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新疆野核桃核心种质的构建
张 捷，张 萍*，李勤霞
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摘 要：【目的】新疆野核桃（Juglans regia L.）是我国珍稀的野生植物资源，通过构建新疆野核桃核心种质，进一步加

强对新疆野核桃资源的保存。【方法】以新疆野核桃群体SRAP遗传多样性信息为基础，采用聚类不分组方案中的优化

LDSS法。【结果】最终选择48个样本组成新疆野核桃的核心种质，取样比例是原始种质的1.14%。t测验结果显示，在

0.05水平下，试验所取核心种质与原始种质无显著性差异，核心种质的Ne、Nei’s和Shannon信息指数的保留率分别为

99.99%、99.92%、99.98%。【结论】构建的野核桃核心种质能够很好地代表原始种质的多态性。研究结果可为这一珍贵

野生资源的科学保护和利用打下一定的基础。
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Construction of core germplasm of Xinjiang wild walnut
ZHANG Jie，ZHANG Ping*，LI Qinxia
(College of Forestry and Horticulture, Xinjiang Agricultural University·Key Laboratory of Forestry Ecology and Industry Technology in Arid

Areas of Xinjiang Education Department, Urumqi 830052, Xinjiang, China)

Abstract：【Objective】Deep characterization of genetic resources is a prerequisite for genetic improve⁃
ment and management of walnut. Xinjiang wild walnut natural preservation in Gongliu county of Xinjiang
Yili Kazak Autonomous Prefecture, has abundant wild walnut germplasm resources, and contains a large
number of fine property genes. Construction of Xinjiang wild walnut core germplasms can be beneficial for
effective preservation and utrilization of the resources.【Methods】In the experiment, the seedling leaves
were collected for SRAP analysis from 4 217 wild walnut trees in the wild walnut valley of Gongliu county.
Genetic diversity informations of Xinjiang wild walnut obtained by SRAP were used for clustering un⁃
grouped scheme, using the ILDSS (optimizing LDSS) method to construct the primary core germplasms of
Xinjiang wild walnut. Based on the basic data of the wild walnut trees in Xinjiang wild walnut germplasm
resources database, we comprehensively analyzed the actual survey results to supplement the established
primary core germplasm, and finally determined the core germplasms of Xinjiang wild walnut. The aver⁃
age effective allele number (Ne), average Nei’s genetic diversity (H) and the average Shannon information
index (I) were selected as the genetic parameters to evaluate the genetic diversity of core germplasms in
this study.【Results】0.5% to 20% sampling proportion were selected from the Xinjiang wild walnut group,
using LDSS (optimizing LDSS) method of clustering ungrouped scheme optimization for collecting 10 core
sample set. Among the 10 core sample sets, only one had smaller values of Ne value, average Nei’s genet⁃
ic diversity index value and average Shannon’s information index value than those of the original germ⁃
plasm genetic parameters. The core samples genetic parameters and the determined sample numbers were
used to construct the primary core germplasm of the Xinjiang wild walnut. The result showed that primary
core germplasms accounted for 0.81% of the original germplasm, retention rate of the average Ne value, av⁃
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新疆野核桃（Juglans regia）是胡桃科（Juglanda⁃
ceae）胡桃属（Juglans L.）多年生落叶乔木，为第三纪

残遗阔叶树种，是我国栽培核桃的野生祖先。全世

界大面积集中分布的野核桃林只有 2处，在中国主

要分布在新疆巩留县内。新疆野核桃种质资源蕴含

了大量优良性状的野核桃基因[1]。新疆野核桃不仅

是我国重要的野生核桃资源，更是研究栽培核桃起

源、进化及育种不可多得的原始材料。

以往的研究主要在新疆野核桃果实、植被、生态

环境等方面，从形态、生理生化和分子等方面对新疆

野核桃进行研究。张钊等[2]对新疆野核桃林地形、林

中植被、地理环境和气候等方面进行了首次实地测

查；张新时[3]对野核桃林的生态地理特征和群落问题

进行研究，首次提出其遗存至今的原因——特殊的

地形与冬季的强逆温层。徐德炎等 [4-5]对野核桃生

境进行研究，对天气、湿度、风向等进行详细的观测

记录。王磊等[6-7]对新疆野核桃73个样本的59个性

状观测分析，将新疆野核桃分为 14个类型，并可归

并为4个类群、2大分枝，类型间、类群间的遗传差异

大于类型内、类群内的遗传差异。董玉芝等[8]对野核

桃树的数量、分布及病（虫）害情况进行了详细调

查。王肇延[9]和张捷等[10]分别对新疆野核桃种群进

行 SSR和 SRAP遗传多样性的研究，显示新疆野核

桃存在丰富的遗传多样性且主要来自群体内。袁海

涛[11]利用野核桃每株调查获得的表型数据构建新疆

野核桃基础数据库，并获得新疆野核桃的核心种质

51份。张维[12]对野核桃复叶的表型化及生长规律进

行了研究，对种子表型的变异、生长规律以及可塑性

进行比较分析，编制了野核桃幼苗的种群静态生命

表，分析其生长规律。

近年来，随着气候和人类活动的影响，新疆野核

桃生存状况不断恶化，生长和更新繁殖现状令人担

忧。而种质资源收集和核心种质的构建工作因其在

遗传多样性和育种改良方面的作用而越来越多地受

到重视。因此，构建新疆野核桃资源核心种质对新

疆野核桃的保护和利用具有重要的意义。本试验在

新疆野核桃 SRAP遗传多样性分析的基础上，构建

新疆野核桃的核心种质，为从分子水平上研究新疆

野核桃及其保护利用奠定了基础。构建新疆野核桃

核心种质资源，充分保护其多样性资源，为新疆野核

桃的保存及进一步研究利用提供保障。

1 材料和方法

1.1 材料

对新疆野核桃沟自然保护区内野核桃林进行

每株调查，共采集到 4 217份新疆野核桃单株叶片

erage Nei’s genetic diversity and average Shannon’s information index of primary core germplasms were
100.01%, 100.02% and 100.02% respectively. T-test results showed that, the average Ne value, average
Nei’s genetic diversity and average Shannon’s information index of primary core germplasms were not sig⁃
nificantly different from the original ones at 0.05 level of probability. The constructed primary core germ⁃
plasms of Xinjiang wild walnut could well represent its original germplasm in this study. In order to make
more comprehensive and perfect Xinjiang wild walnut core germplasms, on the basis of the builded 34 pri⁃
mary core germplasms, with reference to the Xinjiang wild walnut base database data such as fruit type ,
bark roughness, flowering order, branches colour, resistances to diseases (insects), 14 additional samples
with special properties were added. Finally, Xinjiang wild walnut core germplasm included 48 samples,
which accounted for 1.14% of the original germplasms. The retention rates of the average effective number
of alleles, average Nei’s genetic diversity index, and average shannon’s information index accounted for
99.99%, 99.92% and 99.98% of the original germplasms, respectively. T-test result showed that, at the
level of 0.05, the three kinds genetic parameters were not significantly different from those of its original
germplasms.【Conclusion】Construction of the Xinjiang wild walnut core germplasms were complemented
by clustering ungrouped scheme and the constructed Xinjiang wild walnut core germplasms could well
present the original wild walnut resources genetically and ecologically. The experimental results can pro⁃
vide some theoretical basis for the protection and utilization of this precious resource.
Key words: Xinjiang wild walnut; Core germplasm; SRAP; Genetic diversity
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作为试验材料，占地径超过 10 cm的野核桃树占总

数的 91%（部分材料因地形状况复杂等原因无法采

集），取其新鲜健康叶片，置于装有干燥硅胶的自封

塑料袋中干燥,保存备用。通过 SRAP分子标记对

新疆野核桃DNA进行 PCR扩增，15对引物由华大

科技生物工程公司合成，8%（ω）聚丙烯酰胺凝胶电

泳检测，获得新疆野核桃 SRAP遗传多样性分析结

果[10]。

1.2 数据处理

利用 NTSYS-pc 软件进行分析和聚类，利用

SPSS18.0软件进行 t检验。

1.3 数据分析的方法

1.3.1 聚类取样 核心种质的构建方案为聚类不分

组，方法为优化LDSS法[11]。筛选的核心样本集分别

记作 ILDS1、ILDS2、……、ILDSn。
1.3.2 核心种质评价的参数 核心种质的遗传多

样性用平均有效等位基因数（Ne）、平均Nei’s遗传

多样性（H）和平均Shannon信息指数（I）等遗传参数

评价。

2 结果与分析

2.1 核心样本集与原始种质的遗传多样性比较

在总取样比 0.5%~20%条件下 [11]，优化 LDSS法

得到10个新疆野核桃核心样本集，与原始种质遗传

多样性比较（表1）。在此取样比例下，除 ILDS10外，

其余样本集的遗传参数（平均有效等位基因数、平均

Nei’s遗传多样性指数值和平均 Shannon信息指数）

值均大于原始种质。

2.2 初级核心种质的选择

利用 SRAP分子标记数据，统计核心样本集的

遗传参数并确定样本数，构建野核桃初级核心种质，

再结合新疆野核桃的基础表型调查数据，对已构建

的初级核心种质进行补充，最后确定新疆野核桃的

核心种质。

2.2.1 初级核心种质与原始种质遗传多样性的比

较 从表 2可看出，初级核心种质占原始种质的

0.81%，初级核心种质的平均有效等位基因数、平均

Nei’s遗传多样性数和平均Shannon信息指数的保留

率分别为100.01%、100.02% 和100.02%。

2.2.2 初级核心种质与原始种质的 t 检验 利用

SPSS软件对原始种质和初级核心种质的遗传参数

进行 t测验（表 3），在 0.05水平下，初级核心种质与

新疆野核桃原始种质的遗传参数无显著差异，说明

所构建的初级核心种质能够代表原始种质。

2.2.3 初级核心种质与保留种质遗传多样性比较

保留种质是原始种质中除核心种质外余下种质资源

的总和，可作为核心种质的后备资源，新疆野核桃初

级核心种质与保留种质遗传参数对比结果见表 4，
结果显示2者无明显差异。

2.2.4 保留种质与初级核心种质的 t检验 用SPSS
软件对遗传参数进行 t测验（表 5），在 0.05水平下，

初级核心种质与保留种质的3个遗传参数值差异不

显著，但表4中初级核心种质的3个遗传参数值均大

于保留种质参数值，故应优先保存初级核心种质以

备核心种质的补充。

表 1 核心样本集与原始种质的遗传多样性

Table 1 Genetic diversity of core samples
set and original germplasm

核心样
本集
Core
samples
set
ILDS1
ILDS2
ILDS3
ILDS4
ILDS5
ILDS6
ILDS7
ILDS8
ILDS9
ILDS10
原始种质
Original
germplasm

平均有效等
位基因数
Average effective
number of alleles,
Ne

1.952 3
1.950 5
1.949 4
1.954 8
1.947 2
1.949 8
1.956 3
1.951 2
1.947 8
1.942 3
1.945 4

平均Nei’s遗传
多样性指数
Average Nei’s
genetic diversity
index, H
0.387 4
0.387 6
0.386 9
0.388 1
0.388 6
0.387 6
0.387 7
0.388 4
0.388 9
0.386 4
0.386 8

平均Shannon
信息指数
Average shannon’s
information
index, I
0.496 7
0.497 1
0.498 2
0.497 8
0.496 9
0.495 9
0.496 6
0.497 5
0.495 8
0.495 1
0.495 4

表 2 初级核心种质与原始种质遗传多样性

Table 2 Genetic diversity of primary core germplasm
and original germplasm

种质群
Germplasm group

初级核心种质
Primary core germplasm
原始种质
Original germplasm
保留率 Retention rate/%

样本数
Sample
number

34

4 217

0.81

平均有
效等位
基因数
Average
effective
number of
alleles, Ne
1.945 5

1.945 4

100.01

平均Nei’s
遗传多样
性指数
Average
Nei’s
genetic
diversity
index, H
0.386 9

0.386 8

100.02

平均
Shannon
信息指数
Average
shannon’s
information
index, I
0.495 5

0.495 4

100.02
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表 3 初级核心种质与原始种质的 t检验

Table 3 t-test of primary core germplasm and original germplasm

指标
Index

平均有效等位基因数

Average effective number of alleles, Ne
平均Nei’s遗传多样性指数

Average Nei’s genetic diversity index, H
平均Shannon信息指数

Average shannon’s information index, I

种质群
Germplasm group

原始种质 Original germplasm
初级核心种质 Primary core germplasm
原始种质 Original germplasm
初级核心种质 Primary core germplasm
原始种质 Original germplasm
初级核心种质 Primary core germplasm

平均值
Average
value
1.945 4
1.945 5
0.386 8
0.386 9
0.495 4
0.495 5

标准差
Standard
deviation
0.005 711
0.007 567
0.010 656
0.010 164
0.031 780
0.040 204

差值均数
Differential
mean
0.010 103

-0.005 68

-0.009 94

差值标准差
Difference
standard
deviation
0.009 803 796

0.014 805 562

0.048 970 212

t值
t value

1.031

-0.383

-0.203

P值
P value

0.311

0.704

0.840

注：a=0.05显著水平下，P > 0.05时，差异不显著；P < 0.05时，差异显著。下同。

Note: at a=0.05 significant level, P > 0.05, the difference is not significant; P < 0.05, the difference is significant. The same below.

2.3 核心种质的确定

通过分析最终构建了34份初级核心种质，再参

考新疆野核桃表型数据[7, 11]和实地调查结果额外增

加了14株样本，最终构成48份新疆野核桃的核心种

质。表 6为构建的核心种质的基础数据，包含了新

疆野生核桃原始种质的树皮光滑程度（粗糙、中、光

滑）、树高、枝条色泽、病(虫)害种类和发生程度、果

形、开花次序等数据，新疆野核桃核心种质能代表其

原始种质的多样性。

2.3.1 核心种质与原始种质的遗传多样性比较 从

表 7可看出，核心种质数量占其原始种质的 1.14%，

核心种质的3种遗传参数：平均有效等位基因数、平

均Nei’遗传多样性指数和平均Shannon信息指数分

别占原始种质的99.99%、99.92%和99.98%。

2.3.2 核心种质与原始种质的 t检验 核心种质与

原始种质的遗传参数值 t检验结果（表8）可看出，在

0.05水平下，新疆野核桃核心种质的 3个遗传参数

与其原始种质差异不显著，笔者构建的新疆野核桃

核心种质可以较好地代表其原始种质。

3 讨 论

3.1 取样比例的合理性

核心种质是从某物种的整个种质资源中，采用

一定的方法，以最少的遗传资源数量选择部分样本，

最大限度地代表整个种质资源的遗传多样性。构建

核心种质时要注意其原始种质的分组、总体取样比

例的设定及核心种质构建结果可信程度的检验等问

题。构建的核心种质所选择的样本要具有多样性、

表 4 初级核心种质与保留种质遗传多样性

Table 4 Genetic diversity of primary core germplasm and retain germplasm

种质群Germplasmgroup
初级核心种质Primary core germplasm
保留种质Retain germplasm

样本数Sample number
34

4 183

平均有效等位基因数Average effective numberof alleles, Ne
1.945 5
1.945 3

平均Nei’s遗传多
样性指数AverageNei’s genetic diversity index, H
0.386 9
0.386 7

平均Shannon信息指数Average shannon’sinformation index, I
0.495 5
0.495 4

表 5 保留种质与初级核心种质的 t检验

Table 5 t test of retain germplasm and primary core germplasm

指标

Index
平均有效等位基因数

Average effective number of alleles, Ne
平均Nei’s遗传多样性指数

Average Nei’s genetic diversity index, H
平均Shannon信息指数

Average shannon’s information index, I

种质群

Germplasm group
保留种质 Retain germplasm
初级核心种质 Primary core germplasm
保留种质 Retain germplasm
初级核心种质 Primary core germplasm
保留种质 Retain germplasm
初级核心种质 Primary core germplasm

平均值

Average
value
1.945 3
1.945 5
0.386 7
0.386 9
0.495 4
0.495 5

标准差

Standard
deviation
0.042 659
0.042 131
0.055 743
0.056 593
0.190 983
0.223 849

差值均数

Differential
mean
0.008 755

0.015 694

-0.021 88

差值标准差

Difference
standard deviation
0.010 324 53

0.013 880 19

0.053 168 54

t值

t value
0.848

1.131

-0.412

P值

P value
0.403

0.267

0.684
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异质性和群体代表性 [13]。Brown[14]认为占原始种质

资源5%~10%的核心种质样品能够代表其原始群体

70%以上的遗传变异。一般认为构建核心种质库的

取样比例为该物种资源总量的5%~30%[15]。而很多

研究者认为，由于受生物进化、人类干预及物种独特

性等复杂因素的影响，取样比例的确定不能格式化，

应根据其遗传结构而决定。因此原始群体大小和遗

传结构是影响核心样本取样比例的关键，群体数较

多或遗传多样性小的样本，其核心种质所占的比例

可小一些，反之可适当提高。

研究认为，初级核心种质、核心种质和微核心种

质分别在10%~30%、5%~30%和1%左右的比例下取

样较合适，具体应根据物种的总体数目和研究目的

确定，但其对资源的代表性是首先考虑的 [16]。Volk
等[17]从新疆野苹果2个生长区域收集的种子中各获

得 124和 170个株系，再从中分别选择 35个株系构

建核心种质，该核心种质能代表其 90%以上的遗传

多样性。张春雨等 [18]对 109份新疆野苹果资源按

23%和 18%的比例取样，能保留 95%以上的等位基

因，认为 20%左右的取样比例适合构建其核心种

质。王红霞等[19]对131份核桃构建核心种质,保留了

原始种质 10%的样品，多态性位点保留率为

75.4%。袁海涛[11]利用SSR标记，采用聚类不分组方

案中的优化 LDSS法选择了占原始种质 1.14%的 51

份样本构成野核桃核心种质，遗传多样性保留率在

99%以上。刘遵春等[20]对 300份新疆野苹果资源构

建了包含 42份资源的核心种质，保留了原始种质

93%的农艺性状。Lassois等[21]发现包含48份资源的

苹果核心种质能包含其总资源83%的等位基因多样

性。笔者在参考前期研究结果（0.5%~20%取样比

例）的基础上[11]，对比 SRAP标记遗传多样性和显著

性 t检验结果，确定新疆野核桃核心种质最适取样比

例为其初始种质的1.14%。

3.2 核心种质的评价与确认

可依据遗传多样性参数检测所构建的核心种质

保留率确定是否能代表其原始种质的多样性。刘娟

等 [22]对 138份南疆杏种质资源，选择 22.46%构建核

心种质，有效等位基因数、Nei’s遗传多样性指数和

Shannon 信息指数的保留率分别达到 102.52%、

107.17%和106.36%。彭婵等[23]对128份乌桕种质资

源保留 13%构建核心种质，占初始种质有效等位基

因数的101.79%，Nei’s遗传多样性指数为104.52%，

Shannon信息指数为 102.09%。笔者获得的新疆野

核桃核心种质的 3种遗传参数：平均有效等位基因

数、平均Nei’s遗传指数值和平均Shannon信息指数

的保留率分别占原始种质的 99.98%、99.92%、

99.97%；在0.05水平下经 t检验后，核心种质与原始

种质的平均有效等位基因数、平均Nei’s遗传多样性

表 7 核心种质与原始种质的遗传多样性比较

Table 7 Genetic diversity of core germplasm and original germplasm

种质群 Germplasm group

原始种质 Original germplasm
核心种质 Core germplasm
保留率 Retention rate/%

样本数
Sample number
4 217

48
1.14

平均有效等位基因数
Average effective
number of alleles, Ne
1.945 4
1.945 2
99.99

平均Nei’s遗传多样性指数
Average Nei’s genetic
diversity index, H
0.386 8
0.386 5
99.92

平均Shannon信息指数
Average shannon’s
information index, I
0.495 4
0.495 3
99.98

表 8 核心种质与原始种质的 t检验结果

Table 8 t-test of core germplasm and original germplasm

指标
Index
平均有效等位基因数

Average effective number of alleles, Ne
平均Nei’s遗传多样性指数

Average Nei’s genetic diversity index, H
平均Shannon信息指数

Average shannon’s information index, I

种质群
Germplasm group
原始种质 Original germplasm
核心种质 Core germplasm
原始种质 Original germplasm
核心种质 Core germplasm
原始种质 Original germplasm
核心种质 Core germplasm

平均值
Average
value
1.945 4
1.945 2
0.386 8
0.386 5
0.495 4
0.495 3

标准差
Standard
deviation
0.036 225
0.039 462
0.064 776
0.060 492
0.190 475
0.212 012

差值均数
Differential
mean
0.005 298

0.006 319

-0.015 51

差值标准差
Difference standard
deviation
0.008 227 53

0.013 543 73

0.040 315 76

t值
t value
0.644

0.467

-0.385

P值
P value
0.523

0.643

0.702
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指数和 Shannon信息指数差异均不显著，符合核心

种质的要求，表明笔者所构建的核心种质可以代表

新疆野核桃原始种质的遗传多样性。

单从分子水平上对种质资源进行评价是不完全

合理的，为使构建的核心种质更加合理、准确，需要

对表型性状进行对比，从而对构建的核心种质代表

性进行确认[24]。在前期对野核桃种质遗传结构分析

的基础上，结合实际调查的表型性状[树皮光滑程度

（粗糙、中、光滑），开花顺序（雌先型、雄先型、雌雄同

期），果实形状以及病虫害的类型和发生程度等]，最
终构建了包含48份新疆野核桃样本的核心种质，结

果显示所构建的 48份新疆野核桃核心种质间不但

具有异质性，而且能充分代表其原始种质的遗传多

样性。

4 结 论

利用 SRAP遗传多样性分析数据为基础，构建

新疆野核桃核心种质库。验证结果显示，所构建的

48份新疆野核桃核心种质能较好地代表其原始种

质的遗传多样性。新疆野核桃属于天然野生核桃资

源，保存着许多的特异基因，对栽培核桃育种研究来

说，是非常珍贵的天然基因库。目前，对于新疆野核

桃种质资源的研究还处在初始阶段，它所具有的特

殊价值还有待更深入的挖掘。
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