
林业科学研究　２０１９，３２（２）：１６６ １７３
ＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ

　　ＤＯＩ：１０．１３２７５／ｊ．ｃｎｋｉ．ｌｙｋｘｙｊ．２０１９．０２．０２４

基于水青树叶表型性状的核心种质资源库构建策略

张　欢１，２，王　东３，段　帆１，２，李　珊１，２，甘小洪１，２

（１．西南野生动植物资源保护教育部重点实验室，四川 南充　６３７００９；

２．西南山地特色植物种质适应与利用研究所，西华师范大学，四川 南充　６３７００９；

３．四川省凉山州林业调查规划设计院，四川 西昌　６１５０００）

收稿日期：２０１８０３２９　　修回日期：２０１８１２２８
基金项目：四川省科技厅应用基础面上项目（Ｎｏ．２０１７ＪＹ０１６４）；西华师范大学英才基金（Ｎｏ．１７ＹＣ３２５）
 通讯作者：甘小洪．Ｅｍａｉｌ：ｂｈｇａｎ＠ｃｗｎｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

摘要：［目的］为了更好地构建水青树核心种质资源库，本文以１６１个水青树种质为试材，利用叶表型性状的遗传
变异数据，对其构建方法进行了探索。［方法］首先，采用欧氏距离和瓦尔德法对所有个体进行逐步聚类；然后，

设定１０个取样比例（１０％、１５％、２０％、２５％、３０％、３５％、４０％、４５％、５０％、５５％），分别用随机取样策略、偏离度
取样策略和位点优先取样策略筛选出与之对应的核心种质资源库。将这３种不同取样策略构建的核心种质资
源库进行比较，从而筛选出最适种质资源。［结果］（１）三种取样策略中，位点优先取样法明显提高了其种质资
源库的方差差异百分率（ＶＤ）、变异系数变化率（ＶＲ）和极差符合率（ＣＲ），且４５％是最适合构建水青树核心种质
资源库的比例；（２）对种质资源核心库不同数量性状进行 ｔ检验，其累计贡献率达到８２％以上。［结论］在欧氏
距离结合瓦尔德法聚类条件下，位点优先取样策略是构建水青树种质资源核心库的最佳方法。
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　　水青树（ＴｅｔｒａｃｅｎｔｒｏｎｓｉｎｅｎｓｅＯｌｉｖ．）隶属水青树
科（Ｔｅｔｒａｃｅｎｔｒａｃｅａｅ）水青树属（Ｔｅｔｒａｃｅｎｔｒｏｎ），是水青
树科仅有的一种高大落叶乔木［１］；主要分布在我国

西南及华中地区的９００ ３５００ｍ的深山、峡谷、陡
坡悬崖等处；其树形伸展大气，叶形美观，颜色翠绿，

可作为供观赏的行道树；其茎干中含有 ＨＩＶ和有关
白细胞活性的化学成分［２－３］，在医学研究方面有着

重要的价值；其化石发现于中生代中期的始新世地

层，是现存的较古老被子植物，其对于研究古代植物

区系以及被子植物的系统演化和起源等方面具有重

要的科学价值［４］。由于受自然条件的变化和人为因

素干扰等的影响，水青树的种群和数量日益缩减，目

前野外分布零散且稀少，已是国家Ⅱ级重点保护濒
危植物［５］。国内外科学家已开始密切关注水青树的

种质资源怎样才能得到有效保护和利用。

对于濒危植物的保护关键之处在于如何较好的

保护其遗传多样性，而人类保护珍稀濒危植物重要

的措施之一就是对其进行迁地保护［６］。虽然水青树

分布范围比较广泛，且种质资源数量丰富，但是如何

对其进行有效的评价、研究和利用是水青树种质资

源保护急需解决的难题［７］。同时，在对水青树进行

迁地保护时，选择怎样的取样策略才能保证用尽可

能少的种质保存尽可能多的现有遗传资源，这是在

具体保护措施制定时面临的又一难题。“核心种

质”的出现成为解决这一问题的新思路［８－１０］。

Ｆｒａｎｋｅｌ提出，运用一定方法建立植物的核心种质，
把最小的资源数量以及最大程度的遗传重复从原种

质中筛选出来从而代表整个遗传资源的多样性［８］。

因此，核心种质资源库在植物遗传资源的利用以及

管理方面起了很大的作用［１１］；而在构建其核心种质

资源库时，不同的取样策略对于不同种类植物的效

果是不一样的，选择有效的取样策略就得尤为重

要［１２］。目前，刘娟等运用位点优先取样策略构建了

野杏的种质资源库［１３］；赵宁等对山茱萸的种质资源

库构建时提出采用位点优先取样策略是构建该物种

的最适方法［１４］；胡建斌等运用比例法构建甜瓜的核

心库［１５］。我国陆续对一些其它木本植物进行了核

心种质资源库的构建，如新疆野核桃［１６］、新疆野苹
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果［１７］等，为它们的种质资源保护奠定了基础。然

而，有关濒危木本植物种质库构建方面的研究还

很少［１８］。

经全面考察水青树的分布现状发现，水青树多

呈零星散生，通常在４００ｍ２的范围内仅有２ ３棵
成年植株。结合水青树实际分布情况，笔者于

２０１５—２０１６年在四川、重庆、贵州、云南、陕西、甘
肃、湖南、湖北这８个省市挑选出２６个水青树居群
共１６１个株系（图１），构建了水青树的种质资源库。
但是构建的种质资源库的多样性如何，且应该运用

什么方法、什么材料来进一步构建水青树的核心种

质，迄今为止，还没有相关研究。由于濒危植物水青

树种子千粒质量很轻，它的平均值低于很多木本植

物［４］，野外收集有一定难度。相较于植物其它器官

而言，叶对环境变化的响应比较明显，即环境一旦发

生变化，叶的性状会有较大几率发生变化。换句话

说，叶形态的变异也能在一定程度上反映其与环境

之间的相互作用［１９－２０］。目前，通过叶表型变异来探

讨植物种群的遗传变异已有较多研究［２１－２５］。因此，

本文对１６１个水青树种质的叶表型变异情况进行评
价，并利用多种方法比较分析了其核心种质资源库

构建的策略，为水青树种质资源的进一步保护提供

科学依据。

图１　２６个水青树居群的地理分布
Ｆｉｇ．１　Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ２６

Ｔ．ｓｉｎｅｎｓｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１　材料与方法
１．１　材料采集

于２０１６年７月，对每个株系长势健康且没有明
显病虫危害、分布在其中下层树冠的多年生带叶枝

条，分别采集３ ４份带回实验室待测。标本存放
于西华师范大学植物学标本室。

１．２　叶表型性状的测量
１．２．１　叶形态性状的测定　借鉴韦艳梅等［２５］、戚

继忠的［２６］方法，将水青树叶性状先进行分解（图

２），结合实际情况，选取１０个性状。从每个样本中
选取１５片成熟且完整的叶片进行测量。首先用直
尺测量以下指标：叶长、叶宽、叶柄长等，精确到

００１ｃｍ；再借鉴田青等［２７］测量叶面积的方法，用

ＥＰＳＯＮＰＥＲＦＥＣＴＩＯＮＶ３５０ＰＨＯＴＯ扫描仪１
#

１扫描
叶片，接着利用ＡＵＴＯＣＡＤ２００６软件计算其面积及
周长，进一步计算其叶全长、叶形指数、叶基尖削指

数以及叶先端尖削指数等各个参数值［２７］。

图２　叶性状分解图［２８］

Ｆｉｇ．２　Ｌｅａｆｃｈａｒａｃｔｅｒｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｄｉａｇｒａｍ［２８］

相关指标的测量标准和和计算方法如下：

叶长＝ａｈ；叶最长＝ｋｌ；叶全长＝ａｈ＋ｈｉ；叶柄长
＝ｈｉ；叶宽＝ｄｅ；叶形指数 ＝ａｈ／ｄｅ；叶基尖削指数 ＝
（ｆｊ＋ｇｊ）／２／ｈｊ；叶先端尖削指数＝（ｂｊ＋ｃｊ）／２／ａｊ。
１．２．２　叶表皮微形态性状的测量
１．２．２．１　制作叶表皮临时装片　从每样株中筛选
出３片叶片，要求每片叶子均是成熟完整的，找到叶
片中脉的中间位置，在其两边分别剪取１个１ｃｍ×１
ｃｍ的小方块，运用 ＫＯＨ解离法［２０］解离小方块，直

到能分离上下表皮，用镊子撕离上下表皮，表皮上的

叶肉细胞用毛笔除去，制作叶表皮临时装片，然后用

番红染液染色便于之后的观察。

１．２．２．２　拍照及测量　研究气孔器长度、气孔器宽
度、上表皮细胞周长、上表皮细胞面积大小、上表皮

细胞弯曲度指数、上表皮细胞密度、气孔器密度这７
个叶表皮微形态性状［１３，２４］。

用ＭｏｔｉｃａｍＰｒｏ２８５Ａ数码显微成像系统观察表
皮装片，对每张装片的３个不同的视野进行拍照，并
记录下表皮的气孔器数目和上表皮的细胞数目，从

而计算出表皮细胞密度和气孔器密度的值。从每张
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装片中的每个视野上选择 ３个气孔器，运用 Ｍｏｔｉｃ
ＩｍａｇｅｓＰｌｕｓ２．０软件测量上表皮细胞的周长和面
积、气孔器的长和宽，并计算出上表皮细胞弯曲度

指数。

１．３　种质资源库的遗传多样性研究
根据测量的数据，算出各个表型性状的均值、方

差、标准差，变异系数，极差等；最后得出ＣＲ％（极差
符合率）、ＶＲ％（变异系数变化率）、ＭＤ％（均值差
异百分率）、ＶＤ％（方差差异百分率）、Ｔ值等１０个
参数［２９］。相关数据分析在 ＳＰＳＳ２３．０上进行，其他
常规数据分析在ＥＸＣＥＬ等上进行。
１．４　核心种质资源库的构建
１．４．１　聚类分析　先对１６１个水青树个体利用主
成分分析法分析［３０］，再对其进行聚类。运用 ＳＰＳＳ
软件对分析后的原始数据进行标准化，以此来消除

其量纲和数量级，最后得到无量纲数据，其均值为

０、方差为１。根据标准化后的数据，利用欧氏距离
和瓦尔德法进行逐步聚类，得到各个体间聚类图。

１．４．２　取样策略　利用总体取样比例法，设定相应
的取样比例。目前，绝大多数研究中用来构建种质

资源库的取样比例设定在５％ ４０％［３１］。但又有大

量文献表明，总体样本数量少的，其种质资源的取样

比例会相对更大一点［３１］。根据本次的１６１份实验
材料，设定１０％、１５％、２０％、２５％、３０％、３５％、４０％、
４５％、５０％、５５％１０个取样比例。根据设定的１０个
取样比例，分别用随机（Ｒａｎｄｏｍ ｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅ
ｇｙ）［３２］、位点优先［２９］（Ａｌｌｅｌｅｐｒｅｆｅｒｒｅｄｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔ
ｅｇｙ）和偏离度取样策略［３３］（Ｄｅｖｉａｔｉｏｎｓａｍｐｌｉｎｇ）３种
取样方法进行取样，以此构建各取样比例的种质资

源库。通过对这３种取样策略下构建的种质资源代
表性进行检验和比较，筛选出最优种质资源库。

１．４．３　核心种质资源库的评价和确认　对筛选的
核心种质资源库的各表型性状参数值进行 ｔ检
验［３３］，以验证库中的核心种质是否能够有效的代表

原种质；再检测评价核心种质资源库中的各系数，比

较其与原种质各系数的符合程度。分别对原种质和

核心种质资源库进行主成分分析，查看各主成分的

累积贡献率及得分情况，确认其核心种质，并评价该

种质遗传多样性的高低及其结构的保存水平。

２　结果与分析
２．１　种质资源库的遗传多样性研究

利用软件 ＳＰＳＳ计算构建的１６１个种质的水青

树表型性状各指标值见表１。各表型性状在一定程
度上存在差异。由于各表型性状存在量纲差别，而

变异系数正好消除了各性状之间的量纲区别，因此，

变异系数具有可比性和代表性。根据表 １结果可
知：叶先端尖削指数的变异系数最大，为５０％，其它
性状的变异系数在１０％ ５０％间（上表皮细胞弯曲
度指数除外，它的变异系数最小）。整体而言，本实

验所选的水青树叶表型性状都存在较大的变异，其

遗传多样性较高，证明这１６１个种质资源能较好的
反应水青树的遗传变异。

２．２　主成分分析及聚类分析
分析水青树２０个叶表型性状的主成分，获得了

５个能够代表其性状的特征值（分析时，从每个原始
变量里提取的信息，ＳＰＳＳ默认保留其＞１的值）大于
１的主成分，且其累积贡献率达到了 ８７．６９２％（表
２，自第６主成分开始特征值小于１）。对以上所提
取出的主成分分别计算各主成分值，并进一步利用

主成分值对各个体进行聚类分析，以此来研究各个

体间的亲缘关系。

２．３　构建核心种质资源库的取样策略
２．３．１　随机取样策略构建核心种质　采用随机取
样法抽取１０个比例的种质资源。随着抽样比例的
增大，除 ＣＲ外，叶表型性状的各参数均呈先逐渐增
大后逐渐减小的趋势；其中，ＶＲ和 ＶＤ在取样比例
为３５％时达到最大，此时ＣＲ和ＭＤ也相对较高（表
３）。因此，Ｒ６最能代表原种质，并得到 ５６份核心
种质。

２．３．２　位点取样策略构建核心种质　用位点优先
取样法来抽取１０个比例的种质资源时发现，各取样
比例的ＭＤ均较小，绝大部分为０；ＶＤ和ＣＲ均随取
样比例的增大而呈现出相似的变化趋势，在取样比

例为４５％时达到最大（表４），而此时 ＶＲ的值相对
较高。因此，Ｓ８最能反映原种质各情况，并得到７２
份核心种质。

２．３．３　偏离度取样策略构建核心种质　用偏离度
取样策略构建水青树种质资源库时发现：ＭＤ的值
大多接近０％；ＣＲ和 ＶＲ值较大，但是 ＶＤ值较小。
从结果中可以得到，该种取样策略下，筛选出的最适

种质资源应是４５％取样比例下的种质（表５），即，
Ｄ８为最适种质资源，共７２份。
２．３．４　构建核心种质资源库的不同取样策略比较
比较不同策略构建的核心种质（表６），位点优先取
样策略构建得来的种质，其各表型性状的极差、均
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表１　水青树各表型性状值
Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｖａｌｕｅｓｏｆＴ．ｓｉｎｅｎｓｅ

变异系数

ｖａｒｉａｂｌｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
标准差

ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ
平均值

ｍｅａｎ
方差

ｖａｒｉａｎｃｅ
极差

ｒａｎｇｅ
上表皮细胞数目 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｓ／个 ０．４３ ５２．５３ １２２．９２ ２７５８．９４ ３５５．６８
气孔器数目 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔｍａｔａ／个 ０．３９ ４．９５ １２．８２ ２４．５４ ２３．９１
气孔器长 Ｔｈｅｓｔｏｍａｔａｌｅｎｇｔｈ／μｍ ０．１６ ７．０４ ４２．７８ ４９．５７ ２９．８９
气孔器宽 Ｔｈｅｓｔｏｍａｔａｗｉｄｔｈ／μｍ ０．１８ ６．５４ ３５．６４ ４２．８１ ２５．２５
上表皮细胞面积 Ｕｐｐｅｒｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌａｒｅａ／μｍ２ ０．４０ ７３４．９９ １８３５．４４ ５４０２０８．７４ ３１８１．１８
上表皮细胞周长 Ｐｅｒｉｍｅｔｅｒｏｆｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｓ／μｍ ０．２７ ５１．７７ １９２．９９ ２６８０．６４ ２４８．６７
上表皮细胞弯曲度指数 Ｕｐｐｅｒｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｃｕｒｖａｔｕｒｅｉｎｄｅｘ ０．０８ ０．１１ １．２９ ０．０１ ０．５３
上表皮细胞密度 Ｄｅｎｓｉｔｙｏｆｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｓ／（个·ｍｍ－２） ０．４２ ３７４．０７ ８８９．４０ １３９９３０．１３ ２３７０．１４
气孔器密度 Ｓｔｏｍａｔａｌｄｅｎｓｉｔｙ／（个·ｍｍ－２） ０．３９ ３５．９０ ９２．９２ １２８８．９６ １７３．２６
叶面积 Ｌｅａｆａｒｅａ／ｃｍ２ ０．２５ １２．７２ ５１．０３ １６１．７５ ７３．５０
叶周长 Ｌｅａｆｐｅｒｉｍｅｔｅｒ／ｃｍ ０．１２ ３．５９ ２８．８８ １２．９１ ２１．３７
叶柄长 Ｐｅｔｉｏｌｅｌｅｎｇｔｈ／ｃｍ ０．１８ ０．４７ ２．５３ ０．２２ ２．４４
叶长 Ｌｅｎｇｔｈｏｆｌｅａｆ／ｃｍ ０．１４ １．３９ ９．８０ １．９３ １２．３７
叶最长 Ｔｈｅｌｏｎｇｅｓｔｌｅａｆ／ｃｍ ０．１４ １．５１ １１．１０ ２．３０ ８．６４
叶宽 Ｌｅａｆｗｉｄｔｈ／ｃｍ ０．１８ １．３０ ７．１２ １．６９ １１．７９
叶基 Ｐｈｙｌｌｏｐｏｄｉｕｍ／ｃｍ ０．１４ ０．５１ ３．６１ ０．２６ ３．６９
叶基尖削指数 Ｌｅａｆｂａｓｅｓｈａｒｐｅｎｉｎｇｉｎｄｅｘ ０．２０ ０．２７ １．３４ ０．０７ ２．８４
叶先端尖削指数 Ｌｅａｆａｐｅｘｓｈａｒｐｅｎｉｎｇｉｎｄｅｘ ０．５０ ０．３２ ０．６５ ０．１０ ４．２７
叶全长 Ｌｅａｆｌｅｎｇｔｈ／ｃｍ ０．１２ １．５４ １２．３５ ２．３６ １１．４６
叶形指数 Ｌｅａｆｉｎｄｅｘ ０．３４ ０．４９ １．４６ ０．２４ ６．０６

表２　主成分分析
Ｔａｂｌｅ２　ＰｒｉｎｃｉｐａｌＣｏｍｐｏｎｅｎｔＡｎａｌｙｓｉｓ（ＰＣＡ）

特征值

Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ
贡献率／％

Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ
累积贡献率／％

Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ
１ ７．５９８ ３３．０３６ ３３．０３６
２ ５．９５９ ２５．９１０ ５８．９４６
３ ３．６１４ １５．７１５ ７４．６６１
４ １．７４７ ７．５９５ ８２．２５７
５ １．２５０ ５．４３６ ８７．６９２
６ ０．６５２ ２．８３６ ９０．５２８

表３　随机取样的种质资源与原种质性状差异百分率
Ｔａｂｌｅ３　Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓａｎｄｏｒｉｇｉｎａｌｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｈａｒａｃｔｅｒｓｂｙ

ｒａｎｄｏｍｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙ

种质资源库

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓｂａｎｋ

取样比例

Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｒａｔｉｏ／％

均值差异

百分率

ＭＤ／％

方差差异

百分率

ＶＤ／％

变异系数

变化率

ＣＲ／％

极差符

合率

ＶＲ／％

Ｒ１ １０ １ ２１ ５０ ８５
Ｒ２ １５ ２ １７ ５４ ８６
Ｒ３ ２０ ２ １６ ５８ ８７
Ｒ４ ２５ ２ １６ ６１ ８７
Ｒ５ ３０ ０ １９ ６４ ８６
Ｒ６ ３５ １ ３４ ８９ １１３
Ｒ７ ４０ ０ ２６ ８９ １１０
Ｒ８ ４５ ０ ２４ ９１ １１０
Ｒ９ ５０ ０ １９ ９１ １０８
Ｒ１０ ５５ ０ １３ ９１ １０６

表４　位点优先取样的种质资源与原种质性状差异百分率
Ｔａｂｌｅ４　Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓａｎｄｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｈａｒａｃｔｅｒｓ
ｓａｍｐｌｅｄｂｙａｌｌｅｌｅｐｒｅｆｅｒｒｅｄｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙ

种质资源库

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓｂａｎｋ

取样比例

Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｒａｔｉｏ／％

均值差异

百分率

ＭＤ／％

方差差异

百分率

ＶＤ／％

变异系数

变化率

ＣＲ／％

极差符

合率

ＶＲ／％

Ｓ１ １０ １ ７３ ８２ ４７
Ｓ２ １５ ２１ １３６ ８７ ５８
Ｓ３ ２０ １ ８０ ８８ ５８
Ｓ４ ２５ ０ ７４ ８３ ６０
Ｓ５ ３０ ０ ７１ ８２ ６０
Ｓ６ ３５ ０ ７１ ８２ ６２
Ｓ７ ４０ ０ ７１ ８２ ６６
Ｓ８ ４５ ０ １１１ １０３ ８９
Ｓ９ ５０ ０ １０９ １０３ ９２
Ｓ１０ ５５ １ １０６ １０２ ９２

值和方差等值均大于随机和偏离度这２种策略；不
仅如此，叶表型性状的变异系数在位点优先取样时

最小，随机取样时却是最大的；ＭＤ在位点优先和偏
离度取样时均为０；位点优先取样的ＶＤ远大于随机
以及偏离度取样策略的ＶＤ；虽然位点优先取样法下
的ＶＲ略小于其他２种方法，但综合考虑，位点优先
取样策略更适合用来构建濒危植物水青树的核心种

质资源库。因此，在相同的聚类方法下，结合位点优

先取样策略一共构建了７２份水青树核心种质资源。
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表５　偏离度取样的种质资源与原种质性状差异百分率
Ｔａｂｌｅ５　Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓａｎｄｏｒｉｇｉｎａｌｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

ｓａｍｐｌｅｄｂｙｄｅｖｉａｔｉｏｎｓａｍｐｌｉｎｇ

种质资源库

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓｂａｎｋ

取样比例

Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｒａｔｉｏ／％

均值差异

百分率

ＭＤ／％

方差差异

百分率

ＶＤ／％

变异系数

变化率

ＣＲ／％

极差符

合率

ＶＲ／％

Ｄ１ １０ ２ ２０ ６３ １０７
Ｄ２ １５ ２ ７ ６６ １０１
Ｄ３ ２０ １ ７ ６７ ９４
Ｄ４ ２５ ０ １０ ６８ ９２
Ｄ５ ３０ ０ １７ ６９ ８８
Ｄ６ ３５ ０ １６ ７０ ８８
Ｄ７ ４０ １ １２ ７１ ９１
Ｄ８ ４５ ０ ２２ ９１ １０９
Ｄ９ ５０ ０ １３ ９１ １０６
Ｄ１０ ５５ ０ １３ ９３ １０６

２．４核心种质资源库的评价与确认
２．４．１　核心种质资源库的评价　由表７可知：对初
步构建的核心种质进行 ｔ检验，结果均不显著，这说
明本次实验所构建的核心种质与原种质在遗传多样

性上相差不大。检测种质各表型性状平均值、变异

系数与原种质符合度发现，均值符合率达到９４．４％
以上；变异系数符合率也高达 ８４．８％以上。因此，
本次构建的核心种质资源库具有原种质中的各性状

变异，且这７２份种质是有效的。
２．４．２　核心种质资源库的确认　利用主成分分析
法确认最终得到的７２份核心种质。表８显示了各
主成分解释原种质中原始变量总方差的情况。核心

种质在第４个主成分之后特征值开始小于１，其４个
主成分几乎包含了原种质各个原始变量８０％以上

表６　３种取样策略下各参数值
Ｔａｂｌｅ６　Ｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆｅａｃｈｐａｒａｍｅｔｅｒｕｎｄｅｒｔｈｅｔｈｒｅｅｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ

核心种质资源库

Ｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
极差

Ｒａｎｇｅ
均值

Ｍｅａｎ
标准差

Ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ
方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ
变异系数

Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
均值差异百

分率 ＭＤ／％
方差差异百

分率 ＶＤ／％
变异系数变

化率 ＣＲ／％
极差符合

率 ＶＲ／％
Ｄ８ ２５１．５９ １４７．５１ ５３．９３ ２７８５６．４９ ０．２７ ０ ２２ ９１ １０９
Ｒ６ ２１８．７９ １４８．６９ ５７．３４ ３２６６４．２０ ０．２８ １ ３４ ８９ １１３
Ｓ８ ２６０．６６ １４９．４０ ５２．７４ ２８１８４．８７ ０．２５ ０ １１１ １０３ ８９

表７　比较构建的核心种质与原种质的不同性状
Ｔａｂｌｅ７　Ｔｏｃｏｍｐａｒｅｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆｔｈｅｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｐｒｉｍａｒｙｇｅｒｍｐｌａｓｍ

编号

Ｃｏｄｅ
性状

Ｔｒａｉｔｓ

均值Ｍｅａｎ

原种质

Ｐｒｉｍａｒｙ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

核心种质

Ｃｏｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

符合率

Ｃｏｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
ｒａｔｅ

变异系数Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

原种质

Ｐｒｉｍａｒｙ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

核心种质

Ｃｏｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

符合率

Ｃｏｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
ｒａｔｅ

ｔ值
ｔｖａｌｕｅ

１ 上表皮细胞数目 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｓ／个 １２２．９２ １１６．０５ ０．９４ ０．４３ ０．３６ ０．８５ ０．９８
２ 气孔器数目 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔｏｍａｔａ／个 １２．８２ １２．１５ ０．９５ ０．３９ ０．３４ ０．８９ １．０１
３ 气孔器长 Ｔｈｅｓｔｏｍａｔａｌｅｎｇｔｈ／μｍ ４２．７８ ４３．４３ １．０２ ０．１６ ０．１６ ０．９５ －０．６５
４ 气孔器宽 Ｔｈｅｓｔｏｍａｔａｗｉｄｔｈ／μｍ ３５．６４ ３６．１２ １．０１ ０．１８ ０．１８ ０．９６ －０．５２
５ 上表皮细胞面积 Ｕｐｐｅｒｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌａｒｅａ／μｍ２ １８３５．４４ １９５３．０４ １．０６ ０．４０ ０．３８ ０．９５ －１．１３
６ 上表皮细胞周长 Ｐｅｒｉｍｅｔｅｒｏｆｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｓ／μｍ １９２．９９ ２００．１２ １．０４ ０．２７ ０．２５ ０．９３ －０．９８

７
上表皮细胞弯曲度指数

Ｕｐｐｅｒｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｃｕｒｖａｔｕｒｅｉｎｄｅｘ
１．２９ １．２９ １．００ ０．０８ ０．０７ ０．８８ －０．４２

８ 上表皮细胞密度 Ｄｅｎｓｉｔｙｏｆｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｓ／（个·ｍｍ－２） ８８９．４０ ８４０．９６ ０．９５ ０．４２ ０．３６ ０．８６ ０．９７
９ 气孔器密度 Ｓｔｏｍａｔａｌｄｅｎｓｉｔｙ／（个·ｍｍ－２） ９２．９２ ８８．０３ ０．９５ ０．３９ ０．３４ ０．８９ １．０１
１０ 叶面积 Ｌｅａｆａｒｅａ／ｃｍ２ ５１．０３ ５１．５０ １．０１ ０．２５ ０．２４ ０．９５ －０．２７
１１ 叶周长 Ｌｅａｆｐｅｒｉｍｅｔｅｒ／ｃｍ ２８．８８ ２８．９７ １．００ ０．１２ ０．１２ ０．９６ －０．１７
１２ 叶柄长 Ｐｅｔｉｏｌｅｌｅｎｇｔｈ／ｃｍ ２．５３ ２．５３ １．００ ０．１８ ０．１８ ０．９６ ０．０８
１３ 叶长 Ｌｅｎｇｔｈｏｆｌｅａｆ／ｃｍ ９．８０ ９．７３ ０．９９ ０．１４ ０．１７ １．１８ ０．３３
１４ 叶最长 Ｔｈｅｌｏｎｇｅｓｔｌｅａｆ／ｃｍ １１．１０ １１．１７ １．０１ ０．１４ ０．１３ ０．９８ －０．３５
１５ 叶宽 Ｌｅａｆｗｉｄｔｈ／ｃｍ ７．１２ ７．２７ １．０２ ０．１８ ０．２１ １．１３ －０．７８
１６ 叶基 Ｐｈｙｌｌｏｐｏｄｉｕｍ／ｃｍ ３．６１ ３．６５ １．０１ ０．１４ ０．１４ １．００ －０．５４
１７ 叶基尖削指数 Ｌｅａｆｂａｓｅｓｈａｒｐｅｎｉｎｇｉｎｄｅｘ １．３４ １．３５ １．０１ ０．２０ ０．２５ １．２３ －０．３８
１８ 叶先端尖削指数 Ｌｅａｆａｐｅｘｓｈａｒｐｅｎｉｎｇｉｎｄｅｘ ０．６５ ０．６８ １．０５ ０．５０ ０．７０ １．４０ －０．６１
１９ 叶全长 Ｌｅａｆｌｅｎｇｔｈ／ｃｍ １２．３５ １２．２９ １．００ ０．１２ ０．１４ １．０９ ０．２６
２０ 叶形指数 Ｌｅａｆｉｎｄｅｘ １．４６ １．４９ １．０２ ０．３４ ０．４７ １．４０ －０．３９
　　注：ｔ０．０５＝１．９６０，ｔ０．０１＝２．５７６。
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的遗传信息，因此，保留４个主成分最为合适。构建
的核心种质中，４个主成分的累积贡献率达到

８３．３６６％高于原种质的８２．２５７％，可见，核心种质的
贡献率高于原种质，这样有效的避免了种质的冗余。

表８　水青树原种质和构建的种质资源库的核心种质资源的主成分分析
Ｔａｂｌｅ８　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｇｅｒｍｐｌａｓｍａｎｄｔｈｅｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

ｉｎｔｈｅｇｅｒｍｐｌａｓｍｂａｎｋｏｆＴ．ｓｉｎｅｎｓｅ

主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

原种质 Ｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｇｅｒｍｐｌａｓｍ
特征值

Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ
贡献率／％

Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ
累积贡献率／％

Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ

核心种质 Ｔｈｅｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
特征值

Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ
贡献率／％

Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ
累积贡献率／％

Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ
１ ７．５９８ ３３．０３６ ３３．０３６ ７．２１４ ３１．３６５ ３１．３６５
２ ５．９５９ ２５．９１０ ５８．９４６ ５．７５２ ２５．００８ ５６．３７３
３ ３．６１４ １５．７００ ７４．６６１ ４．３５５ １８．９３５ ７５．３０８
４ １．７４７ ７．５９６ ８２．２５７ １．８５３ ８．０５８ ８３．３６６
５ １．２５０ ５．４３５ ８７．６９２ ０．７６６ ３．８３２ ８７．４３５
６ ０．６５２ ２．８３６ ９０．５２８

３　讨论

由核心种质资源库［９，３４］的概念可知，种质资源

库中的核心种质要以尽可能小的群体数量且能够最

大程度的保留原种质的遗传多样性，因此，评价构建

的种质资源库是否合适，其关键步骤是检验构建的

该种种质资源的遗传多样性高低和实用性的大

小［２７］。通过比较各评价参数发现：ＭＤ、ＶＤ、ＣＲ、ＶＲ
这４个参数能更好的反映出构建的种质资源库中的
水青树种质与原种质在方差、变异系数等方面的差

异［３５］。徐海明等［２９］研究结果表明，位点优先取样

策略构建的种质资源库更优于偏离度取样策略。而

在这３种取样策略中，随机取样策略虽然能够获得
无偏样本，但其构建的核心种质代表性表，无法保留

原种质有效的遗传多样性；相比之下，偏离度取样法

却能最大程度的保留原种质的遗传以及变异，而位

点优先取样法不仅可以保留原种质的最大性状值，

还可以保留其最小性状值，与此同时原种质的遗传

结构也能被保留下来［３２，３６］。因此，运用欧氏距离和

瓦尔德法进行逐步聚类再结合位点优先取样策略来

构建水青树的核心种质资源库，是最适合的方法。

该结果与新疆野杏等［１３］的结果一致。

本次得到水青树种质资源库中共有７２份核心
种质资源，均是在比例为４５％时构建。本次样株数
只有１６１株，最佳取样比例为４５％相较于其它样本
数多的取样比例偏大。Ｂｒｏｗｎ［３４］认为，样品数超过
３０００时，种质资源库的比例在５％ １０％之间；目前
大多认为种质资源库的取样比例在 ５％ ４０％之
间［３７］，而李自超等［３１］认为，如果采集的样本数越

少，它的取样比例也会相应变大。因此，本次构建水

青树种质资源库的取样比例是合情合理的。

众所周知，植物的表型多样性是由其自身基因

和所处的环境共同决定的［３６，３８］，对于不同的物种来

说，引起其表型变异的主要因素不尽相同，有的是以

环境为主导，有的则是由自身的基因所决定的。植

物的表型变异是其遗传变异的前提，故而可以通过

研究植物表型性状来推测其遗传变异的情况［３９］。

李珊［４０］等在水青树叶表型变异的研究中还发现，虽

然水青树各天然种群大生境间的异质性较差，水青

树对环境变化的适应能力变低，但其叶表型分化仍

处于中等水平。所以，叶表型的变异情况也能反映

水青树遗传变异的情况。

４　结论
本次构建的核心种质资源库拥有极高的特征值

和累计贡献率，既避免了种质资源库的冗杂，又确保

了它的代表性。本实验运用水青树叶这一营养器官

的表型变异来探究其遗传性状是具有一定科学性

的，且利用水青树叶表型性状探究构建的水青树核

心种质资源库的策略，具有参考价值。同时构建的

７２份核心种质是有效的，为以后水青树种质资源的
保护奠定了基础。
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