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基于农艺性状的榕江茶核心种质构建
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摘 要:为获取较为可靠的榕江茶初级核心种质群体,促进榕江茶种质资源的鉴定、保存、开发和有效利用,以118
份榕江茶种质资源为材料,对23个农艺性状(19个表型性状和4个基本品质成分)进行分析;基于2种遗传距离

(标准化欧氏距离、马氏距离)、4种聚类方法(离差平方和法、非加权组平均法、最长距离法、最短距离法)和7种总

体取样规模(10%、15%、20%、25%、30%、35%、40%)构建了56个候选榕江茶核心种质,利用筛选得到的最佳构

建方案构建初级核心种质;以t检验对原种质、保留种质和核心种质的表型遗传多样性、变异程度和各种质不同数

量性状间的代表性进行核心种质的评价,并用主成分分析法对核心种质进行确认。结果表明,(1)标准化欧氏距

离、最短距离法、30%取样比例相结合是构建榕江茶核心种质的最佳方法。(2)构建的核心种质与原种质23个性

状的6个特征值一致性较好,遗传多样性指数有一定程度的提升;核心种质平衡了稀有性状的分布,有效保留了原

种质的遗传多样性。(3)核心种质的主成分累计贡献率高于原种质;核心种质均匀分布在原始种质范围内,无重叠

现象,有效的避免了核心种质的冗余。(4)构建的38份榕江茶种质资源初级核心种质占原种质的32.20%,初级核

心种质构建有效且质量较高,能够在保证冗余较少的情况下充分代表原种质遗传多样性。
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Abstract:
 

In
 

order
 

to
 

obtain
 

a
 

more
 

reliable
 

primary
 

core
 

germplasm
 

population
 

of
 

Rongjiang
 

tea,
 

strength-
en

 

the
 

breeding,
 

development
 

and
 

utilization
 

of
 

Rongjiang
 

tea
 

germplasm
 

and
 

molecular
 

genetics
 

research,
 

solve
 

the
 

problem
 

of
 

high
 

conservation
 

cost
 

of
 

its
 

germplasm
 

resources,
 

and
 

promote
 

the
 

identification
 

and
 

effective
 

utilization
 

of
 

Rongjiang
 

tea
 

germplasm
 

resources,
 

we
 

used
 

118
 

Rongjiang
 

tea
 

germplasm
 

re-
sources

 

as
 

materials,
 

analyzed
 

a
 

total
 

of
 

23
 

agronomic
 

traits
 

including
 

19
 

phenotypic
 

traits
 

and
 

4
 

basic
 

qual-
ity

 

components.
 

Based
 

on
 

two
 

genetic
 

distances
 

(standardized
 

Euclidean
 

distance,
 

Markov
 

distance),
 

four
 

clustering
 

methods
 

(sum
 

of
 

squares
 

of
 

deviations,
 

unweighted
 

group
 

average,
 

longest
 

distance,
 

shortest
 

distance)
 

and
 

seven
 

overall
 

sampling
 

scales
 

(10%,
 

15%,
 

20%,
 

25%,
 

30%,
 

35%,
 

40%),
 

56
 

candidate
 

core
 

collections
 

of
 

Rongjiang
 

tea
 

were
 

constructed.
 

The
 

phenotypic
 

genetic
 

diversity,
 

variation
 

degree
 

and
 

representativeness
 

of
 

various
 

qualitative
 

and
 

quantitative
 

characters
 

of
 

original
 

germplasm,
 

reserved
 

germ-



plasm
 

and
 

core
 

germplasm
 

were
 

evaluated
 

by
 

t-test,
 

and
 

the
 

core
 

germplasm
 

was
 

confirmed
 

by
 

principal
 

component
 

analysis.
 

The
 

results
 

showed
 

that,
 

(1)
 

the
 

combination
 

of
 

standardized
 

Euclidean
 

distance,
 

shortest
 

distance
 

method,
 

and
 

30%
 

sampling
 

ratio
 

was
 

the
 

best
 

method
 

for
 

constructing
 

core
 

germplasm
 

of
 

Rongjiang
 

tea.
 

(2)
 

The
 

six
 

characteristic
 

values
 

of
 

the
 

23
 

traits
 

of
 

the
 

constructed
 

core
 

collection
 

and
 

the
 

original
 

collection
 

were
 

in
 

good
 

consistency,
 

and
 

the
 

genetic
 

diversity
 

index
 

was
 

improved
 

to
 

a
 

certain
 

ex-
tent.

 

The
 

t-test
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

core
 

germplasm
 

balanced
 

the
 

distribution
 

of
 

rare
 

traits
 

and
 

effec-
tively

 

preserved
 

the
 

genetic
 

diversity
 

of
 

the
 

original
 

germplasm.
 

(3)
 

The
 

results
 

of
 

principal
 

component
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

cumulative
 

contribution
 

rate
 

of
 

principal
 

components
 

in
 

core
 

germplasm
 

was
 

high-
er

 

than
 

that
 

in
 

original
 

germplasm.
 

When
 

further
 

confirming
 

the
 

core
 

germplasm,
 

it
 

was
 

found
 

that
 

the
 

core
 

germplasm
 

was
 

evenly
 

distributed
 

within
 

the
 

original
 

germplasm
 

range
 

without
 

overlap,
 

effectively
 

avoiding
 

redundancy
 

of
 

the
 

core
 

germplasm.
 

(4)
 

38
 

primary
 

core
 

germplasm
 

resources
 

of
 

Rongjiang
 

tea
 

were
 

constructed,
 

accounting
 

for
 

32.20%
 

of
 

the
 

original
 

germplasm.
 

The
 

evaluation
 

of
 

core
 

germplasm
 

in-
dicated

 

that
 

the
 

construction
 

of
 

primary
 

core
 

germplasm
 

was
 

effective
 

and
 

with
 

high
 

quality,
 

which
 

could
 

fully
 

represent
 

the
 

genetic
 

diversity
 

of
 

the
 

original
 

germplasm,
 

while
 

ensuring
 

minimal
 

redundancy.
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  茶树种质资源是茶树品种选育的物质基础,也
是茶产业 可 持 续 发 展 的 战 略 性 资 源[1]。榕 江 茶

(Camellia
 

yungkiangensis
 

H.
 

T.
 

Chang)分布于

贵州省榕江县月亮山一带,本课题组前期的主要茶

品质化学成分检测结果显示,其混合样品茶多酚含

量很高(33%),咖啡碱含量极低(0.10%),而作为咖

啡碱合成前体的可可碱含量较高(3.77%),属于典

型的“高茶多酚、低咖啡碱、高可可碱”类型的资源,
而且加工红茶品质独特[2],在茶树新品种选育、茶叶

新产品开发和茶叶深加工等方面具有很好的开发潜

力和利用价值。然而,由于该野生茶资源群体较大,
个体数量较多,对该资源的高效利用和保护构成了

挑战。因此,合理构建该资源的核心种质,对其优异

种 质 的 发 掘 利 用 和 高 效 保 护 具 有 重 要 的 指 导

意义[3]。

Frankel[4]早在1984年提出核心种质的概念,
即从原始种质中选取一部分能以最小资源数量最大

程度代表整体种质遗传多样性的资源。近年来,核
心种质构建的研究进展如火如荼,目前已在苹果[5]、
花生[6]、玉米[7]等植物中构建核心种质。同时,核心

种质的构建方法也在不断发展。李自超等[8]基于水

稻表型数据构建出初级核心种质,利用生化指标和

群体表型性状进行压缩得到二级核心种质,最后利

用分子标记对二级核心种质再次压缩,完成了初级

核心种质的动态更新,最终得到核心种质。此外,植
物核心种质不再单一地进行构建,而是转向研究与

利用的趋势发展,如水稻微核心种质产量相关的

QTL定位[9]、甜菜重要农艺性状相关等位基因的开

发[10]、中国大豆与国际大豆核心种质的遗传多样性

比较[11]等。目前关于茶树种质资源鉴定和遗传多

样性分析的报道较多,如蒋会兵等[12]、杨盛美等[13]

和张明泽等[14]分别利用形态学、生化成分和分子标

记等手段对茶树的遗传多样性进行了分析研究,但
针对茶树核心种质资源构建的研究鲜有报道。

本研究以分布于贵州黔东南苗族侗族自治州榕

江县月亮山境内的118份榕江茶种质资源为材料,
在性状调查和品质成分测定数据整理工作的基础

上,通过比较基于2种遗传距离(标准化欧氏距离、
马氏距离)、4种聚类方法(离差平方和法、非加权组

平均法、最长距离法、最短距离法)和7种总体取样

规模(10%、15%、20%、25%、30%、35%、40%)排列

组合构建56份备选核心种质,对备选核心种质进行

有效性检验,最终获得榕江茶核心种质构建的最佳

方案并构建其初级核心种质,并对构建的榕江茶核

心种质进行评价和验证,为进一步研究榕江茶核心

种质,高效收集、利用榕江茶种质资源提供理论

依据。

1 材料和方法

1.1 试验材料

该研究以分布在贵州省黔东南苗族侗族自治州

榕江县月亮山境内(平均海拔约1
 

200
 

m)的榕江茶

(Camellia
 

yungkiangensis)为对象。在实地考察的

基础上选取具有代表性的单株资源121份,依地理

位置分别编号为RJ001-RJ121。对每份单株资源

进行GPS定位,对其整株和芽叶形态进行观测和记

录。根据陈亮等[15]编著的《茶树种质资源描述规范

和数据标准》规定的方法,于2022年4月中旬对
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118份榕江茶单株资源的形态特征进行观测记录,
选取的性状主要包括树型、叶尖形状、叶片着生角

度、叶基形状、叶身、叶面、叶缘、叶质、叶齿深度、叶
齿锐度、叶齿密度、成熟叶颜色、树姿等13个质量性

状,叶长、一芽二叶长度、叶宽、叶脉对数、叶面积、百
芽重等6个数量性状,以及水浸出物、茶多酚、游离

氨基酸、咖啡碱含量等4个品质指标,共计23个农

艺性状。对每份资源的数量性状(叶长、叶宽、叶面

积和叶脉对数)随机测量33张叶片,取其平均值;随
机选取100个标准一芽二叶,其总重量记为百芽重,
从中随机选取33个测其长度,取其平均值记为一芽

二叶长;水浸出物、茶多酚、游离氨基酸等品质成分

的含量分别按照相应的国家标准(GB/T
 

8305—

2013、GB/T
 

8313—2018、GB/T
 

8314—2013)进行

测定,咖啡碱含量测定参考王丽丽等[16]和杨金川

等[17]的方法。一芽二叶的基本生化成分共计实测

121株,其中数据齐全的单株资源共有118株。

1.2 数据的赋值标准

按照陈亮等[15]于2005年编著的《茶树种质资

源描述规范和数据标准》规定的方法,对每份资源的

质量性状均重复观测10次,按照等级数量编码方法

进行分级赋值。
对所有数量性状进行10级分类,分别赋值1~

10,1级<x -2s,10级≥x +2s,中间每级间隔

0.5
 

s,其中x 为平均值,s为标准差[18]。

1.3 核心种质的构建方法

1.3.1 数据分组与聚类分析的方法

依据各榕江茶种质资源的叶齿锐度将118份种

质资源划分为3组。参考前人总结出的层次聚类法

进行系统聚类[19]。组内聚类得到聚类树状图,从遗

传距离最近的组内,选择具有特殊农艺性状的1份

材料,若组内无具有特殊农艺性状的材料则随机选

择1份进入下一轮聚类,重复多次聚类,直至剩余材

料总数达到每组所需的取样材料数。聚类程序和部

分统计计算由SPSS
 

23.0和 WPS
 

2019软件完成,
图表由Origin

 

22.0和Adobe
 

Photoshop
 

2022进行

绘制。

1.3.2 构建策略的筛选

在分组和层次聚类分析的基础上,组内取样方

法采用对数比例法(表1),在控制群体遗传冗余度

的同时,适当增加稀有叶齿锐度的取样数量,以平衡

叶齿锐度的取样[20]。对3个聚类分析基本环节进

行分析,即两种常用遗传距离:欧氏距离(Euclidean
 

distance)、马氏距离(Mahalanobis
 

distance);4种聚

类方法:离差平方和法(Ward􀆳s
 

method)、非加权组

平均法(unweighted
 

pair-group
 

method
 

with
 

arith-
metic

 

means,
 

UPGMA)、最 长 距 离 法(complete
 

linkage)、最短距离法(single
 

linkage);7种总体取

样规模:10%、15%、20%、25%、30%、35%、40%。
将不同的遗传距离、聚类方法和总体取样规模进行

排列组合,共形成56种构建策略,分别对构建56份

备选核心种质进行讨论。同时,采用表型保留比例

(RPR)、变异系数变化率(VR)、极差符合率(CR)和

Shannon-Weaver多样性指数(I)等4个评价指标比

较备选核心种质优劣并选择最佳构建策略。

表1 对数比例策略在不同总体取样规模下的各组取样比例

Table
 

1 Sampling
 

proportion
 

of
 

each
 

group
 

in
 

different
 

overall
 

sampling
 

size
 

of
 

logarithmic
 

proportion
 

strategy

种质
Collection

总体取样规模
Overall

 

sampling
 

size/%

组内比例Ratio
 

in
 

group/%

Ⅰ Ⅱ Ⅲ

核心种质
Core

 

collection

10 3.99 3.99 3.99

15 5.99 6.47 5.54

20 7.98 8.63 7.39

25 9.98 10.79 9.24

30 11.64 12.58 10.78

35 13.64 14.74 12.62

40 3.99 3.99 3.99

原始种质
 

Original
 

collection
33.26 35.95 30.79 

1.4 核心种质的验证

利用获得的最佳构建方案构建榕江茶初级核心

种质。对已构建完成的初级核心种质进行评价,采
用特征值和评价指标检验核心种质有效性。

特征值检验利用原始种质和初级核心种质的

23个性状的最小值、最大值、均值、标准差、变异系

数、Shannon-Weaver多样性指数6个特征值检验核

心种质的均匀程度和变异范围。评价指标检验利用

表型保留比例(RPR)、变异系数变化率(VR)、极差

符合率(CR)、最大值变化率(CRmax)、最小值变化率

(CRmin)、平均值变化率(CRmean)、均值差异百分率

(MD)和方差差异百分率(VD)8个评价指标验证初

级核心种质有效性。同时对原始种质和初级核心种

质的23个农艺性状进行t检验和F 检验,验证核心

种质对原始种质的代表性和差异显著性。特征值和

评价指标参考刘遵春等[5]和刘娟[3]的公式计算。
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2 结果与分析

2.1 总体取样规模的筛选

依据叶齿锐度将118份榕江茶种质资源划分为

锐、中、钝等3组,组内取样方法使用对数比例法。
分别计算56个备选构建策略核心种质的5个评价

指标,即Shannon-Weaver多样性指数(I)、变异系

数变化率(VR)、表型保留比例(RPR)、极差符合率

(CR)和均值差异百分率(MD)。由表2可知,除

10%总体取样比例的备选核心种质外,各备选核心

种质的VR均高于107%,RPR均高于94%;I均高

于1.12,CR均在92%以上。
从表2还可以看出,以欧式距离聚类的核心种

质中,Shannon-Weaver多样性指数随取样规模升高

表现先上升后下降的变化趋势,在总体取样规模为

30%时达到最大值;而在以马式距离聚类的核心种

质中,Shannon-Weaver多样性指数随取样规模升高

表现的规律性不明显,总体取样规模在30%、35%
和40%时,多样性指数较大,且三者间的差异较小。
这说明低取样规模覆盖品种太少,不利于保存足够

丰富且均匀的变异;随着总体取样规模的不断升高,
核心种质的遗传冗余度也随之升高。

表2 不同构建策略的比较

Table
 

2 The
 

comparison
 

of
 

different
 

construction
 

strategy

遗传距离
Genetic

 

distance

聚类方法
Clustering

 

method

总体取样比例
Overall

 

sampling
 

ratio/%

备选核心种质
Alternative

 

core
 

germplasm
I VR/% RPR/% CR/% MD/%

标准化欧氏
距离(A1)
Standard

 

euclidean
 

distance
 

最短距
离法(S1)
Single

 

linkage

10 A1S1-10 1.308 97.22 97.67 92.94 0.00

15 A1S1-15 1.303 111.45 97.67 99.50 8.70

20 A1S1-20 1.303 111.65 94.57 100.00 0.00

25 A1S1-25 1.309 110.94 96.12 100.00 8.70

30 A1S1-30 1.328 110.22 98.45 100.00 13.04

35 A1S1-35 1.325 108.32 98.45 100.00 8.70

40 A1S1-40 1.317 107.82 98.45 100.00 8.70

最长距
离法(S2)
Complete

 

linkage

10 A1S2-10 1.308 97.22 97.67 92.94 0.00

15 A1S2-15 1.303 111.45 97.67 99.50 8.70

20 A1S2-20 1.315 111.81 95.35 100.00 4.35

25 A1S2-25 1.309 110.80 95.35 100.00 8.70

30 A1S2-30 1.320 109.80 96.90 100.00 8.70

35 A1S2-35 1.316 108.10 98.45 100.00 8.70

40 A1S2-40 1.312 108.04 98.45 100.00 4.35

非加权组
平均法(S3)
UPGMA

10 A1S3-10 1.308 97.22 97.67 92.94 0.00

15 A1S3-15 1.303 111.45 97.67 99.50 8.70

20 A1S3-20 1.312 111.96 94.57 99.90 0.00

25 A1S3-25 1.309 110.80 95.35 100.00 8.70

30 A1S3-30 1.324 109.93 97.67 100.00 8.70

35 A1S3-35 1.317 108.66 98.45 100.00 13.04

40 A1S3-40 1.312 108.04 98.45 100.00 4.35

离差平方
和法(S4)
Ward􀆳s

 

method

10 A1S4-10 1.308 97.22 97.67 92.94 0.00

15 A1S4-15 1.303 111.45 97.67 99.50 8.70

20 A1S4-20 1.315 111.81 95.35 100.00 4.35

25 A1S4-25 1.309 110.80 95.35 100.00 8.70

30 A1S4-30 1.319 109.77 96.90 100.00 8.70

35 A1S4-35 1.317 108.32 97.67 100.00 4.35

40 A1S4-40 1.307 107.80 98.45 100.00 0.00
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  续表2 Continued
 

table
 

2

遗传距离
Genetic

 

distance

聚类方法
Clustering

 

method

总体取样比例
Overall

 

sampling
 

ratio/%

备选核心种质
Alternative

 

core
 

germplasm
I VR/% RPR/% CR/% MD/%

马氏距离(A2)
Mahalanobis

 

distance

最短距
离法(S1)
Single

 

linkage

10 A2S1-10 1.125 97.22 74.42 92.94 0.00

15 A2S1-15 1.286 111.45 90.70 99.50 8.70

20 A2S1-20 1.317 111.29 95.35 100.00 4.35

25 A2S1-25 1.317 110.14 96.12 100.00 4.35

30 A2S1-30 1.312 108.87 96.90 100.00 8.70

35 A2S1-35 1.318 108.13 98.45 100.00 4.35

40 A2S1-40 1.324 108.07 99.22 100.00 4.35

最长距
离法(S2)
Complete

 

linkage

10 A2S2-10 1.125 97.22 74.42 92.94 0.00

15 A2S2-15 1.286 111.45 90.70 99.50 8.70

20 A2S2-20 1.299 113.26 94.57 100.00 4.35

25 A2S2-25 1.314 111.70 95.35 100.00 4.35

30 A2S2-30 1.312 110.09 96.12 100.00 8.70

35 A2S2-35 1.310 107.89 97.67 100.00 8.70

40 A2S2-40 1.317 107.97 99.22 100.00 8.70

非加权组
平均法(S3)
UPGMA

10 A2S3-10 1.125 97.22 74.42 92.94 4.35

15 A2S3-15 1.286 111.45 90.70 99.50 8.70

20 A2S3-20 1.299 113.26 94.57 100.00 4.35

25 A2S3-25 1.314 111.70 95.35 100.00 4.35

30 A2S3-30 1.315 109.90 96.12 100.00 8.70

35 A2S3-35 1.314 108.64 96.90 100.00 8.70

40 A2S3-40 1.319 108.24 98.45 100.00 8.70

离差平方
和法(S4)
Ward􀆳s

 

method

10 A2S4-10 1.125 97.22 74.42 92.94 0.00

15 A2S4-15 1.286 111.45 90.70 99.50 8.70

20 A2S4-20 1.299 113.26 94.57 100.00 4.35

25 A2S4-25 1.312 111.14 95.35 100.00 4.35

30 A2S4-30 1.313 110.47 96.12 100.00 8.70

35 A2S2-35 1.313 109.36 96.90 100.00 4.35

40 A2S2-40 1.314 108.06 98.45 100.00 0.00

  同时,核心种质的VR在总体取样规模为20%
时均高于110%,以后随着取样规模的上升会逐渐

降低;核心种质的RPR随着总体取样规模的升高呈

递增趋势,在取样规模达30%时上升幅度趋于平

缓;核心种质的CR在取样规模为10%和20%时普

遍表现不佳;除 A1S3-35、A1S1-30
 

2个核心种质

外,其余核心种质 MD均小于10%,未表现出明显

规律性。
综合7种取样规模的5种评价指标,当总体取

样规模达到30%时,核心种质拥有较高的遗传多样

性指数,且能够在基本保留全部性状的前提下保持

较高的VR和100%的CR,因此,30%的取样比例

是榕江茶核心种质构建的最佳总体取样规模。

2.2 遗传距离的筛选

在确定取样规模为30%的基础上,采用标准化

欧氏距离构建的核心种质,CR均为100%,VR均

高于108%,Shannon-Weaver多样性指数(I)也能

够保持在1.3以上,除A1S2-30、A1S4-30核心种质

的 VR 略低于采用马氏距离构建出的核心种质

A2S2-30、A2S4-30外,其余核心种质的Shannon-
Weaver多样性指数、VR和RPR均优于以马氏距

离所构建的核心种质(表2)。这进一步验证了标准

化欧氏距离更适于处理含有较多不同类型性状的种

质资源群体的观点[22]。
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表
3
 
榕
江
茶
原
始
种
质
与
核
心
种
质
性
状
特
征
值
比
较

Ta
bl
e

 

3
 
Co
m
pa
ri
so
n

 

of

 

a g
ro
no
mi
c

 

ch
ar
ac
te
rs

 

be
tw
ee
n

 

or
i g
in
al

 

co
lle
ct
io
n

 

an
d

 

co
re

 

co
lle
ct
io
n

 

of

 

Ca
me

ll
ia

 

yu
n g

ki
an

ge
ns
is

性
状

Tr
ai
t

原
始

种
质

 

Or
i g
in
al

 

co
ll
ec
ti
on

核
心

种
质

 

Co
re

 

co
ll
ec
ti
on

最
小

值
Mi
n

最
大

值
M
ax

均
值

M
ea
n

标
准

偏
差

SD
变

异
系

数
C
V/
%

遗
传

多
样

性
性

指
数

 

I
最

小
值

Mi
n

最
大

值
M
ax

均
值

M
ea
n

标
准

偏
差

SD
变

异
系

数
C
V/
%

遗
传

多
样

性
性

指
数

 

I

树
型

 

Pl
an
t

 

t y
pe

1
.0
0

2
.0
0

1
.1
0

0
.3
0

27
.4
3

0
.3
3

1
.0
0

2
.0
0

1
.1
1

0
.3
1

27
.7
7

0
.3
4

叶
尖

形
状

 

Le
af

 

a p
ex

 

sh
a p
e

1
.0
0

2
.0
0

1
.1
5

0
.3
6

31
.2
0

0
.4
3

1
.0
0

2
.0
0

1
.2
1

0
.4
1

33
.6
8

0
.5
2

叶
片

着
生

角
度

 

Bl
ad
e

 

an
gl
e

1
.0
0

3
.0
0

1
.7
2

0
.6
8

39
.2
4

0
.9
8

1
.0
0

3
.0
0

1
.6
8

0
.7
6

45
.3
9

1
.0
2

叶
基

形
状

 

Le
af

 

ba
se

 

sh
a p
e

1
.0
0

2
.0
0

1
.2
4

0
.4
3

34
.3
8

0
.5
5

1
.0
0

2
.0
0

1
.4
2

0
.4
9

34
.7
4

0
.6
8

叶
身

 

Le
af

 

cr
os
s

 

se
ct
io
n

1
.0
0

2
.0
0

1
.8
1

0
.4
0

21
.9
5

0
.4
9

1
.0
0

2
.0
0

1
.7
1

0
.4
5

26
.5
1

0
.6
0

叶
面

 

Le
af

 

u p
pe
r

 

su
rf
ac
e

1
.0
0

4
.0
0

1
.6
2

0
.9
6

59
.6
1

0
.6
9

1
.0
0

4
.0
0

1
.7
1

1
.0
7

62
.7
8

0
.8
0

叶
缘

 

Le
af

 

ma
r g
in

 

un
du
la
ti
on

1
.0
0

2
.0
0

1
.1
2

0
.3
2

28
.9
1

0
.3
6

1
.0
0

2
.0
0

1
.1
8

0
.3
9

32
.7
4

0
.4
8

叶
质

 

Le
af

 

te
xt
ur
e

1
.0
0

6
.0
0

1
.9
1

1
.2
7

66
.5
4

0
.9
0

1
.0
0

6
.0
0

2
.5
5

1
.8
3

71
.7
3

1
.0
3

叶
齿

深
度

 

De
pt
h

 

of

 

le
af

 

se
rr
at
io
n

1
.0
0

5
.0
0

1
.8
3

1
.2
0

65
.6
9

0
.8
1

1
.0
0

5
.0
0

1
.7
4

1
.2
5

71
.9
7

0
.7
7

叶
齿

锐
度

 

Sh
ar
pn
es
s

 

of

 

le
af

 

se
rr
at
io
n

1
.0
0

5
.0
0

2
.8
5

1
.5
0

52
.6
5

1
.0
7

1
.0
0

5
.0
0

3
.0
0

1
.6
5

55
.1
4

1
.1
0

叶
齿

密
度

 

De
ns
it
y

 

of

 

le
af

 

se
rr
at
io
n

1
.0
0

5
.0
0

2
.8
5

1
.1
7

41
.0
5

0
.8
8

1
.0
0

5
.0
0

3
.0
0

1
.3
8

45
.8
8

1
.0
2

成
熟

叶
颜

色

 

Le
af

 

co
lo
ur

2
.0
0

3
.0
0

2
.3
1

0
.4
6

19
.9
8

0
.6
2

2
.0
0

3
.0
0

2
.2
4

0
.4
3

19
.0
1

0
.5
5

树
姿

 

Gr
ow
th

 

ha
bi
t

1
.0
0

3
.0
0

1
.5
1

0
.5
5

36
.3
6

0
.7
9

1
.0
0

3
.0
0

1
.6
8

0
.6
1

36
.3
1

0
.9
1

叶
长

 

Le
af

 

le
n g
th
/ c
m

7
.5
4

13
.9
1

10
.3
8

1
.3
2

12
.7
1

2
.0
6

7
.5
4

13
.9
1

10
.3
2

1
.7
2

16
.6
6

2
.1
9

一
芽

二
叶

长
度

 

Le
n g
th

 

of

 

on
e

 

bu
d

 

an
d

 

tw
o

 

le
av
es
/ c
m

5
.7
7

10
.2
0

7
.9
5

0
.8
3

10
.5
1

2
.0
6

5
.7
7

10
.2
0

7
.9
7

1
.0
5

13
.2
1

2
.1
8

叶
宽

 

Le
af

 

wi
dt
h/
cm

2
.5
1

5
.3
2

3
.6
7

0
.5
0

13
.4
8

2
.0
0

2
.5
1

5
.3
2

3
.7
1

0
.6
5

17
.5
5

2
.1
4

叶
脉

对
数

 

Le
af

 

ve
in

 

lo
ga
rit
h
m

8
.0
0

11
.6
0

9
.0
7

0
.6
2

6
.8
1

1
.7
4

8
.0
0

11
.6
0

9
.1
5

0
.7
7

8
.4
5

1
.8
4

叶
面

积

 

Le
af

 

ar
ea
/ c
m
2

13
.6
9

51
.3
1

27
.0
2

6
.4
4

23
.8
2

2
.0
3

13
.6
9

51
.3
1

27
.3
8

8
.4
9

31
.0
1

2
.1
9

百
芽

重

 

H
un
dr
ed

 

bu
d

 

we
i g
ht
/ g

27
.9
8

61
.2
2

43
.3
0

7
.4
3

17
.1
5

2
.0
9

27
.9
8

61
.2
2

43
.7
4

8
.3
7

19
.1
3

2
.1
3

水
浸

出
物

 

A q
ue
ou
s

 

ex
tr
ac
t/
%

38
.9
2

52
.8
8

45
.7
7

2
.5
9

5
.6
6

2
.0
5

38
.9
2

52
.8
8

45
.5
8

3
.2
8

7
.1
9

2
.1
4

茶
多

酚

 

Te
a

 

po
l y
ph
en
ol
s/
%

22
.8
7

39
.7
1

28
.4
8

2
.6
0

9
.1
4

2
.0
3

22
.8
7

39
.7
1

28
.5
0

3
.2
1

11
.2
8

2
.0
8

游
离

氨
基

酸

 

Fr
ee

 

am
in
o

 

ac
id
/
%

1
.3
3

3
.3
5

2
.0
9

0
.3
9

18
.7
7

2
.0
0

1
.3
3

3
.3
5

2
.0
2

0
.4
3

21
.5
0

1
.9
7

咖
啡

碱

 

Ca
ff
ei
ne
/
( μ
g/
g
)

32
.1
4

27
0
.4
5
12
2
.8
0

53
.5
5

43
.6
0

1
.9
9

32
.1
4

27
0
.4
5
10
7
.1
1

50
.3
2

46
.9
8

1
.9
5
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  综上所述,以标准化欧氏距离构建的核心种质

中,CR、VR和Shannon-Weaver多样性指数的结果

更加优异,构建出的核心种质变异丰富且分布均匀,
能够更好地代表原种质的遗传多样性,而VR与以

马氏距离构建的核心种质有个别相对偏低,但其平

均值相对较高,差异并不显著。因此在构建榕江茶

核心种质时,采用标准化欧氏距离效果较好。

2.3 聚类方法的筛选

利用30%总体取样规模和标准化欧氏距离,比
较4种聚类方法构建出的备选核心种质,结合表2发

现,用最短距离法构建的核心种质表现最优,Shannon-
Weaver多 样 性 指 数 最 高,变 异 系 数 变 化 率 高 达

110.22%,极差符合率达100%,能够保留原种质全部

极差,表型保留比例(98.45%)略低,但缺少的2个性

状后续可以将其补充。与最短距离法相比,最长距离

法和离差平方和法构建的核心种质的表型保留比例

较低;而非加权组平均法构建的结果与其相近,但其

Shannon-Weaver多样性指数(1.324)、变异系数变化

率(109.93%)、表型保留比例(97.67%)均略低于最

短距离法构建的核心种质。这与多年生作物中,最短

距离法对白桦[23]核心种质构建效果最好的研究结果

相吻合。
从全部56份备选核心种质来看,采用最短距离

法、30%总体取样规模和标准欧氏距离构建的核心种

质在能够保留全部性状的基础上,拥有最高的遗传多

样性指数,相较于其他构建策略综合表现最好,在保

证较少遗传冗余度的同时能够很好地代表原种质遗

传多样性,是构建榕江茶核心种质的最佳策略。

2.4 核心种质的评价

采用标准化欧氏距离、最短距离法和30%总体

取样规模构建初级核心种质(A1S1-30),在初选核

心种质取样量上,人工定向补充2份具有特殊性状

但未选入的种质资源,最终确定38份榕江茶资源组

成核心种质,取样比例占原种质的32.20%。对其

进行特征值和评价指标的计算,并与原种质进行比

较(表3),可见核心种质与原种质23个性状的6个

特征值相似性较高,且核心种质各性状的遗传多样

性指数有一定程度的提升。

表4 核心种质与原始种质各性状评价参数和t检验、F 检验

Table
 

4 The
 

evaluation
 

parameters,
 

t-test
 

and
 

F-test
 

of
 

traits
 

of
 

core
 

collection
 

and
 

original
 

collection

性状
 

Trait

极差符
合率
CR/%

变异系数
变化率
VR/%

表型保
留比例
RPR/%

最小值
变化率
CRmin/%

最大值
变化率
CRmax/%

平均值
变化率
CRmean/%

Pt PF

一芽二叶百芽重
 

Hundred
 

bud
 

weight 100 111.52 100 100 100 101.03 0.055 0.024*

一芽二叶长度
 

Length
 

of
 

one
 

bud
 

and
 

two
 

leave 100 125.70 100 100 100 100.31 0.062 0.022*

叶长
 

Leaf
 

length 100 131.03 100 100 100 99.43 0.078 0.568

叶宽
 

Leaf
 

width 100 130.12 100 100 100 100.95 0.408 0.776

叶脉对数
 

Leaf
 

vein
 

logarithm 100 124.20 100 100 100 100.91 0.734 0.388

水浸出物
 

Aqueous
 

extract 100 127.11 100 100 100 99.58 0.085 0.615

游离氨基酸
 

Free
 

amino
 

acid 100 114.54 100 100 100 96.42 0.580 0.401

茶多酚
 

Tea
 

polyphenols 100 123.40 100 100 100 100.04 0.924 0.650

咖啡碱
 

Caffeine 100 107.74 100 100 100 87.22 0.729 0.092

叶面积
 

Leaf
 

area 100 130.17 100 100 100 101.32 0.200 0.743

叶片着生角度
 

Blade
 

angle 100 115.68 100 100 100 97.90 0.217 0.241

叶尖形状
 

Leaf
 

apex
 

shape 100 107.96 100 100 100 105.03 0.875 0.937

叶基形状
 

Leaf
 

base
 

shape 100 101.05 100 100 100 114.85 0.000* 0.081

叶身横切面
 

Leaf
 

cross
 

section 100 120.81 100 100 100 94.76 0.064 0.379

叶面
 

Leaf
 

upper
 

surface 100 105.32 100 100 100 105.68 0.936 0.943

叶缘
 

Leaf
 

margin
 

undulation 100 113.24 100 100 100 105.86 0.000* 0.026*

叶质
 

Leaf
 

texture 100 107.79 100 100 100 133.87 0.154 0.157

叶齿深度
 

Depth
 

of
 

leaf
 

serration 100 109.56 100 100 100 94.88 0.458 0.853

叶齿锐度
 

Sharpness
 

of
 

leaf
 

serration 100 104.73 100 100 100 105.36 0.941 0.440

叶齿密度
 

Density
 

of
 

leaf
 

serration 100 111.76 100 100 100 105.36 0.928 0.831

成熟叶颜色
 

Leaf
 

colour 100 95.15 100 100 100 97.04 0.422 0.671

树型
 

Plant
 

type 100 101.21 100 100 100 100.32 0.404 0.681

树姿
 

Growth
 

habit 100 99.87 100 100 100 111.65 0.033* 0.164

注(Note):*.
 

P
 

<
 

0.05.
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  同时,t检验结果(表4)表明,原种质与核心种质

的叶基、叶缘、树姿3个性状具有显著差异,方差齐性

检验结果表明原种质与核心种质的百芽重、一芽二叶

长、叶缘3个性状具有显著差异。这主要由于叶缘、
叶基2个性状中存在有较多的稀有性状,且分布极

不均衡,百芽重、一芽二叶长和树姿3个性状的变异

幅度较大,分布较为极端。核心种质在此基础上平

衡了变异的分布,有效保留了原种质的遗传多样性。
另外,核心种质和原种质的主成分分析结果(表

5)显示,原种质在第10个主成分时特征值开始小于

1,第9个主成分的特征值为1.04,累计贡献率为

71.99%;核心种质在第11个主成分时特征值开始

小于1,第10个主成分的特征值为1.06,累计贡献

率为82.27%。可见,核心种质的贡献率要高于原

种质,有效地避免了核心种质的冗余。
此外,为了进一步对核心种质库进行确认,基于

23个农艺性状主成分分析提取的第1、第2和第3
主成分因子得分绘制核心种质和原种质的分布图

(图1)。从图1可看出,补充种质进一步丰富了核

心种质的分布范围,核心种质均匀分布在原始种质

范围内,没有重叠现象,说明核心种质库去除了冗

余,具有良好的代表性。

表5 原种质和核心种质主成分分析的特征值和累积贡献率

Table
 

5 Eigen
 

value
 

and
 

cumulative
 

contribution
 

for
 

the
 

initial
 

collection
 

and
 

the
 

core
 

collection

主成分
Component

原种质Original
 

collection 核心种质
 

Core
 

collection

特征值
Eigen

 

value

贡献率
Proportion

 

contribution
 

rate/%

累计贡献率
Cumulative

 

contribution
 

rate/%

特征值
Eigen

 

value

贡献率
Proportion

 

contribution
 

rate/%

累计贡献率
Cumulative

 

contribution
 

rate/%

1 3.50 15.21 15.21 3.86 16.77 16.77

2 2.22 9.63 24.84 3.03 13.19 29.96

3 1.93 8.38 33.22 2.67 11.60 41.55

4 1.57 6.81 40.03 1.85 8.04 49.59

5 1.54 6.68 46.70 1.46 6.36 55.95

6 1.41 6.12 52.82 1.39 6.05 62.00

7 1.27 5.52 58.34 1.36 5.90 67.90

8 1.19 5.17 63.51 1.16 5.04 72.94

9 1.04 4.53 68.03 1.09 4.75 77.68

10 0.91 3.96 71.99 1.06 4.59 82.27

11 0.85 3.70 75.69 0.80 3.47 85.74

图1 核心种质和原种质的PCA分析

Fig.1 PCA
 

analysis
 

of
 

core
 

germplasm
 

and
 

original
 

germplasm
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  综上,构建完成的初级核心种质共包含38份榕

江茶种质资源(表6),其5个评价指标 VR、RPR、

CR、MD、VD分别为113.90%、100%、100.00%、

13.04%、13.04%,具有较高的遗传多样性指数和丰

富的变异系数变化率,完整保留了原种质的极差和

全部性状。榕江茶初级核心种质的极差符合率(CR)
大于80%,且均值差异百分率(MD)小于20%,完全

满足初级核心种质的构建指标[19]。

表6 榕江茶初级核心种质名录

Table
 

6 List
 

of
 

primary
 

core
 

germplasms
 

of
 

Camellia
 

yungkiangensis

序号
No.

单株名称
Single

 

plant
 

name
序号
No.

单株名称
Single

 

plant
 

name
序号
No.

单株名称
Single

 

plant
 

name
序号
No.

单株名称
Single

 

plant
 

name

1 RJ001 11 RJ050 21 RJ086 31 RJ115

2 RJ002 12 RJ051 22 RJ089 32 RJ116

3 RJ008 13 RJ057 23 RJ092 33 RJ117

4 RJ009 14 RJ066 24 RJ100 34 RJ119

5 RJ010 15 RJ069 25 RJ102 35 RJ120

6 RJ019 16 RJ078 26 RJ107 36 RJ121

7 RJ022 17 RJ080 27 RJ110 37 RJ023

8 RJ027 18 RJ081 28 RJ112 38 RJ055

9 RJ036 19 RJ083 29 RJ113

10 RJ044 20 RJ085 30 RJ114

注:RJ023、RJ055为核心种质补充的单株资源。

Note:
 

RJ023
 

and
 

RJ055
 

are
 

single
 

plant
 

resources
 

supplemented
 

by
 

core
 

germplasm.

3 讨 论

核心种质构建的结果很大程度上取决于对构建

策略的选择。核心种质构建策略主要包括取样方

法、取样比例、评价方法等,因不同作物的遗传构成

和遗传分化不同,其代表性存在差异[23],应筛选出

适合每种作物自身特点的方法策略进行核心种质的

构建。由于计算和分类讨论的局限性,对构建策略

中的所有因素进行分析是十分繁琐的。因此,本研

究采用部分因素组合讨论的方法,针对不同的遗传

距离、聚类方法和总体取样规模相结合构建榕江茶

核心种质。本研究采用固定的组内取样方法,在固

定因素中,随机取样策略虽可以保持原种质的遗传

多样性形式,但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。
而对数比例法在控制榕江茶种质资源群体遗传冗余

度的同时,适当增加了稀有性状的取样数量。因此,
本研究采用组内对数取样法的前提下进行后续分

析,此方法已在辣椒(Capsicum
 

spp.)[20]、切花小菊

(Chrysanthemum
 

morifolium)[21]等研究中取得了

很好的应用效果。
因不同的材料在取样方式、生长环境和自身的

遗传多样性等方面都存在一定差异。目前,总体取

样规模没有统一的界定,多为原始种质的5%~
40%[25]。因此,总体取样规模应当根据作物种类,
原种质群体大小和群体组成具体分析。沈志军

等[25]认为部分木本植物杂交周期长,核心种质要尽

可能多地保留原种质的表型,取样比例要相应提高。
由于本研究的实验材料数量较少,为了确保核心种

质取样的合理性和系统性,设定10%为总体取样规

模的最低值。经过综合比较7种总体取样规模后发

现,30%总体取样规模的极差符合率均达100%,在此

基础上拥有最高的遗传多样性指数和较高的表型保

留比例,变异系数变化率基本稳定为108%~110%,
综合表现最好。目前最为常用的遗传距离为马氏距

离和欧式距离。但由于协方差矩阵在小规模核心种

质构建中的问题,马氏距离并不适用于小规模核心种

质构建[27]。本研究在构建核心种质时将性状数据进

行标准化进而排除不同量纲的影响,通过对比4种评

价指标后,发现标准化欧氏距离构建的榕江茶核心

种质总体指标优于马氏距离,进一步验证了王建

成[26]的观点;并与切花小菊[21]、豌豆(Pisum
 

sativum
 

L.)[27]、毛花猕猴桃(Actinidia
 

eriantha
 

Benth.)[28]

等植物的研究结果相似。不同的聚类方法将植物分

为不同类别,进而影响核心种质的代表性。李萌

等[29]采用8种聚类方法构建高粱地方品种核心种
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质,结果表明,最长距离法构建效果优于其他7种。
郎彬彬等[28]研究结果表明,类平均法构建毛花猕猴

桃核心种质的效果最佳。在多年生植物中,最短距

离法对白桦[22]核心种质构建效果最好。本研究中

针对4种聚类方法进行了讨论,利用备选核心种质

的评价指标衡量不同聚类方法的优劣,结果表明,采
用最短距离法构建的核心种质在保持了原群体遗传

变异的同时,使个体间的差异达到了最大化,多样性

指数均值和变异系数变化率等方面优于其他方法,
是构建榕江茶核心种质的最佳聚类方法。

农艺性状是植株基因与环境共同作用的结果,
容易受环境影响,基于农艺性状数据构建核心种质

库具有一定的局限性[31]。目前,利用分子标记技术

构建核心种质是研究热点,如王倩等[31]利用高基元

EST-SSR标 记 构 建 了 黍 稷(Panicum
 

miliaceum
 

L.)核心种质。童巧珍等[32]利用相关序列扩增多态

性(SRAP)标记技术构建了15份百合核心种质。

这些方法具有准确、高效、不受外界环境以及基因间

互作影响等特点,能被很好地用来构建核心种质。
因此,下一步将利用单核苷酸多态性(SNP)分子标

记技术结合表型和生化品质成分进一步构建榕江茶

核心种质,以期为有效利用其优异基因提供理论依

据。同时,对核心种质、初级核心种质、保留种质等

不同级别间的动态变化进行补充,提高核心种质有

效性和实用性。

4 结 论

利用23个农艺性状数据对榕江茶核心种质进

行构建时,以标准化欧氏距离、最短距离法和30%
的取样规模结合进行逐步聚类是构建榕江茶核心种

质的最适方法,最终得到38份核心种质,占原种质

32.20%。核心种质能够很好地代表原种质的遗传

多样性和遗传变异,为榕江茶种质资源的有效保存、
利用奠定了理论基础。
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