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植物遗传资源核心种质研究进展 

李辛雷*, 李纪元, 范正琪 
(中国林业科学研究院亚热带林业研究所, 富阳  311400) 

摘  要: 核心种质以最少的资源数量和遗传重复, 最大程度地代表了整个遗传资源, 具有异质性、实用性、动

态性、多样性和代表性等特征, 在遗传资源的研究方面发挥了重要作用, 对种质资源的保存、评价与利用具有

重要意义。核心种质的构建有利于节省资源保存、研究所需的人力、物力, 为育种提供更详细和有用的材料, 提

高资源利用及育种效率。本文对植物遗传资源核心种质构建过程中数据搜集整理、数据分析方法、分组方法、

取样比例、取样策略及核心种质有效性检验等方面进行了全面系统的综述; 对核心种质构建存在的问题及今后

发展方向进行了探讨, 认为遗传资源数据缺乏, 应加强数据搜集整理及核心种质构建, 同时核心种质具动态变

化特性, 应加强动态管理及深入评价与应用研究。 
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Advances in core collection of plant germplasm resources 

LI Xin-Lei*, LI Ji-Yuan, FAN Zheng-Qi 
(Research Institute of Subtropical Forestry, Chinese Academy of Forestry, Fuyang 311400, China) 

ABSTRACT: Core collection was established to represent the maximum of the genetic diversity of the whole 
resources with the minimum of accessions and redundancy, which had characteristics of heterogeneity, practi-
cality, dynamic, diversity and representativeness. Core collection played an important role in the study of re-
sources, which showed an important significance for the conservation, evaluation and utilization of resources. 
The construction of core collection was beneficial to save the manpower and material resources for the conser-
vation and study of resources, to provide more detailed and useful material for breeding and to improve the ef-
ficiency of resources utilization and breeding. This paper systematically reviewed the procedure of constructing 
core collection which included collection and arrangement of data, data analysis method, grouping method, 
sampling ratio, sampling strategy and effectiveness test of core collection. Present problem and some sugges-
tion about the prospects of development were also discussed. Collection and arrangement of the data should be 
strengthened with the data shortage of resources, at the same time, core collection should also be constructed. 
Dynamic management of core collection with the characteristics of dynamic change should be enhanced. Fur-
ther evaluation and application research of core collection still need to be developed. 
KEY WORDS: germplasm resource; core collection; genetic diversity 
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1  引  言 

植物种质资源的搜集、保存与研究, 是人类选育高
产、优质、抗逆新品种的基础。目前, 各国对种质资源的
研究都比较重视, 相继建立了不同植物的种质资源库。随
着植物种质资源的广泛征集、累积和交换, 不断增加的遗
传资源又给种质资源的保存、研究与利用带来了很大的困

难与压力。面对大量的遗传材料, 在取得其详细资料以及
开展深入细致的评价鉴定工作之前, 育种者往往是无法利
用的。但由于资源种类、数量的规模较大, 育种者通常只
能掌握一些简单的性状, 而难以对所有资源进行详细地评
价、整理及有效地管理、利用。丰富的种质资源为研究及

应用提供了大量的材料, 但众多的资源又给保存、评价与
鉴定工作带来了困难, 造成了种质资源的大量流失。因此, 
有必要建立一种种质资源分析处理的方法, 既能包含种质
资源尽可能多的遗传多样性, 而材料数量又尽可能少 [1], 
从而有利于种质资源的系统深入及高效利用研究。  

2  核心种质的概念及意义 

Frankel[2]最早提出核心种质(Core collection)的概念, 
此后又与 Brown[3]将其进一步发展。核心种质通过采用一

定的数据分析方法从总体种质资源中抽取部分材料, 以最
小的资源数量和遗传重复最大程度地代表整个遗传资源的

多样性。核心种质具有异质性、多样性和代表性、实用性、

动态性等特征。核心种质是种质资源库中一批有限遗传材

料, 代表总体种质库的遗传范围, 核心库中入选的遗传材
料包含需优先保存的种质材料, 包括尽可能多的遗传多样
性[4], 未包含于核心种质中的遗传材料通常作为保留种质, 
从而有利于种质资源的保存、评价与利用。由于核心种质

是从大量遗传材料中筛选出的具有代表性的、有研究或应

用价值的种质, 通过对其进行优先评价, 能及时地发现优
良种质, 从而充分认识和有效利用所收集的种质资源中所
包含的优良基因或特异基因, 提高种质资源的管理和利用
效率。核心种质的构建在遗传资源的研究和利用方面发挥

了重要作用, 极大地方便了对遗传资源的保存、评价与利
用, 从而有利于资源的系统深入和高效利用研究, 大大节
省了人力和物力, 为育种提供更详细和有用的材料, 极大
地提高了资源利用及育种效率。目前, 国内外对核心种质
的研究与发展比较重视, 相继展开了马铃薯[5]、水稻[6]、大

豆[7]、小麦[8]、玉米[9]、棉花[10]、豌豆[11]、茶[12]等多种植

物核心种质的构建。 

3  核心种质构建 

研究植物核心种质, 首先应获得构建核心种质所需
的数据, 然后采用适宜的数据分析方法对数据进行处理; 

利用标准化的数据进行种质资源分组; 通过采用适宜的取
样策略、取样比例构建核心种质; 建立核心种质繁殖、供
应及管理体系, 以利于核心种质的有效利用。 

3.1  数据搜集整理 

构建核心种质的数据包括基本数据、特征数据和评价

鉴定数据。基本数据是指种质资源收集、起源地的生态地

理状况及育种、分类体系等; 特征数据包括形态性状、生
化、遗传多样性等表征种质特征的数据; 评价鉴定数据包
括产量、品质及抗耐性等。前期研究者大多利用基本数据

如地理起源、生态类型、分类等构建初级核心种质库, 然
后采用形态和农艺性状构建更具代表性的核心种质, 或者
综合基本数据与形态、农艺性状等特征数据直接构建核心

种质[13,14]。Li 等[6]用分类、形态、农艺性状构建中国云南

水稻地方品种核心种质库。 
由于形态-农艺性状的表现型值是基因、环境及基因

与环境互作的综合表现, 因此表现型值会出现差异, 表现
型数据难以准确地度量个体间遗传差异, 其结果存在一定
的偏差[15]。有鉴于此, Hu等[16]提出应用混合线性模型统计

分析方法, 用调整无偏预测法无偏预测基因型效应值[17], 
利用基因型效应值, 通过多次聚类分析构建了棉花的核心
种质。采用基因型值度量作物种质材料间的遗传差异, 能
有效地排除环境、基因型与环境互作引起的偏差, 从而使
构建的核心种质更具代表性、科学性。 

由于形态、农艺性状仅能反映与这些性状变异相关的

遗传物质的差异, 而难以度量个体在基因水平上的差异, 
因此仅利用有限的形态、农艺性状数据构建核心种质存在

一定的局限性[18]。分子标记技术使生物遗传差异的研究深

入到基因水平, 有效地促进了核心种质研究[19, 20], 尤其对
于数据缺失较为严重的材料, 可以利用分子标记数据构建
核心种质。对于已有核心种质, 也可以采用分子标记信息
去除遗传重复, 进一步缩小核心种质库的规模[21]。尽管分

子标记技术已广泛应用于核心种质研究, 然而形态、农艺
性状的遗传变异及多样性对核心种质分析仍然非常重要, 
因为其直接与种质的环境适应性及育种潜力有关[22], 因此
整合形态、农艺性状与分子标记信息构建核心种质具有重

要意义。 

3.2  数据分析方法 

核心种质构建时要对大量数据进行分析, 尤其需要
对大量多维数据采用多变量分析, 如聚类分析、主成分分
析和判别分析等, 不同分析目的适用的分析方法不同。在
核心种质构建的研究中, 应将各种数据分析方法有机结合, 
相互补充和验证, 结果将更加可靠。 

聚类分析为常用的主要方法, 尤其系统聚类, 通常用
于材料分类, 能有效地将具有相似形状的材料归为一类。
李自超等[23]对云南地方稻核心种质的研究表明, 在相同分



第 11期 李辛雷, 等: 植物遗传资源核心种质研究进展 3735 
 
 
 
 
 

 

组原则或相同的确定组内取样比例方法时, 聚类取样法均
明显优于随机取样法。Li等[24]应用混合线性模型统计分析

方法, 在预测基因型值基础上, 采用 6 种聚类方法分别进
行系统聚类, 构建了水稻核心种质。徐海明等[25]在研究棉

花核心种质时, 用混合线性模型分析方法无偏地预测基因
型值, 利用得到的基因型值, 分别采用 7 种系统聚类方法
构建核心种质, 结果表明, 最短距离法是构建棉花核心种
质较好的系统聚类方法。 

主成分分析对具有高冗余的群体尤其有效, 可以扩
大多样性和减少由于性状间相关而造成的遗传冗余, 同
时对聚类结果进行补充和验证。Islam等[26]用数量性状、

分子标记数据研究了栽培大豆的遗传多样性, 用主成分
分析方法整合数量性状和类性状进行了大豆核心种质的

构建。Basigalup等[27]在构建多年生苜蓿核心种质时发现, 
用全部数据所选核心种质反而不如用主成分所选核心种

质更有效。 
判别分析是一种有效的分类方法, 用于验证核心种

质分组与原分组的符合情况。Spagnoletti 等[28]用判别分析

的方法将 3000份硬粒小麦分为 5个组, 该分组结果与根据
多样性中心分组相符, 表明判别分析能有效应用于种质资
源的分组。 

3.3  分组方法 

在构建核心种质时应充分考虑植物的遗传层次结构, 
将整个材料分为互不重叠的小组, 在组内选择有代表性的
材料。已有研究表明, 对材料分组后取样比完全随机取样
所构建的核心种质的代表性更好[28,29]。Basigalup等[27]对多

年生苜蓿核心种质的研究表明, 以地理区域分组构建核心
种质, 能有效代表各性状的遗传变异。目前, 在植物核心种
质构建中, 多数研究采用系统分组的取样方法。构建核心
种质时数据分组通常按一定的标准把具有相似特点种质材

料进行分类, 其标准与方法因种质特性而异。常见分组标
准及方法有分类、地理起源、生态分布、育种体系、形态

和农艺性状及多数据组合分组等。Upadhyaya等[30]用分类、

地理起源等分组后构建花生核心种质, 并用形态、农艺特
征评价其表型变异。Diwan等[29]研究一年生苜蓿核心种质

时, 按种将材料分组, 在组内按地理来源、表现型聚类或随
机取样筛选出核心种质。李自超等[23]研究云南地方稻核心

种质时, 按丁颖和程王两种分类体系为分组原则, 采用聚
类法在组内进行取样构建核心种质。 

3.4  取样比例 

核心种质取样前首先要确定总体取样比例。已有研究

认为核心种质通常占种质资源总量的 5%~10%, 或总数不
超过 3000份[3], 而遗传冗余度 Dr值在 0·2~0·9的种质资源
其较适宜的取样比例为 20%~30%[27]。核心种质以最小的

资源数量最大限度地代表该物种的遗传多样性, 其取样比

例与种质资源数量相关, 资源数量较少时, 取样比例变化
较大, 而当资源数量达到一定程度如 10000 份以上变化则
较小, 通常在 10%左右。植物资源核心种质取样比例通常
为 10%~13%, 园艺及观赏植物在 10%~33%。但迄今为止, 
适宜的核心种质规模及取样比例尚无定论。这主要由于长

期进化及人工选择, 生物体产生了其独特的特性, 因此, 
整体取样比例的确定不能简单化处理, 应根据植物种质资
源数量及遗传多样性与遗传结构确定。 

3.5  取样策略 

取样策略是从种质资源群体中抽取部分材料作为核

心种质的方法, 是构建核心种质的关键环节, 分为随机取
样与系统取样, 实践中常把两种方法结合使用, 在有些植
物核心种质的构建中, 人为进行核心种质的补充。 

随机取样法, 又称 R策略, 即完全随机取样策略。核
心种质代表整个遗传资源多样性, 随机取样法对占比例较
小而变异性较大的材料缺乏足够的有效性。已有研究认为

随机取样法所构建的核心种质对资源的代表性较差[29]。徐

海明等[25]以棉花种质资源数据为例, 比较了多次聚类随机
取样、多次聚类优先取样和偏离度取样的方法, 结果表明, 
与随机取样法相比, 优先取样法和偏离度取样法构建的核
心种质具有较大的遗传变异。 

系统取样法, 鉴于资源遗传多样性并非是均匀分布
的, 因此对资源应给予不同权重, 采取系统取样方法。系统
取样在分组的基础上确定组内的取样方法, 根据资源的特
性主要有 C, P, L, S, G等取样策略。 

C策略(constand strategy) , 恒量法, 从每个组中随机
选取相同数量的材料作为代表。只有当各组材料的数量及

其遗传多样性均相近时, 此种方法取样才具较好的代表
性。因此, 该方法在使用上有很大局限性。 

P 策略(proportional strategy), 比例法, 组内取样比例
与组内材料占总体材料的比例一致。当资源遗传多样性与

其数量成正相关并且各组材料量相差较大时这一策略比较

有效。Bisht等[31]选用比例法构建了印度绿豆的核心种质。 
L 策略(logarithmic strategy), 对数法, 组内取样比例

与该组材料量的对数值占各组材料量对数值之和的比值一

致。当掌握数据资料有限时, 对数取比较有效[32]。经过对

数处理 , 占比例大的组取样比例变小 , 反之 , 比例变大 , 
从而部分修改核心种质遗传多样性的偏离。 

S策略(square root strategy), 平方根法。组内的取样比
例与该组材料量的平方根占整个资源材料量的平方根的比

值一致。经过平方根法处理, 该策略部分修改核心种质中
遗传多样性的偏离。Huaman 等[33]采用平方根法构建了秘

鲁甘薯核心种质。 
G 策略(genetic diversity-dependent strategy), 遗传多

样性法, 分组的取样量由组内多样性占总体资源多样性的
比例确定。组内材料多样性较大时, 取样量大; 反之取样
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量较少。当拥有资源遗传变异或形态多样性数据时, 根据
多样性来确定取样比例是较为可靠的方法。Raamsdonk 等
[34]采用 P策略和 G策略构建了郁金香的核心种质。 

4  核心种质有效性检验 

核心种质以最小的资源数量和遗传重复最大程度地

代表整个遗传资源的多样性, 以满足目前与将来的需要。
因此, 有效性检验是核心种质构建的关键环节, 是检验构
建方法和效果的有效措施。检验核心种质的有效性既要评

价核心种质对遗传资源的代表性, 又要对其实用性进行分
析。Diwan 等[29]认为, 只有核心种质与全部种质资源存在
显著差异的性状的百分率均少于 30%, 且核心种质各性状
变幅占整个资源群体变幅的平均比率高于 70%, 才可以认
为该核心种质基本上代表了原遗传资源群体的多样性。 

4.1  核心种质遗传多样性符合性检验 

根据数据形式的不同, 核心种质遗传多样性的符合
性检验分为离散性指标和连续性指标多样性检验, 二者既
有区别又有交叉。离散性数据包括质量性状、同工酶和分

子标记等, 主要采用变异的数量、综合多样性指数及等位
基因频率、Nei’s多样性指数等。连续性数据主要是数量性
状, 常用表型保留比例、方差、多样性指数、变异系数、
极差等。李自超等[23]对水稻的研究表明, 表型保留比例、
表型方差、表型频率方差、遗传多样性指数和变异系数等

参数是检验水稻核心种质较为理想的指标。张飞等[35]利用

5 个质量性状的表现型频率和 7 个数量性状的标准差、变
异系数、极值等参数, 对菊花初选核心种质进行了有效性
评价。 

4.2  核心种质实用性检验 

对核心种质的实用性的检验, 要求所构建的核心种
质中包括总资源中所有类型的性状(基因), 既保留已知性
状, 又要保留未来生产应用中需要的性状或基因。Corley 
等[36]对相当于花生原资源 27%的核心种质开展了叶斑病
抗性检测 , 筛选出约占全部资源 54%的抗性材料。
Holbrook等[37]从 7432花生份材料中选出 831份, 构建了核
心种质。目前, 研究者已经对核心种质的油份含量、脂肪
酸含量等 24个性状进行了评价。可见, 花生核心种质的构
建明显提高了种质评价效率。 

5  问题与展望 

5.1  遗传资源数据缺乏, 应加强数据搜集整理及核

心种质构建 

种质资源数据是构建核心种质的前提和基础。已有认

为, 种质资源中仅有 35%具完善的基本数据, 特征及评价
鉴定数据的缺乏尤其严重[38]。目前, 用来构建核心种质的
数据大多是分类、生态类型等基本数据[39, 40]; 特征数据中

主要是表型性状[40, 41], 而生化及 DNA 分子标记信息较少
[18, 19]; 评价鉴定数据多为产量等农艺性状而缺乏品质、抗
性等数据[42]。因此, 种质资源基本信息的缺乏是构建核心
种质的主要限制。构建核心种质的目的是为了更好地对资

源进行评价与利用研究 , 因此 , 构建核心种质应在对植
物进行深入评价之前[43]。徐海明等[44]提出了整合质量性

状和数量性状评价遗传相似性的统计策略, 调整的欧氏
距离能有效地度量个体间的差异, 并能很好地处理性状
数据的缺失。因此, 没有必要因缺乏完整的数据而拖延构
建核心种质。应积极加强种质资源数据尤其分子标记数据

及品质、抗性等评价鉴定数据的搜集整理[45- 47], 综合应
用种质资源的基本数据、特征数据及评价鉴定数据等, 尽
早构建核心种质 [48-50], 以利于进一步加强资源的深入评
价及应用研究。 

5.2  核心种质动态变化, 应加强动态管理及深入评

价与应用研究 

核心种质是以最少的资源数量代表最大的遗传多样

性。受各方面因素影响, 保留种质的基因组成、数量等会
发生变化从而产生新的变异种质, 因此, 核心种质的大小
及内容应随时间而演变, 使其即包含当前已知的优质特异
性状, 又含有未来生产需要的性状。对核心种质应加强动
态管理, 保留种质、初级核心种质、核心种质、核心应用
种质等不同级别间动态变化, 并不断补充完善[51]。目前, 
植物核心种质的研究多集中于构建过程中分组、取样策略

及有效性评价[1, 4, 41, 52], 对核心种质的进一步深入研究及
其在生产上的实用性评价还很少, 很多评价指标还待发展
和完善。因此, 应继续加强对所构建核心种质的后续评价
研究, 挖掘资源特异基因; 同时加强资源应用研究, 建立
各类专项核心种质, 满足生产、育种对不同资源类型的需
要; 建立并完善核心种质的繁育、供种及管理体系, 保障
核心种质的有效利用。 
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