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基于SSR荧光标记构建板栗品种（系）核心种质群
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摘 要：【目的】构建中国板栗品种（系）的核心种质。【方法】以342个中国板栗品种（系）为材料，用21对SSR荧光引物进

行扩增，基于等位位点数最大原则，采用分层抽样、模拟退火算法、随机搜索算法构建核心种质；对板栗品种的含水量、

可溶性糖含量、直链淀粉、支链淀粉、总淀粉含量等19个表型性状进行测量后开展差异显著性分析。【结果】21对SSR引

物共检测到212个等位位点，等位基因数（Na）、有效等位基因数（Ne）、观测杂合度（Ho）、期望杂合度（He）、多态信息含

量（PIC）分别为10.095、3.488、0.596、0.658、0.642，表明板栗品种（系）具有丰富的遗传多样性。聚类结果显示，342个板

栗品种（系）在分为南北两个群体基础上存在较多混杂，说明南北方品种存在较多基因交流。同时南北方板栗品种（系）

的可溶性糖含量、直链淀粉含量、支链淀粉含量、刺苞厚、坚果厚、坚果宽呈显著性差异；总苞质量、苞质量、刺苞宽、刺苞

高、苞肉厚、单粒质量呈极显著差异；含水量、总淀粉含量、出实率等其他指标无显著性差异。通过对3种方法所计算的

等位位点数比较，确定基于等位基因数的模拟退火算法为最优取样策略，依次构建85份核心种质。T检验结果表明，核

心种质与原始种质遗传参数无显著差异，能够充分代表原始种质的遗传多样性。【结论】确定基于等位基因数的模拟退

火算法为最优取样策略，为构建板栗品种核心种质较好的方法，并得到85份核心种质，保留率为24.85%。
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Abstract:【Objective】Chestnut is an important economic forest species, and there is a long history in

chestnut cultivation and the nut is of high economic value. However, there are many cultivars (lines),

and it is difficult to conserve the resources. Therefore, it is urgent to construct the core germplasm of

chestnut cultivars (lines), so as to provide reference for innovative utilization of chestnut resources in

the future.【Methods】With 342 Chinese chestnut cultivars as materials, 21 pairs of SSR fluorescent

primers were used for amplification. The fragment position information in the mixtures was analyzed

by capillary electrophoresis and the allele- specific fragment size information was read using Gene

Marker v2.2.0 software (Soft Genetics LLC, State College, PA, USA). The genetic diversity and cluster-

ing analysis of the original chestnut cultivars (lines) germplasm were performed using the software of

Powermarker. The phenotypes of clustering results were analyzed for significant differences using the

software of Prism. In addition, based on the principle of maximum number of alleles, stratified sam-
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pling, simulated annealing algorithm and the random search algorithm were adopted to construct core

collection. The difference significance analysis of genetic diversity indexes of core germplasm and orig-

inal germplasm was performed using Prism software【Results】The results showed that 212 alleles

were detected by 21 pairs of SSR primers, and the number of alleles (Na), effective alleles (Ne), ob-

served heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and polymorphic information content (PIC)

were 10.095, 3.488, 0.596, 0.658 and 0.642, respectively. The results showed that Chinese chestnut cul-

tivars (lines) had rich genetic diversity. Cluster analysis showed that 342 chestnut cultivars were divided

into two groups: the North and the South, and there were many hybrids, indicating that there were many

gene exchanges between the South and the North. There were 42 resources in the mixed part, most of

which were from Shandong province, with 33 resources accounting for 78.57% , which was also the

merging area of two major groups in the North and South geographically. The water, soluble sugar, amy-

lose, amylopectin and total starch contents of 19 phenotypic traits of chestnut cultivars (lines) in both

south and north China were measured and the significant difference was analyzed. The results showed

that there were significant differences in soluble sugar, amylose, amylopectin, prickly involucre thick-

ness, nut shell thickness and nut width between the South and North cultivars (lines) of Chinese chest-

nut. There were extremely significant differences in total fruit weight, the weight, width, height and

skin thickness of involucre and single nut weight. There was no significant difference among other in-

dexes such as water and total starch contents, and kernel yield. Phenotypic data analysis showed that ex-

cept for amylose content, kernel yield and nut shape index, phenotypes of other South cultivars (lines)

were greater than those of North cultivars (lines), such as water, and soluble sugar contents, single nut

weight and other phenotypes. According to the unique maturity period, branch length and curvature and

spiny awn color of chestnut cultivars (lines), 8 cultivars (lines) with special traits were selected from all

the resources as the required varieties, and these resources will play an important role in breeding and

genetic research in the future. These eight resources are Jingshuhong, Yanshanzaofeng, Duanzhi No. 1,

Duanzhi No. 3, Chaoduanzhi No. 2, Chuizhi No. 2, Wuhua and Shandonghongli. When the number of

alleles was the largest, the number of samples for hierarchical sampling, simulated annealing algorithm,

and random search algorithm was 342, 325 and 85, respectively. By comparing the number of samples

calculated by the three methods, the simulated annealing algorithm based on the number of alleles was

determined as the best sampling strategy, and finally 85 core collections were constructed. The principal

coordinate analysis of the distribution of the core germplasm among all the germplasm resources was

conducted, and the results showed that the core germplasm was distributed evenly in all the germplasm

resources. And in PCA, principal coordinates 1 and 2 accounted for 34.36% and 15.71% of the variance

in the locus information data. The analysis of genetic diversity parameters of core collection showed

that the retention rates of core collection, total allele number (N), allele number (Na), effective allele

number (Ne), observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and polymorphic informa-

tion content (PIC) were 24.85%,100%, 86.32%, 85.46%, 98.15%, 90.12% and 100.79%, respectively. T-

test results showed that there was no significant difference in genetic parameters between core and origi-

nal collection, which could fully represent the genetic diversity of original collection.【Conclusion】

Based on SSR molecular markers, this study indicated that chestnut cultivars (lines) had rich genetic di-

versity, and revealed that there were more gene exchanges among chestnut cultivars (lines) between

south and north China. In this study, the simulated annealing algorithm based on allele number was fi-

nally determined as the optimal sampling strategy, which was a good method for constructing chestnut

cultivars and 85 core germplasm resources were obtained, laying a foundation for the effective conser-
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随着中国种业创新力度的不断加大，人们对各

类种质资源的保护和利用愈发重视，但是植物资源

相当丰富，且植株普遍高大，全部保存成本会很高。

因此，构建植物资源核心种质，是一种有效解决该问

题的方法。核心种质的概念最早由 Frankel等 [1]提

出，即采用一定的方法选取最少的种质资源数量以

最大程度地代表该类种质资源的遗传多样性。核心

种质的构建主要有两种途径，分别是基于表型性状

和基于分子标记基因型数据的构建方法。基于表型

性状构建核心种质极易受环境的影响，因此误差较

大，且需要对多种性状进行分析，工作量巨大。分子

标记技术以信息量大、效率高、不受环境影响等特

点[2]，尤其是迅速发展的SSR标记具有稳定好、多态

性高、共显性遗传、操作简便等优点[3]，已逐渐成为

构建核心种质的主要方法。目前，SSR分子标记技

术已经成功应用到多种作物的核心种质构建中，对

资源保护和创新利用以及新品种的选育发挥了重要

作用。如在蔬菜中，崔竣杰等[4]根据表型和 SSR标

记构建了苦瓜的核心种质；李金龙等[5]利用 SSR分

子标记技术研究甜荞种质资源的群体结构，进而构

建甜荞的初级核心种质库；吴茵[6]在利用SRAP分子

标记构建辣椒初级核心种质的基础上，利用SSR分

子标记压缩初级核心种质进而构建了最终的核心种

质；果树中鲁敏等[7]采用位点优先取样策略对收集

的 102份自然种质构建核心种质；李冬波等 [8]利用

SSR分子标记对广西荔枝种质资源进行遗传多样性

分析并构建核心种质，从而对资源保护发挥了重要

作用；邹梁峰[9]基于表型性状和 SSR分子标记构建

了毛花猕猴桃的核心种质，从而对中国广泛分布的

这种特有的种质资源进行了很好的保护利用。刘娟

等[10-11]分别基于表型性状和 ISSR分子标记构建了野

杏和南疆杏资源的核心种质，花卉中陈明堃等[12]统

计建兰的表型并利用SSR标记筛选了核心种质，能

够最大程度代表原始种质的遗传多样性。此外，林

木中的杉木[13]、毛白杨[14]、刺槐[15]、核桃[16]、白蜡[17]、楸

树[18]等都构建了核心种质，对于资源保护和创新利

用有重要作用。

板栗（Castanea mollissima Bl.）为壳斗科栗属植

物，果实味道鲜美，具有很高的营养价值和药用价

值[19]，早在 6000年前，古人就已经食用野生板栗[20]。

中国板栗资源丰富，可分为华北、长江流域、西南、东

南、西北与东北 6个品种群[21]，现阶段约有 300个栽

培品种（系）。同时，随着自然变异和人工选择，市场

上逐渐出现新品种，同时淘汰一些过时的品种。因

此，如果不及时发现和保护，就会造成优异种质资源

的遗失和浪费，从而对今后资源的创新利用造成困

难。所以，构建中国板栗品种的核心种质，对其保护

和利用具有重要的意义。前人对板栗品种核心种质

的构建仅在某一地区或所采集的板栗品种资源不够

全面[22-23]，不足以代表全国板栗品种资源的遗传多样

性。笔者以国家板栗资源圃和江苏良种繁育基地收

集的 342个品种（系）资源为材料，应用荧光SSR分

子标记技术获取片段信息，基于分层取样法、模拟退

火算法和随机搜索算法构建全国板栗品种核心种

质，从而为今后板栗新品种的创制、品种的种质鉴定

和保存利用提供理论基础。

1 材料和方法

1.1 试验材料

试验材料为从山东省泰安市国家板栗资源圃和

位于江苏板栗良种繁殖基地搜集的共342个板栗品

种，它们原生地分布在16个省份。资源圃位于当地

的丘陵山地地区，降水量较大，土壤适合板栗生长和

栽培。

1.2 试验方法

1.2.1 DNA提取 板栗叶片DNA提取采用美基生

物公司生产的广谱植物 DNA 提取试剂盒。采用

1.5%琼脂糖凝胶电泳检测DNA完整度，用超微量分

光光度计测定DNA浓度和纯度，将合格的DNA保

存在-20 ℃冰箱中。

vation of chestnut cultivars resources. Almost all cultivars (lines) of Chinese chestnut were covered in

this study. However, with the needs of the market and the development of science and technology, new

excellent cultivars (lines) of Chinese chestnut resources will continue to appear. Therefore, the construc-

tion of core germplasm is a dynamic process, and it is necessary to continuously improve the core germ-

plasm in future research.

Key words: Chinese chestnut; Cultivars; SSR; Genetic diversity; Core collection
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1.2.2 荧光毛细管电泳 SSR-PCR扩增 SSR引物

采用本实验室之前所筛选得到的 21对高多态 SSR

标记进行PCR扩增[22]。PCR扩增采用20 μL反应体

系：其中包含1 μL模板DNA（20~50 ng·μL-1），10 μL

2×Taq PCR Master Mixes（Takara, DaLian China），

0.1 μL 正向引物（10 μmol · L- 1），0.3 μL 反向引物

（10 μmol ·L-1），0.2 μL荧光标记（FAM，HEX，ROX）

的M13引物（10 μmol·L-1）（中国天津，擎科）和9.4 μL

ddH2O。反应程序为：94 ℃预变性3 min，94 ℃变性

30 s，56 ℃ 退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，35个循环，最

后 72 ℃延伸 10 min，10 ℃保存（BIO- RAD PCR

Thermal Cycler T100, USA）。

将3对荧光SSR引物的PCR扩增产物合并在一

起，然后使用 ABI 3730XL DNA 测序仪（Applied

Biosystems, Foster City, CA, USA）通过毛细管电泳

分析混合物中片段位置信息，并使用Gene Marker V

2.2.0 软 件（Soft Genetics LLC, State College, PA,

USA）读取等位位点具体的片段大小信息。

1.2.3 数据分析 按照 PowerMarker V3.25[24]软件

要求的格式，在Excel表格中将读取的SSR原始“bp

值型”数据转换成powermarker格式，缺失的数据赋

值为“0”，并利用该软件及GenAlEx6.51[25-26]计算遗

传多样性指标参数，包括等位基因数量（Na）、有效等

位基因数（Ne）、观测杂合度（Ho）、期望杂合度（He）、

多态信息含量（PIC）。

1.2.4 核心种质的构建 （1）基于分层取样法筛选

核心种质。基于最大等位基因数原则，根据聚类图

采用逐步聚类留样，每一轮聚类，随机去除最低分类

水平上两个个体中的一个，剩下的一个入选提取比

例，第二轮提取比例为从上次提取的样品中聚类筛

选，从而形成八个提取比例（100%、83.33%、66.67%、

46.49%、31.58%、20.76%、13.74%、8.77%），并计算这

8个提取比例的等位位点数量。

（2）基于模拟退火算法筛选核心种质。为构建

合适的核心种质，再通过基于最大等位基因数

（SAAN）的模拟退火算法来筛选和构建中国板栗品

种的核心种质。在Power Marker v3.25软件中建立

一个梯度样本抓取数量方案来计算所选的不同容量

的样品所保留的等位位点的数量，从而确定最终筛

选的核心种质样品数量。为保证尽可能的保留等位

位点数，采用5，10，15，20，25，30，35，40，45，55，60，

65，70，75，80，85，90，95，100，105，110，115，120，

125，130，135，140，145，150，155，160，165，170，175，

180，185，190，195，200，205，210，215，220，225，230，

235，240，245，250，255，260，265，270，275，280，285，

290，295，300，305，310，315，320，325，330，335，340

的梯度抓取方案来计算不同取样数量的等位位点

数，从而确定等位位点最大时的抓取数量。

（3）基于随机搜索算法筛选核心种质。基于最

大等位基因数（RS, AN, AN）的随机搜索算法来构建

板栗品种的核心种质。该方法同样利用上述基于模

拟退火算法的梯度抓取方案，比较不同取样数量的

等位位点数量，从而确定抓取数量。

将上述 3种策略所获得的取样数量、等位位点

数量等进行比较以确定最终的取样数量，进而来评

估出3种核心种质构建策略中的最优策略。

最后通过Prism软件[27]对核心种质和原始种质

之间的Na、Ne、Ho、He和PIC值进行T检验，从而验

证所构建的核心种质的准确性、科学性和可靠性。

2 结果与分析

2.1 原始板栗品种（系）种质聚类分析

对所有资源进行遗传多样性分析，结果表明

342份板栗品种资源共有212个等位位点，平均每对

引物所保留的等位基因数（Na）为 10.095，有效等位

基因数（Ne）为3.488，观测杂合度为0.596，期望杂合

度为0.658，多态信息含量为0.642。同时基于UPG-

MA方法进行聚类分析，结果如图1所示。全部资源

可以划分为3个组，蓝色部分大多为北方品种，但混

有 31份南方品种；红色部分大多为南方品种，但混

有 39份北方品种；紫色部分共有 42份品种，其中大

部分为山东资源，占 78.57%，在地理位置上正好也

为南北两大类群的交汇地带。由此推测，全部资源

大致分为南北两个群体，但也存在较多的混杂，南北

方板栗品种存在较多基因交流，山东地区为南北品

种类群的混交地带。群体结构分析进一步证明，全

部板栗资源大致分为两部分，但存在较多混杂。群

体结构中混杂系数大于 0.8被认为存在较多基因交

流，如北方品种群中混入的南方品种Y140系数大于

0.8，因此会聚类到北方品种群中，表明该品种存在

频繁的基因交流。

2.2 核心种质构建与评价

2.2.1 构建必选种质库 种质资源库对于育种和基

因挖掘具有重要作用。如图 2所示，根据板栗品种
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独特的成熟期、枝条长度和弯曲度、刺蓬色泽等，从

全部资源中挑选出8个具有特殊性状的品种作为必

选品种，而这些资源会在未来育种和遗传研究等方

面发挥重要作用。其中，早熟型品种有京暑红、燕山

早丰；短枝型品种有短枝 1号、短枝 3号和超短枝 2

号；垂枝型品种有垂枝 2 号；雄花不育型品种有无

花；红刺型品种有山东红栗。

2.2.2 核心种质构建 为了确定最合适的核心种质

蓝色部分代表北方品种，红色部分代表南方品种，紫色部分代表中间类型。

The blue part represents the Northern cultivar group, the red part represents the Southern cultivar group and the Part of purple represents the mid-

dle type.

图 1 全部板栗资源的 UPGMA 系统树谱图（A）及群体结构图（B）

Fig. 1 UPGMA dendrogram (A) and group structure (B) of all Castanea germplasm
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SA，AN，AN 为基于最大等位基因数的模拟退火算法；RS，AN，AN 为基于最大等位基因数的随机搜索算法。

SA, AN, AN are simulated annealing algorithms based on maximumAlleles；RS, AN, AN are random search algorithms based on maximumAlleles.

图 3 3 种方法进行核心种质筛选对比

Fig. 3 Comparison of three methods for core collection screening

构建策略以及取样数量，笔者基于最大等位基因数，

利用分层抽样法、模拟退火算法和随机搜索算法 3

种方法构建最优核心种质（图3）。

利用分层抽样策略，通过逐步聚类取样形成了

8 个取样比例为 100%、83.33%、66.67%、46.49%、

31.58%、20.76%、13.74%、8.77%，并计算每个取样比

例下的等位位点数量分别为 212、207、202、196、

185、179、163、152。随着取样比例的升高，所保留的

等位位点数量也逐渐增多，当取样比例达到 100%

时，等位位点数量达到最大为212。

RS，AN，AN为利用基于等位位点数量的随机

搜索算法来构建核心种质。以5为梯度计算等位位

点数量，结果表明，等位位点数量呈现波浪变化，当

取样数量达到325份时所保留的等位位点数量达到

A 为早熟型，京暑红；B 为红刺型，山东红栗；C 为短枝型，短枝 1 号；D 为雄花不育型，无花栗；E 为垂枝型，垂枝 2 号。

A is early maturing type, Jingshuhong, B is red thorn type, Shandonghongli, C is short branch type, Duanzhi 1 hao, D is male flower sterile type,

Wuhua, and E is vertical branch type, Chuizhi 2 hao.

图 2 特殊种质资源

Fig. 2 The special germplasm resources
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POP1 为剩余种质；POP2 为核心种质。

POP1 is remaining germplasm；POP2 is core collection.

图 4 核心种质主坐标分析及群体结构分析

Fig. 4 Principal coordinate analysis (PCoA) and group structure of the core germplasm

随后笔者对所筛选的核心种质和原始种质之间

的遗传多样性参数进行分析。如表 1所示，原始种

质共342份，核心种质共85份，保留率为24.85%；核

心种质的等位位点数量和原始种质的等位位点数相

同，保留率为 100%；等位基因数（Na）、有效等位基

因数（Ne）、观测杂合度（Ho）、期望杂合度（He）、多态

信息含量（PIC）的保留率分别为 86.32%、85.46%、

98.15%、90.12%和100.79%。

对核心种质和原始种质的遗传多样性参数进行

T检验，结果显示所构建的核心种质各遗传多样性

参数与原始种质之间没有显著差异，且其原生地涵

盖11个省份，其他省份样品较少，分析中没有入选，

表明所构建的 85个核心种质资源能够很好地保存

原始种质资源的遗传多样性（表2）。

最大值212。

SA，AN，AN为利用基于等位位点数量的模拟

退火算法来构建核心种质。结果表明当以5为梯度

计算等位位点数量时，随着取样数量的增加等位位

点数量也逐渐升高。当取样数量达到85份资源时，

所保留的等位位点数达到最大值 212，并且随着取

样数量继续增加时，等位位点数量趋于平稳，不再升

高或降低。

综上所述，通过对 3种方法在不同取样数量时

的等位位点数比较分析，结果表明SA，AN，AN策略

为构建核心种质的最优策略，且当种质资源数量达

到85份时能够代表全部资源的等位基因数，即所保

留的等位位点数为212。

2.2.3 核心种质评价及遗传多样性分析 为了验证

这 85份核心种质资源的合理性、可靠性及科学性，

首先，笔者对核心种质在全部资源的分布情况进行

主坐标分析（PCoA）以及对核心种质进行群体结构

分析。如图 4所示，Pop2部分为核心种质，Pop1部

分为筛选之后的剩余种质，主坐标1和2分别解释了

位点信息数据中34.36%和15.71%的变异，初步显示

核心种质在全部种质资源中较为均匀的分布，从而

表明所筛选结果的合理性。群体结构分析表明，85

个核心种质资源与全部种质资源资源相同，大致分

为两部分。
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表 2 筛选的 85 个核心种质

Table 2 85 core germplasm screened

序号

Number

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

品种

Cultivars (lines)

八月炸 Bayuezha

尖顶油栗A Jiandingyouli A

大叶栗 Dayeli

燕山早丰 Yanshanzaofeng

确山10号 Queshan 10 hao

山东红栗 Shandonghongli

郯城3号 Tancheng 3 hao

西寨1号Xizhai 1 hao

无花 Wuhua

大板红 Dabanhong

红栗6号 Hongli 6 hao

大栗青 Daliqing

鲁栗1号 Luli 1 hao

鲁栗3号 Luli 3 hao

鲁栗4号 Luli 4 hao

不育2号 Buyu 2 hao

威丰 Weifeng

XZ-1

N4-41

美丰 Meifeng

圃308 Pu308

214

30682

圃151 Pu151

大公书2号 Dagongshu 2 hao

栗园8号 Liyuan 8 hao

尖顶油栗B Jiandingyouli B

东密坞无花 Dongmiwuwuhua

北味 Beiwei

超短枝2号 Chaoduanzhi 2 hao

短枝3号 Duanzhi 3 hao

短枝1号 Duanzhi 1 hao

青龙23号 Qinglong 23 hao

燕秋 Yanqiu

紫晶 Zijing

圣山栗 Shengshanli

燕山红栗 Yanshanhongli

垂枝2号 Chuizhi 2 hao

泰安薄壳 Tai’anbaoke

华丰 Huafeng

包丰 Baofeng

蒙山二早 Mengshan’erzao

京暑红 Jingshuhong

原生地

Origin region

河南确山 Queshan, Henan

山东郯城 Tancheng, Shandong

江苏溧阳 Liyang, Jiangsu

河北迁西 Qianxi, Hebei

河南信阳 Xinyang, Henan

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东郯城 Tancheng, Shandong

河北迁西 Qianxi, Hebei

山东泰安 Tai’an, Shandong

河北宽城 Kuancheng, Hebei

山东泰安 Tai’an, Shandong

江苏溧阳 Liyang, Jiangsu

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东威海 Weihai, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东 Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东莒南 Junan, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东郯城 Tancheng, Shandong

河北 Hebei

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

河北青龙 Qinglong, Hebei

山东莒南 Junan, Shandong

河北青龙 Qinglong, Hebei

山东泰安 Tai’an, Shandong

北京 Beijing

山东郯城 Tancheng, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东泰安 Tai’an, Shandong

山东 Shandong

山东蒙阴 Mengyin, Shandong

北京 Beijing

序号

Number

44

45

46

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

57

58

59

60

61

62

63

64

65

66

67

68

69

70

71

72

73

74

75

76

77

78

79

80

81

82

83

84

85

品种

Cultivars (lines)

虎爪栗 Huzhuali

新选1号 Xinxuan 1 hao

迁西早红 Qianxizaohong

燕兴 Yanxing

辛庄2号 Xinzhuang 2 hao

高店1号 Gaodian 1 hao

灰拣 Huijian

柞14 Zuo14

明拣 Mingjian

搓湾中栗 Cuowanzhongli

双季栗 Shuangjili

马齿青 Machiqing

开化双季栗 Kaihuashuangjili

广西玉林11号 Guangxiyulin 11 hao

镇巴双洁 Zhenbashuangjie

闭口红 Bikouhong

宜兴薄壳 Yixingboke

大金漆栗 Dajinqili

龙潭叶里藏 Longtanyelicang

油栗子 Youlizi

特早 Tezao

新杭迟栗 Xinhangchili

无名2 Wuming 2

广果 Guangguo

六艳红 Liuyanhong

洋辣栗 Yanglali

红光油栗 Hongguangyouli

安徽1号 Anhui 1 hao

驴粪蛋 Lvfendan

六月爆 Liuyuebao

粘底板 Zhandiban

广德大红袍 Guangdedahongpao

双合大红袍 Shuanghedahongpao

焦刺替码 Jiaocitima

早庄B Zaozhuang B

红毛早 Hongmaozao

上光栗 Shangguangli

Csb-1

砖桥处暑红 Zhuanqiaochushuhong

林场优系 Linchangyouxi

乌山2号Wushan 2 hao

东山早栗 Dongshanzaoli

原生地

Origin region

北京 Beijing

山东泰安 Tai’an, Shandong

河北迁西 Qianxi, Hebei

河北青龙 Qinglong, Hebei

北京 Beijing

河南信阳 Xinyang, Henan

陕西西安 Xi’an, Shaanxi

陕西柞水 Zhashui, Shaanxi

陕西西安 Xi’an, Shaanxi

江苏吴县 Wuxian, Jiangsu

湖南 Hunan

浙江上虞 Shangyu, Zhejiang

浙江 Zhejiang

广西 Guangxi

湖南 Hunan

湖北罗田 Luotian, Hubei

江苏宜兴 Yixing, Jiangsu

江苏东山 Dongshan, Jiangsu

江苏溧阳 Liyang, Jiangsu

安徽 Anhui

安徽 Anhui

安徽 Anhui

安徽 Anhui

安徽 Anhui

安徽 Anhui

安徽 Anhui

湖北 Hubei

安徽 Anhui

安徽 Anhui

湖北罗田 Luotian, Hubei

安徽舒城 Shucheng, Anhui

安徽 Anhui

安徽 Anhui

江苏 Jiangsu

江苏南京 Nanjing, Jiangsu

湖北京山 Jingshan, Hubei

浙江 Zhejiang

安徽 Anhui

安徽 Anhui

江苏溧阳 Liyang, Jiangsu

江苏 Jiangsu

江苏 Jiangsu

表 1 核心种质筛选保留率

Table 1 Core germplasm screening retention rate

资源及参数
Germplasm and parameter

原始种质 Original germplasm

核心种质 Core germplasm

保留率 Retention rate/%

T值 T-value

p值 p-value

种质数
Collection number

342

85

24.85

总等位位点数
N

212

212

100

等位基因数
Na

10.095

8.714

86.32

1.085

0.284 3

有效等位基因数
Ne

3.488

2.981

85.46

1.505

0.140 2

观测杂合度
Ho

0.596

0.585

98.15

0.215 4

0.830 5

期望杂合度
He

0.658

0.593

90.12

1.383

0.174 4

多态信息含量
PIC

0.642

0.647

100.79

0.110 3

0.912 7
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3 讨 论

3.1 板栗品种遗传多样性分析

基于 SSR标记研究种群遗传多样性已成为最

方便快捷的方法，前人[28-33]均利用 SSR技术研究种

群遗传多样性。而关于板栗遗传多样性的研究也已

有报道。张馨方等[34]利用SSR分子标记技术对 279

份板栗资源进行遗传多样性分析，平均每对引物检

测到3.38个等位位点，有效等位基因数为1.53，聚类

结果表明群体间遗传关系和地理来源有一定联系。

此外，江锡兵等[35]、张馨方等[36]均采用SSR标记对部

分地区板栗资源进行遗传多样性分析。笔者对全国

板栗品种资源进行广泛收集，并且基于SSR荧光分

子标记技术对其进行遗传多样性分析，总等位位点

为 212 个，平均每对引物检测到的等位基因数为

10.095，有效等位基因数为 3.488，明显高于前人的

研究结果。因此，笔者在本研究中的21对SSR分子

标记能够反映出板栗品种的遗传多样性。此外，对

342份板栗品种资源进行聚类分析，结果表明中国

板栗品种资源大致分为南北两个群体。但是存在大

部分南北混杂品种，对于其混杂原因还有待进一步

研究分析。另外，选取聚类分析中得到的南北方板

栗品种的含水量、可溶性糖含量、直链淀粉含量、支

链淀粉含量、总淀粉含量等19个表型性状进行差异

显著性分析，结果显示，南北方板栗品种的可溶性糖

含量、直链淀粉含量、支链淀粉含量、刺苞厚、坚果

厚、坚果宽呈显著性差异；总苞质量、苞质量、刺苞

宽、刺苞高、苞肉厚、单粒质量呈极显著差异；含水

量、总淀粉含量、出实率等其他指标无显著差异。此

外，上述指标中除了直链淀粉含量、出实率和果形指

数外，其余南方品种的表型指标值均大于北方品种，

如含水量、可溶性糖含量、单粒质量等指标值，推测

可能与南北方的环境差异有关。通过表型分析，进

一步证明板栗品种（系）大致分为南北两个群体。

3.2 板栗品种核心种质构建分析

种质资源的收集和保存对物种的遗传多样性保

护和育种具有重要作用，但是一个物种的种质资源

往往比较丰富，不方便进行遗传育种研究[12]。因此，

选择一定方法构建核心种质对深入挖掘优异种质资

源，提高资源利用价值和效率具有重要意义[1]。构

建策略的选择是核心种质的重点，不同的取样策略

对核心种质样品的选择具有直接的影响。此外，等

位基因的数量是多样性的反映[37]，保留更多的等位

基因对育种有重要作用[38]。李金龙等[5]基于聚类和

表型，构建了甜荞530份种质；李洪果等[39]基于等位

基因最大化原则构建了杜仲 189 份种质；王春梅

等[40]、陈天青等[41]、何建文等[42]都用了一种方法构建

了玉米、小麦、辣椒等的核心种质。因此，为了使核

心种质更具有代表性和可靠性，笔者在本研究中采

用3种方法进行核心种质构建，同时比较3种方法所

保留的等位位点数量，进而筛选出最少的种质资源

以最大程度地代表原始种质的遗传多样性。

中国板栗品种丰富，资源众多，不易保存，因此

构建核心种质尤为重要。前人对于板栗核心种质也

有研究，如张馨方等[23]采用多次聚类的方法构建了

燕山板栗的核心种质，不足以代表全国范围内的板

栗品种资源；Nie等[22]基于最大遗传多样性的模拟退

火算法构建了45份板栗品种的核心种质，但是只运

用一种取样策略且研究的样品较少，具有局限性。

因此亟需构建涵盖全国板栗品种资源遗传多样性的

核心种质。

笔者通过SA，AN，AN、RS，AN，AN和分层抽样

3种方法构建核心种质，最终选择SA，AN，AN作为

最优策略并且构建的 85份资源约占原始种质库的

24.85%，能够充分代表原始种质的遗传多样性，符

合前人关于核心种质取样比例在 5% ~40%的研

究结论[43]。基于等位基因数的模拟退火算法相比另

外两种构建策略而言，能够以最少的资源代表整个

原始种群的遗传多样性，且能够更好地保存资源。

随着市场的需要及科技的发展，会不断出现新的优

异板栗品种资源，因此构建核心种质是一个动态的

过程，在今后的研究中需要不断完善核心种质。

4 结 论

笔者在本研究中基于SSR分子标记，揭示了南

北方板栗品种（系）存在较多基因交流，同时利用

SA，AN，AN、RS，AN，AN和分层抽样 3种策略构建

核心种质，确定基于等位基因数的模拟退火算法为

最优取样策略，最终构建85份核心种质。
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