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基于表型性状构建黑龙江省菜豆核心种质

郑雅潞,李祥羽,孙广全,李志江,马金丰,董晓杰
(黑龙江省农业科学院 作物资源研究所,黑龙江 哈尔滨150086)

摘要:为构建黑龙江省普通菜豆种质资源的核心种质,以在黑龙江省收集的334份菜豆资源为试验材料,依据

33个农艺性状的表型数据,采用逐步聚类、欧氏距离结合离差平方和法,以7种不同取样规模(10%、15%、

20%、25%、30%、35%和40%),4种组内取样比例(简单比例、对数比例、平方根比例和多样性比例),构建了

28个备选核心种质,从中筛选出最佳核心种质,并对构建的核心种质与原始种质进行最大值、最小值、均值、
标准差、变异系数、多样性指数等6个特征值比较,以均值差异百分率、方差差异百分率、极差符合率、变异系

数变化率和表型保留比例5个评价参数进行评价,并用主成分分析法进一步验证,研究黑龙江省菜豆资源核

心种质构建方法。结果表明,以35%总体取样规模,组内取样比例为对数比例构建的116份核心种质最佳,
其均值差异百分率为9.1%,极差符合率为99.945%,变异系数变化率为113.985%,表型保留比例为100%,
主成分14个,累计贡献率为74.568%,能较好地代表原始种质遗传多样性,可作为核心资源加以利用。
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  菜豆(PhaseolusvulgarisL.)是豆科蝶形花

亚科植物,又称芸豆或四季豆,自花授粉作物,少
数能异花授粉,其嫩荚和种子味道鲜美,含有丰富

的蛋白质、膳食纤维以及钙、锌、铁等多种微量元

素[1-3],是消耗量仅次于大豆的食用豆类。菜豆起
源于美洲大陆,我国为次生多样性中心,在黑龙江

省和吉林省菜豆种植面积较大[4],种类较多,但在

自然进化及育种进程中,菜豆的遗传多样性呈现
下降趋势,开始出现菜豆品种混杂及退化现象[5]。
因此对菜豆种质资源的收集、保存和利用尤为重

要。由于菜豆种质资源种类和数量繁多,给育种

家们研究利用带来困难,为了便于了解收集资源

遗传多样性的构成特点,促进资源的改良与利用,
对收集的种质资源进行核心种质构建具有重要

意义。
核心种质(CoreCollection)是指以尽可能少

的资源数量最大程度地代表原始种质的遗传多样

性,可作为有利基因发掘、新技术应用和资源深入

研究的优先样品,能够提高种质资源的利用效

率[6]。自Frankel等[7]1984年提出这一概念后,
国内外学者基于表型性状或分子标记性状在各作

物上开展了核心种质构建,同时形成了多种构建
理论和策略。毛名义等[8]以402份禾种质资源为

材料,依据颖尖颜色进行分组,基于26个表型性

状获得了由47份资源构成的核心种质;吴河

饶等[9]以118份榕江茶的23个农艺性状为基础,
构建了56个备选核心种质,最终得到由38份榕

江茶种质资源组成的初级核心种质;李嘉伟等[10]

将《中国菊花》中记载的2249份菊花资源依据舌

状花花色分为8组,基于4种取样规模和4种组

内取样比例构建了16组备选核心种质,最终获得

由228份菊花品种构成的核心种质,实现了菊花

种质资源库中菊花资源的高效利用;除此之外,在
番茄[11]、酸枣[12]、桑树[13]、旱冬瓜[14]、菜用大豆[15]、
玉米[16]等作物上也有报道。本研究基于菜豆的

33个农艺性状,采用7种总体取样规模(10%、
15%、20%、25%、30%、35%和40%),4种取样比

例(简单比例、对数比例、平方根比例和多样性比

例)构建了28个备选核心种质,通过备选核心种

质的评价参数评估,初步确定最佳取样策略,并计

算核心种质的特征值、评价参数,同时进行t检

验、F 检验,并用主成分分析方法进行验证,构建

出最佳的核心种质,为菜豆资源的高效保存和有

效利用提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

试验材料是在“第三次全国农作物种质资源
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普查与收集行动”项目的支持下,在黑龙江省

52个县市区收集的334份农家菜豆资源,具体采

集地点详见附表1(OSID码)。
1.2 数据整理及赋值标准

调查334份地方菜豆品种的33个农艺性状,
对其下胚轴颜色、小叶叶形、叶色、叶柄色、主茎

色、结荚部位、荚形、荚喙位置、荚喙方向、荚面、荚
面质地、荚面横切面、嫩荚主色、嫩荚次色、嫩荚弯

曲度、嫩荚弯曲形式、缝线色、株型、叶片脱落性、
荚壁软硬和种荚色21个性状进行赋值(表1);对
其小叶叶长、小叶叶宽、叶柄长、叶柄粗、嫩荚长、
嫩荚宽、嫩荚喙长、嫩荚肉厚、单荚重、单荚种室

数、单荚种子数、种子千粒重12个性状按照均值

和标准差进行10级分类。1级Xi<X-2δ,10级

≥X+2δ,每级差为0.5δ,X 为各性状的平均值,
δ为各性状的标准差,计算每组各性状的Shannon
指数I,I=-∑PilnPi,Pi为该性状第i个等级

的频率。

表1 菜豆21个性状赋值

性状 赋值

下胚轴颜色 绿=1,紫红=2

小叶叶形 近圆形=1,披针形=2,戟形=3,近菱形=4

叶色 浅绿=1,绿=2,深绿=3

叶柄色 浅绿=1,绿=2,紫=3

主茎色 浅绿=1,绿=2,浅紫=3,紫=4

结荚部位 上部=1,中部=2,下部=3,均匀分布=4

荚形 长扁条=1,短扁条=2,弯扁条=3,
长圆棍=4,短圆棍=5,弯圆棍=6

荚喙位置 边缘延伸=1,中部渐尖=2

荚喙方向 平直=1,腹向弯曲=2,背向弯曲=3

荚面 凸=1,微凸=2,平=3

荚面质地 平滑=1,粗糙=2

荚面横切面 长梨形=1,桃形=2,近圆形=3,
“∞”字形=4

嫩荚主色 乳白=1,绿白=2,黄绿=3,浅绿=4,绿=5,
深绿=6,红=7,紫红=8

嫩荚次色 绿=1,浅紫=2,浅红=3,红=4,紫红=5,褐=6

嫩荚弯曲度 直=1,微弯曲=2,中度弯曲=3,重度弯曲=4

嫩荚弯曲形式 腹向弯曲=1,“s”状弯曲=2,背向弯曲=3

缝线色 绿=1,浅紫=2,浅红=3,红=4,紫红=5,褐=6

株型 矮生=1,半蔓生=2,蔓生=3

叶片脱落性 完全脱落=1,部分脱落=2,不脱落=3

荚壁软硬 软=1,硬=2

种荚色 草黄=1,棕黄=2,浅褐=3,浅紫=4,
带紫或红色斑纹=5

1.3 核心种质的构建策略及验证评价

1.3.1 数据分组及聚类分析 334份资源按照

荚形分成6类,分别为长扁条、短扁条、弯扁条、长
圆棍、短圆棍和弯圆棍(分组依次为Ⅰ~Ⅵ)。用

SPSS19.0软件中欧氏距离结合离差平方和法对

每组资源进行逐步聚类,即在遗传距离最小的一组

中随机取一份资源进入下一轮聚类,如果该组只有

1份资源则直接进入下一轮,直至取到目标数量。
1.3.2 构建策略的选择 在数据分组和逐步聚

类基础上,以7种总体取 样 规 模(10%、15%、
20%、25%、30%、35%和40%)和4种组内取样

比例法(简单比例法、对数比例法、平方根比例法

和多样性比例法)计算每种取样策略下的具体取

样份数,构建出28组备选核心种质,以变异系数

变化率、极差符合率、表型保留比例、多样性指数

5个参数对备选核心种质进行综合评价,筛选出

最佳核心种质。
1.3.3 核心种质的验证 筛选出最佳核心种质

后,通过特征值、评价参数、均值t检验、方差F 检

验和主成分分析对核心种质进行综合评价。
(1)特征值:计算构建的核心种质最大值、最

小值、均值、标准差、变异系数和多样性指数,与原

种质各性状特征值进行比较。
(2)评价参数:计算构建的核心种质极差符合

率、变异系数变化率、表型保留比例、最大值变化

率、最小值变化率、平均值变化率6项评价参数,
与原种质进行比较。

(3)t检验和F 检验:对构建的核心种质和原

始种质进行均值t检验、方差F 检验,并计算均值

差异百分率和方差差异百分率。当均值差异百分

率小于20%且极差符合率大于80%时,认为构建

的核心种质能代表原始种质。
(4)主成分分析:对构建的核心种质进行主成

分分析,分析比较核心种质和原种质的主成分个

数、特征值和累计贡献率。

2 结果与分析

2.1 组内取样比例的分析

由表2可知,其中长扁条(Ⅰ)、短扁条(Ⅱ)、
弯扁条(Ⅲ)、长圆棍(Ⅳ)、短圆棍(Ⅴ)和弯圆棍(Ⅵ)类
型的 占 比 分 别 为 17.96%、24.55%、7.78%、
10.18%、26.05%和13.47%,弯扁条类型的原始

种质组内份数最少,为26份,组内比例为7.78%,短
圆棍类型的原始种质组内份数最多,为87份,组
内比例为26.05%。从4种不同的组内取样比例

方法可以看出,弯扁条类型(Ⅲ)的备选核心种质
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组内比例为多样性比例>对数比例>平方根比例>
简单比例,短圆棍类型(Ⅴ)的备选核心种质组内

比例为简单比例>平方根比例>对数比例>多样

性比例,通过对比可以发现,对数比例法和多样性

比例法能更好地增加稀有种质资源的份数,减少

常见资源的份数,使每种资源类别均匀分布,起到

较好的修饰作用。平方根比例方法虽然也能起到

平均资源数量分布的作用,把弯扁条类型(Ⅲ)的
原始种质组内比例由7.78%提升到11.65%,短圆

棍类型(Ⅴ)的组内比例由26.05%调整到21.31%,
但总体来看资源的分布没有对数比例法和多样性

比例法取样均匀。

表2 供试菜豆不同取样规模下的组内取样方案

组内比例法 分组 备选核心种质组内比例/%
总体取样规模/% 原始种质

10 15 20 25 30 35 40 组内份数 组内比例/%
简单比例法 Ⅰ 17.97 6 9 12 15 18 21 24 60 17.96

Ⅱ 24.51 8 12 16 21 25 29 33 82 24.55
Ⅲ 8.01 3 4 5 7 8 9 10 26 7.78
Ⅳ 10.14 3 5 7 9 10 12 14 34 10.18
Ⅴ 26.09 9 13 17 22 26 30 35 87 26.05
Ⅵ 13.39 4 7 9 11 14 16 18 45 13.47

对数比例法 Ⅰ 17.38 6 9 12 15 17 20 23 60 17.96
Ⅱ 18.71 6 9 12 16 19 22 25 82 24.55
Ⅲ 13.83 5 7 9 12 14 16 18 26 7.78
Ⅳ 14.97 5 7 10 12 15 17 20 34 10.18
Ⅴ 18.96 6 9 13 16 19 22 25 87 26.05
Ⅵ 16.16 5 8 11 13 16 19 22 45 13.47

平方根比例法 Ⅰ 17.70 6 9 12 15 18 21 24 60 17.96
Ⅱ 20.69 7 10 14 17 21 24 28 82 24.55
Ⅲ 11.65 4 6 8 10 12 14 16 26 7.78
Ⅳ 13.32 4 7 9 11 13 16 18 34 10.18
Ⅴ 21.31 7 11 14 18 21 25 28 87 26.05
Ⅵ 15.33 5 8 10 13 15 18 20 45 13.47

多样性比例法 Ⅰ 16.36 5 8 11 14 16 19 22 60 17.96
Ⅱ 16.50 6 8 11 14 17 19 22 82 24.55
Ⅲ 15.74 5 8 11 13 16 18 21 26 7.78
Ⅳ 18.29 6 9 12 15 18 21 24 34 10.18
Ⅴ 17.07 6 9 11 14 17 20 23 87 26.05
Ⅵ 16.04 5 8 11 13 16 19 21 45 13.47

2.2 总体取样规模的分析

4种组内取样比例法中,变异系数变化率均

随着总体取样规模的增大而降低,极差符合率和

表型保留比例随着总体取样规模的增加而增加

(表3)。在对数比例法中,在取样规模35%时,极
差符合率为99.945%,大于多样性比例法、简单

比例法和平方根比例法;从表型保留比例参数上

看,只有对数比例法在总体取样规模为35%时达

到了100.00%,其多样性指数为1.241,与平方根

比例法相同,高于简单比例法,略低于多样性比例

法,但因对数比例法在该比例下表型保留比例达

到100.00%,远高于多样性比例法,综合对比,采
用对数比例法,总体取样规模为35%时,为核心

种质的最佳取样策略。

表3 供试菜豆备选核心种质评价参数

组内比例法  总体取样规模/% 变异系数变化率/% 极差符合率/% 表型保留比例/% 多样性指数I
简单比例法 10 127.275 91.874 95.581 1.244

15 126.165 95.988 96.263 1.247
20 122.247 98.329 97.273 1.228
25 117.801 98.935 97.980 1.237
30 115.259 98.935 99.242 1.234
35 112.981 98.935 99.242 1.229
40 111.353 98.935 99.242 1.227
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表3(续)

组内比例法  总体取样规模/% 变异系数变化率/% 极差符合率/% 表型保留比例/% 多样性指数I
对数比例法 10 127.944 92.337 93.611 1.228

15 126.140 96.977 97.071 1.219

20 122.322 97.650 97.374 1.249

25 119.416 98.329 97.879 1.247

30 116.316 98.329 97.879 1.239

35 113.985 99.945 100.000 1.241

40 112.184 99.945 100.000 1.241
平方根比例法 10 127.792 94.653 95.278 1.219

15 125.991 96.977 96.667 1.236

20 122.084 97.650 97.374 1.245

25 119.014 98.329 97.879 1.248

30 115.829 98.329 97.879 1.237

35 113.530 98.935 99.242 1.241

40 111.872 99.945 100.000 1.236
多样性比例法 10 127.600 91.688 93.232 1.230

15 124.394 97.238 97.373 1.234

20 122.075 97.650 97.373 1.249

25 120.078 97.650 97.879 1.256

30 116.813 99.339 98.636 1.251

35 114.433 99.339 98.636 1.247

40 112.533 99.956 100.000 1.244

2.3 核心种质的特征值评价

核心种质与原始种质的各性状特征值比较

(表4),参试菜豆33个性状中核心种质叶柄长、
荚形、嫩荚主色、嫩荚次色和缝线色的变异系数低

于原种质,其余28个性状变异系数均大于原始种

质。除嫩荚宽和嫩荚肉厚最小值有差异,其余性

状的最大值和最小值完全一致。均值、标准差和

遗传多样性指数基本保持一致。说明构建的核心

种质和原始种质一样具备较好的丰度和均度,各
特征值相等或差异较小,能代表原始种质。

由表5可知,核心种质与原种质各性状评价

参数进行比较,构建的核心种质均值差异百分率

为9.1%,方差差异百分率为27.3%,极差符合率

为99.945%,变异系数变化率为113.985%,表型

保留比例100%。均值差异百分率小于20%,极
差符合率大于80%,符合核心种质构建的基本条

件,可以代表原始种质。且各性状均值的t检验

结果表明,下胚轴颜色、叶柄长和嫩荚主色差异显

著,其余30个性状差异不显著,这主要是因为将

资源按荚形进行分类各类型数量差异大,弯扁条

类型的数量最少(26份),组内比例仅有7.78%,
短圆棍类型数量最多(87份),占比26.05%。而

对数比例法能起到较好的修正作用,提升了稀有

荚形的数量。方差齐性检验结果表明,下胚轴颜

色、叶柄粗、种子千粒重、叶色、叶柄色、主茎色、荚
面质地、缝线色、株型差异显著,表明构建的核心

种质这11个性状遗传冗余度小,保留了更多的遗

传变异且分布均匀。
核心种质和原始种质的主成分分析结果表

明,在前11个主成分中,构建的核心种质的特征

值和贡 献 率 都 大 于 原 始 种 质,且 核 心 种 质 的

第11个主成分累计贡献率为65.712%,大于原

始种质。原始种质在第14个主成分时累计贡献

率已超过70%,而核心种质在第13个主成分时

累计贡献率已超过70%,且在第14个主成分时,
核心种质的累计贡献率为74.568%,高于原始种

质。说明核心种质的贡献率高于原始种质,有效

地去除了冗余(表6)。
综上,在黑龙江省收集的334份菜豆农家种

构建的核心种质包含116份资源,总体取样规模

为35%,组内取样比例为对数比例,均值差异百

分率为9.1%,方差差异百分率为27.3%,极差符

合率为99.945%,变异系数变化率为113.985%,
表型保留比例为100%,主成分个数为14个,核
心种质的累计贡献率为74.568%。均值差异百

分率小于20%,极差符合率大于80%,可以代表

原始种质。
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表4 供试菜豆原始种质与核心种质性状特征值比较

性状
原始种质 核心种质

最小值 最大值 均值 标准差 变异系数/% 多样性指数I 最小值 最大值 均值 标准差 变异系数/% 多样性指数I

下胚轴颜色 1.00 2.00 1.15 0.35 30.90 0.42 1.00 2.00 1.22 0.42 34.21 0.53

小叶叶长/cm 7.10 19.60 11.98 1.79 14.95 2.06 7.10 19.60 12.25 2.08 17.01 2.06

小叶叶宽/cm 5.60 17.50 10.01 1.76 17.57 2.05 5.60 17.50 10.11 2.03 20.12 1.99

叶柄长/cm 5.50 23.10 13.50 3.13 23.20 2.08 5.50 23.10 14.25 3.30 23.15 2.06

叶柄粗/mm 1.35 4.49 2.67 0.56 20.92 2.05 1.35 4.49 2.72 0.64 23.66 2.08

嫩荚长/cm 7.10 32.10 13.90 3.33 23.97 1.88 7.10 32.10 14.28 3.98 27.91 1.83

嫩荚宽/mm 7.22 37.70 16.60 4.71 28.37 1.99 7.33 37.70 16.88 5.41 32.07 1.96

嫩荚喙长/cm 0.40 3.20 1.51 0.46 30.63 2.01 0.40 3.20 1.57 0.52 33.25 1.88

嫩荚肉厚/mm 0.71 5.52 2.02 0.70 34.74 1.99 0.78 5.52 2.13 0.79 36.83 2.00

单荚重/g 5.00 73.00 13.01 5.78 44.43 1.78 5.00 73.00 14.14 7.82 55.34 1.69

单荚种室数 3.00 16.00 5.91 1.30 22.07 1.56 3.00 16.00 5.84 1.61 27.58 1.66

单荚种子数 3.00 16.00 5.89 1.30 22.01 1.56 3.00 16.00 5.82 1.60 27.53 1.68

种子千粒重/g139.00 1350.00 489.65 126.05 25.74 1.89 139.00 1350.00 496.39 174.17 35.09 1.75

小叶叶形 1.00 4.00 3.78 0.78 20.59 0.29 1.00 4.00 3.72 0.85 22.84 0.38

叶色 1.00 3.00 2.09 0.53 25.25 0.78 1.00 3.00 2.16 0.62 28.55 0.92

叶柄色 1.00 3.00 1.98 0.35 17.70 0.46 1.00 3.00 1.96 0.48 24.66 0.70

主茎色 1.00 4.00 2.01 0.47 23.22 0.54 1.00 4.00 2.01 0.63 31.14 0.82

结荚部位 1.00 4.00 2.66 1.46 55.04 0.87 1.00 4.00 2.61 1.44 55.25 0.95

荚形 1.00 6.00 3.42 1.78 51.88 1.70 1.00 6.00 3.48 1.75 50.16 1.78

荚喙位置 1.00 2.00 1.61 0.49 30.31 0.67 1.00 2.00 1.61 0.49 30.36 0.67

荚喙方向 1.00 4.00 1.69 0.62 36.71 0.92 1.00 4.00 1.74 0.65 37.19 0.95

荚面 1.00 3.00 1.87 0.57 30.38 0.85 1.00 3.00 1.98 0.66 33.24 0.98

荚面质地 1.00 2.00 1.02 0.15 14.95 0.11 1.00 2.00 1.07 0.25 23.81 0.25

荚面横切面 1.00 4.00 1.97 0.85 43.04 1.18 1.00 4.00 1.97 0.92 46.93 1.23

嫩荚主色 2.00 8.00 4.31 1.36 31.43 1.57 2.00 8.00 4.59 1.37 29.82 1.57

嫩荚次色 1.00 6.00 2.22 2.02 90.85 0.97 1.00 6.00 2.30 2.09 90.81 0.96

嫩荚弯曲度 1.00 4.00 2.19 0.67 30.76 1.01 1.00 4.00 2.17 0.76 35.02 1.12

嫩荚弯曲形式 1.00 3.00 1.36 0.75 55.49 0.55 1.00 3.00 1.42 0.80 56.51 0.61

缝线色 1.00 6.00 2.34 1.65 70.34 1.23 1.00 6.00 2.61 1.78 68.07 1.24

株型 1.00 3.00 2.94 0.34 11.61 0.13 1.00 3.00 2.86 0.51 17.78 0.25

叶片脱落性 1.00 3.00 1.95 0.32 16.18 0.39 1.00 3.00 1.96 0.36 18.32 0.47

荚壁软硬 1.00 2.00 1.62 0.49 30.02 0.66 1.00 2.00 1.59 0.49 31.18 0.68

种荚色 1.00 5.00 2.85 1.78 62.35 1.28 1.00 5.00 2.77 1.79 64.53 1.24

表5 供试菜豆核心种质与原种质各性状评价参数和t检验、F检验

性状
极差符合率/

%

变异系数变化率/

%

表型保留比例/

%

最大值变化率/

%

最小值变化率/

%

平均值变化率/

%
Pt PF

下胚轴颜色 100.000 110.720 100 100 100.000 106.752 0.049* 0.000*

小叶叶长 100.000 113.774 100 100 100.000 102.192 0.177 0.057

小叶叶宽 100.000 114.509 100 100 100.000 100.961 0.611 0.163

叶柄长 100.000 99.803 100 100 100.000 105.583 0.015* 0.527

叶柄粗 100.000 113.075 100 100 100.000 102.012 0.371 0.039*

嫩荚长 100.000 116.420 100 100 100.000 102.727 0.308 0.108
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表5(续)

性状
极差符合率/

%

变异系数变化率/

%

表型保留比例/

%

最大值变化率/

%

最小值变化率/

%

平均值变化率/

%
Pt PF

嫩荚宽 99.639 113.049 100 100 101.524 101.706 0.574 0.230
嫩荚喙长 100.000 108.569 100 100 100.000 103.598 0.263 0.133
嫩荚肉厚 98.545 106.025 100 100 109.859 105.558 0.126 0.133
单荚重 100.000 124.552 100 100 100.000 108.706 0.122 0.064
单荚种室数 100.000 124.938 100 100 100.000 98.798 0.636 0.082
单荚种子数 100.000 125.090 100 100 100.000 98.757 0.623 0.076
种子千粒重 100.000 136.300 100 100 100.000 101.376 0.678 0.023*

小叶叶形 100.000 110.892 100 100 100.000 98.563 0.493 0.234
叶色 100.000 113.054 100 100 100.000 103.688 0.182 0.002*

叶柄色 100.000 139.344 100 100 100.000 98.881 0.623 0.001*

主茎色 100.000 134.082 100 100 100.000 99.685 0.913 0.009*

结荚部位 100.000 100.386 100 100 100.000 98.247 0.728 0.244
荚形 100.000 96.693 100 100 100.000 101.771 0.710 0.285
荚喙位置 100.000 100.142 100 100 100.000 100.080 0.978 0.961
荚喙方向 100.000 101.325 100 100 100.000 102.760 0.438 0.911
荚面 100.000 109.425 100 100 100.000 106.299 0.057 0.489
荚面质地 100.000 159.198 100 100 100.000 104.396 0.060 0.000*

荚面横切面 100.000 109.057 100 100 100.000 99.921 0.985 0.196
嫩荚主色 100.000 94.878 100 100 100.000 106.574 0.028* 0.425
嫩荚次色 100.000 99.956 100 100 100.000 103.469 0.692 0.430
嫩荚弯曲度 100.000 113.850 100 100 100.000 99.395 0.852 0.068
嫩荚弯曲形式 100.000 101.842 100 100 100.000 104.876 0.378 0.132
缝线色 100.000 96.774 100 100 100.000 111.422 0.108 0.035*

株型 100.000 153.175 100 100 100.000 97.345 0.101 0.000*

叶片脱落性 100.000 113.220 100 100 100.000 100.246 0.886 0.475
荚壁软硬 100.000 103.895 100 100 100.000 97.928 0.466 0.241
种荚色 100.000 103.504 100 100 100.000 96.984 0.605 0.953
平均 99.945 113.985 100 100 100.345 102.159 0.491 0.317

表6 供试菜豆核心种质与原种质主成分分析

主成分
原种质原始种质 核心种质

特征值 贡献率/% 累计贡献率/% 特征值 贡献率/% 累计贡献率/%

1 3.720 11.272 11.272 3.755 11.380 11.380

2 2.757 8.354 19.626 2.958 8.964 20.344

3 2.304 6.981 26.607 2.575 7.803 28.147

4 1.829 5.541 32.148 2.160 6.545 34.692

5 1.740 5.271 37.419 1.908 5.782 40.474

6 1.587 4.809 42.229 1.622 4.916 45.390

7 1.498 4.540 46.769 1.529 4.634 50.024

8 1.355 4.107 50.875 1.472 4.461 54.485

9 1.279 3.876 54.752 1.360 4.122 58.606

10 1.175 3.560 58.312 1.190 3.607 62.213

11 1.119 3.391 61.703 1.154 3.498 65.712

12 1.035 3.137 64.839 1.027 3.112 68.824

13 0.967 2.930 67.769 0.961 2.912 71.736

14 0.904 2.741 70.510 0.935 2.833 74.568
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3 讨论

3.1 基于表型性状构建核心种质的分组及取样

策略

  种质资源的分组和组内取样比例对核心种质
构建的代表性有直接影响,是构建策略选择的重
要组成部分。每种作物的分组依据都不同,原则
是能够反映不同条件下的代表性和遗传多样性,
还得尽可能消除环境因素的影响。菊花是按照舌

状花 花 色 分 组[10],辣 椒 是 按 照 瓣 型 或 果 型 分

组[17],禾是按照颖尖颜色分组[8],甘蔗是按照地

理来源分组[18],但通常按照农艺性状进行分组比

按地理来源分组更好,李自超等[19]在水稻核心种

质构建中和刘长友等[20]在绿豆的核心种质构建
中都得出了这一结论。本研究是按荚形进行的分
组,因为菜豆是食荚类蔬菜,荚形不同,口感和肉
厚也不同,且根据荚形进行分组,各组数量成正态
分布趋势,可以确保取样的均匀度。在分组的基
础上,确定适合的组内取样比例也至关重要,通常
的组内取样比例有简单比例、对数比例、平方根比
例和多样性比例,本研究结果显示在对数比例法
和多样性比例法都可以增加稀有荚形的比例,使
取样均匀,但从评价参数来看,对数比例法取样更
适合本研究,这也和李慧峰等[21]、毛名义等[8]、吴
河饶等[9]在甘薯、禾和榕江茶核心种质构建研究
中的取样方法一致,说明上述方法具有很好的修
正能力,最大限度的保留表型性状、降低遗传冗
余度。
3.2 基于表型性状构建核心种质的取样规模

取样规模的确定对构建核心种质至关重要,
选取比例太低,会导致构建的核心种质代表性不
强,选取比例太高,又不能有效地去除冗余,达到
高效保存利用的目的[22]。陈存等[23]认为取样规
模在10%~45%之间较适宜,也有学者认为取样
规模在10%~30%效果较好[24-27]。杨世丽等[28]

结果表明15%的取样规模即可保证遗传多样性
最大化,赵欣蕊等[29]构建马铃薯核心种质,结果

表明20%为最佳取样规模。张武君等[30]构建福
建省山药核心种质,取样规模占原种质的43.6%。
取样规模的大小和构建核心种质的原始种质数量
相关性较大,如刘遵春等[31]在构建新疆野苹果核
心种质时以300份材料为基础,构建的核心种质
取样比例为20%,吴河饶等[9]以118份榕江茶为
材料构建核心种质,最终取样规模为30%,而李
嘉伟等[10]以2249份菊花品种为材料构建核心种
质时取样规模仅占原始种质的10.14%。本研究
利用黑龙江省菜豆资源构建核心种质,最终构建
的由116份资源构成的核心种质占原始种质的

35%,符合大多数学者认可的取样比例。
3.3 基于表型性状构建核心种质的验证评价

核心种质能否代表原始种质是检验构建成败
的关键因素,对核心种质的验证评价要选择合适
的评价参数[25]。仅以单一评价参数验证具有局
限性,采用多个评价参数和主成分分析进行综合
评价效果较好。本研究借鉴大部分学者常用的均
值差异百分率、方差差异百分率、极差符合率、变
异系数变化率和表型保留比例5个评价参数,结
合各性状均值的t检验和方差的F 检验以及主
成分分析对构建的菜豆核心种质进行评价,结果
表明构建的核心种质均值差异百分率为9.1%,
极差符合率99.945%,符合核心种质构建的条
件,可以代表原始种质。方差差异百分率、变异系
数变化率、表型保留比例越大越能代表原始种质
的遗传信息[8],本研究构建的核心种质方差差异
百分率为27.3%、变异系数变化率为113.985%、
表型保留比例为100%,与前人研究的参数范围
一致[25,33-34],具有较好代表性且规模适宜、冗余度
小,可作为核心资源加以利用。

4 结论
本研究以在黑龙江省收集的334份菜豆资源

为试验材料,依据荚形的不同将原始种质分为6个
组,通过不同取样策略的比较,构建出由116份菜
豆资源构成的核心种质。结果显示,最合适的总
体取样规模为35%,最优的组内取样比例法为对
数比例法,构建的核心种质均值差异百分率9.1%,
方差差异百分率27.3%,极差符合率99.945%,
变 异 系 数 变 化 率 113.985%,表 型 保 留 比 例

100%,主成分个数为14个,核心种质的累计贡献
率为74.568%,高于原始种质。说明核心种质具
有较好的均度和丰度,可以代表原始种质。
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ConstructionofCoreCollectionofKidneyBeaninHeilongjiang
ProvinceBasedonPhenotypicCharacters

ZHENGYalu,LIXiangyu,SUNGuangquan,LIZhijiang,MAJinfeng,DONGXiaojie
(InstituteofCropResources,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Harbin150086,China)

Abstract:InordertoconstructthecoregermplasmofPhaseolusvulgarisgermplasmresourcesinHeilongjiang
Province,334accessionsofPhaseolusvulgarisresourcescollectedinHeilongjiangProvincewereusedas
experimentalmaterials.Basedonthephenotypicdataof33agronomictraits,28candidatecoregermplasms
wereconstructedbystepwiseclusteringandEuclideandistancecombinedwiththesumofsquaresofdeviations
method,at7differentsamplingscales(10%,15%,20%,25%,30%,35%and40%)and4intra-group
samplingratios(simpleratio,logarithmicratio,squarerootratioanddiversityratio).Then,thebestcore
germplasmwasselectedfromthe28candidatecoregermplasms,andthisconstructedcoregermplasm was
comparedwiththeoriginalgermplasmsintermsofsixmetricsasincludingmaximumvalue,minimumvalue,
meanvalue,standarddeviation,coefficientofvariationanddiversityindex.Inaddition,thecoregermplasm
wasevaluatedintermsoffivemetricssuchasmeandifferencepercentage,variancedifferencepercentage,
rangeconformityrate,coefficientofvariationchangerateandphenotypicretentionratio.Theprincipal
componentanalysismethodwasusedtofurtherverifythatthecoregermplasmofPhaseolusvulgarisresources
inHeilongjiangProvincewasreasonable.Theresultsshowedthattheconstructedcoregermplasmof116
piecesofresourceswerethebest,whentheoverallsamplingscalewas35%andthesamplingratiowithinthe
groupwaslogarithmic.Thebestcoregermplasm hadameandifferencepercentageof9.1%,arange
agreementrateof99.945%,acoefficientofvariationchangerateof113.985%,aphenotypicretentionrateof
100%,14principalcomponents,andacumulativecontributionrateof74.568%.Thesevaluesmeanthatthe
coregermplasmwith116resourcescanrepresentthegeneticdiversityoftheoriginalgermplasmbetterandcan
beusedascoreresources.
Keywords:kidneybean;phenotypiccharacters;corecollection;germplasmresources
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