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摘 要：为了很好的解决由于甜菜种质资源数量增多、遗传变异类型丰富而造成的在研究、鉴定、保存及利用过程

中工作难度增加这一问题，本研究依据其他作物种质资源核心种质的构建方法，总结了甜菜核心种质构建中数据

的收集整理及补充的方法、甜菜核心种质构建的取样策略、甜菜核心种质有效性评价及甜菜核心种质构建步骤。

提出了甜菜在核心种质构建中遇到的问题，指出甜菜核心种质构建的复杂性同时提出完善甜菜种质资源数据的

必要性。
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Abstract: To solve the problems in the research, identification, preservation and utilization of sugar beet germplasm
resources due to the increase of germplasm resources and abundant genetic variation types, based on construction
methods of core germplasm of other crops, the methods of data collecting and supplementing, the sampling strategy, the
effective evaluation means and the construction steps were summarized. At the same time, the problems in the
construction process of beet core germplasm were put forward, and the complexity of the construction and the necessity of
improving the data of sugar beet germplasm resources were pointed out.
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0 引言

种质是亲代传给子代的一种遗传物质，种质资源

在多年的种植、进化、选择的过程中形成了丰富的多样

性类型，产生各种优良的遗传性状，为作物遗传育种提

供优异基因[1-2]。由于人们总是定向的选择综合性状

好、适应性强、配合力佳的少数几个品种，因而符合生

产要求的品种被保留，不符合的被淘汰，选择的时间越

长，品种的基因越单一。原有的老品种若直接被淘汰，

而未被作为种质保存下来，则会丢失部分有益基因。

此外，在种质资源的收集过程中由于收集地区不同、收

集人主观因素导致的收集方式、收集标准的不同，致使

收集到的种质资源重复性较大，遗传资源数据庞大，这

给种质资源的鉴定、保存及利用带来诸多困难，且收集

过程耗费了大量的人力物力。核心种质 (Core
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Collection) [3]的提出为这类问题提供很好地解决方

法。核心种质是以尽可能少的资源数量和遗传重复，

最大限度地代表整个遗传资源的多样性[4]，从而为种

质资源的有效保存和利用提供便利。据国际植物遗传

资源研究所统计，截止2005年，已有15个国家建立了

60多种作物的核心种质，主要包括牧草、粮食作物、油

料及经济作物 [5]。甜菜(Beta vulgaris L.)，是世界两大

糖料作物之一，甜菜糖的产量约占世界食糖总产量的

1/4[6]，糖用甜菜在中国有 100多年的栽培历史。甜菜

不仅是制糖业的原料，也可作为饲料在畜牧业发展中

得以运用。目前，世界上先进的甜菜生产国都十分重

视甜菜种质资源的收集、整理、保存、研究、创新与利

用。中国现已编目入国家种质长期库 1382份珍贵的

甜菜种质资源材料 [7]。为了提高甜菜种质资源的管

理、保存、评价、创新和利用的工作效率，最大限度的保

存甜菜种内多样性，拓宽甜菜新品种的遗传背景，建立

中国甜菜种质资源核心种质意义重大。随着对甜菜种

质资源现状的深入调查，如何利用现有的种质资源更

加有效的压缩出核心种质资源成为甜菜核心种质构建

的关键。在此，借鉴豌豆[8]、大豆[9]、水稻[10]、甘蔗[11]等作

物种质资源核心种质的构建经验，对甜菜核心种质的

构建进行探讨和研究，以期找到甜菜核心种质构建的

合理方案。

1 甜菜核心种质构建中数据的收集整理及补充

1.1 数据收集及性状指标的考察

对现有的数据进行收集整理是甜菜核心种质建立

的第一步，首先对样本材料的基本数据（如起源地状

况、材料收集地、育种体系等相关信息）进行收集整理，

且收集的数据要准确。其次，尽可能多的收集性状鉴

定评价数据（包括产量、品质指标和抗性等农艺性状数

据）和各种特征数据（如叶形、叶色、根形、含糖量、产量

等形态性状；同工酶、种子蛋白等生物化学数据和

RAPD、RFLP、SSR等分子标记数据）。甜菜核心种质

库中基本数据记载比较全面，但是特征数据主要是形

态性状，而生化水平及分子水平上的数据记载较少。

因此，应该全面收集 3种类型数据，补充缺少的数据，

从而能在多个角度对种质资源进行综合评价，使种质

资源应用更加广泛。核心种质数据收集一般是从现有

种质库的样品开始，结合产量、品质、抗性的评价资料

以及分子标记数据进行样品归类。植物质量性状虽不

易受环境影响，表型稳定，但很多质量性状其基因频率

较低，且评价方式非数字化，为此通常选择数量性状表

型值作为研究核心样品最常用的指标[12]。但由于数量

性状的表型易受环境条件的影响，且田间种植的情况

下，其栽培条件、管理措施等不可能完全相同，因此不

能直接利用数量性状表型值来度量样品基因型间的遗

传差异[13-14]。如何综合利用数量性状和质量性状选定

初级甜菜核心种质，是现阶段甜菜核心种质库构建过

程中的一个重要问题。

1.2 农艺性状数据的整理与补充采集

目前，中国现有的甜菜种质资源的各类特征数据

及鉴定评价数据尚不完整，需要进行补充采集。补充

采集过程可能会消耗大量的人力、物力、财力，然而，并

没必要因数据不完整而拖延构建甜菜初级核心种质。

李自超等[15]在构建中国地方稻种质资源核心种质时，

在基本数据、特征数据、鉴定评价数据3类数据并不完

整的情况下，采用了逐层补充信息的方法。首先根据

现有的表型性状数据制定初级核心种质取样策略，选

定最佳取样方案，在原始库中提取初级核心种质。其

次对田间形态、农艺性状等表型性状进行考察鉴定，并

进行同工酶分析，完善已有数据。综合这些数据剔除

多样性低及重复的材料，组成二级核心种质。最终利

用变异系数、表型方差、保留比例等评价，结果表明，用

该方法构建的二级核心种质有较好的代表性。因此，

现阶段也可借鉴此方法构建甜菜二级核心种质。

1.3 DNA补充采集

种质资源构建中若仅利用农艺性状及表型性状对

遗传资源进行数据分析，虽具简单、研究费用低等优

点，但易受管理水平、环境、基因连锁和基因显隐性效

应等的影响，从而无法直观表达遗传亲缘关系及多样

性。DNA测序是检测遗传多样性最彻底的方法，早期

通常使用放射性标记[16]。DNA分子标记数据能够直

接反映出各品种间DNA序列上的差异及品种的遗传

多样性，该方法不易受环境和基因表达与否的影响且

多态性较高。目前大部分植物构建核心种质资源时一

般都采用 SSR法来收集分子标记数据[17-18]，也有部分

研究使用 RAPD[19]、RFLP[20]法。而王茂芊等 [21]利用

SRAP标记分析了中国三大主要甜菜产区样品间的遗

传多样性，该方法具有能较好地反映物种间的遗传多

样性水平等优点，因此可用该方法收集甜菜分子标记

数据，提高数据的完整性。

2 甜菜核心种质构建的取样策略研究

2.1 分组方法

分组就是将遗传上相似的样品归为一类[22]。不分

组而直接取样的方法通常会丢失某些特殊类型的基

因。分组一般采用等级法，在大组确定的情况下还可

进一步将样品在组内分成更小的组。核心种质的初设

规模、样品量的多少以及最低分类水平上组之间的差
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异决定了组的数量[23]。分组主要依据分类学、地理起

源、生态分布、遗传标记和农艺性状等原则[24]。邱丽娟

等[25]在建立大豆核心种质过程中根据起源地、品种类

型、种植类型等基本数据，农艺性状等特性评价数据，

结合分类原则选用20种不同分类方法抽取样本，比较

所取样本的综合指标，最终确定大豆核心种质分层取

样的最佳方法是品种分类法。由此，构建甜菜核心种

质时可借鉴这类方法，依据基本数据及特征评价数据

进行分组。

2.2 取样的策略及方法

取样策略是指从整个遗传资源中提取部分样品作

为初级核心种质的取样方法[26-27]。由于取样策略能够

直接影响所构建的核心种质的遗传多样性以及样品是

否具有好的代表性，因此选择恰当的取样策略才能尽

可能大的抽取遗传多样性大的样品。取样方法分为随

机取样和系统取样。随机取样，即完全随机取样策略

(completely random sampling strategy)也称 R 策略，是

在整个资源中随机抽取样品，每个样品同等对待。但

是构建核心种质强调样品必须具有好的代表性以及在

育种中的实践性，采用随机取样，可能会丢失一些带有

特殊基因的资源，这种取样方法所构建的核心种植不

够准确。Diwan等[28]也表明直接采用随机取样法所构

建的核心种质代表性差，因此很少有研究直接采用完

全随机的方法取样。系统取样又包括 C 策略

(constand strategy)，P 策略 (proportional strategy)，L 策

略(logarithmic strategy)，S策略(square root strategy)，G

策略 (genetic diversity- dependent strategy)，H 策略 (H

strategy)及 M 策略(maximization strategy)7 种策略 [29]。

实际工作中，通常采用随机取样和系统取样相结合的

方法。近年来，遗传距离取样法和等位基因数目最大

化取样法两者在核心种质的构建中应用越来越多[30]，

但大都采用单一的方法，两者兼顾的研究较少。现今

大部分作物主要以表型数据为基础，分子标记数据做

补充，采取分层取样和逐步聚类的方法来构建核心种

质[31-32]。常用的取样方法有恒量法、比例法、对数法、平

方根法、遗传多样性法等[33]。在确定样本总数目的基

础上，以聚类法在组内选择样本，对于遗传变异较大的

样本，应适当增加该样本取样比例。组内再分组取样

时大多数植物都采用聚类法；只有少数植物采用定向

选择方法，如多年生苜蓿、扁豆等[21]。逐步聚类的方法

常用于核心种质的取样选择。刘新龙等[34]使用分子标

记数据，依据不同相似性系数，采用逐步聚类法对161

份甘蔗杂交品种构建核心种质库，最终通过评价分析

获得8个核心种质。取样策略及取样方法的选择是甜

菜核心种质构建中的难点。

2.3 取样量的确定

Brown[4]指出核心种质总体取样比例一般占原始

种质遗传资源的 5%~10%，一般不超过 10%或总量不

超过 3000 份。但当总体数量大于一定量时（10000

份），取样比例多在 10%左右。取样比例没有固定格

式，是由该物种的遗传结构和遗传多样性状况决定[35]，

总体样本数大取样比例小。刘娟等[36]利用表型性状对

135份新疆野杏种质资源进行核心种质的构建时，采

用不同取样比例通过对表型遗传多样性、变异程度及

数量性状的 t检验来评价，得出，25%是最适宜的取样

比例。邱丽娟等[37]在研究大豆核心种质构建取样方法

时，原始样本为 2170份，最终确定的初级核心种质取

样比例为9.2%。

综合甜菜现有的种质资源依据各类基本数据、农

艺性状及表型性状数据制定合理的取样策略。甜菜核

心种质取样时可先利用遗传多样性取样法将整个遗传

资源分为不同组，按照不同组的遗传多样性比重不同

进行取样，遗传多样性高的组取样多，低的组取样少，

构成初级数据库。再采取多次聚类随机取样的方法，

即利用多样性数据进行多次聚类分析，每聚类一次，随

机剔除每组中遗传相似个体中的一个后再进行聚类，

如此反复直至每组中无相似样品，再根据SSR数据进

行聚类压缩，层层递减，直至达到核心种质的设定要

求。取样比例则可按 5%~25%设置不同梯度，通过多

样性、变异度等比较，选择最佳取样比例。另外，对于

某些具有极端性状、具有较大研究利用价值的特殊材

料，不进行聚类分析，而是通过人为方式直接加入到核

心种质中。

2.4 核心样品的管理和利用

入选的核心种质样品仍保存在原来的种质库内，

但必须在数据库中进行记录，表明哪些样品属于核心

样品[33]。所选出的核心种通过多样性、产量、品质、抗

耐逆性等评价，并将评价结果一并整理到数据库中以

供参考。具有特殊性状的个体保存时应着重标明，同

时提供给育种家进行近一步研究，对于具有优良农艺

性状的种质资源也可直接应用于生产实践。此外，还

应建立完善的供种、繁种、母根保留、保存、活性检测等

管理体制，以保证核心种质的有效利用。

3 甜菜核心种质有效性评价

对已保存至种质库的候选核心种质资源进行有效

性评价是建立甜菜核心种质库的最终步骤。根据原始

数据形式的不同，核心种质遗传多样性的检验评价包

括离散性指标多样性和连续性指标多样性[38-40]。离散
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性数据主要包括质量性状数据和SSR分子标记数据，

主要检验指标有多态性位点数、多态性百分率、Nei’s

多样性指数、表型性状综合值（F值）等[41]。连续性数

据主要包括叶色、叶柄长、株高、产量、千粒重、叶绿素

含量等，通过比较原始种质和核心种质的表型保留比

例和遗传多样性指数以及极差、变异系数等参数来检

验核心种质的代表性[42]。Baranger等[43]利用蛋白质和

分子标记技术对 148个豌豆种质群体进行多样性分

析，并研究豌豆遗传多样性和形态多样性之间的关系，

结果表明，遗传多样性与种质的栽培类型密切相关。

核心种质多样性检验大都从生化水平及DNA分子水

平上对样品进行检验，该方法能直接的评价生物多样

性，更能有效的反应生物进化水平，在甜菜核心种质的

评价上也可采用此类方法。

4 甜菜核心种质构建步骤

综上所述，甜菜种质资源核心种质的构建步骤如

图1所示，首先利用国家甜菜种质中期库中1300余份

种质资源的农艺性状等数据结合遗传多样性取样法进

行初步分组，利用遗传多样性差异进行聚类分析，构建

初级核心种质，再根据分子标记数据进行聚类压缩，经

评价鉴定最终获得核心种质。

5 展望

（1）甜菜核心种质的构建具有复杂性

与玉米、水稻、小麦等重要农作物相比，甜菜核心

种质构建具有其独特的地方。首先，由于甜菜属于二

年生作物，与一年生作物相比繁种年限长，且甜菜利用

块根作为繁种材料，占地面积大，保存困难。且由于甜

菜种质资源的来源、群体组成、结构及分化上的复杂

性，导致取样策略和检验体系成为技术难点。其次，由

于甜菜地方品种命名混乱，同物异名和同名异物现象

较多，导致对甜菜遗传背景及多样性了解不透彻，增加

了甜菜核心种质构建的难度。最后，由于甜菜本身种

植技术较其他大宗作物困难，且近年来种植面积不断

减少，收获利润较低导致甜菜种质资源构建得不到

重视。

（2）完善甜菜种质资源数据

目前中国甜菜种质中期库中现有的甜菜种质资源

鉴定评价数据基本都是农艺性状及表型性状数据，对

于育种家关注的如抗耐逆性、品质等数据收集较少，而

对生物化学数据及分子标记数据的收集几乎为零。以

往的方法利用形态学及农艺性状数据受环境、主观分

辨因素影响较大。分子标记技术的引入提高了核心种

图1 甜菜核心种质构建流程图
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质评价的准确性。

因此，现今首要任务就是加强甜菜种质资源的鉴

定评价工作，采集分子标记数据，完善各类特征数据，

从而提高评价的准确性，使构建的核心种质库更具代

表性。由于核心种质资源研究是一个动态过程，不是

孤立存在的，则可以根据甜菜育种目标的不同，在已构

建的核心种质的基础上，构建用于不同研究目的各类

应用核心种质。甜菜的重要农艺性状包括丰产性、含

糖率、抗耐逆性等，对于某一类或某一个性状进行专项

核心种质构建，能够更加有效地应用于育种中，这对于

挖掘优良基因具有重要意义，且减少了亲本选配的盲

目性。如果能建立较为全面的应用核心种质，并不断

进行补充和完善，中国甜菜育种定能摆脱优良亲本缺

乏和育成的新品种遗传背景狭窄的局面。
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