
 
 
 
 
 
 
 

  第 50 卷 第 10 期  2005 年 5 月  论 文 

992   www.scichina.com 

中国一年生野生大豆(Glycine soja)核心资源构建 
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摘要  对我国国家种质资源库中保存的 6172份一年生野生大豆(Glycine soja)资源进行了系统的遗传多
样性分析, 比较了核心种质构建中常用的随机取样、恒量取样、比例取样、对数取样和遗传多样性取样
5 种取样策略, 确认对于一年生野生大豆, 遗传多样性取样策略是最简单有效的取样策略. 根据起源和
生态类型对一年生野生大豆资源进行分组, 应用遗传多样性策略和层次聚类, 构建一个野生大豆核心
资源. 该核心资源包括 652 份材料, 取样比例为 10.65%. 代表性验证表明, 质量性状指标代表性为
100%, 平均指标代表性为 98.4%; 13个指标群体结构相似系数为 0.96; 遗传多样性代表性为 81.38%; 20
对 SSR引物扩增 299份材料, 分析结果代表性为 83.64%.  
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作物的遗传多样性是作物改良的基础 , 世界各
国对作物资源收集、保存、鉴定评价、利用等研究工

作非常重视. 作物种质资源收集量的迅速增加, 给资
源的保存与管理带来了更大的困难. 与此同时, 由于
资源收集过程中的异地、异人及异系统性, 使得整个
资源收集品中存在着极大的重复性 . 明确作物的遗
传多样性及多样性分布, 用最少的资源收集品, 最大
限度保存作物遗传多样性成为资源工作者关注热点. 
为此, Frankel[1]于 1984年首次提出了“核心资源”的概
念, 引起了种质资源工作者的广泛关注. 在过去的 20
余年中, 有关学者分别从各种作物的遗传多样性, 核
心资源构建方法、构建程序及核心资源利用方面进行

了广泛的研究[2~11], 使各种作物遗传多样性研究得到
长足发展, 核心资源构建方法逐步完善与成熟. 目前
小麦、大麦、花生、芝麻、苜蓿、水稻及多年生野生

大豆等作物均已构建了核心资源[12~20].  
一年生野生大豆(Glycine soja)是栽培大豆的野

生近缘种, 是我国作物资源中的瑰宝, 它分布于东亚, 
包括朝鲜、日本、前苏联的远东和我国的中部. 我国
自 20世纪 70年代后期开始进行一年生野生大豆资源
研究, 目前已收集、分类、评价和保存 6000 余份一
年生野生大豆资源, 并建立了数据库. 所收集的资源
包括了全球一年生野生大豆资源的约 90%[21]. 本文
报道了利用所收集的全部一年生野生大豆资源 , 以
形态学、生态地理学、生物化学资料为基础构建的核

心资源.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 材料.  本研究所用材料和数据由中国农业

科学院提供, 包括 6172 份一年生野生大豆资源的鉴
定数据和部分种子. 这些材料来自我国 25 个省市, 7
个生态区, 评价了野生大豆的 22 个指标, 其中 12 个
指标数据完整, 包括地理分布、叶形、茸毛色、花色、
种皮色、脐色、子叶色、泥膜、蛋白含量、油份含量、

百粒重和熟期.  
(ⅱ) 取样策略和统计分析.  根据收集来源及生

态区, 将我国一年生野生大豆资源分为 8组(表 1). 前
7 组来自 7 个自然生态区[22,23], 后 1 组为人工杂交创
新资源. 在取样量相同的条件下, 比较目前国际上通
用的 5种取样策略, 即随机取样策略、比例取样策略、
恒量取样策略、对数取样策略及遗传多样性取样策略. 
随机取样策略: 从各组中随机取样; 比例取样策略: 
根据各组群体的大小按一定比例取样; 恒量取样策 

表 1  研究材料分组 
分组 纬度/°N 份数 组号 

Ⅰ极早熟类型组 48以上 487 1 

Ⅱ早熟类型组 44~48 2410 2 

Ⅲ中早熟类型组 40~44 229 3 

Ⅳ中熟类型组 35~40 1628 4 

Ⅴ中晚熟类型组 30~35 634 5 

Ⅵ晚熟类型组 27~30 137 6 

Ⅶ极晚熟类型组 24~27 525 7 

Ⅷ杂交创新种质  122 8 

合计  6172  
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略: 在所有各组中, 不管群体的样本数量多少, 取样
数量都相等; 对数取样策略: 根据各组群体大小按对
数比例取样; 遗传多样性取样策略: 按照各组群体的
遗传多样性取样. 

依据下列公式计算遗传多样性指数、相似系数和

变异系数:  
(1) Shannon指数(H′)[24]:  
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S: 类型数; 
Pi: 第 i个类型占总类型数的比例. 
(3) McIntosh指数(DMc)[25]:  
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ni: 第 i个类型数; 
N: 类型总数. 
(4) 变异系数CV[24]:  
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m: 指标数; 

Sj: 第 j个指标的误差标准; 

X : 第 j个指标的平均数. 
(ⅲ) 核心资源材料的筛选.  根据选取的资源收

集品对原始资源收集品的代表性 , 确定取样策略和
取样比例. 按照确定的取样策略, 根据资源收集品的
来源、地理分布、对材料进行聚类, 从中随机选择资
源材料, 按照确定的取样比例构建核心资源.  

(ⅳ) 对核心资源的评价.  通过比较核心资源群
体和原始资源群体的各项指标、群体结构、遗传多样

性、地理分布和分子标记多态性等对核心资源进行评

价. 选择第 2组的核心资源材料和该组核心资源以外
的材料共计 299 份, 其中核心资源材料 128 份, 核心
资源以外材料随机选取 171 份, 按常规方法用 20 个
SSR分子标记鉴定、评价.  

2  结果与分析 

2.1  取样策略和取样比例 

采取什么样的取样策略从如此庞大的资源中选

出最具代表性的材料是构建一年生野生大豆核心资

源的关键. 本研究采用Brown[2]提出的 10%的取样比
例, 比较国际上通用的 5种取样策略(表 2). 从各种取
样策略在各组的取样比例看 , 随机取样策略在各组
取样数取样比例差异很大 , 且各组的取样比例与各
组的遗传多样性不成比例; 比例取样策略不仅保证
了各组的群体与比例, 而且降低了材料少、多样性较
高组的取样比例. 恒量取样与比例取样恰好相反. 对
数取样在综合了比例取样和恒量取样特点后却过分

表 2  5种取样策略各组取样比较 
取样策略 

组号  
随机取样 比例取样 恒量取样 对数取样 多样性取样 

原始资源 

取样数 106 48 77 74 40 
1 

比例 21.8 10 15.8 16 8.2 
487 

取样数 333 241 77 99 181 
2 

比例 13.8 10 3.2 4.1 7.5 
2410 

取样数 10 23 77 69 29 
3 

比例 3.3 10 33.6 30.1 12.7 
229 

取样数 111 163 77 91 178 
4 

比例 6.8 10 4.7 5.6 10.9 
1628 

取样数 21 63 77 81 92 
5 

比例 3.3 9.9 12.1 12.8 14.5 
634 

取样数 2 14 77 60 18 
6 

比例 1.5 10.2 56.2 44.4 13.1 
137 

取样数 31 53 77 79 52 
7 

比例 5.9 10.1 14.7 15 9.9 
525 

取样数 4 12 77 60 16 
8 

比例 3.3 10 63.1 49.2 13.1 
122 
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表 3  5种取样策略的评价 
策略 

随机 恒量 比例 对数 多样性 
各项指标 

获得 
指标数 

符合度 
获得 
指标数 

符合度 
获得 
指标数

符合度
获得 
指标数

符合度
获得 
指标数

符合度 
原始群体 

类型 a) 136 35.8 133 35.1 128 33.8 124 32.7 348 91.8 379 
茸毛色 2 100 2 100 2 100 2 100 2 100 2 
花色 2 100 2 100 2 100 2 100 2 100 2 
叶形 6 85.7 7 100 5 71.4 5 71.4 7 100 7 
粒色 5 100 5 100 5 100 5 100 5 100 5 
脐色 2 66.7 2 66.7 3 100 3 100 3 100 3 
子叶色 2 100 1 50 1 100 2 100 2 100 2 
泥膜 3 100 3 100 3 100 3 100 3 100 3 
蛋白 19 79.2 22 91.7 21 95.8 23 95.8 23 95.8 24 
粗脂肪 17 94.4 17 94.4 17 100 18 100 18 100 18 
百粒重 22 91.7 24 100 18 79.2 19 79.2 23 95.8 24 
生育期 110 73.3 118 78.7 102 70.7 106 70.7 125 83.3 150 
平均 85.6 84.7 82.9 88 97.2  

a) 根据野生大豆的农艺性状叶形、茸毛色、花色、种皮色、脐色、子叶色、泥膜, 将野生大豆划分为 379个类型; 茸毛色为棕色、灰色; 花
色为白色、紫色; 叶形分为线叶、卵圆、披针、上披针、椭圆、圆以及其他; 粒色分为褐色、双色、黑色、黄色以及其他; 脐色为褐、黑、兰、
绿、双色、黄、无色; 子叶色为黄色或其他色; 泥膜为有、无、光滑; 蛋白质含量、粗脂肪含量以 1%为一个级; 百粒重以 1 g 为一个级; 生育
期以 10 d为一个级. 下同 
 
放大了材料少的组的取样比例; 而遗传多样性策略
则按各组材料多少及遗传多样性大小形成了各组比

较合理的取样比例 . 进一步比较各种取样策略所获
得资源收集品对原始收集品的符合度(表 3)可以看出, 
遗传多样性取样策略的符合度明显高于其他 4 种取
样策略, 其各项指标符合度达到 97.2%, 而其他 4 种
取样策略即随机取样、恒量取样、比例取样及对数取

样的符合度分别为 85.6%, 84.7%, 82.9%及 88%. 因此
我们确定遗传多样性取样策略是构建一年生野生大

豆资源核心群体的最佳取样策略.  
适合的取样比例是构建核心资源的中心 . 在确

定了构建一年生野生大豆核心资源最佳取样策略后, 
以遗传多样性策略按不同的比例对一年生野生大豆

进行取样 , 计算不同取样比例所获资源收集品对原
始收集品的符合度. 在 9.8%以下时随取样比例增加, 
其符合度迅速增加(表 4). 高于 9.8%, 随取样比例增 

表 4  不同取样比例的符合度 
取样比例(%) 符合度(%) 

0.5 35.4 
1 51 
2 61.8 
4 71.6 
6 74.6 
7.9 81.9 
9.8 91.6 

12.2 96.4 
14.3 98.1 
16.2 98.9 

加, 符合度增加缓慢. 因而确定 9.8%左右是构建一
后生野生大豆核心资源的适宜取样量. 

2.2  核心资源收集品的筛选 

根据收集来源及生态区 , 可将我国一年生野生
大豆分为 8 组(表 1). 在野外收集的 7 个组中, 早熟
类型区(第 2组)和中熟类型区(第 4组)收集材料最多, 
分别为 2410份和 1628份. 晚熟类型区最少为 137份. 
8 个组的遗传多样性指数(Shannon 指数)分别为 4.48, 
4.56, 4.66, 5.11, 4.99, 4.73, 4.56和 5.17. 依据 8个质
量性状指标将所有收集品划分成 379个类型. 根据同
一类型在同一组中的数量占资源收集品总量比例多

于或少于 5‰, 将各组分为 2 部分(表 5). 少于 5‰的
部分共有 2363份材料, 占资源总量的 38.3%. 组内同
一类型随机选取 1 份作为预选核心收集品, 共选取
623 份材料建成预选核心库 C1. 取样比例为 26.4%,  

表 5  各组取样方式 
取样方式 

组 
随机 聚类 

1 203 284 
2 852 1558 
3 153  76 
4 578 1050 
5 271 363 
6 31 106 
7 153 372 
8 122 0 
合计 2363 3809 
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表 6  各组取样比例 
预选资源 核心资源 

组号 原始资源 
份数 对原始资源比例(%) 份数 对预选资源比例(%) 对原始资源比例(%) 

1 487  61 12.5 42 68.85 8.62 
2 2410 248 10.3 197 79.43 8.17 
3 229  46 20.1 30 65.22 13.10 
4 1628 247 15.2 197 79.75   12.10 
5 634 119 18.8 97 81.51   15.30 
6 137  29 21.2 17 58.62   12.41 
7 525  61 11.6 55 90.16   10.48 
8 122  14 11.5 17 121.43   13.93 

合计/平均 6172 825 13.4 652 79.03   10.56 

 
库 C1 的变异系数为 34.1%, 多样性指数为 4.2. 多于
5‰的材料共有 3809份, 占资源总量的 61.7%. 对其
进行聚类, 同一聚类组内随机取一份; 然后把这些收
集品合起来进一步聚类, 同一聚类组内随机取一份; 
如此往复, 聚类后计算其多样性指数. 当剩余 202 份
材料时(C2), 其变异系数为 32.9%, 多样性指数为 3.6, 
与 C1 接近, 取样比例为 5.3%. 合并 C1, C2 形成含
825份材料的预选核心库 C. 

对预选核心库 C 进行繁殖鉴定, 用鉴定数据对
其进行校正, 然后对其进行聚类, 从中筛选出 606 份
材料. 进一步补充极端及特殊类型, 最后构建成拥有
652 份材料的我国野生大豆核心资源. 总的取样比例
为 10.52%, 各组取样比例分别为 8.62%, 8.17%, 
13.10%, 12.10%, 15.30%, 12.41%, 10.48%和 13.93% 
(表 6).  

2.3  核心资源的评价 

(ⅰ) 各项指标覆盖率.  用 21 个指标比较核心
资源和原始资源(表 7). 质量性状指标比较有或无 , 
数量性状指标分级比较同一级的有或无 . 分级标准
为: 蛋白质含量和脂肪含量 2%为一级, 百粒重 1 g为
一级, 生育期 10 d 为一级. 其结果是 18 个指标的覆
盖率为 100%, 蛋白质、百粒重、生育期 3 个性状指
标的覆盖率为 91.6%, 95.8%和 78.7%. 平均覆盖率为
98.4%.  
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(ⅱ) 群体结构的比较.  用 13 个指标计算核心
资源群体与原始资源群体各项指标的变异系数 , 比
较 2 个群体结构差异(图 1). 除主茎类型与百粒重外, 
其群体内其他各项指标变异极为相似 , 核心资源与
基础群体的相似系数为 0.96.  

(ⅲ) 多样性的代表性.  从 2 个群体的遗传多样
性指数来看(表 8), 原始资源群体的多样性指数的 3
个指标 Simpson指数、Shannon指数、McIntosh指数 

表 7  原始资源与核心资源各指标的符合度 

各项指标 a) 原始群体原有 
指标数 

核心群体获得 
指标数 

符合度(%) 

生态区     8      8    100 
茸毛色     2      2    100 
花色     2      2    100 
叶形     7      7    100 
粒色     5      5    100 
脐色     7      7    100 
子叶色     2      2    100 
泥膜     3      3    100 
蛋白质    24     22     91.6 
粗脂肪    17     17    100 
类型   379    379    100 
百粒重    24     23     95.8 
生育期   150    118     78.7 
病毒     3      3    100 
孢囊 1     2      2    100 
孢囊 2     3      3    100 
孢囊 3     3      3    100 
孢囊 4     2      2    100 
孢囊 5     4      4    100 
纬度    29     29    100 
经度    35     35    100 
平均      98.4 
a) 生态区为野生大豆收集的 7 个生态区, 加一个人工杂交材料

(表 1); 病毒为花叶病毒的 3个级别; 孢囊 1~5为抗孢囊线虫的 1~5的
生理小种; 纬度、经度以 1度为一个级别. 下同 

 
图 1  核心资源与原始资源各项指标变异系数比较 

A, 茸毛色; B, 花色; C, 叶形; D, 主茎; E, 粒色; F, 脐色; G, 子叶色; 
H, 泥膜; I, 蛋白质; J, 脂肪; K, 百粒重; L, 生育期; M, 海拔高度
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表 8  原始资源与核心资源多样性比较 a) 
Simpson(J)指数 Shannon(H) 指数 McIntosh 指数 

各项指标 
原始群体 核心群体 原始群体 核心群体 原始群体 核心群体 

茸毛色 0.15611 0.34124 0.42231 0.75611 0.0824 0.1957 

花色 0.15028 0.35974 0.40856 0.78605 0.07919 0.20763 

叶形 0.65494 0.69519 1.67446 1.88692 0.41781 0.46516 

主茎 0.51129 0.57359 1.23525 1.34236 0.30474 0.36044 

泥膜 0.27271 0.55695 0.73848 1.33273 0.14906 0.34734 

子叶色 0.00259 0.00613 0.0143 0.03003 0.00131 0.00319 

脐色 0.49626 0.51153 1.01018 1.09284 0.29394 0.31279 

粒色 0.52443 0.71679 1.50025 2.08858 0.31432 0.48582 

区号   0.7518 0.78174 2.37582 2.4869 0.50815 0.5532 

蛋白质   0.9142 0.91541 3.77304 3.81276 0.71594 0.73555 

脂肪 0.88471 0.91987 3.4692 3.76349 0.66875 0.74357 

百粒重 0.57377 0.84539 2.14645 3.21354 0.35154 0.62981 

生育期 0.85644   0.8696 3.15886 3.24228 0.62893 0.66302 

海拔 0.82807 0.82097 2.97264 2.99818 0.59274 0.59885 

合计 7.5776 8.91414 24.8998 28.83277 5.10882 6.30207 

平均  0.54 0.64   1.78 2.06 0.37 0.45 

代表性(%)  81.48  84.27  78.38 

a) 代表性=[1−(核心多样性指数−原始群体多样性指数)/原始群体多样性指数]×100 
 

表 9  地理分布比较 

水平分布(依据 2个纬度, 3个经度划分一个小区) 垂直分布 
取样量 取样量 取样量 取样量 

小区号 
原始资源 核心资源 

小区号 
原始资源 核心资源

小区号
原始资源 核心资源

海拔 
原始资源 核心资源

1 3 3 28 11 1 55 4 1 <100 1803 214 
2 7 3 29 25 1 56 36 8 100~200 1199 125 
3 3 1 30 32 3 57 93 11 200~300 914 65 
4 197 13 31 182 18 58 98 9 300~400 453 38 
5 62 5 32 169 9 59 78 12 401~500 270 22 
6 116 9 33 86 6 60 59 7 501~600 144 15 
7 29 1 34 76 13 61 42 3 601~700 76 9 
8 18 1 35 5 2 62 5 1 701~800 174 35 
9 63 11 36 10 1 63 185 17 801~900 52 7 

10 8 1 37 20 1 64 548 56 901~1000 49 8 
11 13 1 38 18 2 65 60 2 1001~1100 68 11 
12 11 1 39 55 8 66 51 4 1101~1200 38 6 
13 22 5 40 193 41 67 11 3 1201~1300 23 1 
14 60 7 41 76 6 68 1 1 1301~1400 39 6 
15 5 1 42 185 35 69 5 1 1401~1500 15 0 
16 16 1 43 16 1 70 4 1 1501~1600 9 1 
17 9 1 44 7 1 71 54 8 1601~1700 10 1 
18 62 1 45 288 17 72 431 34 1701~1800 5 1 
19 32 3 46 76 5 73 511 31 1801~1900 2 1 
20 34 13 47 28 2 74 446 40 1901~2000 1 0 
21 108 17 48 96 16 75 236 22 2601~2700 1 1 
22 167 39 49 30 2 76 80 7 3601~3700 1 1 
23 22 1 50 37 1 77 34 3 无 826 84 
24 23 6 51 23 6 78 34 3    
25 2 1 52 27 4 79 53 5    
26 51 4 53 2 1 80 1 1    
27 63 3 54 33 5       
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分别为 0.54, 1.78, 0.37; 相对的核心资源的 3个指标
分别为 0.64, 2.06和 0.45. 核心资源在 3个指标分别
丢掉 0.1, 0.28 和 0.08 的遗传多样性, 代表性分别为
81.48%, 84.27%, 78.38%, 平均遗传多样性符合度为
81.38%. 

(ⅳ) 地理分布的比较.  原始资源群体来自全国
7 个生态区 79 个地理小区, 而这 79 个生态小区的材
料在构建的核心资源中均被包括(表 9), 水平地理分
布的覆盖率为 100%.  

垂直分布上 , 原始资源群体的材料来自海拨
1.8~2650 m 的地区, 核心资源的垂直分布上与原始
资源群体一致.  

(ⅴ) 分子水平验证.  以核心资源第 2 组为分子
标记检测对象, 在该组核心资源中随机选取 128份材
料, 占该组核心资源的 65%, 剔除核心资源后在该组
随机取 171份材料, 占该部分的 7.4%, 温室种植. 当
植株长到 6片叶时取材提 DNA.  

用其中的 30份材料对 600对 SSR引物进行筛选, 
筛选出 60对多态性好的 SSR引物. 用此 60对引物对 

表 10  原始资源与核心资源 SSR分子标记相似系数比较 

引物 相似系数 丢带数 总带数 代表性(%)

satt005 0.74 5 33 84.84 

satt168 0.95 2 24 91.67 

satt180 0.81 7 25 72 

satt184 0.85 3 29 89.66 

satt216 0.65 9 34 73.53 

satt236 0.94 1 17 94.11 

satt239 0.8 8 29 72.41 

satt243 0.83 8 30 73.33 

satt267 0.83 6 22 72.73 

satt268 0.88 2 22 90.9 

satt300 0.87 3 26 88.46 

satt307 0.88 5 32 84.38 

satt334 0.86 1 25 96 

satt345 0.88 5 31 83.87 

satt352 0.92 2 29 93.1 

satt386 0.88 3 25 88 

satt390 0.71 6 33 81.82 

satt434 0.87 4 24 83.33 

satt442 0.7 10 34 70.59 

satt453 0.78 3 25 88 

合计 16.63 93 549 1672.73 

平均 0.83 4.7 27.5 83.64 

299 份材料进行扩增, 从中选择效果好的 20 对 SSR
引物进行分析(表 10). 20对 SSR引物共扩增出 549条
带, 平均每对引物扩增 27.5条带. 核心资源相对于原
始资源在这 20对 SSR引物所代表的等位基因中丢失
93 个, 平均每对引物丢失 4.7 条带. 在第 2 组中, 核
心资源与原始资源的相似系数为 0.83, 核心资源对原
始资源的代表性为 83.64%.  

通过以上研究, 构建了一个完善的、有代表性的
我国一年生野生大豆核心资源 . 核心资源中的样品
来自 7个生态区及 1个人工创造的材料组; 地理分布
包括北起黑龙江省的塔河(53°N), 南到广西省的象州
(24°N), 东起黑龙江的绕河(134°E), 西至西藏的察禹
(97°E); 海拔高度 1.8~2650 m, 涵盖了原始资源中所
有指标、变异范围、遗传多样性及 83.64%的等位基
因, 为评价、管理和利用我国野生大豆资源提供了一
个有价值的核心资源.  

3  讨论 

3.1  核心资源的构建   

Brown[2]认为, 构建核心资源的关键是材料的分
组, 分组方法常见的有按植物分类地位、地理分布、
农业生态区等分组. 一年生野生大豆为一个种, 虽然
有关学者根据种粒大小、叶形等对其进行了分类, 但
对其结果却有很大的争议 . 已收集的一年生野生大
豆资源主要来源于野外收集及人工杂交后代 . 而野
外收集材料按光温生态区分布可分成 7个区, 据此将
一年生野生大豆分为 8个组. 保证了各来源及各生态
区一年生野生大豆遗传多样性的完整性. 

对各组材料的进一步筛选是核心资源构建的极

为重要部分, 也是最大程度保存遗传多样性的关键. 
目前常采用的策略有 5 种 , 即随机取样策略(R 策
略)、等比取样策略(C策略)、比例取样策略(P策略)、
对数取样策略 (L策略 )及多样性取样策略 (G策略 ). 
Yonezawa[11]研究了 5 种取样策略后指出, 当对所收
集的资源掌握一定数据时 , 遗传多样性策略是最佳
策略 . 其他策略是在对所收集资源掌握数据很少时
应用 . 我国从“六五”就开始进行一年生野生大豆资
源研究, 掌握了大量的数据资料. 用 10%取样量研究
比较 5 种策略, 结果证明, G策略的符合度明显高于
其他 4种策略. 

核心资源的取样量是核心资源构建的中心 . 
Brown[2]认为取样量 10%作为核心资源, 可以保证 70%
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的遗传背景的概率在 95%水平. 这个数据说明了一
定的规律, 但并不是绝对的, 这要看所收集的基础收
集品的重复程度 . 我们采用遗传多样性策略进行不
同的取样量比较, 发现 10%左右的取样量是一个最
佳取样点, 在其以下, 随取样量增加, 代表性迅速增
加; 在其以上, 随取样量增加, 代表性增加缓慢. 因
而, 确定 10%为一年生野生大豆核心资源的取样量. 
为了达到这一标准 , 对预选核心收集品进行了进一
步聚类, 当数量接近 10%左右时, 停止聚类, 进一步
补充形成核心资源.  

以上方法是在分析研究了国际上通用的核心资

源构建方法 , 结合我国一年生野生大豆资源的具体
情况确定的, 实践证明是切实可行的. 所构建的核心
资源良好的代表了原始资源 , 也为其他作物核心资
源的构建提供了参考.  

3.2  核心资源的评价 

核心资源的评价是检验核心资源代表性的标准. 
对核心资源的验证有许多种, 最常见的有 2 类: 一类
为比较预选核心资源与原始资源 , 然后比较核心资
源与预选核心资源; 另一类为直接比较核心资源与
原始资源 . 后一类更能反映出核心资源对原始资源
的代表性 . 比较的指标主要有农艺性状与数量性状
的特征值、标准差、变异系数等, 也有比较生理生化
指标. DNA指标虽然是最佳指标, 但由于成本高, 很
少有人应用 . 本研究比较了核心资源与原始资源的
21个指标的特征值、变异系数、3个多样性指数、地
理分布及 DNA 水平的符合度, 从性状有无、群体结
构、遗传多样性及等位基因等几个方面验证了核心资

源对原始资源的代表性, 更为完全.  

3.3  核心资源的完善与发展 

我国是一年生野生大豆的最主要起源地 , 遗传
多样性极为丰富 [25,26], 使我国在一年生野生大豆研
究方面有得天独厚的优势 . 核心种质的构建是保持
我国这种优势的关键 , 也是一年生野生大豆资源研
究及利用的基础. 由于群体的极大缩小, 因而可对整
个核心种质群体进行系统研究, 研究其遗传多样性、
起源等, 筛选优异基因, 最大限度地发挥资源的作用. 
然而, 核心资源并不是永恒的, 还必须在研究应用中
不断发展、完善. 将研究筛选的优异材料应用于育种
及生物技术 , 再将此过程中创造的新的资源不断增
加到核心资源中 , 同时也把核心资源中已被更好资

源代替的材料淘汰. 总之, 核心资源研究是一个动态
过程, 要在不断研究应用中完善.  
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