
收稿日期：２０１１－０４－１１
基金项目：河南省科技攻关项目（６２３０１０２００）
作者简介：王　贞（１９８２－），女，河南叶县人，研究实习员，硕士，主要从事作物育种研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｗａｎｇｚｈｅｎ０６８２＠１６３．ｃｏｍ．
＊通讯作者：张　明（１９６３－），男，河南汝州人，副研究员，主要从事作物育种工作。Ｅ－ｍａｉｌ：ｍｚｍ２６９＠１６３．ｃｏｍ

韭菜种质资源初级核心库的构建与分析
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（平顶山市农业科学院，河南 平顶山４６７００１）

摘要：以韭菜种质资源圃的１７４份韭菜种质资源为材料，根据１５个表型性状进行聚类，在遗传距

离５．３处将聚类结果分为１４类，利用简单比例法和人工选择相结合的方法对每一类进行筛选，共

选出６９份种质资源建立韭菜种质资源初级核心库，占总体样本比例的４０％。对该初级核心库的

遗传多样性进行检测，除了鞘长和叶宽遗传多样性指数较总种质资源库略有降低外，其他性状都有

所提高；初级核心库与原始种质资源库的均值差异百分率为０，变异系数变化率为１０６．１４％，极差

符合率为９４．４３％；初级核心资源库中与叶厚、叶数显著相关的性状分别损失２个，其他性状间的

相关性与总种质资源基本保持一致。结果表明，所构建的初级核心库能够很好地保留韭菜种质资

源的遗传多样性和遗传结构。
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　　据史料记载，韭菜作为蔬菜栽培，已有３　０００多

年的历史［１］，在长期的生产实践中积累了丰富的种

质资源。韭 菜 种 质 资 源 是 韭 菜 育 种 的 遗 传 物 质 基

础，如何妥善保存并有效利用成为新课题。Ｆｒａｎｋｅｌ
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等［２］和Ｂｒｏｗｎ［３］发展起来的核心种质学说为解决这

一问题提出了新途径，即构建核心种质，以最少数量

的种质材料代表一个作物种及其近缘野生种最大限

度的遗传多样性。利用核心种质对种质资源进行更

为广泛的评价，使核心种质在作物育种改良中有着

极其重要的价值［４］。构建韭菜种质核心库的主要目

的是提高种质资源圃的保存效率，便于韭菜种质资

源的深入研究和种质创新，并为下一步在分子水平

上建立韭菜指纹图谱，分析韭菜种质资源的遗传多

样性打下基础。

１　材料和方法

１．１　韭菜种质材料的收集

在全国２９个省市自治区范围内引进国内韭菜

种质资源１７２份，此外，还有日本和俄罗斯种质资源

各１份，共１７４份，占国家种质资源库韭菜种质资源

总量的６４．９３％。

１．２　韭菜试验数据采集

根据韭菜生长规律和特征特性，以同期播种的

同龄材料作为研究对象，试验地地力条件一致，肥水

管理相同，连 续２ａ调 查 株 高、鞘 长、叶 厚、叶 宽、鞘

粗、叶数、单株质量等７个数量性状和抗寒性、灰霉

病、疫病、干尖、生长势、分蘖力、株形、叶色等８个质

量性状。每个 小 区 试 验 面 积６ｍ２，进 行 统 一 管 理、
调查、收割，单株性状每次每个品种调查２０株。

１．３　方法

１．３．１　韭菜种质资源聚类及取样方法　采用ＤＰＳ
数据分析软件，将表型性状数据标准化，样品间遗传

距离采用欧式距离，用非加权配对算术平均聚类法

（ＵＰＧＭＡ）对其进行系统聚类。确定初级核心库的

资源比例占 总 资 源 比 例 的４０％，在 分 类 的 基 础 上，
采用简单比 例 法 和 人 工 选 择 法 相 结 合 的 方 法 进 行

取样。

１．３．２　韭菜 种 质 资 源 初 级 核 心 库 代 表 性 检 验

（１）对 质 量 性 状 和 分 级 性 状 计 算 遗 传 多 样 性 指 数

（Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ－Ｗａｖｅｒ指数，Ｉ）［５］。对质量性状进行赋

值，赋值标准见表１；数量型性状依据均值（Ｘ）和标

准差（δ）分为１０级，１级Ｘｉ＜Ｘ－２δ，１０级Ｘｉ＞Ｘ
＋２δ，中间每级间相差０．５δ。每一级的相对频率用

于计 算 多 样 性 指 数。多 样 性 指 数 公 式 为：Ｈ ＝
－ＰｉｌｎＰｉ，式中Ｐｉ 为某性状第ｉ级别内材料份数占

总份数的百分比。

表１　韭菜质量性状赋值

性状 赋值

抗寒性 １＝抗寒；２＝不抗寒

灰霉病 １＝轻：（百株中感病叶）５％以下；２＝中：２０％左右；３＝中＋：４０％左右；４＝中＋＋：６０％左右；５＝重：８０％以上

疫病 １＝轻：（百株中感病叶）５％以下；２＝中：２０％左右；３＝中＋：４０％左右；４＝中＋＋：６０％左右；５＝重：８０％以上

干尖 １＝强：（平均单株干尖）０．２ｃｍ以下；２＝中＋：０．２～０．４ｃｍ；３＝中：０．４～０．８ｃｍ；４＝中－：０．８～１ｃｍ；５＝弱：１ｃｍ以上

生长势 １＝强；２＝中等；３＝弱

分蘖力 １＝强：（平均单株年分蘖）９个以上；２＝中等：６～９个；３＝弱：６个以下

株形 １＝紧凑：７０％以上植株的叶鞘与地面夹角近９０°角；２＝半 紧 凑：７０％以 上 植 株 的 叶 鞘 与 地 面 夹 角７０°角 左 右；３＝松 散：
５０％左右植株的叶鞘与地面形成小于４５°角

叶色 １＝深绿；２＝绿；３＝浅绿

　　（２）对数量性状均值差异进行ｔ检验，数量性状

遗传多样性采用均值差异百分率、极差符合率、变异

系数变化率进行评价，公式如下［６］：均值差异百分率

ＭＤ（％）＝（Ｓｔ／ｎ）×１００；变异系数变化率ＶＲ（％）＝

１
ｎ∑

ｎ

ｊ＝１

ＣＶＣ（ｉ）
ＣＶＩ（ｉ）×１００

；极 差 符 合 率 ＣＲ（％）＝ １ｎ ∑
ｎ

ｊ＝１

ＲＣ（ｉ）
ＲＩ（ｉ）×１００

。式中，Ｓｔ 是核心种质库与原始群体进行ｔ

测验得到均值差异显著（α＝０．０５）的性状数；ＲＣ（ｉ）是

核心种质库第ｉ个性状的极差；ＲＩ（ｉ）是原始群体第ｉ
个性状的极差；ＣＶＣ（ｉ）是核心种质库第ｉ个性状的变

异系数；ＣＶＩ（ｉ）是原始群体第ｉ个性状的变 异 系 数；

ｎ是数量性状总数。
（３）各性状相关性分析，分别计算原始群体和初

级核心种质各性状间的相关系数，评价初级核心库

各性状间的相关性是否改变。

２　结果与分析

２．１　韭菜初级核心库的建立

通过对１７４份韭菜种质的１５个性状数据进行

聚类分析，在欧式距离５．３处将聚类结果分成１４类

（图１），按４０％的取样比例，每一类按照简单比例和

·２０１· 河南农业科学 第４０卷　



人工选择相结合的方法进行取样，构成韭菜种质资

源初级核心库。

左边数字１代表第１类，５０代表第１类包含

５０个种质资源，依次下同

图１　韭菜种质资源聚类结果

２．２　韭菜种质资源遗传多样性指数分析

由１７４份韭菜种质资源通过聚类后抽取６９份

种质材料组成初级核心库。初级核心库与总种质资

源的１５个性 状 的 遗 传 多 样 性 指 数 见 表２。由 表２
可知，除了鞘长和叶宽的多样性指数较总种质资源

库略有降低外，其他各性状的多样性指数都较总种

质资源库有所提高，初步说明核心种质已代表了全

部种质的遗传多样性。

表２　韭菜种质资源遗传多样性指数比较

性状
初级核

心库
总种质

资源
性状

初级核
心库

总种质
资源

抗寒性 ０．６８　 ０．３３ 株高 ２．２　 １．９７

灰霉病 １．２８　 ０．９９ 鞘长 １．９９　 ２．０４

疫病 １．５１　 １．２１ 叶厚 ２．０９　 ２．０６

干尖 １．４９　 １．２１ 叶宽 １．９９　 ２．０４

生长势 １．０３　 ０．６５ 鞘粗 ２．０４　 ２．０３

分蘖力 １．０６　 ０．７３ 叶数 ２．０７　 ２．０４

株形 ０．７８　 ０．４６ 单株质量 ２．０２　 ２．０２

叶色 ０．９３　 ０．５５

２．３　韭菜种质资源数量性状遗传多样性分析

由表３可知，初级核心库与总种质资源库的极

差、均值、标准差、变异系数和方差从数值上来看变

化均不大，经均值ｔ检验和方差Ｆ 检验，各性状均没

有显著性变化，说明初级核心库数量性状遗传多样

性基本保持了总种质资源库的特征。
若同时符合条件：（１）核心种质与原始群体的均

值差异百分率小于等于２０％；（２）核心种质与原始群

体的极差符合率不低于８０％［７］，则可认为该核心种质

能够代表总种质资源群体的遗传变异及结构。由表

３可知，该初级核心库与总种质资源库的均值差异百

分率为０，变异系数变化率为１０６．５％，极差符合率为

９４．５４，说明构建的初级核心库能够代表总种质资源。

表３　韭菜种质资源数量性状遗传多样性评价

性状
初级核心库

极差 均值 标准差 变异系数 方差

总种质资源库

极差 均值 标准差 变异系数 方差

　均值ｔ
　检验

方差Ｆ
检验

极差符

合率／％
均值差异

百分率

变异系数

变化率／％

株高 ２４．８　３９．４２　４．３２　 ０．１１　 １８．７　 ２５．４３　３９．５９　４．１３　 ０．１０　 １７．０９ －０．３２８　 ０．０７４　 ９８　 ０　 １０５

鞘长 ４．９８　 ６．６０　１．２６　 ０．１９　 １．５８９　 ６．３５　 ６．６８　１．３０　 ０．１９　 １．６７８ －０．５５４　 ０．１６５　 ７８　 ０　 ９６

叶厚 ０．１４　 ０．２０　０．０３　 ０．１２　 ０．００１　 ０．１５　 ０．２１　０．０２　 ０．１１　 ０．００１ －１．８６２　 ０．３７１　 ９３　 ０　 １１０

叶宽 ０．６４　 ０．９３　０．１４　 ０．１６　 ０．０２１　 ０．６４　 ０．９４　０．１３　 ０．１４　 ０．０１８ －０．７１６　 ０．８２５　 １００　 ０　 １１０

鞘粗 ０．６０　 ０．５８　０．０８　 ０．１４　 ０．００７　 ０．６０　 ０．５８　０．０７　 ０．１３　 ０．００５　 ０．３０９　 ０．５５２　 １００　 ０　 １１３

叶数 ２．４０　 ５．６０　０．５５　 ０．１０　 ０．２９９　 ２．６０　 ５．５４　０．５２　 ０．０９　 ０．２６８　 ０．８４１　 ０．５９７　 ９２　 ０　 １０５

单株质量 ９．２０　 ８．８３　１．８７　 ０．２１　 ３．５０９　 ９．２０　 ８．８４　１．８１　 ０．２０　 ３．２８ －０．０３３　 ０．０５０　 １００　 ０　 １０４

平均 ９４．４３　 ０　 １０６．１４

　注：＊＊表示在０．０１水平上相关显著；＊表示在０．０５水平上相关显著。下同

２．４　韭菜种质资源各性状相关性分析

在构建核心种质的过程中，核心种质的抽样常会造

成复杂数量性状间的相关性发生变化，一个好的核心种

质应该能够较好地保存原始群体性状间固有的相关性。
由表４可知，初级核心资源库较总种质资源库各性状

间相关系数发生了一些变化，初级核心资源库中叶厚

与其他性状间的相关显著性和叶数与其他性状间的相

关显著性分别损失２个，其他性状间的相关性与总种

质资源基本保持一致，表明初级核心种质群体在一定程

度上保留了总种质资源性状间的遗传复杂性和关联。
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表４　初级核心库种质（左下角）与总种质资源（右上角）各性状间相关系数的变化

性状 株高 鞘长 叶厚 叶宽 鞘粗 叶数 单株质量

株高 １　 ０．６９６ ０．２４６ ０．４７７ ０．５４６ －０．２６９ ０．６６０

鞘长 ０．６７６ １　 ０．２２０ ０．５６８ ０．５６９ －０．４２４ ０．５５６

叶厚 ０．１３４　 ０．１６３　 １　 ０．３７０ ０．２７５ ０．１２０　 ０．５６５

叶宽 ０．５１６ ０．５７８ ０．３６１ １　 ０．７２７ －０．３５８ ０．７６７

鞘粗 ０．５６３ ０．５７０ ０．２８３ ０．８０６ １ －０．１９８ ０．７１５

叶数 －０．１６９ －０．３６４ ０．１０６ －０．３３９ －０．１１８　 １ －０．１０４

单株质量 ０．６４６ ０．５６４ ０．５６８ ０．８１０ ０．７７８ －０．０９３　 １

３　结论与讨论

本研究中的种质资源占国家韭菜种质资源总量

的６４．９３％，具 有 一 定 的 代 表 性。核 心 样 本 总 体 取

样比例受原始群体的大小和遗传结构的影响，总资

源多的物种其核心种质所占的比例可小一些，反之

取样比例可以适当提高［５］。由于本研究所利用的原

始群体较少，同时考虑到数据库中性状值有缺失，为
了尽量减少遗传变异的丢失，将初级核心种质的总

体取样比例 设 为４０％。所 构 建 出 的 初 级 核 心 种 质

经检测分析能够保留１７４份原始群体的遗传多样性

和遗传结构。
构建核心种质应用较多的方法是利用各种性状

的差异来剔除亲缘关系相近的样品，从而取得核心

样品。但是这些表型性状易受气候、地理位置等环

境因素以及引种过程中的杂乱现象影响而表现不稳

定。同 时，在 抽 取 初 级 核 心 库 的 过 程 中，划 分 多 少

类，以及选取哪种种质资源既需要结合数据特征也

需要专业知识背景。因此资源库的构成也需要随着

科技的发展、认识的加强而不断完善。
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