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摘要：本研究以 300 份羊草［Leymus chinensis （Trin.  ex Bunge） Tzvelev］种质为材料，针对其结实率低等生产问题，

通过连续三年田间试验，系统测定了抽穗期株高、成熟期株高、叶长和叶宽 4 个生长性状，以及抽穗率、穗重、穗长、

穗节数、小穗数、每小穗小花数、每穗种子数和结实率 8 个结实相关性状。多样性分析和聚类分析显示，群体具有丰

富的遗传背景：变异系数为 10. 73%~51. 86%，遗传多样性指数为 1. 853~2. 068；300 份资源可聚为 4 个类群。相

关性分析表明，结实率与穗长、穗重、每穗种子数等 11 个指标存在不同程度的相关关系。主成分分析的前 4 个主成

分累计贡献率达 79. 26%，可有效代表原始性状的绝大部分信息。最终，基于表型数据的最佳线性无偏估计值

（Best linear unbiased estimator，BLUE），利用综合隶属函数结合抽穗率和结实率表现，综合评价筛选出 50 份优异种

质资源。本研究为后续基因挖掘、表型-基因型耦合分析和生物育种提供支撑。
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Abstract：To address production problems such as low seed setting rate， in this study， a total of 300 Leymus 
chinensis accessions were evaluated across three consecutive years of field trials and systematically measured 
their four growth traits： Plant Height of Reproductive Branch at Heading Stage （PH_RBHS）， Plant Height of 
Reproductive Branch at Maturity Stage （PH_RBMS）， Leaf Length （LL）， Leaf Width （LW）， and eight seed 
setting– related traits： Spike Weight （SW）， Spike Length （SL）， Number of Spike Nodes （NSN）， Seed Set⁃
ting Rate （SSR）， Number of Spikelets （NS）， Floret Number per Spikelet （FNPS）， and Seed Number per 
Spike （SNPS）.  Diversity analysis and cluster analysis jointly revealed a rich genetic background within the 
population： the coefficient of variation ranged from 10. 73% to 51. 86%， and the genetic diversity index ranged 
from 1. 853 to 2. 068； the 300 accessions could be classified into four distinct clusters.  Correlation analysis indi⁃
cated that seed setting rate （SSR） was correlated to varying degrees with 11 traits， such as Spike Weight 
（SW）， Spike Length （SL）， and Seed Number per Spike （SNPS）.  The first four principal components 
accounted for 79. 26% of the total variance， effectively capturing most of the information of the original traits.  
Finally， based on the best linear unbiased estimate （BLUE） of phenotypic data， a comprehensive evaluation 
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was conducted using a membership function analysis that integrated heading rate （HR） and seed setting rate 
（SSR）， and 50 elite accessions were identified.  This study provides support for further gene mining， genotype
–phenotype association analysis， and molecular breeding.
Key words：Leymus chinensis；Phenotype；Seed setting rate；Comprehensive evaluation；Elite germplasm accessions

羊 草 ［Leymus chinensis （Trin.  ex Bunge）
Tzvelev］是禾本科赖草属多年生旱生根茎型牧草，作

为欧亚大陆草原区东部的关键建群种之一，是我国

优质的乡土草种，在东北、内蒙古等地广泛分布［1］。

具有耐旱寒、耐盐碱［2］、耐贫瘠、抗风沙和耐践踏等优

良的特性［3］，是维持草原生态系统稳定的重要物种。

羊草具有蛋白质含量高、再生力强、持绿期长等特

性，富含钙、磷、铁等多种营养成分，适口性优良，是

牛、羊等家畜的重要饲料来源，在畜牧业发展中具有

重要战略地位［4］。同时，作为异花授粉植物，羊草具

有自交不亲和性［5］，存在发芽率低、抽穗率低、结实率

低的“三低”问题［6］，制约了种子生产能力和育种进

程［7］。筛选结实性状优异的羊草资源，进而挖掘与结

实相关的基因，实现从表型筛选到基因解析的系统

性突破，是破解羊草结实率难题的有效途径。

丰富的种质资源遗传多样性能够提供更加多

样的表型变异特征和遗传信息，是优异种质筛选和

遗传改良的基础，为后续育种提供更多的可能性［8］。

在育种实践中，研究者常采用多指标综合鉴定的策

略评价种质资源的遗传多样性，以克服单一性状评

价的不足 ，通常利用隶属函数结合主成分分析

（Principal components analysis，PCA）将多个性状指

标转化为统一的隶属度，从而客观、全面地评价种

质资源的综合表现。该方法已被广泛应用于小麦  
（Triticum aestivum L. ）［9-11］ 、水 稻  （Oryza sativa 
L. ）［12-13］、玉米  （Zea mays L. ）［14-18］、大豆  （Glycine 
max（L. ） Merr. ）［19-20］、高粱  （Sorghum bicolor （L. ） 
Moench）［21］等主要粮食作物中，在草种质资源评价

领域，隶属函数法同样展现出良好的适用性。研究

者 针 对 紫 花 苜 蓿［22-25］ （Medicago sativa L. ）、燕

麦［26-29］ （Avena sativa L. ）、羊草［30］ 等重要饲草作

物，系统采集了株高、生物量、粗蛋白含量、抗逆性

等多项表型数据，并运用隶属函数法进行多指标综

合分析，进而从大量资源中筛选出综合表现优异的

种质。研究者还发现，表型性状易受环境互作影

响，设置多年多点试验、增加时间与空间重复，是准

确评价种质资源表型变异的重要策略［31］。

本研究以收集保存的 300 份羊草种质资源为材

料，连续 3 年系统测定抽穗率、结实率、穗重、穗长等

结实相关性状以及株高、叶长、叶宽等生长性状，通

过相关性分析和聚类分析多维度系统评价 300 份羊

草种质资源的遗传多样性和群体特征。通过综合

隶属函数法结合抽穗率和结实率表现，多维度评估

筛选出优异资源，为羊草基因挖掘及生物育种提供

理论依据和材料支撑。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

本研究共采用 300 份羊草种质材料，由黑龙江

省农业科学院草业研究所提供。材料分为野生种

质与育成品种两大类。其中，野生材料共 294 份，分

别来源于黑龙江（121 份）、内蒙古（101 份）、吉林（46
份）、河北（13 份）、北京（11 份）及辽宁（2 份）；育成品

种共 6 份，分别为‘中科 1 号’（2 份）、‘菁牧 7 号’‘菁

牧 8 号’‘农菁 11 号’及‘吉生 2 号’。

1. 2　试验设计

采用完全随机设计，将 300份羊草种质资源种植

于黑龙江省农科院草业所民主实验基地（45. 79 °N，

126. 64 °E），试验基地生长季气温 20~35℃、空气相

对湿度 20%~70%，全程采用自然光照。试验材料单

株种植于定植桶，定植桶长度 40 cm，直径为 40 cm，深

埋地下 30 cm。在抽穗期（5 月下旬—6 月上旬）测定

株高和抽穗率，在成熟期（6 月下旬—7 月中旬）测定

株高、叶长、叶宽、穗长、穗重、穗节数、小穗数、每小

穗小花数、每穗种子数和结实率。

1. 3　表型测定

按照《中国牧草手册》［32］和《羊草种质资源描述

规范和数据标准》［33］测定表型数据。2023—2025 年

连续三年，在田间实地测量以下性状，每份材料均

测定 5 个生物学重复。

抽穗率（Heading rate，HR）（%）：生殖枝数/（营

养枝数＋生殖枝数）×100%。

抽穗期生殖枝株高（Plant height of reproductive 
branch at heading stage，PH_RBHS）（cm）：在抽穗期

用直尺测量植株主茎从地表面到穗顶部的高度。
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成熟期生殖枝株高（Plant height of reproduc⁃
tive branch at maturity stage，PH_RBMS）（cm）：在

成熟期用直尺测量植株主茎从地表面到穗顶部的

高度。

穗重（Spike weight，SW）（g）：用电子天平称量

穗部重量。

穗长（Spike length，SL）（cm）：用直尺测量穗部

的长度。

穗节数（Number of spike nodes，NSN）（个）：统

计从穗柄到穗顶的节数。

结实率（Seed setting rate，SSR）（%）：每穗种子

数/总小花数×100%。

叶长（Leaf length，LL）（cm）：选取待测穗自上而

下的 5片叶子，用直尺测定叶片长度，最后计算平均值。

叶宽（Leaf width，LW）（cm）：测量方法同叶长。

小穗数（Number of spikelets，NS）（个）：每单株

穗的总小穗数。

每 小 穗 小 花 数（Floret number per spikelets，
FNPS）（个）：每小穗的总小花数。

每 穗 种 子 数（Seed number per spike，SNPS）
（粒）：每穗除去空和瘪种子后的饱满种子数。

1. 4　数据处理

采用 R 语言 lmer 4 包将多年试验数据转换为最

佳线性无偏估计值（Best linear unbiased estimator，
BLUE）［34］，以实现与原始数据趋势一致的模型拟

合，提高遗传评价的可靠性。使用  Excel 2019 对原

始数据进行最小值、最大值、均值、极差、标准差、变

异系数、遗传多样性指数（H′）的计算。

遗传多样性指数的计算方法参考李玉姗等［35］、

金玲等［36］，具体计算公式如下：

H′=-∑PilnPi（i=1，2，3，…，n）
式中，Pi表示性状第 i级别的种质份数占总份数

的百分比；各种质的级别一般为 10 级，根据其平均

值（X）和标准差（σ）计算得出，第 1 级是 Xi<X-2σ；
第 2 级是 X-2σ≤Xi<X-1. 5σ；第 3 级是 X-1. 5σ≤
Xi<X-σ；其间每一级相差 0. 5σ，直到第 10 级。

采用 Origin 2021 进行 Pearson 相关性分析，使

用 R 包 ggtree 和 ggplot 进行聚类分析及绘图；采用

Excel 2021 和 R（4. 2. 2）联合进行主成分分析，计算

各主成分得分，随后继续使用隶属函数法进行数据

归一化处理，并根据主成分贡献率计算权重系数和

综合评价 F 值［37-38］。

隶属函数计算公式如下：

μ（Xj）=（Xj-Xmax）/（Xmax-Xmin）（j=1，2，3，…，n）
ωj=cj/∑cj（j=1，2，3，…，n）

F=∑（μ（Xj）×ωj）（j=1，2，3，…，n）
式中，μ（Xj）为羊草某种质第 j 个性状的隶属函

数值，Xj表示羊草某种质的第 j个性状值，Xmin和 Xmax

分别表示羊草所有种质 j 性状指标的最小和最大

值。ωj是权重系数，表示第 j个主成分在所有综合指

标中的重要程度；cj表示第 j 个主成分的贡献率。F
是综合评价值。

2　结果与分析

2. 1　300 份羊草种质资源的表型特征与遗传多样性

利用 R 包 ggplot 对 3 年的表型数据进行比较分

析并绘制密度分布图（图 1），3 年之间的抽穗期生殖

枝株高、成熟期生殖枝株高、穗重、穗长、穗节数、叶

宽 8 个性状年际间差异显著（P<0. 01），2023 年和

2025 年叶长、2023 年和 2024 年小穗数、2023 年和

2024 年每穗种子数差异显著（P<0. 01），抽穗率和

结实率在年际间差异不显著，这表明抽穗率和结实

率表现稳定，可以作为优异资源筛选的选择条件。

为了降低羊草材料的年际影响，以 BLUE 值进

行 Shapiro-Wilk 检验（W 检验），12 个表型的 BLUE
值的直方图显示，结果均呈正态分布（图 2），有利于

准确开展多样性分析与资源筛选。

300 份羊草种质资源的表型变异系数差异较大

（ 表 1），变 幅 为 10. 73%~51. 86%，平 均 值 为

21. 72%。其中，抽穗率的变异系数最高（51. 86%），

极差为 80. 38%，表明该性状在不同种质间存在丰

富的变异，为育种筛选提供了广阔的选择空间；而

成熟期株高的变异系数最低（10. 73%），说明其遗

传稳定性较强，可作为育种的一个参考指标。此

外 ，每 穗 种 子 数 与 结 实 率 的 变 异 系 数 分 别 为

31. 53% 和 21. 38%，反映出种子产量相关性状具有

中等至较高的遗传多样性；结合 BLUE 值整体趋稳

但略低于多年平均的趋势，预示着在保持种质遗传

基础广度的同时，需进一步优化结实效率与穗部结

构协调性，以突破产量瓶颈。当前种质在抽穗率与

种子数间的表型权衡关系显著，暗示自然选择与人

工驯化压力下的适应性分化仍在持续，宜优先筛选

抽穗早、结实率高且株型紧凑的复合优异单株，可

为育种提供精准靶标。
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图 1　表型性状密度分布图
Fig. 1　Density diagram of phenotypic traits of Leymus chinensis germplasm used in the study

图 2　12 个表型的 BLUE 值的分布图
Fig. 2　Distribution diagram of BLUE values of 12 phenotypic traits
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表 1　300 份羊草种质资源 12 个性状的描述性统计结果

Table 1　Descriptive statistics results for 12 traits of 300 accessions of Leymus chinensis germplasm
性状  Trait
抽穗率 HR

抽穗期生殖枝株高

PH_RBHS/cm

成熟期生殖枝株高

PH_RBMS/cm

穗重 SW/g

穗长 SL/cm

穗节数 NSN/个

结实率 SSR

叶长 LL/cm

叶宽 LW/cm

小穗数 NS/个

每小穗小花数

NFPS/个

每穗种子数

SNPS/粒

年份  Year
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE
2023
2024
2025

BLUE

最大值  Maximum
93.22%
86.52%
88.79%
81.26%

115.00
107.60
216.60
130.00
120.60
115.00
103.80
110.30

3.84
3.08
2.13
2.14

27.38
20.38
21.12
20.03
24.80
24.67
38.80
23.00
89.53%
89.37%
90.75%
89.88%
32.25
32.35
38.72
30.43

1.03
0.90
0.71
0.79

36.40
57.40
33.40
32.93

7.19
7.54
7.07
6.71

159.00
116.40
114.40
101.94

最小值  Minimum
0.71%
1.18%
0.79%
0.89%

58.80
45.00
25.80
51.00
63.20
46.80
13.80
55.50

0.30
0.09
0.15
0.35
6.74
7.95
8.35
8.53

11.20
10.20

7.20
11.27
10.27%

4.58%
3.61%

14.43%
15.21
15.23
14.94
15.59

0.25
0.26
0.23
0.27

10.00
11.20

8.80
12.47

2.07
2.20
1.61
2.60
9.20
2.20
3.00

12.47

极差  Range
92.51%
85.33%
88.00%
80.38%
56.20
62.60

190.80
79.00
57.40
68.20
90.00
54.80

3.55
2.99
1.98
1.80

20.64
12.43
12.77
11.50
13.60
14.47
31.60
11.73
83.26%
84.79%
87.14%
75.45%
17.04
17.12
23.78
14.85

0.78
0.64
0.47
0.53

26.40
46.20
24.60
20.47

5.13
5.34
5.45
4.11

149.80
114.20
111.40

89.47

均值  Mean
36.21%
33.84%
37.64%
35.49%
86.44
74.65
69.37
76.81
90.02
84.05
76.60
83.60

1.57
1.36
1.07
1.32

14.30
12.15
13.27
13.22
17.91
15.10
15.65
16.21
64.24%
63.46%
62.00%
63.40%
22.59
20.88
22.06
21.84

0.61
0.57
0.48
0.55

19.70
17.46
17.24
18.16

4.81
4.61
4.73
4.72

61.04
50.28
48.93
53.72

标准差 SD
0.21
0.21
0.21
0.18

11.17
10.56
14.12

9.37
11.42
10.39
10.78

8.97
0.58
0.38
0.38
0.32
2.89
2.07
2.09
1.83
2.49
2.40
2.98
1.93
0.17
0.19
0.18
0.14
3.42
2.91
3.48
2.36
0.14
0.11
0.09
0.09
4.29
4.69
3.28
3.10
0.99
0.99
1.02
0.78

26.03
21.42
20.57
16.94

变异系数 CV

58.87%
61.99%
56.83%
51.86%
12.93%
14.15%
20.36%
12.19%
12.69%
12.36%
14.07%
10.73%
36.95%
28.00%
35.36%
24.30%
20.19%
17.06%
15.75%
13.85%
13.90%
15.88%
19.04%
11.90%
26.36%
30.57%
29.40%
21.38%
15.12%
13.94%
15.79%
10.78%
22.38%
20.17%
18.24%
16.08%
21.76%
26.84%
19.01%
17.05%
20.60%
21.45%
21.52%
16.42%
42.65%
42.60%
42.04%
31.53%

遗传多样性指数 H′

2.063
2.052
2.090
2.068
2.089
2.023
1.692
1.994
2.052
2.009
1.918
2.041
2.051
1.937
2.069
2.058
2.019
2.027
2.041
2.024
2.075
2.002
1.902
2.058
1.998
2.006
2.015
1.987
2.060
1.988
1.870
1.985
2.026
2.056
2.054
2.009
1.959
1.677
1.907
1.853
2.067
2.073
2.063
2.055
1.985
2.053
2.056
2.077
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遗传多样性指数的变化范围为 1. 853~2. 068，
平均值为 2. 001。其中，抽穗率（2. 068）、每穗种子数

（2. 077）、每小穗小花数（2. 055）、穗重（2. 058）、穗长

（2. 024）、穗节数（2. 058）均超过 2，说明其遗传变异

丰富；而抽穗期株高（1. 994）、叶长（1. 985）、小穗数

（1. 853）、结实率（1. 987）遗传多样性指数较低，表明

其受较强遗传约束；结合表型与遗传多样性双重视

角，抽穗率不仅变异幅度最大，而且遗传复杂度最

高，可能是驱动羊草适应性进化的关键性状。整体而

言，生长相关性状的变异系数和遗传多样性指数均低

于结实相关性状，表明与结实相关的表型具有更丰富

的遗传多样性。这一结果一定程度上显示结实性状

在羊草长期演化中承受更强的选择压力，也提示育种

应聚焦结实相关基因的深度挖掘与功能解析。

2. 2　相关性分析

从相关性热图（图 3）可以看出，各性状之间存在

不同程度的关联。连续三年的表型间相关性基本一

致。其中，结实率与每穗种子数呈极显著正相关（P<
0. 001，Corr=0. 699），与穗重亦呈极显著正相关（P<
0. 001，Corr=0. 138），表明每穗种子数的增加直接有

助于结实率的提升，二者在种子生产过程中具有协同

效应。穗节数与小穗数之间同样呈极显著正相关

（P<0. 001，Corr=0. 770），说明穗节数的增加可能为

图 3　12 个表型的相关性矩阵图

Fig. 3　Correlation matrix plot of 12 phenotypic traits
注：各表型英文缩写见 1. 3 表型测定，A 表示 2023 年，B 表示 2024 年，C 表示 2025 年，Corr 表示相关性系数，星号表示显著性水平，* P<0. 05，
** P<0. 01，*** P<0. 001
Note： The abbreviations of phenotypes can be found in Section 1. 3 Phenotype Determination.  A stands for 2023， B stands for 2024， C stands for 
2025， Corr represents the correlation coefficient， and Asterisks indicate significance levels： * P<0. 05， ** P<0. 01， *** P<0. 001
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小穗的形成提供更多着生空间，从而促进小穗分化。

每穗种子数与株高、穗重、穗长、穗节数、叶宽、叶长、

小穗数、每小穗小花数均呈极显著正相关（P<0. 001）。
在生长相关性状方面，抽穗期株高和成熟期株

高均与每穗种子数、每小穗小花数、穗重、穗长、穗

节数、叶长、叶宽、小穗数呈极显著正相关（P<
0. 001），营养生长优势对穗部发育具有积极促进作

用，可将抽穗期株高和成熟期株高作为综合评价的

重要参考指标。叶长和叶宽与抽穗率呈负相关（P
<0. 01，P<0. 001），表明叶片发育与植株营养分配

之间存在权衡关系；叶长与穗重、穗长呈显著正相

关（P<0. 05，P<0. 001），叶宽与穗重、穗长呈极显

著正相关（P<0. 001，P<0. 001），在一定程度上反

映出叶片作为光合作用场所为干物质积累提供了

基础。上述相关性结果为综合评价羊草优异种质

资源提供了重要参考，也为深入解析羊草结实相关

性状的形成机制及协同改良提供了重要线索。

2. 3　聚类分析

结果显示，所有供试资源可聚为 4 个类群（图

4，图 5）。第Ⅰ类群结实相关性状特征突出，其穗

重平均为 1. 75 g，显著高于其他类群，穗长 15. 01 cm、

穗节数 18. 59 个、小穗数 21. 14 个、每小穗小花数

5. 52 个及每穗种子数 78. 56 粒等指标均居首位，结

实率的范围为 49. 87%~86. 82%，大部分资源结实

率大于 60%。第Ⅱ类群株高特征突出，抽穗期株

高与成熟期株高均值分别达 81. 09 cm 和 87. 29 cm，

结实率的范围为 40. 19%~85. 98%。第Ⅲ类群叶

片特征突出，叶长平均 23. 68 cm，叶宽平均 0. 59 cm，

显著优于其他类群，结实率的范围为 36. 19%~
77. 47%（均值 56. 58%）。第Ⅳ类群无突出性状特

征 ，结 实 率 变 幅 最 大（6. 43%~75. 47%，均 值 仅

45. 01%），个体间差异明显。四个类群在主要表

型 上 呈 现 出 明 显 分 化 ，体 现 了 种 质 资 源 的 多

样性。

图 4　300 份羊草种质资源聚类图

Fig. 4　Cluster diagram of 300 Leymus chinensis germplasm resources
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2. 4　主成分分析

对 300 份羊草种质资源进行主成分分析，提取

了前 4 个主成分（表 2），其中，第 1 主成分的特征值

为 1. 95，方差贡献度为 38. 17%；第 2 主成分的特征

值为 1. 20，方差贡献度为 14. 43%；第 3 主成分的特

征值为 1. 18，方差贡献度为 13. 82%；第 4 主成分的

特征值为 1. 13，方差贡献度为 12. 84%。前 4 个主

成分累计方差贡献度达到了 79. 26%，可有效代表

测定表型的绝大部分信息。从各主成分的载荷情

况来看（表 2，图 6），第 1 主成分中，每穗种子数、穗

表 2　各表型性状主成分特征值、方差贡献度与载荷矩阵

Table 2　Principal component eigenvalue， proportion of variance and loading matrix of comprehensive traits

表型性状 Trait

特征值 Eigenvalue
方差贡献度 Proportion of variance
累计贡献度 Cumulative proportion
抽穗期生殖枝株高  PH_RBHS
成熟期生殖枝株高  PH_RBMS

穗重  SW
穗长  SL

穗节数  NSN
叶长  LL
叶宽  LW
小穗数  NS

每小穗小花数  NFPS
每穗种子数  SNPS

主成分 Principal component
PC1

1.95
38.17%
38.17%

0.34
0.34
0.36
0.38
0.35
0.18
0.21
0.33
0.23
0.36

PC2
1.20

14.43%
52.60%

0.29
0.22
0.19
0.05

-0.48
-0.06
-0.11
-0.56

0.52
0.01

PC3
1.18

13.82%
66.42%

-0.14
-0.31

0.37
-0.03

0.20
-0.62
-0.46

0.11
0.20
0.25

PC4
1.13

12.84%
79.26%

0.42
0.39

-0.11
0.25
0.14

-0.27
-0.46
-0.03
-0.40
-0.37

图 5　4 组羊草种质资源的小提琴图

Fig. 5　Violin plot of four clusters of Leymus chinensis germplasm resources
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长和穗重呈较大正向载荷，综合反映穗部生产能力，

可定义为“穗部产量因子”。第 2主成分中，每小穗小

花数呈较大的正向载荷，而小穗数和穗节数则呈较

大的负向载荷，主要反映了穗部结构的资源配置差

异。第 3 主成分中，穗重具有较大的正向载荷，而叶

长和叶宽则表现为较大的负向载荷，揭示了营养器

官与生殖器官之间的生长权衡。第 4主成分中，抽穗

期株高和成熟期株高呈较大的正向载荷，说明该主

成分主要反映的是植株高度，同时，叶宽、每小穗小

花数和每穗种子数则呈较大的负向载荷，表明株高

与部分穗部性状存在负向关联，同样也体现出植株

在营养生长与生殖生长间存在资源分配的平衡。

2. 5　基于综合隶属函数评价的优异资源筛选

基于前 4个主成分的贡献率计算各性状的权重系

数，并结合隶属函数分析获得各材料的综合评价指标

（F值），进而对 300份羊草种质进行综合排序。结果显

示，F值变幅为 0. 0759~0. 9098，表明供试种质在综合

性状上存在显著差异。为筛选具有育种潜力的优异材

料，在F值排序基础上，结合抽穗率和结实率两个关键

性状进行二次筛选，以抽穗率不低于 20%（图 7）为标

准，最终遴选出一批综合性状优良、结实潜力突出的优

异种质。经综合评定，共获得 50份代表性优异资源（表

3），这些材料的抽穗率均值达 42. 61%，显著高于群体

均值（35. 49%）；结实率均值达 65. 61%，也显著高于

群体均值（63. 4%），可作为羊草高结实育种的核心亲

本及后续遗传改良的重要材料。

图 6　各表型主成分散点图

Fig. 6　Principal component scatter plot of comprehensive traits

图 7　抽穗率和结实率分布图

Fig. 7　Distribution plot of heading rate 
and seed setting rate
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3　讨论

羊草作为欧亚草原区的关键建群种和我国重

要的乡土草种，其种子生产的“三低”问题长期制约

着该物种的推广应用与品种改良。本研究针对结

实率和抽穗率低的生产瓶颈，以 300 份羊草种质资

源为材料，通过连续 3 年的田间表型鉴定，综合运用

多种统计分析方法，系统评价了种质资源的遗传多

样性，并筛选出 50 份综合性状优良、高结实潜力的

优异资源。

3. 1　羊草种质资源的表型变异与遗传多样性

丰富的遗传变异是种质资源创新利用的基

础［39］。本研究中，12 个表型性状的变异系数变幅为

10. 73%~51. 86%，平 均 达 21. 72%，表 明 供 试 的

300 份羊草种质具有较为丰富的表型多样性，材料

具 有 代 表 性 。 其 中 ，抽 穗 率 的 变 异 系 数 最 高

（51. 86%），遗传多样性指数也居首位（2. 090），说
明该性状在群体内存在广泛的分化，为通过选择育

种改良抽穗性能提供了充足的遗传基础。值得注

意的是，结实相关性状（每穗种子数、穗重、穗长等）

的变异系数普遍高于生长相关性状（株高、叶长、叶

宽），且其遗传多样性指数基本超过 2. 0。这一现象

暗示羊草在长期的演化与驯化过程中，可能株高等

生长性状受较强的环境选择的压力，导致保留下来

的基因型相比结实相关性状更为单一。对 3 年表型

数据进行年际差异分析发现，抽穗率和结实率年际

间差异不显著，表现出了跨年度的稳定表达。综合

来看，结实相关性状既在群体内蕴藏着丰富的遗传

变异，为选择提供了充分空间，又在多环境中稳定

表达，保证了表型选择的准确高效，进一步印证了

以结实率、穗重、穗长等结实相关性状为核心进行

优异资源筛选的科学性与可行性。

3. 2　性状相关性与主成分分析的生物学内涵

相关性分析表明，结实率与每穗种子数呈极显

著正相关，这一结果符合作物产量构成的基本逻辑

——籽粒产量的提升直接依赖于有效籽粒数量的

增加［40］。这一结果与王介繁等对 100 份羊草种质的

研究结论相一致［30］，种子数对结实率的贡献最高。

每穗种子数和结实率的提升具有协同效应，可有效

提升羊草的产量。另外，每穗种子数与株高、穗重、

穗长、穗节数、叶宽、叶长、小穗数、每小穗小花数均

呈极显著正相关（P<0. 001），表明了结实和生长指

标的同步提升有利于增加产量，生长指标对于产量

增加有一定的支撑作用。穗节数与小穗数的显著

正相关关系，揭示了羊草穗部形态建成的协同发育

机制：穗轴节片的分化为小穗原基的分化提供了物

理空间，二者的协同发育共同决定了穗的潜在容

量。主成分分析进一步揭示了性状间的内在关联

结构。前 4 个主成分累计贡献率达 79. 26%，可有效

代表原始性状的绝大部分信息。从各主成分的载

表 3　50 份羊草优异资源综合排名表

Table 3　Comprehensive ranking table of 50 accessions of elite Leymus chinensisl germplasm
排名 Rank

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17

F 值  F value
0.9098
0.8935
0.8711
0.8614
0.8582
0.8528
0.8408
0.8331
0.8309
0.8269
0.8260
0.8122
0.8112
0.8014
0.7954
0.7892
0.7883

编号 No.
H21
H31
H88

H131
H11

H104
H111
H165
H39

H110
H94

H154
H127
H137
H143
H92
H56

排名 Rank
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34

F 值  F value
0.7861
0.7776
0.7752
0.7631
0.7601
0.7580
0.7533
0.7424
0.7328
0.7301
0.7218
0.7171
0.7104
0.7099
0.6931
0.6893
0.6854

编号 No.
H151
H191
H108
H58
H90

H101
H14

H112
H72

H168
H76
H3

H190
H53

H125
H198
H136

排名 Rank
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50

F 值  F value
0.6710
0.6649
0.6631
0.6597
0.6519
0.6504
0.6426
0.6396
0.6268
0.6220
0.6210
0.6156
0.6134
0.6100
0.6052
0.6012

编号 No.
H195
H163

H4
H2

H179
H174
H185
H146
H186
H159
H142
H155
H188

H8
H164
H184
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荷特征来看，第 1 主成分（“穗部产量因子”）中，每穗

种子数、穗长和穗重呈高正向载荷，直接指向籽粒

生产潜力，是评价种质结实能力的核心综合指标。

该因子得分高的材料（如 H21、H31 等）在筛选中位

列前茅，验证了该因子在实际筛选中的有效性。第

2 主成分呈现每小穗小花数（正向）与小穗数、穗节

数（负向）的对立，反映出穗部资源配置的“权衡策

略”［41］。部分种质倾向于增加单个小穗的小花密度

（“集约型”策略），另一部分则倾向于增加小穗总数

（“广布型”策略）。这种分化可能源于对不同生境

的适应性响应：在资源有限条件下，两种策略各有

其生态优势。后续研究可深入探究这两种穗型结

构的光合产物分配效率及其环境稳定性。第 3 主成

分中穗重（正向）与叶长、叶宽（负向）的对立，典型

地体现了“源 -库”关系［42］，表明营养生长与生殖生

长之间存在资源竞争。理想的种质应能在维持必

要光合面积（保证“源”端供应）的同时，具有较强的

光合产物向穗部转运的能力（提升库容）。本研究

所筛选的优异资源，正是在这种权衡中实现了较好

的协调。第 4 主成分揭示了株高与部分穗部性状

（叶宽、小花数、种子数）的负向关联。较高的植株

可能将更多资源用于茎秆的机械支撑，从而限制了

穗部的发育潜力［43］。这一结果对草的“理想株型”

研究具有重要启示：在追求高结实率的过程中，需

注意协调株高与穗部产量性状的平衡，避免因株高

过高导致资源竞争加剧或倒伏风险上升。

3. 3　综合评价方法的适用性与优异资源筛选

作物种质资源的综合评价正逐步从单一性状

评价向多指标综合评价转变［44］。利用主成分分析

与隶属函数法相结合的方法，依据各主成分的贡献

率进行客观赋权，构建综合评价 F 值。这种方法既

实现了多性状数据的归一化处理，又有效避免了人

为主观赋权的偏差，可以充分发挥综合隶属函数评

价在处理多指标、模糊性及权重分配等问题上的优

势。本研究在方法设计上突出三个优势：首先，采

用 3 年田间试验结合 BLUE 值转换，有效降低了环

境年际变异对遗传评价的干扰；其次，综合运用相

关性分析和聚类分析从多维度解析种质资源的遗

传多样性；最后，将主成分分析与隶属函数法相结

合，通过贡献率赋权构建综合评价 F 值，兼顾了各性

状的贡献差异与数据的归一化处理，避免了主观赋

权的偏差。本研究并未单纯依赖 F 值排序，而是进

一步结合抽穗率和结实率两个关键性状的田间表

现，最终确定 50 份优异种质。一般研究者在资源筛

选中常通过构建模型、综合考量多指标组合来选取

最优解，并据此对模型进行评估［30］，本文则提出了

一种“综合指数联合关键性状约束”的筛选策略，既

保证了入选材料在综合性状上的优良表现，又突出

了结实潜力的核心地位。从筛选结果来看，排名前

列的材料（如 H21，H31，H88 等）多来自内蒙古、黑

龙江等羊草主产区，且包含了‘中科 1 号’‘吉生 2
号’等已审定品种，间接验证了该筛选方法的可靠

性。综合隶属函数评价通常将多指标的表现综合

为一个隶属函数值（F 值），根据 F 值将供试材料由

高到低排序，在选择资源时主要依据排序选择，因

而某个指标的阈值或拐点并不明显，不能用阈值或

拐点来关联基于隶属函数选择的资源。此外，聚类

分析将 300 份资源划分为 4 个类群，不同类群在穗

部性状、株高、叶型等方面各具特点。本研究筛选

出的资源大多来自第Ⅰ类和第Ⅱ类，印证了其高结

实率、大叶高秆、综合性状优良的特点，为后续针对

性选配亲本、开展杂交育种提供了重要参考。

4　结论

300 份羊草种质资源的抽穗率、结实率、穗重等

12 个性状的平均变异系数为 21. 72%，平均遗传多

样性指数为 2. 001，表明供试资源具有丰富的变异

和遗传多样性。聚类分析将群体划分为 4 个差异明

显的类群。相关性分析表明，结实率与穗长、穗重、

每穗种子数等 11 个指标均有相关性。主成分分析

的前 4 个主成分累计贡献率达 79. 26%，可有效代表

原始性状的绝大部分信息，分别指向“穗部产量因

子”“穗部资源配置”“源 -库关系”及“株高 -穗部平

衡”。利用综合隶属函数法结合抽穗率和结实率表

现，筛选出 50 份优异种质资源，其抽穗率和结实率

均值分别达 42. 61% 和 65. 61%，均显著高于群体均

值（35. 49% 和 63. 4%）。
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