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摘 要:为尽快明确天然林中蒜头果种质资源收集保存的策略和目标,本研究基于21个表型及经济性状,构建蒜

头果核心种质,明确了建立蒜头果育种和保存群体的目标材料,为其资源保育提供依据。在系统聚类和优先取样

法的基础上,分别利用遗传多样性法、比例法和对数法,设定10%、20%和30%3种取样比例,产生7种构建策略;

采用8个参数评价7种策略构建的核心种质,得到参数最优的核心种质;采用4重方法验证核心种质的有效性和

代表性。结果表明,(1)“优先取样法+遗传多样性法+30%取样比例”形成的核心种质,8个评价参数最优,核心种

质包含28个样本,取样比例为28.87%。(2)4种验证方法均表明,构建的核心种质具有较好的代表性。多样性指

数的t检验表明,核心种质与原种质在21个性状上的多样性指数差异均不显著(0.05);符合率检验表明,核心种质

与原种质在21个性状上的均值、极大值、极小值和多样性指数的符合率均在80%以上;主成分检验表明,核心种质

与原种质具有相近的特征值、贡献率和累计贡献率;核心种质与原种质的样品分布表明,两者具有相似的分布结

构。研究认为,构建的蒜头果核心种质具备代表性、有效性和实用性等特征,可作为蒜头果种质资源收集保存和建

立育种群体的依据。
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Abstract:
 

In
 

order
 

to
 

identify
 

the
 

strategies
 

and
 

objectives
 

for
 

the
 

collection
 

and
 

conservation
 

of
 

Malania
 

oleifera
 

germplasm
 

resources
 

in
 

natural
 

forests,
 

we
 

constructed
 

the
 

core
 

collection
 

of
 

M.
 

oleifera
 

based
 

on
 

21
 

phenotypic
 

and
 

economic
 

traits,
 

and
 

identified
 

the
 

target
 

materials
 

for
 

the
 

establishment
 

of
 

M.
 

ole-
ifera

 

breeding
 

and
 

conservation
 

populations,
 

which
 

provided
 

the
 

basis
 

for
 

the
 

resource
 

conservation
 

of
 

M.
 

oleifera.
 

On
 

the
 

basis
 

of
 

systematic
 

clustering
 

and
 

preferential
 

sampling
 

method,
 

according
 

to
 

genetic
 

di-
versity

 

method,
 

proportional
 

method
 

and
 

logarithmic
 

method,
 

we
 

set
 

three
 

sampling
 

ratios
 

of
 

10%,
 

20%
 

and
 

30%,
 

resulting
 

in
 

a
 

total
 

of
 

seven
 

sampling
 

strategies.
 

Eight
 

parameters
 

were
 

used
 

to
 

evaluate
 

the
 

core
 

collection
 

constructed
 

by
 

the
 

seven
 

strategies,
 

and
 

the
 

core
 

collection
 

with
 

the
 

best
 

parameters
 

was
 

ob-
tained.

 

Four
 

methods
 

were
 

used
 

to
 

verify
 

the
 

validity
 

and
 

representativeness
 

of
 

the
 

core
 

collection.
 

The
 

re-



sults
 

showed
 

that,
 

(1)
 

the
 

core
 

collection
 

formed
 

by
 

“priority
 

sampling
 

method
 

+
 

genetic
 

diversity
 

meth-
od

 

+30%
 

sampling
 

ratio”
 

had
 

the
 

best
 

8
 

evaluation
 

parameters,
 

and
 

the
 

core
 

collection
 

contained
 

28
 

sam-
ples

 

with
 

a
 

sampling
 

ratio
 

of
 

28.87%.
 

(2)
 

All
 

the
 

four
 

verification
 

methods
 

showed
 

that
 

the
 

constructed
 

core
 

collection
 

had
 

a
 

good
 

representation.
 

t-test
 

of
 

Shannon-Weaver
 

index
 

showed
 

that
 

there
 

was
 

no
 

signif-
icant

 

difference
 

between
 

core
 

collection
 

and
 

initial
 

collection
 

on
 

21
 

traits
 

(0.05).
 

The
 

coincidence
 

rate
 

test
 

showed
 

that
 

the
 

coincidence
 

rate
 

of
 

mean
 

value,
 

maximum
 

value,
 

minimum
 

value
 

and
 

Shannon-Weaver
 

in-
dex

 

of
 

21
 

traits
 

between
 

core
 

collection
 

and
 

initial
 

collection
 

was
 

more
 

than
 

80%.
 

Principal
 

component
 

test
 

showed
 

that
 

the
 

core
 

collection
 

had
 

similar
 

characteristic
 

value,
 

contribution
 

rate
 

and
 

cumulative
 

contribu-
tion

 

rate
 

to
 

the
 

initial
 

collection.
 

The
 

distribution
 

maps
 

of
 

core
 

collection
 

and
 

initial
 

collection
 

showed
 

that
 

they
 

had
 

similar
 

distribution
 

structure.
 

It
 

was
 

concluded
 

that
 

the
 

constructed
 

M.
 

oleifera
 

core
 

collection
 

had
 

the
 

characteristics
 

of
 

representativeness,
 

validity
 

and
 

practicability,
 

which
 

could
 

be
 

used
 

as
 

the
 

basis
 

for
 

the
 

collection
 

and
 

preservation
 

of
 

M.
 

oleifera
 

germplasm
 

resources
 

and
 

the
 

establishment
 

of
 

breeding
 

population.
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  核心种质是以提高种质资源管理和利用水平为

目的,在对整个遗传资源科学评价的基础上,以最少

的资源数量,代表整个遗传资源多样性的样本集[1-2],
自提出至今,已在小麦(Triticum

 

aestivum)、水稻

(Oryza
 

sativa)和棉花(Gossypium
 

hirsutum)等众

多物种上取得了良好的应用效果[3-5]。核心种质通

常基于表型或分子标记数据产生,表型数据侧重反

映不同材料对环境的适应性和育种潜力[6],分子标

记数据侧重反映材料间的遗传差异。研究表明,基
于2种标记的遗传距离仅存在微弱的相关性(0.01)[7],
遵循的变异模式也不同[8]。通常认为,数量性状估计

的个体或群体间差异一般大于等于用分子标记估计的

差异,基于分子标记对群体分类相对保守[8-10]。因此,
表型性状是构建核心种质不可或缺的对象。

蒜头果(Malania
 

oleifera)是中国狭域分布(云、
桂、黔三省交界的石漠化地带)的特有单种,属(铁青

树科、蒜头果属)极小种群古老植物,也是国家二级保

护植物,仅广西的巴马、凤山、凌云、乐业、田林、隆林,
以及云南的广南和富宁有少量种群分布,且以石山立

地为主。蒜头果种仁富含油脂及神经酸,神经酸对修

复神经纤维、防止脑神经衰老、脑萎缩和抑郁症等有

很大作用[11]。蒜头果的叶、果、种仁及其内含物均存

在丰富的遗传变异,经济性状指标油脂和神经酸含

量,相差可达1倍以上,存在种源和家系选择的基

础[12]。随着中国老龄人口增多,老年痴呆、记忆力减

退等脑疾病相关的问题也日益突出,记忆力维持和脑

疾病治疗等对神经酸类药品的需求量将十分可

观[11]。然而,蒜头果资源数量稀少,分布区域狭小,
繁殖困难,仅存的天然林资源已长期处于不可逆的持

续减少状态[13],为尽快明确天然林中蒜头果保存和良

种选育的目标种源及单株,本研究基于21个表型及经

济性状,构建蒜头果核心种质,明确建立蒜头果育种和

保存群体的目标材料,为其资源保育提供依据。

1 材料和方法

1.1 试验材料及取样和测量方法

2021年9-10月,从广西巴马、凤山、凌云、乐
业和田林,云南富宁和广南共7个蒜头果天然群体

中采集的97个蒜头果单株的叶片、枝条、果实及种

仁,采样单株的树龄均在20年以上。采样区域覆盖

了8个有蒜头果种群分布县市中的7个,基本涵盖

了蒜头果中心分布区的变异类型。

1.2 试验方法

1.2.1 核心种质构建

取样方法:按县域分组,基于聚类,优先选择有

极值表型的个体。聚类单元内的材料均无极值时随

机选取;只有1个材料时直接入选,每种取样策略下

至少1份材料入选。
构建方法:在分组及多次聚类优先取样的基础

上,分别采用遗传多样性法(G)、比例法(P)和对数

法(L)构建,除L法外,G法和P法分别设定10%、

20%和30%的取样比例,共7种取样策略(G1、G2、

G3、P1、P2、P3和L),见表1。其中,遗传多样性法

是以各地理分组的遗传多样性占原种质遗传多样性

的比例,在分组中提取相应数量的样本;比例法是以

各地理分组样本数占原种质样本数的大小,抽取相

应比例的样本数;对数法是以各地理分组样本数的

自然对数抽取相应的样本数。以上方法至少保证各

分组有1份材料入选核心种质群体,其余按比例,反
复聚类抽取,直至达到该组设定的取样比例。
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表1 不同取样策略下的样本数及其比例

Table
 

1 The
 

number
 

and
 

proportion
 

of
 

samples
 

under
 

different
 

sampling
 

strategies

种群及代码
Population

 

and
 

code

多样性指数
Shannon-
Weaver

 

index

样本数
Sample
number

遗传多样性法
Genetic

 

diversity
 

method
比例法

Proportional
 

method

多样性占比
Genetic

 

ratio/%
10%
G1

20%
G2

30%
G3

样本数占比
Sample

 

ratio/%
10%
P1

20%
P2

30%
P3

对数法
Logarithmic

 

method

L

巴马Bama(P1) 0.76 6 11.11 1 2 3 6.19 1 1 2 2

凤山Fengshan(P2) 0.88 8 12.87 1 3 4 8.25 1 2 2 2

乐业Leye(P3) 1.25 20 18.27 2 4 5 20.62 2 4 6 3

凌云Lingyun(P4) 0.47 3 6.87 1 1 1 3.09 1 1 1 1

田林Tianlin(P5) 0.97 10 14.18 1 3 4 10.31 1 2 3 2

富宁Funing
 

(P6) 1.06 13 15.50 2 3 5 13.40 1 3 4 3

广南Guangnan(P7) 1.45 37 21.20 2 4 6 38.14 4 8 11 4

最终取样数
Final

 

sample
 

numbers
— 10 20 28 — 11 21 29 17

最终取样比例
Final

 

sample
 

ratio/%
— 10.31 20.62 28.87 — 11.34 21.65 29.90 17.53

1.2.2 核心种质评价

核心种质代表性评价标准:7种取样策略下构建

的蒜头果核心种质,均采用极差符合率(CR)、多样性

指数(MI)、最大值变化率(CRMAX)和最小值变化率

(CRMIN)、变异系数变化率(VR)、均值差异百分率

(MD)、方 差 差 异 百 分 率(VD)和 平 均 值 变 化 率

(CRMEA)等8个参数评价筛选核心种质,各参数的计

算公式见文献[14]。评价标准:均值差异百分率(MD)

<20%,且极差符合率(CR)>80%时,可认为核心种质

具有代表性,且 MD参数值越小,其他参数值越大,则
代表性越强[14-16]。各参数的有效性排序[14]为:CR>
MI>CRMAX、CRMIN>VR>MD>VD>CRMEA。

1.2.3 核心种质验证

核心种质有效性验证方法:①多样性指数的t检

验,核心种质与原种质群体的多样性指数(H)在21
个性状上差异不显著,则构建的核心种质有效;②均

值、极大值、极小值、多样性指数的符合率检验,核心

种质与原种质群体在4个参数上的符合率越高,有效

性越好;③主成分分析,核心种质与原种质群体的主

成分相比,方差累计贡献率略有提高,说明去除了部

分遗传冗余;④基于主成分的样品分布图,核心种质

的样品分布相对均匀,且显著降低原种质样品分布较

为集中或重叠的样本,则构建的核心种质有效。

1.3 数据分析

原种质与7个核心种质的遗传多样性指数(H)
在R4.2.1软件中计算;其余7个评价参数(CR、

CRMAX、CRMIN、VR、MD、VD和CRMEA)和符合率检

验,按公式在Excel
 

2013中计算;核心种质与原种

质群体的多样性指数的t检验、主成分分析和基于

主成分的样品分布,在SPSS
 

22中进行。

2 结果与分析

2.1 核心种质子集的评价

由表2可知,
 

7种取样策略下,均值差异百分率

(MD)均为0,21个性状上的极差符合率(CR)在

80.95%(P1)~98.22%(G3)之间,说明构建的7个

核心种质子集均符合要求,从中选出最优即可。

7个核心种质子集的平均遗传多样性指数(H)
在1.69(G1)~1.96(G3)之 间;最 大 值 变 化 率

(CRMAX)、最小值变化率(CRMIN)和平均值变化率

(CRMEA)分 别 在95.75%(P1)~99.88%(P3)、

100.82%(G3)~123.66%(G1)和80.95%(P1)~
98.22%(G3)之间;变异系数变化率(VR)和方差差

异百分率(VD)分别在116.54%(P3)~128.27%
(G1)和0(P3)~23.81%(G1、G2和P1)之间。

按各参数的有效性排序(CR>MI>CRMAX、

CRMIN>VR>MD>VD>CRMEA)可知,G3和P3策

略构建的核心子集明显优于其他5种核心子集,而

G3的CR和 MI 略优于P3,加之,G3的样本数更

少,因此,选择G3策略,即“优先取样法+遗传多样

性法+30%的取样比例”构建的核心种质子集。

2.2 核心种质的验证

采用多样性指数的t检验、符合率检验、主成分

分析检验和基于主成分的样品分布等4重方法验证
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所构建核心种质的有效性及代表性。

2.2.1 多样性指数的t检验

由表3可知,核心种质与原种质在21个性状上

的多样性指数差异均不显著(P>0.05),21个性状

中,15个性状的多样性指数高于原种质,6个性状的

多样性指数略低于原种质;核心种质21个性状的平

均遗传多样性指数(1.96)与原种质(1.94)相比,略
有提高。

表2 不同取样策略下遗传参数的比较

Table
 

2 
 

Comparison
 

of
 

the
 

genetic
 

diversity
 

indexes
 

of
 

different
 

sampling
 

strategies

核心种质
Core

 

collection

评价参数Evaluation
 

parameter

CR(%) MI CRMAX/% CRMIN/% VR/% MD/% VD/% CRMEA/%

G1 81.63 1.69 95.78 123.66 128.27 0.00 23.81 103.21

G2 90.17 1.90 98.26 108.81 122.85 0.00 23.81 101.52

G3 98.22 1.96 99.16 100.82 123.14 0.00 14.29 100.70

P1 80.95 1.71 95.75 122.47 125.03 0.00 23.81 102.71

P2 91.72 1.90 98.16 106.24 124.23 0.00 9.52 99.84

P3 94.67 1.95 99.88 105.99 116.54 0.00 0.00 101.31

L 87.51 1.85 96.71 112.98 125.22 0.00 19.05 101.70

注:
 

CR.
 

极差符合率;MI.
 

多样性指数;CRMAX.
 

最大值变化率;CRMIN.最小值变化率;VR.
 

变异系数变化率;MD.
 

均值差异百分率;VD.
 

方差差异百分率;CRMEA.
 

平均值变化率。

Note:
 

CR.
 

Coincidence
 

rate
 

of
 

range;
 

MI.
 

Shannon-Weaver
 

index;
 

CRMAX.
 

Changeable
 

rate
 

of
 

maximum;
 

CRMIN.
 

Changeable
 

rate
 

of
 

minimum;
 

VR.
 

Variable
 

rate
 

of
 

coefficient
 

of
 

variation;
 

MD.
 

Mean
 

difference
 

percentage;
 

VD.
 

Variance
 

difference
 

percentage;
 

CRMEA.
 

Changeable
 

rate
 

of
 

mean.

表3 蒜头果天然群体的性状变异

Table
 

3 Variation
 

of
 

traits
 

in
 

natural
 

population
 

of
 

Malania
 

oleifera

蒜头果
Malania

 

oleifera
性状

 

Trait 代码
Code

原种质
Initial

 

collection
核心种质

Core
 

collection
t值

t-value

果实
Fruit

果实纵径Fruit
 

longitudinal
 

diameter/mm FLD 1.96 2.13 0.74

果实横径Fruit
 

diameter/mm FD 1.86 2.04 0.28

果形指数shape
 

indexes
 

of
 

fruit FSI 1.79 1.76 0.18

鲜果重Fresh
 

fruit
 

weight/g FFW 1.93 2.10 0.34

果皮厚度Pericarp
 

thickness/mm PT 2.01 2.06 0.76

种仁
Kernel

种仁纵径kernel
 

longitudinal
 

diameter/mm KLD 2.02 2.06 0.56

种仁横径Kernel
 

diameter/mm KD 2.05 2.13 0.58

仁形指数Shape
 

indexes
 

of
 

kernel KSI 1.98 2.05 0.30

鲜仁重Fresh
 

kernel
 

weight/g KFW 1.97 1.99 0.72

干仁重Dry
 

kernel
 

weight/g KDW 2.00 1.81 0.75

鲜仁含水量 Water
 

content
 

of
 

fresh
 

kernel/g WCF 1.92 1.72 0.81

叶片
Leaf

叶柄长Petiole
 

length/mm PL 1.99 2.02 0.96

节间距Knot
 

spacing/mm KS 2.04 2.02 0.38

叶片长Leaf
 

length/mm LL 2.04 2.07 0.83

叶形指数Leaf
 

index LI 1.98 1.99 0.96

叶片宽Leaf
 

width/mm LW 2.04 1.93 0.79

叶面积Leaf
 

area/mm2 LA 2.04 2.06 0.78

叶周长Leaf
 

perimeter/mm LP 2.05 2.08 0.99

内含物
Inclusion

干仁含水量 Water
 

content
 

of
 

dry
 

kernel/(g/100
 

g) WCD 1.51 1.54 0.31

脂肪含量Fat
 

content/(g/100
 

g) FC 1.87 1.73 1.00

神经酸含量Nervous
 

acid
 

content/% NAC 1.69 1.91 0.19

平均值(标准差)Mean(SD)  — 1.94±0.13 1.96±0.16 —
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  以上说明,核心种质去除了原种质中的部分遗

传冗余后,其多样性指数有所增加,构建的核心种质

具有代表性且有效。然而,这并不意味着核心种质

拥有比原种质更高的遗传多样性,该指数的增加是

由于去除遗传冗余后,基于相同算法,统计频率改变

所致,并非实质意义上遗传多样性的增加。

2.2.2 符合率检验

核心种质与原种质在21个性状上的均值、极大

值、极小值和多样性指数的符合率见表4。由表4
可知,核心种质与原种质的均值符合率在80.84%
~99.92%之间,平均为97.31%;极大值符合率在

86.19%~100%之间,平均为99.16%;极小值符合

率在82.87%~100%之间,平均为99.18%;多样性

指数的符合率在86.98%~99.49%之间,平均为

95.41%。另外,42个性状极值中,有39个被保留,
其中,21个性状的极大值,有19个被保留;21个性

状的极小值,有20个被保留,说明构建的核心种质

对特异种质的保留效果较好。以上说明核心种质具

有较好的代表性,尤其在保留特异种质方面具有

优势。

2.2.3 主成分分析和基于主成分的样品分布图

核心种质与原种质在21个性状上的主成分分

析见表5。由表5可知,核心种质与原种质具有相

近的特征值、贡献率和累计贡献率,两者的累计贡献

率均在86%以上,即均能解释原种质86%以上的遗

传信息。21个性状按特征值(λ>1)可提炼为6个

主成分,方差累计贡献率86.64%。与原种质相比,
核心种质同样提炼出6个主成分,方差累计贡献率

为87.78%,说明构建的核心种质去除了原种质中

的部分遗传冗余,使方差有所增加。
核心种质与原种质基于主成分的样品分布情况

见图1。由图1可知,核心种质样品分布较为均匀,
且显著降低了原种质中样品分布较为密集和重叠的

部分,说明构建的核心种质有效。核心种质中也有

个别较为相近的或重叠的样本,这可能是由于分组

取样时,限于每组必需有1个样品入选的约束条件

所致,如采用不分组构建核心种质,其分布可能会更

为理想。

表5 核心种质与原种质的主成分分析

Table
 

5 The
 

principal
 

component
 

analysis
 

of
 

initial
 

collection
 

and
 

core
 

collection

成分
Component

原种质的初始特征值
Initial

 

eigenvalue
 

of
 

initial
 

collection
核心种质的初始特征值

Initial
 

eigenvalue
 

of
 

core
 

collection

特征值
 

Eigen
 

value
方差

Variance/%
累计

Cumulative/%
特征值

 

Eigen
 

value
方差

Variance/%
累计

Cumulative/%

1 5.97 28.44 28.44 5.16 24.57 24.57

2 4.58 21.80 50.24 4.68 22.27 46.84

3 3.01 14.33 64.57 3.67 17.47 64.31

4 2.37 11.27 75.84 2.31 11.00 75.31

5 1.17 5.55 81.39 1.49 7.10 82.41

6 1.10 5.26 86.64 1.13 5.37 87.78

图1 核心种质与原种质基于第1和2主成分的样品分布

Fig.1 Sample
 

distribution
 

of
 

core
 

collection
 

and
 

initial
 

collection
 

based
 

on
 

the
 

first
 

and
 

second
 

principal
 

components
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3 讨 论

3.1 种质分组

种质分组与否,是核心种质构建时首先要考虑

的问题。分组一方面是为了保证取样的代表性,以
期不同环境条件下的种质材料在核心种质中均有体

现;另一方面是部分抵消不同种群表型性状所受的

环境影响[17-18],因为相同区域内环境条件较为接

近,是一种近似同质园的做法。如贵州核桃构建核

心种质,是将一定区域内的核桃资源近似为同质

园[19]。本研究中,相同县域采样的蒜头果样本基本

处于同一群落内,外在环境条件,如气象因子等接近

一致,对其影响较弱,而环境影响到表型的情况通常

发生在较大的地理和气候尺度上。因此,本次在地

理区域分组(县)和多次聚类优先取样的基础上构建

的蒜头果初选核心种质,本质上是综合各地理分组

构建的核心种质形成的叠加核心种质。
分组构建的核心种质应用较为广泛,也是效果

较好的一种策略,在小麦、新疆野杏(Armeniaca
 

vul-
garis)、黍稷(Panicum

 

miliaceum)等的核心种质构

建中均有应用[3,20-21]。分组主要依据种质材料的特

性和研究目的,并不局限于某一种分组方法,不存在

一种通用的分组方法适用于各类动植物材料。目

前,按地理分组是较为常见的分组方法,如灰楸

(Catalpa
 

fargesii
 

)、狗牙根(Cynodon
 

dactylon)和
格木(Erythrophleum

 

fordii
 

Oliv.)等[22-24],也有按

品种体系或成熟期分组[25-26]。也有很多物种采用

不分组的方法构建核心种质,如:新疆野苹果(Ma-
lus

 

sieversii)、新疆野杏和番茄(Solanum
 

lycoper-
sicum

 

)等[16,20,27],其优势在于只基于遗传距离考虑

材料间的聚类结果,能最大限度的去除遗传冗余或

相似种质,所构建的核心种质,其评价参数相对较

优;其不足在于忽略了植物的表型可塑性,不同环境

条件下表现迥异的种质材料,在相同环境条件下,可
能表现出近似的表型。不分组的方法适用于在种质

资源库中经过多年生长评价的种质材料,如杜仲

(Eucommia
 

ulmoides)和西伯利亚杏(Armeniaca
 

sibirica)等[28-29],而利用野生或天然群体初次构建

核心种质时,不分组的方法可能会遗失重要种质材

料。因此,蒜头果的核心种质构建采用分组的取样

策略。

3.2 取样策略及聚类方法

不同的取样策略影响核心种质构建的目标能否

实现。在聚类的基础上,较为常见的取样策略有随

机取样、优先取样和偏离度取样。随机取样法能够

维持原种质的遗传多样性形式,偏离度取样法能保

留原种质的最大的遗传变异,而优先取样法能保留

原种质最大和最小性状值,同时也保留了原种质的

遗传变异结构[15]。本研究从育种及种质资源保存

的角度,以尽可能多的保留特异种质资源为目的,选
择优选取样法构建蒜头果核心种质。

常见的聚类方法,如:最短距离法、最长距离法、
中间距离法和重心法等各有优劣及适用条件,有的

过于扩张,有的过于浓缩,太扩张的方法在样本量大

时容易失真,太浓缩的方法不够灵敏,其中类平均法

比较适中,而且具有单调性[30]。因此,本研究在类

平均聚类的基础上采用优先取样的策略,获得了较

为理想的蒜头果核心种质。

3.3 核心种质评价参数及验证体系

核心种质构建后,需用一系列的参数及方法来

评价验证其有效性和代表性。一般而言,确定了核

心种质的评价参数,对其取样方法、取样比例等的研

究才有判定标准。对于数量性状,均值作为数据的

代表值,处于核心种质观察值的中心位置,是一个极

其重要的参数[31]。多样性指数(H)考察核心种质

与原种质的表型频率分布特点,以两者的分布结构

是否一致,确定核心种质的代表性,是核心种质构建

中最常用的方法[32]。研究表明:极差符合率(CR)
是核心种质代表性评价的首选参数;平均Shannon-
Weaver多样性指数(MI)是评价核心种质代表性的

重要参数;变异系数(VR)的大小决定该性状是否能

稳定遗传,因此,其变化率也是评价核心种质变异程

度的重要参数;均值差异百分率(MD)是判断核心

种质是否具有代表性的判定参数[14]。均值差异百

分率(MD)<20%,且极差符合率(CR)>80%时,可
认为核心种质具有较好的代表性,且 MD参数值越

小,其他如变异系数变化率(VR)、方差差异百分率

(VD)等参数值越大,核心种质的代表性越强[15]。
在育种和种质资源保存中,含有极值的个体往往作

为特异种质,是重点关注的对象,因此极大值变化率

(CRMAX)、极小值变化率(CRMIN)和平均值变化率

(CRMEA)也被用于评价本研究构建的蒜头果核心

种质。
核心种质评价参数符合要求后,常采用一些方

法进一步验证其代表性,其中,多样性指数的t检

验、符合率检验、主成分分析和基于主成分的样品分

布图是应用较广的方法[20-24]。核心种质与原种质t
检验差异不显著,说明两者在性状上对应的基因型
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频率近似,具有相似的分布结构;两者的极值、极差

和多样性指数的符合率越高,核心种质的代表性越

强;主成分分析可以近似的描述样品在几何空间的

分布特征,并反映供试材料的遗传结构,可以用来比

较核心种质和原种质的分布特征[15];基于主成分的

样品分布图,也反映构建核心种质的分布特征,核心

种质的分布特征与原种质越相似,分布越均匀,对原

种质重叠部分去除的效果越明显,则代表性越好。
本研究构建的蒜头果核心种质经以上4重检验,均
符合要求,说明所构建的蒜头果核心种质具备有效

性、代表性和实用性等特征,可以作为蒜头果种质资

源收集保存和后期建立育种群体等的依据。
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