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摘要  用分布于 21 个连锁群上的 78 个微卫星标记(SSR), 对我国 5029 份普通小麦初选
核心种质进行基因型分析, 收集了 40万条 SSR数据. 以此为基础, 采用适当调整的分层
分组代表性取样法(即分区取样时, 对材料遗传多样性高的地区略增加取样量, 反之略减
少取样量; 著名品种、重要育种亲本和携带稀有等位变异的材料优先入选), 构建了由
1160 份材料组成的小麦核心种质(库), 其中地方品种 762 份、育成品种 348 份、国外引
进品种 50份. 核心种质占初选核心种质的 23.1%, 占整体种质(23090份)的 5%, 遗传代表
性估计值为 91.5%. 核心种质中地方品种的遗传多样性明显高于育成品种. 群体遗传结
构及主坐标分析均显示我国地方品种和育成品种是两个相对独立的组群. 来源于不同生
态区的地方品种遗传分化十分明显, 而育成品种分化相对较弱. 此外还构建了由 231 份
材料组成的微核心种质, 其占整体种质的 1%, 但遗传代表性估计值接近 70%. 最后就核
心种质构建的意义和取样策略进行了讨论. 
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中国是小麦的次生起源地 , 是普通小麦的变异

中心之一 [1]. 我国现保存原产本国的普通小麦种质
资源 2 万余份, 其中地方品种和选育品种(系)大约各
占一半 . 丰富的遗传资源为遗传研究及育种工作奠
定了材料基础 , 但如此众多的资源也给其保存、评
价、鉴定及利用带来了很大困难 [2].  

20世纪 80年代, Frankel[3,4]和Brown[5,6]提出并完

善了核心种质(core collection)的概念, 引起了不少国
家和国际农业研究中心的重视 [7~12]. 以最小的取样
数量、最大程度地代表整个资源的遗传多样性是作物

核心种质构建的原则. 因此, 合理的取样比例是核心
种质成功构建的关键步骤 , 也是容易引起争议的问
题 [5,13]. 许多研究表明, 不同作物构建核心种质的取
样比例不同, 约为 5%~30%; 同时, 核心种质的遗传
代表性在 70%以上比较适宜 [14~17]. 最近, 法国科学
家用 372份核心种质代表了来自 73个国家的 3942份
小麦种质资源 98.2%的遗传多样性 [18].  

我们自 1999 年开始着手我国普通小麦核心种质
构建工作 . 首先根据 21 个表型性状数据 , 对我国
23090 份种质资源分层分组聚类, 按平方根法取样, 
选出 5029份初选核心种质 [1,19]. 本研究应用SSR标记
对 5029 份初选核心种质进行基因型分析, 分层分组
聚类, 辅之以个别材料优先入选, 构建了我国小麦核
心种质. 核心种质的建立, 为我国小麦资源重要性状
的精细鉴定和筛选、重要功能基因的遗传多样性分析

奠定了基础 , 也为大规模关联分析建立了重要的数
据平台 [20]. 本研究评价了我国小麦核心种质的遗传
多样性及其地理分布特点.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 材料.  供试材料是从原产我国的普通小麦

种质资源 23090 份中选出的 5029 份初选核心种质, 
其中地方品种 3373份、育成品种 1586份. 初选核心
种质在形态、农艺性状上对总体材料的代表性达

96.4%[1](表 1). 另外, 材料中还包括 70份国外引进品  
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表 1  我国小麦核心种质取样比例与等位变异代表性分析 a) 

麦区 类型 
初选核心 
种质 

核心 
种质 

取样比例
(%) 

初选核心种质

等位变异数 

核心种质 
等位变异数 

等位变异 
保留比例(%) 

遗传代表性
(%) 

地方品种 388 79 20.4 998 804 80.6 77.7 
北部冬麦区Ⅰ 

育成品种 227 56 24.7 868 691 79.6 76.7 

地方品种 797 207 26.0 1088 952 87.5 84.4 
黄淮冬麦区Ⅱ 

育成品种 481 117 24.3 993 801 80.7 77.8 

地方品种 693 105 15.2 1000 757 75.7 73.0 
长江中下游冬麦区Ⅲ 

育成品种 295 51 17.3 831 631 75.9 73.2 

地方品种 521 128 24.6 1068 912 85.4 82.3 
西南冬麦区Ⅳ 

育成品种 183 40 21.9 744 560 75.3 72.6 

地方品种 173 30 17.3 793 515 64.9 62.6 
华南冬麦区Ⅴ 

育成品种 43 8 18.6 574 325 56.6 54.6 

地方品种 84 22 26.2 770 556 72.2 69.6 
东北春麦区Ⅵ 

育成品种 148 22 14.9 716 453 63.3 61.0 

地方品种 171 45 26.3 878 677 77.1 74.3 
北部春麦区Ⅶ 

育成品种 53 9 17.0 632 370 58.5 56.4 

地方品种 229 70 30.6 936 799 85.4 82.3 
西北春麦区Ⅷ 

育成品种 110 32 29.1 764 608 79.6 76.7 

地方品种 151 46 30.5 947 757 79.9 77.0 
青藏春冬麦区Ⅸ 

育成品种 13 4 30.8 403 189 46.9 45.2 

地方品种 166 30 18.1 981 682 69.5 67.0 
新疆冬春麦区Ⅹ 

育成品种 33 9 27.3 569 379 66.6 64.2 

地方品种 3373 762 22.6 1531 1408 92.0 88.7 
国内 

育成品种 1586 348 21.9 1336 1158 86.7 83.6 

国外 育成品种 70 50 71.4 798 737 92.4 89.1 
总计  5029 1160 23.1 1641 1557 94.9 91.5 

a) 麦区命名与品种划分依据庄巧生 [21]的方法 
 
种, 它们或曾在我国大面积推广、或曾广泛用作育种
亲本 , 目的是在基因组水平上了解国外品种的遗传
组成特点及其对我国小麦育种的影响. 

(ⅱ) 实验方法.  以 3700 DNA分析仪为操作平 

台, 采用微卫星(SSR)荧光标记技术 [22], 选取多态性

较高、覆盖小麦21个连锁群的78个微卫星位点 [10,23~25], 

对全部材料进行基因型分析 (Geno typ ing) ;  应用 

Genescan 3.7, Genotyper 3.7 (http://www.appliedbio 
systems.com)和 Excel 等软件进行分子数据的收集与
处理.  

(ⅲ) 数据的统计分析.  每个样品SSR的扩增谱
带按“有”和“无”分别赋予 1 和 0. 利用SSR分子数据
建立的 0-1数据矩阵, 对小麦的全基因组进行遗传丰

富度(Ri)[26]和多样性指数(Ht)[26]估算. Ri=
1

/
n

ij
j

A n
=
∑ , 其 

中, Aij表示第i个位点第j个等位变异; Ht = 
1

PIC /
n

i
i

n
=
∑ , 

其中, PICi表示第i个位点的多态性信息指数; n表示检
测位点总数. 应用NTSYS 2.1 软件 [27]中的“DICE”计
算品种间遗传相似系数 , 用非加权算术平均配对法
(un-weighted pair group method with arithmetic, UP-
GMA)聚类分析.  

完全随机取样时保留等位变异频率的计算机模

拟: 在每一个取样水平, 随机抽样 10次, 获得每次取
样所得的等位变异数, 用 10 次的平均值作为该取样
水平的等位变异数 . 地方品种和育成品种分别进行
模拟.  

(ⅳ) 核心种质构建程序及取样策略.  采取根据
本研究实际情况而适当调整的分层分组代表性取样

法 [11,12], 即将供试材料分成育成品种和地方品种两 
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大组群, 再根据全国小麦生态区划图 [21], 将它们各
自分成 10 个小组群; 每个小组群取样时, 对遗传多
样性高的略增加取样比例, 反之略减少; 每个小组群
的材料分别聚类取样; 个别材料优先入选(著名品种、 
重要育种亲本和携带稀有等位变异的材料)[11,28]. 核
心种质取样数量(1160 份)占整体种质数的 5%, 占初
选核心种质的 23.1%. 另外, 为了证实调整的分层分
组代表性取样法的可靠性, 采用完全随机取样法(即
各小组群均为 23.1%, 核心种质总数仍为 1160 份)和
部分随机取样法(各小组取样比例适当调整, 但入选
个体随机)进行比较分析.  

(ⅴ) 核心种质遗传代表性的估计.  核心种质遗
传代表性(%) = (核心样品等位变异数/初选核心样品
等位变异数)×96.4% 其中, 96.4%为初选核心种质对
整体种质资源的表型代表性 [1].  

为了明确核心种质的遗传多样性与各麦区整体

多样性的一致性程度, 用 SPSS11.0.0 软件分别计算
出各麦区核心种质与初选核心种质之间的平均遗传

丰富度及多样性指数的相关系数(r), 用以验证核心
种质的遗传代表性.  

(ⅵ )  核心种质群体遗传结构分析 .   应用 
Structure 2.1[29]软件对我国小麦核心种质进行遗传结

构分析 ; 并用NTSYS 2.1[27]软件中的主坐标分析

(principal coordinate analysis, PCO)程序对核心种质
群体进行分析 , 更直观地反映地方品种和育成品种
之间的关系.  

2  结果与分析 
2.1  核心种质取样及其遗传代表性分析 

(ⅰ) 各麦区遗传丰富度比较.  78个 SSR位点对
5029 份初选核心种质进行基因型分析, 共获得 1641
个等位变异, 其中地方品种 1531 个, 育成品种 1336
个.  

为了降低麦区间品种数差异对等位变异数目造

成的影响, 从初选核心种质中, 每个麦区地方品种取
样 78 个, 育成品种取样 42 个, 进行各麦区等位变异
数量比较 . 由于青藏春冬麦区和新疆冬春麦区育成
品种初选核心种质均不足 42 份, 故全部入选, 比较
结果见图 1. 从图 1 可以看出, 在品种数量基本一致
的情况下 , 各麦区育成品种和地方品种等位变异丰
富度均存在较大差异. 从地方品种看, 除新疆冬春麦
区和青藏春冬麦区外, 黄淮冬麦区、西南冬麦区、北

部冬麦区和西北春麦区等位变异较丰富 , 长江中下
游冬麦区和华南冬麦区相对较低. 从育成品种看, 黄
淮冬麦区、西北春麦区等位变异丰富度高, 青藏春冬
麦区等位变异丰富度较低.  

 
图 1  中国 10大麦区育成品种与地方品种等位变异数比较 
Ⅰ, 北部冬麦区; Ⅱ, 黄淮冬麦区; Ⅲ, 长江中下游冬麦区; Ⅳ, 

西南冬麦区; Ⅴ, 华南冬麦区; Ⅵ, 东北春麦区; Ⅶ, 北部春麦区;  

Ⅷ, 西北春麦区; Ⅸ, 青藏春冬麦区; Ⅹ, 新疆冬春麦区 

 
(ⅱ) 取样比例与遗传代表性.  采用随机抽样法, 

对能够最大限度地代表种质资源遗传多样性的适宜

取样比例进行了估计. 无论地方品种还是育成品种, 
随着取样比例的增加, 等位变异代表性随之增加, 但
并非线性关系(图 2). 从图 2看出, 地方品种若想使等
位变异的代表性达 70%以上, 取样量至少需 350 份, 
此数量占初选核心种质的 10.4%, 占我国全部地方品
种的 3.2%. 育成品种若使代表性达 70%以上, 取样
量应接近 300 份, 占初选核心种质的 18.1%, 占我国
全部育成品种的 2.7%. 考虑到分麦区取样, 麦区间
存在较多共同的等位变异类型 , 若使各麦区核心种
质的等位变异代表性基本在 70%左右, 便需增加取 

 
图 2  中国小麦初选核心种质完全随机取样时等位变异 

代表性与取样比例间的关系 
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样量. 因此, 我们采用 5%的取样比例, 即占初选核
心种质的 23.1%. 

确定了各麦区地方和育成品种取样比例后 , 以 
基因型数据为基础进行聚类, 各小组群(麦区)内用适 
当调整的分层分组代表性取样法取样 ,  构建了由 
1160 份材料组成的我国普通小麦核心种质, 其占初 
选核心种质的 23.1%、整体种质资源的 5%, 遗传代 
表性估计值达 91.5%(表 1), 显著高于目前大家所接 
受的标准, 即以 10%的核心样品代表基础样品 70% 
以上的遗传多样性 [3~5].  

(ⅲ) 根据本研究实际情况而适当调整的分层分
组代表性取样和随机取样的遗传代表性分析.  为了 
验证根据本研究实际情况而适当调整的分层分组代 
表性取样的效果 , 我们将其与随机取样法的遗传代 
表性进行了比较. 在核心种质数量同为 1160 份基础 
上, 应用我们自编的程序, 计算出完全随机法和部分 
随机法构建的核心种质遗传代表性均为 79.8%, 远低 
于调整的分层分组代表性取样的效果(91.5%, 图 3).  
 

 
图 3  调整的分层分组代表性取样法与随机取样法构建的

核心种质遗传代表性比较 
 

2.2  我国小麦核心种质遗传多样性分析 

(ⅰ) 我国小麦核心种质地方品种与育成品种的 
遗传多样性比较.  1160 份核心种质在 78 个 SSR 位 
点共有效扩增出 1557 个等位变异, 地方品种和育成 

品种等位变异数分别为 1408及 1158, 其中 1034个等 
位变异为地方品种和育成品种所共有 , 占等位变异 
总数的 67.5%. 地方品种特异等位变异 374 个, 占总 
数的 24.4%; 育成品种特异等位变异 124 个, 占总数 
的 8.1% (图 4). 统计结果表明, 我国地方品种遗传多 
样性高于育成品种.  

 
图 4  中国小麦核心种质中地方品种与育成品种等位 

变异分布 
 

在 78 个 SSR 位点上对 50 份国外品种进行基因 
型分析后, 共检测到 737 个等位变异(表 1). 其中有 
682 个与我国育成品种共有, 699 个与我国地方品种 
共有, 669个(占 90.8%)兼与我国育成品种和地方品种 
共有, 25个等位变异为国外品种所特有. 

(ⅱ) 我国小麦核心种质的遗传结构分析.  应用 
Structure2.1[29]软件对我国小麦核心种质进行遗传结 
构分析, 当 K=2 时(K 表示预定义的群体数), 全部种 
质基本划分为地方品种和育成品种两大类群(图 5).  
对同一套材料进行主坐标分析 , 结果更直观地将全 
部种质划分为两大类群(图 6). 从图 5 和图 6 可以看 
出, 尽管两类群间存在相互渗透的现象, 但中国小麦 
地方品种与育成品种是两个相对独立的遗传群体是 
不争的事实 [10,24,25].  

我国地方品种生态型分化十分明显(图 7), 这是 
 

 
图 5  中国小麦核心种质的遗传结构分析(K = 2) 
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图 6  中国小麦核心种质 PCO分析 

* 育成品种, △地方品种 
 

长期自然和环境选择的结果 . 育成品种分化相对较
弱(图 8), 可能与一些重要育种材料在不同生态区同
时广泛利用有关. 但来自于华南冬麦区(Ⅴ)和新疆冬
春麦区(Ⅹ)的育成品种与其他麦区的品种存在比较
大的差异 , 与这两大区小麦育种水平相对滞后于全
国水平是一致的.  

(ⅲ) 我国不同麦区核心种质遗传多样性分析 .  
我国 10 大麦区间品种具有的等位变异数量存在较大
差异. 地方品种等位变异数量变化范围为 515~952, 

育成品种变化范围为 189~801. 各麦区均表现为地方
品种的等位变异更加丰富(表 1).  

以平均遗传丰富度和多样性指数为评价指标 , 
对各麦区核心种质的遗传多样性进行评价(图 9). 评
价结果表明 , 地方品种以黄淮冬麦区遗传丰富度最
高, 西南冬麦区次之; 北部冬麦区和西北春麦区较高; 
而华南冬麦区及东北春麦区品种遗传丰富度偏低 . 
由此推测 , 中国小麦的遗传多样性中心分布在黄淮
冬麦区和西南冬麦区. 育成品种, 同样是黄淮冬麦区
的品种遗传丰富度最高, 其次是北部冬麦区; 青藏春
冬麦区和华南冬麦区遗传丰富度偏低 , 这恰巧反映
了我国黄淮冬麦区和北部冬麦区的小麦育种力量很

强 , 而青藏春冬麦区和华南冬麦区的小麦育种工作
薄弱的事实. 同时, 对各区核心种质的遗传多样性与
初选核心种质进行了比较分析 , 平均遗传丰富度间
的相关系数 r = 0.976(P＜0.01), 多样性指数间的相
关系数 r = 0.942(P＜0.01), 说明所建立的核心种质
能够客观地代表我国小麦资源的遗传变异情况.  

遗传多样性指数作为评价地区品种多样性的指

标时: (1) 组群间的差异不十分明显; (2) 有时不能完
全反映多样性的丰富程度 , 特别是当品种数量很少
时, 如青藏春冬麦区的育成品种, 遗传多样性指数很
高, 但它们的遗传丰富度很低, 实际上该区育成品种
的遗传多样性并不高. 因此, 在评价品种多样性时, 
应同时应用两个指标进行权衡(图 9和 10). 

 

 
图 7  中国小麦核心种质中地方品种的群体结构(K = 2) 

 

 
图 8  中国小麦核心种质中育成品种的群体结构(K = 2) 
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图 9  中国小麦核心种质各生态区育成品种和地方品种的

平均遗传丰富度(麦区名称同图 1) 
 

 
图 10  中国小麦核心种质各生态区育成品种和地方品种

的遗传多样性指数(麦区名称同图 1) 
 

3  讨论 
3.1  核心种质构建中的材料分组问题 

以往的研究表明, 在构建核心种质时, 对材料系
统分组取样有利于达到以最小的重复代表最大的遗

传多样性 [30]. 我们在构建小麦核心种质时, 采用了
两级分组法 , 首先把材料分成地方品种与育成品种
两大组群, 再根据小麦栽培区分成 10 个小组群. 这
样分层分组符合我国小麦品种的实际情况 , 也便于
计算机处理. 对我国小麦品种的遗传结构分析表明, 
地方品种与育成品种是两个相对独立的群体(图 5 和
6). 究其原因, 我国有 4000多年的小麦栽培历史, 而
数千年封闭的社会制度 , 使小麦引入我国后长期在
相对隔离的条件下种植, 各地先民根据当地的条件, 
对其进行感性的选择, 形成了我国丰富多彩、独具特
色的地方品种. 我国的小麦科学育种是近 90 年、特
别是近 50 多年来的事 [21]. 从育种方法上看, 早期主
要是从地方品种中系统选择, 20 世纪 20 年代以后有
少量国外引进品种直接推广, 30 年代到 40 年代后才
有国外品种与地方品种杂交育成的品种推广, 60 年

代以后推广的小麦品种主要是国外品种与我国育成

品种杂交(包括多交)育成的, 80年代以后不少品种是
我国育成品种(系)间相互杂交育成的. 因此, 我国小
麦地方品种与选育品种在遗传结构上为两大类群是

很自然的. 在构建核心种质时, 将它们分为两大组群
是合理的. 我国小麦种植区生态条件差异很大, 横跨
30 多个纬度、50 多个经度, 各地气候、土壤、耕作
制度和栽培特点差别很大. 全国分为十大麦区, 各麦
区的品种特性差别较大, 因此, 按十大麦区进行第二
层分组也是适宜的.  

3.2  核心种质构建中的取样策略问题 

Brown等 [5,6]提出, 核心种质一般占总体种质资
源的 5%~10%, 遗传代表性不低于 70%比较适宜. 其
取样方法通常是材料分组后 , 各组按同样比例确定
取样数量, 聚类后各组按比例随机抽取材料(简称为
随机取样法)[3~6,12,31]. 我们考虑到各麦区(小组群)品
种的遗传多样性不同(图 1), 采取了遗传多样性高的麦
区取样数量略增加 , 反之 , 取样量略微减少的方法 ; 
另外, 聚类后抽取材料时采用了著名品种、重要育种
亲本和具有稀有等位变异的品种优先入选的方法 , 
使核心种质以 5%的数量达到了 91.5%的遗传代表性, 
远远高于随机取样法(79.8%). 根据本研究实际情况
而适当调整的分层分组代表性取样法是我国小麦核

心种质构建的成功经验, 但实际工作中, 调整取样量
是比较复杂的事, 如东北春麦区的地方品种, 取样比
例高达 26.2%时, 遗传代表性才接近 70%; 又如青藏
春冬麦区育成品种数量少, 取样比例增至 30.8%, 遗
传代表性才只有 45.2%. 这些情况都难以再降低取样
数量. 根据 5029 个品种 78 个SSR位点扫描所得到的
40万个分子数据, 对取样量进行调整, 工作量之大可
想而知.  

3.3  构建我国小麦核心种质的意义 

(ⅰ) 为遗传研究及关联分析奠定了很好的数据
平台.  在核心种质构建中, 共收集了 40 万个分子数
据和 10 万个表型数据, 为小麦的遗传研究及关联分
析奠定了很好的数据平台 , 对研究我国小麦品种的
演变、特别是一些重要性状的变化和定位都是不可多

得的 [19,20,32]. 在 1160份品种(系)78个基因组SSR位点
共发现 1557 个等位变异, 其中 669 个为地方品种、
育成品种和引进品种所共有, 1034 个为地方品种和
育成品种所共有. 这些共有的、特别是出现频率极高
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的优势等位变异可能与重要农艺性状相关联 [20].  
3 类品种各有自己独特的等位变异, 其中以地方

品种的独特变异最多, 约占全部等位变异的 25%, 说
明地方品种中可能蕴藏着不少有用基因等待开发 . 
国外品种在我国小麦育种中曾经发挥了很大作用 , 
特别在丰产性和抗病性方面 , 许多国外品种优于我
国品种 , 加强引种是促进我国小麦育种必不可少的
措施.  

通过小麦核心种质构建中分子数据的分析 , 明
确了我国小麦遗传多样性的状况和地理分布特点 , 
为我国小麦遗传多样性中心的确定提供了证据(图 9
和 10). 还发现我国育成品种的遗传多样性急剧下降, 
品种的抗灾能力明显减弱 , 为我国小麦育种提出了
警示 [32].  

(ⅱ) 为小麦新基因发掘提供了材料平台.  核心
种质是具有丰富等位变异的品种群体 . 国家基因库
保存了 23090份原产我国的小麦种质资源, 它们大都

表型性状不佳或基本过时, 就育种而言, 很长时间大
多无人问津. 通过核心种质构建, 从中选出了 1160 份
(占总体种质资源的 5%), 而遗传代表性高达 91.5%, 
利用就比较方便了. 为了更加便于特性鉴定和利用, 
我们又从中选出了 231份作为微核心种质, 占总体种
质资源的 1%, 而遗传代表性接近 70%. 对于这 231
份材料进行全面的特性鉴定、深入研究和利用就容易

多了. 第一, 将微核心种质交给不同学科的专家进行
特性鉴定, 交给育种家直接用于常规育种; 第二, 利
用微核心种质为供体, 培育遗传导入系, 挖掘新基因, 
将带有新基因的材料及其分子标记交给育种家 , 进
行分子标记辅助育种 [33,34].  

“核心种质”是一个动态的概念 . 在已构建核心
种质的基础上, 建立应用核心种质, 用起来会更加直
接、高效. 若能建立较为全面而丰富的应用核心种质, 
并不断加以补充和完善 , 我国的小麦育种定能摆脱
优良亲本缺乏的局面. 
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