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构建作物种质资源核心库的一种有效抽样方法
Ξ

徐海明　　胡　晋　　朱　军

(浙江大学农学系, 浙江杭州, 310029)

提　要　本文提出了基于基因型值构建作物种质资源核心库的抽样方法。采用包括基因型与环境互作

的遗传模型及混合线性模型统计分析原理, 无偏预测基因型值。用基因型值计算基因型间的马氏距

离, 并采用不加权类平均法进行聚类。根据树型图, 确定合理的分类水平, 将群体分成若干不同的类

群。计算各基因型的平均离差度, 在各类群内按确定的比率, 选取平均离差度大的材料构建资源核心

库。以棉花168个基因型5个纤维性状为例构建核心库, 所获得的48个核心资源能保存原棉花资源的遗

传多样性。
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Abstract　A m ethod fo r sam p ling co re co llect ion from crop germ p lasm w as p ropo sed. A ge2
net ic m odel w ith GE in teract ion and m ixed m odel app roaches w ere u sed fo r ana lyzing the ge2
net ic da ta. M ahalanob is d istance am ong variet ies ca lcu la ted from p red icted geno type values

w ere em p loyed fo r clu stering crop germ p lasm u sing unw eigh ted pair group m ethod w ith

arithm et ic average of h ierarch ica l clu ster. A fter specifying the app rop ria te th resho ld va lue of
classif ica t ion based on the dendrogram , a ll geno types cou ld be clu stered in to som e differen t

sets. T he m ean of deflect ion fo r each geno type w as ca lcu la ted. T he co re co llect ion w as con2
st ructed by the co re en tries sam p led from each set, w ith the la rger m ean of deflect ion. A

w o rked exam p le on 168 variet ies of co t ton w ith five fiber t ra its w as p resen ted. T he resu lts
show ed tha t the 48 geno types as a co re co llect ion s cou ld rep resen t the genet ic d iversity of o2
rig ina l resou rces.
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F ranke 于1984年最早提出核心资源 (co re co llect ion) 的概念[ 1 ] , 认为核心资源是以最少

数量的遗传资源包含一个作物种及其近缘种的最大限度的遗传多样性。资源核心库应包含需

优先保存的种质材料, 而其余的基因型可以作为备用资源库。建立资源核心库主要是为对其

进行优先评价和利用, 从而提高整个种质库的管理和利用水平。近年来, 核心资源的研究与

发展日益受到重视, 国外已构建了一些种质资源的核心库[ 2～ 4 ]。
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构建种质资源核心库的通常方法是: 根据已有的资料, 用一种分组方法, 将相似的种质

资源归为一组, 在已鉴定的组内, 可根据一定的原则或实际情况来选取需优先保存的核心资

源。建立的核心库必须尽可能多地保存原有种质资源的遗传变异, 因此, 选取核心资源的策

略至关重要。Peeters 等[ 5 ]指出, 聚类分析可使核心资源这一概念成为可能。胡晋等[ 6 ]提出了

用多次聚类的方法构建资源核心库, 这一方法能够保存原有资源库的遗传变异的模式, 尽管

选取的核心资源也能够保存原有的遗传变异, 但不能最大程度地保存原有资源群体的遗传变

异量。本文提出了一种选取核心资源的新方法, 在保存原有资源群体的遗传变异模式的前提

下, 能使建立的核心库最大可能地保存原有群体的遗传变异量。

1　模型和方法

1. 1　基因型效应值的预测　　农业试验中存在大量试验误差, 作物性状又多与环境存在着

互作, 直接用表型值所得的分类结果不能正确反映资源群体固有的遗传结构[ 7 ]。种质资源遗

传试验一般按田间行列编号顺序种值基因型, 以一定间隔穿插对照基因型, 控制田间不同位

置的差异。对于多年份的这类遗传试验, 一般存在环境效应、环境内的行效应、环境内的列

效应、基因型效应、基因型与环境互作效应, 以及机误[ 8, 9 ]。因此得到的观察值可用混合模型

作如下分解:

Y hg ( ij ) = Λ + E h + R i (h) + C j (h) + G g ( ij ) + GE hg ( ij ) + ehg ( ij )

其中 E h 表示第 h 个环境的效应, 固定效应;

R i (h) 表示环境 h 内第 i 行的效应, 固定效应;

C j (h) 表示环境 h 内第 j 列的效应, 固定效应;

G g ( ij ) 表示在环境 h 内第 i 行 j 列处的第 g 个基因型效应, 随机效应, G g ( ij )～ (0, Ρ2
G) ;

GE hg ( ij ) 表示环境 h 与基因型 g 的互作效应, 随机效应, GE hg ( ij )～ (0, Ρ2
GE ) ;

ehg ( ij ) 是机误效应, 随机效应, ehg ( ij )～ (0, Ρ2
e )。

采用朱军[ 10～ 12 ] 的混合线性模型统计分析方法进行统计分析, 无偏预测基因型效应值。

1. 2　遗传距离的计算　　因为性状间存在相关性, 故本文采用马氏 (M ahalanob is) 距离计算

方法计算基因型间的遗传距离。假设共有 n 个基因型, 采用m 个性状进行聚类。第 i 个基因型

与第 j 个基因型的基因型效应向量分别为 g T
i = (g i1, g i2, ⋯, g im ) , g T

j = (g j 1, g j 2, ⋯, g jm ) ,

则第 i 个基因型与第 j 个基因型间的马氏距离计算公式为[ 13 ]

D 2
ij = (g i - g j ) T (V G ) - 1 (g i - g j )

其中V G= (Ρij ) , i= 1, 2, ⋯, m ; j = 1, 2, ⋯, m。

1. 3　聚类　　采用系统聚类法中的不加权类平均法 (U PGM A )。假设类G i 与G j 分别有 n i 与

n j 个基因型, 其合并所得的新类记为G r, 有 n r (= n i + n j ) 个基因型, 它与其它各类GS 的类间

距离计算公式为[ 14 ]。

D 2
rs =

n i

n r
D 2

si +
n j

n r
D 2

sj

1. 4　构建资源核心库　　 可按种质库资源总数的一定比率 (p ) , 从某一作物的种质库中选

取适量的材料构成核心库。根据对保持群体遗传变异量或等位基因变异的要求, 选取资源库

总量的 20% ～ 30% (p = 0. 2～ 0. 3) 作为样本, 被认为具有较好的代表性[ 15 ]。

采用马氏距离对所有基因型进行系统聚类后, 借助得到的树型图, 确定合理的分类水

851　　　　　　　　　　　　　　　　　作　　物 　　学　　报　　　　　　　　 　　　　　　　　26卷

© 1995-2004 Tsinghua Tongfang Optical Disc Co., Ltd.   All rights reserved.



平, 可对基因型进行分类, 从而得到若干不同的类群。对类群内的各基因型分别计算相对于

群体的平均离差度, 计算公式为,

s2
i =

1
m ∑

m

j= 1

g 2
ij

Ρ2
j
, i = 1, 2, ⋯, n , j = 1, 2, ⋯, m

其中 Ρ2
j 是群体的第 j 个性状的基因型方差。

根据分类结果及各类容量的大小, 按所确定的比率 (p = 0. 2～ 0. 3) 计算在各类群内抽

取核心材料的数目。容量较小 (抽取数目不到 1) 的类群, 其抽样数可定为 1。在各类群内, 定

量选取具有较大平均离差度的材料, 构成资源核心库。

图1　棉花5个纤维性状168个基因型的聚类树型图

F ig. 1　D endrogram of cluster of 168 geno types based on five fiber traits of co tton

2　应用实例

现以辽宁经济作物研究所的棉花种质资源168个基因型, 5个纤维性状 (2. 5% 跨长 (mm )、

整齐度 (% )、强度 (gfötex)、伸长度 (% )、麦克隆) 为例, 构建核心库。首先采用朱军[ 10 ]提出

的调整无偏预测 (AU P) 法无偏预测遗传效应值, 用所得的预测值计算基因型间的马氏距离,

采用系统聚类法中的不加权类平均法进行聚类, 根据树状图确定遗传距离为6. 7时进行分类,

共得17个不同的类群。

计算各基因型的平均离差度, 每类内分别选取25% 的基因型作为核心资源。如表1列出

了其中一个类群的基因型预测值及平均离差度。这一类共有12个基因型, 需选取3个作为核

心资源。选取平均离差度最大的3个基因型 (141, 143, 42)作为核心资源。
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表1　一个类群的基因型预测值及平均离差度

Table 1　The predicted genotyp ic values of tra its and mean of def lection on one cluster

基因型

Geno type

2. 5% 跨长

L ength (2. 5% )

整齐度

U nifo rm ity

强度

Strength

伸长率

E longation

麦克隆

M icronaire

平均离差度
M ean of
deflection

1413 - 1. 283 2. 776 2. 956 0. 980 0. 385 4. 266
1433 - 1. 077 3. 404 2. 401 0. 906 0. 156 3. 528
423 - 0. 692 1. 286 2. 357 0. 881 0. 480 2. 831
102 - 2. 924 3. 111 1. 032 0. 694 0. 222 2. 702
19 - 2. 370 2. 098 1. 652 0. 351 - 0. 109 1. 747
62 - 1. 108 2. 205 1. 743 0. 566 0. 214 1. 740
5 - 1. 104 1. 408 1. 630 0. 643 0. 340 1. 630
51 0. 168 1. 765 1. 641 0. 494 0. 270 1. 348
26 0. 150 0. 409 2. 093 0. 573 - 0. 006 1. 340

140 - 0. 985 1. 711 1. 545 0. 407 0. 116 1. 128
8 - 1. 346 0. 692 1. 218 0. 368 0. 338 0. 962
48 0. 477 0. 962 1. 276 0. 445 0. 198 0. 784

168个基因型
的方差

2. 075 1. 963 0. 926 0. 176 0. 087

　3 : 抽取作为核心资源的基因型。Geno types samp led fo r co re co llection

　　按这一抽样标准分别对每一类群进行抽样, 共得48个基因型, 构成资源核心库。基因型

代号分别为: 1, 167, 55, 127, 93, 87, 88, 38, 130, 92, 169, 47, 139, 141, 143, 42, 75,

118, 149, 31, 11, 112, 7, 17, 12, 170, 15, 103, 101, 114, 145, 59, 61, 60, 123, 104, 84,

36, 161, 109, 168, 77, 29, 21, 146, 82, 144, 111。

3　资源核心库的评价

核心资源应能代表原有种质资源群体的遗传多样性。构建的核心库是否能很好地代表原

种质资源群体的遗传多样性, 可用方差、极差、均值和变异系数等参数评价。核心库各性状

图2　棉花5个纤维性状48个基因型的聚类树型图

F ig. 2　D endrogram of cluster of 48 geno types based on five fiber traits of co tton
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的方差和变异系数应不小于原群体的方差和变异系数, 而极差与均值则应基本保持不变。

对棉花5个纤维性状的基因型值构建的核心资源进行评价。用 F 统计检验检测资源核心

库与原群体间方差的显著性差异, 在此基础上, 对均值间的差异显著性进行 t 检验。结果表

明核心库与原群体之间五个性状的方差都存在极显著的差异 (0. 01显著性水平) , 而均值都无

显著性差异 (表2)。对于极差, 只有麦克隆为1. 908, 略小于原样本的极差2. 045, 而其余四个

性状的极差则与原样本相同。从变异系数看, 核心资源的变异系数比原样本的变异系数明显

增大。因此, 可以认为采用本文所介绍的方法构建的资源核心库, 能以较小的样本容量保持

更大的遗传变异。

表2　棉花核心资源与原资源样本5个纤维性状的比较

Table 2　Compar ison between core collection s and or ig inal accession s of cotton on f ive f iber tra its

性状
T rait

方差
V ariance

均值
M ean

极差
Range

变异系数
C. V.

2. 5% 跨长 168个基因型 2. 075 26. 504 10. 198 0. 054

L ength (2. 5% ) 48个基因型 4. 8673 3 26. 307 10. 198 0. 084

整齐度 168个基因型 1. 963 50. 720 9. 924 0. 028

U nifo rm ity 48个基因型 4. 4773 3 50. 800 9. 924 0. 042

强度 168个基因型 0. 926 20. 011 7. 878 0. 048

Strength 48个基因型 2. 0723 3 19. 869 7. 878 0. 072

伸长度 168个基因型 0. 176 6. 064 2. 794 0. 069

E longation 48个基因型 0. 3753 3 6. 042 2. 794 0. 101

麦克隆 168个基因型 0. 087 4. 053 2. 045 0. 073

M icronaire 48个基因型 0. 1693 3 4. 037 1. 908 0. 102

　　3 3 48个基因型的方差与所有基因型间差异达0. 01显著水准。

　　3 3 Significan t at 0. 01 level betw een variances of all geno types and 48 geno types

4　讨论

种质资源核心库由种质库中的一部分材料所组成, 用于代表整个种质库的遗传范围[ 16 ]。

IBPGR (国际植物遗传资源委员会)认为, 核心库能以最少的重复代表一个种及其野生近缘种

的遗传多样性[ 17 ]。核心库中入选的材料都具有代表性, 互相之间都存在着生态上或遗传上的

距离。为了使核心库能用尽可能少的基因型保存尽可能多的遗传变异, 同时又能反映整个种

质资源群体的遗传结构, 应从各类群内根据容量的大小选取一定比列的核心资源, 入选的材

料应具有较大的平均离差度。

聚类分析作为一种重要的研究工具已被广泛应用于种质资源的分类、基因型遗传差异的

评价等研究中[ 5, 18 ]。为使构建的资源核心库能保存原有群体的遗传结构, 首先要对该群体进

行遗传分类, 确定不同材料之间的遗传关系, 再从不同的类群中选取一定数目的基因型作为

核心资源。

在目前的聚类分析中, 大多直接利用表现型值进行分类, 构建核心资源所用的数据大多

为表现型值。由于作物的重要经济性状多数为数量性状, 并存在基因型与环境的互作, 同时

遗传试验又存在试验误差, 用表现型值计算的遗传距离不能正确度量基因型间的遗传差异,

所得的遗传分类不能真实地反映种质资源固有的遗传结构[ 7 ]。因此, 种质资源的遗传聚类首

先必须用合理的统计模型及统计分析方法, 排除农业试验中存在的试验误差、环境效应、基
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因型与环境的互作效应, 然后用无偏预测的基因型值进行遗传聚类。

在聚类分析中, 分类水平的确定, 目前主要借助于所得的树状图及分类基因型的专业知

识。完成基因型分类后, 需要对各类群进行抽样, 抽样的技术直接关系到核心库的好坏。目

前, 常采用每组随机取同样数量的材料, 或以组内材料数量按比例随机取样来构建资源核心

库。前者未考虑到分组的大小, 后者则未能顾及各组遗传变异的关系及差异。确定各类群的

抽样数目以及抽样方法还有待于深入研究。本文根据分组的大小按比率确定抽样数目, 按平

均离差度抽取基因型作为核心材料, 构建资源核心库。研究结果表明, 用这种抽样方法构建

的资源核心库能最大限度地保存遗传变异。

构建的资源核心库是否有效地保存了原有资源群体的遗传变异, 可以用各性状的方差、

均值、变异幅度 (极差)、变异系数等参数评价。D iw an [ 19 ]认为, 若满足以下条件: (1) 少于

30% 的性状, 它们的均值及变异幅度与原资源群体的均值与变异幅度存在显著性差异 (Α=

0. 05) , (2) 对于各性状, 资源核心库与原群体的变异幅度之比不低于70% , 则可认为此核心

库代表了原有资源群体的遗传变异。棉花5个纤维性状的研究结果表明, 48个基因型与原所

有基因型之间的方差有显著性差异, 各性状的变异系数都有较大的提高, 而各均值都不存在

显著差异。对于极差, 除麦克隆为1. 908, 略小于原样本的极差2. 045外, 其余四个性状都保

存了原群体的变异幅度。因此, 可以认为构建的资源核心库基本保持了原群体的遗传变异。

本文提出的按平均离差度大小取样的方法可行。
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