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103.35% and 101.45%, respectively, indicating that although the core collection was much smaller in quantity than the 

original germplasm, it exhibited superior performance in genetic diversity-related indicators. Principal coordinate 
analysis (PCoA) showed that the distribution of the core collection uniformly covered the distribution range of the 

original germplasm in the principal coordinate space, suggesting that the core collection could comprehensively retain 
the genetic diversity characteristics of the original germplasm and had good representativeness. 
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杧果（Mangifera indica Linnaeus）凭借其品

质与营养价值，享有“热带果王”的美誉。近年

我国杧果产业迅猛发展，2023 年全国种植面积达

39.5 万 hm2（农业农村部农垦局），杧果产业已成

为热带地区经济发展的重要支柱。种质资源是杧

果新品种培育与产业持续发展的关键物质支撑，

近年来，研究人员持续开展国内杧果种质资源的

系统性考察与收集，同时积极推进国外优质种质

的规模化引进，截至目前我国杧果种质资源的保

存总量约 1000 份，规模位列世界第二[1]。丰富的

种质资源为杧果遗传改良研究提供了充足材料，

但庞大的数量也给资源的长期保存管理及高效开

发利用带来了诸多挑战。核心种质的构建是解决

资源收集量与深入评价及有效利用之间矛盾的有

效途径。因此，针对我国现有杧果种质资源构建

核心种质，对于杧果种质的保存、新品种选育和

开发利用具有重要的理论价值与实践指导意义。 

核心种质的概念最早由 FRANKEL[2-3]提出，

随后 BROWN[4]对该概念进行了完善：即以最小

的资源样本量，最大限度地涵盖整个种质库的遗

传多样性。近年来，核心种质研究蓬勃发展，国

内外学者成功构建了水稻[5]、高粱[6]、玉米[7]、小

麦[8]、大麦[9]、大豆[10]、谷子[11]、马铃薯[12]等主

要粮食作物的核心种质。随着研究推进，园艺作

物核心种质的构建研究也逐步展开，葡萄[13]、荔

枝[14]、山杏[15]、番茄[16]、苹果[17]、梨[18]等也相

继构建了核心种质。核心种质的构建数据主要依

赖形态标记与分子标记两大类别。对于树体高大、

生长周期长的果树而言，表型数据的获取需要耗

费大量时间，而基于 DNA 多态性开发的分子标

记，不会受到植物生长阶段与环境条件的影响，

在遗传多样性评估及核心种质构建工作中具有突

出的适用性。当前，杧果分子标记研究的重点主

要集中在遗传多样性分析领域[19-21]，未见有关分

子标记构建杧果核心种质的相关研究报道。SSR

荧光技术作为针对 SSR 扩增产物的荧光测序检测

体系，能够精准测定目标 DNA 片段的大小，甚

至可区分仅 2 bp 差异的片段。相较于目前广泛应

用的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测技术，该技术

具有更高的准确性与重复性，可用于高通量 DNA

指纹图谱的构建[22-24]。 

本研究选取 431 份杧果种质资源作为试验材

料，运用 SSR 荧光标记技术，系统对比不同取样

策略与遗传距离的遗传多样性参数，筛选构建杧

果核心种质的最优策略组合，在此基础上完成核

心种质的构建与检验，为杧果种质资源的高效保

存、新品种选育及开发利用提供理论支撑。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

431 份供试种质芒果均种植于国家杧果种质

资源保护广西创新基地，其地理来源分布如下：

广西 227 份、云南 100 份、四川 17 份、贵州 15

份、台湾 8 份、海南 2 份、广东 2 份，国外 60 份

（含美国、澳大利亚、印度、缅甸、越南、泰国

等）。 

1.2  方法 

1.2.1  基因组 DNA 提取  于 2023 年 5 月采集健

康杧果叶片，参照王家保等[25]的方法提取 DNA

并进行检测。 

1.2.2  引物合成  课题组前期通过全基因组重测

序技术成功开发了杧果 SSR 标记，从合成的 200

对 SSR 引物中筛选出 12 对 SSR 引物。在筛选出

的 每 对 SSR 引 物 5′端 添 加 荧 光 标 记 FAM

（6-carboxy-fluorescein）。试验所用荧光引物由

上海英骏生物技术有限公司合成。 

1.2.3  PCR 扩增  PCR 扩增体系及程序参照本课

题组唐玉娟等[26]的方法。PCR 扩增产物经过纯化

后在美国 ABI3730 基因测序仪上进行荧光检测，

收集原始数据。 

1.2.4  数据统计与分析  利用 Gene Mapper 3.0

软件分析 ABI3730 收集的数据，利用 PopGen 32
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和 Power Marker 3.25 软件计算遗传多样性指标和

多态性信息含量。 

1.2.5  核心种质构建  采用 SM和Nei&Li相似性

系数，利用 NTSYSpc-2.10 软件，通过 UPGMA

聚类法对不同种质群进行抽样并构建聚类图，具

体抽样流程参照 HU 等[27]的研究方法。NLA：采

用 Nei&Li 遗传距离、位点优先取样法构建的种

质群；NLR：采用 Nei&Li 遗传距离、随机取样

法构建的种质群；SMA：采用 SM 遗传距离、位

点优先取样法构建的种质群；SMR：采用 SM 遗

传距离、随机取样法构建的种质群。 

1.2.6  核心种质的评价与确认  利用相关软件对

核心种质和原种质的遗传多样性参数进行 t 检验，

评价核心种质的代表性；利用 NTSYSpc-2.10 软

件中的 EIGEN 模块对核心种质进行主坐标分析。 

2  结果与分析 

2.1  杧果种质资源遗传多样性分析 

本研究从课题组前期获得的重测序数据中开

发出 200 对 SSR 引物，以表型差异较大的 5 份杧

果种质的基因组 DNA 为模板进行 PCR 扩增，根

据条带清晰度、多态性、稳定性及特异性筛选引

物（图 1），最终筛选出 12 对荧光引物用于 431

份杧果种质的遗传多样性分析（表 1）。 

由表 2 可知，12 对引物的观测等位基因数在

4~11 之间，平均等位基因数为 7.5833；有效等位

基因数在 2.4785~6.3256 之间，平均值为 4.0993；

shannon’s 指数变异范围介于 1.003~1.9459 之间，

平均值为 1.534；Nei’s 基因多样性指数介于

0.5965~ 0.8419 之间，平均值为 0.7361。多态信

息含量 PIC 分布范围在 0.5243~0.8226 之间，平

均值为 0.6962。上述结果表明，本研究筛选的

引物在 431 份种质中的多态性较高，说明杧果

种质具有丰富的遗传多样性。  

2.2  核心种质的构建 

由图 2 可知，随着取样阶段的推进，所有组

合保留的多态性位点数均呈下降趋势。第 1 次取

样后，NLA、SMA、NLR、SMR 这 4 个种质群分

别丢失 2、3、5、6 个多态性位点；第 2 次取样后，

丢失数量分别增至 6、6、13、13 个；第 3 次取样

后，丢失数量进一步分别上升至 10、13、21、21

个。由此可见，位点优先取样策略构建的核心种

质能保留更多多态性位点。这一结果表明，该策

略更适用于杧果核心种质的构建。 

 

 

图 1  部分种质在 MG070 引物中的扩增图 
Fig. 1  Amplification maps of some germplasms in primer MG070 
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表 1  引物相关信息 
Tab. 1  Information related to primers 

编号 
No. 

引物名称 
Primer name 

正向引物序列（5–3） 
Forward primer sequence (5–3) 

反向引物序列（5–3） 
Reverse primer sequence (5–3) 

1 MG027 GAGGCCAACTCAAACAAGGA TGGCTTCTGTCTCTCTGGGT 

2 MG061 CAAAATCCGACTTACCCGAA TCCACCATCATCTTCACCAA 

3 MG070 TGGAATTGTGGTTGCAGTGT GTTCACCTGCAGATGGGTTT 

4 MG085 ATGGTGGTTCAAGATTCGGA  CGTTTCTGGGTTTCTGCAAT 

5 MG106 AATCTTTCTCAGCAGGGGGT ATCTCCACCAATGAAGTCCG 

6 MG129 CATAAGCAGAGCGAAGGGAG TTGGTACTTGATCTGCGTGG 

7 MG131 TTAACTTGCTCCACCCAACC GGGACCTTGTTTCTTGGACA 

8 MG137 CATGGGAAAATTTGGGACAC TCAGAATCCCATGCACAAAA 

9 MG155 GAGGATAGCCACTTCCACCA ACCTTCACCCACCTCCTTCT 

10 MG158 ACTTTCGCTACCGCTGAAGA TTTAGGATGATGAGGTCGGC 

11 MG166 TTCATGAGGTGCTGGTGAAG ACGAACCAGGATCAGGAAGA 

12 MG178 ACACCTCCCTGGGAACTTTT CTTGAGCAAAGGGTGCAAAT 

 
表 2  基于 SSR 标记的 431 份杧果种质资源遗传多样性 

Tab. 2  Genetic diversity of 431 mango germplasm accessions based on SSR markers 

引物名称 
Primer name 

观测等位 

基因数 Na 

有效等位 

基因数 Ne 

Shannon’s 
指数 I 

Nei’s 基因多样 

性指数 H 

多态信息 

含量 PIC 

MG027 10 3.8771 1.5799 0.7421 0.7025 

MG037  4 2.4785 1.0030 0.5965 0.5243 

MG070 10 4.8641 1.8401 0.7944 0.7706 

MG085  8 6.3256 1.9459 0.8419 0.8226 

MG106  6 3.0039 1.2172 0.6671 0.6019 

MG129 10 5.9400 1.9193 0.8316 0.8111 

MG131  5 2.9821 1.2218 0.6647 0.6115 

MG145 11 3.9715 1.7044 0.7482 0.7184 

MG150  9 3.8720 1.5467 0.7417 0.7077 

MG158  5 2.8425 1.2117 0.6482 0.5948 

MG166  7 4.4228 1.5907 0.7739 0.7391 

MG178  6 4.6119 1.6274 0.7832 0.7502 

Mean 7.5833 4.0993 1.5340 0.7361 0.6962 

 

 

图 2  不同聚类次数下不同取样组合的多态性位点数 
Fig. 2  Number of polymorphic loci of different sampling 

combinations under different number of clusters 

由表 3 可知，衡量遗传多样性的关键参数

Ne、H、I 在各种质群中的排序为 NLA>SMA> 

NLR>原种质>SMR。从聚类策略与取样方式来

看，基于 SM 遗传距离聚类时，位点优先取样的

SMA 群体的 Ne、H、I 均优于原种质，随机取样

的 SMR 群体则反之；基于 Nei&Li 遗传距离聚类

的 2 个群体（NLA、NLR），其 3 项参数均高于

原种质；NLA 策略构建的含有 85 份材料的种质

群中，其 Ne、H 和 I 在所有群体中最高，分别为

4.2603、0.7486、1.5855。因此，最终确定 NLA

为本研究的核心种质。 
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表 3  原种质与各取样组合种质群的遗传多样性比较 
Tab. 3  Comparison of genetic diversity between original 
germplasms and germplasm population of different sam-

pling combinations 

种质 
Germplasms 

种质数量 
Number of 
germplasms 

有效等位基

因数 Ne 

Nei’s 基因多

样性指数 H 

Shannon’s
指数 I 

原种质 431 4.0933 0.7361 1.5340 

SMR 85 4.0431 0.7343 1.5254 

SMA 88 4.2418 0.7468 1.5761 

NLR 85 4.2061 0.7431 1.5729 

NLA 82 4.2603 0.7486 1.5855 

 
2.3  核心种质的评价 

由表 4 可知，在核心种质与原种质的的 t 检

验结果中，核心种质的 Ne、H、I 这三项指标与

原种质无显著差异，但其数值均高于原种质，说

明核心种质保留了原种质的遗传多样性且代表性

良好。 

 
表 4  核心种质与原种质 t 检验 

Tab. 4  T-test results between core germplasms and  
original germplasms 

种质
Germplasms 

有效位点等位

基因 Ne 

Nei’s 多样性 

指数 H 

Shannon’s 
指数 I 

原种质 4.0933±1.2086 0.7361±0.0767 1.5340±0.3073

核心种质 4.2603±1.2234 0.7486±0.0734 1.5855±0.3022

t 0.324 0.413 0.349 

 
由表 5 可知，核心种质占原种质的 19.72%，

保留种质占原种质的 80.28%；核心种质的 Ne 为

4.2603，较原种质（4.0993）有所增加，保留率达

103.93%；保留种质的 Ne 为 4.0342，略低于原种

质，保留率为 98.41%；核心种质的 H 为 0.7468，

高于原种质的 0.7361，保留率为 101.45%；保留

种质的 H 为 0.7316，稍低于原种质，保留率为 

 
表 5  原种质、核心种质和保留种质遗传多样性对比 
Tab. 5  Comparison of genetic diversity among original 
germplasms, core germplasms and reserved germplasms 

种质
Germplasms 

种质数量 
Number of 
germplasms 

有效等位基

因数 Ne 

Nei’基因多

样性指数 H 

Shannon’s
指数 I 

原种质 431.0000 4.0993 0.7361 1.5340 

核心种质 85.0000 4.2603 0.7486 1.5854 

保留率/% 19.72 103.93 101.45 103.35 

保留种质 346.0000 4.0342 0.7316 1.5113 

保留率/% 80.28 98.41 99.39 98.52 

99.39%；核心种质的 I 为 1.5854，高于原种质的

1.5340，保留率为 103.35%；保留种质的 I 为

1.5113，略低于原种质，保留率为 98.52%。综上，

核心种质虽在数量上远少于原种质，但在遗传多

样性相关指标上均表现更优。 

2.4  核心种质的确认 

由图 3 可知，核心种质的分布较为均匀，覆

盖了原种质在主坐标空间中的分布范围，表明通

过位点优先取样策略基于 Nei & Li 遗传距离所构

建的核心种质，能够较为全面地保留原种质的遗

传多样性特征，具有良好的代表性。 

 

 

图 3  核心种质与原种质的主坐标分布 
Fig. 3  Coordinate distribution of core germplasms  

and original Germplasms 
 

2.5  核心种质聚类分析 

本研究构建的核心种质包含 85 份材料（表

6），其地理来源分布如下：广西来源最多，共 46

份，占核心种质总数的 54.1%；云南次之，共 16

份，占比 18.8%；其余材料分别来自贵州（6 份）、

四川（2 份）、海南（1 份）、台湾（1 份）以及国

外（13 份）。核心种质各来源地占各地取样数的

抽样比分别为 20.6%、15.1%、21.7%、40%、11.8%、

50%、12.5%。利用 SSR 荧光标记对上述 85 份核

心种质进行扩增和聚类分析，结果（图 4）显示：

核心种质的相似系数变异范围在 0.69~0.89 之

间，当遗传相似性系数为 0.69 时，核心种质可

划分为 2 个类群，其中葡萄杧单独聚为一类，剩

余 84 份材料聚为另一类；当遗传相似性系数提

高至 0.70 时，第一类群又细分为 2 个亚群：第

一亚群包含 78 份材料，涵盖广西、云南、贵州、

国外等各来源地；第二亚群包含 6 份材料，全部

来自广西。该核心种质的聚类结果呈现出各地区

间种质交叉相聚特征。 
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表 6  核心种质 
Tab. 6  Core germplasms 

序号 
No. 

种质名称 
Germplasm name 

来源 
Origin 

序号
No.

种质名称 
Germplasm name 

来源 
Origin 

1 田丁 20-2 Tian ding 20-2 中国云南 44 桂热杧 276 号 Gui re 276 中国广西 

2 百东 18-4 Bai dong 18-4 中国广西 45 桂热杧 282 号 Gui re 282 中国广西 

3 龙圩 20-1 Long xu 20-1 中国广西 46 桂热杧 71 号 Gui re 71 中国广西 

4 百东 18-15 Bai dong 18-15 中国广西 47 桂热杧 78-1 Gui re 78 中国广西 

5 百东 19-32 Bai dong 19-32 中国广西 48 红花 Hong hua  中国广西 

6 百东 18-21 Bai dong 18-21 中国广西 49 金蜜香杧 Jin mi xiang mango 中国广西 

7 百色 20-21 Bai se 20-21 中国广西 50 葡萄杧 Pu tao mango 中国云南 

8 百东 18-16 Bai dong 18-16 中国广西 51 三合 2 号 San he 2 中国贵州 

9 平孟 20-2 Ping meng20-2 中国云南 52 云霞杧 Yun xia mango  中国云南 

10 富宁 20-7 Fu ning 20-7 中国云南 53 海顿 Haydn 美国 

11 百东 19-32 Bai dong 19-32 中国广西 54 吉尔 Gil 美国 

12 印度 903 号 Indian Mango 903 印度 55 布鲁斯 Blues 美国 

13 百东 18-31Bai dong 18-31 中国广西 56 台农 1 号 Tao nong 1 中国台湾 

14 田丁 20-4 Tian ding 20-4 中国云南 57 红苹杧 Hong ping mango 中国广西 

15 望谟 20-29 Wang mo 20-29 中国贵州 58 勐底红杧 Meng di hong mango 中国云南 

16 百林大道西 20-2 Tian lin da dao 20-2 中国广西 59 兴热 1 号 Xing re 1 中国贵州 

17 望谟 20-4 Wang mo 20-4 中国贵州 60 黄玉 Huang yu 中国海南 

18 勐醒官寨 19-4 Meng xing guan zhai 19-4 中国云南 61 金龙杧 Jin long mango 中国四川 

19 望谟 20-5 Wang mo 20-5 中国贵州 62 椰香 Ye xiang  印度 

20 曼达鸠新寨 18-2 Man da jiu xin zhai 18-2 中国云南 63 水英达 Shui ying da 缅甸 

21 百城 1 号 Bai cheng 1 中国广西 64 秋杧 Qiu mango 缅甸 

22 甘庄 18-2 Gan zhuang 18-2 中国云南 65 瓦城红杧 Wa cheng hong mango 缅甸 

23 望谟 20-12 Wang mo 20-5 中国贵州 66 金水仙 Jin shui xian 泰国 

24 百东 19-33 Bai dong 19-33 中国广西 67 泰引 3 号 Tai ying 3 泰国 

25 百东 18-14Z Bai dong 18-14 中国广西 68 帕拉英达 Pa la ying da 缅甸 

26 百东 19-5 Bai dong 19-5 中国广西 69 新德隆杧 Xin de long mango 缅甸 

27 元江 21-4 Yuan jiang 21-4 中国云南 70 印度杧 2 号 Indian Mango 2 印度 

28 百色 21-6 Bai se 21-6 中国广西 71 龙州泰国杧 Long zhou tai guo mango 中国广西 

29 那光紫花 Na guang zi hua 中国广西 72 渡口吕宋杧 Du kou lv song mango 中国广西 

30 弄南电站土杧 Nong nan dian zhan tu mango 中国广西 73 串杧 Chuan mango 中国广西 

31 百色 20-4 Bai se 20-4 中国广西 74 大三年杧 1 号 Da san nian 1 中国云南 

32 田林恩林良余 Tian lin en lin liang yu 中国广西 75 香花杧 Xiang hua mango 中国广西 

33 拉域 14-4 号 La yu 14-4 中国广西 76 绿皮杧 Lv pi mango 中国广西 

34 等嘎 4 号 Deng ga 4 中国云南 77 白皮杧 Bai pi mango 中国广西 

35 云县 1 号 Yun xian 1 中国云南 78 玉杧 Yu mango 中国四川 

36 云县 2 号 Yun xian 1 中国云南 79 田东 20-13 Tian dong 20-13 中国广西 

37 苹果杧 Ping guo mango 中国广西 80 百东 19-26 Bai dong 19-26 中国广西 

38 白象牙杧 Bai xiang ya mango 中国广西 81 望谟 20-25 Wang mo 20-25 中国广西 

39 百兰实生 1 号 Bai lans shi sheng 1 中国广西 82 保安 19-2 Bao an 19-2 中国广西 

40 百育 1 号 Bai yu 1 中国广西 83 恒公 19-7 Heng gong 19-7 中国广西 

41 百育 2 号 Bai yu 1 中国广西 84 东坪 19-5 Dong ping 19-5 中国广西 

42 甘庄 13-1 号 Gan zhuang 13-1 中国云南 85 恒宁广场 19-2 Heng ning guang chang 19-2 中国广西 

43 桂热杧 272 号 Gui re 272 中国广西    
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图 4  85 份核心种质遗传聚类图 
Fig. 4  Genetic cluster diagram of 85 core germplasms 

 

3  讨论 

核心种质作为种质资源高效保存、优异基因

挖掘及育种应用的重要群体，其数据来源主要基

于形态标记和分子标记两类。在果树种质研究中，

分子标记凭借不受生长发育阶段和环境因素影响

等优势，已成为果树遗传多样性解析及核心种质

构建的重要技术手段，有效弥补了形态标记的局

限性。在分子标记应用体系中，SSR 标记的荧光

检测技术显著提升了基因型判定的准确性与重复

性，目前已在毛白杨[28]、睡莲[29]及杧果[26]等的研

究中得到有效验证。本研究基于前期开发的 12 对

SSR 荧光引物对杧果种质资源进行扩增，遗传多

样性参数分析结果表明，这些引物可有效揭示杧

果种质间的遗传差异与亲缘关系；基于此构建的

85 份核心种质，经代表性验证证实能够全面覆盖

原群体的遗传多样性特征。本研究结果可为杧果

种质资源的初步精简、保存及后续研究提供分子

水平的基础支撑。 

随着高通量测序技术与分子标记技术的迭代

升级，SNP 标记在核心种质构建中展现出优越的

应用潜力。SNP 标记比 SSR 标记具有更高的基因

组覆盖密度，可更全面地捕捉基因组层面的遗传

变异，能够显著提升种质间遗传关系评估的精准

度。目前，SNP 标记已在番茄[16]、玉米[30]、甜

瓜[31]等多物种的核心种质构建中成功应用，为果

树核心种质的高效构建提供了成熟技术体系，因

此可作为未来杧果核心种质优化构建的重要技术

选择。本研究构建的杧果核心种质仅基于分子标

记数据，未纳入表型性状数据，存在一定的局限

性。表型性状变异是遗传多样性在形态、生理及

功能层面的直接体现，是选育种中优良性状定向

筛选的核心依据；而仅依赖分子标记的核心种质，

虽能反映种质间的遗传物质差异，却难以精准反

映表型性状变异规律，这在后续育种应用中会限

制优良性状的高效挖掘与利用，降低核心种质的

实用价值。因此，未来杧果核心种质优化构建研

究应采用“分子标记+表型性状”的整合数据库，

以此保留遗传多样性与表型多样性，提升核心种

质对遗传背景的覆盖度与育种应用的实用性。 

适宜的取样策略是核心种质构建的关键步

骤。目前多数学者认为，构建核心种质时，应尽

可能保存各位点的等位基因数与等位基因频率，

以实现最大化保留原始种质遗传多样性的目标。

位点优先取样策略会优先选择含稀有等位基因更

多的种质进行下一轮聚类，该策略能够有效减少

等位基因的丢失，保留更多遗传多样性。因此，

位点优先取样策略在基于 DNA 分子标记数据构

建核心种质时优势显著。本研究进一步验证，在
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构建杧果核心种质时，位点优先取样策略保留的

等位基因数显著多于随机取样，显示出更高的适

用性。前人的多项研究也证实此观点，例如张春

雨等 [32]指出位点优先取样策略更适用于新疆野

苹果核心种质构建；刘娟等[33]在南疆杏研究中也

得出类似结论。 

确定合理的取样比例对于以最少资源覆盖最

大遗传变异的目标至关重要。目前，核心种质的

取样比例普遍设定在原始种质的 5%~30%之间。

具体比例因物种而异：如小麦、水稻等主要作物

多采用 5%~10%，而园艺作物等则常以 20%左右

为宜，如吴超等[34]在构建澳洲坚果核心种质时保

留了初始种质 20%的样品，核心种质与原始种质

的遗传多样性等相关参数均显示出较高的一致

性；温景辉[35]在构建山葡萄核心种质时保留了初

始种质 21.9%的样品，有效等位基因数等遗传多

样性参数保留率达 102.2%~106.3%。综合现有研

究 ， 各 类 作 物 核 心 种 质 取 样 比 例 多 集 中 于

10%~30%之间，本研究杧果核心种质的取样比例

为 19.7%，该比例符合常规实践，并具有物种特

异性依据。 

在构建方法上，聚类分析被广泛采用，该方

法通过不同遗传距离对个体间的遗传相似性进行

分组，能够有效筛除冗余材料。遗传距离的选择

会直接影响核心种质的材料筛选。前人研究表明

不同遗传距离可能适用不同标记类型，如 SM 遗

传距离多用于 AFLP、RAPD 等显性标记，Jaccard

与 Nei & Li 遗传距离则更适用于 SSR、RFLP 等

共显性标记。本研究采用 SSR 荧光标记（共显性

标记）开展聚类分析，结果显示 Nei & Li 遗传距

离的表现最优。该结论与刘娟等[33]在新疆野杏研

究中的结果一致，但与马玉敏 [36]的研究存在差

异，马玉敏认为多种遗传距离在野生板栗中均适

用。这一差异表明，核心种质构建的最优遗传距

离方法会因物种遗传背景的不同而产生变化。综

上所述，核心种质的构建应结合具体物种的遗传

结构与多样性特点，通过系统比较不同遗传距离

与取样策略的组合，筛选出最适合的技术路线，

从而构建出能够全面代表原始种质遗传变异的核

心资源。 
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