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摘　 要： 以 ２６０ 份花生材料为试材，采用不同的遗传距离构建吉林省花生初级核心种质。 在 ５０％的取样比例

下，采用数量性状参数均值差异百分率、方差差异百分率、极差符合率、变异系数变化率 ４ 个指标评价不同方

法构建的初级核心种质的可行性和有效性。 最终选出一种合适的方法构建花生初级核心种质，并利用等位变

异数、有效等位变异数、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 指数、Ｎｅｉ 期望杂合度等 ＳＳＲ 标记相关参数进行验证。 研究结果表

明：基于欧式距离，采用优先取样法结合最短距离法进行聚类分析，构建包含 １２８ 个样品的花生核心种质。 采

用 ＳＳＲ 标记参数进行验证，表明 １２８ 份初级核心种质可以代表原种质 ８０％的遗传信息，较好地代表了原种质

的遗传多样性。
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　 　 花生起源于南美洲的热带、亚热带地区［１］。
目前，世界上生产花生的国家 １００ 多个。 其中，印
度的花生种植面积最大，但其总产量却居于第 ２
位；中国花生种值面积仅次于印度，但年均总产量

却居于首位［２］。 因此，中国的花生产业在世界花

生生产中占有重要的地位［３］。 我国东北三省的

大部分地区以及河北燕山东段以北的地区构成东

北花生产区，产区土质多为丘陵沙地和风沙地，适
于花生生长。 吉林省具有得天独厚的条件，光照

充足，病虫害较少，特别是严重影响花生品质的黄

曲霉显著低于其他地区，是我国出口优质花生的

主要产地［４⁃５］。 自“九五”以来，吉林省的花生生

产一直处于上升趋势，其品质和产量也逐步提高；
“十 五” 期 间， 全 省 花 生 种 植 面 积 已 经 达 到

８􀆰 ４ 万 ｈｍ２，到“十一五”期间，其种植面积已经扩

大到 １１􀆰 ９ 万 ｈｍ２。 随着种植面积的增加，花生的

产量也备受关注，挖掘更好的种质资源是当下解

决花生高产、稳产最有效的途径［６］。
种质资源的收集、整理和保存是选育新品种

的物质基础。 核心种质的构建，有助于简化种质

资源的评价，发掘并保存重要性状。 核心种质就

是以最少数量的遗传资源最大限度地保存整个资

源群体的遗传多样性。 在小麦［７⁃８］、水稻［９］、大
麦［１０］、木豆［１１］、红花［１２］、玉米［１３⁃１７］、豌豆［１８］、大
豆［１９⁃２０］等作物上建立核心种质，通过植物学性状

鉴定，表明核心种质都能代表各物种种质资源

８０％以上的遗传多样性。 目前，对核心种质的研

究已经从植物学性状研究转向植物学性状和分子

标记相结合的研究，尤其是基因多样性分析，为新

基因发掘创造了条件。 核心种质的遗传多样性及

品种间亲缘关系的研究可为核心种质的有效利

用、作物遗传基础的拓宽、杂交亲本的选配提供分

子依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

本试验所使用的 ２６０ 份花生材料均由吉林省

农业科学院花生研究所提供。
１􀆰 ２　 农艺性状测量方法

２０１４ 年 ５ 月 １８ 日，在吉林省农业科学院公

主岭花生研究所试验地种植 ２６０ 份花生材料，每

穴 ２ 粒，行长 ４ ｍ，行距 ０􀆰 ６５ ｍ，株距 ０􀆰 １４ ｍ。 每

个材料 ２ 行，成熟期时每个材料随机选择 ５ 株，测
量主茎倒三叶叶长、叶宽，每株测量 １ 叶；在收获

前 １ 周同样每个材料随机取 ５ 株，测量主茎高、第
一侧枝长、总分枝、单株结果数；收获后，在实验室

内进行考种，测量单株生产力、百果重、百仁重、荚
果长、荚果宽、粒长、粒宽，５ 次重复，最后取其各

性状平均值作为原始数据。
２０１４ 年 ６ 月，采集嫩叶放入自封袋中，于

－８０ ℃冻存，用于 ＳＳＲ 数据分析。
１􀆰 ３　 ＤＮＡ的提取与浓度检测

本试验采用改进的 ＣＴＡＢ 法提取花生基因组

ＤＮＡ，利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００Ｃ 超微量分光光度计进

行检测，其 ＯＤ２６０ ／ ＯＤ２８０值为 １􀆰 ８～２􀆰 ０，适合于 ＳＳＲ
体系扩增，将其放入－２０ ℃冰箱保存备用。
１􀆰 ４　 ＳＳＲ 引物的筛选

本试验主要从国际热带半干旱地区作物研究

所（ＩＣＲＩＳＡＴ）、美国塔斯基吉大学（Ｔｕｓｋｅｇｅｅ Ｕｎｉ⁃
ｖｅｒｓｉｔｙ）、中国农业科学院搜集并选取 ４７６ 对 ＳＳＲ
引物，由北京鼎国昌盛生物技术有限公司、长春库

美生物科技有限公司进行合成。
１􀆰 ５　 变性聚丙烯酰氨凝胶电泳和银染

ＳＳＲ 扩增产物要在 ６％的变性聚丙烯酰胺凝

胶电泳上进行分离，按照 ７０ Ｗ 恒功率下电泳约

４５ ｍｉｎ，然后按染色、漂洗、显影、定影等步骤进行

显色。
１􀆰 ６　 数据的统计分析方法

采用经典数量遗传学分析软件 ＱＧＡ Ｓｔａ －
ｔｉｏｎ１􀆰 ０，结合 ＤＰＳ ７􀆰 ０５ 对花生数量性状进行分

析。 选择 ２ 种遗传距离（Ｄ１．欧氏距离；Ｄ２． 马氏

距离）、８ 种系统聚类方法（Ｃ１．最短距离法；Ｃ２．最
长距离法；Ｃ３．中间距离法；Ｃ４．重心法；Ｃ５．类平均

法；Ｃ６．可变类平均法；Ｃ７． 可变法；Ｃ８．离差平方

和法）和 ３ 种取样方法（Ｓ１．随机取样法：从聚类图

中每组随机选择 １ 个株系进入下一轮聚类，如果

组内只有 １ 个株系，则该株系直接进入下一轮聚

类分析。 Ｓ２．优先取样法：在聚类图最低分类水平

的 ２ 个株系中，优先选择具有最大或最小性状表

型值的株系进入下一轮聚类，如果 ２ 个株系都有

最大或最小性状表型值，那么 ２ 个株系都被选择

进入下一轮聚类，如果组内只有 １ 个遗传材料，则

３９３
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该材料直接进入下一轮聚类分析［２１］。 Ｓ３．偏离度

取样法：在聚类图最低分类水平的 ２ 个或 ２ 个以

上株系中，选择具有较大或最大偏离度的株系进

入下一轮聚类，如果组内只有 １ 个遗传材料，则该

材料直接进入下一轮聚类分析）进行遗传分析。
ＳＳＲ 标记数据采用 ＮＴＳＹＳ２􀆰 ０ 和 ＭＥＧＡ５􀆰 ０４

对其进行处理。 （１）根据 ＳＳＲ 标记扩增结果，在
同样的迁移位置，１ 表示有带，０ 表示无带，用 ９ 代

表数据缺失，构建数据库。 （２）利用简单相配系

数（Ｓｉｍｐｌｅ ｍａｔｃｈｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＳＭ）计算自交系遗

传相似系数（Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，ＧＳ）。 公式为 ＧＳ＝
ｍ ／ （ｍ＋ｎ）。 其中 ｍ 代表基因型间共有带的数目；
ｎ 代表基因型间差异带的数目。 （３）根据遗传相

似系数矩阵和中心化（Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｃｅｎｔｅｒ）处理，处理

后的自交系 ＳＳＲ 相似系数矩阵进行聚类分析，采
用 ＵＰＧＭＡ（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｐａｉｒ Ｇｒｏｕｐ Ｍｅｔｈｏｄ Ａｒｉｔｈ⁃
ｍｅｔｉｃ Ａｖｅｒａｇｅ）方法，建立树状图。 将矩阵 Ｘ 的每

一元素减掉相应的变量（即列），计算平均值，中
心化数据为数值所得的矩阵。 本研究采用的是

Ｄｃｅｎｔｅｒ 模块（ＮＴＳＹｐｃｅ－２􀆰 １１ 软件中）将 ＧＳ 矩阵

中心化处理。 （４）根据遗传相似系数做主坐标分

析。 （５）采用 ＮＴＳＹＳ 软件，以简单相配系数（ＳＭ）
计算遗传距离（ＧＤ）矩阵，按 ＭＥＧＡ５􀆰 ０４ 软件中

的 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ 模块，构建系统发育树。 （６）某个引

物所扩增获得的全部等位基因数，即为总等位变

异数。 有效等位基因数是纯合度的倒数，反映等

位基因间的相互影响，是衡量基因纯合度的另一

指标。 每个 ＳＳＲ 位点的多态性信息量（Ｐｏｌｙｍｏｒ⁃
ｐｈｉｓｍ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｃｏｎｔｅｎｔ， 简称 ＰＩＣ）按公式 ＰＩＣ
＝ １－∑ ｆ２ｉ，其中 ｆｉ 为 ｉ 位点的等位基因频率。
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｅａｖｅｒ 多样性指数是按照公式 Ｈ ＝ －∑ｐｉ
×ｌｎｐｉ 计算，其中 ｐｉ 为某个 ＳＳＲ 位点的第 ｉ 个等位

变异出现的次数占该位点全部等位变异出现次数

的百分比。 Ｎｅｉ 期望杂合度是按照公式 ｎＨｅ ＝ １－
∑ｐ２ｉ×ｉ ＝ １ 计算，其中 ｐｉ 是第 ｉ 个等位基因的频

率，ｎ 是总等位变异数。
本试验对核心种质的评价参数有 ４ 种：均值

差异百分率（Ｍｅａｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ， ＭＤ）、方
差差异百分率 （ Ｖａｒｉａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，
ＶＤ）、 极 差 符 合 率 （ Ｃｏｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｒａｎｇｅ，
ＣＲ）、变异系数变化率（Ｃｈａｎｇｅａｂｌｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｃｏｅｆｆｉ⁃
ｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ＶＲ）。 利用未标准化的群体计

算以上参数（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，计算公式参照文

献［２１］），然后根据计算结果对其进行评价。 只

有当群体同时满足均值差异百分率﹤ ２０％、极差

符合率﹥ ８０％时，才能表示这个核心种质能够代

表原种质资源的遗传多样性。 而且，如果均值差

异百分率越小，方差差异百分率、极差符合率和变

异系数变化率越大，则这个核心种质就越能代表

原群体的遗传多样性［２１］。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 花生种质资源遗传多样性分析

基于已建立的花生 ＳＳＲ 标记鉴定技术体系

和筛选确立的 ４０ 对核心 ＳＳＲ 引物，构建 ２６０ 份花

生试材的 ＤＮＡ 指纹图谱库。 结果表明，４０ 对 ＳＳＲ
核心引物在 ２６０ 份花生材料间共检测出 １３９ 个等

位基因变异，每对 ＳＳＲ 引物扩增出的等位基因数

２～７ 个，平均 ３􀆰 ５６ 个；多态性信息量（ＰＩＣ）变化

为 ０􀆰 １２２ ５ ～ ０􀆰 ７５０ ０，平均 ０􀆰 ５１２ ３。 利用 ４０ 对

ＳＳＲ 标记的 １３９ 个等位基因变异，对 ２６０ 份花生

材料进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析（表 １），将遗传相似

系数矩阵进行中心化处理，按 ＵＰＧＭＡ 法进行聚

类分析，花生供试材料划分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ ４ 个类

群。 遗传相似系数变化范围 ０􀆰 ３５７ １～０􀆰 ９８６ １，利
用筛选出的 ４０ 对引物能够区分全部材料。
　 　 使用 ＭＥＧＡ４ 软件，基于 Ｎｅｉ 遗传距离（ＧＤ）
对 ２６０ 份花生材料进行系统发育树的重建。 ＮＪ、
ＭＥ 和 ＵＰＧＭＡ 法进化树构建的结果表明，２６０ 份

花生材料在遗传进化关系上可以划分为 ２ 个种质

类群，划分结果与 ＵＰＧＭＡ 聚类结果一致。
２􀆰 ２　 种质资源农艺性状变异分析及核心种质构

建方法的选择

试验材料各性状的变异系数和变异幅度，见
表２。由表２可知，各性状均有较大差异，不同性状

间的变异程度也不同。其中，单株生产力、单株结

果数的变异程度比较大，其变异系数＞２０％；而叶

长、荚果宽、粒宽、生育期的变异程度比较小，其变

异系数＜１０％。从各性状的方差分析来看，各个性

状在试验株系间的差异均到达极显著水平。从各

性状的极差来看，不同材料性状间的差异均较大。

４９３
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表 １　 ２６０ 份花生材料的聚类结果

Ｔａｂｌｅ １． Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ２６０ ｐｅａｎｕｔ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

类群 材料名称 数量

Ａ

ＨＸ１、吉花 ０７－８、花育 ２６、Ｃ－２０、科濮、品 １６、鲁花 １５、华实 ９６１６、Ｉ２、华实 ９６１８、鲁花 １４、Ｃ－２２、Ｊ－１４、Ｃ－４９、Ｃ－９、日本

２ 号、Ｒ９９－５、Ｃ－４５、京白 ２、环 １０－５、Ｃ－４０、Ｃ－５３、Ｃ－４６、漯花 ４８０７、豫花 ９３２７、Ｃ－５０、郑花、开府 ２３、锦 ２０１０、Ｐ０６－９、
Ｐ０３－９、冀 ９８１４、远杂 ９８４７、Ｐ０６－１、濮花 ２３、锦 ９２０３－６０８、誉宇 ３ 号、高密 １ 号、４０３－１１、锦 ９８０６－Ｆ１、无名 １２ 号、无名

１８ 号、花育 ３３、湘花 ２００８、吉花 ０７－９、Ｃ－２８、冀花 ８、环 １０－２、Ｉ７、无名 １３ 号、Ｃ－２５、Ｃ－２９、Ｃ－４２、阜花 １１ 号、ＳＤ－５、Ｃ－

１０、黑 １、Ｃ－３７、无名 １６ 号、冀花 ９、锦花 １４、花育 ３７、２ 号、吉花 １０６９、吉花 ０９－９、豫花 ９７１９、冀 ０２１１、花育 ４０、１ 号、吉
花 ４ 号

７０

Ｂ

无名 ５ 号、开 １７－１５、Ｖ０４－９、徐 ９５０５、花育 ２３、花育 ２７、Ｃ－５５、Ｃ－５６、环 １０－３、小日本、无名 １５ 号、无名 １７ 号、无名 １
号、开农 ４９、Ｊ－１、Ｊ－１７、Ｊ－１９、豫花 ９７１７、吉花 ０８－３６、Ｃ－１６、Ｊ－１８、花育 ２４、Ｊ－２、豫 ９６３３、豫紫 １、环 １０－８、Ｊ－２０、Ｃ－

４８、豫花 ９５０３、Ｊ－１５、Ｃ－４７、开农 ３７、Ｃ－４１、Ｊ－８、Ｉ５、吉花 ０７－１、吉花 ０７－３、科富 ２ 号、红粒王、金花 ７ 号、无名 ３ 号、铁
花 ２ 号、锦花 ７ 号、锦 ９９０９、Ｊ－６、锦 ２０１５、开花 ２１、付花 １１、冀油 ４ 号、吉扶 ４、Ｊ－１３、豫花 １０、Ｊ－２１、金花 １３ 号、吉花 ０７
－１１、Ｃ－１８、唐油 ４ 号、Ｉ３、吉花 ０７－２、铁花 ３ 号、铁花 １ 号、莲花 ６０９、吉花 ０７－４、远育 １６－８、Ｊ－７、４０２－３、４０２－６、４０２－

７、Ｊ－３、Ｊ－４、Ｊ－１１、莲玉 ６、Ｃ－５１、环 １０－５、花选 １５、吉花 ０７－５、花育 ２２、鲁花 １１、花育 ２５、长岭引

８０

Ｃ
远杂 ９８０５、Ｃ－５４、远杂 ９３０７、无名 ４ 号、远杂 ９１０２、豫花 ２３、Ｃ－３２、无名 ２０ 号、花小宝、无名 １９ 号、冀花 ７、无名 ２１ 号、
青花 ６、Ｒ１０－２０、吉花 ０８－３５、濮科花 ２８、濮科花 ５、漯花 ５、冀 ０６０７－１７、Ｃ－５９、花育 １６、小白沙、铁花 １９５、扶花 １ 号、扶
花 ３ 号、扶花 ２０１、扶花 ２０２、白城引、无名 ６ 号、花花生 ３、多粒粉、环 １０－６、锦 ９８０４、濮花 ２４、Ｅ１２

３５

Ｄ

吉花 ０７－７、阜花 １３、阜花 １０ 号、锦 ９８１８、锦 ９８２６、锦 ９９３８、驻 ２０１５０、冀 ９６０６、中花 ４ 号、广州珍珠红、锦 ２００６、冀 ００２－

２－９、李修海引、锦花 １０、铁花 ２２６、花花生 ２、皖花 ２、粤油 ４５、无名 ２ 号、无名 ８ 号、吉花 ０９－２４、无名 ９ 号、无名 １０ 号、
白沙 １０１６、锦 ２００１、远杂 ２－３－３、鲁花 １２、阜 ９６５８、吉扶 ２、多粒白、湘 Ｂ、阜花 １６、淮花 ９、无名 １４ 号、吉扶 ３、ＳＤ－３、Ｃ－

３１、Ｃ－５８、Ｃ－６１、阜花 １４、Ｊ－５、Ｊ１０、辽宁红粒、８５２５、Ｊ－１２、Ｃ－６２、冀 ０２－６、双辽红粒王、吉扶 ２０１、２１０２、无名 ２４ 号、无
名 ７ 号、无名 １１ 号、莲花 ２０９、大粒后代、誉宇 １ 号、皖花 ４、唐花 １１、３０２３、双花 １ 号、吉花 ０８－４１、兰娜、莱农 ０６、花育

２８、４０３－２、４０３－１０、丰花 １ 号、花选 ３９、Ｃ－４３、锦 Ｋ－９７０４、濮花 ２２、誉宇 ２ 号、徐 ９３１８、科富 ３ 号、Ｒ０３－３

７５

表 ２　 供试材料各性状的参数变异

Ｔａｂｌｅ ２． Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒａｉｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

性状 变异幅度 均值 极差 方差 标准差 变异系数 ／ ％

主茎高 １８􀆰 ８０～５５􀆰 ４０ ３４􀆰 ９７ ３６􀆰 ６０ ３２􀆰 ２４ ５􀆰 ６８ １６􀆰 ２４
侧枝长 ２３􀆰 ４０～５８􀆰 ２０ ３８􀆰 ０２ ３４􀆰 ８０ ２８􀆰 ０３ ５􀆰 ２９ １３􀆰 ９２

总分枝数 ３􀆰 ８０～１２􀆰 ８０ ７􀆰 １８ ９􀆰 ００ １􀆰 ６０ １􀆰 ２６ １７􀆰 ５９
单株生产力 ８􀆰 ４０～５４􀆰 ４５ ２７􀆰 ７３ ４６􀆰 ０５ ４２􀆰 ０６ ６􀆰 ４９ ２３􀆰 ３９
单株结果数 １０􀆰 ６０～４４􀆰 ００ ２５􀆰 ３９ ３３􀆰 ４０ ３３􀆰 ９７ ５􀆰 ８３ ２２􀆰 ９５

百果重 ５５􀆰 ４７～１８８􀆰 ５８ １２３􀆰 ４１ １３３􀆰 １１ ４００􀆰 １１ ２０􀆰 ００ １６􀆰 ２１
百仁重 ２３􀆰 ９５～７７􀆰 ７９ ５５􀆰 ３９ ５３􀆰 ８４ ８１􀆰 ５５ ９􀆰 ０３ １６􀆰 ３０
叶长 ４􀆰 ４１～７􀆰 ０８ ５􀆰 ４９ ２􀆰 ６７ ０􀆰 ２６ ０􀆰 ５１ ９􀆰 ２９
叶宽 ２􀆰 １６～３􀆰 ６０ ２􀆰 ８０ １􀆰 ４４ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ３０ １０􀆰 ６６

荚果长 ２２􀆰 ７６～４５􀆰 ４２ ３２􀆰 ７１ ２２􀆰 ６６ １８􀆰 ２８ ４􀆰 ２８ １３􀆰 ０７
荚果宽 １０􀆰 ５２～１７􀆰 １８ １３􀆰 ９７ ６􀆰 ６６ １􀆰 ２６ １􀆰 １２ ８􀆰 ０３
粒长 １０􀆰 ４６～１９􀆰 ３６ １４􀆰 ６１ ８􀆰 ９０ ４􀆰 １０ ２􀆰 ０２ １３􀆰 ８５
粒宽 ５􀆰 ４４～１０􀆰 ２４ ７􀆰 ６４ ４􀆰 ８０ ０􀆰 ４９ ０􀆰 ７０ ９􀆰 １８

生育期 １２４􀆰 ００～１３２􀆰 ００ １２９􀆰 ３３ ８􀆰 ００ ２􀆰 ３２ １􀆰 ５２ １􀆰 １８

　 　 鉴于吉林省农业科学院所收集的花生材料范

围较窄和份数较少，而且仅开展一年一点的表型

调查，为慎重起见本研究采用 ５０％的取样比例，
构建初级核心种质，并在 ５０％的取样比例下采用

不同的组合抽取 １２８ 个初级核心种质（表 ３）。 由

表 ３ 可知，在以 ５０％的取样比例，采用随机取样法

结合最短距离法构建的 ２ 个核心种质中，采用欧

氏距离和马氏距离的均值差异百分率均＜８％、极
差符合率均＞８４％，这表明采用 ２ 种距离都能很好

地保存原种质的遗传信息。 但是，所构建核心种

质的方差差异百分率和变异系数变化率欧氏距离

均高于马氏距离。 因此，在花生核心种质构建中，

５９３
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采用欧氏距离比采用马氏距离更好。
表 ３　 核心种质与原种质性状的差异百分率

Ｔａｂｌｅ ３． Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｒａｉｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ％

遗传距离 取样方法 聚类方法 核心种质 ＭＤ ＶＤ ＣＲ ＶＲ

最短距离法（Ｃ１）　 Ｄ１Ｓ１Ｃ１ ０ ６４􀆰 ２９ ９３􀆰 ７８ １２２􀆰 ６６
最长距离法（Ｃ２） Ｄ１Ｓ１Ｃ２ ０ ７􀆰 １４ ８７􀆰 １５ １０７􀆰 ０３

随机取样
法（Ｓ１）

中间距离法（Ｃ３） Ｄ１Ｓ１Ｃ３ ０ ０􀆰 ００ ８５􀆰 ９９ １０７􀆰 ０３
重心法（Ｃ４） Ｄ１Ｓ１Ｃ４ ０ １４􀆰 ２９ ８９􀆰 ５７ １０７􀆰 ９８
类平均法（Ｃ５） Ｄ１Ｓ１Ｃ５ ０ ７􀆰 １４ ９３􀆰 ２３ １１０􀆰 ５５
可变类平均法（Ｃ６） Ｄ１Ｓ１Ｃ６ ０ ７􀆰 １４ ９２􀆰 １１ １１２􀆰 ０１
可变法（Ｃ７） Ｄ１Ｓ１Ｃ７ ０ ７􀆰 １４ ８９􀆰 ９７ １１０􀆰 ２８
离差平方和法（Ｃ８） Ｄ１Ｓ１Ｃ８ ０ ２１􀆰 ４３ ９１􀆰 ６３ １０９􀆰 ５７

最短距离法（Ｃ１） Ｄ１Ｓ２Ｃ１ ０ ８５􀆰 ７１ １００􀆰 ００ １３０􀆰 ９８
最长距离法（Ｃ２） Ｄ１Ｓ２Ｃ２ ０ ４２􀆰 ８６ １００􀆰 ００ １２２􀆰 １８
中间距离法（Ｃ３） Ｄ１Ｓ２Ｃ３ ０ ５０􀆰 ００ １００􀆰 ００ １１９􀆰 ０１

欧氏距离
（Ｄ１）

优先取样
法（Ｓ２）

重心法（Ｃ４） Ｄ１Ｓ２Ｃ４ ７􀆰 １４ ６４􀆰 ２９ １００􀆰 ００ １２４􀆰 ０８
类平均法（Ｃ５） Ｄ１Ｓ２Ｃ５ ０ ４２􀆰 ８６ １００􀆰 ００ １２１􀆰 ０７
可变类平均法（Ｃ６） Ｄ１Ｓ２Ｃ６ ０ ４２􀆰 ８６ １００􀆰 ００ １２０􀆰 ４０
可变法（Ｃ７） Ｄ１Ｓ２Ｃ７ ０ ３５􀆰 ７１ １００􀆰 ００ １２０􀆰 ９９
离差平方和法（Ｃ８） Ｄ１Ｓ２Ｃ８ ７􀆰 １４ ３５􀆰 ７１ １００􀆰 ００ １２０􀆰 ５９

最短距离法（Ｃ１） Ｄ１Ｓ３Ｃ１ ０ ９２􀆰 ８６ ９８􀆰 ８４ １２８􀆰 ０９
最长距离法（Ｃ２） Ｄ１Ｓ３Ｃ２ ０ ３５􀆰 ７１ ９６􀆰 ７３ １２１􀆰 １２

偏离度取
样法（Ｓ３）

中间距离法（Ｃ３） Ｄ１Ｓ３Ｃ３ ０ １４􀆰 ２９ ９５􀆰 ６６ １１３􀆰 ２２
重心法（Ｃ４） Ｄ１Ｓ３Ｃ４ ０ ３５􀆰 ７１ ９６􀆰 ６１ １１８􀆰 ０５
类平均法（Ｃ５） Ｄ１Ｓ３Ｃ５ ０ ３５􀆰 ７１ ９８􀆰 ９４ １１９􀆰 ８５
可变类平均法（Ｃ６） Ｄ１Ｓ３Ｃ６ ０ ３５􀆰 ７１ ９８􀆰 ３９ １２０􀆰 １８
可变法（Ｃ７） Ｄ１Ｓ３Ｃ７ ０ ５０􀆰 ００ ９８􀆰 ８６ １２１􀆰 １７
离差平方和法（Ｃ８） Ｄ１Ｓ３Ｃ８ ０ ６４􀆰 ２９ ９８􀆰 ８８ １２２􀆰 ６５

最短距离法（Ｃ１） Ｄ２Ｓ１Ｃ１ ０ ２８􀆰 ５７ ９０􀆰 １２ １１８􀆰 ０１
最长距离法（Ｃ２） Ｄ２Ｓ１Ｃ２ ０ ０􀆰 ００ ８９􀆰 ６２ １０６􀆰 ４３
中间距离法（Ｃ３） Ｄ２Ｓ１Ｃ３ ０ ７􀆰 １４ ８７􀆰 １５ １０８􀆰 １１
重心法（Ｃ４） Ｄ２Ｓ１Ｃ４ ０ ７􀆰 １４ ８８􀆰 ２２ １１１􀆰 ６０

随机取样
法（Ｓ１） 类平均法（Ｃ５） Ｄ２Ｓ１Ｃ５ ０ ０􀆰 ００ ８４􀆰 ６６ １０３􀆰 ７９

可变类平均法（Ｃ６） Ｄ２Ｓ１Ｃ６ ０ ０􀆰 ００ ８５􀆰 ９０ １０５􀆰 ７７
可变法（Ｃ７） Ｄ２Ｓ１Ｃ７ ０ ０􀆰 ００ ８７􀆰 ６６ １０５􀆰 ４１
离差平方和法（Ｃ８） Ｄ２Ｓ１Ｃ８ ０ ７􀆰 １４ ８９􀆰 ６６ １０７􀆰 ９５

最短距离法（Ｃ１） Ｄ２Ｓ２Ｃ１ ０ ８５􀆰 ７１ １００􀆰 ００ １２８􀆰 ９９
最长距离法（Ｃ２） Ｄ２Ｓ２Ｃ２ ０ ５０􀆰 ００ １００􀆰 ００ １２３􀆰 ８０

马氏距离
（Ｄ２）

优先取样
法（Ｓ２）

中间距离法（Ｃ３） Ｄ２Ｓ２Ｃ３ ７􀆰 １４ ４２􀆰 ８６ １００􀆰 ００ １１９􀆰 ８４
重心法（Ｃ４） Ｄ２Ｓ２Ｃ４ ０ ６４􀆰 ２９ １００􀆰 ００ １２６􀆰 ７４
类平均法（Ｃ５） Ｄ２Ｓ２Ｃ５ ０ ５７􀆰 １４ １００􀆰 ００ １２３􀆰 ８５
可变类平均法（Ｃ６） Ｄ２Ｓ２Ｃ６ ０ ３５􀆰 ７１ １００􀆰 ００ １２１􀆰 １６
可变法（Ｃ７） Ｄ２Ｓ２Ｃ７ ０ ３５􀆰 ７１ １００􀆰 ００ １１９􀆰 ４３
离差平方和法（Ｃ８） Ｄ２Ｓ２Ｃ８ ０ ６４􀆰 ２９ １００􀆰 ００ １２２􀆰 ７０

最短距离法（Ｃ１） Ｄ２Ｓ３Ｃ１ ０ ７８􀆰 ５７ ９８􀆰 ６９ １２８􀆰 ９７
最长距离法（Ｃ２） Ｄ２Ｓ３Ｃ２ ０ ５０􀆰 ００ ９４􀆰 ３８ １２１􀆰 ７９
中间距离法（Ｃ３） Ｄ２Ｓ３Ｃ３ ０ ２１􀆰 ４３ ９４􀆰 ８９ １１９􀆰 ７１
重心法（Ｃ４） Ｄ２Ｓ３Ｃ４ ０ ６４􀆰 ２９ ９３􀆰 ８２ １２２􀆰 ３６

偏离度取
样法（Ｓ３） 类平均法（Ｃ５） Ｄ２Ｓ３Ｃ５ ０ ５０􀆰 ００ ９３􀆰 ９６ １２１􀆰 ７５

可变类平均法（Ｃ６） Ｄ２Ｓ３Ｃ６ ０ ２８􀆰 ５７ ９２􀆰 ７６ １２１􀆰 １１
可变法（Ｃ７） Ｄ２Ｓ３Ｃ７ ０ ４２􀆰 ８６ ９３􀆰 ０１ １２０􀆰 ７０
离差平方和法（Ｃ８） Ｄ２Ｓ３Ｃ８ ０ ４２􀆰 ８６ ９３􀆰 ８７ １２２􀆰 １４
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　 　 由表 ３ 可知，在 ５０％的取样比例，采用欧氏距

离结合最短距离法构建的 ３ 个核心种质中，采用

随机取样法、优先取样法和偏离度取样法的均值

差异百分率均＜８％、极差符合率均＞８４％，表明采

用这 ３ 种取样方法都能很好地保存原种质的遗传

信息。 而且，由于欧氏距离结合优先取样法构建

的核心种质的极差符合率达到了 １００％，不仅保

存了原种质的所有变异幅度，同时又具有相对较

高的方差差异百分率和变异系数变化率，因此本

试验选用优先取样法。
对于欧氏距离优先取样法，在 ５０％的取样比

例下，结合 ８ 种聚类方法所构建的 ８ 个核心种质

中的均值差异百分率均＜８％，各个核心种质间的

方差差异百分率有较大的差异，极差符合率均为

１００％，变异系数变化率＞１１９％，说明每个核心种

质均较好地保存了原种质的遗传变异，在 ８ 种聚

类方法下比较不同核心种质间 ４ 个代表性的评价

参数发现，利用最短距离法所构建的核心种质具

有最高的方差差异百分率（８５􀆰 ７１％）和最高的变

异系数变化率（１３０􀆰 ９８％），因此采用欧式距离优

先取样法逐步聚类构建核心种质时，采用 ８ 种聚

类方法都可以得到较好的聚类效果，其中最短距

离法略优于其他 ７ 种聚类方法。 在马氏距离的比

较中也发现，最短距离法的聚类效果好于其他 ７
种聚类方法。

综上发现，在 ５０％的取样比例下，构建的 ４８
个花生核心种质中，利用欧氏距离，采用优先取样

法进行逐步聚类，结合最短距离法构建的核心种

质具有最大的遗传变异量，该结合方法是最适合

花生核心种质构建的方法。 以 Ｄ１Ｓ２Ｃ１－５０ 方法

筛选出的核心种质 １２８ 份，较好地保存了原种质

的遗传信息。
２􀆰 ３　 核心种质的确定

２􀆰 ３􀆰 １　 基于形态特性变异构建的核心种质　 由

表 ４ 可知，利用主成分分析对所构建的初级核心

种质进行确认，比较可以看出，原种质和核心种质

的主成分分析结果的特征值、贡献率和累计贡献

率非常相近。 选入特征值＞１ 的 ５ 个主成分，其
中，原种质的第 ５ 个主成分的特征值为 １􀆰 １９１，累
计贡献率为 ７４􀆰 ４８４％；而所构建的核心种质的第

５ 个主成分的特征值为 １􀆰 ２２５，累计贡献率已达到

８２􀆰 ６２８％；一次所构建的核心种质能较好地保存

原种质的遗传信息。
比较原种质和核心种质的相关系数（表 ５）发

现，核心种质与随机抽取的核心种质相比，所构建

的核心种质性状间的相关系数与原种质性状间的

相关系数更接近，并且还能很好地保持原种质的

相关性。 这表明所构建的初级核心种质能更好地

保存原种质性状间的遗传和变异。

表 ４　 原种质和核心种质主成分分析的特征值及累计贡献率

Ｔａｂｌｅ ４． Ｅｉｇｅｎ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

主成分
原种质

特征值 贡献率 ／ ％ 累积贡献率 ／ ％

核心种质

特征值 贡献率 ／ ％ 累积贡献率 ／ ％

１ ３􀆰 ４５５ ２４􀆰 ６７７ ２４􀆰 ６７７ ４􀆰 １０４ ２９􀆰 ３１２ ２９􀆰 ３１２

２ ２􀆰 １８２ １５􀆰 ５８３ ４０􀆰 ２６ ２􀆰 ８０５ ２０􀆰 ０３４ ４９􀆰 ３４５

３ ２􀆰 ０２８ １４􀆰 ４８３ ５４􀆰 ７４３ １􀆰 ８６２ １３􀆰 ２９９ ６２􀆰 ６４４

４ １􀆰 ５７２ １１􀆰 ２３１ ６５􀆰 ９７４ １􀆰 ５７３ １１􀆰 ２３３ ７３􀆰 ８７７

５ １􀆰 １９１ ８􀆰 ５１０ ７４􀆰 ４８４ １􀆰 ２２５ ８􀆰 ７５１ ８２􀆰 ６２８

２􀆰 ３􀆰 ２　 基于 ＳＳＲ 变异构建的核心种质　 利用 ４０
对 ＳＳＲ 标记的 １３９ 个等位基因变异，对 １２８ 份花

生材料进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析（表 ７），将遗传相

似系数矩阵进行中心化处理，按 ＵＰＧＭＡ 法进行

聚类分析，将供试花生材料同样划分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ
４ 个类群，并且这 ４ 个类群的材料（表 ６）与原种

质的 ４ 个类群所划分的材料基本相符。

对 １２８ 份初级核心种质进行分析，结果表明，
４０ 对 ＳＳＲ 引物共检测出 １３９ 个等位基因变异，每
对 ＳＳＲ 引物扩增出的等位基因数 ２ ～ ７ 个，平均

３􀆰 ４９ 个； 多 态 性 信 息 量 （ ＰＩＣ ） 为 ０􀆰 ７４９ ９ ～
０􀆰 ０８５ ４，平均 ０􀆰 ５０６ ５（表 ７）。 这与原种质检测

出的结果非常接近，可见，这 １２８ 份初级核心种质

从等位基因的变异方面可代表原种质。
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表
５　

原
种
质
和
核
心
种
质
性
状
间
的
相
关
系
数

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
５．

Ｃ
ｏｒ
ｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ
ｎ
ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ
ｉｅ
ｎｔ
ｓ
ａｍ

ｏｎ
ｇ
ｔｒａ

ｉｔｓ
ｉｎ

ｔｈ
ｅ
ｃｏ
ｒｅ

ｃｏ
ｌｌｅ
ｃｔ
ｉｏ
ｎ
ａｎ
ｄ
ｔｈ
ｅ
ｉｎ
ｉｔｉａ

ｌｃ
ｏｌ
ｌｅ
ｃｔ
ｉｏ
ｎ

项
目

主
茎

高
侧

枝
长

总
分

枝
数

单
株

生
产

力
单

株
结

果
数

百
果

重
百

仁
重

叶
长

叶
宽

荚
果

长
荚

果
宽

粒
长

粒
宽

生
育

期

１ａ

主
茎

高
１ｂ １ｃ

０􀆰
９６

９∗
∗

１

侧
枝

长
０􀆰

９８
９∗

∗
１

０􀆰
９８

２∗
∗

１

－ ０
􀆰１

２５
－ ０

􀆰０
７９

１

总
分

枝
数

－ ０
􀆰１

６７
－ ０

􀆰１
６１

１

－ ０
􀆰２

１５
－ ０

􀆰２
１７

１

－ ０
􀆰１

２５
－ ０

􀆰１
４３

∗
０􀆰

１０
５

１

单
株

生
产

力
０􀆰

０１
８

０􀆰
００

５
０􀆰

２６
４

１

－ ０
􀆰１

１９
－ ０

􀆰１
７７

０􀆰
０９

５
１

－ ０
􀆰０

３２
－ ０

􀆰０
５６

０􀆰
０５

８
０􀆰

６７
８∗

∗
１

单
株

结
果

数
－ ０

􀆰０
１４

－ ０
􀆰０

６３
０􀆰

２７
０

０􀆰
６９

３∗
∗

１

－ ０
􀆰０

２３
－ ０

􀆰０
７５

０􀆰
１２

８
０􀆰

６８
３∗

∗
１

－ ０
􀆰０

３９
－ ０

􀆰０
６９

－ ０
􀆰０

２２
０􀆰

４９
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表 ６　 １２８ 份花生材料的聚类结果

Ｔａｂｌｅ ６． Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ １２８ ｐｅａｎｕｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

类群 材料名称 数量

Ｄ
吉花 ０７－８、小白沙、花育 １６、花育 ２５、锦 ９２０３－６０８、Ｊ－２１、吉扶 ４、锦 ２０１０、Ｐ０６－９、冀 ９８１４、远杂 ９８４７、濮花 ２３、Ｃ－４０、
京白 ２、环 １０－７、郑花、吉花 ０７－９、花育 ４０、环 １０－２、无名 ５ 号、Ｃ－２２、鲁花 １５、科濮、Ｉ２、花育 ３３、湘花 ２００８、莱农 ０６、
花育 ２８、花选 ３９、豫花 ９３２７、冀 ０２１１、Ｃ－３７、冀花 ９、锦花 １４、花育 ３７

３５

Ａ
吉花 ０７－１、４０３－２、４０３－１０、唐花 １１、Ｉ７、黑 １、铁花 ２ 号、锦 ２０１５、Ｊ－６、科富 ２ 号、开花 ２１、开农 ３７、花育 ２３、花育 ２７、环
１０－３、小日本、无名 １７ 号、Ｉ３、阜花 １１ 号、ＳＤ－５、吉花 ０７－２、铁花 ３ 号、铁花 １ 号、莲花 ６０９、吉花 ０７－４、远育 １６－８、Ｊ－

７、４０２－７、Ｊ－３、莲玉 ６、花育 ２２、４０２－３、吉花 ０７－１１、环 １０－５、锦花 ７ 号、Ｊ－１、Ｊ－１７、４０３－１１、豫紫 １、豫花 ９５０３
４０

Ｂ
锦 ９８０６－Ｆ１、锦 ９８０４、濮花 ２４、Ｃ－５９、Ｅ１２、扶花 ２０１、白城引、多粒粉、无名 １６ 号、Ｊ－ ２、远杂 ９３０７、无名 ４ 号、远杂

９１０２、豫花 ２３、冀花 ７、开府 ２３、吉花 ０８－３６、红粒王
１８

Ｃ
漯花 ５、吉花 ０７－７、阜花 １３、阜花 １０ 号、广州珍珠红、锦 ９８１８、锦 ９８２６、锦 ９９３８、冀 ９６０６、李修海引、锦花 １０、Ｒ０３－３、
无名 ２ 号、无名 ８ 号、无名 １０ 号、锦 ２００１、远杂 ２－３－３、鲁花 １２、ＳＤ－３、阜花 １６、淮花 ９、冀 ０２－６、阜花 １４、双花 １ 号、吉
花 ０８－４１、濮花 ２２、誉宇 ２ 号、科富 ３ 号、Ｃ－２５、双辽红粒王、无名 ２４ 号、无名 ７ 号、花小宝、莲花 ２０９、誉宇 １ 号、

３５

表 ７　 ４０ 对核心引物信息

Ｔａｂｌｅ ７． Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ４０ ｃｏｒｅ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物名称 总等位变异数 有效等位变异数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ
指数 Ｎｅｉ 期望杂合度 多态性信息量

７Ｇ２ ４ １􀆰 ８５３ ５ ０􀆰 ８３９ ８ ０􀆰 ４６０ ５ ０􀆰 ４６０ ５
ＰＭ３６ ６ ２􀆰 ９４６ ５ １􀆰 ２９７ ６ ０􀆰 ６６０ ６ ０􀆰 ６６０ ６
２Ａ６ ４ ２􀆰 ０５７ ５ ０􀆰 ８１１ ９ ０􀆰 ５１４ ０ ０􀆰 ５１４ ０

１８Ｃ５Ｆ ４ ２􀆰 １９９ ９ ０􀆰 ９７０ ４ ０􀆰 ５４５ ４ ０􀆰 ５４５ ４
１３Ｅ ９ ２ １􀆰 ８２５ １ ０􀆰 ６４４ ４ ０􀆰 ４５２ １ ０􀆰 ４５２ １
１４Ａ０７ ２ １􀆰 ８３０ １ ０􀆰 ６４６ ０ ０􀆰 ４５３ ６ ０􀆰 ４５３ ６
２Ｅ ６ ６ ２􀆰 ９５０ ８ １􀆰 ２８４ ０ ０􀆰 ６６１ １ ０􀆰 ６６１ １
２Ｆ５ ２ １􀆰 １５２ ９ ０􀆰 ２５７ ３ ０􀆰 １３２ ７ ０􀆰 １３２ ６

２Ｇ０３ ３ ２􀆰 ９０８ ５ １􀆰 ０８３ ４ ０􀆰 ６５６ ２ ０􀆰 ６５６ ２
２Ａ５ ３ ２􀆰 ６８０ ６ １􀆰 ０４２ ４ ０􀆰 ６２６ ９ ０􀆰 ６２６ ９

ＧＮＢ３５３ ２ １􀆰 ２４４ ０ ０􀆰 ３４７ ０ ０􀆰 １９６ ２ ０􀆰 １９６ １
ＧＮＢ３８ ２ １􀆰 ３０７ ２ ０􀆰 ３９７ ６ ０􀆰 ２３５ ０ ０􀆰 ２３５ ０

ＧＮＢ１２７ ２ １􀆰 ５７９ ０ ０􀆰 ５５３ １ ０􀆰 ３６６ ７ ０􀆰 ３６６ ７
ＧＮＢ１００ ２ １􀆰 ２０５ ３ ０􀆰 ３１１ ７ ０􀆰 １７０ ４ ０􀆰 １７０ ３
ＧＮＢ２７８ ３ ２􀆰 ２２６ ５ ０􀆰 ８７０ ２ ０􀆰 ５５０ ９ ０􀆰 ５５０ ９
ＧＮＢ３８７ ３ ２􀆰 ７５７ ４ １􀆰 ０５０ ５ ０􀆰 ６３７ ３ ０􀆰 ６３７ ３
ＧＮＢ５２３ ５ ３􀆰 ３７２ ７ １􀆰 ３４３ ３ ０􀆰 ７０３ ５ ０􀆰 ７０３ ５
ＧＮＢ８７３ ３ ２􀆰 ５３９ ９ １􀆰 ０１３ ９ ０􀆰 ６０６ ３ ０􀆰 ６０６ ３
ＧＮＢ９８９ ４ ２􀆰 ２３２ ９ ０􀆰 ９０３ ４ ０􀆰 ５５２ ２ ０􀆰 ５５２ ２

ＧＮＢ１１２１ ３ １􀆰 ０９３ ５ ０􀆰 ２１１ ０ ０􀆰 ０８５ ５ ０􀆰 ０８５ ４
ＧＮＢ５１９ ４ ２􀆰 ９８６ ４ １􀆰 １９５ ９ ０􀆰 ６６５ １ ０􀆰 ６６５ １
ＧＮＢ５８０ ４ ２􀆰 ５４９ ６ １􀆰 ０５０ ８ ０􀆰 ６０７ ８ ０􀆰 ６０７ ８
ＧＮＢ６２０ ３ ２􀆰 ８１５ ９ １􀆰 ０６７ ３ ０􀆰 ６４４ ９ ０􀆰 ６４４ ９
ＧＮＢ７１６ ５ ２􀆰 ７６７ ３ １􀆰 １７２ ３ ０􀆰 ６３８ ６ ０􀆰 ６３８ ６
ＧＮＢ７３３ ５ １􀆰 ２９０ ３ ０􀆰 ５３４ ２ ０􀆰 ２２５ ０ ０􀆰 ２２５ １
ＧＮＢ８３７ ５ ２􀆰 ３４６ ６ １􀆰 ０００ ５ ０􀆰 ５７３ ９ ０􀆰 ５７３ ９
ＧＮＢ８４０ ４ ３􀆰 ５２３ ８ １􀆰 ３２０ ７ ０􀆰 ７１６ ２ ０􀆰 ７１６ ２
ＧＮＢ７０３ ３ ２􀆰 ４４５ ８ ０􀆰 ９７０ ８ ０􀆰 ５９１ １ ０􀆰 ５９１ １

ＧＮＢ１０２７ ６ １􀆰 ６４７ ４ ０􀆰 ８０５ ４ ０􀆰 ３９３ ０ ０􀆰 ３９３ ０
ＧＮＢ６１９ ３ ２􀆰 ６１１ ０ １􀆰 ０２１ ３ ０􀆰 ６１７ ０ ０􀆰 ６１７ ０
ＧＮＢ６４９ ３ ２􀆰 ２２７ ６ ０􀆰 ８７０ ０ ０􀆰 ５５１ １ ０􀆰 ５５１ １
ＧＮＢ６８６ ４ ２􀆰 ５６４ ９ １􀆰 ０７１ ８ ０􀆰 ６１０ １ ０􀆰 ６１０ １
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续表 ７
Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｔａｂｌｅ ７

引物名称 总等位变异数 有效等位变异数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ
指数 Ｎｅｉ 期望杂合度 多态性信息量

ＧＮＢ８７６ ２ １􀆰 ８４６ ５ ０􀆰 ６５１ ０ ０􀆰 ４５８ ４ ０􀆰 ４５８ ５
ＧＮＢ９０２ ２ １􀆰 ５５３ ２ ０􀆰 ５４１ ５ ０􀆰 ３５６ ２ ０􀆰 ３５６ １

ＧＮＢ１０２１ ４ ３􀆰 ９９７ ８ １􀆰 ３８６ ０ ０􀆰 ７４９ ９ ０􀆰 ７４９ ９
ＧＮＢ１８１ ３ ２􀆰 ８１２ ７ １􀆰 ０６６ ９ ０􀆰 ６４４ ５ ０􀆰 ６４４ ４
ＧＮＢ３２４ ４ １􀆰 １９３ ６ ０􀆰 ３７５ ３ ０􀆰 １６２ ２ ０􀆰 １６２ １
ＧＮＢ６１３ ３ ２􀆰 ２３０ １ ０􀆰 ９２９ ７ ０􀆰 ５５１ ６ ０􀆰 ５５１ ６
ＧＮＢ２７４ ４ ３􀆰 ７０７ ３ １􀆰 ３４４ ７ ０􀆰 ７３０ ３ ０􀆰 ７３０ ３
ＳＰ９－４ ７ ４􀆰 ２８３ ２ １􀆰 ６９２ ５ ０􀆰 ５２３ １ ０􀆰 ７６６ ５

　 　 对聚类结果的亲缘关系比较，其结果见表 ８。
从 ２６０ 份材料中初步筛选出 １２８ 份核心种质，经
过显著性的 Ｔ 测验后，其差异均不显著，则表明

所构建的花生初级核心种质可以代表原种质

８０％的遗传信息。

表 ８　 花生核心种质和原种质的符合率及 Ｔ测验

Ｔａｂｌｅ ８． Ｔ⁃ｔｅｓｔｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｐｅａｎｕｔ ｃｏｒｅ ａｎｄ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

遗传信息 总等位变异数 有效等位变异数 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 指数 Ｎｅｉ 期望杂合度

原种质（２６０ 份） ３􀆰 ５６ ２􀆰 ３００ ０􀆰 ８９ ０􀆰 ５１

核心种质（１２８ 份） ３􀆰 ４９ ２􀆰 ２８０ ０􀆰 ８８ ０􀆰 ５１

ｔ 值 ０􀆰 ２８ ０􀆰 ０９８ ０􀆰 ２２ ０􀆰 １４

３　 讨　 论

目前，为了更全面地体现群体的遗传结构，一
定要有不同类型的数据，这些数据不仅仅局限于

数量性状，更要有一些能够代表整体遗传变异的

分子方面的数据。 为了计算遗传距离， Ｂａｒ⁃
Ｈｅｎ［２２］等在 １９９５ 年首次提利用二阶段分析策略

对玉米自交进行分析，其实质在于利用分子标记

信息计算各材料之间的遗传距离，如果得到的值

高于之前设定好的阈值，则个体间就存在遗传差

异，再对有差异的进行表型数据分析，这种分阶段

的分析数据并不是实际的信息整合。 Ｎｏｉｒｏｔ［２３］ 等
在 １９９６ 年为了剔除多余因素对主成分分析所造

成的干扰，只对分析所得到的 １８ 个主成分中的 ６
个主成分进行遗传距离的计算。 Ｉｓｌａｍ［２４］ 等在

２００４ 年利用数量性状和质量性状的整合进行主

成分分析，实质上就是对数量性状进行转换，最后

统一进行分析。 Ｌｉｕ［２５］等在 ２００２ 年对 １５１ 份美国

大麦核心种质的同工酶数据资料进行聚类分析和

主坐标分析。 Ｘｕ［２６］等在 ２００６ 年对 ２３２ １ 份大豆

的分子标记数据和数量性状的数据进行主成分分

析，构建核心种质。 Ｗａｎｇ 等［２７］ 在 ２００７ 年将数量

性状数据和分子标记数据进行整合，计算所整合

数据的混合遗传距离。 张春雨等［２８］ 在 ２００９ 年采

用位点优先取样法进行取样，通过 ＳＭ、Ｊａｃｃａｒｄ 或

Ｎｅｉ ＆ Ｌｉ 遗传距离进行多次聚类构建新疆野苹果

核心种质。
截至目前，未见有利用分子标记结合数量性

状构建吉林省花生核心种质的相关文献报道。 本

研究利用混合遗传距离整理数量性状数据，并与

ＳＳＲ 标记相结合构建花生初级核心种质。 结果表

明，利用数量性状数据结合 ＳＳＲ 标记数据构建的

花生初级核心种质既能代表原种质的表型性状又

能代表基因型性状。
利用 １４ 个数量性状以 ２６０ 份花生为研究材

料构建花生形态数据库，在未标准化的数量性状

数据构建花生初级核心种质的过程中，欧式距离

优于马氏距离，最短距离法优于最长距离法、中间

距离法、重心法、类平均法、可变类平均法、可变法

和离差平方和法，优先取样法优于偏离度取样法

和随机取样法。 在 ５０％的取样比例下，利用欧式

距离，采用优先取样法结合最短距离法进行聚类

分析，选出 １２８ 个样品构建花生核心种质。
利用主成分分析对所构建的初级核心种质进

行确认，结果发现原种质和核心种质的主成分分

析结果的特征值、贡献率和累计贡献率非常相近。
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选入特征值＞１ 的 ５ 个主成分，其中，原种质的第

５ 个主成分的特征值为 １􀆰 １９１，累计贡献率为

７４􀆰 ４８４％；而所构建的核心种质的第 ５ 个主成分

的特征值为 １􀆰 ２２５，累计贡献率已达到 ８２􀆰 ６２８％；
比较原种质和初级核心种质性状间的相关系数发

现，初级核心种质能较好地保存原种质性状间的

遗传和变异。 同时，对花生初级核心种质利用

ＳＳＲ 分子标记技术对其进行遗传多样性分析，４０
对 ＳＳＲ 引物共检测出 １３９ 个等位基因变异，每对

ＳＳＲ 引物扩增出的等位基因数 ２～７ 个，平均 ３􀆰 ４９
个；多态性信息量（ＰＩＣ）为 ０􀆰 ７４９ ９ ～ ０􀆰 ０８５ ４，平
均 ０􀆰 ５０６ ５。 按 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析，同样划

分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ ４ 个类群，并且这 ４ 个类群的材料

与原种质的 ４ 个类群所划分的材料基本相符。 使

用 ＭＥＧＡ４ 软件对 １２８ 份花生材料进行系统发育

树的重建，划分结果与 ＵＰＧＭＡ 聚类结果一致。
结果表明，利用数量性状数据结合 ＳＳＲ 分子标记

数据构建的花生初级核心种质既能代表原种质的

表型性状又能代表基因型性状。
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