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基于形态性状的甘薯核心种质取样策略研究
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摘要:选取 15%的总体取样比例,采用 2 种分组方法、3 种组内取样量比例和 2 种组内个体选择方法,分析了 476 份广西甘薯

种质资源的 18 个农艺性状数据,构建出 13 个甘薯初级核心种质样本。 为确定这些样本的代表性,分别与总体进行了 5 个指

标的比较,包括表型保留比例、表型频率方差、遗传多样性指数、变异系数、极差符合率。 结果表明,按资源类型分组优于按来

源地分组; 组内取样量以对数法代表性最好,简单比例法的代表性其次,平方根法最差;在个体选择中,最小距离逐步取样法

优于随机法。 因此,按资源类型分组,再按对数比例法确定组内取样量,通过最小距离逐步取样法选择个体是甘薯核心种质

构建的最佳取样策略。
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Abstract:With 15% sampling ratio,two ways in dividing groups,three ways in determining sampling numbers
in each group,and two methods for selecting individuals,18 agronomic characteristics of 476 sweet potato accessions
in Guangxi province were analyzed and 13 samples of primary core collections were developed. To determine the ef-
fectiveness,each of primary core collection was compared with the whole collection for 5 parameters including ratio
of phenotype retained,variance of phenotypic frequency,index of genetic diversity,coefficient of variation,and coin-
cidence rate of range. The result showed that the way of according to the resources type was significantly better than
according to the source in developing core collection. Among the methods to determine the sampling numbers in
each group,logarithm method was the best,followed by proportioned and square root method. On the selection of in-
dividuals,least distance stepwise sampling method was better than random method. Therefore,the optimum sampling
strategy for developing sweet potato core collection is firstly to group by resource type,then determine the sampling
numbers in each group by proportion of logarithm,and finally choose individuals through least distance stepwise
sampling method.
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甘薯[ Ipomoea batatas(L. )Lam. ]是起源于南美

洲热带地区的一种作物,自 16 世纪起引入我国,因
其具有高产、稳产、适应性强等特点而深受国人的喜

爱,种植范围非常广泛。 由于甘薯为无性繁殖作物,
为保持种苗健壮,甘薯圃保存资源需要在 1 年中进

行多次的繁苗和更新,费时费力。 同时,没有经过充

分的特性描述和较深入的基因评价的种质资源,利
用率较低,保存费用较大,并难于实现其应有的价

值[1]。 核心种质概念的提出及发展[2-5],为解决这

一问题提供了方法。 据国际植物遗传资源研究所统

计,至 2005 年已有 15 个国家建立了包括牧草、大田

作物、园艺作物、油料及经济作物等 60 多种作物的

核心种质[6]。 我国学者在核心种质研究的理论及

方法上也有不少新的建树和作为[7-12], 并在小

麦[13]、花生[14]、蜡梅[15]、黍稷[16]、青蒿[17]、 马铃

薯[18]、苎麻[19]、砂梨[20] 等作物上建立了核心种质。
本研究主要通过比较不同取样方法构建的初级核心

种质,从而探索最佳取样策略,为构建甘薯核心种质

提供理论依据。

1　 材料与方法

1. 1　 材料

试验材料为广西农科院玉米研究所保存的 476
份甘薯种质资源。
1. 1. 1　 形态指标的测量　 甘薯的性状鉴定及其生

长期记载根据通用标准《甘薯种质资源描述规范和

数据标准》 [21]进行,全生育期随机抽取典型性状的

植株 5 株,调查、测量、记载 18 项形态性状,包括茎

叶生长势、顶叶色、叶片形状、中裂片形状、叶色、叶
脉色、茎色、株型、自然开花习性、丰产性、薯形、薯皮

色、薯肉色、最长蔓长、节间长、茎直径、基本分枝、干
物率。
1. 1. 2　 形态性状的赋值和标准化处理　 在上述 18
项性状中,可分为 2 类性状:(1)质量性状:包括茎

叶生长势、顶叶色等 13 项性状,对其进行赋值处理,
赋值情况如表 1;(2)数量性状:包括基部分枝数、最
长蔓长、茎直径、节间长和干物率等,对这些性状的

基本分析采用原数值数据,在计算形态性状的表型

保留比例、表型频率方差和多样性指数以及综合利

用质量性状和数量性状对种质进行聚类时,对所有

的数量性状进行质量化处理,即数据均依均值(X
　—
)

和标准差(σ)分为 10 级,1 级为 Xi≤X
　—

- 2σ,10 级

为 Xi > X
　—

+ 2σ,中间每级间差为 0. 5σ。

表 1　 甘薯质量性状的赋值

Table 1　 Value assignment of qualitative characteristics in
sweet potato

性状

Characteristic
赋值

Value assignment

茎叶生长势

Growth potential of
stems and leaves

强 = 1,中 = 2,弱 = 3

顶叶色

Parietal lobe color
浅绿 = 1,绿 = 2,紫绿 = 3,褐绿 = 4,浅紫 =
5,紫 = 6,褐 = 7,金黄 = 8,红 = 9

叶片形状

Leaf shape
圆 = 1,肾 = 2,心 = 3,尖心 = 4,三角 = 5,缺
刻 = 6

中裂片形状

Segments in shape
齿状 = 1,三角 = 2,半圆 = 3,半椭圆 = 4,椭
圆 = 5,披针 = 6,倒披针 = 7,线形 = 8

叶色

Leaf color
浅绿 = 1,绿 = 2,紫绿 = 3,褐绿 = 4,浅紫 =
5,紫 = 6,褐 = 7,金黄 = 8,红 = 9

叶脉色

Leaf vine color
浅绿 = 1,绿 = 2,黄 = 3,浅紫 = 4,紫 = 5,紫
斑 = 6

茎色

Stem color
浅绿 = 1,绿 = 2,紫红 = 3,浅紫 = 4,紫 = 5,
深紫 = 6,褐 = 7

株型

Plant type
直立 = 1,半直立 = 2,匍匐 = 3,攀缘 = 4

自然开花习性

Natural bloom habits
偶然 = 1,少 = 2,中 = 3,多 = 4,不开花 = 5

丰产性

Yielding ability
低 = 1,中 = 2,高 = 3

薯形

Root shape
球形 = 1,短纺锤 = 2,纺锤 = 3,长纺锤 = 4,
上膨纺 = 5,下膨纺 = 6,筒形 = 7,弯曲 = 8,
不规则 = 9

薯皮色

Root skin color
白 = 1,淡黄 = 2,棕黄 = 3,黄 = 4,褐 = 5,粉
红 = 6,红 = 7,紫红 = 8,紫 = 9,深紫 = 10

薯肉色

Root flesh color
白 = 1,淡黄 = 2,黄 = 3,橘黄 = 4,橘红 = 5,
粉红 = 6,红 = 7,紫红 = 8,紫 = 9,深紫 = 10

1. 2　 方法

1. 2. 1　 总体取样比例　 总体取样比例选择了 15%
的取样水平。 为了避免主要生物类型的遗漏,每个分

组内保证至少有 1 份样品入选。
1. 2. 2　 取样策略　 取样策略包括分组原则、组内取

样比例的确定和组内个体的选择。 分组原则包括来

源地和资源类型 2 种原则以及全部材料不分组的完

全随机。 来源地是以种质资源从不同省份或国家

收集为标准划分;资源类型分为选育品种、地方品

种、品系、野生资源共 4 个类别。 分组后,组内取

样比例的确定分别采用按组内个体数量的简单比

例(simple proportion,P)、平方根比例( proportion of
square root,S)和对数比例( proportion of logarithm,
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L)3 种方法。 组内取样采用最小距离逐步取样

( least distance stepwise sampling,LDSS) [22] 法和随

机法。
简单比例法、平方根比例法和对数比例法取样

的公式:

简单比例, NP =
X i

∑
n

i = 1
X i

平方根比例, NS =
X i

∑
n

i = 1
X i

对数比例, NL =
LogX i

∑
n

i = 1
LogX i

X i 为第 i 组中样品数,n 为所涉及的性状总数。
1. 2. 3　 评价指标　 根据前人的研究结果[9,12,23-24],
本研究选择了表型保留比例、表型频率方差、遗传

多样性指数、变异系数、极差符合率等 5 个参数作

为不同取样方案的评价指标。 各指标计算公式

如下:
(1)表型保留比例( ratio of phenotype retained,

RPR)

RPR =
∑
i
Mi

∑
i
Mi0

(2)表型频率方差( variance of phenotypic fre-
quency,VPF)

VPF =
∑
i

∑
j
(P ij - P

　—
i) 2

Mi - 1
N

(3)遗传多样性指数(index of genetic diversity,I)

I =
-∑

i
∑
j
P ij logP ij

N

(4)变异系数(coefficient of variation,CV)

CV =

∑
i

∑
j
(X ij - X

　—
i
2

Mi - 1

X
　—

i

N
(5)极差符合率(coincidence rate of range,CR)

CR = 1
N∑

1

N

RC( i)

RI( i)
100%

Mi0为原始群体第 i 个性状的表现型个数;Mi 为

所得核心样本第 i 个性状的表现型个数;P ij为第 i

个性状第 j 个表现型的频率;P
　—

i 为第 i 个性状各表

型频率的平均;X ij为第 i 个性状第 j 个材料的表型

值;X
　—

i 为第 i 个性状各表型的平均值;RC( i) 为核心

样品第 i 个性状的极差,RI( i)为原始群体第 i 个性状

的极差;N 为计算过程中所涉及的性状总数。
1. 2. 4　 数据统计分析　 数量性状的质量化、各指标

的计算均在 Microsoft Office Excel 2007 中进行,各组

材料的聚类分析在 SPSS 16. 0 软件中进行。

2　 结果与分析

2. 1 　 采用不同取样策略构建甘薯初级核心种质

样本

以 15%的总体取样比例,将甘薯材料按来源地

和资源类型分为 2 组,然后采用简单比例(P)、平方

根比例(S)和对数比例(L)3 种方法确定分组后每

一组的取样量,最后采用随机法和最小距离逐步取

样法选取组内个体,加上完全随机法抽取的 1 个样

本,共形成了 13 个甘薯初级核心种质库(表 2)。 不

同核心种质的样本容量变化范围为 71 ~ 87,取样比

例变化范围为 14. 92% ~18. 28% 。

表 2　 不同取样策略构建的甘薯核心种质样本

Table 2　 The core collection samples of sweet potato structured with different sampling strategies

样本

Sample
分组原则

Grouping principle
组内取样方法

Sampling method in group
个体选择

Selection of individual
样本容量

Sample capacity
取样规模(% )
Sampling scale

S-1 来源地 简单比例 最小距离逐步取样法 84 17. 65

S-2 来源地 平方根比例 最小距离逐步取样法 79 16. 60

S-3 来源地 对数比例 最小距离逐步取样法 87 18. 28

S-4 来源地 简单比例 随机法 84 17. 65

S-5 来源地 平方根比例 随机法 79 16. 60

S-6 来源地 对数比例 随机法 87 18. 28

S-7 资源类型 简单比例 最小距离逐步取样法 73 15. 34

S-8 资源类型 平方根比例 最小距离逐步取样法 71 14. 92
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表 2(续)

样本

Sample
分组原则

Grouping principle
组内取样方法

Sampling method in group
个体选择

Selection of individual
样本容量

Sample capacity
取样规模(% )
Sampling scale

S-9 资源类型 对数比例 最小距离逐步取样法 74 15. 55

S-10 资源类型 简单比例 随机法 73 15. 34

S-11 资源类型 平方根比例 随机法 71 14. 92

S-12 资源类型 对数比例 随机法 74 15. 55

S-13 — — 完全随机 80 16. 81

— 表示未分组

— mean not group

2. 2　 不同初级核心种质样本之间相关参数的比较

2. 2. 1　 不同核心种质样本表型保留比例的比较　
表型保留比例(RPR)表示核心种质中所保留表型

值的数量与原始库中表型总量的比例,在一定程度

上表现了所保留变异的丰度。 核心种质的 RPR 越

大,表明在核心种质中包含的变异越丰富。 通过对

18 个性状的 RPR 进行综合分析可知(表 3),在分组

原则下,按来源地分组的表型保留比例最高,不分组

的表型保留比例最低;取样比例中,对数比例的表型

比例最高,简单比例最低;个体选择中,最小距离逐

步取样法的 RPR 高于随机法。 在 13 个核心样本的

RPR 比较分析中(表 4),样本 S-3 的表型保留比例

最高,表明该核心样本很好地保留了原始群体 18 个

农艺性状的表型特征;样本 S-2 排在第 2 位;样本 S-
5、S-10 并列最低;完全随机样本 S-13 排在第 8 位;
样本 S-1、S-7、S-8、S-9 的 RPR 值相同,则表明这 4
个核心样本在 18 个性状的整体表型保留上没有

差异。

表 3　 取样方法在不同参数中的秩次分析

Table 3　 Order analysis of sampling method in different parameters

参数 Parameter

分组原则

Grouped principle
取样比例

Sampling proportion
个体选择

Individual selection

来源地

Source
资源类型

Resourcetype
不分组

Non-group

简单比例

Simple
proportion

平方根比例

Proportion of
square root

对数比例

Proportion
of logarithm

最小距离

逐步取样法

LDSS

随机法

Random

表型保留比例 RPR 1 2 3 3 2 1 1 2

表型频率方差 VPF 3 1 2 3 2 1 1 2

遗传多样性指数 I 2 1 3 2 3 1 1 2

变异系数 CV 3 1 2 1 3 2 1 2

极差符合率 CR 3 2 1 1 2 3 1 2

秩次 Rank 3 1 2 2 3 1 1 2

2. 2. 2　 不同核心种质样本表型频率方差的比较　
表型频率方差(VPF)主要用于估计群体的均度,所
得值越小,所代表的方法越好。 通过对 18 个性状的

VPF 分析可知,在分组原则中,按资源类型分组的

表型频率方差值最小,方法最好;按来源地的表型频

率方差最大,方法最差;不分组的方法居中。 在取样

比例中,对数比例最好,平方根比例次之,简单比例

最差;个体选择中最小距离逐步取样法优于随机法

(表 3)。 从 13 个样本的 VPF 比较可知,样本 S-9 的

表型频率方差最小,其代表的取样方法最好,能够很

好地反映原始群体变异的均度;样本 S-4 的表型频

率方差最大,其代表的方法最差,其代表的核心样本

变异均度也最差;样本 S-13 的表性频率方差居中,
其代表的核心样本变异均度适中(表 4)。
2. 2. 3　 不同核心种质样本遗传多样性指数的比较　
遗传多样性指数( I)是一种多样性估计的综合性参

数,既考虑了群体中变异的丰度,又考虑了群体中

变异的均度。 I 值越大,所得核心种质中变异类型

越丰富,变异的均度越高。 由 18 个性状的 I 值比

较分析可知,在分组原则中,按资源类型分组的遗

传多样性指数最高,按来源地次之,不分组最低;
在取样比例中,对数比例最高,简单比例次之,平
方根比例最低;个体选择中,最小距离逐步取样

法优于随机法(表 3) 。 13 个样本的 I 值比较表明,
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表 4　 甘薯不同核心种质样本相关参数的综合比较

Table 4 　 Comparison on different parameters among dif-
ferent samples of sweet potato core collection

样本

Sample

表型保

留比例

RPR

表型频

率方差

VPF

遗传多

样性指

数 I

变异

系数

CV

极差

符合率

CR

总和

Sum

综合

排名

Order

S-1 3 6 4 4 3 20 4

S-2 2 3 5 6 4 20 4

S-3 1 5 6 7 6 25 5

S-4 8 13 11 12 10 51 10

S-5 9 11 13 13 11 54 11

S-6 4 8 12 11 9 44 8

S-7 3 4 3 1 1 12 3

S-8 3 2 2 2 2 11 2

S-9 3 1 1 3 2 10 1

S-10 9 12 10 9 8 45 9

S-11 7 10 9 8 7 43 7

S-12 6 9 8 5 12 43 7

S-13 5 7 7 10 5 37 6

样本 S-9 的遗传多样性指数最高,能够很好的代表

原始群体变异的丰度和均度;样本 S-5 最低,其群体

变异的丰度和均度与原始群体相比,代表性最差;样
本 S-13 即不分组的大随机样本遗传变异指数值

居中。
2. 2. 4　 不同核心种质样本变异系数的比较　 变异

系数(CV)在一定程度上表现了各种表现型的分布

情况,用于估计群体的均度。 CV 越大,表明所得核

心种质中各性状的分布越均匀,遗传冗余度越小。
在分组原则下,按资源类型分组的变异系数最大,不
分组次之,来源地分组最差;取样比例中,简单比例

法变异系数最大,对数比例次之,平方根比例最小;
个体选择上最小距离逐步取样法优于随机法(表
3)。 通过对 13 个核心样本 5 个数量性状的 CV 分

析可知,样本 S-7 的变异系数最大,其代表的核心样

本在 5 个数量性状上的分布最均匀,遗传冗余度最

小;样本 S-5 的变异系数最小,其代表的核心样本在

5 个数量性状上的分布均匀度最差,遗传冗余度最

大;样本 S-13 的变异系数排名第 10,表明不分组的

大随机核心样本中,5 个数量性状分布的均匀度和

冗余度都较差(表 4)。
2. 2. 5　 不同核心种质样本极差符合率的比较　 极

差符合率(CR)是通过各个数量性状的极差占总体

样本各性状极差的百分比求均值而得,反映的是各

个表型数量性状的变异范围和离散程度。 CR 越大,
表明所得核心种质中各数量性状的变异越大。 在分

组原则下,不分组的 CR 最大,按资源类型次之,按
来源地分组最小;取样比例中,简单比例 CR 最大,
平方根比例次之,对数比例最小;个体选择上最小距

离逐步取样法优于随机法(表 3)。 通过对 5 个数量

性状的 CR 分析可知,样本 S-7 的 CR 最大,则表明

其代表的核心样本在 5 个数量性状的极差差异与原

始群体最符合,很好的反映了 5 个数量性状的变异

范围和离散程度;样本 S-8 和 S-9 的 CR 值相同位

列第 2 位,样本 S-12 的最小,样本 S-13 的排名第 5
(表 4)。
2. 3 　 不同取样方法和初级核心种质样本的综合

分析

2. 3. 1　 不同取样方法的综合分析　 就取样策略的

各个层次而言,5 个参数的综合比较表明:(1)分组

原则中按资源类型分组为最佳选择,不分组次之,按
来源地分组最差;(2)取样比例中以对数比例为最

佳选择,简单比例次之,平方根比例最差;个体选择

则以最小距离逐步取样法为最佳选择,5 个参数均

优于随机法。
2. 3. 2　 不同初级核心种质样本取样策略的综合分

析　 通过对表型保留比例、表型频率方差、遗传多样

性指数、变异系数、极差符合率 5 个参数的综合分析

比较,按照它们的代表性对 13 个初级核心种质样本

进行综合排序,样本 S-9 排在第 1 位,即采取按资源

类型分组、对数比例法确定组内取样比例和最小距

离逐步取样法选取个体的取样策略为构建甘薯核心

种质的最佳方法。 样本 S-8、S-7 分别排在第 2、第 3
位,这 2 种方法都采用了资源类型分组和最小距离

逐步取样法,只在取样比例上分别采用了平方根比

例和简单比例;样本 S-13 即采取不分组的完全随机

取样策略排在中间位置;样本 S-5 即采取按来源地

分组、平方根比例和随机法取样的策略代表性最差

(表 4)。

3　 讨论

3. 1　 总体取样比例的确定

对于核心种质的总体取样比例,前人已做了多

方面的研究。 根据中性理论模型,核心种质样品应

占整个种质资源的 5% ~ 10% [4]。 张洪亮等[9] 认

为,核心种质所占总资源的比例应根据总收集品

的大小来决定,总收集品份数多的物种其核心种

质所占的比例可小一些,总收集品份数较少的物
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种核心种质所占比例可相对大一些,农作物上大

多是 5% ~ 15% [15] 。 当达到和超过 50% 时,核心

种质的样本量就会很大,这不符合核心种质的特

征要求。 本研究根据所研究的甘薯种质资源群体

大小,结合前人经验,确定了 15% 的总体比例。 在

具体构建的 13 个样本中,有 2 个样本达到了

18. 28% ,2 个样本达到了 17. 65% ,3 个样本达到

了 16. 60% ,其余 6 个样本则在 15%左右。 采用来

源地分组的平均样本比例为 17. 34% ,而采用资源

类型分组的平均样本比例为 15. 27% ,两者相差 2
个百分点以上,造成这一差别的主要原因在于分

组的不同。 特别是为了避免极少数生物类型的遗

漏,设定每个分组中至少要有一份材料入选,从而

分组数量多的策略所构建的核心样本容量就会偏

大。 目前关于甘薯核心种质的构建国内还未见报

道,具体的取样规模和取样比例还没有一个依据,
在甘薯核心种质的构建研究中,本研究组将做进

一步的研究。
3. 2　 具体取样策略的确定

核心种质的构建首先应该确定合适的取样策

略。 具体的取样策略主要包括 3 个方面的内容,即
分组原则,组内个体比例的确定和组内个体的选择。
分组原则是充分考虑生物多样性的遗传层次结构,
将种质资源划分成若干小组。 常见的分组原则有按

分类体系分组、按地理及农业生态分组、按育种体系

分组和多数据分组等。 不同的作物应根据所收集资

源的特征进行分组。 Grenier 等[25] 在构建高粱核心

种质过程中,使用了基于生态和地理位置分组的方

法。 李娟等[26]在中国茶树核心种质构建研究中,首
先按生态区将茶树分成华南、西南、江南和江北茶区

4 组。 李自超等[27] 在研究云南稻种资源初级核心

种质取样策略时提出以丁颖分类体系分组和程王分

类体系进行分组,其效果都优于以生态区划或行政

地区分组。 本研究以甘薯种质资源的来源地和资源

类型进行分组,并与不分组的整体样本进行了比较

分析,结果表明按照资源类型分组构建的核心种质

更具有代表性。 组内取样比例常采用的方法有简单

比例法、平方根比例法、对数比例法和遗传多样性比

例法,个体选择一般有聚类法和随机法。 邱丽娟

等[8]利用 20 种取样方法构建了中国大豆的初级核

心种质,通过分析比较,在确定组内取样量时,比
例法和平方根法对总体的代表性优于多样性指数

法;在个体选择时,聚类法对总体的代表性优于随

机法。 本研究对比分析了不同比例法构建的核心

样本,结果发现,采用对数比例法构建的核心种质

最具有代表性,简单比例法次之,平方根比例最

差。 在选择个体材料时,采用最小距离逐步取样

聚类法的结果明显优于随机法,这与前人的研究

结果一致。
3. 3　 利用形态性状和分子标记技术研究核心种质

传统构建核心种质的方法一般以形态或农艺

性状等数量性状标记为主。 但是形态或农艺性状

等标记不仅易受外界环境的影响,而且往往受到

多个基因的控制,获得的结果不一定准确。 而分

子标记具有快速、准确、高效、不受外界环境以及

基因之间互作的影响等特点,能很好的用于构建

核心种质。 目前,已有基于分子标记技术构建核

心种质的研究[28-29] 。 形态、农艺性状、分子标记构

建核心种质有各自的优点和不足,基于这 2 类信

息的个体遗传差异评价以及群体的分类往往存在

较大的差异,因此采用合理的策略直接整合这 2
类不同的数据信息,才能保证所建核心种质的代

表性[30-31] 。 本研究中仅利用了形态标记数据,有
一定的局限性,将在今后结合分子标记技术做进

一步的研究。
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