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基于 ＳＲＡＰ 分子标记构建何首乌核心种质库
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摘　 要: 为保护何首乌遗传种质多样性ꎬ该文运用 ＳＲＡＰ 分子标记方法探究了 ４４ 个产地 ３２７ 份何首乌种质

的遗传多样性和居群结构ꎬ采用 ３ 种取样策略及 ６ 种比例抽样模式构建核心种质库ꎬ经 ｔ 检验比较后筛选较

优的核心种质构建方法和具有代表性的核心种质ꎮ 结果表明:(１)何首乌种质遗传多样性较丰富ꎬ其观察等

位基因数(Ｎａ)、有效等位基因数(Ｎｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)和 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传多样性指数(Ｈ)分别为 １.９８４ ３、
１.４５４ ９、０.２７１ ７ 和 ０.４１７ ９ꎬ另外何首乌种质居群间遗传分化程度大ꎬ基因交流较少ꎬ基因差异分化系数

(Ｇｓｔ)为 ０.７５３ １ꎬ基因交流值(Ｎｍ)仅有 ０.１６３ ９ꎮ (２)根据样品间遗传距离ꎬ采用邻接法对样品进行聚类ꎬ聚
类结果显示 ３２７ 份样品主要分成四大类ꎬ样品分组结果与地理分布相符ꎬ相同采集点样品可聚在同一类中ꎮ
(３)居群结构分析结果显示ꎬ当 Ｋ＝ １６ 时ꎬ其 ΔＫ 值最大ꎬ说明样品分成 １６ 个类群时最佳ꎬ同时大部分何首乌

样品的血统组成较单一(Ｑ>０.６００)ꎬ相同采集点样品血统组成相似ꎬ可大致归在同一类群中ꎮ (４) ｔ 检验结

果显示ꎬ采用居群结构分类－比例取样和 １０％抽样比例构建的种质库ꎬ４ 个遗传参数的保留率高ꎬＮａ、Ｎｅ、Ｉ 和
Ｈ 的保留值分别为 ９９.０％、１０１.９％、１０６.４％和 １０５.９％ꎬ样品量较少ꎬ且多样性与原种质库无明显差异(Ｐ>
０.０５)ꎮ (５)核心种质库由 ３４ 份样品组成ꎬ包括 ９ 份栽培样品和 ２５ 份野生样品ꎬ主要来源于四川、重庆和贵

州ꎮ 该研究构建的核心种质库能代表原种质库的遗传多样性ꎬ可为种质资源的收集和新品种的选育提供参

考ꎬ所采用的研究方法对其他植物核心种质库的构建具有一定参考意义ꎮ
关键词: 何首乌ꎬ 核心种质构建ꎬ ＳＲＡＰꎬ 遗传多样性ꎬ 居群结构
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ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｈａｓ ｃｅｒｔａｉｎ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｃｏｒｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂａｎｋｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａꎬ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｒｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍꎬ ＳＲＡＰ

　 　 何首乌(Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ)为蓼科多年生草

本植物ꎬ适应力强ꎬ在我国 ２０４ 个县(市)均有分布

(陈亚等ꎬ２０１１)ꎮ 其喜光耐贫瘠ꎬ地下膨大的块根

和地上生长的茎藤(首乌藤)均可入药ꎬ以块根入

药为主ꎬ生用可以截疟解毒、润肠通便ꎬ炮制后可

补益精血、固肾乌须ꎮ 随着人们生活水平的提高ꎬ
具有补益作用的何首乌市场需求量日渐攀升ꎮ 药

材市场中ꎬ野生何首乌是何首乌商品的重要来源ꎮ
然而ꎬ研究人员调查结果显示ꎬ野生何首乌的资源

供应量正以每年约 １５％的速度递减(刘红昌等ꎬ
２０１３)ꎮ 何首乌的繁殖方式包括种子繁殖、扦插繁

殖、组织培养快速繁殖及压条繁殖等ꎬ其中扦插繁

殖操作简单、成活率高ꎬ是目前农户规模化种植的

常用方式ꎮ 但是ꎬ长期的扦插繁殖会导致品种退

化ꎬ从 而 影 响 何 首 乌 药 材 的 质 量 (曾 文 丹 等ꎬ
２０１６)ꎮ 野生资源的枯竭和栽培种质的退化会造

成物种遗传多样性的减少ꎬ降低生存和适应环境

变化能力ꎬ同时也会导致优良基因丢失ꎬ严重影响

何首乌的可持续发展和利用ꎮ 因此ꎬ加强种质研

究ꎬ进而构建何首乌的核心种质库ꎬ对何首乌资源

实施有针对性和高效保护是亟待进行的任务ꎮ 然

而ꎬ至今尚无何首乌核心种质构建的相关报道ꎮ
ＳＲＡＰ(ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｌａｔｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｐｈｉｓｍ)

标记方法由 Ｌｉ ＆ Ｑｕｉｒｏｓ(２００１)于 ２００１ 年创立ꎬ相
对其他标记方法ꎬ其具备分布普遍、可靠性和重复

性高、技术难度低和多态性高等特点ꎬ在植物遗传

基因图谱、植物遗传多样性和亲缘关系的分析以

及基因转录图谱的构建上均有普遍应用(杨金华ꎬ
２０１９)ꎮ 程远辉(２００７)在研究重庆地区何首乌遗

传多样性时ꎬ较长时间使用 ＲＡＰＤ 标记方法进行

研究ꎬ由于结果显示扩增条带少、重复性差ꎬ因此

最终选择 ＳＲＡＰ 标记方法进行研究ꎮ 可见ꎬＳＲＡＰ
标记方法在何首乌遗传多样性研究上的优势ꎮ 本

研究利用前期筛选的 １３ 对 ＳＲＡＰ 引物对 ４４ 个产

地 ３２７ 份何首乌样品的遗传多样性进行研究ꎬ采
用邻接法聚类－比例取样、居群结构分类－比例取

样和最小距离逐步聚类取样 ３ 种取样策略ꎬ以及

５％、１０％、１５％、２０％、２５％和 ３０％共 ６ 种比例抽样

模式ꎬ通过 ｔ 检验对上述方法构建的初始种质进行

评价ꎬ筛选出较好的取样策略和抽样比例ꎬ从而构

建何首乌核心种质库ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

２０１７—２０１９ 年ꎬ采集 ３２７ 份何首乌叶片样品ꎬ
经广东药科大学中药学院刘基柱副教授鉴定为蓼

科何首乌属植物何首乌(Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ)ꎮ 样

品覆盖我国 １２ 个省 ４４ 个地点ꎬ其中 ２１８ 份为栽培

居群样品ꎬ１０９ 份为野生居群样品ꎮ 栽培居群样品

中包含 １ 份棱枝何首乌 ( Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ ｖａｒ.
ａｎｇｕｌａｔｕｍ)ꎬ原种来自广西ꎬ栽培于广东药科大学

１２９１１１ 期 李嘉惠等: 基于 ＳＲＡＰ 分子标记构建何首乌核心种质库



药用植物园ꎬ具体信息见表 １ꎮ
１.２ ＰＣＲ 扩增、产物检测及数据统计方法

选用植物 ＤＮＡ 提取试剂盒(宝生物工程有限

公司ꎬ产品型号 ９７６８) 对何首乌叶片的基因组

ＤＮＡ 进行提取ꎮ 利用前期筛选得到的 １３ 对引物

对 ３２７ 份何首乌基因组 ＤＮＡ 进行扩增ꎬ引物信息

见表 ２ꎮ 反应体系的总体积为 ２０ μＬꎬ包括 １０ μＬ
ｐｒｅｍｉｘ ( 宝 生 物 工 程 有 限 公 司ꎬ 产 品 型 号

ＲＲ９０２Ａ)ꎬ正反向引物(引物母液浓度为 １０ ｎｇ
μＬ￣１)各 １ μＬꎬＤＮＡ 模板 ４０ ｎｇꎬ并用 ｄｄＨ２０ 补充体

积至 ２０ μＬꎻＰＣＲ 反应程序为 ＳＲＡＰ 标记方法的一

般程序ꎬ即 ９４ ℃预变性 ４ ｍｉｎꎻ９４ ℃ １ ｍｉｎꎬ３５ ℃ １
ｍｉｎꎬ７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ共 ５ 个循环ꎻ９４ ℃ １ ｍｉｎꎬ５０ ℃ １
ｍｉｎꎬ７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ

使用条带识别软件 Ｑｕａｎｔｉｔｙ￣Ｏｎｅ 加人工识别

的方式统计非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳图上各泳

道的条带迁移距离ꎬ相同位置有条带则记为 １ꎬ无
则为 ０ꎬ并建立二维 数 据 矩 阵ꎮ 利 用 ＮＴｓｙｓｐｃ、
Ｐｏｐｇｅｎ ３２、ＭＥＧＡ ７ 和 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.３.４ 软件对数据

进行统计分析ꎬ获得何首乌种质的遗传多样性参

数、遗传距离、样品聚类和居群结构分析结果ꎮ 在

居群结构分析时ꎬ假设何首乌居群可以分成 Ｋ ＝
１~ ２３ 个ꎬ并采用 Ｅｖａｎｎｏ ｅｔ ａｌ. (２００５)的方法计算

ΔＫ 值ꎬ从而获得最佳的类群数ꎮ
１.３ 取样策略和抽样方法

设置 ３ 种取样策略ꎬ即邻接法聚类 －比例取

样、居群结构分组－比例取样和最小距离逐步聚类

取样ꎻ６ 个抽样比例ꎬ分别为 ５％、１０％、１５％、２０％、
２５％、３０％ꎬ尝试构建何首乌的核心种质ꎬ取样方法

的具体步骤如下ꎮ
(１)邻接法聚类－比例取样:根据原居群样品

间遗传距离ꎬ通过邻接法聚类对样品进行分组ꎬ以
各组的 Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数(Ｈ)比值决定各组

样品的取样数量ꎬ当该组抽样数目大于组内样品

数时ꎬ则按 Ｈ 比值把取样数量分配到其他组ꎮ
(２)居群结构分组－比例取样:通过 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

２.３.４ 软件的居群分析ꎬ获得原居群的最佳分类组

数ꎬ根据 Ｑ 值对样品进行分类ꎬ并以各组的 Ｎｅｉ’ ｓ
基因多样性指数(Ｈ)比值决定各组样品的取样数

量ꎬ当组中抽样数目大于组内样品数时ꎬ则按 Ｈ 比

值把取样数量分配到其他组ꎮ
(３)最小距离逐步聚类取样:根据原群体各样

品的遗传距离进行聚类分析ꎬ在聚类结果中找出

遗传距离最小的一组ꎬ在该组中剔除其中一份样

品ꎬ另一份样品保留下来ꎬ和其余样品重新计算遗

传距离并进行聚类分析ꎬ循环上述步骤ꎬ直至样品

数量符合抽样比例ꎮ
１.４ 核心种质库检验和评价

采用 ｔ 检验比较初始核心种质库和原种质库

的各项遗传多样性参数ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 样品扩增结果

图 １ 为何首乌样品基因组 ＤＮＡ 经 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ
扩增、电泳和银染后得到的聚丙烯酰胺凝胶图ꎬ结
果显示样品扩增条带中等丰富ꎬ条带能充分分离

且清晰平整ꎬ即实验筛选的 ＳＲＡＰ 引物和采用的扩

增、电泳、银染体系均适合何首乌的种质研究ꎮ
２.２ 种质遗传多样性、样品聚类和居群结构分类

何首乌种质遗传多样性结果如表 ３ 所示ꎬ１３ 对

引物在栽培和野生居群样品中的扩增条带数及多

态位点数丰富ꎬ野生居群样品的 ４ 个遗传多样性参

数均大于栽培居群样品ꎬ说明野生何首乌的遗传多

样性比栽培居群的大ꎬ两种类型何首乌的居群间基

因多样性均大于居群内多样性ꎬ表明种质多样性主

要来自居群间ꎮ 整个何首乌种质资源的基因差异

分化系数(Ｇｓｔ)为 ０.７５３ １(>０.５)ꎬ表明居群间遗传

分化程度大ꎬ但居群间的基因交流较少ꎬ基因交流

值(Ｎｍ)仅有 ０.１６３ ９(<１.０)ꎮ 另外ꎬ栽培居群间分

化程度极高ꎬ但基因交流极小ꎬ推测是生产过程主

要采用营养繁殖ꎬ居群间缺少基因交流所致ꎮ
通过邻接法获得何首乌样品聚类分组结果

(图 ２)ꎬ何首乌样品主要分成 ４ 大分支:第 １ 分支

为棱枝何首乌ꎬ由于它与其余何首乌样品均有较

大的遗传距离ꎬ因此独立成支ꎻ第 ２ 分支包括四川

的 ＥＭＳ１~２ 和贵州的所有野生居群样品ꎻ第 ３ 分支

为河南郑州的样品ꎻ第 ４ 分支由其余样品组成ꎮ
经 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.３.４ 统计分析ꎬ当 Ｋ＝ １６ 时ꎬ其 ΔＫ

值最大ꎬ说明样品分成 １６ 个类群时最佳(图 ３)ꎬ并
由此获得居群结构图(图 ４)ꎬ根据刘丽华等(２００９)
的方法ꎬ把样品归纳如表 ４ 所示ꎬ其中 ３１９ 份样品的

Ｑ≥０.６００ꎬ说明大部分何首乌种质的遗传结构简单ꎬ
而 ＥＭＳ(１ ~ ２)、ＨＬＰ１、ＪＧＢ１、ＤＺ１、ＪＧＣ１ 及 ＨＴ(１ ~
２)样品则血统相对复杂ꎬ实验将这些样品归在同一

类群中ꎬ用于后续核心种质的构建ꎮ
２.３ 不同取样策略和抽样比例的比较

何首乌样品在不同取样策略和抽样比例下所

组成的初始种质库ꎬ其遗传多样性参数如表 ５ 所

示ꎬ 随抽样比例增大ꎬ 不同取样策略其 Ｎａ 值和多

２２９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 １　 何首乌的样品信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｉｍｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ

代号
Ｃｏｄｅ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｃｅ

采样数
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

生长方式
Ｇｒｏｗｔｈ ｐａｔｔｅｒｎ

ＴＸ 广东德庆县莫村镇太宪村
Ｔａｉｘｉａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｍｏｃｕｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２０ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＤＴ 广东德庆县新圩镇大同村
Ｄａｔｏｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉｎｘｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２０ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＢＮＴ 广东高州市石鼓镇白泥塘村
Ｂａｉｎｉｔａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｓｈｉｇｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｇａｏｚｈｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２０ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＳＴＪ 广东新兴县天堂镇山塘角村
Ｓｈａｎｔａｎｇｊｉａｏ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｉａｎｔａｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｘｉｎｘｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１８ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＣＮＴ 广东德庆县德城镇大桥村春牛亭
Ｃｕｎｎｉｕｔｉｎｇꎬ Ｄａｑｉａｏ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｄｅｃｈｅｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２０ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＬＺ 广东广州市番禺区广东药科大学
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｐａｎｙｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＧＧ 广西贵港市
Ｇｕｉｇａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

２６ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＳＫＣ 贵州施秉县牛大场镇山口村
Ｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｎｉｕｄａｃｈａｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｉｕｚｈｏｕ

２０ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＳＺＹ 上海市浦东新区上海中医药大学
Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｐｕｄｏｎｇ Ｎｅｗ Ａｒｅａꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

９ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＹＤ 上海益大本草园
Ｙｉｄａ Ｈｅｒｂ Ｇａｒｄｅｎꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

１ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＹＹＬ 上海愚园路
Ｙｕｙｕａｎ Ｒｏａｄꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

１ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＨＣ 江苏南京市南京中医药大学
Ｎａｎｊｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ

８ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＹＹ 江苏南京中医药大学药苑
Ｙａｏｙｕａｎꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ

１１ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＪＺＹ 江西南昌市湾里区江西中医药大学
Ｊｉａｎｇｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｗａｎｌｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｎａｎｃｈａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｘｉ

９ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＳＸＺ 陕西咸阳市秦都区陕西中医药大学
Ｓｈａａｎｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｑｉｎｄｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉａｎｙａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈａａｎｘｉ

２０ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＨＺＹ 河南郑州市河南中医药大学
Ｈｅｎａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈｅｎａｎ

１４ 栽培
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ＪＧＣ 广东德庆县官圩镇金光村
Ｊｉｎｇｕａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｇｕａｎｘｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＷＦＣ 广东德庆县官圩镇五福村
Ｗｕｆｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｇｕａｎｘｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２ 野生
Ｗｉｌｄ

ＤＺ 广东德庆县官圩镇金林电站
Ｊｉｎｌｉｎｄｉａｎｚｈａｎꎬ Ｇｕａｎｘｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＪＣ 广东德庆县官圩镇酒厂
Ｊｉｕｃｈａｎｇꎬ Ｇｕａｎｘｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＨＴ 广东高要区河台
Ｈｅｔａｉꎬ Ｇａｏｙａｏ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２ 野生
Ｗｉｌｄ

ＢＮＴ∗ 广东高州市石鼓镇白泥塘村
Ｂａｉｎｉｔａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｓｈｉｇｕ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｇａｏｚｈｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＤＨ 广东肇庆市鼎湖山
Ｄｉｎｇｈｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｈａｏｑｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＴＸ∗ 广东德庆县莫村镇太宪村
Ｔａｉｘｉａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｍｏｃｕｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｄｅｑｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

２ 野生
Ｗｉｌｄ

ＺＸＣ 广东云浮市大方镇增西村
Ｚｅｎｇｘｉ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｄａｆａｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｙｕｎｆｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＭＭ 广东茂名市
Ｍａｏｍｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＪＧＢ 重庆北碚区金刚碑
Ｊｉｎｇａｎｇｂｅｉꎬ Ｂｅｉｂｅｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ

５ 野生
Ｗｉｌｄ

ＸＮＵ 重庆北碚区西南大学
Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｂｅｉｂｅｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ

６ 野生
Ｗｉｌｄ

ＷＧＬ 重庆南岸区五公里
Ｗｕｇｏｎｇｌｉꎬ Ｎａｎ’ａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＺＷＹ 重庆南川区重庆市药用植物园
Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎꎬ Ｎａｎｃｈｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ

１６ 野生
Ｗｉｌｄ

３２９１１１ 期 李嘉惠等: 基于 ＳＲＡＰ 分子标记构建何首乌核心种质库



续表 １
代号
Ｃｏｄｅ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｃｅ

采样数
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

生长方式
Ｇｒｏｗｔｈ ｐａｔｔｅｒｎ

ＮＫＳ 四川巴中市南龛山
Ｎａｎｋａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｂａｚｈｏｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

２ 野生
Ｗｉｌｄ

ＹＳＺ 四川巴中市元山镇
Ｙｕａｎｓｈａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｂａｚｈｏｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＰＱＺ 四川简阳市平泉镇
Ｐｉｎｇｑｕａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ Ｊｉａｎｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＥＭＳ 四川乐山市峨眉山
Ｅｍｅｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｅｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

２ 野生
Ｗｉｌｄ

ＣＤ 四川成都市武侯区林荫街
Ｌｉｎｙｉｎ Ｒｏａｄꎬ Ｗｕｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｅｎｇｄｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

１０ 野生
Ｗｉｌｄ

ＢＦＳ 贵州贵阳市宝福山
Ｂａｏｆｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｇｕｉｙａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ

７ 野生
Ｗｉｌｄ

ＸＨ 贵州贵阳市小河区
Ｘｉａｏｈｅ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕｉｙａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ

９ 野生
Ｗｉｌｄ

ＨＸ 贵州贵阳市花溪区
Ｈｕａｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕｉｙａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ

３ 野生
Ｗｉｌｄ

ＨＬＰ 湖南张家界贺龙公园
Ｈｅｌｏｎｇ Ｐａｒｋꎬ Ｚｈａｎｇｊｉａｊｉｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｈｕｎａｎ

１ 野生
Ｗｉｌｄ

ＨＳ 湖南南岳区衡山
Ｈｅｎｇｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｎａｎｙｕｅ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈｕｎａｎ

９ 野生
Ｗｉｌｄ

ＳＭＹ 湖南南岳区南岳树木园
Ｎａｎｙｕｅ Ａｒｂｏｒｅｔｕｍꎬ Ｎａｎｙｕｅ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈｕｎａｎ

３ 野生
Ｗｉｌｄ

ＹＸ 江苏宜兴市
Ｙｉｘｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ

５ 野生
Ｗｉｌｄ

ＧＤ 安徽广德县
Ｇｕａｎｇｄｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ

９ 野生
Ｗｉｌｄ

ＦＸＣ 安徽黄山市浮溪村
Ｆｕｘｉ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ

６ 野生
Ｗｉｌｄ

　 注: 关于棱枝何首乌ꎬ有学者已将其列为何首乌的变种(刘寿养ꎬ１９９３ꎻＹａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎻ由于部分栽培居群样品和野生居群样品
采集地名相同ꎬ因此野生居群样品用∗标注ꎬ下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｒｅｇａｒｄｉｎｇ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ ｖａｒ. ａｎｇｕｌａｔｕｍꎬ ｓｏｍｅ ｓｃｈｏｌａｒｓ ｈａｖｅ ｌｉｓｔｅｄ ｉｔ ａｓ ａ ｖａｒｉａｎｔ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒｕｍ (Ｌｉｕꎬ １９９３ꎻＹａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎻ Ａｓ ｓｏｍｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅｓ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐｌａｃｅ ｎａｍｅｓꎬ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ
ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ∗ꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ２　 １３ 对 ＳＲＡＰ 引物信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １３ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

正向引物 (ＭＥ)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (ＭＥ)

反向引物 (ＥＭ)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (ＥＭ)

１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ

２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＴ

３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＡＧ

４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＧＣ

５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＡ

６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＴ

７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ

８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ

９ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＴ

１０ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ

１１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ

１２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＴ

１３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＣＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＴ

态位点百分数逐渐增大ꎬ而 Ｎｅ 值、Ｈ 值和 Ｉ 值则先

下降后上升ꎬ且 ３ 个参数的保留率均大于 １００％ꎬ
即 ６ 个抽样比例构建的初始种质遗传多样性均大

于原种质ꎮ
经 ｔ 检验比较 ５％~３０％抽样比例下初始种质库

和原种质库的 ４ 个遗传参数ꎬ结果见表 ６ꎮ 邻接法

聚类－比例取样策略在不同抽样比例下初始种质库

的 Ｈ 值和 Ｉ 值与原种质库均存在显著或极显著的差

异ꎬ说明采用该方法构建核心种质ꎬ种质库样品遗

传多样性不能反映原种质的真实情况ꎬ而居群结构

分类－比例取样和最小距离逐步聚类取样方法在

１０％~２０％抽样比例下ꎬ４ 个遗传参数与原种质库均

无显著差异ꎬ当比例为 １０％时ꎬ两种方法的 ４ 个遗传

参数值均最大ꎬ且居群结构分类－比例取样对原种

质遗传多样性的保留上更占优势ꎬ根据核心种质库

构建的原则:去除冗余ꎬ并以最小的资源量代表整

个种质资源的遗传多样性ꎮ 因此ꎬ选择居群结构分

类－比例取样在 １０％比例下构建核心种质库ꎮ

４２９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



Ａ. 为引物对 ＭＥ１７ＥＭ１３ 对贵州施秉山口村(ＳＫＣ)１~ １４ 号样品的扩增结果ꎻ Ｂ. 为引物对 ＭＥ１５ＥＭ１５ 对广东德庆莫村太宪(ＴＸ)
１~ １５ 号样品的扩增结果ꎻ Ｍ. Ｍａｒｋｅｒꎮ
Ａ. Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒ ＭＥ１７ＥＭ１３ ｏｎ ｓａｍｐｌｅ ＳＫＣ１－１４ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕꎻ Ｂ. Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒ ＭＥ１５ＥＭ１５ ｏｎ
ｓａｍｐｌｅ ＴＸ１￣１５ ｉｎ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎻ Ｍ. Ｍａｒｋｅｒ.

图 １　 何首乌的 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 扩增结果
Ｆｉｇ. １　 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ

表 ３　 何首乌种质的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

项目
Ｉｔｅｍ

观察等位
基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ａｌｌｅｌｅｓ
(Ｎａ)

有效等位
基因数
Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ａｌｌｅｌｅｓ
(Ｎｅ)

Ｎｅｉ’ ｓ 基因
多样性指数

Ｎｅｉ’ｓ
Ｇｅｎｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ
(Ｈ)

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ
( Ｉ)

多态位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅｓ

多态位点
百分数

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒ￣

ｐｈｉｃ
ｓｉｔｅｓ
(％)

居群总的
遗传多样性
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
(Ｈｔ)

居群内遗传
多样性
Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｗｉｔｈｉｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
(Ｈｓ)

基因差异
分化系数

Ｇｅｎｅｄｉｆｆｅｒｅｎ￣
ｔｉａｔｉｏｎ

ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
(Ｇｓｔ)

基因
交流值
Ｇｅｎｅｆｌｏｗ
(Ｎｍ)

２１８ 份栽培样品
２１８ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ

１.８９６ ２ １.３６９ ８ ０.２２３ ４ ０.３４８ ２ ２１８ ８９.６２ ０.２４２ ４ ０.０２７ ５ ０.８８６ ７ ０.０６３ ９

１０９ 份野生样品
１０９ ｗｉｌｄ ｓａｍｐｌｅｓ

１.９５６ ０ １.４７７ ０ ０.２８５ ４ ０.４３６ ３ ３０４ ９５.６０ ０.２７６ ３ ０.１５４ ７ ０.４４０ ２ ０.６３５ ８

全部样品
Ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ

１.９８４ ３ １.４５４ ９ ０.２７１ ７ ０.４１７ ９ ３１３ ９８.４３ ０.２６８ ０ ０.０６６ ２ ０.７５３ １ ０.１６３ ９

２.４ 何首乌核心种质库构建

采用居群结构分类－比例取样抽取原种质库

１０％的样品所组成的核心种质库如表 ７ 所示ꎬ样品

数量共 ３４ 份ꎬ由 ９ 份栽培居群样品和 ２５ 份野生居

群样品组成ꎮ 栽培居群样品包括与其他样品存在

明显差异的棱枝何首乌ꎬ而野生居群样品主要分

布在四川、重庆和贵州ꎬ该地区样品数量约占核心

种质库总数的 ４７％ꎮ

３　 讨论与结论

焦贤贤(２０１８)的研究表明ꎬ核心种质的构建

可以为植物的保护和利用提供理论指导ꎬ并有效

地提高种质资源的管理、研究和利用效率ꎮ 目前ꎬ
世界各国已创立１ ３００余个种质资源库ꎬ保存了

６００ 多万份各类种质资源ꎬ而我国现存的约有 ４０
万份(李荣荣ꎬ２０２０)ꎮ 虽然药用植物种质资源是

中药的源头ꎬ但由于药用植物的核心种质库的建

立起步较晚ꎬ因此在种质库的构建上一般是沿用

农作物的方法(林丹ꎬ２０１８)ꎮ
核心种质的构建ꎬ实质上是利用收集到的数

据ꎬ根据一定原则把类似的种质资源进行分组ꎬ选
取合适的总体取样规模ꎬ在每组中用合理的取样比

例和取样方法进行抽样ꎬ 使建立的核心种质不仅能

５２９１１１ 期 李嘉惠等: 基于 ＳＲＡＰ 分子标记构建何首乌核心种质库



表 ４　 何首乌样品的居群结构分类结果
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ ｓａｍｐｌｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

样品各血统占比 (Ｑ 值)
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｌ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ (Ｑ ｖａｌｕｅ)

Ｑ１ Ｑ２ Ｑ３ Ｑ４ Ｑ５ Ｑ６ Ｑ７ Ｑ８ Ｑ９ Ｑ１０ Ｑ１１ Ｑ１２ Ｑ１３ Ｑ１４ Ｑ１５ Ｑ１６

归属类群
Ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ
ｇｒｏｕｐ

ＴＸ(１ ~ ２０)、ＤＴ(１ ~ ２０)、
ＢＮＴ(１~２０)、ＳＴＪ(１~１８)、
ＧＧ(１~２６)、ＳＫＣ(１ ~ ２０)、
ＪＺＹ(１~９)

>０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 １
Ｇｏｕｐ １

ＣＮＴ(１~２０) <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ２
Ｇｏｕｐ ２

ＳＺＹ( １ ~ ９)、ＹＤ１、ＹＹＬ１、
ＹＹ(１~１１)

<０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ３
Ｇｏｕｐ ３

ＨＣ(１~８) <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ４
Ｇｏｕｐ ４

ＳＸＺ(１~２０)、ＣＤ(１~１０) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ５
Ｇｏｕｐ ５

ＨＺＹ(１~１４) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ６
Ｇｏｕｐ ６

ＬＺ１、ＷＧＬ１、ＰＱＺ１、ＹＳＺ１ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ７
Ｇｏｕｐ ７

ＷＦＣ( １ ~ ２)、 ＪＣ１、ＤＨＳ１、
ＢＮＴ∗ １、ＺＸＣ１、ＭＭ１、ＴＸ∗

(１~２)

<０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ８
Ｇｏｕｐ ８

ＪＧＢ(２~５) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 ９
Ｇｏｕｐ ９

ＸＮＵ(１~６) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 １０
Ｇｏｕｐ １０

ＺＷＹ(１~１６) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 １１
Ｇｏｕｐ １１

ＮＫＳ(１~２) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 １２
Ｇｏｕｐ １２

ＢＦＳ( １ ~ ７)、ＸＨ( １ ~ ９)、
ＨＸ(１~３)

<０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 类群 １３
Ｇｏｕｐ １３

ＨＳ(１~９)、ＳＭＹ(１~３)、 <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ <０.６ 类群 １４
Ｇｏｕｐ １４

ＹＸ(１~５)、ＦＸＣ(１~６) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ <０.６ 类群 １５
Ｇｏｕｐ １５

ＧＤ(１~９) <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ >０.６ 类群 １６
Ｇｏｕｐ １６

ＥＭＳ(１ ~ ２)、ＨＬＰ１、ＪＧＢ１、
ＤＺ１、ＪＧＣ１、ＨＴ(１~２)

<０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ <０.６ 无
Ｎｏ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ

ｇｒｏｕｐ

尽量地代表原种质的遗传多样性ꎬ而且能最大程

度地反映原始群体的遗传结构(王心迪ꎬ２０１６)ꎮ
核心种质构建一般包括 ４ 个步骤ꎬ即数据采集及

分析、材料分组、样品抽样和核心种质检验及评

价ꎮ 其中ꎬ样品抽样包括抽样方法和抽样比例的

确立ꎬ是核心种质构建中的重要环节ꎮ 因此ꎬ抽样

策略的选择对核心种质库的优劣起到关键性

作用ꎮ
在材料分组上ꎬ将搜集到的材料先以相似特征

为依据将种质分类ꎬ再以一定取样方法选择不同类

群中的种质所形成的样本ꎬ其遗传差异比选取同种

群体的样本高ꎮ 分组的标准和方法较多样ꎬ目前使

用最多的是聚类分组方法(姜丽媛ꎬ２０１８)ꎮ 本研究

采用 ＳＲＡＲ 分子标记方法获得何首乌的聚类分组结

果ꎬ同时通过居群结构分析获得样品的类群分组结

果ꎬ作为后续样品选择的基础ꎮ
在取样策略上ꎬ主要包括分层取样法、逐步聚

类随机取样法、最小距离逐步聚类法、主成分分析

法和位点优先逐步聚类法ꎮ 其中ꎬ分层取样法包

括 ４ 种ꎬ 分别为比例法、 对数法、 平方根法和遗传

６２９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



几何形状代表何首乌样品ꎬ空心图形为栽培居群样品ꎬ实心为野生居群样品ꎬ填充颜色相同代表该野生样品来自相同的省ꎮ
Ｔｈｅ ｇｅｏｍｅｔｒｉｃ ｓｈａｐｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａꎬ ｔｈｅ ｈｏｌｌｏｗ ｆｉｇｕｒｅ ｉｓ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｌｉｄ ｏｎｅ ｉｓ ｔｈｅ
ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｆｉｌｌｉｎｇ ｃｏｌｏｒ ｍｅａｎｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

图 ２　 何首乌样品的邻接法聚类图
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ３　 ΔＫ 值运算结果
Ｆｉｇ. ３　 ΔＫ ｖａｌｕｅ ｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

多样性法(杨孟莉ꎬ２０１６)ꎮ 本研究获得的是离散

型指标数据ꎬ主要通过遗传参数的统计来分析种

质的多样性ꎬ由于物种多样性在群体中分布是不

均匀的ꎬ因此在前期的聚类分组和居群结构分组

的基础上ꎬ根据每组遗传多样性指数的比例来确

定组内抽样的数目ꎬ 最终形成了邻接法聚类－比例

取样和居群结构分类－比例取样两种抽样方法ꎮ
另外ꎬ由于最小逐步聚类方法为核心种质构建的

常用方法ꎬ因此将其纳入何首乌核心种质构建的

抽样策略中ꎮ
本研究中ꎬ何首乌核心种质库的构建结果表

明ꎬ虽然邻接法聚类分组－比例取样能使初始种质

库的遗传参数获得较高的值ꎬ但与原种质库存在

显著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ 笔者认为可能是邻接法聚类

对样品的分组不够精细ꎬ取样时较为随机所致ꎮ
虽然实验采用的最小距离逐步聚类方法能较好地

构建何首乌的核心种质ꎬ但步骤较为繁琐ꎬ而居群

结构分类－比例取样方法目前虽然较为少用ꎬ但实

验结果显示ꎬ该方法构建的核心种质库代表性强

且多样性保留较高ꎬ它可以对样品进行精细的类

群划分ꎬ利用多样性比值确定取样数量避免了样

品抽取数量分配不均匀的情况ꎬ减少了冗余ꎬ且操

作比最小距离逐步聚类取样简便ꎬ上述比较提示

该方法可以推广应用于其他物种核心种质库的构

建中ꎮ
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１－１６ 代表该样品所在群体类群分组中的编号ꎻ ａ 为 ＹＹＬ１ꎻ ｂ 为 ＹＤ１ꎻ ｃ 为 ＬＺꎻ ｄꎬｅ ꎬｆꎬｇꎬｈꎬｉ 和 ｊ 分别表示来自广东、重庆、四川、
贵州、湖南、江苏和安徽的野生居群样品ꎮ
１－１６ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｉｓ ｌｏｃａｔｅｄꎻ ａ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ＹＹＬ１ꎻ ｂ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ＹＤ１ꎻ ｃ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ＬＺꎻ ｄꎬ ｅꎬ ｆꎬ ｇꎬ ｈꎬ ｉ
ａｎｄ ｊ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ ａｎｄ Ａｎｈｕｉꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ４　 何首乌的群体结构
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ

　 　 本研究采用居群结构分类－比例取样ꎬ在 １０％
的抽样比例下获得了最佳的核心种质库ꎬ关于抽

样比例ꎬ大多数植物资源核心种质的整体取样比

例在 ５％ ~３０％之间ꎬ 目前还没有研究可以确定统

８２９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ５　 不同取样策略下初始种质间遗传多样性参数的比较
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｉｎｉｔｉａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ

抽样比例
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒａｔｉｏ

邻接法聚类－比例取样
Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ￣

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

多态位点
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅ

居群结构分类－比例取样
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ￣

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

多态位点
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅ

最小距离逐步聚类取样
Ｔｈｅ ｌｅａｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

多态位点
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅ

１００％ １.９８４ ３ １.４５４ ９ ０.２７１ ７ ０.４１７ ８ ３１３
３０％ １.９８４ ３ １.４８９ ０ ０.２９２ ７ ０.４４８ ２ ３１３ １.９８１ １ １.４７６ ６ ０.２８７ １ ０.４４１ ４ ３１２ １.９８４ ３ １.４８９ ０ ０.２９２ ７ ０.４４８ ２ ３１３

保留率
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ (％)

１００ １０２.３ １０７.７ １０７.３ １００ ９９.８ １０１.５ １０５.７ １０５.６ ９９.７ １００ １０２.３ １０７.７ １０７.３ １００

２５％ １.９８１ １ １.４８９ ７ ０.２９３ ０ ０.４４８ ０ ３１２ １.９８１ １ １.４７７ ５ ０.２８７ ５ ０.４４１ ７ ３１２ １.９７８ ０ １.４７３ ８ ０.２８５ ５ ０.４３８ ８ ３１１
保留率

Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ (％)
９９.８ １０２.４ １０７.８ １０７.２ ９９.７ ９９.８ １０１.６ １０５.８ １０５.７ ９９.７ ９９.７ １０１.３ １０５.１ １０５.０ ９９.７

２０％ １.９７８ ０ １.４８５ ０ ０.２９１ ５ ０.４４６ １ ３１１ １.９７４ ８ １.４７７ ２ ０.２８６ ７ ０.４３９ ９ ３１０ １.９７８ ０ １.４７０ ３ ０.２８３ ８ ０.４３７ ０ ３１１
保留率

Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ (％)
９９.７ １０２.１ １０７.３ １０６.８ ９９.４ ９９.５ １０１.５ １０５.５ １０５.３ ９９.０ ９９.７ １０１.１ １０４.５ １０４.６ ９９.４

１５％ １.９７４ ８ １.４８７ ３ ０.２９２ ６ ０.４４７ ７ ３１０ １.９７１ ７ １.４７８ ３ ０.２８６ ８ ０.４３９ ７ ３０９ １.９７４ ８ １.４７１ ４ ０.２８４ １ ０.４３７ ２ ３１０
保留率

Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ (％)
９９.５ １０２.２ １０７.７ １０７.２ ９９.０ ９９.４ １０１.６ １０５.６ １０５.２ ９８.７ ９９.５ １０１.１ １０４.６ １０４.６ ９９.０

１０％ １.９６８ ６ １.４９６ ４ ０.２９６ ７ ０.４５２ ５ ３０８ １.９６５ ４ １.４８３ ０ ０.２８９ ０ ０.４４２ ６ ３０７ １.９７４ ８ １.４７９ １ ０.２８８ ３ ０.４４２ ７ ３１０
保留率

Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ (％)
９９.２ １０２.９ １０９.２ １０８.３ ９８.４ ９９.０ １０１.９ １０６.４ １０５.９ ９８.０ ９９.５ １０１.７ １０６.１ １０６.０ ９９.０

５％ １.９５２ ８ １.４９７ ５ ０.２９６ ８ ０.４５１ ９ ３０３ １.９１８ ２ １.４８６ ７ ０.２８９ ４ ０.４４０ ３ ２９２ １.９３０ ８ １.４７３ ３ ０.２８４ ８ ０.４３６ １ ２９６
保留率

Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ (％)
９８.４ １０２.９ １０９.２ １０８.２ ９６.８ ９６.７ １０２.２ １０６.５ １０５.４ ９３.３ ９７.３ １０１.３ １０４.８ １０４.４ ９４.６

　 注: 最优抽样策略的数据用加粗字体表示ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄａｔａ ｆｏｒ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｙ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ ｂｏｌｄ ｆｏｎｔ.

表 ６　 三种取样方法不同比例构建的初始种质库与原种质库的 ｔ 检验结果
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔ￣ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎｉｔｉａｌ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ

ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

抽样比例
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｒａｔｉｏ
(％)

邻接法聚类－比例取样
Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ￣

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

居群结构分类－比例取样
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ￣

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

最小距离逐步聚类取样
Ｔｈｅ ｌｅａｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

３０ — — ∗ ∗∗ — — — ∗ — — ∗ ∗∗

２５ — — ∗ ∗∗ — — — ∗ — — — —

２０ — — ∗ ∗ — — — — — — — —

１５ — — ∗ ∗ — — — — — — — —

１０ — ∗ ∗∗ ∗∗ — — — — — — — —

５ ∗∗ ∗ ∗∗ ∗∗ ∗∗ — — — ∗∗ — — —

　 注: ∗表示在 ０.０５ 水平上有显著差异ꎻ ∗∗表示在 ０.０１ 水平上有极显著差异ꎻ — 表示无显著差异ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０. ０５ ｌｅｖｅｌꎻ ∗∗ ｍｅａｎｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０. ０１ ｌｅｖｅｌꎻ — ｍｅａｎｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ.

一的比例(吴茵ꎬ２０１７)ꎮ 因此ꎬ需要根据不同植物

种质资源的收集程度、遗传多样性状况和遗传结

构等方面的具体特点ꎬ设定适合的取样比例(焦贤

贤ꎬ２０１８)ꎮ
核心种质的构建并非完美无缺ꎬ 尽管在构建

中选取了最佳的比例、最佳的抽样策略、最大限度

地对原始种质进行筛选ꎬ但仍旧会丢失某些变异

类型ꎬ并且随着资源不断地收集ꎬ会出现新的变异

类型ꎮ 因此ꎬ为了使物种的多样性得到长久的保

存和有效利用ꎬ应该实时对种质库进行调整(姜丽

媛ꎬ２０１８)ꎮ 本研究中ꎬ重庆和四川的野生居群样

品占核心种质的多数ꎬ 在聚类和居群结构分析时

９２９１１１ 期 李嘉惠等: 基于 ＳＲＡＰ 分子标记构建何首乌核心种质库



表 ７　 核心种质库的样品组成
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂａｎｋ

抽样策略
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｙ

样品抽取数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ

ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
栽培居群样品
Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓａｍｐｌｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

　 　 野生居群样品
　 　 Ｗｉｌｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

居群结构分类－比例取样
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ￣
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ

３４ ＬＺ１、ＤＴ１、ＳＸＺ１、ＨＺＹ１、ＨＺＹ２、
ＳＺＹ１、ＧＧ２４、ＹＤ１、ＹＹＬ１

ＸＮＵ１、 ＸＮＵ２、 ＷＧＬ１、 ＺＷＹ１、 ＺＷＹ１３、 ＹＳＺ１、
ＰＱＺ１、ＥＭＳ１、 ＥＭＳ２、 ＢＦＳ１、ＸＨ１、ＨＸ１、 ＳＭＹ１、
ＹＸ１、 ＦＸＣ１、 ＧＤ１、 ＧＤ２、 ＪＧＢ１、 ＪＧＢ２、 ＨＬＰ１、
ＣＤ１、ＤＨＳ１、ＮＫＳ１、ＨＳ１、ＹＸ２

发现ꎬ 上述两个产地的野生样品与其他产地样品

相比ꎬ在聚类分组中呈分散分布ꎬ说明两地样品遗

传多样性高ꎬ提示该地区何首乌种质遗传多样性

丰富ꎬ今后可以加强两地何首乌样本的收集和研

究ꎬ进而不断完善核心种质库ꎮ
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