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【摘要】在良好的植物育种方法的帮助下，作物品种内某种程度的变异对其改善至关重要。研究进行

了一项野外研究实验，目的是估计尼日利亚不同农业生态区中生长的秋葵种质的遗传变异和遗传力。从尼

日利亚不同农业生态区的不同地点获得了二十种秋葵。 2018 年 4 月至 2018 年 8 月，在 Ekiti 州立大学教学

与研究农场评估了 20 株秋葵。这二十种黄秋葵种质组成了这种处理方法，并在 RCBD 中将其分为三份重复

样本。对于所有研究的性状，结果均具有高度显着性（p <0.01）。本研究中表型变异系数的幅度略高于基

因型变异系数，这表明环境对遗传性能的估计影响不大。在所研究的性状中，表型和基因型变异系数较高。

遗传力估计值从天数的 75.04％到开花的 50％到重量为 100 颗种子的 98.85％不等。对所有研究性状均观察

到高遗传力和高遗传优势，表明它们受加性基因作用的控制，这可以通过简单的选择来改善，除了开花到

50％的天数，其最低遗传力值加上最低遗传优势值小于 10％。 
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【Abstract】Some level of variation within crop varieties is highly important for its improvement with the 
aids of good plant breeding methods. A field research experiment was carried out with the aim to estimate genetic 
variation and heritability in the okra accessions grown in different agro-ecological zones in Nigeria. Twenty okra 
accessions were obtained from various locations in different agro-ecological zones of Nigeria. Twenty okra 
accessions were evaluated between April to August 2018 at Ekiti State University Teaching and Research Farm, 
Ekiti State. These twenty okra accessions constituted the treatment, which was lied out in a RCBD in a three 
replicates. The result were highly significant (p<0.01) for all the traits studied. Magnitude of the phenotypic 
coefficient of variances were slightly higher than genotypic coefficient of variances in this study which showed that 
environment did not much influence the estimates of genetic performance. The coefficient of phenotypic and 
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genotypic variances were high in the traits studied. Heritability estimates ranges from 75.04% for days to 50% 
flowering to 98.85% for weight of 100 seeds. High heritability with high genetic advance were observed for all the 
studied traits indicating that they are governed by additive gene action and this could be improved through simple 
selection except days to 50% flowering with the lowest heritability value coupled with the lowest genetic advance 
value lesser than 10%. 
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1 前言 
黄秋葵[Abelmoschus esculentus（L）Moench]

属于锦葵科和 Abelmoschus 属[1]。根据 [2]，秋葵被认

为起源于热带非洲，从那里广泛传播到亚洲，美洲，

南欧和其他国家。它是自花授粉的，尽管据报道有

4-19％的昆虫与昆虫杂交，这带来了相当大的遗传
[3]。黄秋葵新鲜水果含有 175.2 mg 矿物质，2.1 g 蛋

白质，0.2 g 脂肪，1.7 g 纤维，每 100 克可食用食物

含 8 克碳水化合物，36 卡路里和 88 毫升水[4]。黄秋

葵是高产作物，在良好的耕作制度下，绿豆荚的产

量介于 4,480 至 5,500 kg ha-1 之间[5]。黄秋葵的未成

熟的绿色手指状种子胶囊，通常被称为“豆荚”，作

为炖菜和色拉，汤，切片，煮熟和油炸的蔬菜进行

加工和食用[6]。 
作物种质中存在的遗传变异水平与其提高成正

比[7]。遗传变异性不可低估，因为它是植物育种工

具的一部分，可用来应对世界粮食生产中不断增加

的人口[8]。任何给定作物种群的遗传组成变化对于

成功选择和管理其改良计划都至关重要[9]。 。对方

差的组成部分及其影响，遗传性和相关性状的遗传

进展的深入了解有助于植物育种者确定改善植物遗

传构成的合适育种方法。 
为了确定相对环境对基因型表达的影响，遗传力

非常重要。很难判断多少可变性是可遗传的，而大多

数可变性是不可遗传的。在遗传参数的帮助下，将整

体变异性分为可遗传和不可遗传组成部分是必不可

少的。[10]谁报告说，遗传率百分比越高，可遗传的差

异越大，可通过选择计划提供改善的可能性。仅凭遗

传力估计不足以衡量育种计划中可能发生的遗传进

展水平。遗传进步还被用于增强遗传力估计，从而更

好地改善作物[11]。因此，本研究旨在评估尼日利亚一

些农业生态区中生长的秋葵种质的遗传变异，遗传力

和各种性状的遗传进展，以期开发高产秋葵种质。 
2 材料和方法 
2.1学习区说明 

在 Ekiti State 的 Ekiti State University 教学和研

究农场，于 2018 年的早期收获季节对秋葵进行了田

间试验。它位于北纬 7°31'和 7°94'之间。该土地已连

续三年用于生产山药，甜瓜，豇豆和甘薯等农作物。 
2.2处理和实验设计 
从尼日利亚不同的农业生态区获得了二十种秋

葵种质。表 1 列出了用于该实验的 20 个种质及其来

源。这些种质构成了处理，在 RCBD 中将其分三批

重复。每个品种都播种在单行样地中，以最大程度

地减少与大样地相关的环境影响。人工在每个山上

播种两颗种子，然后在播种三周后稀疏到一颗。每

行的长度为7.5m，并以 1m x 50 cm的距离播种植物。

通过采用优良的农艺方法，在田间获得了良好的收

成。随机选择十株植物进行记录观察。 
2.3数据采集 
收集以下数据：最终植物高度（cm），成熟至

80％的天数，新鲜水果长度（cm），新鲜水果直径

（cm），至 50％开花的天数，每株植物的果实数，

100 颗种子的重量（g），每个水果的种子数，每个

水果的垄数和每株植物的新鲜水果产量（g）。 
2.4统计分析 
2.4.1 方差分析 
按照 [12-13]概述的程序对性状进行方差分析

（ANOVA）。表 2 给出了显示期望均方根的方差分

析（ANOVA）。 
2.4.2 遗传参数估计 
根据[14]计算表型和基因型方差的成分。表型和

基因型估计的变异系数是根据[15]公式计算的。 [16]

将变异值的表型和基因型系数分类为：低：0-10％，

中：10-20％，高：> 20％。广义上的遗传力和遗传

的进步是通过采用[17]方法来估计的。根据[17]建议的

公式计算了选择性状下的遗传进展（GA），每个性

状在选择强度为 5％时的预期遗传进展。遗传进展

占平均值的百分比由[17]描述如下；低：0-10％，中：

10-20％，高：20％及以上。 
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表 1.黄秋葵种质及其来源列表 

ACCESSIONS Place of Collection Ecological Zone 

ACCESSION 1 Iwo, Osun State Forest zone 

ACCESSION 2 Ado-Ota, Ogun State Forest zone 

ACCESSION 3 Ogbomoso, Oyo State Forest zone 

ACCESSION 4 Ibadan, Oyo State Forest zone 

ACCESSION 5 Odigbo, Ondo State Forest zone 

ACCESSION 6 Orin-Odo-Ekiti, Ekiti State Forest zone 

ACCESSION 7 Oke-Ako- Ekiti, Ekiti State Forest zone 

ACCESSION 8 Irun-Akoko, Ondo State Forest zone 

ACCESSION 9 Uromi, Edo State Forest zone 

ACCESSION 10 Egbe, Kogi State Derived Savanna 

ACCESSION 11 Ilorin, Kwara State Derived Savanna 

ACCESSION 12 Okenne, Kogi State Derived Savanna 

ACCESSION 13 Offa, Kwara State Derived Savanna 

ACCESSION 14 Odo-Owa, kwara State Derived Savanna 

ACCESSION 15 Suleja, Niger State Southern Guinea Savanna 

ACCESSION 16 Mokwa, Niger State Southern Guinea Savanna 

ACCESSION 17 Lafia, Nasarawa State Southern Guinea Savanna 

ACCESSION 18 Kaduna, Kaduna State Northern Guinea Savanna 

ACCESSION 19 Zaria, Kaduna State Northern Guinea Savanna 

ACCESSION 20 Samaru, Kaduna State Northern Guinea Savanna 

 

表 2：方差分析显示预期均方 

S/V DF EMS 

Rep. r - 1  

Accession g - 1 δ2e + rδ2g 

Error (r – 1) (g – 1) δ2 

Where: δ2e : Environmental variance, δ2g: Genotypic variance, S/V: 
Source of variation 
DF: Degree of Freedom, EMS: Expected Means Squares 

3 结果与讨论 
3.1方差分析 

在所有研究的性状中，由于基因型引起的均方

差均具有显着差异（p <0.01）。这表明变异范围很

广，并且存在足够的遗传变异性（表 2）。这与 [18-19]

的研究结果一致。 
3.2表型和基因型变异 
为任何基因型开发优良品种并选择良好的育种

程序取决于基因型之间存在的基因型和表型变异性

的大小。通过基因型和表型变异系数来测量给定人

群的变异性[14]。通常，任何性状的表型系数值均高

于基因型系数值，这表明环境因素在影响性状表达

方面起着重要作用。在本研究中，表型和基因型变
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异系数的几乎相似的趋势和相似的大小表明，环境

对遗传性能的估计几乎没有影响。在考虑到的所有

性状中，最高表型变异系数和基因型变异系数分别

在开花至 50％的天（46.09％和 39.09％）中记录。

此外，在 100 粒种子的重量（36.65％和 36.39％）

和最终株高（33.75％和 32.66％）中观察到高的表

型和基因型变异系数，而新鲜水果长度的表型和基

因型变异系数最小（16.16％）。和 14.14.87）。最

终植物的高度，每株植物的枝条数，新鲜果实的直

径，开花至 50％的天数，成熟至 80％的天数以及

100 粒种子的重量具有大于 20％的表型和基因型变

异系数值，而其他研究性状具有表型基因型变异系

数的值大于 10％是中等的。因此，这些特征响应于

选择而继续改善。该结果证实了[20]的发现。一些研

究人员已经注意到，表型和基因型变异系数的高幅

度推断对字符的环境表现影响较低，这可能通过选

择方案增加了更大的改良前景[21-23]。 
3.3遗传力估算 
广义遗传性是对基因型变异对总表型变异的总

贡献的估计。作为选择合适的育种程序的重要生物

测定工具的变异性的可遗传比例的相对量由遗传力

确定。因此，当遗传力高时，它有助于植物育种者

选择特定的性状。在本研究中，广义估计的遗传力

范围为（75.04％）到数天到 50％开花 ，以及（98.85％）

到 100 粒种子的重量。只要遗传力高达某个性状的

60％或更高，农艺性状似乎就可以对选择的压力做

出有效的响应，因此选择这种性状很容易。对于所

有研究的性状，广义遗传力均大于 60％。具有广泛

的遗传力的结果表明，加性遗传变异是所有这些性

状遗传中遗传变异的关键组成部分。但是，可以通

过直接选择这些性状来实现改进。 
3.4预期遗传进展的估计 
表 4 列出了在选择强度为 5％时，以平均数

（GAM）的百分比表示的遗传进展。其变化范围为：

从开花的前几天的 7.11％到开花的 50％，到初生时

的株高的 74.62％。 
在所有研究的性状中，以所观察到的平均百分

比表示的遗传进展很高。从 100 颗种子的重量

（74.62％），最终植物高度（65.12％），每棵植物

的果实数（48.21％），新鲜水果直径（48.14％），

至 80％成熟的天数（45.19％），每株的垄数植株

（39.24），单株的新鲜产量（32.80％），单株的新

鲜水果重量（30.94％）和新鲜水果长度（28.17％），

除了天数达到 50％开花（7.11％）以外。以平均百

分数表示的对遗传进展的高估表明，这些性状是受

累加基因作用的控制，这表明可以选择所有这些性

状的改良，除了开花至 50％（7.11％）的天数。 
4 结论 
结果表明，在所研究的秋葵种质中存在遗传变

异性，可以在将来的育种程序中加以利用。 对于所

有研究的性状，由于基因型所致的均方差均存在显

着差异（p <0.01），结果还观察到了几乎相似的趋

势以及相似的表型和基因型变异系数幅度。 在所有

研究的性状中，广义值的遗传力均高于 60％，同样，

以平均百分比表示的遗传进展估计值表明，除开花

至开花的 50％外，这些性状均大于 20％。 考虑到

这项研究的结果，有迹象表明加性基因作用占优势，

可以通过选择来改善，除了开花至 50％的天数。 

表 3：针对 10 个秋葵性状的组合方差分析，值为均方。 

S. of V DF FPH (cm) D80%M FFL (cm) FFD (cm) D50%TF NOF/P W100S(g) NOS/F NOR/F FFY/P(g) 

Rep. 2 102.73* 22.68** 13.75** 12.58** 124.17** 60.07** 11.45* 84.63** 11.46** 0.22* 

Acc. 19 2139.09** 6.41** 3.71** 15.55** 12.94** 115.56** 1672.21** 134.79** 7.27** 1.07** 

Error 38 0.12 0.21 1.47 1..47 1.29 1.49 7.95 4.64 0.12 0.03 

*, ** significant at 5% and 1% levels respectively  
Rep.: replication, Acc.: Accession, FPH: final plant height, D80%M: days to 80% maturity, FFL: Fresh fruit length 
FFD: Fresh fruit diameter, D50%TF: 50% days to fruiting, NOF/P: Number of fruits per plant, 
W100S (g): weight of 100 seeds (g), NOS/F: Number of seeds per fruit, NOR/F: Number of ridges per fruit, FFY/P: fresh fruit yield per plant (g). 
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表 4：平均值，标准误，范围，表型和基因型方差 

Character Means ± S.E Range 
Min-Max Genotypic variances Phenotypic variances 

FPH (cm) 80.83 ± 3.97 38.60 - 125.60 697.30 744.49 

D80%M 6.24 ± 0.19 2.50 - 10.50 2.0 2.12 

FFL (cm) 7.24 ± 0.26 4.80 - 7.24 1.16 1.37 

FFD (cm) 8.08 ± 0.70 3.80 – 19.2 4.69 6.16 

DTF 49.33 ± 0.65 44.0 – 57.4 3.88 5.17 

NOF/P 25.82 ± 0.7 17.4 – 38.80 38.02 39.51 

W100S (g) 64.72 ± 1.63 26.2 – 100.1 554.75 562.70 

NOS/F 41.72 ± 1.24 20.4 – 53.20 43.38 48.02 

NOR/F 7.90 ± 0.20 6.00 – 12.00 2.38 2.50 

FFY/P(g) 3.14 ± 0.10 2.00 – 4.10 0.34 0.37 

*, ** significant at 5% and 1% levels respectively  
FPH: final plant height, D80%M: days to 80% maturity, FFL: Fresh fruit length 
FFD: Fresh fruit diameter, D50%TF: 50% days to fruiting, NOF/P: Number of fruits per plant, 
W100S (g): weight of 100 seeds (g), NOS/F: Number of seeds per fruit, NOR/F: Number of ridges per fruit, FFY/P: fresh fruit yield per plant (g). 

表 5：变异，遗传力和遗传进展的表型和基因型系数 

Character Heritability 
(Broad sense) % 

Genotypic 
Coefficients of 
Variation (%) 

Phenotypic 
Coefficients of 
Variation (%) 

Genetic 
Advance 

(%) 

G.Amea
n (%) 

FPH  (cm) 93.66 32.66 33.75 52.64 65.12 

D80%M 94.33 22.6 23.33 2.82 45.19 

FFL (cm) 84.67 14.87 16.16 2.04 28.17 

FFD (cm) 76.13 26.80 30.71 3.89 48.14 

50%DTF 75.04 39.93 46.09 3.51 7.11 

NOF/P 96.22 23.88 24.34 12.45 48.21 

W100S(g) 98.85 36.39 36.65 48.30 74.62 

NOS/F 90.33 15.78 16.60 12.91 30.94 

NOR/F 95.20 19.52 20.01 3.10 39.24 

FFY/P(g) 91.89 18.56 19.37 1.03 32.80 

*, ** significant at 5% and 1% levels respectively  
FPH: final plant height, D80%M: days to 80% maturity, FFL: Fresh fruit length 
FFD: Fresh fruit diameter, D50%TF: 50% days to fruiting, NOF/P: Number of fruits per plant, 
W100S (g): weight of 100 seeds (g), NOS/F: Number of seeds per fruit, NOR/F: Number of ridges per fruit, FFY/P: fresh fruit yield per plant (g). 
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