基因组序列信息设计了 36 对与开花时间相关的特异 SSR 引物，另有 100 对 InDel

引物来源于 http：//brassicadb. org/brad/。引物合计 335 对，均由上海生物工程技术有限公司合成。

随机抽取 12 份材料作为筛选引物样本，从上述引物筛选出扩增片段清晰的多态性引物。PCR 总反

应体系为 20 μL，含 1.0 μL Forward primer（50 ng · μL-1）、1.0 μL Reverse primer（50 ng · μL-1）、2.0 μL 

10 × Buffer、0.4 μL dNTPs（2.5 mmol · μL-1）、0.2 μL Taq DNA 聚合酶（5 U · μL-1）、3.0 μL DNA 模

板（30 ng · μL-1）、12.4 μL H2O。反应程序为 94 ℃变性 5 min；94 ℃变性 l min，60 ℃退火 30 s，

此后每个循环的退火温度降低 0.5 ℃，直至 55 ℃（每个退火温度进行 1 个循环），72 ℃延伸 45 s，

共 10 个循环；94 ℃变性 l min，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，共 25 个循环；72 ℃延伸 5 min。

4 ℃保存。PCR 扩增产物在 8%的聚丙烯酰胺凝胶上电泳，银染显色。 

1.4  数据处理 

1.4.1  标记多态性分析 

在每个等位基因对应的位置，有条带的记为 1，无条带的记为 0，使之形成数字矩阵。统计每

对引物扩增出来的等位基因数，并计算平均每对引物检测到的等位基因数。统计材料不同亚群（亚

群划分方法见 1.5.2）等位基因数。统计等位基因等于 1、等于 2、大于 2 的材料占总材料的比率。 

1.4.2  群体结构分析 

应用 Structure 2.1 软件（Pritchard et al.，2000）对大白菜群体进行基于数学模型的亚群划分，确

定其 K 值，并计算材料相应的 Q 值（第 i 材料基因组变异源于第 k 群体的概率）。分析的原理是，

首先假定样本存在 K 个等位变异频率特征类型数（即服从 Hardy-Weinberg 平衡的亚群，这里 K 可

以是未知的），每一亚群 SSR 和 InDel 位点由一套等位变异频率表征，将样本中各材料归到（或然

率用 Bayesian 方法估计）第 k 个亚群，使得该亚群群内位点频率都遵循同一个 Hardy-Weinberg 平衡。

具体分析过程是，先设定亚群数（K）为 1 ~ 10，并假定位点都是独立的，将 MCMC（Markov Chain 

Monte Carlo）开始时的不作数迭代（length of burn–in period）设为 10 000 次，再将不作数迭代后

的 MCMC 设为 100 000 次，然后依据似然值最大的原则选取一个合适的 K 值（文自翔 等，2008）。 

1.4.3  关联分析 

将材料的抽薹时间和开花时间 2 个表型性状田间调查数据及 57 对多态性高的 SSR 和 InDel 标

记变异带（0、1 数据）输入软件，使用 TASSEL 软件（Edward Buckler Lab，2007）的 GLM（general 

linear model）程序，将各个体 Q 值作为协变量，利用下列公式，将 2 个表型性状数据分别对标记变

异进行回归分析。 
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Yj = α + βIpj + β1X1j + β2X2j + … + βkXkj + εj。 

其中 Yj 是第 j 个材料数量性状表型值，Ipj 是第 j 材料第 p 等位变异出现的指示变量，β是群体各

位点各等位变异的平均效应，X1j ~ Xkj 是第 j 材料基因组变异源于第 1 ~ k 群体的概率 Q 值，β1 ~ βk

是亚群体各位点各等位变异的平均效应，εj 是残差（文自翔 等，2008）。 

2  结果与分析 

2.1  标记多态性分析 

335 对引物扩增 12 份大白菜材料，结果表明，57 对引物能稳定扩增出清晰的多态性片段，包

括随机 SSR 引物 24 对，特异 SSR 引物 6 对，InDel 引物 27 对。利用 57 对多态性高的 SSR 和 InDel

引物在 190 份材料中共检测出 167 个等位变异，平均每对引物检测到等位变异 2.9 个，变幅为 2 ~ 7

个（表 2）。多态性位点最丰富的引物是 A05 连锁群上的 BrID10123，有 7 个等位变异。 

分析等位基因数等于 1、等于 2、大于 2 的材料占总材料的比率发现，大部分材料被扩增出 1

个（73.4%）或 2 个（23.3%）等位基因。51 对引物对 50%以上材料扩增出 1 个等位基因，3 对引物

对 50%以上材料扩增出 2 个等位基因，1 对引物对 50%以上材料扩增出 2 个以上等位基因，2 对引

物分别对少于 50%材料扩增出 1 个、2 个、2 个以上等位基因。 

表 2  57 对 SSR 和 InDel 引物在 190 份大白菜材料中的等位变异数 

Table 2  Alleles of 57 SSR and InDel primers amplified in 190 Chinese cabbage accessions 

亚群等位基因数 
Number of alleles found in 
subpopulations 

不同等位基因材料占总材料比率/% 
The rate of accessions with different alleles account for 
all accessions 标记名称 

Marker 

连锁群 
Linkage 
group 

等位基

因 
Alleles 

S1 S2 S3 
等于 1 
Equal to 1 

等于 2 
Equal to 2 

大于 2 
More than 2 

RA3E05 A01 5 2 3 3 11.6 84.7 3.7 

Na14D07 A01 4 3 4 4 60.5 16.8 22.6 

Ol10D03 A01 3 1 2 1 99.5 0.5 0 

Na14G06 A01 3 2 3 3 65.8 26.8 6.8 

Ra3H09 A01 2 2 2 2 75.3 24.7 0 

Na14H11 A02 6 1 4 4 57.4 14.2 28.4 

BRMS-042 A03 2 2 2 2 70.0 30.0 0 

Na14G02 A03 2 1 2 1 99.5 0.5 0 

Ol11B05 A03 2 1 2 2 98.4 1.6 0 

Ol11H02 A04 2 2 2 2 90.0 10.0 0 

GOL2 A05 3 2 2 3 60.0 37.4 2.6 

BRMS-007 A05 4 2 2 2 77.9 22.1 0 

BRMS-034 A05 3 1 2 2 92.1 7.9 0 

EJU5 A06 5 2 4 3 32.6 46.8 20.5 

ENA19 A06 6 3 5 4 37.4 41.1 21.6 

ENA14 A07 2 2 2 2 69.5 30.5 0 

ENA6 A07 2 1 1 1 100.0 0 0 

EJU4 A08 3 2 3 2 55.3 43.2 1.6 

Ol12D05 A08 2 1 2 1 99.5 0.5 0 

ENA21 A09 2 2 2 2 48.9 51.1 0 

ENA27 A09 3 2 2 2 91.6 8.4 0 

ENA18 A10 3 2 2 2 68.9 31.1 0 

NA10D07 A10 3 2 2 2 76.3 23.7 0 

Na12H04 A10 4 2 2 2 76.8 22.6 0.5 

FT-SSR-P1* A02 2 2 2 2 72.6 27.4 0 

SAG12-SSR-P1b* A02 4 2 2 3 88.4 11.1 0.5 

SVP-SSR-P1a* A04 2 1 2 2 88.9 11.1 0 
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续表 2         

亚群等位基因数 
Number of alleles found in 
subpopulations 

不同等位基因材料占总材料比率/% 
The rate of accessions with different alleles account for 
all accessions 标记名称 

Marker 

连锁群 
Linkage 
group 

等位基

因 
Alleles 

S1 S2 S3 
等于 1 
Equal to 1 

等于 2 
Equal to 2 

大于 2 
More than 2 

DDF1-SSR-P1c* A06 3 2 2 2 76.3 23.7 0 

SVP-SSR-P2a* A09 2 2 2 2 84.7 15.3 0 

TFL1-SSR-P2b* A10 2 1 2 2 98.4 1.6 0 

BrID10433 A01 3 2 2 2 80.5 19.5 0 

BrID10303 A01 3 1 2 2 61.6 38.4 0 

BrID101169 A02 2 1 2 2 96.8 3.2 0 

BrID10709 A02 2 2 2 2 93.2 6.8 0 

BrID90131 A03 2 2 2 2 72.6 27.4 0 

BrID90039 A03 2 2 2 2 63.2 36.8 0 

BrID10605 A03 4 2 3 3 72.6 22.6 4.7 

BrID90059 A04 2 1 2 2 84.7 15.3 0 

BrID10747 A04 3 2 2 2 71.1 28.9 0 

BrID10779 A04 3 2 2 2 69.5 30.5 0 

BrID101061 A04 2 1 2 2 72.1 27.9 0 

BrID10583 A05 4 1 2 2 91.1 8.9 0 

BrID10123 A05 7 2 4 3 81.6 8.4 10.0 

BrID90105 A06 3 2 2 2 71.6 28.4 0 

BrID101161 A06 3 2 2 2 67.9 32.1 0 

BrID90095 A06 3 2 3 2 68.9 31.1 0.5 

BrID90043 A07 2 2 2 2 61.1 38.9 0 

BrID10503 A07 3 2 2 2 71.6 28.4 0 

BrID10269 A08 2 2 2 2 79.5 20.5 0 

BrID10727 A08 3 2 2 2 93.7 6.3 0 

BrID90111 A08 2 2 2 2 72.6 27.4 0 

BrID101217 A09 4 4 4 4 0 35.8 64.2 

BrID101225 A09 2 2 2 2 36.8 63.2 0 

BrID90319 A09 2 1 2 2 70.5 29.5 0 

BrID90069 A09 2 2 2 2 83.7 16.3 0 

BrID10577 A10 3 2 2 2 86.8 13.2 0 

BrID10909 A10 3 1 2 2 86.3 13.7 0 

总计 Total  167 102 131 125    

平均 Mean  2.9 1.8 2.3 2.2 73.4 23.3 3.3 

材料数量 
Number of 
accessions 

  66 72 52    

注：引物名称带有“BrID”的为 InDel 引物，带有“*”的为特异 SSR 引物，其余为随机 SSR 引物。 

Note：The marker named with“BrID”is InDel primer，the marker named with“*”is gene-specific SSR primer，the rest are random SSR primers. 

 

2.2  大白菜群体结构分析 

利用 Structure 2.1 软件对大白菜群体结构进行分析，结果表明大白菜的等位变异频率特征类型

数 K = 3（即服从 Hardy-Weinberg 平衡的亚群数为 3）时其模型后验概率最大，因此将 190 份大白

菜材料分为 3 个亚群，即 S1、S2 和 S3（图 1）。S1 亚群由 66 份材料组成，全部为自交系，其中 3

份材料的成分值低于 50%，其余各材料（表 1）的成分值在 53.9% ~ 96.8%之间。S2 亚群由 72 份材

料组成，其中 10 份自交系，占 13.9%，62 份 F1，占 86.1%，各材料的成分值在 45.9% ~ 95.5%之间，

有 3 份材料的成分值在 50%以下。S3 亚群由 52 份材料组成，其中 4 份自交系，占 7.7%，48 份 F1，

占 92.3%，各材料的成分值在 44.1% ~ 97.6%之间，其中 4 份材料的成分值在 50%以下。 
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图 1  大白菜群体结构分析结果 

红、绿、蓝色分别表示不同基因型个体占 S1、S2、S3 的比例，且不同颜色所占比例越大，材料被划分到相应组群的可能性越大。 

Fig. 1  Result from Chinese cabbage structure analysis 

Red，green and blue represent the individual’s estimated membership fractions of S1，S2 and S3.  

The classification of accessions is based on the ratio of different colors. 

 

2.3  大白菜抽薹开花时间变异分析 

表型性状分析结果表明，190 份材料的抽薹时间为 72 ~ 107 d，其中 72 ~ 79、80 ~ 89、90 ~ 99、

100 ~ 107 d 的材料分别为 31、80、62、17 份。 

S1 亚群中抽薹时间为 80 ~ 89 d 的材料所占比例最高，为 42.4%，其次为 90 ~ 99 d 和 72 ~ 79 d

的材料，分别占 33.3%和 16.7%。S2 亚群中抽薹时间为 90 ~ 99 d 的材料所占比例最高，为 48.6%，

其次为 80 ~ 89 d 的材料，占 30.6%。S3 亚群中抽薹时间为 80 ~ 89 d 和 72 ~ 79 d 的材料分别占 56.6%

和 30.8%（图 2）。 

开花时间为 83 ~ 112 d，其中 83 ~ 89、90 ~ 99、100 ~ 109 和 110 ~ 112 d 的材料分别为 43、75、

68 和 4 份。 

S1 亚群中开花时间为 90 ~ 99 d 和 100 ~ 109 d 的材料所占比例相近且较高，分别为 39.4%和

37.9%，其次为 83 ~ 89 d 的材料，占 19.7%。S2 亚群中开花时间为 100 ~ 109 d 的材料占大部分，为

54.2%，其次为 90 ~ 99 d 的材料，占 36.1%。S3 亚群中开花时间为 83 ~ 89 d 和 90 ~ 99 d 的材料所

占比例相近且较高，分别为 48.1%和 44.2%（图 3）。 

2.4 与抽薹时间和开花时间相关联的 SSR 和 InDel 标记分析 

关联分析表明，有 13 个标记的 17 个等位基因位点与抽薹时间和开花时间 2 个性状在 P < 0.01

水平显著相关（表 2），分别位于 A01、A02、A03、A06、A07、A08 和 A10 连锁群上。 
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15 个位点与抽薹时间关联，其中 SSR 位点 9 个，InDel 位点 6 个，关联程度最高的是 Na14G02

（b），P 值约等于 0。12 个位点与开花时间关联，其中 SSR 位点 9 个，InDel 位点 3 个，关联程度

最高的是 Ol10D03（b），P 值约等于 0。10 个位点与抽薹时间、开花时间都相关联，包括 SSR 位

点 7 个，InDel 位点 3 个（表 3）。 

 
表 3  与抽薹时间、开花时间显著相关的标记位点及其 P 值 

Table 3  Marker loci associated with bolting and flowering time and their P values 

P 值 P value 标记 
Marker 

连锁群 
Linkage group 

等位基因 
Alleles 抽薹时间 Bolting time 开花时间 Flowering time 

Ol10D03 A01 a  0.001 
  b 0.004 0# 
Na14G06 A01 b 0.008  
Ra3H09 A01 b 0.006 0.007 
BrID10433 A01 a 0.004  
  b 0.001  
FT-SSR-P1* A02 a 0.005 0.001 
Na14H11 A02 b 0.009  
  f 0.004 0.004 
BrID10605 A03 a 0.008  
Na14G02 A03 b 0 # 0.003 
DDF1-SSR-P1c* A06 c 0.007 0.005 
ENA6 A07 a 0.004 0.004 
BrID10727 A08 b 0.003 0.004 
EJU4 A08 a  0.004 
BrID10909 A10 a 0.001 0.001 
  b 0.001 0.001 

注：符号“#”代表 P 值小于 0.001，其余无符号的数据 P 值均大于等于 0.001 且小于 0.01。每对引物扩增出的等位基因由大到小分别

表示为 a、b、c 和 f。 

Note：The P value that less than 0.001 is indicated with “#”. The P value that more than or equal to 0.001 and less than 0.01 is without any 

mark. Alleles amplified by each primer from large to small are a，b，c and f. 

3  讨论 

3.1  群体结构分析 

群体结构分析是以基因型数据为基础，推测研究群体内存在亚群的情况。本试验中所采用的是

混合模型分析方法，使得一个单株基因型可能参与到两个或者更多的亚群体，因此可以直接获得个

图 2  不同亚群大白菜抽薹时间变异分析 

Fig. 2  Variation analysis of Chinese cabbage bolting time

图 3  不同亚群大白菜开花时间变异分析 

Fig. 3  Variation analysis of Chinese cabbage flowering time
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体的遗传组成，分析每个个体可能的遗传背景，从而为其在育种和生产实践中的应用起到指导作用。

本研究的 190 份大白菜材料被分成 3 个亚群。高代自交系材料大多集中在 S1 亚群，但是遗传组分

的混合程度有所不同，遗传组分相对单一的基因型（S1 亚群中红色所占比例高的个体）与遗传组分

混合程度高的基因型（S1 亚群中红色所占比例低的个体）的遗传背景相对差距较远，适合作为亲本

材料配置杂交组合。分布在 S2 和 S3 亚群中的少量自交系可以作为关键亲本与分布在 S1 亚群中的

不同类型自交系材料试配组合，以期获得具有较强杂种优势的新品系。分布在 S2 和 S3 亚群中的 F1

材料有些是商业品种，可以作为拓宽目前自交系遗传背景的潜在材料。 

3.2  分子标记位点—性状关联分析 

本研究中的 S1 亚群中材料的抽薹、开花时间变异范围广泛（抽薹 72 ~ 99 d；开花 83 ~ 109 d），

S2 和 S3 亚群中材料的抽薹、开花时间变异范围相对较窄（S2 亚群抽薹 80 ~ 99 d，开花 90 ~ 109 d；

S3 亚群抽薹 72 ~ 89 d，开花 83 ~ 99 d）。表型性状的变异特点与分子水平的分类具有一定关联。进

一步的关联分析检测到了一些与抽薹、开花时间显著关联的分子标记，将来进一步分析这些显著的

标记在不同亚群中（S1、S2、S3）对抽薹、开花时间的贡献，并通过重复试验验证标记的可靠性，

对实际分子标记辅助选择将更有指导意义。与传统 QTL 比较，关联分析可以直接鉴定出与表型变异

密切相关的具有特定功能的等位基因位点，拥有更高的作图分辨率，检测到的等位基因数量多，不

需要构建作图群体，研究周期短，是今后种质资源分子评价的重要手段之一。根据公布的白菜基因

组序列，有针对性地开发目标性状的特异标记，从而使进一步开展候选功能基因的关联分析成为可

能。 

本研究中也发现某些单一标记同时与两个性状相关联，例如 Ol10D03（b）与抽薹时间、开花时

间都相关联，该结果可用于解释数量性状之间可能存在的遗传相关，即性状的相互关联可能由控制

该性状的位点相互连锁或某位点的一因多效引起的。 
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