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摘要：樟树是我国重要的经济、用材和绿化树种。构建中国樟树核心种质，不仅能准确快速挖掘优异基因源，而

且能减少工作量、提高育种效率。以樟树种质资源库中的 872份樟树种质资源为材料，根据种源分成 45个组，

基于种子大小、千粒质量、苗高和地径 4个表型性状数据，构建了 217份中国樟树核心种质。利用不同性状的多

样性指数 t检验、均值 t检验、方差F检验、均值、极差、变异系数、表型方差、表型频率方差、表型保留比例、变异

系数变化率、极差符合率等11个参数和主成分分析进行核心种质代表性检验和评价。结果表明，所构建的中国

樟树核心种质能够较好的代表全部种质的遗传多样性。
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Preliminary Construction of Core Collection of
Cinnamomum camphora Based on Seedling Phenotypic Data
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Abstract：Camphor tree（Cinnamomum camphora）is an important tree with economic，commercial and or⁃
namental value. The construction of camphor tree core collection in China will not only excavate excellent gene
resources accurately and rapidly，but also improve breeding efficiency. A total of 872 germ plasm collections of
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camphor were sampled and divided into 45 groups based on the provenance. The resultant core collection in⁃
cluding 217 accessions was constructed with 4 traits including seed size and weight，seedling height and ground
diameter. Furthermore the representativeness between total collections and core collection was accessed by the t
test of diversity index，t test of average，F test of variance，average，range，coefficient of variation，phenotypic
variance，phenotypic frequency variance，ratio of phenotype retained，changeable rate of coefficient of variation，
coincidence rate of range and principal component analysis. The results showed that the selected core collection
could represent the genetic diversity of total collections.

Keywords：Cinnamomum camphora；core collection；provenance；phenotype

樟树(Cinnamomum camphora (L.)Presl)是我国重要的经济、用材和绿化树种，主要分布在我国长江以

南，朝鲜、越南、日本等东南亚地区亦有分布，其它各国有引种栽培[1]。中国古代人民在二、三千年前就有

栽培樟树的记载，具有悠久的历史，并保存了大量的樟树资源。江西被誉为“樟木之乡”，是樟树的现代

分布中心[2-3]。江西境内保存的古樟林有 300余处，安福县 2株汉樟树龄已有 2 000余年[2,4]。然而，对这一

古老珍贵树种种质资源的保存研究极为薄弱。2014年，江西省科学院生物资源研究所在江西、福建、湖

南、湖北等10个省（市），共收集种质资源902份，播种后获得5万多株实生苗。如此庞大数量的种质资源

为樟树遗传改良提供了丰富的材料，但营建种质资源库也耗费了大量的人力、物力和财力。因此，为提

高遗传改良效率和减轻工作量，构建樟树核心种质的工作迫在眉睫。

核心种质的概念是澳大利亚学者Frankel[5]于 1984年首次提出，Brown[6]进一步将其完善，即用科学方

法，选择最小的种质资源数量代表全部遗传资源的多样性。目前，核心种质库的构建主要基于2类数据，

一是基于表型数据，如陆地棉[7]、新疆野杏[8]等；另一类是基于分子标记数据，如木荷[9]、桃[10]、核桃[11]、斑
茅[12]等。Brown等[6]提出先利用地理来源信息进行分组，然后通过表型性状等信息进行核心种质构建可

取得较好效果。我国学者利用该方法已成功构建了小豆[13]、尾叶桉[14]等许多物种的核心种质。本研究根

据樟树的地理种源和表型性状等数据，构建我国樟树的核心材料，并采用多样性指数 t检验、均值 t检验、

方差F检验、均值、极差、变异系数、表型方差、表型频率方差、变异系数变化率、极差符合率等参数和主

成分分析进行核心种质代表性检验和评价，为中国樟树种质资源的异地保存和利用提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

在完成中国樟树全分布区种质资源调查的基础上，2014年 11月前后江西省科学院生物资源研究所

在江西、福建、湖南、湖北等 10个省（市）（表 1，南部材料在江西易遭冻害未收集），共收集天然种质资源

902份（株），每株采集种子 200颗以上，每个种源 20株左右。采种时，为最大限度的降低种质资源间的亲

缘关系，单株间相距至少 30 m以上。采回的种子去除果皮果肉、脱脂、洗净后晾干进行种子大小测量并

沙藏。2015年初进行播种，采用完全随机区组设计，双行区，行长 2 m，株距 12 cm，平均行距 20 cm，3次
重复，人工点播，以常规方法进行田间管理。播种后获得 5万多株实生苗。所有育苗工作均在位于南昌

县黄马乡的江西省科学院生物资源研究所的植物良种繁育基地进行。成活苗数少于 30株的家系，未用

于核心种质库构建，所以本研究仅包含其中872份种质材料。

1.2 数据测量及标准化

种子大小和千粒质量的测量按照本实验室的方法进行[15-16]，每个单株随机取1 000粒种子，3次重复，

求其平均值。苗高和地径性状的调查于 2015年 12月底进行，在各重复中每小区随机选 30株，调查按常

规方法进行。对这些数值性状进行 10级分类，1级≤X-2σ，10级≥X+2σ，中间每级相差 0.5 σ，X为各性状

平均值，σ为标准差。以种源为单位分组，在分组的基础上，利用4个表型性状数据进行分析。

1.3 核心种质的构建

以县（市）即种源为单位分组，在分组的基础上，以 25%比例，通过平方根比例抽样法确定每组取样

份数（表 2），即组内取样比例由整个组内资源份数的对数值占各组对数值之和的比例来决定。Brown认
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为经对数处理的数据，可以较好地修正核心种质中遗传多样性的偏离[6]。利用 4个表型性状数据以欧式

距离为遗传距离，最长距离法进行聚类。依据聚类结果，对每个种源利用优先取样法确定核心种质

份数。

1.4 核心种质代表性检测

为了检验所构建核心种质是否有代表性。本研究选用遗传多样性指数 t检验、均值(Mean)、标准差

（Standard deviation,S）、极差 (Range,R)、变异系数 (Coefficient of variation,CV)、表型频率方差 (Variance of
phenotypic frequency,VPF)、表型方差(Variation of phenotypic value,VPV)、表型保留比例(Ratio of phenotype

表 1 樟树采样种源的地理位置

Tab.1 Locations of the sampled populations of Cinnamomum camphora

种源

Provenance
安庆 Anqing
莆田Putian
浦城Pucheng
武夷山 Wuyishan
乐昌 Lechang
道真 Daozhen
铜仁 Tongren
赤壁Chibi
红安 Hong’an
宜昌 Yichang
郴州 Chenzhou
怀化 Huaihua
双峰 Shuangfeng
长沙 Changsha
安福 Anfu

经度（E）
Longitude
117°01'
118°45'
118°31'
118°01'
113°21'
107°43'
109°11'
113°49'
114°38'
111°27'
112°59'
110°10'
112°11'
113°04'
114°34'

纬度（N）
Latitude
30°31'
25°11'
27°55'
27°44'
25°12'
28°45'
27°43'
29°47'
31°29'
30°39'
25°47'
28°00'
27°27'
28°12'
27°23'

种源

Provenance
安义Anyi
大余 Dayu
湖口 Hukou
吉安 Ji’An
吉水 Jishui
靖安 Jing’An
乐安 Le’an
宁都 Ningdu
萍乡Pingxiang
青原 Qingyuan
全南 Quannan
瑞金 Ruijin
瑞昌Ruichang
遂川 Suichuan
泰和 Taihe

经度（E）
Longitude
115°37'
114°26'
116°12'
114°52'
115°14'
115°15'
115°42'
115°51'
113°51'
115°08'
114°32'
115°36'
115°67'
114°30'
114°58'

纬度（N）
Latitude
28°48'
25°26'
29°43'
27°00'
27°26'
28°54'
27°20'
26°26'
27°36'
27°04'
24°44'
29°43'
29°68'
26°18'
26°48'

种源

Provenance
铜鼓 Tonggu
万安 Wan’an
婺源 Wuyuan
峡江 Xiajiang
新干 Xin’gan
永丰 Yongfeng
永修 Yongxiu
泸州 Luzhou
宜宾 Yibin
淳安 Chun’An
庆元 Qingyuan
象山 Xiangshan
大足 Dazu
南山 Nanshan
酉阳 Youyang

经度（E）
Longitude
114°20'
114°52'
118°02'
115°20'
115°27'
115°31'
115°35'
105°26'
104°25'
119°02'
119°04'
121°54'
105°39'
106°36'
108°51'

纬度（N）
Latitude
28°31'
26°33'
29°22'
27°30'
27°48'
27°09'
29°02'
28°58'
28°25'
29°36'
27°36'
29°36'
29°42'
29°33'
28°43'

表2 各种源种质资源份数以及各组取样份数

Tab.2 Accessions of different provenances in total and core collection

种源

Provenance

赤壁Chibi
宜昌 Yichang
红安 Hong’an
泸州 Luzhou
安庆 Anqing
象山 Xiangshan
婺源Wuyuan
长沙 Changsha
双峰 Shuangfeng
淳安 Chun’An
浦城Pucheng
乐昌 Lechang
郴州 Chenzhou
怀化 Huaihua
铜仁 Tongren

全部种质数目

Number of
total collection

47
47
46
43
37
36
33
30
29
28
28
28
28
26
20

核心种质数目

Number of
core collection

8
8
8
8
7
7
7
6
6
6
6
6
6
6
5

种源

Provenance

安福 Anfu
遂川 Suichuan
泰和 Taihe
新干 Xin’gan
宁都 Ningdu
吉水 Jishui
吉安 Ji’An
瑞金 Ruijin
永丰 Yongfeng
莆田Putian
乐安 Le’an
万安Wan’an
峡江 Xiajiang
武夷山Wuyishan
安义Anyi

全部种质数目

Number of total
collection
20
20
20
20
18
16
16
15
15
14
14
14
14
12
13

核心种质数目

Number of core
collection

5
5
5
5
5
5
5
4
4
4
4
4
4
4
4

种源

Provenance

宜宾 Yibin
靖安 Jing’An
全南 Quannan
青原 Qingyuan
永修 Yongxiu
庆元 Qingyuan
湖口 Hukou
瑞昌Ruichang
大足 Dazu
南山 Nanshan
大余 Dayu
铜鼓 Tonggu
酉阳 Youyang
萍乡Pingxiang
道真 Daozhen

全部种质数目

Number of total
collection
13
11
10
10
10
10
9
9
8
8
7
7
5
5
3

核心种质数目

Number of core
collection

4
4
4
4
4
4
3
3
3
3
3
3
3
3
2
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retained,RPR)、变异系数变化率 (Changeable rate of coefficient of variation,VR)和极差符合率 (Coincidence
rate of range,CR)等参数综合性评价核心种质的遗传多样性。采用Shannon’s信息指数（H'）计算各性状的

遗传多样性。以SPSS19.0统计分析软件进行聚类和主成分分析，其余计算均在Excel中完成。

2 结果与分析

2.1 多样性指数及其 t检验

多样性指数可以代表群体内遗传变异的丰富程度，多样性指数越高，代表群体内遗传变异越丰富。

全部种质与核心种质各种源的多样性指数见表 3和表 4。从表 3可以看出，全部种质的平均多样性指数

为 2.075 6，其中湖北宜昌种源的多样性指数最高，为 2.772 9，重庆酉阳最低，仅为 1.166 0。核心种质的

平均多样性指数为 1.641 7，最高的仍是湖北宜昌种源，为 2.241 6，最低的为江西大余种源，为 0.885 4。
核心种质各种源的多样性指数平均值和变幅均低于全部种质，说明核心种质各种源内的遗传多样性减

小。但表 4结果表明，总体上核心种质地径、苗高、千粒质量和种子大小等 4个表型性状平均遗传多样性

指数分别为 2.968 3、2.948 1、2.935 7、2.867 7，略高于全部种质的 2.904 4、2.923 5、2.808 4、2.852 6，t检验

表明差异均不显著，说明核心种质在取样时，虽然各种源内遗传多样性变小，但有效降低了整体种质资

源的遗传冗余度，群体的遗传变异得到很好的保持，所选核心种质较好的代表了全部种质。

表3 全部种质与核心种质各种源遗传多样性指数

Tab.3 Index of genetic diversity in entire germplasm and core collection of different provenances

种源

Provenance
安庆 Anqing
大足 Dazu
南山 Nanshan
酉阳 Youyang
浦城Pucheng
莆田Putian
武夷山 Wuyishan
双峰Shuangfeng
道真 Daozhen
铜仁 Tongren
赤壁Chibi
红安 Hong’an
宜昌 Yichang
长沙 Changsha
郴州Chenzhou

全部种质

Total col⁃
lection
2.173 7
1.898 0
1.988 6
1.166 0
2.231 6
2.428 9
2.219 3
2.558 2
1.418 3
1.836 0
2.541 4
2.401 3
2.772 9
2.261 5
2.392 5

核心种质

Core col⁃
lection
2.012 2
1.418 3
1.022 1
1.085 0
1.740 6
1.625 0
1.452 8
1.970 2
1.000 0
1.284 2
2.187 5
2.168 0
2.241 7
1.886 8
2.001 6

种源

Provenance
怀化 Huaihua
乐昌 Lechang
安福 Anfu
安义Anyi
大余 Dayu
湖口 Hukou
吉安 Ji’An
靖安 Jing’An
吉水 Jishui
乐安 Le’an
宁都 Ningdu
萍乡Pingxiang
全南 Quannan
青原 Qingyuan
瑞昌Ruichang

全部种质

Total col⁃
lection
2.173 7
2.491 7
2.027 7
2.044 4
1.454 7
2.107 0
2.149 7
2.070 4
2.057 2
1.825 0
1.930 0
1.484 2
1.740 4
2.265 3
2.205 9

核心种质

Core col⁃
lection
1.522 1
1.907 3
1.884 2
1.500 0
0.855 4
1.418 3
1.446 4
1.452 8
1.446 4
1.875 0
1.308 7
1.585 0
1.452 8
1.500 0
1.585 0

种源

Provenance
瑞金 Ruijin
遂川 Suichuan
铜鼓 Tonggu
泰和 Taihe
万安 Wan’an
婺源 Wuyuan
新干 Xin’gan
峡江 Xiajiang
永丰 Yongfeng
永修 Yongxiu
泸州 Luzhou
宜宾 Yibin
淳安 Chun’An
庆元 Qingyuan
象山Xiangshan

全部种质

Total col⁃
lection
2.029 5
1.852 5
1.896 3
1.788 5
2.059 8
2.403 5
2.200 9
2.175 2
2.316 9
1.756 8
2.467 9
2.088 0
2.325 3
1.647 4
2.076 5

核心种质

Core col⁃
lection
1.750 0
1.821 9
1.585 0
1.508 7
1.625 0
2.235 9
1.784 2
1.500 0
1.500 0
1.155 6
2.030 6
1.625 0
2.053 5
1.327 8
1.539 1

表4 全部种质与核心种质4个性状遗传多样性指数比较

Tab.4 Comparison of diversity indices for 4 traits between the entire and core collection

性状

Trait
GD/mm
SH/mm
SZ/mm2

TGW/g

全部种质

Total collection
2.904 4
2.923 5
2.852 6
2.808 4

核心种质

Core collection
2.968 3
2.948 1
2.867 7
2.935 7

t值

t value
0.198 5
0.079 6
-0.009 5
-0.039 3

GD：地径，SH：苗高，SZ：种子大小，TGW：千粒质量

t0. 05 =1.962 1，*和**分别表示0.05、0.01水平有显著差异，下同

GD：Ground diameter，SH：Seedling height，SZ：Seed size，TGW：thousand seed weight
t0. 05 =1.962 1,* and**represent significant difference at 0.05 and 0.01 level respectively，the same as below
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2.2 变异系数、极差、均值 t检验及F检验分析

均值 t检验可以检验原始种质和核心种质表型性状均值间是否有显著性差异，而方差F检验可以分

析两者表型性状变异是否同质，极差和变异系数可以代表性状离散程度的大小。全部种质和核心种质

的均值 t检验、方差F检验、极差及变异系数见表 5。由结果可以看出，在全部种质中，4个表型性状的变

异系数分别为 22.88%、22.15%、21.70%和 26.14%，均大于 20%，说明该种质群体遗传变异水平丰富，遗传

多样性分布较广，适合于构建核心种质。构建的核心种质4个表型性状的标准差和变异系数均明显高于

全部种质，表明构建的核心种质具有良好的异质性，且所选核心种质能够代表全部种质。全部种质地

径、苗高、种子大小和千粒质量等 4个性状平均值分别为 13.93 mm、616 mm、121.62 mm2、28.37 g，而核心

种质 4个性状平均值分别为 14.47 mm、608 mm、125.18 mm2、29.79 g，t检验表明 4个表型性状均值间均没

有显著差异，说明大部分性状的极值材料都被保存在了核心种质中。经F测验，4个表型性状的方差均

显著高于全部种质，表明核心种质获得了更大的遗传变异。

2.3 表型频率方差、表型方差、表型保留比例、变异系数变化率和极差符合率分析

表型频率方差（VPF）和表型方差（VPV）都用于群体均度的估计。VPF越小，代表构建的核心种质各

性状分布越均匀；与VPF相反，VPV越大，表明所得核心种质中各性状的遗传冗余度越小。从表 6结果看

出，全部种质和核心种质的 VPF分别为 0.005 744和 0.005 351，VPV分别为 0.998 792、1.001 148，核心种

质的VPF小于全部种质，VPV大于全部种质，说明构建的核心种质中各性状分布更均匀、遗传冗余度小。

表型保留比例(RPR)用于计算核心种质中所保留表型值的数量占全部种质中表型总量的比例，RPR

越大，表明核心种质所保留变异越丰富，丢失的性状越少。变异系数变化率（VR）和极差符合率（CR）分

别反映的是两群体间变异的差异程度和核心种质保留原有群体遗传多样性的程度。Hu等[17]认为当CR≥
80%，并且VR和CR越大，可以认为该核心种质越能代表初始种质的遗传多样性。从表 6可以看出，本研

究构建的核心种质RPR为 97.5%，表明所构建的核心种质保留了大部分的原种质遗传变异；核心种质VR

（127.90%）明显高于全部种质，CR为 97.29%，高于 80 %的评价标准，说明核心种质表型性状各性状的分

布均匀、重复材料少。因此，可以认为，本研究构建的樟树核心种质能够代表原种质资源群体的遗传多

样性。

表5 全部种质与核心种质平均值、标准差、极差和变异系数的比较

Tab.5 Comparison of mean，standard deviation,range and variation
coefficient in entire camphor and its core collection

性状

Trait

GD/mm
SH/mm
SZ/mm2
TGW/g

全部种质 Total collection

平均值

Mean

13.93
616
121.62
28.37

标准差

Standard
deviation
3.19
136
26.39
7.42

极差

Range

27.16
970
179.52
63.37

变异系数/%
Variation
coefficient
22.88
22.15
21.70
26.14

核心种质 Core collection

平均值

Mean

14.47
608
125.18
29.79

标准差

Standard
deviation
4.40
182
34.58
9.04

极差

Range

27.16
970
179.52
56.51

变异系数/%
Variation
coefficient
30.42
29.95
27.63
30.34

t值

t value

-1.897
0.622
-1.971
-1.428

F值

Fvalue

0.581**
0.61**
0.574**
0.797*

表6 全部种质与核心种质表型频率方差、表型方差、表型保留比例、变异系数变化率和极差符合率比较

Tab.6 Comparison of VPF,VPV,RPR,VR and CR between total collection and core collection

类别

Category
全部种质

Total collection
核心种质

Core collection

表型频率方差

VPF
0.005 744

0.005 351

表型方差

VPV
0.998 792

1.001 148

表型保留比例/%
RPR
100

97.5

变异系数变化率/%
VR
100

127.90

极差符合率/%
CR
100

97.29
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2.4 主成分分析

主成分分析(PCA)中的空间分布能够近似地反映原种质和核心种质群体之间的相似程度。对本研

究构建的樟树核心种质和全部种质的主成分分析的结果表明(表 7)，两者的特征值、贡献率及累计贡献率

非常相似。以特征值大于 1为标准，核心种质和全部种质的第一个主成分的特征值分别为 1.703和
1.616，贡献率分别为 42.583%和 40.395%，第二个主成分的特征值分别为 1.339和 1.214，前 2个主成分的

累计贡献率分别是 76.049%和 70.755%。构建的核心种质第一和第二主成分特征值和累计贡献率均略

大于全部种质。因此，本研究构建的核心种质能够有效地排除遗传冗余，提高全部种质群体的累计贡

献率。

3 结论与讨论

3.1 樟树核心种质构建的材料基础

我国现有林木种质资源 10多万份，其中濒危物种数占 17%、约有 90%林木物种的种内出现濒危群

体，因此，亟需对林木种质资源进行收集保存[18]。但如此庞大的数量，加上林木周期长、个体大等特点，

给林木种质资源的收集、保存带来了巨大困难。樟树分布广、数量多，收集费工费时，故现有研究在资源

的收集上均存在不同程度的缺憾。如 1998年，中国林科院亚热带林业研究所收集了我国樟树全自然分

布区内 15个省区 47个种源，但此次收集主要以种源层次为主，家系层次较少[19]，而核心种质的构建必须

以家系为基础；广东省林业科学研究院[20]、福建师范大学[21-22]、浙江淳安林业局[23]等单位分别针对广东

省、福建省境内局部种源进行了收集；江西农业大学和南昌工程学院以家系为基础，共收集了 41个种源

164个家系，但家系数目偏少[24]。因此，顾万春[18]提出，以树种的地理分布为基础，按物种的遗传多样性水

平系统设置种质资源样本容量，以最少的遗传重复最大限度地保存遗传多样性。同时进行实用技术研

究，有利于种质材料的优化保存及子代繁殖材料可持续利用。本研究收集了中国樟树全自然分布区内

（南部种质在江西易遭冻害未收集）有代表性的 45个种源、902个家系，且胸径大多在 50 cm以上，并顾及

了树体高大的个体，具备了构建核心种质的材料基础。

3.2 樟树核心种质的构建

目前，林木核心种质构建主要基于表型性状和分子标记 2类数据进行，其中利用表型数据构建核心

种质具有时间短、费用低和简便等优点[7]，因此本核心种质的构建主要利用形态学上的信息。此外，由于

地理种源能够为生物遗传多样性提供间接根据，联合利用体现多样性水平的地理分布和表型数据能极

大地提高核心种质取样效率[14]。赵冰等[25]按照地理种源将中国全分布区内收集的 456份腊梅种质资源

分为 13组，初选出 163份核心种质。多样性指数 t检验表明核心种质与全部种质 9个表型性状间均不显

著，且 9个性状的均值符合率和平均标准差符合率分别为 97.71%和 96.27%，构建的中国腊梅核心种质

能够较好的代表原种质群体。刘德浩等[14]按照地理种源将 194个尾叶桉家系分为 27组，从 1.8万多株原

始群体中构建了由25个种源100个家系188个单株组成的尾叶桉二级核心种质，其各表型性状遗传特性

表7 全部种质和核心种质的特征值和累计贡献率

Tab.7 Eigenvalues and cumulative contribution for the total collection and the core collection

主成分

Component

1
2
3
4

全部种质 Total collection

特征值

Eigenvalues

1.616
1.214
0.657
0.513

贡献率/%
Contributive

rate
40.395
30.360
16.424
12.821

累计贡献率/%
Cumulative

contributive rate
40.395
70.755
87.179
100.000

核心种质 Core collection

特征值

Eigenvalues

1.703
1.339
0.540
0.418

贡献率/%
Contributive

rate
42.583
33.466
13.497
10.454

累计贡献率/%
Cumulative

contributive rate
42.583
76.049
89.546
100.000
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与原始群体具有较好的一致性。本研究基于地理种源将 872份种质分为 45组，结合种子和苗期表型性

状构建了樟树核心种质217份。值得指出的是，种子性状和苗期性状还有很多，如饱满度、发芽率、根系、

分枝数、物候和生长节律等，均与遗传本质有一定的关系，本研究只是选用了 4个最关键的性状进行研

究。同时，苗期生长量性状与成龄期可能会不完全一致，且成林期还有生殖、材性等更多代表遗传多样

性的性状。此外，分子标记在揭示遗传多样性方面具有更好的准确性。因此，今后需用林期更多的性状

结合分子性状对构建的核心种质做进一步验证和完善。

3.3 樟树核心种质的评价与确认

构建核心种质的基本要求就是用尽可能小的群体代表尽可能大的遗传多样性。因此，构建的核心

种质在确认实用性之前首先要对其代表性进行评价。Hu等[17]、徐海明等[26]认为通过均值、极差、表型方

差、变异系数等参数可以对核心种质的代表性进行评价，如果核心种质与全部种质的均值 t测验差异不

显著，方差F测验差异显著，同时CR大于 80%，并且VR和CR越大，可认为核心种质能够代表全部种质群

体的遗传多样性。代攀虹等[7]还利用多样性指数 t检验和主成分分析等参数对构建的陆地棉核心种质代

表性进行评价，认为当遗传多样性指数在性状间差异不显著，特征值、贡献率及累计贡献率差异不显著

时，说明构建的核心种质可以代表全部种质。张洪亮等[27]利用从 50 526份中国地方稻种质资源构建的

24个核心种质为研究对象,选用 26个农艺、形态及分类性状，对核心种质代表性的检验参数进行了比较

研究。结果认为H'、VPV、VPF及CV为检验核心种质优劣的有效参数；而RPR为确定取样比例及检验核

心种质最终有效性的必不可少的参数。本研究通过多样性指数 t检验、均值 t检验、方差F检验、均值、极

差、变异系数、表型方差、表型频率方差、表型保留比例、变异系数变化率和极差符合率等 11个参数作为

评价指标，结果表明，该核心种质表型保留比例为 97.5%，均值和遗传多样性指数 t检验均不显著，F方差

和变异系数均高于原种质，可以代表全部种质的遗传多样性。主成分分析进一步对构建的核心种质进

行了确认，前 2个主成分的累计贡献率达到 76.049%，有效保存了原种质的遗传多样性和遗传结构，并减

少了遗传冗余度，与新疆野苹果[28]、灰楸[29]和葡萄[30]等核心种质构建的效果相当。
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