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中国芒（Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）初级核心种质的构建

肖　 亮１，易自力２，蒋建雄２，刘树玲２，覃静萍２，伊俊奇２，杨　 塞２

（ １湖南农业大学作物种质和资源利用国家重点实验室培育基地，长沙 ４１０１２８；
２湖南农业大学生物科学技术学院，长沙 ４１０１２８）

　 　 摘要：以 ５５５ 份芒（Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）种质资源为研究对象，根据 ２６ 个表型性状数据，按地理来源、植物区系和单一性状

进行分组，分别采用简单比例法、平方根法和多样性指数法确定组内取样数，再根据聚类和随机 ２ 种方法进行组内个体选择。
依照上述方案共构建出 １９ 个具有代表性的芒初选核心种质样本库。 通过平均相似系数、性状符合度、数量性状变异系数和遗

传多样性指数等 ４ 项检测指标对上述 １９ 种构建方案进行比较，最终确定了按“植物区划分组 ＋ 多样性指数确定取样数 ＋ 聚类

选择个体”为芒初级核心种质构建的最佳方案。 通过此方法建立起的芒初级核心种质资源共 ８３ 份，占总资源的 １４． ９５％ ，且
新构建的初级种质资源与总资源性状符合度达到 １００％ 。
　 　 关键词：芒；表型性状；核心种质；遗传多样性指数
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芒（Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ） 为多年生、 Ｃ４ 草本植

物，隶 属 于 禾 本 科 （ Ｐｏａｃｅａｅ ） 芒 属 （ Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ
Ａｎｄｅｒｓｓｏｎ），主要分布在东南亚和东亚地区［１］。 我

国是芒的天然分布中心，分布范围遍及我国东部 ２２
个省份和自治区［２］。 芒由于生物量大、生长速度

快、抗逆性强、纤维素含量高等一系列优点受到欧美

国家和能源领域科学家们的高度关注。 并普遍认为

这类草本植物具有生物质能源开发利用的潜力，在
不久的将来或许会成为石油和煤炭等化石燃料的理

想替代品［３］。
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核心种质是指采用一定方法从某种作物种质资

源总收集品中遴选出能最大程度代表该作物遗传多

样性而个体数量尽可能少的种质所构成的收集

品［４］。 因此，构建核心种质有利于有目的、有重点

的研究和发掘物种种质资源中的优异基因，对提高

物种种质资源的研究水平和利用效率有重要意义。
目前，国内外已先后在扁豆［５］、大麦［６］、芝麻［７］、水
稻［８］、小豆［９］、小麦［１０］、辣椒［１１］、木豆［１２］、莴苣［１３］、
葡萄［１４］、梨［１５］、灰楸［１６ ］、甘薯［１７］、甜瓜［１８］、甘蔗［１９］

和饭豆［２０］等 ７０ 多种植物中构建了初级或次级核心

种质资源库，而关于芒的核心种质的构建还未见报

道。 由于芒在我国分布广泛、生态类型繁多、基因资

源储量丰富，因此构建芒的核心种质库对开展与芒

有关的研究具有十分重要的科研价值。
鉴于此，本研究在大量收集我国芒野生资源的

前提下，连续 ３ 年对具有辨识度的芒的表型性状进

行观测，并采用多种取样方案构建芒初级核心种质

资源库，通对各取样方案进行比较来确定最优组合。
通过以上研究，希望为我国芒种质资源的开发和利

用提供理论参考。

１　 材料与方法

１． １　 材料

湖南农业大学芒属种质资源圃始建于 ２００６ 年，
其中保存了芒 （Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ） 种质资源 ５５５
份，原始数据来自 ２００９ － ２０１１ 年连续 ３ 年对该 ５５５
份芒的考种数据。

１． ２　 方法

１． ２． １　 取样方案　 取样方案如图 １ 所示。 分 ３ 个

层次：即分组原则、组内取样比例和组内取样方法。
分组原则按完全随机和系统分组 ２ 种方法进行，系
统分组又分别按地理来源、植物区系［２１］ 和单一性状

３ 种方法。 其中，地理来源按种质采集地的行政区

划分为广西、广东、贵州、安徽、福建、重庆、海南、云
南、河南、湖北、江西、吉林、辽宁、山东、山西、四川和

浙江等 １７ 个组别，植物区系按种质采集地的区系归

属分为华中、华北、华南、华东、北部湾、滇缅泰、滇黔

贵、云贵高原、横断山脉、南海和东北地区等 １１ 个组

别，单一性状则按质量性状和数量性状分成 ２６ 个组

别。 其中，质量性状包括节毛、节蜡粉、叶背毛、叶
色、叶鞘口毛、叶鞘背毛、叶鞘蜡粉、叶鞘颜色、茎蜡

粉、茎色等 １０ 个质量性状，数量性状则包括株高、主
茎长、第 １ 节长、节数、倒 ２ 节直径、第 １ 节直径、茎

秆鲜重、含水量、旗叶长、最大叶长、最大叶宽、叶片

数、５０％孕穗期、５０％ 抽穗期、５０％ 开花期和种子成

熟期等 １６ 个数量性状。
在分组后确定组内取样量时，采用了按组内个

体数量的简单比例（Ｎｉ ＝ ｎｉ × ａ，其中 Ｎｉ为第 ｉ 组的

取样数；ｎｉ为第 ｉ 组的种质数；ａ 为取样比例；ｉ 为组

号）、平方根比例（Ｎ ｊ ＝ （ ｎ ｊ ／∑ｍ
ｉ ＝ １ ｎ ｊ） × Ｎ × ａ，其

中 Ｎ ｊ为第 ｊ 组的取样数；ｎ ｊ为第 ｊ 组的种质数；ｎｉ为

第 ｉ 组的种质数；ｍ 为分组数；Ｎ 为总品种数，ａ 为取

样比例）和多样性比例（Ｎｇ ＝ Ｈ′ｇ ／∑Ｈ′ × Ｎ × ａ，为第

ｇ 组取样数；Ｎ 为总种质数，ａ 为取样比例且取值为

１５％ ；Ｈ′为各组平均多样性指数，Ｈ′ ＝ － （∑ｋ
ｉ ＝ １∑ｌ

ｊ ＝ １

ｐｌｊ ｌｎｐｉｊ） ／ ｎ，ｋ 为性状数， ｌ 为性状代码数， ｉ 表示第 ｉ
个性状，ｊ 表示第 ｊ 个代码；ｉ、 ｊ 为某分组性状中第 ｉ
个性状第 ｊ 个代码出现的频率）等 ３ 种方法。

组内取样方法采用聚类和随机 ２ 种方法。 取样

方案如图 １ 所示，共确定了 １９ 种取样方案。

图 １　 取样方案示意图

Ｆｉｇ． １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｃｈｅｍｅ

按照核心种质要有代表性、异质性和多样性的

原则，采用平均相似系数、性状符合度、数量性状变

异系数和遗传多样性指数等 ４ 项检测指标对构建的

初级核心种质与总资源进行比较。
１． ２． ２　 数据处理 　 首先对质量性状进行赋值（表
１），其次对数量性状进行 １０ 级分类，即将数量性状

依据平均值（Ｘ）和标准差（δ）分为 １０ 级，１ 级 ＜ Ｘ －
２δ，１０ 级≥Ｘ ＋ ２δ，中间每级相差 ０． ５δ。 利用 ＤＰＳ
６． ５０ 统计分析软件分别进行初级核心种质与总资

源的 ｔ 测验。

２　 结果与分析

２． １　 不同取样方法的比较

通过分组原则、组内取样比例和组内取样方法等

３ 个层级的组合，共得到１９ 种芒初级核心种质资源的

取样方案。 根据初级核心种质资源的评价方法，采用

平均相似系数、性状符合度、数量性状变异系数和多

样性指数等 ４ 项指标来进行各取样方案比较。
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表 １　 芒质量性状赋值表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｄｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｆｏｒ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｍ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ

性状 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ 分级标准 Ｃｒｉｔｅｒｉａ ｆｏｒ ｒｅｃｏｒｄｉｎｇ

节毛 Ｎｏｄｅ ｈａｉｒｎｅｓｓ 无 ＝ １，极少 ＝ ２，少 ＝ ３，多 ＝ ４，很
多 ＝ ５

节蜡粉 Ｎｏｄｅ ｗａｘｉｎｅｓｓ 无 ＝ １，少 ＝ ２，较少 ＝ ３，中等 ＝ ４，
多 ＝ ５

叶背毛 Ｌｅａｆ ｂａｃｋ ｈａｉｒｎｅｓｓ 无 ＝ １，极少 ＝ ２，少 ＝ ３，中等 ＝ ４，
多 ＝ ５，很多 ＝ ６

叶色 Ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ 浅绿 ＝ １，绿 ＝ ３，深绿 ＝ ５

叶鞘口毛 Ｓｈｅａｔｈ ｍｏｕｔｈ ｈａｉｒｎｅｓｓ
无 ＝ １，极短 ＝ ２，短 ＝ ３，中等 ＝ ４，
长 ＝ ５，很长 ＝ ６

叶鞘背毛 Ｓｈｅａｔｈ ｈａｉｒｎｅｓｓ 无 ＝ １，极少 ＝ ２，少 ＝ ３，中等 ＝ ４，
多 ＝ ５，很多 ＝ ６

叶鞘蜡粉 Ｓｈｅａｔｈ ｗａｘｉｎｅｓｓ 无 ＝ １，极少 ＝ ２，少 ＝ ３，中等 ＝ ４，
多 ＝ ５，很多 ＝ ６

叶鞘颜色 Ｓｈｅａｔｈ ｃｏｌｏｒ 浅绿 ＝ １，绿 ＝ ２，深绿 ＝ ３，浅紫 ＝
４，紫 ＝ ５

茎蜡粉 Ｓｔｅｍ ｗａｘｉｎｅｓｓ 无 ＝ １，很少 ＝ ２，少 ＝ ３，中等 ＝ ４，
多 ＝ ５

茎色 Ｓｔｅｍ ｃｏｌｏｒ 浅绿 ＝ １，绿 ＝ ２，深绿 ＝ ３， 浅

紫 ＝ ４

２． １． １　 平均相似系数的比较　 相似系数可以用来

衡量核心种质库与原始样本间的异质性。 相似系数

越小，说明样本种质间的异质性越大。 １９ 个初选核

心样本各自种质间平均相似系数如表 ２ 所示。 方法

１３ 的种质间平均相似系数最小，为 ０． ３７２，说明利用

该方法得到的初级核心样本的异质性最好。 而完全

随机取样（方法 １）的平均相似系数最大，为 ０． ４５９，
说明方法 １ 异质性最差。

总体看来，无论是按地理来源、单一性状还是

植物区系分组，聚类选择取样后所构成的初级核

心种质间的平均相似性系数都小于随机取样的平

均相似性系数，这说明聚类策略要明显优于随机

策略。
２． １． ２　 性状符合度比较　 性状符合度常被用来衡

量初级核心种质库的优劣与否。 一般而言，核心种

质资源与原始总资源的性状符合度越高，说明初级

核心种质库对原始性状的保留度越高。 对芒的 ２６
个表型性状进行性状符合度分析，结果如表 ２ 所示。
可以看出，方法 １３ 的性状符合度最高，为 １００％ 。
通过对方法 ２ 与 ３、４ 与 ５ 以及 ６ 与 ７ 等以下各组的

性状符合度进行比较，得出采用聚类法明显优于随

机法，这说明聚类法选择个体能够更好地保留稀有

变异。

表 ２　 １９ 种不同初级核心种质构建方法的品种间平均相似

系数和性状符合度

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｅａｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ
１３ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

取样方法

Ｍｅｔｈｏｄｓ

初级核

心种质库

ＴＳＳ

平均相

似系数

ＭＳＣ

性状符

合度（％ ）
ＣＴ

１ 完全随机 ＋ 简单比例 ＋
随机

８３ ０． ４５９ ８１． ０

２ 地理来源 ＋ 简单比例 ＋
随机

８４ ０． ４３７ ８５． ０

３ 地理来源 ＋ 简单比例 ＋
聚类

８４ ０． ４３２ ８６． ０

４ 地理来源 ＋ 平方根比

例 ＋ 随机

９０ ０． ４２８ ８６． ９

５ 地理来源 ＋ 平方根比

例 ＋ 聚类

９０ ０． ４２６ ８７． ３

６ 地理来源 ＋ 多样性比

例 ＋ 随机

９２ ０． ４２６ ８７． ３

７ 地理来源 ＋ 多样性比

例 ＋ 聚类

９２ ０． ４２４ ８７． ７

８ 植物区系 ＋ 简单比例 ＋
随机

８１ ０． ４０４ ９２． １

９ 植物区系 ＋ 简单比例 ＋
聚类

８１ ０． ３９４ ９４． ４

１０ 植物区系 ＋ 平方根比

例 ＋ 随机

８０ ０． ３８１ ９７． ６

１１ 植物区系 ＋ 平方根比

例 ＋ 聚类

８０ ０． ３７８ ９８． ４

１２ 植物区系 ＋ 多样性比

例 ＋ 随机

８３ ０． ３７４ ９９． ５

１３ 植物区系 ＋ 多样性比

例 ＋ 聚类

８３ ０． ３７２ １００． ０

１４ 单一性状 ＋简单比例 ＋
随机

８１ ０． ４２３ ８７． ９

１５ 单一性状 ＋简单比例 ＋
聚类

８１ ０． ４２０ ８８． ６

１６ 单一性状 ＋ 平方根比

例 ＋ 随机

８２ ０． ４１７ ８９． ２

１７ 单一性状 ＋ 平方根比

例 ＋ 聚类

８２ ０． ４１６ ８９． ４

１８ 单一性状 ＋ 多样性比

例 ＋ 随机

８４ ０． ４１５ ８９． ６

１９ 单一性状 ＋ 多样性比

例 ＋ 聚类

８４ ０． ４０５ ９１． ８

ＴＳＳ：Ｔｏｔａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｚｅ，ＭＳＣ：Ｍｅａｎ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ， ＣＴ：Ｃｏｉｎｃｉ⁃
ｄｅｎｃｅ ｏｆ ｔｒａｉｔｓ
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２． １． ３　 数量性状变异系数比较　 数量性状的变异

系数是衡量性状离散度的重要指标，变异系数越大，
说明性状变异保留度越高。 计算总资源与样本的数

量性状变异系数，并利用 ＤＰＳ ６． ５０ 软件进行样本均

值 ｔ 测验（表 ３）。 可以看出，方法 １、２、１４、１６ 和 １８
的数量性状平均变异系数比总体小，而其他方法则

不同程度地大于总体。 当采用聚类法选择样本时，
按植物区系分组的变异系数最大，且 ｔ 测验显著大

于总资源（Ｐ ＜ ０． ０５），说明植物区系分组法能最大

限度的保留了性状变异度。

表 ３　 总资源与 １９ 个初级核心样本的平均变异系数 ｔ 测验

Ｔａｂｌｅ ３　 ｔ ｖａｌｕｅ ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅａｎ ＣＶ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｎｄ
１９ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

取样

方法

Ｍｅｔｈｏｄｓ

变异系数

（％ ）ＣＶ
ｔ 值

ｔ ｖａｌｕｅ

取样

方法

Ｍｅｔｈｏｄｓ

变异系数

（％ ）ＣＶ
ｔ 值

ｔ ｖａｌｕｅ

总资源 ２５． ４２ —　 １０ ２７． ８３ ０． ３２３

１ ２３． ０６ －０． ５１９ １１ ２６． ９７ ０． ３１３

２ ２４． ２７ －０． ２８３ １２ ２６． ３２ ０． １９１

３ ２５． ５６ ０． ０３４ １３ ２７． ３２ ０． ３８２

４ ２６． ２９ ０． １９３ １４ ２３． ４２ －０． ４１９

５ ２６． ９６ ０． ３２１ １５ ２７． １０ ０． ３１９

６ ２６． ５８ ０． ２４２ １６ ２３． ９４ － ０． ３０９

７ ３４． １７ １． ８６５∗ １７ ２６． ８５ ０． ２７０

８ ２５． ６３ ０． ０４６ １８ ２３． ５５ － ０． ３９８

９ ２６． ３８ ０． ４２５ １９ ２６． ８０ ０． ２６０

∗表示差异显著（Ｐ ＜ ０． ０５），下同
∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ５％ ｌｅｖｅｌ，ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

２． １． ４　 遗传多样性指数比较　 遗传多样性指数反

映的是物种遗传信息的丰富程度，物种遗传信息越

丰富则遗传多样性指数越高。 为了获得更多的遗传

信息，一般希望初级核心种质资源的遗传多样性指

数越大越好。 由表 ４ 可看出，除方法 １、２ 和 ４ 外，其
他方法平均遗传多样性指数均大于总资源。 从 ｔ 检
验的结果来看，方法 ３、５、７、９、１１、１３、１５、１７、１９ 的平

均遗传多样性指数都显著大于总资源（Ｐ ＜ ０． ０５），
说明以上方法都能够很好地保留总资源的遗传多样

性。 而其中又以方法 １３ 的平均遗传多样性指数最

大，为 ２． ０１，说明方法 １３ 更为可取。
２． １． ５　 不同取样方法的综合比较　 综合看来，无论

是按地理来源、单一性状还是按植物区系分组，采用

聚类选择均能够得到性状符合度和多样性指数较高

的样本，而采用随机选择得到的样本虽然性状符合

度也能满足要求，但会导致样本多样性指数不高甚

至要低于总体。 同时，简单比例法选择的样本冗余

度往往高于平方根法和多样性指数法。 方法 ３、５、
７、９、１１、１３、１５、１７、１９ 均能代表总资源，但方法 １３
在代表总资源的基础上多样性和异质性均好于其他

方法。 因此，在保证没有明显遗传多样性丢失的情

况下，按植物区系分组、多样性指数确定取样数，再
通过聚类方法进行组内取样，是构建芒初选核心种

质的理想选择。

表 ４　 总资源与 １９ 个初级核心样本的平均遗传多样性指数

ｔ 测验

Ｔａｂｌｅ ４　 ｔ ｖａｌｕｅ ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅａｎ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｎｄ １９
ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

取样

方法

Ｍｅｔｈｏｄｓ

遗传多样

性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

ｔ 值
ｔ ｖａｌｕｅ

取样

方法

Ｍｅｔｈｏｄｓ

遗传多样

性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

ｔ 值
ｔ ｖａｌｕｅ

总资源

Ｔｏｔａｌ
１
２
３
４
５
６
７
８
９

１． ８０

１． ６４
１． ７０
１． ８９
１． ７１
１． ９０
１． ８２
１． ８７
１． ８１
１． ９１

—

－０． ４２１
－ ０． ３８８

１． ４９３∗

－ ０． ３９５

１． ０７５∗

０． ４７８

１． ３１８∗

０． ４０１

１． ４５２∗

１０
１１
１２
１３
１４
１５
１６
１７
１８
１９

１． ８４
１． ８９
１． ８２
２． ０１
１． ８２
１． ９３
１． ８１
１． ８８
１． ８３
１． ８６

０． ４０１

１． １１８∗

０． ２８１

１． ８２５∗

０． ３２２

１． ７８４∗

０． ２７７

１． ５４３∗

０． ９９７

１． ０２５∗

２． ２　 核心种质评价

通过上述方案，提取芒初级核心种质 ８３ 份，提
取比例为 １４． ９５％ 。 初级核心种质各性状与总资源

各性状的变异系数和遗传多样性指数见表 ５。 从表

５ 可以看出，初选核心种质的 ２６ 个表型性状的变异

系数和遗传多样性指数均与总资源非常接近，表明

初选核心种质符合预期。

３　 讨论

就以往的研究而言，分组原则下构建的核心种

质资源库的样本代表性要明显优于不分组原则。 而

分组原则中，按种质资源的地理来源分组一般能取

得比较好的效果。 如李秀兰等［１６］ 以 ２６７ 个灰楸种

质资源为材料，按地理流域分组构建了 ６３ 份核心种

质；胡建斌等［２２］以 １２００ 份甜瓜种质为材料，按地理

分组的原则构建了 １８９ 份核心种质；张永兵等［１８］ 以

１２１ 份新疆甜瓜地方品种为材料，按地理来源进行

分组构建了 ２５ 份核心种质。 本研究结果也同样得
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表 ５　 芒总资源与初级核心种质多样性比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ Ｍ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ

性状 Ｔｒａｉｔｓ

遗传多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ 变异系数（％ ）ＣＶ

总资源

Ｔｏｔａｌ
初级核心种质

Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｒｅ
总资源

Ｔｏｔａｌ
初级核心种质

Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｒｅ

株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ２． １３ ２． ０１ ２４． １２ ２５． ０５

主茎长 Ｓｔｅｍ ｌｅｎｇｔｈ ２． １７ ２． ２４ ２５． ４６ ２６． ５０

第 １ 节长 Ｆｉｒｓｔ⁃ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｌｅｎｇｔｈ ２． ２４ ２． ２９ ２８． ２１ ２８． ２９

节数 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｔｉｌｌｅｒ ２． １８ ２． １１ ２５． ５４ ２５． ３２

倒 ２ 节直径 Ｓｅｃｏｎｄ⁃ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ２． ２２ ２． ２３ ２１． ０８ ２３． １１

第 １ 节直径 Ｔｏｐ ｆｉｒｓｔ⁃ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ２． ２２ ２． ２９ ２１． ５５ ２１． ５９

茎秆鲜重 Ｗｅｉｇｈｔ ｐｅｒ ｔｉｌｌｅｒ ２． ０７ ２． ９８ ４８． ７８ ５５． ３８

含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｂｉｏｍａｓｓ ２． ２１ ２． ２５ １７． ４９ １８． ５５

旗叶长 Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ ２． ０５ ２． ０９ ５５． ８４ ５８． ３４

最大叶长 Ｌａｒｇｅｓｔ⁃ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ ２． ２５ ２． ２８ ２１． ０５ ２２． ０１

最大叶宽 Ｌａｒｇｅｓｔ⁃ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈ ２． １８ ２． １４ ２６． ５０ ２６． ４５

叶片数 Ｌｅａｆ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｔｉｌｌｅｒ ２． １９ ２． １２ ２２． ３６ ２８． ３３

５０％孕穗期 Ｄａｙｓ ｔｏ ５０％ ｂｏｏｔｉｎｇ １． ７０ １． ８９ １８． ７７ １９． ８７

５０％抽穗期 Ｄａｙｓ ｔｏ ５０％ ｈｅａｄｉｎｇ １． ６５ ２． ６７ １９． １１ １９． ２３

５０％开花期 Ｄａｙｓ ｔｏ ５０％ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ １． ６７ １． ７３ １９． ０９ １９． ０４

种子成熟期 Ｄａｙｓ ｔｏ ｓｅｅｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ １． ７０ １． ６６ １９． ２５ ２０． １０

节毛 Ｎｏｄｅ ｈａｉｒｎｅｓｓ １． ８０ １． ９３ — —

节蜡粉 Ｎｏｄｅ ｗａｘｉｎｅｓｓ １． １６ ２． ０９ — —

叶背毛 Ｌｅａｆ ｂａｃｋ ｈａｉｒｎｅｓｓ １． ６７ １． ６９ — —

叶色 Ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ ０． ９０ １． ８８ — —

叶鞘口毛 Ｓｈｅａｔｈ ｍｏｕｔｈ ｈａｉｒｎｅｓｓ １． ６９ １． ６７ — —

叶鞘背毛 Ｓｈｅａｔｈ ｈａｉｒｎｅｓｓ １． ３９ １． ３８ — —

叶鞘蜡粉 Ｓｈｅａｔｈ ｗａｘｉｎｅｓｓ １． ６６ １． ７８ — —

叶鞘颜色 Ｓｈｅａｔｈ ｃｏｌｏｒ １． ２４ １． ２７ — —

茎秆蜡粉 Ｓｔｅｍ ｗａｘｉｎｅｓｓ １． １９ １． ５８ — —

茎秆颜色 Ｓｔｅｍ ｃｏｌｏｒ ０． ９５ １． ９４ — —

出分组原则下核心种质库的代表性要优于不分组的

完全随机方案的结论。 但针对分组方法而言，本文

比较了地理来源、植物区系和单一性状等 ３ 种不同

的分组方法，结果表明按植物区系分组在去除冗余

种质方面好于按单一性状和地理来源，且得到的初

级核心样本的遗传多样性更丰富。 笔者认为，植物

区系和地理来源虽然都是考虑了物种的地理起源问

题，但是植物区系的分组方式更多地考虑到了植物

物种起源、进化以及自然分布的规律的共性，因此更

多地顾及了同一植物区系内物种的遗传多样性。 而

地理来源则是以行政区划对种质来源进行的简单、

机械的划分，势必减少了样本间的异质性。
本研究选取了前人研究中比较有效的简单比

例、平方根比例和多样性指数比例等 ３ 种方法来确

定初级核心种质样本数量，结果表明遗传多样性指

数法在芒核心种质构建中表现最好，其次是平方根

法，而简单比例法最差。 就取样方法而言，虽然有研

究报道，为了获得种质资源所期望的最基本的遗传

变异，可以考虑使用随机取样。 而实际上，在水稻、
大豆等作物核心种质的构建过程中，都表明无论是

完全随机取样或是分组后的随机取样，结果都比不

上系统取样。 而本研究结果也同样表明，采用随机
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　 ６ 期 肖　 亮等：中国芒（Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）初级核心种质的构建

法取样不但容易丧失重复度低的性状，且对冗余的

去除力度不够，因此不适于芒初选核心种质的构建。
就取样比例而言，Ａ． Ｈ． Ｄ． Ｂｒｏｗｎ［２３］曾提出核心种质

的取样数在总资源不低于 ３０００ 份时，以 １０％ 的样

本代表总资源 ７０％ 以上的遗传多样性即可。 就目

前的研究结果来看，在国内外不同植物核心种质构

建中，取样比例一般为该物种的 ５％ ～ ３０％ ，本研究

中核心种质为 ８３ 份，占总资源的 １４． ９５％ ，符合一

般物种核心种质的取样比例。
构建初级核心种质资源的目的是为了既能保留

物种内的有效遗传基因资源，又方便减少管理成本，
同时为进一步挖掘物种的潜在价值提供材料基础。
芒作为一种新型的能源植物正在越来越受到世人的

瞩目，因此，基于表型性状构建芒初级核心种质资

源，为保护和利用芒的基因资源提供了理论基础。
下一步工作应在已构建的芒的初级核心种质的基础

上，借助目前在芒属植物中已开发并得到应用的 ＩＳ⁃
ＳＲ［２４］和 ＳＳＲ［２５⁃２６］ 等分子标记对芒的次级或者微核

心种质进行构建，进而为芒的高产、抗逆等优质基因

资源的挖掘提供便利。
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