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7�摘　要：采用蒙特卡洛模拟结合混合线性模型的方法，直接从基因型值和分子标记水平上研究了水稻核心种质的１１个
评价参数，排除了环境因素的干扰，对各个评价参数做出了准确的评价。研究表明，极差符合率（ＣＲ）可以作为评价核心种质
代表性的首选参数。平均Ｓｉｍｐｓｏｎ指数（Ｍ 7�Ｄ 7�）、平均Ｓｈａｎｎｏｎ-Ｗｅａｖｅｒ多样性指数（Ｍ 7�Ｉ 7�）和平均多态信息含量（Ｍ 7�ＰＩＣ 7�）是评价核
心种质代表性的重要参数。变异系数变化率（ＶＲ）可以作为评价核心种质变异程度的重要参考参数。多态位点百分率（ｐ）可
以作为判断核心种质取样规模的判定参数。均值差异百分率（ＭＤ）可作为判断核心种质是否具有代表性的判定参数。本研
究筛选出的核心种质评价参数，适用于不同的种质资源群体，可以用作确定核心种质取样比例的判定依据，进而解决了确定
核心种质合理取样比例的问题。
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7�　　未来人类的生存在很大程度上将取决于人们保

存种质资源的数量和多样性。许多国家和国际农业

研究组织先后建设了大小不等的数百个基因库，已

有数以百万计的各类作物种质资源被保存起来 7�［１］ 7�。

然而，随着种质资源的不断搜集，种质资源库变得越

来越大，巨大的种质资源数量给保存、评价、研究和

利用带来了许多困难。为此，Ｆｒａｎｋｅｌ 7�［２］ 7�提出构建核

心种质的设想，即用科学方法，从整个种质资源中选

择一部分样本，以最小的遗传资源数量，尽可能最大

限度地代表整个遗传资源的多样性。建立核心种质

的目的是为了对它进行优先评价和利用，从而提高

整个种质资源库的管理和利用水平。水稻是我国最

主要的粮食作物之一，中国水稻育种研究处于世界

前列，这与国内保存了丰富的水稻种质资源是分不

开的。至２０００年，我国已编目稻种资源国内品种达

７５５９７份 7�［３］ 7�。庞大的水稻种质资源量给应用带来

了不便，因此，水稻是国内开展核心种质研究比较早

的作物 7�［４］ 7�。

7�构建核心种质的主要方法是：首先根据地理起

源、生态等信息将种质资源材料分组，然后在不同的

组内抽取核心材料组成核心子集，将所有的核心子

集整合在一起，就构成核心种质。通过取样生成的

核心样品群体，必须进行遗传多样性的分析，评价其

代表性，符合要求才能成为核心种质 7�［５］ 7�。代表性是

核心种质最重要的性质，核心种质的代表性评价是

核心种质构建中极其重要的一环。评价核心种质的

代表性，必须借助于一系列评价参数。在核心种质

构建方法的研究中，确定一系列有效的代表性评价

参数是极其重要的一项工作。只有确定了核心种质

的评价参数，对其取样方法、取样比例等的研究才

7�收稿日期：２００６-０５-１２；修改稿收到日期：２００６-０８-２１。

7�基金项目：国家自然科学基金资助项目（３０２７０７５９）。

7�第一作者简介：王建成（１９７９－），男，博士研究生。

7�１５

7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ），２００７，２１（１）：５１～５８

7�ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｉｃｅｓｃｉ．ｃｎ；ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｉｃｅｓｃｉｅｎｃｅ．ｏｒｇ



7�7�7�

7�有判定标准。然而，目前对众多核心种质评价参数

尚缺乏系统性研究。

7�提高核心种质代表性的关键是正确的分组和组

内科学的取样。只有组内核心子集的代表性得到提

高，整个核心种质的有效性才能得到本质的提高。

核心子集是核心种质的一个子样本，其代表性评价

参数同核心种质是一致的。本研究以水稻为材料，

从组内核心子集水平上研究核心种质的代表性评价

参数。采用蒙特卡洛模拟的方法，直接从基因型值

和分子标记水平上研究各个核心子集的评价参数，

排除了环境或人为因素的干扰，以期对各个评价参

数做出准确的评判，并从中筛选出有效的评价参数，

为水稻种质资源研究提供可靠的判定依据。

7�１　材料与方法

7�１．１　种质资源群体的蒙特卡洛模拟

7�在Ｂａｔａｉｌｌｏｎ等 7�［６］ 7�的方法基础上，采用蒙特卡洛

模拟建立种质资源群体。由于本研究只探讨组内核

心样本的代表性评价，因此将模拟进程简化如下：假

设不存在突变、漂移、迁移和选择，初始化原始基因

库，包含６００个有关的 ＱＴＬ（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏ-

ｃｉ）。用正态分布的随机数给每个 ＱＴＬ赋值，然后

分别随机抽取２００、３００和４００个个体，将每个个体

自交１００代，直到基因型完全纯合。这样，每一个纯

合个体都可以看作是一个地方品种，所有个体就组

成了一个地理起源相同的异质纯合种质资源原始群

体 7�［７］ 7�，用于核心子集的构建。

7�假设该群体的基因存在“一因多效”和“多因一

效”。从原始群体的每个个体中随机抽取一定数目

（本研究采用的是１０～５０的随机数）的 ＱＴＬ，个体

间的ＱＴＬ一一对应，组成一个数量性状，将每个个

体该性状所有的 ＱＴＬ值相加，就得到了每个个体

在该性状的基因型值 7�［８］ 7�。重复抽取３０次，得到了

该群体３０个数量性状的基因型值。假设分子标记

与ＱＴＬ紧密连锁，从原始群体的每个个体中随机

抽取１００个ＱＴＬ，个体间的 ＱＴＬ一一对应，组成该

7�群体的分子标记信息。这样，这个群体中既有数量

性状的基因型值，也有分子标记信息，并且两类数据

是相互关联的，可对群体的遗传多样性进行全面评

价。群体的所有数量性状在抽样构建核心种质前均

经标准化处理，使所有性状都变成均值为０，方差为

１。

7�１．２　核心种质的评价参数

7�本研究共选择 １１ 个评价参数，包括前人提

出 7�［９-１０］ 7�和本文提出的。评价数量性状的参数为：均

值差异百分率（ｍｅａｎｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，ＭＤ）、

方差差异百分率（ｖａｒｉａｎｃｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，

ＶＤ）、最大值变化率（ｃｈａｎｇｅａｂｌｅｒａｔｅｏｆｍａｘｉｍｕｍ，

ＣＲ 7�ＭＡＸ 7�）、最小值变化率（ｃｈａｎｇｅａｂｌｅｒａｔｅｏｆｍｉｎｉ-

ｍｕｍ，ＣＲ 7�ＭＩＮ 7�）、平均值变化率（ｃｈａｎｇｅａｂｌｅｒａｔｅｏｆ

ｍｅａｎ，ＣＲ 7�ＭＥＡ 7�）、极差符合率（ｃｏｉｎｃｉｄｅｎｃｅｒａｔｅｏｆ

ｒａｎｇｅ，ＣＲ）和变异系数变化率（ｖａｒｉａｂｌｅｒａｔｅｏｆｃｏ-

ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＶＲ）。评价分子标记信息的

参数为：多态位点百分率（ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｐｏｌｙｍｏｒ-

ｐｈｉｃｌｏｃｉ，ｐ）、平均 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数（ｍｅａｎＳｉｍｐｓｏｎ

ｉｎｄｅｘ，Ｍ 7�Ｄ 7�）、平均 Ｓｈａｎｎｏｎ-Ｗｅａｖｅｒ多样 性指 数

（ｍｅａｎＳｈａｎｎｏｎ-Ｗｅａｖｅｒｉｎｄｅｘｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，

Ｍ 7�Ｉ 7�）和平均多态信息含量（ｍｅａｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎ-

ｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，Ｍ 7�ＰＩＣ 7�）。各参数计算公式如下：

7�ＭＤ＝（
7�Ｓ 7�ｔ

7�ｎ
7�）×１００％，其中 Ｓ 7�ｔ 7�是核心子集与原

始群体进行ｔ测验得到均值差异显著（α＝０．０５）的

性状数，ｎ是数量性状总数；

7�ＶＤ＝（
7�Ｓ 7�Ｆ

7�ｎ
7�）×１００％，其中 Ｓ 7�Ｆ 7�是核心子集与原

始群体进行 Ｆ测验得到方差差异显著（α＝０．０５）

的性状数，ｎ是数量性状总数；

7�ＣＲ＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１

7�Ｒ 7�Ｃ（ｉ）

7�Ｒ 7�Ｉ（ｉ）
7�×１００％，其中 Ｒ 7�Ｃ（ｉ） 7�是核心子

集第ｉ个性状的极差，Ｒ 7�Ｉ（ｉ） 7�是原始群体第ｉ个性状

的极差，ｎ是数量性状总数；

7�ＶＲ＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１

7�ＣＶ 7�Ｃ（ｉ）

7�ＣＶ 7�Ｉ（ｉ）
7�×１００％，其中 ＣＶ 7�Ｃ（ｉ） 7�是核心

子集第ｉ个性状的变异系数，ＣＶ 7�Ｉ（ｉ） 7�是原始群体第ｉ

个性状的变异系数，ｎ是数量性状总数；

7�ＣＲ 7�ＭＡＸ 7�＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１

7�Ｍａｘ 7�Ｃ（ｉ）

7�Ｍａｘ 7�Ｉ（ｉ）
7�×１００％，其中 Ｍａｘ 7�Ｃ（ｉ）

7�是核心子集第ｉ个性状的最大值，Ｍａｘ 7�Ｉ（ｉ） 7�是原始群

体第ｉ个性状的最大值，ｎ是数量性状总数；

7�ＣＲ 7�ＭＩＮ 7�＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１

7�Ｍｉｎ 7�Ｃ（ｉ）

7�Ｍｉｎ 7�Ｉ（ｉ）
7�×１００％，其中 Ｍｉｎ 7�Ｃ（ｉ） 7�是

核心子集第ｉ个性状的最小值，Ｍｉｎ 7�Ｉ（ｉ） 7�是原始群体

第ｉ个性状的最小值，ｎ是数量性状总数；

7�ＣＲ 7�ＭＥＡ 7�＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１

7�Ｍｅａ 7�Ｃ（ｉ）

7�Ｍｅａ 7�Ｉ（ｉ）
7�×１００％，其中 Ｍｅａ 7�Ｃ（ｉ）

7�是核心子集第ｉ个性状的平均值，Ｍｅａ 7�Ｉ（ｉ） 7�是原始群

体第ｉ个性状的平均值，ｎ是数量性状总数；

7�ｐ＝（
7�ｋ
7�ｎ
7�）×１００％，其中ｋ是多态位点的数目，ｎ

是分子标记位点总数；

7�２５ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２１卷第１期（２００７年１月）
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7�Ｍ 7�Ｄ 7�＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１
7�（１－Σ
7�ｍ

7�ｊ＝１
7�ｐ 7�ｉｊ 7�２ 7�），其中 ｐ 7�ｉｊ 7�是第ｉ个位点

第ｊ种等位基因的频率，ｍ是第ｉ个位点等位基因

的数目，ｎ是分子标记位点总数；

7�Ｍ 7�Ｉ 7�＝－
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｉ＝１
7�Σ
7�ｍ

7�ｊ＝１
7�ｐ 7�ｉｊ 7�ｌｎｐ 7�ｉｊ 7�，其中 ｐ 7�ｉｊ 7�是第ｉ个位点

第ｊ种等位基因的频率，ｍ是第ｉ个位点等位基因

的数目，ｎ是分子标记位点总数；

7�Ｍ 7�ＰＩＣ 7�＝
7�１
7�ｎ
7�Σ
7�ｎ

7�ｋ＝１
7�（１－Σ
7�ｍ

7�ｉ＝１
7�ｐ 7�ｋｉ
7�２ 7�－Σ
7�ｍ－１

7�ｉ＝１
7�Σ
7�ｍ

7�ｊ＝ｉ＋１
7�２ｐ 7�ｋｉ
7�２ 7�ｐ 7�ｋｊ
7�２ 7�），其

中ｐ 7�ｋｉ 7�和ｐ 7�ｋｊ 7�表示第ｋ个分子标记位点上第ｉ种和第

7�ｊ种等位基因的频率，ｍ是第ｋ个位点等位基因的

数目，ｎ是分子标记位点总数。

7�所有评价数量性状参数的计算均是基于未标准

化的群体，即用标准化的群体构建核心种质，根据构

建结果从未标准化的群体中找到对应的核心材料，

计算各个评价参数的值。

7�１．３　核心子集的构建方法

7�根据 Ｈｕ等 7�［９］ 7�提出的逐步聚类构建核心种质

的方法，进行了改进。具体构建方法为：首先给定取

样比例。随后，计算原群体各个样品间的遗传距离，

根据遗传距离进行聚类，根据聚类结果找出遗传距

离最小的一个组，随机删除该组中两个样品之一，另

一个样品被保留。然后对剩下的样品重新计算样品

间的遗传距离并进行聚类分析，用同样的方法对群

体进行缩减。如此循环，直到剩余样品数达到取样

比例规定的规模，就构成了核心子集。

7�这种核心子集构建方法，能够最大限度地去除

原始群体中冗余材料和遗传背景相近的材料，构建

出的核心子集具有很强的代表性。并且，该方法经

过改进之后，每次取样都是基于遗传距离最小的一

个组，理论上只要计算遗传距离的方法不变，无论采

用何种系统聚类方法，最后得到的结果都是相同的。

本研究采用欧氏距离结合最短距离聚类法 7�［１１］ 7�构建

核心子集。

7�１．４　核心子集的构建

7�对于３个模拟群体（分别为２００、３００和４００个

个体），取样比例从１％到３０％，每个比例３次重复，

各构建出９０个核心子集，３个模拟群体共得到２７０

个核心子集。为了验证蒙特卡洛模拟的正确性和有

效性，使用了一个水稻群体作为实例。该群体共９０

个基因型，２次重复，种植３年，考查８个农艺性状，

检测６０个分子标记位点的多态性信息。对于８个

农艺性状的表现型数据，使用混合线性模型的方法

无偏预测出基因型值 7�［１２］ 7�，将基因型预测值和分子标

7�记位点的多态性信息用于本研究。由于该水稻群体

规模较小，因此对于该群体，按取样比例从２％到

３０％，每个比例３次重复，构建出８７个核心子集，用

于与模拟数据进行对比。

7�１．５　数据处理

7�对所有核心子集（共３５７个），均计算出１１个评

价参数的值，并绘出每个评价参数随取样比例变化

的趋势图。对于各个评价参数，均采用方差分析的

方法，比较同一个参数在各个取样比例间的差异显

著性，用 Ｔｕｋｅｙ法进行多重比较（α＝０．０５），用标

记字母法表示多重比较的最终结果。用 Ｔｕｋｅｙ测

验的同质群数目（如：多重比较的标记字母按字母表

顺序最大出现ｃ时，则为３个同质群；最大出现ｆ

时，则为６个同质群）来评价各个参数的有效性。同

质群数越多，表示该参数能够显著区分的核心子集

越多，该参数对于区分不同核心子集的有效性越好。

7�本研究的蒙特卡洛模拟、核心子集构建和各个

评价参数值的计算均在 ＭＡＴＬＡＢ环境中编程实

现，对各个评价参数的分析均在ＳＡＳ系统下进行。

7�２　结果与分析

7�２．１　各个评价参数的有效性分析

7�在取样比例为１％～３０％或２％～３０％时（表

１），无论是在各个模拟群体还是真实水稻群体中，

ＣＲ的同质 群数均大于其他参数，排 在第 １位。

ＭＤ、ＶＤ和ＣＲ 7�ＭＥＡ 7�这３个参数在各个群体中的同

质群数基本上均排在最后几位，且最大不超过３，说

明这３个参数难以将不同的核心子集有效区分开。

３个基于分子标记的参数 Ｍ 7�Ｄ 7�、Ｍ 7�Ｉ 7�和 Ｍ 7�ＰＩＣ 7�在各个群

体中均表现稳定，在单个群体中同质群数及其位次

差别不大，３个参数都能比较有效地将不同核心子

集区分开。ＣＲ 7�ＭＡＸ 7�在３个模拟群体中，同质群数均

排在前列，且至少为８，因此可以有效地将不同核心

子集区分开，但在９０个水稻个体的群体中表现稍

差，同质群数为５。ＣＲ 7�ＭＩＮ 7�在２００个模拟个体和９０

个水稻个体两个群体中，同质群数仅次于 ＣＲ，排在

第２位，可以有效地将不同核心子集区分开，但是在

３００个模拟个体的群体中表现较差，同质群数位次

仅排在第７位。ＶＲ在３００个模拟个体和４００个模

拟个体两个群体中的同质群数分别为６和１４，可以

比较有效地将不同的核心子集区分开，而在２００个

模拟个体和９０个水稻个体两个群体中的同质群数

分别为１和２，难以有效地将不同核心子集区分开。

ｐ仅在９０个水稻个体的群体中同质群数为５，可以

7�３５ 7�王建成等：建立在基因型值和分子标记信息上的水稻核心种质评价参数
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将不同核心子集区分开，而在３个模拟群体中同质

群数均为３，难以将不同核心子集区分开。

7�在取样比例为１０％～３０％时（表２），ＣＲ的同质

7�群数在２００个模拟个体和９０个水稻个体两个群体

中，排在第１位，在３００个模拟个体和４００个模拟个

体两个群体中分别排在第４位和第２位。ＭＤ、

ＶＤ、ＣＲ 7�ＭＥＡ 7�和ｐ这４个参数在各个群体中的同质

群数均排在末位。与表１相同，Ｍ 7�Ｄ 7�、Ｍ 7�Ｉ 7�和 Ｍ 7�ＭＡＸ 7�这

３个参数的同质群数在各群体中均较大，且 Ｍ 7�Ｄ 7�的

同质群数在３００个模拟个体群体中排在第１位。

ＣＲ 7�ＭＡＸ 7�在各个群体中的同质群数均排在前列，但综

合比较起来，其有效性差于ＣＲ、Ｍ 7�Ｄ 7�、Ｍ 7�Ｉ 7�和Ｍ 7�ＰＩＣ 7�这

7�表１　不同群体中１１个评价参数各自在取样比例为１％～３０％或２％～３０％时的Ｔｕｋｅｙ测验（α＝０．０５）同质群数目

7�Ｔａｂｌｅ１ ＮｕｍｂｅｒｏｆｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂｙＴｕｋｅｙ′ｓｔｅｓｔ（α＝０．０５）ｏｆ１１ｅｖａｌｕａｔｉｎｇｐａｒａｍｅｔｅｒｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｒｍｐｌａｓｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｕｎｄｅｒｔｈｅ

7�ｓａｍｐｌｉｎｇｐｅｒｃｅｎｔａｇｅａｔ１％－３０％ｏｒ２％－３０％．

7�参数

7�Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

7�２００个模拟个体

7�２００ｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�３００个模拟个体

7�３００ｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�４００个模拟个体

7�４００ｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�９０个水稻个体

7�９０ｒｉｃｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�均值差异百分率 7�ＭＤ 7�１ ��7�９ ��7�１ �w7�９ �c7�１ �O7�１１ !O7�２ #'7�８ $�

7�方差差异百分率 7�ＶＤ 7�１ ��7�９ ��7�１ �w7�９ �c7�３ �O7�８ !O7�１ #'7�１１ $�

7�最大值变化率 ＣＲ 7�ＭＡＸ 7�１１ ��7�３ ��7�８ �w7�２ �c7�１０ �O7�４ !O7�５ #'7�５ $�

7�最小值变化率 ＣＲ 7�ＭＩＮ 7�１７ ��7�２ ��7�４ �w7�７ �c7�１２ �O7�３ !O7�７ #'7�２ $�

7�平均值变化率 ＣＲ 7�ＭＥＡ 7�３ ��7�７ ��7�１ �w7�９ �c7�２ �O7�１０ !O7�２ #'7�８ $�

7�极差符合率 7�ＣＲ 7�１８ ��7�１ ��7�１５ �w7�１ �c7�１７ �O7�１ !O7�９ #'7�１ $�

7�变异系数变化率 7�ＶＲ 7�１ ��7�９ ��7�６ �w7�６ �c7�１４ �O7�２ !O7�２ #'7�８ $�

7�多态位点百分率 7�ｐ 7�３ ��7�７ ��7�３ �w7�８ �c7�３ �O7�８ !O7�５ #'7�５ $�

7�平均Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｍ 7�Ｄ 7�９ ��7�４ ��7�８ �w7�２ �c7�７ �O7�５ !O7�５ #'7�５ $�

7�平均Ｓｈａｎｎｏｎ-Ｗｅａｖｅｒ 7�８ ��7�５ ��7�８ �w7�２ �c7�６ �O7�６ !O7�６ #'7�３ $�

7�多样性指数 Ｍ 7�Ｉ

7�平均多态信息含量 Ｍ 7�ＰＩＣ 7�８ ��7�５ ��7�８ �w7�２ �c7�６ �O7�６ !O7�６ #'7�３ $�

7�　　 7�１） 7�各个参数对应的同质群数按大小排列的等级。
7�１） 7�Ｔｈｅｇｒａｄｅｏｆｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｏｒｅａｃｈｅｖａｌｕａｔｉｎｇｐａｒａｍｅｔｅｒｓ．

7�表２　不同群体中１１个评价参数各自在取样比例为１０％～３０％时的Ｔｕｋｅｙ测验（α＝０．０５）同质群数目

7�Ｔａｂｌｅ２ ＮｕｍｂｅｒｏｆｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂｙＴｕｋｅｙ′ｓｔｅｓｔ（α＝０．０５）ｏｆ１１ｅｖａｌｕａｔｉｎｇｐａｒａｍｅｔｅｒｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｒｍｐｌａｓｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｕｎｄｅｒｔｈｅ

7�ｓａｍｐｌｉｎｇｐｅｒｃｅｎｔａｇｅａｔ１０％－３０％．

7�参数

7�Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

7�２００个模拟个体

7�２００ｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�３００个模拟个体

7�３００ｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�４００个模拟个体

7�４００ｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�９０个水稻个体

7�９０ｒｉｃｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�同质群数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

7�秩 7�１）

7�Ｒａｎｋ 7�１）

7�均值差异百分率 7�ＭＤ 7�１ ��7�７ ��7�１ �w7�９ �c7�１ �O7�１０ !O7�１ #'7�７ $�
7�方差差异百分率 7�ＶＤ 7�１ ��7�７ ��7�１ �w7�９ �c7�２ �O7�９ !O7�１ #'7�７ $�
7�最大值变化率 ＣＲ 7�ＭＡＸ 7�８ ��7�３ ��7�５ �w7�５ �c7�８ �O7�２ !O7�５ #'7�２ $�
7�最小值变化率 ＣＲ 7�ＭＩＮ 7�９ ��7�２ ��7�２ �w7�８ �c7�５ �O7�７ !O7�２ #'7�３ $�
7�平均值变化率 ＣＲ 7�ＭＥＡ 7�１ ��7�７ ��7�３ �w7�７ �c7�３ �O7�８ !O7�１ #'7�７ $�
7�极差符合率 7�ＣＲ 7�１１ ��7�１ ��7�８ �w7�４ �c7�８ �O7�２ !O7�６ #'7�１ $�
7�变异系数变化率 7�ＶＲ 7�１ ��7�７ ��7�５ �w7�５ �c7�１２ �O7�１ !O7�１ #'7�７ $�
7�多态位点百分率 7�ｐ 7�１ ��7�７ ��7�１ �w7�９ �c7�１ �O7�１０ !O7�１ #'7�７ $�
7�平均Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｍ 7�Ｄ 7�６ ��7�４ ��7�１０ �w7�１ �c7�８ �O7�２ !O7�２ #'7�３ $�
7�平均Ｓｈａｎｎｏｎ-Ｗｅａｖｅｒ 7�６ ��7�４ ��7�９ �w7�２ �c7�８ �O7�２ !O7�２ #'7�３ $�
7�多样性指数 Ｍ 7�Ｉ

7�平均多态信息含量 Ｍ 7�ＰＩＣ 7�６ ��7�４ ��7�９ �w7�２ �c7�８ �O7�２ !O7�２ #'7�３ $�

7�　　 7�１） 7�各个参数对应的同质群数按大小排列的等级。
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7�7�7�

核心种质有效性的判定参数。

7�构建核心种质的目的在于以最小的样本规模最

大限 度地 代表 整个 遗传 资源 群体 的遗 传多 样

性 7�［２，１７］ 7�。Ｂａｓｉｇａｌｕｐ等 7�［１８］ 7�把极差和方差作为评价

核心种质代表性的有效参数，认为性状具有较大极

差和方差的核心种质有较强的代表性。Ｈｕ等 7�［９］ 7�把

极差符合率作为一个重要的评价参数应用于棉花核

心种质的构建。本研究在水稻核心种质中进一步证

明了极差符合率的优越性，还发现基于群体平均数

的参数有效性不佳，而 Ｓｈａｎｎｏｎ- Ｗｅａｖｅｒ多样性指

数具较好的有效性，这与张洪亮等 7�［１０］ 7�的研究结果是

7�一致的。目前，在核心种质的构建研究中，所使用的

信息是非常有限的，必须对种质资源的形态、农艺、

生物化学、分子标记等不同类型性状综合评价，才能

较为全面地反映遗传资源的多样性 7�［１９］ 7�。然而，众多

7�的性状既有数量型指标，也有质量型指标，对不同类

型的指标数据进行评价需要借助不同的评价参数。

对于数量型指标，可以采用平均数和标准差把数量

型指标的数据进行分级，从而将数量型数据转换为

质量型数据 7�［２０-２１］ 7�。

7�确定合理的取样比例是构建植物种质资源核心

种质的重要环节。Ｂｒｏｗｎ 7�［１７］ 7�提出在样品数不少于

３０００时，以１０％的取样比例就可以代表原始群体

７０％的遗传多样性。Ｕｐａｄｈｙａｙａ和Ｏｒｔｉｚ 7�［１３］ 7�在构建

鹰嘴豆核心种质过程中，原始群体为１６９９１份样

品，得到的核心种质为１９５６份样品，取样比例约为

１０％。Ｚｅｗｄｉｅ等 7�［２２］ 7�构建的高粱核心种质也采用了

１０％的取样比例。王丽侠等 7�［２３］ 7�构建的长江春大豆

核心种 质 则 只 占 原 始 群 体（２１４８ 份 样 品）的

８．５８％。徐海明等 7�［１１］ 7�构建的棉花核心种质，其原始

7�群体只有１６８个样品，取样比例高达３０％。一般来

说，对于大容量的原始群体，可以采用较小的取样比

例；而对于小规模的原始群体，则应适当增大取样比

例。然而，对于合理取样比例的确定，应当根据不同

种质资源本身的特点进行。保存的种质资源的物种

虽然各不相同，但其核心种质代表性的评价参数却

是可以一致的。本研究筛选出的核心种质评价参

数，适用于不同的种质资源群体，可以用作确定核心

种质取样比例的判据。因此，解决了核心种质评价

参数的筛选问题，很大程度上就解决了确定核心种

质合理取样比例的问题。例如，可以把 ＭＤ＝２０％

7�且 ＣＲ＝８０％时对应的取样比例定为合理取样比

例。若要构建更为稳妥的核心种质，需要把上述标

准调高并结合其他参数作为标准。
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