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摘 要:青稞是青藏高原地区极具经济与生态价值的农作物,构建基于营养品质的核心种质资源库,对于

推动青稞种质遗传改良与资源高效利用具有重要意义。本研究选取286份青稞种质资源,基于总黄酮含量等

15个品质性状,结合2种遗传距离、3种取样方法、7种取样比例、8种聚类方法的多维组合策略,构建青稞核

心种质子集。通过对比各种质子集的均值差异率、方差差异率、极差符合率和变异系数变化率,以均值差异率

小于20%,且方差差异率、极差符合率和变异系数变化率越大越好的原则,筛选出构建青稞核心种质的最优

取样策略为欧式距离、多次聚类偏离度取样法、10%取样比例、最短距离法,构建了含有28份基于营养品质性

状的青稞核心种质库。进一步分析原始种质与所筛选的核心种质在15种营养品质性状上的关键统计参数,

包括均值、方差、极差、变异系数和多样性指数,通过主成分分析和聚类分析验证了采用此方法所构建核心种

质的代表性。结果表明,核心种质的15个营养品质性状均值与原始种质均无显著差异,各性状的方差均不低

于原始种质;核心 种 质 的 平 均 多 样 性 指 数 符 合 率 达 到93.12%;通 过 主 成 分 检 验,核 心 种 质 累 计 贡 献 率

为82.04%,原始种质累计贡献率为64.34%;通过聚类分析将28份核心种质划分为五个类群。本研究构建

的核心种质具有较强的异质性,在较好保留原始种质的大部分遗传信息的同时能有效代表原始种质,可用于

青稞营养品质研究,促进种质资源高效利用。
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Abstract:HullessbarleyisacropofsignificanteconomicandecologicalvalueintheQinghai-Tibet
Plateau.Establishingacoregermplasmresourcebankbasedonitsnutritionalqualityiscrucialfor
promotinggeneticimprovementandtheefficientutilizationofhullessbarleygermplasmresources.In
thisstudy,atotalof286hullessbarleygermplasmresourceswereselected,andacoregermplasm



subsetwasconstructedbasedon15qualitytraits,includingtotalflavonoidcontent.A multidimen-
sionalcombinationstrategywasemployed,incorporatingtwogeneticdistances,threesamplingmeth-
ods,sevensamplingratios,andeightclusteringmethods.Bycomparingthemeandifferencepercent-
age,variancedifferencepercentage,rangeconformityrate,andcoefficientofvariationchangeratefor
varioussubsets,themostoptimalsamplingstrategyforconstructingthehullessbarleycoregerm-
plasmwasidentified.ThisstrategyinvolvedEuclideandistance,amultipleclusteringdeviationsam-
plingmethod,a10%samplingratio,andtheshortestdistancemethod.Thisresultedintheestablish-
mentofacoregermplasmbankconsistingof28hullessbarleygermplasmsbasedonnutritionalquality
traits.Tovalidatetherepresentativenessoftheconstructedcoregermplasm,keystatisticalparame-
ters,includingthemean,variance,range,coefficientofvariation,diversityindex,principalcompo-
nentanalysis,andclusteringanalysis,wereanalyzedforboththeoriginalgermplasmandtheselected
coregermplasmacrossthe15nutritionalqualitytraits.Theresultsshowednosignificantdifferencein
themeanvaluesofthe15nutritionalqualitytraitsbetweenthecoreandoriginalgermplasm.Moreo-
ver,thevarianceofeachtraitinthecoregermplasmwasnotlowerthanthatoftheoriginalgerm-
plasm.Theaveragediversityindexconformityrateforthecoregermplasmreached93.12%.Principalcom-
ponentanalysisrevealedthatthecumulativecontributionrateofthecoregermplasmwas82.04%,compared
to64.34%fortheoriginalgermplasm.Clusteranalysisfurtherclassifiedthe28coregermplasmsinto
fivedistinctgroups.Thefindingsindicatethatthecoregermplasmconstructedinthisstudyexhibits
significantheterogeneity.Iteffectivelyretainsmostofthegeneticinformationoftheoriginalgerm-
plasmwhilealsorepresentingtheoriginalgermplasmadequately.Thiscoregermplasmcanbeutilized
forfurtherresearchonthenutritionalqualityofhullessbarleyandwillcontributetotheefficientuse
ofgermplasmresources.
Keywords:Hullessbarley;Nutritionalqualitytraits;Coregermplasm;Germplasmresources

  青稞为禾本科大麦属作物,主要分布于中国

高海拔区域,如西藏自治区、青海省以及甘肃、四
川、云南等省份[1]。作为青藏高原地区独具代表

性的农作物,青稞不仅是高原居民的主要粮食作

物,也是重要的牲畜饲料和酿酒原料[2]。青稞富

含蛋白质、维生素和膳食纤维,其脂肪和糖分含量

较低,营养成分构成与现代健康膳食标准相契

合[3]。青稞的β-葡聚糖含量较高,在降血糖、降血

脂及预防和改善Ⅱ型糖尿病等慢性疾病方面有一

定作用[4-5];蛋白质含量在10%左右[6],且包含多

种氨基酸,尤其是人体所需的8种必需氨基酸[7]。
青稞富含铁、锌、镁等微量元素,有助于维持人体

正常代谢功能[8]。凭借其独特的营养品质与药食

兼用的特点,青稞备受功能食品及保健品市场的

青睐。因此,开展青稞营养品质的研究具有重要

经济价值,这也是青稞种质资源利用与遗传改良

的重要研究方向。
青稞种质资源一般包括野生材料、地方品种

和育成品种(系)三大类。随着青稞种质资源鉴定

与评价体系的不断完善和深入发展,种质资源的

有效采集、妥善保存及合理利用,已成为该领域管

理与科研工作的重点议题。1984年,Frankel[9]与

Brown[10]两位学者首次系统性地提出了核心种

质理论,并对其内涵进行了详细阐述。核心种质

是通过科学的取样方法,从大规模种质资源库中

筛选出的一个具有代表性的集合,该集合涵盖目

标物种的大部分遗传多样性,可显著降低资源的

冗余性,从而提高种质资源利用效率[11-12]。目前,
核心 种 质 已 被 广 泛 应 用 于 玉 米[13-14]、马 铃

薯[15-16]、小麦[17-18]、大豆[19-20]等多种植物的遗传

资源研究。近年来,针对青稞核心种质的研究也

取得了重要进展。例如,Xu等[21]基于青藏高原

地区204份青稞种质,利用覆盖大麦7条染色体

的1750个SNP标记,构建了包含41份青稞种

质资源的核心种质库,该核心种质库对青稞遗传

改良提供了有力支持;胥婷婷等[22]利用402份青

稞种质的6个农艺性状和42对分子标记数据,建
立了由50份代表性样本组成的核心种质库;原红

军等[23]从收集的1220份青稞种质资源中,通过

遗传多样性和群体结构评估,构建了1个青稞核
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心种质群体,该群体显著提升了群体最小等位

基因频率(minorallelefrequency,MAF),也为后

续基于核心种质的全基因组关联分析研究及分

子育种提供了坚实基础。这些研究成果为青稞

核心种质的建立及其在基础研究领域的应用奠

定了理论基础。然而,目前聚焦青稞营养品质

核心种质的研究鲜有报道。本研究以286份青

稞种质资源为材料,探讨以青稞营养特性为基

础的核心种质构建方法,以期为种质资源的系

统收集、长期保存及合理利用提供科学支撑和

实践参考。

1 材料及方法

1.1 试验材料

以286份青稞种质为试验材料,其中地方品

种213份、野生大麦19份、育成品种(系)53份,
主要来源于中国青海、西藏、甘肃等青稞主产区,
其中来源于青海和甘肃的种质资源各有81份,来
源于西藏的种质资源有73份。286份青稞种质

材料在2016年种植于青海省西宁市城北区大堡

子镇吧浪村(37°4'N,101°59'E,海拔2655m),

2022年和2023年种植于甘肃省武威市中国科学

院西北高原生物研究所武威绿洲现代农业科学研

究试验站(37°54'N,102°52'E,海拔1512m)。试

验田形状规整、地势平坦、地力均匀,每份材料播

种2行,行长1.5m,行距20cm,每行播种20粒。
田间试验采用标准施肥方案,并按标准田间管理

规范进行日常管理。

1.2 试验方法

1.2.1 营养品质性状的测定

3个年度种植的青稞材料收获后,经过脱粒

清洗,每份种质资源选取80g大小均一、颗粒饱

满的籽粒。样品粉碎后,根据不同检测项目的需

求进行过筛处理:淀粉含量检测使用40目筛;β-
葡聚糖、直链淀粉和支链淀粉含量检测使用100
目筛;总黄酮、γ-氨基丁酸、蛋白质、灰分、脂肪、粗
纤维及多酚含量检测使用60目筛;维生素E含

量检测则直接使用粉碎后的样品,无需过筛。取

上述步骤获得的筛下物测定总黄酮含量、纤维组

分及其含量、脂质含量、蛋白含量、淀粉组分及其

含量、灰分含量、β-葡聚糖含量、γ-氨基丁酸含量、
多酚含量、α-维生素E含量、γ-维生素E含量、δ-
维生素E含量和维生素E含量等15个营养品质

参数,测定方法如表1所示。所有指标均3次重

复;取3年均值进行数据分析。

1.2.2 核心种质构建方法

采用QGA1.0分析平台[33]对286份青稞材

料进行核心种质构建。通过2种遗传距离(欧式

距离、马氏距离),结合3种取样方法(多次聚类优

先取样法、多次聚类偏离度取样法、多次聚类随机

表1 青稞各营养品质性状测定方法

Table1 Determinationmethodsforvariousnutritionalqualitytraitsofhullessbarley

性状 Trait 方法 Method
总黄酮含量
Totalflavonoidscontent/%

分光光度法[24]

Spectrophotometry
粗纤维含量
Crudefibercontent/%

GB/T5009.10-2003《植物类食品中粗纤维的测定》[25]
GB/T5009.10-2003“Determinationofcrudefiberinplant-basedfoods”

脂肪含量Fatcontent/[g·(100g)-1] 索氏提取法[26]Soxhletextraction
蛋白质含量Proteincontent/% 凯氏定氮法[27]Kjeldahlmethod
淀粉含量Starchcontent/% 酸水解法[28]Acidhydrolysis
直链淀粉含量 Amylosecontent/% 双波长分光光度法 Dual-wavelengthspectrophotometry
支链淀粉含量 Amylopectincontent/% 双波长分光光度法 Dual-wavelengthspectrophotometry
灰分含量
Ashcontent/%

GB5009.4-2016《食品安全国家标准食品中灰分的测定》[29]
GB5009.4-2016“Nationalfoodsafetystandard-Determinationofashinfoods”

β-葡聚糖含量
β-glucancontent/%

NY/T2006-2011《谷物及其制品中β-葡聚糖含量的测定》[30]
NY/T2006-2011“Determinationofβ-glucancontentincerealsandtheirproducts”

γ-氨基丁酸含量
γ-aminobutyricacidcontent/(mg·kg-1)

高效液相色谱法
High-performanceliquidchromatography

多酚含量
Polyphenolscontent/%

分光光度法[31]

Spectrophotometry
维生素E含量
VitaminEcontent/[mg·(100g)-1]

反相高效液相色谱法[32]

Reversed-phasehigh-performanceliquidchromatography

  检测指标均由中国科学院西北高原生物研究所的分析测试中心完成。

AllanalyticaldeterminationswereperformedbytheTestingandAnalysisCenterofNorthwestInstituteofPlateauBiology,Chinese

AcademyofSciences.
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取样法)、7种取样比例(5%、10%、15%、20%、

25%、30%、35%)、8种聚类方法(最短距离法、可
变法、可变类平均法、类平均法、离差平方和法、中
间距离法、重心法、最长距离法),组合上述方法,
最终获得336个基于青稞营养品质的候选核心种

质子集。进一步通过比较各子集与原始种质在均

值差异率(MD)、方差差异率(VD)、极差符合率

(CR)和变异系数变化率(VR)4个参考指标上的

表现,对种质子集进行综合评价。筛选标准以

MD值较低,同时 VD、CR和 VR值较高为优选

条件,此类子集能够更好地保持原始群体的遗传

异质性[34];并以“MD<20%,且CR>80%”的评

价标准,筛选出可以代表原始种质的种质子集,以
此确定构建核心种质的最佳取样方法[35]。

1.2.3 核心种质评价方法

运用QGA1.0分析工具,得到青稞核心种质

与原始种质的营养品质性状统计学分析结果,包
括均值、方差、极值、变异系数等统计参数[11];通
过Excel2021计算青稞营养品质性状的遗传多

样性指数以及遗传多样性指数符合度;采用SPSS
27.0开展主成分分析,评估核心种质贡献率;利
用OriginPro2025进行聚类分析。通过以上多元

分析方法,对青稞核心种质的有效性和原始种质

的代表性进行评价与验证。

2 结果与分析

2.1 构建核心种质的取样策略

本研究通过整合多维度变量策略(包括遗传

距离、取样方法、取样比例及聚类方法),构建了

336个青稞核心种质候选子集;计算8种聚类算

法的参数均值,进一步比较其 MD、VD、CR 和

VR值。横向对比不同取样策略的4项参数(表

2),以 MD值最小化为优选标准,欧式距离下各

种质子集 MD均值小于马氏距离,以此标准判断

出构建青稞核心种质时,采用欧氏距离的构建结

果表现较优;在确定遗传距离为欧氏距离的条件

下,3种取样方法的CR值普遍高于80%,其中优

先取样法和偏离 度 取 样 法 的 CR 值 普 遍 高 于

90%,综合表现优于随机取样法。此外,偏离度取

样法的 MD均值较优先取样法更低,表现更优。
基于此,选择偏离度取样法构建核心种质更为合

理。综合上述分析结果,确定将欧氏距离与多次

聚类偏离度取样法作为构建青稞核心种质的最佳

遗传距离和取样方法。继续对7种取样比例的统

计参数进行横向比较分析,根据上述核心种质筛

选原则,确定10%为最优取样比例(表2)。

表2 多维度组合策略的参数比较

Table2 Comparisonofparametersinmultidimensionalcombinationstrategy %

遗传距离
Genetic
distance

取样比例
Sample
ratio

多次聚类随机取样法
Multipleclusterrandom
samplingmethod

MD VD CR VR

多次聚类优先取样法
Multipleclusterpreferred
samplingmethod

MD VD CR VR

多次聚类偏离度取样法
Multipleclusterdeviation
samplingmethod

MD VD CR VR

欧式距离
Euclidean
distance

5

10

15

20

25

30

35
均值 Mean

欧式距离
Euclidean
distance

5

10

15

20

25

30

35

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

均值 Mean

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

5.83 24.17 71.24 121.40 20.00 80.00 89.64 145.36 10.00 71.67 88.14 146.17

7.50 28.33 80.46 116.44 12.50 79.17 100.00 136.31 0.83 68.33 92.57 135.29

5.00 20.83 84.62 112.84 9.17 70.00 100.00 127.57 1.67 71.67 94.85 127.81

3.33 15.83 88.11 110.93 6.67 63.33 100.00 121.62 0.83 65.83 95.91 122.52

2.50 12.50 89.67 108.69 4.17 51.67 100.00 117.49 1.67 59.17 96.84 119.16

0.00 12.50 91.37 108.18 5.83 41.67 100.00 114.52 0.83 55.83 97.60 117.21

1.67 6.67 91.53 106.40 3.33 27.83 100.00 112.94 0.00 31.67 97.88 114.24

3.69 17.26 85.29 112.13 8.81 59.10 98.52 125.12 2.26 60.60 94.83 126.06

5.83 30.00 71.48 123.40 18.33 75.00 90.93 141.61 23.33 75.00 88.03 144.87􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

11.67 24.17 80.15 115.29 12.50 75.00 100.00 134.50 15.83 89.17 93.38 135.37

6.67 25.00 84.52 112.41 13.33 70.83 100.00 126.92 8.33 85.00 95.43 128.27

5.00 20.83 87.53 110.66 11.67 63.33 100.00 121.55 8.33 79.17 97.30 124.02

0.83 15.83 89.72 108.52 8.33 50.83 100.00 117.60 3.33 66.67 97.62 119.84

0.00 14.17 91.62 107.99 4.17 37.50 100.00 114.66 0.00 60.00 98.61 118.11

0.00 8.33 92.25 105.78 4.17 27.50 100.00 112.47 0.00 37.50 98.82 115.05

4.29 19.76 85.32 112.01 10.36 57.14 98.70 124.19 8.45 70.36 95.60 126.50

  MD:均值差异百分率;VD:方差差异百分率;CR:极差符合率;VR:变异系数变化率。表3同。
MD:Meandifferencepercentage;VD:Variancedifferencepercentage;CR:Rangecompliancerate;VR:Coefficientofvariation

changerate.Thesameintable3.
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  综合上述分析,将欧氏距离、10%取样比例及

多次聚类偏离度取样法作为构建核心种质的最优

组合策略。通过比较不同聚类算法的表现(表

3),发现最短距离法的 MD值为0,同时 VD、CR
和VR值均保持较高水平。因此,根据核心种质

筛选标准,最终确定“欧氏距离+多次聚类偏离度

取样法+10%取样比例+最短距离法”为最佳方

案。采用该方法构建的核心种质,其 MD值为0,

VD值达93.33%,CR值为95.63%,VR 值为

141.22%。再此方法下构建的青稞核心种质,一
共包含28份青稞种质资源,其中地方品种14份,
野生大麦5份,育成品种(系)9份。构建的核心种

质来源包括青海、西藏、四川和甘肃等青稞主产区,
囊括了大部分原始种质的生态区划范围(表4)。

表3 “欧式距离、多次聚类偏离度取样法、10%取样比例”策略下不同聚类方法的差异比较

Table3 Comparisonofclusteringmethodvariationsbasedonthe“euclideandistance,

multipleclusteringdeviationsampling,and10%samplingratio”strategy %

聚类方法Clustermethod MD VD CR VR
最短距离法Singlelinkage 0.00 93.33 95.63 141.22
最长距离法Completelinkage 0.00 66.67 92.21 134.84
中间距离法 Medianmethod 0.00 53.33 88.31 128.00
重心法Centroidmethod 6.67 46.67 92.01 132.24
类平均法 Unweightedpair-groupaverage 0.00 60.00 90.65 133.33
可变类平均法 Weightedpair-groupaverage 0.00 73.33 94.81 138.52
可变法Flexible-betamethod 0.00 80.00 94.07 138.45
离差平方和法 Ward􀆳smethod 0.00 73.33 92.90 135.75

表4 核心种质的材料类型及建源

Table4 Typeandsourcesofcoregermplasm

 编号Code 名称 Name 材料类型 Type 原产地 Origin

G1 紫康青Zikangqing 地方品种Landrace 青海囊谦 Nangqian,Qinghai
G2 6023 育成品种Bredcultivar 青海西宁 Xining,Qinghai
G3 3917 育成品种Bredcultivar 青海西宁 Xining,Qinghai
G4 洛隆宗Luolongzong 地方品种Landrace 西藏昌都洛隆县Luolong,Qamdo,Tibet
G5 白玉青稞Baiyuqingke 地方品种Landrace 四川白玉Baiyu,Sichuan
G6 Hip高蛋白 HipGaodanbai 育成品种Bredcultivar 日本Japan

G7 甘青2号 Ganqing2 育成品种Bredcultivar
甘肃甘南藏族自治州农业科学研究所

GansuAcademyofAgriculturalSciences,
GannanTibetanAutonomousPrefecture

G8 9839 育成品种Bredcultivar 青海西宁 Xining,Qinghai
G9 9748 育成品种Bredcultivar 青海西宁 Xining,Qinghai
G10 互助红长芒 Huzhuhongchangmang 地方品种Landrace 青海互助 Huzhu,Qinghai
G11 循化红青稞 Xunhuahongqingke 地方品种Landrace 青海循化 Xunhua,Qinghai
G12 循化红六棱黑青稞 Xunhuahongliulengqingke 地方品种Landrace 青海循化 Xunhua,Qinghai
G13 大粒98-714(5)Dali98-714(5) 育成品种Bredcultivar 青海西宁 Xining,Qinghai
G14 白浪宗Bailangzong 地方品种Landrace 西藏日喀则Shigatse,Tibet

G15 硕般多Shuobanduo 地方品种Landrace 西藏昌都洛隆县硕督镇
ShoduTown,Luolong,Qamdo,Tibet

G16 边坝青稞Bianbaqingke 地方品种Landrace 西藏边坝Bianba,Tibet
G17 Z240 育成品系Bredline 青海西宁 Xining,Qinghai

G18 巴青1号Baqing1 育成品种Bredcultivar 青海牧草良种繁殖场
QinghaiForageSeedMultiplicationFarm

G19 六棱头Liulengtou 地方品种Landrace 甘肃永登 Yongdeng,Gansu
G20 六棱青稞Liulengqingke 地方品种Landrace 甘肃民勤 Minqin,Gansu
G21 六棱青稞Liulengqingke 地方品种Landrace 甘肃卓尼Zhuoni,Gansu
G22 青稞 Qingke 地方品种Landrace 甘肃永靖 Yongjing,Gansu
G23 861166 野生大麦 Wildbarley 西藏错那县Cuona,Tibet
G24 861723 野生大麦 Wildbarley 西藏隆子县Longzi,Tibet
G25 861800 野生大麦 Wildbarley 西藏隆子县Longzi,Tibet
G26 861822 野生大麦 Wildbarley 西藏隆子县Longzi,Tibet
G27 W8-2 野生大麦 Wildbarley 西藏乃东县Naidong,Tibet
G28 本地Bendi 地方品种Landrace 西藏仁布 Renbu,Tibet
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2.2 原始种质与核心种质的统计参数比较

经过比较分析,核心种质与原始种质的15个

营养品质性状均值差异均不显著(P>0.05)(表
5),表明核心种质资源的整体水平能很好地代表

原始种质,具有较高的可靠性。进一步分析得出,
核心种质各性状上的方差均不低于原始群体、各
性状方差差异均显著(P<0.05)或极显著(P<
0.01),说明核心种质包含的种质资源之间差异

大,核心种质异质性强于原始种质。此外,核心

种质保留了15个营养性状极值中的6个,在一

定水平上较好地保留了原始种质资源的多样

性,且在上述结果中已知核心种质的极差符合

度达到95.63%,说明在性状极值方面,核心种质

仍具有较高的代表性。核心种质间材料的变异系

数也均高于原始种质,进一步证明了核心种质材

料间的异质性强。上述结果较好地验证了核心种

质构建的代表性与合理性。

2.3 原始种质与核心种质多样性指数分析

与原始种质相比,核心种质的香农多样性指

数在大部分性状上与原始种质非常接近(表6)。
两类种质多样性符合率平均93.12%,且除直链

淀粉含量外,其他性状的多样性符合率均高于

90%,尤其是脂肪(98.53%)、β-葡聚糖(97.10%)、
粗纤维(96.12%)等性状多样性符合率较高,说明

核心种质对原始种质多样性的代表性较强,能够

较好地反映原始种质的多样性。

表5 原始种质与核心种质的统计指标比较

Table5 Comparisonofstatisticalindicatorsbetweenoriginalgermplasmandcoregermplasm

性状
Trait

种质
Germplasm

均值
Mean

P 值(均值)
Pvalue(mean)

方差
Variance

P 值(方差)
Pvalue(variance)

极差
Range

变异系数
CV/%

总黄酮
Totalflavonoids/%

粗纤维
Crudefiber/%

脂肪
Fat/%

蛋白质
Protein/%

淀粉
Starch/%

直链淀粉
Amylose/%

支链淀粉
Amylopectin/%

灰分
Ash/%

β-葡聚糖
β-glucan/%

γ-氨基丁酸
γ-aminobutyricacid/

(mg·kg-1)

多酚
Polyphenols/%

α-维生素E
α-vitaminE/

[mg·(100g)-1]

γ-维生素E
γ-vitaminE/

[mg·(100g)-1]

δ-维生素E
δ-vitaminE/

[mg·(100g)-1]
维生素E含量
VitaminE/

[mg·(100g)-1]

原始种质 OG 0.24 0.08 0.00 0.01 0.29 20.00
核心种质CG 0.26 0.00 0.28 25.00
原始种质 OG 2.19 0.80 0.04 0.00 1.06 9.00
核心种质CG 2.18 0.09 1.01 14.00
原始种质 OG 1.64 0.14 0.02 0.03 0.85 8.00
核心种质CG 1.69 0.03 0.75 10.00
原始种质 OG 12.50 0.50 1.01 0.00 7.40 8.00
核心种质CG 12.75 3.60 7.40 15.00
原始种质 OG 62.83 0.66 2.09 0.00 8.12 2.00
核心种质CG 62.64 4.54 7.87 3.00
原始种质 OG 15.01 0.61 1.34 0.00 8.55 8.00
核心种质CG 14.84 2.90 8.55 12.00
原始种质 OG 46.47 0.68 3.93 0.00 12.47 4.00
核心种质CG 46.23 8.81 12.47 6.00
原始种质 OG 2.10 0.95 0.01 0.00 0.78 6.00
核心种质CG 2.10 0.03 0.78 8.00
原始种质 OG 3.42 0.97 0.10 0.00 1.96 9.00
核心种质CG 3.42 0.21 1.96 13.00
原始种质 OG 185.84 0.50 6265.57 0.00 498.45 43.00
核心种质CG 201.33 13769.66 432.90 58.00
原始种质 OG 0.32 0.08 0.00 0.01 0.23 12.00
核心种质CG 0.34 0.00 0.22 15.00

原始种质 OG 0.72 0.88 0.02 0.00 0.81 19.00

核心种质CG 0.72 0.04 0.76 27.00

原始种质 OG 0.21 0.09 0.01 0.04 0.39 34.00

核心种质CG 0.24 0.01 0.34 38.00

原始种质 OG 0.18 0.21 0.00 0.00 0.42 35.00

核心种质CG 0.20 0.01 0.42 51.00

原始种质 OG 0.75 0.94 0.02 0.00 0.82 19.00

核心种质CG 0.74 0.04 0.77 26.00

  OG:Originalgermplasm;CG:Coregermplasm.
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表6 原始种质与核心种质香农多样性指数的比较

Table6 ComparisonofShannondiversityindexbetween
originalgermplasmandcoregermplasm

性状
Traits

多样性指数 Diversityindex
原始种质
Original
germplasm

核心种质
Core

collection

符合率
Consistency
rate/%

总黄酮 Totalflavonoids 1.98 1.86 93.94
粗纤维Crudefiber 2.06 1.98 96.12
脂肪Fat 2.04 2.01 98.53
蛋白质Protein 1.98 1.84 92.93
淀粉Starch 2.05 1.96 95.61
直链淀粉 Amylose 2.05 1.67 81.46
支链淀粉 Amylopectin 2.06 1.91 92.72
灰分 Ashcontent 2.08 1.99 95.67

β-葡聚糖β-glucan 2.07 2.01 97.10
γ-氨基丁酸
γ-aminobutyricacid 1.93 1.81 93.78

多酚Polyphenols 1.99 1.82 91.46
α-维生素Eα-vitaminE 2.05 1.85 90.24
γ-维生素Eγ-vitaminE 1.97 1.86 94.42

δ-维生素Eδ-vitaminE 1.90 1.75 92.11
维生素EVitaminE 2.05 1.86 90.73

2.4 原始种质与核心种质主成分分析

通过主成分分析,核心种质的主成分累计贡

献率(82.04%)明显高于原始群体的累计贡献

率(64.34%)(表7),说明核心种质能够更大程

度地体现样本的遗传多样性。此外,核心种质

各主成分间的特征值以及贡献率均明显高于原

始种质,说明核心种质更能代表原始种质的变

异信息。综上可知,核心种质的构建是合理且

有效的。

2.5 核心种质聚类分析

对核心种质进行聚类分析,结果(图1)表明,
在遗传距离为7.4时,将28份核心种质划分为5
个类群。第一类群包含6份种质,以淀粉含量高、
蛋白质含量低为特征;第二类群包含5份种质,该
类群γ-氨基丁酸含量高;第三类群包含6份种

质,该类群以蛋白质和脂肪含量高为特征;第四类

包含4份种质,该类群维生素E含量高;第五类

群包含7份种质,该类群β-葡聚糖含量高。

表7 原始种质与核心种质的主成分分析

Table7 Principalcomponentanalysisoforiginalgermplasmandcoregermplasm

主成分
Component

原始种质 Originalgermplasm

特征值
Eigenvalue

贡献率
Contributionrate/%

累计贡献率
Cumulative

contribution/%

核心种质Coregermplasm

特征值
Eigenvalue

贡献率
contributionrate/%

累计贡献率
Cumulative

contribution/%
1 3.50 23.31 23.31 3.90 26.01 26.01
2 2.04 13.60 36.91 2.96 19.72 45.74
3 1.71 11.40 48.31 2.00 13.35 59.08
4 1.36 9.08 57.38 1.35 8.99 68.07
5 1.04 6.96 64.34 1.09 7.28 75.35
6 1.00 6.69 82.04

  G1~G28 为表4中核心种质编号。
G1-G28refertothecodesofthecoregermplasmintable4.

图1 青稞核心种质聚类分析

Fig.1 Clusteranalysisofthecoregermplasmofhullessbarley
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3 讨论

核心种质的构建旨在通过科学的取样策略和

遗传距离的计算方法,确保核心种质在保留原始

种质遗传多样性和代表性方面达到最佳效果。本

研究在此基础上,以青稞的营养品质性状为核心

指标,结合欧式距离计算方法和多次聚类优先取

样法,探索了一种适用于构建青稞营养品质性状

核心种质的高效方法。在构建基于重要性状的核

心种质过程中,取样策略的选择是决定核心种质

构建是否科学合理的重要步骤,目前大部分作物

普遍通过遗传距离、取样方法、聚类方法和取样比

例之间的多维度组合,确定构建核心种质库的最

佳取样策略。构建核心种质最佳取样策略的评定

标准结合了 MD、VD、CR、VR这四维指标。若满

足 MD<20%,同时CR>80%,VR和CR越大,
则核心种质越能代表原始种质群体的遗传多样

性[37-38]。通过不断优化取样策略和评定标准,构建

的核心种质在能够保留原始种质遗传多样性的同

时,还能最大限度地提高在实际育种和改良中的应

用效果。
构建核心种质时,遗传距离计算方法的选择

是影响核心种质代表性与多样性的关键因素之

一。常用的距离计算方法包括欧式距离和马氏距

离。从现有的研究中发现,大部分作物,如山西大

豆[19]、酸枣[39]等种质资源在构建核心种质时,采
用欧式距离的结果表现较好,这与本研究构建青

稞核心种质的研究结果类似。就取样方法来看,
多次聚类优先取样法通过设定优先级标准,能够

有针对性地选择具有重要特征的种质资源,提高

核心种质的实用价值。本研究采用多次聚类优先

取样法构建核心种质时,发现此取样策略下的

MD值较高,且随着取样比例的增加,VD值显著

下降;而多次聚类偏离度取样法的 MD值最低,
同时保持了较高的 VD、CR和 VR值,这一结果

符合构建核心种质的评价标准,进一步通过各项

验证分析也证明了筛选出的核心种质具有更高的

多样性与代表性。这一结果与苦荞[11]、山西高

粱[40]的核心种质构建相关研究结果相似。此外,
取样比例直接影响核心种质的规模,多数作物的

取样比例范围为10%~30%[12,34,39,41],本研究的

最佳取样比例为10%,符合前人研究结果,所构建

的青稞核心种质MD值为0,VD值为93.33%,CR

值为95.63%,VR值为141.22%,较好地保留了

原始种质的遗传多样性,且具有较强的代表性。
本研究基于青稞的营养品质性状成功构建了

核心种质库,较好地证明了其在遗传多样性和材

料类型方面的代表性。然而,由于营养品质性状

易受环境因素的干扰,难以全面揭示种质间的遗

传差异,仍存在一定的局限性。与本研究形成互

补的是,Xu等[21]通过整合覆盖大麦染色体的分

子标记,成功构建了遗传结构清晰的青稞核心种

质;胥婷婷等[22]结合农艺性状和分子标记,探索

了一种表型与分子标记结合的核心种质构建策

略;原红军等[23]通过优化群体的等位基因频率,
显著提升了青稞核心种质的遗传多样性。这些研

究为未来结合分子标记、基因型数据及全基因组

关联分析,进一步完善核心种质构建提供了重要

思路,也为青稞核心种质资源的高效利用与精准

育种提供更为科学的依据。
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