
西北植物学报,2024,44(2):0288-0299
Acta

 

Bot.Boreal.-Occident.Sin.
http://xbzwxb.alljournal.net/xbzwxb/home

引用格式:李华,付朴艳,闫熙,等.基于材用云南松表型性状构建核心种质策略研究[J].西北植物学报,
 

2024,44(2):
 

0288-0299.[LI
 

H,
 

FU
 

P
 

Y,
 

YAN
 

X,
 

et
 

al.
 

Study
 

on
 

core
 

germplasm
 

construction
 

strategy
 

based
 

on
 

phenotypic
 

traits
 

of
 

wood
 

Pinus
 

yunnanensis[J].
 

Acta
 

Botanica
 

Bo-

reali-Occidentalia
 

Sinica,
 

2024,44(2):
 

0288-0299.]
 

DOI:10.7606/j.issn.1000-4025.20230524

收稿日期:2023-08-14;修改稿收到日期:2023-11-20
基金项目:云南省农业基础研究联合专项(202301BD070001-042);云南省教育厅科学研究基金项目(2022Y582)
作者简介:李 华(1997-),男,在读硕士研究生,主要从事森林培育研究。E-mail:2729408730@qq.com
*通信作者:王晓丽,博士,教授,主要从事森林培育教学与研究。E-mail:1144607944@qq.com

基于材用云南松表型性状构建核心种质策略研究
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摘 要 【目的】研究旨在构建可靠的材用云南松核心种质,加强其种质资源选育、开发利用,解决其种质资源分布

广、保存成本高、保存难度大等问题,促进云南松种质资源有效利用。【方法】以云南松26个天然居群的780株样

株为原种质,以18个表型性状为原数据,利用2种不同构建策略(利用地理角度与改进的最小距离逐步取样法),

探讨不同构建策略所构建的核心种质对原种质的代表性。【结果】(1)地理角度构建出的包含219株样株的种质子

集,其遗传多样性指数显著低于改进的最小距离逐步取样法构建的4个种质子集,略高于原种质;该种质子集与原

种质的 MD值为3.921%,VD值为83.333%,CR值为82.207%,VR值为99.482%;通过对原种质与该种质子集

18个性状做主成分分析,累计贡献率分别为79.376%和82.163%,其种质子集样株分布相对集中。(2)改进的最

小距离逐步取样法构建的4个抽样比例分别为10%、20%、30%和40%的种质子集中,其中20%抽样比例的种质

子集效果最好,该种质子集的多样性指数极显著大于原种质;20%抽样比例种质子集与原种质的 MD值为

6.363%,VD值为83.333%,CR值为91.099%,VR值为124.448%;对20%抽样比例的种质子集进行主成分分

析,累计贡献率为83.539%,且高于原种质,该种质子集样株分布范围覆盖了整个取样范围。【结论】不同方法构建

的核心种质均获得原种质不同程度遗传多样性,这2种构建结果均可代表材用云南松种质资源核心种质;而地理

角度构建的种质子集在种质资源采集、保存和更新方面更具有优势,可为材用云南松种质资源保存和优良种质选

育提供科学方法,同时为其他种质资源的构建提供一种新的参考方法。

关键词 云南松;核心种质;地理角度;Arcgis;表型性状
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Abstract [Objective]
 

This
 

study
 

aims
 

to
 

construct
 

a
 

reliable
 

core
 

germplasm
 

of
 

Pinus
 

yunnanensis
 

for
 

timber
 

wood,
 

to
 

enhance
 

its
 

breeding,
 

development,
 

and
 

utilization,
 

and
 

to
 

solve
 

the
 

problems
 

of
 

its
 

dis-
tribution,

 

high
 

preservation
 

cost,
 

preservation
 

difficulties,
 

and
 

hence
 

promoting
 

its
 

utilization.
 

[Methods]
 

The
 

original
 

germplasm
 

was
 

derived
 

from
 

780
 

sample
 

plants
 

of
 

26
 

natural
 

P.
 

yunnanensis
 

populations,
 

with
 

18
 

phenotypic
 

traits
 

serving
 

as
 

the
 

original
 

data.
 

The
 

study
 

employed
 

two
 

distinct
 

construction
 

strate-



gies,
 

geographical
 

perspective
 

and
 

an
 

enhanced
 

minimum
 

distance
 

stepwise
 

sampling
 

method,
 

to
 

assess
 

the
 

representativeness
 

of
 

the
 

core
 

germplasm
 

constructed
 

with
 

different
 

strategies.
 

[Results]
 

(1)
 

The
 

genetic
 

diversity
 

index
 

of
 

the
 

germplasm
 

subset,
 

including
 

219
 

samples
 

constructed
 

from
 

a
 

geographical
 

perspec-
tive,

 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

that
 

of
 

the
 

four
 

subsets
 

constructed
 

by
 

the
 

enhanced
 

minimum
 

distance
 

stepwise
 

sampling
 

method;
 

however,
 

it
 

was
 

slightly
 

higher
 

than
 

the
 

original
 

germplasm.
 

The
 

germplasm
 

subset
 

and
 

the
 

original
 

germplasm
 

had
 

MD
 

value
 

of
 

3.921%,
 

VD
 

value
 

of
 

83.333%,
 

CR
 

value
 

of
 

82.207%,
 

and
 

VR
 

value
 

of
 

99.482%.
 

A
 

principal
 

component
 

analysis
 

of
 

the
 

original
 

germplasm
 

quality
 

and
 

the
 

germplasm
 

subset
 

18
 

traits
 

revealed
 

cumulative
 

contribution
 

rates
 

of
 

79.376%
 

and
 

82.163%,
 

re-
spectively;

 

the
 

germplasm
 

subset
 

distribution
 

was
 

relatively
 

concentrated.
 

(2)
 

The
 

enhanced
 

minimum
 

distance
 

stepwise
 

sampling
 

method
 

was
 

utilized
 

to
 

construct
 

four
 

seed
 

subsets
 

with
 

sampling
 

ratios
 

of
 

10%,
 

20%,
 

30%,
 

and
 

40%.
 

Among
 

these,
 

the
 

germplasm
 

subset
 

with
 

a
 

20%
 

sampling
 

ratio
 

proved
 

to
 

be
 

the
 

most
 

effective,
 

with
 

a
 

diversity
 

index
 

significantly
 

higher
 

than
 

the
 

original
 

germplasm.
 

The
 

germplasm
 

subset
 

with
 

20%
 

sampling
 

proportion
 

and
 

the
 

original
 

germplasm
 

had
 

MD
 

value
 

of
 

6.363%,
 

VD
 

value
 

of
 

83.333%,
 

CR
 

value
 

of
 

91.099%,
 

and
 

VR
 

value
 

of
 

124.448%.
 

A
 

principal
 

component
 

analysis
 

was
 

con-
ducted

 

on
 

a
 

germplasm
 

subset
 

with
 

a
 

20%
 

sampling
 

proportion,
 

revealing
 

a
 

cumulative
 

contribution
 

rate
 

of
 

83.539%,
 

exceeding
 

that
 

of
 

the
 

original
 

germplasm.
 

The
 

germplasm
 

subset
 

distribution
 

range
 

encom-
passed

 

the
 

entire
 

sampling
 

range.
 

[Conclusion]
 

Construction
 

using
 

different
 

methods
 

yield
 

varying
 

degrees
 

of
 

genetic
 

diversity
 

from
 

the
 

original
 

germplasm,
 

while
 

both
 

construction
 

methods
 

could
 

represent
 

the
 

core
 

collection
 

of
 

P.
 

yunnanensis
 

germplasm
 

resources.
 

The
 

germplasm
 

subset
 

derived
 

from
 

the
 

geographical
 

perspective
 

offers
 

more
 

advantages
 

in
 

collection,
 

preservation,
 

and
 

renewal
 

of
 

these
 

resources,
 

which
 

pro-
vided

 

a
 

method
 

for
 

the
 

preservation
 

of
 

P.
 

yunnanensis
 

germplasm
 

resources
 

and
 

the
 

breeding
 

of
 

superior
 

germplasm,
 

offering
 

a
 

novel
 

reference
 

method
 

for
 

the
 

construction
 

of
 

other
 

germplasm
 

resources.
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  核心种质(core
 

collection)的概念于1984年由

Frankel[1]首次提出,李永祥等[2]认为核心种质具有

异质性、代表性、实用性、动态性和有效性等特征。
核心种质是以尽可能少的种质资源数量最大程度的

代表整体种质的遗传多样性,提高森林资源利用效

率,促进种质资源的整合开发与利用[3]。目前,主要

基于表型性状[4-8]、分子标记、或结合分子标记与表

型性状[9-11]方法构建农作物、木本植物等核心种质。
研究表明,表型性状反映种质资源表型遗传性状,分
子标记则反映种质间遗传差异和亲缘关系[12],利用

表型性状构建核心种质是较为传统的方法,得到广

泛学者的认可[3-10]。有较多学者基于表型性状构建

林木核心种质,如灰楸(Catalpa
 

fargesii
 

Bur.)[13]、
尾叶桉(Eucalyptus

 

urophylla
 

S.T.
 

Blake)[4]、日
本柳杉[Cryptomeria

 

japonica
 

(L.
 

f.)
 

D.
 

Don][14]、
西伯利亚杏(Armeniaca

 

sibirica)[5]、核桃(Juglans
 

re-
gia

 

L.)[15]、水青树(Tetracentron
 

sinense
 

Oliv.)[16]等。
云南松(Pinus

 

yunnanensis
 

Franch.),又称“飞
松”、“青松”、“长毛松”,为松科松属的常绿乔木,其
生长迅速、耐干旱、耐瘠薄等优质特点[17-18],是西南

地区荒山造林的先锋树种[19],是主要用材造林树

种[17],也是治理水土流失的重要树种[20],同时具有

经济效益、生态效益等重要作用[17]。云南松林是云

南省的主要森林植被类型之一,主要分布在中国西

南地区,如云南、贵州、四川以及西藏、广西等地[21],
云南松林占云南省林分总面积的19.63%[22]。目

前,云南松出现林分衰退,林分中低矮、扭曲等不良

个体的比例偏高,优良基因资源少[20,23]。由于云南

松种质资源群体分布广泛,这对优良材用云南松种

质资源选育与保护具有一定挑战。前人基于表型性

状[23]、SRAP分子标记[24]构建材用云南松种质资源

库,虽然其效果较好,但构建的材用云南松核心种质

样株分布较为分散,不利于种质资源更新收集。因

此,研究基于地理角度构建材用云南松核心种质的

可行性,对于提高材用云南松种质采集、保存及更新

的便利性和有效性,具有重要的实用价值。
该研究基于王晓丽等[23]研究结果基础上,以材

用云南松分布区不同地理来源的26个天然居群为

原种质,每个天然居群采集干形通直圆满30株样株

表型数据,基于材用云南松18个表型性状构建其核
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心种质,参考 Miyamoto等[14]利用地理角度的核心

种质构建方法,以及改进的最小距离逐步取样构建

方法,比较2种策略构建材用云南松核心种质的效

果,以获得优质的材用云南松种质资源,解决材用云

南松种质资源来源问题,可为造林提供优良种质。

1 材料和方法

1.1 材料来源及表型数据采集

根据各地林业部门和相关研究学者提供的资

料,选取26个具有材用代表性天然居群云南松种质

资源的调查区域。于2016年12月至2017年2月

完成26个居群780株云南松样株经纬度和海拔数

据的收集(表1),每个天然居群采集30株样株,采
集每株长势较为均匀的针叶束、种子、球果等数据。
参考刘德浩等[3]和王晓丽等[23]关于表型数据标准

化方法,对18个表型性状做10分级,1级≤μ-2δ,

10级>μ+2δ,每级相差0.5
 

δ,μ 为各性状平均值,

δ为各性状的标准差。

1.2 核心种质构建方法

1.2.1 地理角度构建方法

参考 Miyamoto等[14]核心种质构建方法,采集

云南松地理信息数据,并利用Arcgis做成空间散点

图,将数据汇总于标准面积网格内,即第三方格(100
 

km×100
 

km)(图1,A)。根据第三方格实际情况变

动具体距离值,合成第二方格(300
 

km×300
 

km)
(图1,B)。计算每个第二方格从中心点到最近样株

的距离为N(28
 

349.82~194
 

555.42
 

m)(图1,C),再
计算所有第二方格中的N,并取它们的平均值,得到

最近距离的平均值为100
 

144.61
 

m。以最近距离

平均值为半径,在每个第二方格中画圆,选取所有在

圆内的样株,组成种质子集,即可得到利用地理角度

构建的种质子集(图1,D)。

A.第三方格;B.第二方格;C.中心点到样株距离;D.第二方格画圆。

图1 种质子集构建方法

A.
 

The
 

third
 

square.
 

B.
 

The
 

second
 

square.
 

C.
 

Distance
 

from
 

center
 

point
 

to
 

sample
 

plant.
 

D.
 

Drawing
 

a
 

circle
 

for
 

the
 

second
 

square.

Fig.1 Construction
 

method
 

of
 

core
 

germplasm

1.2.2 改进的最小距离逐步取样构建方法(ILDSS)
先将原种质按种源分为4组,组内按照种源分为

26个小组(表1),据此26个小组的780份样株设定4
个抽样比例10%、20%、30%和40%,对18个表型性

状标准化并用不加权类平均法(UPGMA)做聚类分

析,遗传距离采用欧式距离,组内取样方法采用系统

取样的多样性指数法,即计算4个组中各18个性状

的遗传多样性指数,取此4组平均值作为该小组多样

性指数,并计算每个小组的多样性指数占所有小组多

样性指数的占比,并根据占比确定各小组抽样量。
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  然后计算原种质所有样株间的遗传距离,再根

据遗传距离进行聚类,依据聚类结果找出遗传距离

最小的一组,定向删除该组的1个样株,保留另1个

样株进入下一轮聚类,如此循环直至保留样株达到

固定抽样比例为止。

1.3 核心种质的评价及确认

利用4个评价指标(均值差异百分率、方差差异

百分率、极差符合率和变异系数变化率)结合各性状

的均值t检验、方差F 检验、Shannon-Weaver遗传多

样性指数、主成分分析方法综合考察构建的核心种

质。Shannon-Weaver遗传多样性指数(H')的计算参

考郑福顺等[4]与陈存等[25]的方法,各表型性状频率

的计算公式参考陈存等[25]的方法;按照 Hu等[26]的

计算方法,计算均值差异百分率(MD)、方差差异百分

率(VD)、极差符合率(CR)和变异系数变化率(VR)

4个指标评价核心种质的代表性,再根据Hu等[26]等

提出初级核心种质的极差符合率(CR)大于80%和均

值差异百分率(MD)小于20%这2个要求,当初步筛

选的结果完全满足这2个指标,可认为对核心种质筛

选出的样株能够较好地代表原种质[12-13,15]。

2 结果与分析

2.1 种质子集样株信息

2.1.1 地理角度抽样

种质子集筛选结果(图1,D),少部分样株在圆

内,大部分样株散落在圆外(参考日本柳杉核心种质

的确认方法),圆内为核心种质样株,经过筛选,从

780株样株构成的原种质中选出219株样株组成种

质子集,抽样比例为28%,种质子集样株具体来源

为丽江30株,察隅30株,勐峨11株,忙安23株,马
关30株,乐业-1有30株,乐业-2有30株,册亨5
株,曲靖30株。

2.1.2 改进的最小距离逐步取样法

按照原种质10%、20%、30%、40%抽样比例进

行核心种质筛选,样株数分别为78(每个小组有3
株样株被选入种质子集)、156(每个小组有6株样株

被选入种质子集)、234(每个小组有9株样株被选入

种质子集)、312株(每个小组有12株样株被选入种

质子集)。

2.2 种质子集代表性分析

2.2.1 不同构建方法获得的种质子集均值t检验、
方差F 检验

对原种质与种质子集各性状进行均值t检验、

方差F 检验,可知所构建的种质子集是否具有代表

性,对不同构建方法及不同抽样比例所构建5个种

质子集的18个数量性状均值t检验结果(表2)表
明,2种构建方法所构建的种质子集与原种质均值

间均无显著差异,从t检验结果来看,这5个种质子

集均可代表原种质。

F 检验结果(表2)表明:与原种质的18个性状

相比,40%抽样比例构建的种质子集有11个性状与

原种质具有显著性,30%抽样比例构建的种质子集

有14个性状与原种质具有显著性,20%抽样比例构

建的种质子集有15个性状与原种质具有显著性,

10%抽样比例构建的种质子集有12个性状与原种

质具有显著性。地理角度抽样构建的种质子集F
检验结果(表2)表明,有15个性状与原种质具有显

著性,其种质子集性状显著性与原种质相比,呈现性

状显著性数量越多,则说明其构建的种质获得了更

大的变异,即构建的种质子集更具有代表性、异质

性。因此,从均值t检验和方差F 检验结果角度来

看,从原种质种筛选出这5个种质子集均能够代表

原种质。

2.2.2 原种质及不同构建策略种质子集的遗传多

样性指数比较

原种质与不同构建策略构建的5个种质子集的

18个性状遗传多样性指数分析结果(表3)表明,利
用不同方法构建的5个种质子集中,20%抽样比例

构建的种质子集多样性指数平均值最高,且总体多

样性指数均优于其余4个种质子集多样性指数,远
高于原种质。

地理角度构建的种质子集的多样性指数总体略

高于原种质,有8个性状多样性指数低于原种质(针
叶长、针叶宽、叶鞘长、球果重量、球果长/球果直径、
种翅长、千粒重、长冠径),总体多样性指数均低于其

余4个种质子集。
对原种质与5个种质子集多样性指数进行方差

分析和多重比较(表3)表明,原种质与5个种质子

集均存在不同程度的差异,其中20%抽样比例的种

质子集多样性指数极显著大于原种质,地理角度构

建的种质子集多样性指数与原种质无显著差异。
综上所述,从多样性指数分析结果来看,地理角

度构建的种质子集多样性指数低于20%抽样比例

构建的种质子集,这2种构建策略构建的种质子集

均能代表原种质,但20%抽样比例构建的种质子集

能更好代表原种质的遗传多样性。
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表3 不同构建策略种质子集遗传多样性指数比较

Table
 

3 Comparison
 

of
 

genetic
 

diversity
 

index
 

of
 

germplasm
 

subsets
 

with
 

different
 

construction
 

strategies

性状
Characters

10%抽样
10%

 

sampling
20%抽样

20%
 

sampling
30%抽样

30%
 

sampling
40%抽样

40%
 

sampling

地理角度抽样
Geographical

 

perspective
 

sampling

原种质
Original

 

germplasms

LN/cm 2.071 2.180 2.173 2.133 2.065 2.081
 

WN/mm 2.231 2.191 2.184 2.136 2.019 2.051
 

Lls /mm 2.113 2.198 2.180 2.145 2.083 2.094
 

WF/mm 2.208 2.199 2.175 2.151 2.067 2.046
 

LN/WN 2.082 2.129 2.116 2.109 2.047 2.047
 

LN/Lls 2.119 2.099 2.087 2.064 2.078 2.008
 

WF/WN 1.963 1.943 1.925 1.952 1.914 1.886
 

MC/g 2.181 2.172 2.153 2.107 2.043 2.068
 

LC/mm 2.218 2.152 2.156 2.123 2.060 2.054
 

DC/mm 2.209 2.156 2.144 2.126 2.118 2.049
 

LC/DC 2.104 2.177 2.137 2.149 1.994 2.080
 

LSW/cm 2.221 2.141 2.143 2.140 2.028 2.056
 

WSW/cm 2.125 2.117 2.127 2.122 2.170 2.024
 

LSW/WSW 2.089 2.144 2.128 2.097 2.083 2.042
 

WTS/g 2.138 2.104 2.072 2.082 2.019 2.084
 

HUB/m 1.776 1.901 1.972 1.977 1.925 1.910
 

DLC/m 2.093 2.089 2.061 2.056 1.927 1.983
 

DSC/m 2.136 2.176 2.147 2.132 2.071 2.048
 

M±SD 2.115±0.109a 2.126±0.082a 2.116±0.071a 2.100±0.056ab 2.040±0.065b 2.034±0.057b

注:不同小写字母表示0.05水平上的差异显著性。

Note:
 

Different
 

lowercase
 

letters
 

indicate
 

significant
 

difference
 

at
 

the
 

0.05
 

level.

2.2.3 不同构建策略种质子集的评价指标分析

原种质与不同构建策略构建的5个种质子集的

评价指标分析结果(表4)表明,5个种质子集均值差

异百分率均小于20%,极差符合率均大于80%,这
表明5个种质子集均符合构建要求。地理角度抽样

的种质子集均值差异百分率最小,但变异系数变化

率和极差符合率均低于其余4个抽样的种质子集,
而方差差异百分率与20%抽样的种质子集相同且

高于其余3个种质子集。改进的最小距离逐步取样

法的4个种质子集中,20%抽样比例的种质子集均

值差异百分率较小,变异系数变化率、方差差异百分

率最大,极差符合率较大,且种质子集样株较少,这
利于核心资源保存,表明20%抽样比例构建的种质

子集比其余3个抽样比的种质更具有效性、实用性

和代表性。
综合分析表明20%抽样比例与地理角度抽样

构建的核心种质存在不同程度的优势,均可代表原

种质。

表4 不同构建策略种质子集评价指标比较

Table
 

4 Comparison
 

of
 

evaluation
 

indexes
 

of
 

germplasm
 

subset
 

with
 

different
 

construction
 

strategies

抽样比例
Sampling

 

ratios

均值差异
百分率(MD)
Percentages

 

of
 

mean
 

difference/%

变异系数
变化率(VR)

Changeable
 

rates
 

of
 

coefficient
 

of
 

variation/%

极差符
合率(CR)
Coincidence

 

rates
 

of
 

range/%

方差差异
百分率(VD)
Percentages

 

of
 

variance
 

difference/%

核心种质样株数
Number

 

of
 

core
 

germplasm
 

sample
 

plants

40% 6.082 110.308 94.142 61.111 312

30% 6.378 115.327 93.674 77.778 234

20% 6.363 124.448 91.099 83.333 156

10% 6.576 117.364 85.804 66.667 78

地理角度抽样
 

Geographical
 

perspective
 

sampling 3.921 99.482 82.207 83.333 219
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2.3 核心种质的确认

2.3.1 原种质与核心种质生长指标主成分分析

分别对原种质及不同方法构建的2个核心种质

的18个表型性状进行主成分分析(表5),原种质、

20%抽样与地理角度抽样均提取7个特征值大于1
的主成分,原种质、20%抽样比例与地理角度抽样7
个主成分累计贡献率分别为79.376%、83.539%、

82.163%。20%抽样比例与地理角度抽样的核心种

质主成分累计贡献率大于原种质,且接近85%,表
明20%抽样比例与地理角度抽样的核心种质能够

解释的表型遗传信息大于原种质,去除了原种质中

大量重复性的种质资源,减少了遗传冗余,因此可以

认为20%抽样比例与地理角度抽样的核心种质具

有较强的代表性和实用性。

表5 原种质与核心种质主成分分析

Table
 

5 Principal
 

component
 

analysis
 

of
 

original
 

germplasm
 

and
 

core
 

germplasm

主成分
Principal

 

components

原种质
Original

 

germplasm
20%抽样

20%
 

sampling
地理角度抽样

Geographical
 

perspective
 

sampling

特征值
Eigenvalues

贡献率
Contribution

 

rates/%

累计贡献率
Cumulative

 

contributive
 

rates/%

特征值
Eigenvalues

贡献率
Contribution

 

rates/%

累计贡献率
Cumulative

 

contributive
 

rates/%

特征值
Eigenvalues

贡献率
Contribution

 

rates/%

累计贡献率
Cumulative

 

contributive
 

rates/%

1 4.375 24.303 24.303 4.949 27.497 27.497 4.860 27.001 27.001

2 2.316 12.868 37.171 2.490 13.831 41.328 2.543 14.127 41.128

3 1.838 10.209 47.381 1.973 10.960 52.288 1.886 10.477 51.606

4 1.625 9.029 56.410 1.797 9.983 62.271 1.699 9.437 61.042

5 1.467 8.148 64.558 1.465 8.140 70.411 1.528 8.486 69.529

6 1.430 7.945 72.503 1.320 7.331 77.742 1.182 6.568 76.096

7 1.237 6.873 79.376 1.043 5.797 83.539 1.092 6.067 82.163

2.3.2 原种质与核心种质样株分布主成分分析

将780株原种质样株与核心种质样株的经纬度

利用工具转化为度的数字格式后分别做散点图进行

分析,横纵坐标分别为PC1和PC2(图2)。20%抽

样比例筛选的156株的核心种质散点图显示,云南

松核心种质的分布包含原种质的整个分布范围及外

围具有特异性征的样株;同时,具有较高遗传相似性

的样株得以有效保留,确保核心种质的代表性、实用

性,从而更有效地保留核心种质与原种质的表型遗

传和变异。地理角度抽样筛选的219株核心种质分

布比较集中,基本包含了不同气候、海拔条件下云南

松种质资源,同时方便收集核心种质资源。

A.
 

原种质样株分布散点图;B.
 

地理角度样株分布散点图;C.20%抽样比例样株分布散点图。

图2 原种质与核心种质样株分布主成分分析

A.
 

Scatter
 

plot
 

of
 

original
 

germplasm.
 

B.
 

Scatter
 

plot
 

of
 

sample
 

plant
 

distribution
 

from
 

geographical
 

perspective.
 

C.
 

Scatter
 

plot
 

of
 

20%
 

sampling
 

proportion.

Fig.2 Principal
 

component
 

analysis
 

of
 

the
 

distribution
 

of
 

the
 

original
 

and
 

core
 

germplasm
 

samples
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3 讨 论

3.1 基于表型性状构建林木核心种质的抽样策略

取样策略是利用地理角度构建核心种质的重要

步骤。因此,选择合适的核心种质构建策略尤为重

要。部分学者提出利用GIS系统构建核心种质,如

Jarvis等[27]研究表明 GIS系统分析的信息有助于

高效地保护和利用遗传多样性;随后Gepts等[28]提

出利用GIS系统与植物的遗传多样性促进种质资

源的保护和利用;Miyamoto等[14]利用基于地理、遗
传和环境空间3个角度构建柳杉核心种质,该研究

表明以平均值为半径的圆中构建核心种质资源的方

法是可取的。因此,本研究参考 Miyamoto等[14]构

建方法,探究基于表型性状利用地理角度抽样构建

材用云南松核心种质的合理性,利用遗传多样性指

数、评价指标及主成分分析等常规核心种质评价方

法。结果表明,该核心种质与 Miyamoto等[14]研究

结果相似,样株分布较为集中,能够代表原种质的表

型遗传多样性,其各项分析均符合核心种质构建

要求。
郑福顺等[4]和于晓池等[13]表明核心种质构建

方法的重点是对种质合理分组及取样策略,不同遗

传距离也会影响聚类结果。因此,利用改进的最小

距离逐步取样法中首要问题是种质资源的分组及抽

样策略。前人研究表明,地理分组是常见的分组方

法,如孙永强等[5]和陈存等[25]表明基于种源地理信

息结合种质表型遗传特征对原始种质进行分组构建

的核心种质更具代表性。通常采用不同聚类方法结

合不同取样方法[3-6,23],前人研究[3,23,29]表明,改进

的最小距离逐步取样是聚类结束后,删除该组内遗

传距离最小的样株,故改进的最小距离逐步取样法

比最小距离逐步取样、随机取样的方法效果更佳。
彭枫等[8]和于晓池等[13]研究表明遗传距离是度量

样本间遗传相似性的综合数量指标,常用遗传距离

为欧式距离和马氏距离[5],而欧式距离是基于表型

数量性状,不受量纲影响,故多项研究表明欧式距离

优于马氏距离[5,8,13]。本研究在汪磊等[7]和王晓丽

等[23]研究结果上,依据材用云南松地理种群特征进

行种质分组,组内取样量采用多样性指数法,遗传距

离采用欧式距离,采用不加权类平均法进行聚类分

析,利用改进的最小距离逐步取样法筛选种质子集

样株,结果显示,该方法最佳抽样为20%的种质子

集,该种质子集优于其余4个种质子集,更符合核心

种质构建的要求,还提高了原种质的变异系数,且种

质子集样株较少,这与刘德浩等[3]、汪磊等[7]、王晓

丽等[23]和章秋平等[29]的研究结果一致。

3.2 基于表型性状构建林木核心种质的取样规模

大多学者认为抽样规模是核心种质构建重要的

一部分,如果取样规模较少,这会导致构建的种质集

缺乏异质性、代表性;如果取样规模过多,又不能较

好地去除遗传冗余[15]。陈存等[25]认为木本植物的

取样比例则在10%~45%之间,而大部分学者认为

10%~30%取样比例效果比较好[30-32]。彭枫等[8]

结果表明以菠菜原种质15%取样比例最佳,侯志强

等[6]采用20%取样比例菊芋构建核心种质最优,张
欢等[16]确定45%取样比例适宜水青树核心构建,曾
钦朦等[15]以50%抽样比例构建贵州核桃核心种质

资源。本研究利用地理角度抽样与改进的最小距离

逐步取样法构建不同抽样比例种质子集,其构建的

种质子集抽样占比分别为28%和20%,本研究构建

的材用云南松核心种质取样比例均符合大多数学者

的取样比例。

3.3 基于表型性状构建林木核心种质的代表性评价

对原种质与构建的种质子集进行均值t检验、
方差F 检验能初步了解构建的种质子集是否具有

异质性、代表性。t检验结果表明,2种构建策略所

构建的种质子集与原种质均值间均无显著差异,说
明两者在表型性状上频率相近,故从t检验结果角

度看,这5个种质子集均可代表原种质,这与孙永强

等[5]、曾钦朦等[15]和赵立民等[31]构建核心种质结

果相似。方差F 检验结果表明,改进的最小距离逐

步取样法选取10%、20%、30%、40%抽样,分别有

12,15,14,11个性状与原种质18个性状有显著差

异;地理角度抽样有15个性状与原种质18个性状

有显著差异。因此,这5个抽样比例均能够更好地

代表原种质的表型遗传多样性,也具有较强异质性,
不同构建策略的F 检验结果与孙永强等[5]和章秋

平等[29]的研究结果相似,而与赵立民等[31]研究结

果表明,对13个性状进行F 检验仅3个性状呈差

异显著,这说明本研究构建的种质子集更具有异

质性。
遗传多样性指数反映种质表型多样性特征,表

现原种质与核心种质各表型性状频率分布特点[12]。
多样性指数越小,反映构建的种质子集中有个别性

状占比较大,即核心种质表型性状间等级分布不均

匀;反之,多样性指数越大,则表明构建的种质子集

的表型性状等级分布均匀。因此,地理角度构建的

种质子集中性状等级主要分布于平均值附近,其遗
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传多样性指数总体略高于原种质,保留原种质基本

表型性状变异,与原种质无明显差异;而基于改进的

最小距离逐步取样法构建的4个种质子集中性状等

级分布均匀,其中20%抽样比例的多样性指数高于

其余3个种质,且高于地理角度的多样性指数,显著

大于原种质,获得了表型性状更均匀的种质子集。
大多数学者对核心种质评价常采用 Hu等[26]

提出的4个评价指标,即均值差异百分率(MD)、方
差差异百分率(VD)、极差符合率(CR)和变异系数

变化率(VR);核心种质满足CR大于80%和 MD
小于20%这2个要求时,当 MD越小,VD、CR和

VR越大,表明其代表性和多样性越好[12,25,32]。本

研究利用改进的最小距离逐步取样法选取的4个抽

样中,20%抽样比例MD较小,为6.363%,VR最大,
为124.448%,VD最大,为83.333%,CR为91.099%,
种质子集样株相比其余3个种质而言,能够更好地

代表原种质的表型遗传多样性。而地理角度抽样

MD最小,为3.921%,VR最小,为99.482%,CR最

小,为82.207%,VD最大,为83.333%,符合构建要

求,但该种质子集在构建效果上劣于20%抽样比例

构建的种质子集。综合分析不同构建策略构建的种

质子集,20%抽样较地理角度抽样获得更大的变异,
均符合核心种质构建的要求,这与刘德浩等[3]、彭枫

等[8]、陈存等[25]的研究结果相似,且符合 Hu等[26]

提出的评价指标要求。
主成分分析用于比较原种质于核心种质的表型

性状的分布特征[12]。对原种质、20%抽样比例和地

理角度抽样种质子集的表型性状均提取了特征值大

于1的7个主成分,其累计贡献率分别为79.376%、

83.539%、82.163%,这表明不同策略构建的2个核

心种质均能够解释表型遗传信息大于原种质。20%

抽样比例的156株材用云南松核心种质样株分布散

点图显示,该核心种质包含了原种质的整个分布范

围,降低了原种质重叠部分,从而去除了遗传冗余,
这与孙永强等[5]、曾钦朦等[15]和陈存等[25]的研究

结果一致;而地理角度构建219株材用云南松核心

种质样株较为集中的分布在不同经度、纬度的气候

性地带,基本包含了不同气候、海拔条件下云南松种

质资源。

4 结 论

研究基于780份材用云南松18个表型性状,利
用地理角度以抽样比例为28%筛选219株材用云

南松核心种质;改进的最小距离逐步取样法筛选出

最佳抽样为20%的156株样株。t检验表明,这2
种构建策略筛选的核心种质与原种质无显著差异;

F 检验结果表明,2个核心种质均有15个性状呈显

著差异,具有较好异质性;20%抽样比例的遗传多样

性指数高于地理角度的多样性指数,显著大于原种

质,获得了表型性状更均匀的种质子集,而地理角度

多样性指数与原种质无显著差异,这2个核心种质

解释的表型遗传信息大于原种质,20%抽样比例的

核心种质样株包含原种质的整个分布范围,而地理

角度抽样核心种质分布比较集中。因此,对这2种

构建效果综合评价与验证表明,2种策略构建结果

均可代表材用云南松原种质的表型遗传多样性,但
地理角度构建的种质子集更便于收集种质资源,在
种质资源保存和更新方面更具有优势,减少了成本,
可为材用云南松种质资源保存和优良种质选育提供

科学方法,同时也为其他种质资源构建提供一种

思路。
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