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摘　要　为构建桃品种核心种质 ,通过对 56份桃 ( Prunus persica (L . ) Batsch. )初级核心种质的形态农艺性状数据

(MOR)和 SSR等位基因数据的分析 ,研究了不同聚类取样方法和完全随机取样方法下 9种取样比例的遗传多样

性指数、保留比例及各频率段等位基因的丢失比例。结果表明 :聚类取样的方法优于完全随机取样 ,并以在 80 %的

取样比例下 MOR结合 SSR数据聚类取样的效果最好 ,利用此方案构建的桃品种核心种质共包括 45份材料 ,该核

心种质的基因遗传多样性指数最高 ,保留了初级核心种质 100 %的形态农艺性状和 9616 %的 SSR等位基因 ,在出

现频率低于 0105的等位基因中共丢失了 2个等位变异 ,保留了出现频率在 0105～0110的所有等位基因 ;利用 6个

数量性状对所构建的核心种质的代表性检测表明所构建的核心种质很好地代表 558份桃原始种质的遗传变异。
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Abstract　This s tudy was aimed at es tablishing a core collection bas ed on the analysis of MOR and SSR alleles of the

primary core collection data of p each cultivars . The index of genetic diversity , and frequency ratio of retention and loss

of alleles were s tudied in clus ter and random s amples at 9 s ampling ratios . The clus ter s ampling method preceded ran2
dom s ampling , and clus ter s ampling of MOR combined with SSR at the s ampling ratio of 80 % was the best s ampling

strategy across s ampling methods . Bas ed on this s ampling strategy , 45 accessions were s elected as the core collec2
tion of p each with the highest index of genetic diversity which retained 100 % phenotypic characters and 9616 % alleles

of primary core collection. Two alleles were los t at frequencies below 0 . 05 and all alleles were retained at frequencies

between 0105 and 1 . The core collection develop ed was evaluated by using 6 quantitative traits and the data showed

that it can s atisfactorily repres ent the genetic diversity of the original collection of 558 p each accessions . The core col2
lection of p each with a fair repres entation was es tablished in this s tudy bas ed on pre2determined best s ampling

strategy.
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　　种质资源的收集具有广泛性和长期性 ,丰富的

种质资源是培育高质量新品种的物质基础。中国是

世界公认的桃遗传多样性中心和起源中心 ,经长期

自然选择和人类驯化 ,已形成了众多的品种和类

型[1 ] ,但日益庞大的资源数量也给种质的保存、研

究及利用带来了很大的负担。20 世纪 80 年代 ,出

现了核心种质学说[223 ] ,即采用一定的方法选择整

个种质资源的一部分 ,以最小的资源份数和遗传重

复最大限度地代表该物种的遗传多样性。目前核心

种质已经成为国际遗传资源研究的热点 ,并已在水
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稻等许多一年生作物上得到广泛应用[428 ]。利用无

性繁殖的木本植物的核心种质构建研究仅在苹

果[9 ]、果梅[10 ]和柚类[11 ]上有少量报道。由于桃为

多年生木本植物 ,树体大 ,作为资源保存 ,占地面积

大、管理费用高 ,所以有必要构建其核心种质 ,以期

有效地解决目前在桃的种质保护和利用中无效收集

较多的问题 ,并使一些优质基因能够得到很好的开

发利用。

核心种质构建所用的数据包括多种类型 ,其中

形态农艺性状数据作为研究核心样品的指标 ,有简

便和研究费用低的优点 ,但易受环境和基因显隐性

的影响。DNA分子标记数据能够直接反映出 DNA

序列水平上的变化 ,具有多态性高、不受环境影响和

基因表达与否的限制等特点 ,成为检测植物种质遗

传多样性、构建高质量核心种质的有效特征数据。

已有的大量研究表明利用单一数据进行遗传多样性

研究都有其局限性 ,而在综合利用多种数据时由于

数据之间的互补性使研究结果更具有可靠性 ,能最

大限度的代表物种的遗传多样性[12213 ]。SSR ( sim2
ple sequence repeat)即简单序列重复 ,是广泛分布在

真核生物基因组中由 1～6 个碱基对组成的重复序

列 ,具有多态性高、重复性好 ,能够较好地反映物种

的遗传结构和遗传多样性等优点 ,而成为评价像桃

这样遗传多样性相对较低物种的一种有效工具[14 ]。

笔者曾利用 18个形态农艺性状对保存于国家种质

资源圃 (北京)中的 558份原始种质进行了初级核心

种质构建的取样策略研究 ,获得了 56份初级核心样

本[15 ]。本研究旨在利用形态农艺性状数据 ( mor2
pho2agronomic traits , MOR)和 SSR 等位基因数据

对已构建的桃初级核心种质进行聚类压缩 ,确定构

建核心种质的最佳取样方案 ,依此方案构建出桃核

心种质并对其代表性进行评价。

1　材料与方法

以 56份桃 ( Prunus persica (L . ) Batsch. )品种

初级核心种质[15 ]作为试验材料 ,其形态农艺性状数

据来自《果树种质资源目录》[16217 ] ,包括果形、果面

绒毛、果肉与核粘离关系、果肉色泽、果肉质地、果实

大小、果实底色、果实彩色、果实汁液、果实风味、花

粉、成熟期、可溶性固形物、可溶性糖、可溶性酸、维

生素 C、单果重、发育天数共 18个质量性状和数量性

状 ;数量性状质量化时以 015个标准差为间距分级。

SSR数据为 22 对桃 SSR引物分析 56 份材料

的结果 ,桃 SSR反应体系参考文献 [ 18 ]的方法 ,引

物参考 Testolin 等[19 ]报道的序列。PCR反应采用

PTC2100 PCR仪 ( MJ Research. Inc. USA) 。反应

程序 :95 ℃5 min ,94 ℃45 s ,4812 ℃45 s ,72 ℃45

s ,72 ℃8 min ;35个循环。扩增产物用 8 g/ 100 mL

聚丙烯酰胺变性胶分离 ,银染检测。PCR相关试剂

均购自北京天为时代公司。对所获得的谱带的模式

进行数字化统计 ,同一位置有带者记为 1 ,无带者记

为 0。

取样方法 4种 :利用 56份材料的形态农艺性状

数据 (MOR)聚类取样、利用 22对 SSR引物对 56份

材料的分析数据 ( SSR)聚类取样、利用 SSR数据与

形态数据的合并数据 ( MOR + SSR)聚类取样以及

完全随机取样 (Random) 。

总体取样比例设置为 : 10 %、20 %、30 %、40 %、

50 %、60 %、70 %、80 %和 90 %。

根据核心种质的概念 ,综合前人研究[20 ] ,选择

了遗传多样性指数 (index of genetic diversity , I)包

括表型遗传多样性指数和基因遗传多样性指数 ,表

型保留比例 ( ratio of phenotype retained , RPR) ,等

位基因保留比例 ,等位基因丢失频率及比例作为评

价各取样方案的指标 ;其中 ,等位基因保留比例的计

算同表型保留比例。等位基因丢失频率以 0101、

0105和 0110为标准划分成 3 类 ;不同频率段的丢

失比例 =某群体中丢失的等位基因数/初级核心种

质中等位基因数。

核心种质的有效性检验是通过比较原始种质和

核心种质 6个数量性状即可溶性固形物、可溶性糖、

可溶性酸、维生素 C、单果重、发育天数的变异系数

(coefficient of variation , CV) 、表型方差 (variance of

phenotypic , VPV) 、各性状的极差以及保留比例 ,检

验核心种质的代表性。其中 ,数量性状保留比例计

算公式为 :保留比例 = (核心种质某性状极差/原始

种质某性状极差) ×100 % ,极差 =某性状最大值 -

某性状最小值。

备选核心种质库及各参数的计算在 Foxpro 系

统下编程获得 ,对各参数的分析在 SPSS系统下进

行。各参数的计算公式如下

I =
- ∑

i
∑

j

p ijlog pij

N
,　RPR =
∑

i

M i

∑
i

M i0

,
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CV =

∑
i

∑
j

( X ij - X i)
2

M i - 1

X i

N
,

VPV =

STD i ∑
i

∑
j

( X ij - X i)
2

M i - 1
N

式中 , Pij为第 i 个性状第 j 个表现型的频率 ; X ij为

第 i 个性状第 j 个材料的表型值 ; X i 为第 i 个性状

各表现型的平均值 ; M i0为原始库中第 i 个性状的

表现型个数 ; M i 为所得核心样品第 i 个性状的表现

型个数 ; STD i 为对第 i 个性状做标准化处理 ; N 为

计算过程中所涉及的性状总数。

2　结果与分析

211　不同取样方案构建的备选核心种质遗传多样

性分析

　　随机取样方法在各取样比例下表型多样性指数

变化规律不明显 (图 1 (a) ) ,其他 3 种聚类方法在较

低取样比例下随着取样比例的增加表型多样性指数

随之增加 , > 50 %则表型多样性指数变化不明显。

在相同取样比例下 ,3种聚类方法中以MOR聚类取

样的表型多样性指数最高 ,并在 50 %的取样比例下

达到最大值 ;其次是 MOR + SSR聚类 ,取样比例在

80 %时达到最大值 ; SSR聚类取样的表型遗传多样

性指数较小。

SSR聚类和 MOR + SSR聚类取样方法在低于

50 %的取样比例时其基因遗传多样性指数几乎相同

(图 1 (b) ) ,高于 60 %则 SSR聚类取样的基因遗传

多样性指数下降 ;在 4种取样方法中以 MOR + SSR

聚类取样的基因遗传多样性指数最高 ,并在 60 %取

样比例下达到最高值 , MOR 聚类取样的基因遗传

多样性指数均低于其他 2种聚类方法。随机取样方

法构建的核心种质基因遗传多样性指数较低 (除

10 %以外) 。

图 1　不同取样方案对核心种质遗传多样性的影响

Fig. 1　Influence of different sampling strategies on genetic diversity of core collections
　

212　不同取样方案构建的备选核心种质保留比例

分析

　　利用 18 个形态农艺性状中包括 65 个相对性

状 ,分析 4种取样方法下的各备选核心种质在不同

取样比例下的表型保留比例表明 ,随着取样比例的

增加 ,3 种聚类取样方法的表型保留比例均逐渐增

大 (图 2 (a) ) ,并以 MOR + SSR聚类取样的表型保

留比例最大 ,取样比例 50 %时已达到 100 % ;随机取

样的表型保留比例虽呈上升趋势 ,但总体取样效果

较差 ;SSR聚类和 MOR聚类取样效果居两者之间。

利用 22 对桃 SSR引物对 56 份初级核心种质

进行分析 ,共得到 116 个等位基因。当取样比例从

10 %提高到 50 %时 ,各取样方法的等位基因保留比

例明显增加 ,以MOR + SSR聚类取样的保留效果最

好 (图 2 (b) ) ,其次是 SSR聚类取样 ,MOR聚类取样

效果最差。取样比例从 50 %提高到 90 % ,各取样方

法的等位基因保留比例变化不明显 ,且保留效果相

近 ;80 %取样比例下 ,MOR + SSR聚类取样的等位

基因保留比例达 9616 %。

213　不同取样方案构建的备选核心种质等位基因

的丢失情况

　　在相同的取样比例下 ,各取样方法均以等位基

因频率低于 0101的等位基因丢失比例最大 ,0101～

0105的丢失比例较少 ,0105～0110 丢失比例最小
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(图 3) 。在 10 %～60 %取样比例下 ,随着取样比例

的增加各取样方法中频率低于 0101 的等位基因丢

失比例明显下降 ;在相同取样比例下以 MOR + SSR

取样等位基因丢失比例高 (图 3 (a) ) 。

图 2　不同取样方案对核心种质保留比例的影响

Fig. 2　Influence of different sampling strategies on retained ratio of core collections
　

P :丢失的等位基因在初级核心种质中出现的频率

图 3　不同取样方案下等位基因丢失情况分析

Fig. 3　Analysis of ratio of alleles lost in different sampling strategies
　

　　频率在 0101～0105 之间的等位基因随着取样

比例的增加 ,各取样方法丢失比例的下降幅度更大 ,

说明增加取样比例对保留该部分等位基因效果更好

(图 3 (b) ) 。在多数取样比例下 ,MOR + SSR聚类取

样丢失比例小于其他 3种方法 ,80 %时 ,MOR + SSR

取样的丢失比例已小于 011。

频率在 0105～0110 之间的等位基因在取样比

例为 10 %时 ,各取样方法的丢失比例均小于 017 (图

3 (c) ) 。随取样比例增加 ,SSR和 MOR + SSR取样

的丢失比例下降幅度最大 ,在 20 %时等位基因丢失

比例仅为 0108。MOR + SSR在 30 %的取样比例时

保留了该频率段所有的等位基因。70 %取样比例时

4种方法均保留了该频率段的所有等位基因。

214　桃品种核心种质的确立

通过对以上各种取样方案所构建的备选核心种

质的综合分析 ,以MOR + SSR聚类取样对形态农艺

性状和等位基因保留的总体效果最好 ;在 50 %～

80 %取样比例下构建的核心种质 ,其形态农艺性状

和等位基因保留效果好 ,不同频率段的等位基因的

丢失比例低。考虑到本研究所利用的初级核心种质

的数量 ,最终确定核心种质的取样比例为 80 % ,即

从 56份初级核心种质中提取 45份材料作为桃的核

心种质 (表 1) 。获得的核心种质中来源地为中国的

种质 31份 ,占原始种质 (558份)的 516 % ,其中原产

中国的地方品种 20份 ,以硬肉桃、蜜桃和蟠桃为主 ,

主要分布于我国的新疆、甘肃、华北和云南昆明等

地 ,其中不少是著名的传统品种 ,如深州水蜜、深州

红蜜、五月鲜、肥城 17号、青州白皮蜜桃和陈圃蟠桃

等 ,而天津水蜜是珍贵的红肉基因资源 ,满城雪桃可

以作为极晚熟品种资源加以利用 ;另外还包括珍贵

种质资源油蟠桃 (又名李光蟠桃) ,可作为选育油桃

和蟠桃的亲本材料。引进品种 14 份 ,占原始种质
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215 % ,其中从日本引进的品种 5 份 ,包括生产中广

泛栽培的砂子早生、初香美和志贺白桃等水蜜桃品

种 ,它们多是培育鲜食优良品种的亲本材料 ,如砂子

早生是优良的早熟桃种质 ,与早熟品种杂交有超亲

现象 ,可以培育出成熟期更早的品种 ,如“春蕾”桃

等 ;此外 ,兴津油桃在栽培和油桃育种应用较广 ,筑

波 6号是优良的抗线虫和耐涝砧木。从美国引进品

种有 7份 ,包括水蜜桃 (NJ 系列)和油桃 (NJ N系列)

各 2份 ,黄桃 (哈布丽特和金童 6 号)以及 1 份砧木

品种 (蓓蕾) 。加拿大引进砧木品种 2 份 ,属于抗寒

桃种质 ,可以增强嫁接品种树体抗寒力。该核心种

质保留了初级核心种质全部农艺性状 (图 2 (a) )和

9616 %的 SSR 等位基因 (图 2 ( b) ) ;在频率低于

0105的等位基因中共丢失了 4个等位变异 ,保留了

频率在 0105～0110的所有等位基因 (图 3) 。

表 1　桃品种核心种质目名录

Table 1　List of cultivars in core collection of peach

种质名称 来源地 品种类群及砧木

肥城 17号 中国 蜜桃

满城雪桃 中国 蜜桃

石窝水蜜 中国 蜜桃

天津水蜜 中国 蜜桃

园春白 中国 蜜桃

深州红蜜 中国 蜜桃

秋香蜜 中国 蜜桃

深州水蜜 中国 蜜桃

青州白皮蜜桃 中国 蜜桃

白离核 中国 硬肉桃

张白 5号 中国 硬肉桃

二早桃 中国 硬肉桃

鸡嘴白 中国 硬肉桃

割谷桃 中国 硬肉桃

五月鲜 中国 硬肉桃

扬州早甜桃 中国 硬肉桃

瑞光 27 中国 油桃

红李光 中国 油桃

兴津油桃 引种 油桃

NJ N 69 引种 油桃

NJ N 72 引种 油桃

NJ 250 引种 油桃

NJ 257 引种 油桃

种质名称 来源地 品种类群及砧木

五月鲜扁干 中国 蟠桃

陈圃蟠桃 中国 蟠桃

黄金蟠桃 中国 蟠桃

油蟠桃 中国 蟠桃

晚熟大蟠桃 中国 蟠桃

扬州 124蟠桃 中国 蟠桃

早霞露 中国 水蜜桃

团城早生 中国 水蜜桃

庆丰 中国 水蜜桃

源东白桃 中国 水蜜桃

晚白蜜 中国 水蜜桃

642326 中国 水蜜桃

志贺白桃 引种 水蜜桃

初香美 引种 水蜜桃

砂子早生 引种 水蜜桃

1227 中国 黄肉桃

哈布丽特 引种 黄肉桃

金童 6号 引种 黄肉桃

蓓蕾 引种 砧木

哈露红 引种 砧木

西伯利亚 C 引种 砧木

筑波 6 引种 砧木

215　核心种质的评价

利用 6个数量性状分析所构建的核心种质与原

始种质[15 ]的变异系数、表型方差和保留比例 ,以检

验核心种质的遗传多样性和代表性 (表 2) 。结果表

明 ,核心种质除维生素 C的变异系数略低于原始种

质外 ,其他几个性状的变异系数和表型方差均高于

或等于原始种质 ,表明核心种质具有很好的异质性 ,

在一定程度上剔除了遗传重复。不同数量性状的保

留比例不同 ,单果重的保留比例最高为 8311 % ,其

次为可溶性固形物、发育天数和可溶性酸 ,分别为

8310 %、8212 %和 7615 % ,可溶性糖和维生素 C的

较低 ,但仍高于 60 % ,说明所构建的核心种质尽管
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有一些极值材料的丢失 ,但还是能够比较全面地覆

盖原始种质的变异类型。综合这些研究 ,说明通过

以上方法所构建的核心种质能够很好地代表原始

种质。
表 2　桃核心种质的评价

Table 2　Evaluation of core collection in peach

性　状
原始种质 核心种质

最大值 最小值 极差 变异系数 表型方差 最大值 最小值 极差 变异系数 表型方差

保留比

例/ %

发育天数/ d 192. 0 57. 0 135. 0 23. 2 649. 4 173. 0 62. 0 111. 0 26. 6 883. 5 82. 2

单果重/ g 353. 6 12. 5 341. 1 35. 5 2 748. 1 315. 4 32. 0 283. 4 38. 8 3 152. 5 83. 1

可溶固形物/ % 20. 0 6. 5 13. 5 17. 9 4. 5 20. 0 8. 8 11. 2 21. 2 7. 2 83. 0

可溶性糖/ (μg/ 100 g) 18. 4 4. 2 14. 2 20. 0 2. 9 14. 0 5. 4 8. 6 24. 7 5. 2 60. 6

可溶性酸 3 / (mmol/ 100 g) 1. 8 0. 1 1. 7 51. 2 0. 1 1. 4 0. 1 1. 3 53. 5 0. 1 76. 5

维生素 C/ (mg/ 100 g) 28. 5 2. 7 25. 8 39. 4 13. 6 20. 6 5. 1 15. 5 38. 3 16. 5 60. 1

　　注 : 3以氢离子摩尔数计算。

3　讨　论

311　数据类型和取样方法对核心种质遗传多样性

及保留比例的影响

　　种质资源材料的系统记录与评价是构建理想核

心种质的基础[2 ]。在用于核心种质研究的各种类

型数据中 ,形态农艺性状数据作为研究核心样品的

指标 ,在实际工作中便于观察和获取 ,是传统研究方

法中主要利用的数据。但由于形态农艺性状易受自

然环境和人为因素影响 ,而且能考察的形态特征性

状的数量有限 ,从而在一定程度上影响所构建核心

种质的质量[12 ]。DNA分子标记数据因能直接反映

出 DNA序列水平上的变化 ,受环境影响较小 ,多态

性高 ,检验迅速 ,用来评价种质遗传多样性则更为直

接、可靠[9211 ]。大量的研究表明综合运用形态、农

艺、生化、分子标记等特征数据和材料起源、分类等

基本数据所建立的核心种质才能真正地最大限度地

代表该物种的遗传多样性[13 ] ,因为不同的数据间可

以提供互补的信息。

本研究利用 SSR标记数据结合形态农艺学数

据对桃初级核心种质进行聚类压缩 ,进而构建桃核

心种质。综合分析不同聚类方法下所得核心种质的

遗传多样性和保留比例的结果可以看出 ,单一地以

形态农艺学数据或 SSR数据聚类压缩对另一种数

据的多样性及保留比例都有较大的影响 (图 122) ,

而 2种数据的结合使用综合考虑了形态农艺性状和

SSR等位基因信息 ,使得所构建的核心种质更具代

表性 ,变异均度和丰度更高 ,遗传冗余度小 (表 2) ,

其中以 MOR + SSR聚类取样下的遗传多样性指数

介于 SSR单独聚类和 MOR单独聚类之间 ,或接近

于最优的单独聚类方法 (图 122) 。由于 SSR聚类是

从基因组水平上反映不同群体的变异丰度及均度 ,

而 MOR聚类直观地表现了种质表型上的差异程度

及多样性 ,单独使用 SSR聚类或 MOR聚类均只能

在某一特定条件下达到局部最优 ,都不能很好地全

面分析桃资源的遗传多样性 ,而二者结合能够使该

群体不同类型的遗传多样性信息得到互补 ,成为分

组结果较为客观和理想的方法 ,所以在构建核心种

质时利用尽可能多的各种特征数据是必要的。

312　构建桃核心种质的适宜取样比例

在低取样比例下 ,随着取样比例的增加各取样

方法的保留比例明显提高且方法间差异较大 ;而在

高取样比例下 ,随着取样比例的增加各取样方法的

保留比例增加缓慢 ,且方法间在同一取样比例下的

保留比例差异不大。可见 ,在低取样比例时 ,可以通

过增加取样量而提高保留比例 ,而在较高取样比例

下通过增加取样比例并不能有效地提高保留变异的

数量。由于不同的群体其稀有等位基因的分布不

同 ,对于一些生产上很有用的稀有等位基因或农艺

性状 ,在增加取样比例仍难以保留的情况下 ,可以考

虑采取人工定向取样加以保留。

本研究所构建的核心种质约为原始种质规模的

8 % ,极大地方便了对种质资源的收集、保护、评价和

创新利用 ,更容易找到所需特性或特性组合的资源

材料。考虑核心种质应当是满足当前和未来遗传研

究与引种目标需要的重要资源 ,随着育种和引种工

作的不断进步 ,应当在核心种质与保留种质之间保

持材料上的动态交流与调整[12 ] ,保持其动态性。
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4　结　论

本试验研究基于对 56 份桃初级核心种质的形

态农艺性状和 SSR等位基因数据分析 ,通过比较不

同取样方法和取样比例 ,选取最优取样方案用于构

建桃品种核心种质 ,并对其代表性进行检测。结果

表明 ,聚类取样的方法优于完全随机取样 ,并以在

80 %的取样比例下采用 MOR + SSR聚类取样的效

果最好 ;利用此方案最终构建的桃核心种质共包括

45份材料 ,保留了初级核心种质 100 %的形态农艺

性状和 9616 %的 SSR等位基因 ;有效性检测表明所

构建的核心种质具有很好的异质性 ,能够最大限度

的代表 558份桃原始种质的遗传变异。

中国农业大学农学与生物技术学院李自超教授

和张洪亮副教授在试验数据的整理和分析中给予了

大力帮助 ,谨致谢意。
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