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贵州核桃核心种质筛选与构建研究

曾钦朦,曾亚军,陈胜群,侯 娜*

(贵州省林业科学研究院,贵阳
 

550005)

摘 要:为了更好地构建贵州核桃核心种质,该研究以
 

245份贵州核桃种质资源为试材,利用数量性状的遗传变异

数据,对其构建方法进行了探索;采用随机取样策略、偏离度取样策略和位点优先取样策略,结合8个取样比例

(5%、10%、15%、20%、25%、30%、40%和50%),进行多次聚类构建核心种质;将核心种质与原种质和保留种质进

行
 

t
 

检验比较来评价核心种质,并用主成分分析法和表型性状对核心种质进行确认。结果表明:(1)选取偏离度取

样策略,总体取样比例为50%,构建出131份贵州核桃核心种质资源。(2)对种质资源核心库13个数量性状进行

主成分分析,其累计贡献率达到
 

76.48%,主成分图中核桃核心种质与原种质的分布较为相似,表明核心种质有效

地保存了核桃原种质的遗传结构,并有效避免了种质的冗余。(3)在欧氏距离结合组间联接法的聚类条件下,偏离

度取样策略是构建贵州核桃核心种质的最佳方法。
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Abstract:
 

To
 

better
 

construct
 

walnut
 

core
 

germplasm,
 

this
 

paper
 

uses
 

245
 

walnut
 

germplasm
 

resources
 

as
 

test
 

materials
 

and
 

uses
 

the
 

genetic
 

variation
 

data
 

of
 

quantitative
 

traits
 

to
 

explore
 

its
 

construction
 

methods.
 

We
 

used
 

random
 

sampling
 

strategy,
 

deviation
 

degree
 

sampling
 

strategy,
 

and
 

site
 

priority
 

sampling
 

strate-
gy,

 

combined
 

with
 

8
 

gradients
 

(5%,
 

10%,
 

15%,
 

20%,
 

25%,
 

30%,
 

40%
 

and
 

50%).
 

The
 

sampling
 

ratio
 

of
 

the
 

core
 

collection
 

was
 

constructed
 

by
 

clustering
 

multiple
 

times.
 

The
 

core
 

collection
 

was
 

compared
 

with
 

the
 

original
 

collection
 

and
 

the
 

reserved
 

collection
 

by
 

t-test.
 

The
 

core
 

collection
 

was
 

evaluated,
 

and
 

the
 

core
 

collection
 

was
 

confirmed
 

by
 

principal
 

component
 

analysis
 

and
 

phenotypic
 

traits.
 

The
 

results
 

showed
 

that:
 

(1)
 

the
 

deviation
 

degree
 

sampling
 

strategy
 

was
 

selected,
 

the
 

overall
 

sampling
 

ratio
 

was
 

50%,
 

and
 

131
 

core
 

germplasm
 

resources
 

of
 

walnut
 

group
 

Guizhou
 

walnut
 

plants
 

were
 

constructed.
 

(2)
 

The
 

principal
 

compo-
nent

 

analysis
 

of
 

13
 

quantitative
 

traits
 

in
 

the
 

core
 

pool
 

of
 

germplasm
 

resources
 

was
 

carried
 

out,
 

and
 

the
 

cu-
mulative

 

contribution
 

rate
 

reached
 

more
 

than
 

76.48%.
 

The
 

distribution
 

of
 

walnut
 

core
 

germplasm
 

and
 

original
 

germplasm
 

in
 

the
 

principal
 

component
 

diagram
 

was
 

similar.
 

In
 

this
 

way,
 

the
 

genetic
 

structure
 

of
 

the
 

original
 

walnut
 

germplasm
 

is
 

effectively
 

preserved,
 

and
 

the
 

redundancy
 

of
 

the
 

germplasm
 

is
 

effectively
 

avoided.
 

(3)
 

Under
 

the
 

clustering
 

conditions
 

of
 

Euclidean
 

distance
 

combined
 

with
 

the
 

inter-group
 

connec-
tion

 

method,
 

the
 

deviation
 

degree
 

sampling
 

strategy
 

is
 

the
 

best
 

method
 

to
 

construct
 

walnut
 

core
 

collection.
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  种质资源为林木遗传育种研究提供了大量的材

料,但也增加了林木资源的管理成本及筛选优良种

质材料的难度。Frankel
 

等[1]首次提出核心种质

(core
 

collection)的概念,Brown[2]在1989年将其进

一步发展。构建核心种质不仅有利于种质资源的保

存与评价,而且还能够提高其利用效率[3-4]。构建核

心种质时采用不同的取样策略可确保构建核心集合

的质量,核心种质要求以最小资源量最大程度地表

示全部资源的遗传多样性,因此合理的取样比例显

得尤为重要。林木核心种质的构建相较于农作物的

构建起步较晚。目前,国内外对林木核心种质构建

的研究主要树种有欧洲黑杨[5]、美洲黑杨[6]、水青

树[7]、杉木[8]、杜仲[9]、樟树[10]、大花序桉[11]、伊朗核

桃[12]等。
核桃是中国乃至世界重要的果树和木本油料树

种,因核桃仁营养丰富,风味独特及用途多样,跻身

于世界著名的“四大干果”之首[13]。同时,核桃栽培

在退耕还林、石漠化及水土流失治理和树种结构调

整等方面均有积极贡献,兼具生态效益、经济效益和

社会效益[14]。贵州核桃种植主要是核桃(Juglans
 

regia)和泡核桃(J.
 

sigillata)2个栽培种,以泡核

桃为主。同时,泡核桃也是中国特有种。贵州省核

桃研究所查阅和收集了贵州88个核桃分布县(市、
区)的相关研究与开发利用图片和政策文件,为了进

一步提高贵州核桃种质资源利用效率,挖掘其优异

基因,需进一步构建其核心种质资源库。
本研究基于245份核桃种质资源的数量性状,

通过不同取样策略及取样比例筛选最适宜贵州核桃

核心种质的构建方法,并构建核桃核心种质资源库,
旨在为贵州核桃种质资源保护、开发利用及新品种

选育提供科学依据。

1 材料和方法

1.1 试验材料

根据当地林业部门和群众提供的信息资料,最
终选取19个县(市、区)为核桃种质资源的调查区

域,对贵州核桃种质资源进行系统收集。在每个县、
乡核桃资源相对集中的区域,标记调查区域的地理

坐标和行政位置、海拔,调查具有优异农艺性状植株

的生物学性状、生长环境。经筛选共记录了树龄大

于30年的核桃单株245株。本研究的试材名称、采
集地生态、地理信息及样本数见表1。

表1 贵州核桃种质资源采样点信息

Table
 

1 Information
 

of
 

sampling
 

points

采样地点
Sampling

 

point
编号
Code

采样数
Sample

 

size
海拔

Altitude/m
经度

Longitude(E)
纬度

Latitude(N)

石阡县
 

Shiqian
 

County SQ 24 907.8~1167.9 108.2776~108.0810 27.2615~27.5616

沿河县
 

Yanhe
 

County YH 11 560.0~1029.9 108.2538~108.4586 28.2984~28.9658

德江县
 

Dejiang
 

County DJ 7 1138.0~1177.5 107.9921~108.4586 28.3320~28.9658

松桃县
 

Songtao
 

County ST 2 719.2~927.1 108.7000~108.7123 28.3714~28.4205

西秀区
 

Xixiu
 

District XX 3 1326.0~1352.0 106.0016~106.0208 26.0212~26.1104

望谟县
 

Wangmo
 

County WM 8 1016.0~1430.0 106.0106~106.1016 25.1705~25.2413

镇宁县
 

Zhenning
 

County ZN 7 1016.0~1097.0 105.5008~105.5898 25.1705~25.5652

关岭县
 

Guanling
 

County GL 4 1572.0~1580.0 105.2651~105.3128 25.4848~25.5824

紫云县
 

Ziyun
 

County ZY 5 1246.0~1370.0 106.0616~106.0640 25.7522~25.7527

普定县
 

Puding
 

County PD 3 1350.0~1480.0 105.4960~105.5015 26.2622~26.2651

水城县
 

Shuicheng
 

County SC 12 1647.0~1869.0 105.0249~106.3837 26.1644~27.4252

盘县
 

Panxian
 

County PX 13 1687.0~1898.0 104.3012~104.4925 25.3946~26.4216

兴义市
 

Xingyi
 

City XY 12 1585.0~1820.0 104.3800~104.4900 24.3800~25.5100

普安县
 

Pu􀆳an
 

county PA 10 1462.0~1695.0 104.5355~105.5916 25.3525~25.4050

兴仁市
 

Xingren
 

City XR 5 1247.0~1450.0 105.1114~105.2530 23.3708~25.4030

惠水县
 

Huishui
 

County HS 7 1150.0~1173.0 106.3634~106.4721 25.5348~26.0119

威宁县
 

Weining
 

County WN 83 1770.0~2308.0 103.4437~104.2842 26.1011~27.1456

赫章县
 

Hezhang
 

County HZ 18 1669.0~1885.0 104.2937~104.3628 27.1223~27.1434

七星关区
 

Qixingguan
 

District QXG 11 1583.0~1737.0 105.0323~105.1345 27.0619~27.1434
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1.2 测定方法

从245个单株中分别采集30个大小基本一致、
饱满的坚果带回实验室,晾干至恒质量后进行表型

性状的测定。坚果数量性状中的纵径、横径、侧径用

游标卡尺(精度0.
 

01
 

mm)测量,单果质量、核仁质

量用天平(精度0.
 

01
 

g)测量,果壳厚度用螺旋测微

仪(精度0.
 

001
 

mm)测量。核仁脂肪及蛋白质含量

测定参考GB
 

5009.6-2016《食品中脂肪的测定》[15]

和GB
 

5009.5-2016《食品中蛋白质的测定》[16]。

1.3 核心种质构建方法

1.3.1 主成分分析及聚类分析 运用SPSS
 

26.0
软件将245份核桃种质资源的13个数量性状数据

先进行标准化处理,后进行主成分分析[17],再利用

欧氏距离和组间连接法通过逐步聚类的方法对其进

行聚类,得到各个体间的聚类图。

1.3.2 取样策略 目前,大量研究构建种质资源的

取样比例设定在5%~40%,但若总体样本数量少的可

增加取样比例。本研究以245份核桃种质资源为试验

材料,设定8个取样比例,分别为5%、10%、15%、20%、

25%、30%、40%和50%,采用优先取样[18]、偏离度取

样[19]和随机取样[20]3种取样策略进行取样(图1)。
(1)优先取样策略。根据聚类图优先选择最先

聚在一起、具有最大或最小表型性状极值的遗传材

料进入下一轮聚类,若各材料均具有极值则进入下

一轮聚类,若各材料均无极值则随机选择一个材料

进入下一轮聚类。
(2)偏离度取样策略。先对各遗传材料分别计算

其相对于群体的性状标准偏离度,公式为:S2j=∑
m

j=1

g2ij
σ2j

式中,i=1,2,3,……,n;j=1,2,3,……,m;σ2j 为第

j个性状的方差;g2
ij为第i个株系的第j个性状的性

状值;然后,再在聚类图中选取具有较大标准偏离度

的株系进入下一轮聚类,若仅有1个遗传材料,则直

接选取进入下一轮聚类。
(3)随机取样策略。根据聚类的原理,最低分类

水平的各组遗传材料中随机取一个材料进入下一轮

聚类,如只有一个遗传材料,则直接进入下一轮聚

类;对所取遗传材料再次进行聚类,按同样方法取

样,经多次聚类、取样,直至所取遗传材料量达到核

心种质的构建标准。

1.3.3 核心种质的评价及检验 通过13个数量性

状数据,计算出各性状的均值、标准差、方差、变异系

数等;得出均值差异百分率(MD%)、极差符合率

(CR%)、方差差异百分率(VD%)、变异系数变化率

(VR%)、最大值变化率(CRMAX%)、最小值变化

率(CRMIN%)、平均值变化率(CRMEA%)、表型

方差(VPV)和表型保留比例(RPR%)9个参数[21],
利用9个参数评价所构建的核心种质,构建核心种

质的最低标准是 MD%≤20%,CR%≥80%[22]。比

较不同方法所构建的核心种质,筛选出最佳方法。
将筛选的核心种质各表型性状进行t检验,验证所

构建的核心种质是否能有效代表原种质。

1.3.4 核心种质的确认 采用 Origin
 

2020b软

件,比较核心种质与原种质基于主成分分析的分布

图,运用SPSS
 

26.0软件分别对构建的核心种质和

原种质进行主成分分析,得到各主成分的累计贡献

率及得分情况,以此对核心种质进行确认,评价核心

种质遗传多样性的高低和结构的保留水平。

2 结果与分析

2.1 主成分分析

采用SPSS
 

26.0软件对245份核桃种质资源的

13个数量性状进行主成分分析,在13个主成分因

子中前5个特征值的累计贡献率为73.89%(表2)。
其中,第 1 主 成 分 占 32.84%,第 2 主 成 分 占

13.03%,第3主成分占11.13%,第4主成分占

8.61%,第5主成分占8.28%,说明数量性状的主

成分累计贡献率较分散,累计增加较缓慢。对5个

特征值分别计算各主成分值,并将其主成分值利用

欧氏距离对245份个体进行聚类分析。

2.2 构建核心种质库的取样策略

2.2.1 优先取样策略 采用优先取样策略抽取8
个比例的种质资源,将其主成分值利用欧氏距离进

行逐步聚类分析,结果见表3。其中,8个取样比例

图1 贵州核桃核心种质构建的取样策略

Fig.1 Sampling
 

strategy
 

for
 

core
 

germplasm
 

construction
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的 MD%均小于20%,CR%均大于80%,说明8个

群体均符合核心种质的构建要求,能够代表原群体

的遗传多样性。极差符合率、最大值变化率和最小

值变化率均为100%,变异系数变化率和表型方差

随着取样比例的增加而减少,表型保留比例随着取

样比例的增加而增加。当CR%≥80%,并且VR%
与CR%越大,认为核心种质越能够代表原种质的

遗传多样性[15];VPV越大,表明所构建的核心种质

中各性状的遗传冗余度越小。取样比例为5%时,

VR% 和 VPV 的 值 最 大,分 别 为 151.00% 和

22.48%,说明与其他相比,S1最能保证原种质的遗

传多样性,且遗传冗余度最小;因此,S1最能代表原

种质,并得到25份核桃核心种质资源。

2.2.2 偏离度取样策略 采用偏离度取样策略抽

取8个比例的种质资源,将其主成分值利用欧氏距

离进行逐步聚类分析,结果见表4。其中,8个取样比

表2 贵州核桃种质资源主成分分析结果

Table
 

2 Principal
 

component
 

analysis
 

(PCA)
 

of
 

core
 

germplasm
 

resources
 

of
 

Guizhou
 

walnut

特征向量
 

Eigenvalue
 

vector
因子1
Factor1

因子2
Factor2

因子3
Factor3

因子4
Factor4

因子5
Factor5

小叶数
 

Number
 

of
 

leaflets 0.113 0.174 0.178 -0.434 -0.567

单枝结果数
 

Number
 

of
 

results
 

per
 

branch -0.112 -0.118 0.033 -0.531 0.592

青皮厚度
 

Green
 

skin
 

thickness 0.196 0.350 -0.283 0.216 -0.469

纵径
 

Longitudinal
 

diameter 0.723 0.622 -0.046 0.040 0.204

横径
 

Horizontal
 

diameter 0.864 -0.369 -0.134 -0.011 -0.047

侧径
 

Side
 

diameter 0.895 -0.202 -0.059 -0.032 -0.038

三径均值
 

Mean
 

value 0.970 0.069 -0.089 0.000 0.060

果形指数
 

Fruit
 

shape
 

index -0.064 0.954 0.084 0.049 0.243

核仁重
 

Nucleolus
 

weight 0.641 -0.100 0.345 0.291 0.124

单果重Single
 

fruit
 

weight 0.846 -0.017 0.081 -0.095 0.06

出仁率
 

Benevolence
 

rate -0.209 -0.086 0.468 0.583 0.040

脂肪含量
 

Fat
 

content 0.129 -0.065 0.793 0.018 0.001

蛋白质含量
 

Protein
 

content -0.069 -0.163 -0.568 0.403 0.234

特征值
 

Eigenvalue 4.269 1.694 1.447 1.119 1.076

贡献率
 

Contribution
 

rate 32.841 13.034 11.131 8.605 8.277

累计贡献率
 

Accumulating
 

contribution
 

rate 32.841 45.875 57.005 65.611 73.888

表3 优先取样策略下贵州核桃种质资源与原种质性状的差异百分率

Table
 

3 Percentage
 

difference
 

between
 

the
 

germplasm
 

resources
 

and
 

the
 

original
 

germplasm
 

characters
 

by
 

priority
 

sampling
 

strategy

种质资源库
Germplasm

 

resources
 

bank

取样比例
Sampling

 

ratio/%
MD
/%

CR
/%

VD
/%

VR
/%

CRMax
/%

CRMin
/%

CRMea
/% VPV RPR

/%

S1 5 7.69 100.00 15.38 151.00 100.00 100.00 102.23 22.48 27.78

S2 10 7.69 100.00 23.08 145.19 100.00 100.00 101.54 20.46 31.85

S3 15 7.69 100.00 53.85 142.32 100.00 100.00 100.43 19.86 38.98

S4 20 7.69 100.00 23.08 131.88 100.00 100.00 100.33 17.55 45.34

S5 25 7.69 100.00 15.38 128.00 100.00 100.00 99.90 16.52 53.70

S6 30 0.00 100.00 46.15 122.23 100.00 100.00 100.03 16.04 62.70

S7 40 0.00 100.00 30.77 119.06 100.00 100.00 99.99 15.22 66.29

S8 50 0.00 100.00 30.77 112.57 100.00 100.00 99.84 13.70 80.03

注:S1~S8表示优先取样策略抽取的8个比例下的核心种质

Note:
 

S1-S8
 

represent
 

the
 

core
 

accession
 

with
 

8
 

ratios
 

extracted
 

by
 

the
 

priority
 

sampling
 

strategy
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列的均值差异百分率均小于20%,
 

极差符合率均大

于80%,说明8个群体均符合核心种质的构建要

求,能够代表原群体的遗传多样性。变异系数变化

率、最小值变化率和表型方差均随着取样比例的增

加而减少,最大值变化率、表型保留比例随着取样比

例的增加而增加。当取样比例仅在50%时,极差符

合率达到100%、均值差异百分率达到0。因此,D8
最能代表原种质,并得到131份核桃核心种质资源。

2.2.3 随机取样策略 采用随机取样策略抽取8
个比例的种质资源,将其主成分值利用欧氏距离进

行逐步聚类分析,结果见表5。其中,8个取样比例

的均值差异百分率均小于20%,极差符合率均大于

80%,说明8个群体均符合核心种质的构建要求,能
够代表原群体的遗传多样性。最小值变化率随着取

样比例的增加而减少,而最大值变化率、表型保留比

例随着取样比例的增加而增加。当取样比例仅在

50%时,极差符合率达到99.37%、方差差异百分率

和表型保留比例均达到最大,分别为46.15%和

70.83%,因此,R8最能代表原种质,并得到132份

核桃核心种质资源。

2.2.4 不同取样策略的比较 不同取样策略构建

的核心种质的参数见图2。其中,核心种质D8和R8
的均值差异百分率均为0.00%,且D8的CR%达到

100%;而核心种质
 

S1的均值差异百分率为7.69%。

表4 偏离度取样策略下贵州核桃种质资源与原种质性状的差异百分率

Table
 

4 Percentage
 

difference
 

between
 

the
 

germplasm
 

resources
 

and
 

the
 

original
 

germplasm
 

characters
 

by
 

deviation
 

degree
 

sampling
 

strategy

种质资源库
Germplasm

 

resources
 

bank

取样比例
Sampling

 

ratio/%
MD
/%

CR
/%

VD
/%

VR
/%

CRMax
/%

CRMin
/%

CRMea
/% VPV RPR

/%

D1 5 7.69 81.11% 15.38 142.92 90.33 108.68 101.54 22.34 24.14

D2 10 7.69 85.93 15.38 136.8 92.41 107.5 102.31 20.32 30.9

D3 15 7.69 94.05 7.69 135.67 98.84 106.93 102.61 19.61 37.48

D4 20 7.69 94.33 30.77 132.12 98.84 105.37 102.55 18.59 42.47

D5 25 7.69 95.22 23.08 126.66 99.19 105.37 102.32 16.89 48.71

D6 30 7.69 98.43 23.08 125.72 100.00 103.29 101.47 16.31 55.62

D7 40 7.69 99.57 15.38 118.65 100.00 102.56 101.23 15.38 66.52

D8 50 0.00 100.00 15.38 112.23 100.00 100.00 100.56 13.86 78.10

注:D1~D8表示偏离度取样策略抽取的8个比例下的核心种质

Note:
 

D1-D8
 

represent
 

the
 

core
 

accession
 

with
 

8
 

proportions
 

extracted
 

by
 

the
 

deviation
 

sampling
 

strategy

表5 随机取样策略下贵州核桃种质资源与原种质性状的差异百分率

Table
 

5 Percentage
 

difference
 

between
 

the
 

germplasm
 

resources
 

and
 

the
 

original
 

germplasm
 

characters
 

by
 

random
 

sampling
 

strategy

种质资源库
Germplasm

 

resources
 

bank

取样比例
Sampling

 

ratio/%
MD
/%

CR
/%

VD
/%

VR
/%

CRMax
/%

CRMin
/%

CRMem
/% VPV RPR

/%

R1 5 15.38 74.4 15.38 134.79 89.65 121.49 102.54 19.79 22.08

R2 10 7.69 91.89 23.08 142.74 98.26 114.01 101.14 19.72 29.43

R3 15 7.69 91.89 23.08 138.05 98.26 114.01 101.00 18.14 32.13

R4 20 7.69 92.60 15.38 131.43 98.59 114.01 100.69 16.39 43.45

R5 25 0.00 98.64 30.77 131.43 99.30 100.00 99.98 17.05 51.07

R6 30 0.00 98.64 23.08 126.44 99.30 100.00 99.76 16.37 58.49

R7 40 0.00 99.37 23.08 119.95 99.59 100.00 99.80 15.33 66.30

R8 50 0.00 99.37 46.15 113.07 99.59 100.00 99.87 13.83 70.83

注:R1~R8表示随机取样策略抽取的8个比例下的核心种质

Note:
 

R1-R8
 

represent
 

the
 

core
 

accession
 

with
 

eight
 

proportions
 

drawn
 

by
 

the
 

random
 

sampling
 

strategy
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D8的最大值变化率、最小值变化率、平均值变化率

及表型保留比例均大于R8,且平均值变化率及表型

保留比例也都大于S1。综合考虑,偏离度取样策略

(D8)更适合构建核桃的核心种质资源库,共构建

131份核桃核心种质资源。

S1表示优先取样策略下取样比例为5%的核心种质;D8表示偏离

度取样策略下取样比例为50%的核心种质;R8表示随机取样

策略下取样比例为50%的核心种质

图2 3种取样策略下各参数值比较

S1
 

represents
 

the
 

core
 

accession
 

with
 

a
 

sampling
 

ratio
 

of
 

5%
 

under
 

the
 

preferential
 

sampling
 

strategy;
 

D8
 

represents
 

the
 

core
 

accession
 

with
 

a
 

sampling
 

ratio
 

of
 

50%
 

under
 

the
 

deviation
 

sampling
 

strategy;
 

R8
 

represents
 

the
 

core
 

accession
 

with
 

a
 

sampling
 

ratio
 

of
 

50%
 

under
 

the
 

random
 

sampling
 

strategy

Fig.2 Each
 

parameter
 

value
 

under
 

the
 

3
 

sampling
 

strategies

2.3 核心种质的评价与确认

2.3.1 核心种质的评价 在50%的取样比例下,

131份核桃核心种质资源占原种质资源的实际比例

为53.47%。对初步构建的核桃核心种质进行t检

验。由表6可知,t检验的结果均不显著,说明初步

构建的核桃核心种质具有很好的代表性,与核桃原

种质在各指标上相差不大。通过检测核心种质13
个数量性状的平均值、变异系数与原种质的符合率,
结果表明平均值的符合率高达97.08%以上,变异

系数的符合率高达106.78%以上,说明初步构建的

131份核桃核心种质是有效的,且具有原种质中各

性状的变异。

2.3.2 核心种质的确认 将核桃原种质资源和

131份核心种质资源利用主成分分析法进行确认,
结果见表7和图3。核桃原种质和核心种质的主成

分分析结果(表7)显示,原种质与核心种质均在第6
个主成分时特征值小于1,原种质与核心种质的第5
个主成分的特征值分别为1.076和1.064,累计贡

献率分别为73.89%和76.48%,说明核桃核心种质

的贡献率要高于原种质,核心种质在前5个主成分

上能解释13个表型数据76.48%以上的表型方差,
有效减少了遗传冗余度。同时,图3的主成分图结

果显示,核桃核心种质不仅包含了原种质的整个分

布范围,而且外围具有特异性状的种质也包含在内,
表明构建的核桃核心种质的实用性及代表性得以确

保,能够更有效地将原种质的遗传信息保留。

表6 贵州核桃原种质与核心种质的不同性状t检验

Table
 

6 Different
 

characters
 

of
 

primary
 

germplasm
 

and
 

core
 

collection

性状
Character

平均值
 

Mean 变异系数
 

Coefficient
 

of
 

variation

原种质
 

Primary
 

germplasm

核心种质
 

Core
 

collection

符合率
Coincidence

 

rate

原种质
 

Primary
 

germplasm

核心种质
 

Core
 

collection

符合率
Coincidence

 

rate

t-值
 

t-value

小叶数
 

Number
 

of
 

leaflets 10.24±1.85 10.19±0.20 1.00 0.18 0.19 1.06 -1.20

单枝结果数
 

Number
 

of
 

results
 

per
 

branch 2.97±0.89 3.045±0.36 1.03 0.30 0.34 1.13 -1.42

青皮厚度Green
 

skin
 

thickness/mm 6.04±1.62 5.99±0.30 0.99 0.27 0.30 1.12 -0.31

纵径Longitudinal
 

diameter/mm 36.03±3.65 36.09±0.11 1.00 0.10 0.11 1.10 -0.33

横径
 

Horizontal
 

diameter/mm 30.61±2.83 30.69±0.11 1.00 0.09 0.10 1.11 -0.14

侧径
 

Side
 

diameter/mm 32.96±3.28 32.88±0.11 1.00 0.10 0.12 1.20 -0.12

三径均值
 

Mean
 

value/mm 33.20±2.76 33.22±0.09 1.00 0.08 0.10 1.25 -0.24

果形指数
 

Fruit
 

Shape
 

Index 1.18±0.12 1.18±0.11 1.00 0.10 0.11 1.10 -0.31

核仁重
 

Nucleolus
 

weight/g 5.04±1.51 4.90±0.32 0.97 0.30 0.34 1.13 0.99

单果重Single
 

fruit
 

weight/g 10.16±2.98 10.15±0.35 1.00 0.29 0.36 1.24 0.35

出仁率
 

Benevolence
 

rate/% 50.31±7.31 50.23±0.16 1.00 0.15 0.16 1.07 -0.81

脂肪含量
 

Fat
 

content/% 64.33±4.62 64.28±0.08 1.00 0.07 0.08 1.14 -0.35

蛋白质含量
 

Protein
 

content/% 21.71±3.35 21.57±0.17 0.99 0.15 0.17 1.13 -0.41

078 西 北 植 物 学 报                   42卷



表7 贵州核桃原种质与核心种质的主成分分析

Table
 

7 Principal
 

component
 

analysis
 

of
 

primary
 

germplasm
 

and
 

core
 

collection

主成分
Principal

 

component

原种质
 

Primary
 

germplasm 核心种质
 

Core
 

collection

特征值
Eigenvalue

贡献率
Contribution

 

rate

累计贡献率
Accumulating

 

contribution
 

rate

特征值
Eigenvalue

贡献率
Contribution

 

rate

累计贡献率
Accumulating

 

contribution
 

rate

1 4.269 32.841 32.841 4.350 33.460 33.460

2 1.694 13.034 45.875 1.718 13.214 46.674

3 1.447 11.131 57.005 1.606 12.351 59.024

4 1.119 8.605 65.611 1.205 9.271 68.295

5 1.076 8.277 73.888 1.064 8.184 76.479

红点表示原种质;黑点表示核心种质

图3 贵州核桃原种质与核心种质的主成分图

The
 

red
 

dots
 

indicate
 

the
 

primary
 

germplasm;
 

the
 

black
 

dots
 

indicate
 

the
 

core
 

collection

Fig.3 Principal
 

component
 

diagram
 

of
 

Guizhou
 

walnut
 

core
 

collection

3 讨论与结论

核心种质是能以最小资源量及遗传重复性,最
大程度地表示全部资源的遗传多样性。因此,评价

构建的核心种质资源库是否合适的关键步骤是对构

建的核心种质进行检验,检验其遗传多样性的高低

以及实用性的大小[4]。前人[15]通过比较各性状的

评价参数表明均值差异百分率(MD%)、极差符合

率(CR%)、方差差异百分率(VD%)和变异系数变

化率(VR%)比其他评价参数能更好地反映出构建

的核心种质资源与原种质在均值、方差和变异系数

方面的差异。构建的核心种质需具有异质性、多样

性及代表性的原则[23],早期评价核心种质的代表性

中,认为构建核心种质样本的 MD小于30%且VR

大于70%才有效[21];之后 Hu等提出了更高的要

求,认为核心种质具有较高的代表性,其 MD小于

20%且CR大于80%。此外,在评价构建核心种质

的数量性状时,应优先考虑CR、VD和VR。本研究

构建的131份核桃核心种质,CR、VD、VR和 MD
值分别为100.00、15.38、112.23和0.00,根据前人

的标准,所构建的核心种质是有效的。
取样策略是构建核心种质的重要环节,它决定

哪个种质有资格入选为核心种质。Hu等研究表

明,随机取样策略可以保持原种质的遗传多样性形

式;优先取样策略能够保留原种质资源的极端性状

及遗传变异结构;偏离度取样策略能够保留原种质

资源的最大遗传变异水平[15]。3种取样策略中绝

大多数研究者认为其他聚类取样策略优于随机取样

策略,因为随机取样是尽可能地获得原种质的无偏

样本,而无法保留原种质有效的遗传多样性[24]。李

长涛等[25]认为偏离度取样策略尽可能地保存了该

物种的遗传变异,也有利于根据各类型的遗传多样

性状况对种质的收集加以调节。钟永达等利用872
份中国樟树种质资源的表型数据进行中国樟树初级

核心种质取样策略的研究,结果表明优先取样法构

建的核心种质是最佳的[7]。马玉敏用297个中国野

生板栗的19个表型性状构建核心种质库,表明偏离

度取样策略是应用形态数据构建中国野生板栗核心

种质最佳的取样策略[24]。本试验采用的3种取样

策略分别筛选出3种核心种质(S1、D8和R8),优先

取样策略和偏离度取样策略的极差符合率达到

100.00%,虽然优先取样策略的变异系数变化率高

于偏离度取样策略,但偏离度取样策略的均值差异

百分率为0.00%,表型保留比例远高于优先取样策

略,从而能更有效地保存优异基因。因此,偏离度取

样策略是利用数量性状数据构建贵州核桃核心种质

最适宜的取样策略。
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确定适宜的取样比例是构建核心种质的重要环

节。当取样比例过高,可能会导致构建的核心种质

的冗余较高,并且很有可能对种质资源的保存与利

用造成不利的影响;当取样比例过低,可能会导致核

心种质的代表性和多样性下降,甚至会引起重要的

种质资源丢失。大量的研究表明,不同物种的核心

种质构建没有固定的取样比例,但总体而言原种质

数量越多则取样比例越小,原种质数量越少取样比

例就越大。Brown认为,当原种质资源的数量超过

3
 

000时,总体取样比例在5%~10%之间[26];近年

来,大多数学者认为总体取样比例在5%~40%之

间[27]。本试验构建的核桃核心种质资源共有131
份,取样比例为50%,这与 Yonezawa的标准不一

致,但李自超等认为,当采集的种质资源数量越少,
则取样比例应相应加大[28]。张欢等以161份水青

树种质资源构建了核心种质72份,取样比例为

45%[4]。因此,本研究构建的核桃核心种质资源的

取样比例是较合理的。
构建核心种质的异质性和多样性,即核心种质

需保持原种质的形态特征及遗传多样性。绝大多数

学者均采用主成分分析来比较核心种质与原种质的

分布图及分析结果来判断核心种质是否能够较好地

保留原种质的形态特征和遗传多样性[29-30]。陈升

侃等通过主成分分析对构建的斑皮柠檬桉核心种质

进行进一步确认,结果表明前2个特征值的累计贡

献率高达94%以上,且核心种质和原种质的主成分

分布图具有相似的结构,说明所构建的核心种质能

较好地代表原种质[31];张欢等基于水青树叶表型性

状构建的核心种质通过主成分分析进行确认,4个

特征值的累计贡献率达到83.37%[4]。本研究通过

主成分分析对构建的核桃核心种质进行确认,前5
个特征值的累计贡献率达到76.49%,核桃核心种

质与原种质的分布图较为相似,这样有效地保存了

核桃原种质的遗传结构和遗传多样性,并有效避免

了种质的冗余。
综上所述,本研究基于核桃种质资源数量性状,

分析了245份核桃种质资源13个数量性状的主成

分,在13个主成分因子中前5个特征值的累计贡献

率为73.89%,对5个特征值分别计算各主成分值,
并将其主成分值利用欧氏距离对245份个体进行聚

类分析,发现偏离度取样策略和总体取样比例为

50%,是构建贵州核桃核心种质资源最适宜的方法。
此方法构建了131份核桃核心种质资源,较好地代

表原种质的异质性、多样性和代表性,避免种质资源

的冗杂。核桃核心种质的建立,为以后贵州核桃种

质资源的保护奠定了基础,对栽培与育种的研究者

来说是非常珍贵的基因库。目前,对于核桃种质资

源的研究还处于初始阶段,它所具有的特殊价值还

需更进一步的挖掘。
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