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苦瓜核心种质资源构建方法的比较
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摘要：【目的】通过比较不同方法构建的苦瓜 Ｍｏｍｏｒｄｉｃａｃｈａｒａｎｔｉａ核心种质资源的优劣，选择能代表原群体遗传多
样性的核心种质，为苦瓜种质资源的高效利用提供依据。【方法】采用混合线性模型对１５４份苦瓜种质的第１雌花
节位、瓜纵径、瓜

!

径、瓜肉厚和单瓜质量等５个性状的基因型值进行无偏预测；基于性状的基因型预测值，采用马
氏距离计算苦瓜种质间的遗传距离；通过８种聚类方法和３种抽样方法，按照３０％的抽样率构建苦瓜核心种质资
源，评价不同聚类方法和抽样方法构建苦瓜核心种质的优劣。【结果】８种聚类方法构建的核心种质所有５个性状
的变异系数均高于原群体；最短距离法构建的苦瓜核心种质５个性状的方差和变异系数均高于原群体，明显优于
其他７种聚类方法。优先抽样法和偏离度抽样法构建的核心种质的极差与原群体一致，但偏离度抽样法构建的苦
瓜核心种质有３个性状的变异系数高于其他２种抽样法，表明偏离度抽样法略优于随机抽样法和优先抽样法；基
于马氏距离、偏离度抽样法及最短距离法获得了４６份苦瓜核心种质，其中，Ｙ５、Ｙ８７、Ｙ１１２和 Ｙ１３９为苦瓜骨干材
料。【结论】基于马氏距离、偏离度抽样法及最短距离法获取的４６份苦瓜核心资源能够代表原群体的遗传多样性。
本研究进一步证实了来源于印度及东南亚地区的苦瓜种质具有丰富的遗传多样性，为苦瓜种质资源的收集、评价

与高效利用提供了重要依据。
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　　苦瓜Ｍｏｍｏｒｄｉｃａｃｈａｒａｎｔｉａ起源于非洲，属于葫芦
科Ｃｕｃｕｒｂｉｔａｃｅａｅ苦瓜属Ｍｏｍｏｒｄｉｃａ蔓生草本植物，在
亚洲、南美洲和非洲有着悠久的种植历史［１２］。苦瓜

富含维生素、氨基酸及矿物质，营养成分丰富。此

外，苦瓜所含的皂苷、多糖、小分子蛋白及黄酮类物

质具有降低血糖含量［３］、抑制肿瘤细胞增殖［４］、增强

人体免疫力［５］和消炎［６］等活性。随着消费者对苦瓜

价值的深入认识和接受，也推动了苦瓜研究工作的

深入开展。种质资源不仅包括栽培种，还包括近缘

种和野生种，是种质创新和新品种选育的物质基础，

蕴含着丰富的遗传多样性［７］。遗传多样性和亲缘关

系分析是种质资源评价的主要内容。前人对苦瓜种

质资源遗传多样性进行了大量研究。温庆放等［８］分

析了２４份苦瓜材料的亲缘关系，将供试材料分为３
大类群。张长远等［９］对国内外的４５份苦瓜种质进
行了亲缘关系分析，将４５份苦瓜种质分为滑身苦瓜
和麻点苦瓜，研究表明苦瓜种质存在一定的地域性

差异。黄如葵等［１０］基于２８个形态性状对３３份苦瓜
种质资源进行聚类分析，发现各组群间存在明显的

地域性差异，中国苦瓜种质与印度、东南亚地区的种

质资源间遗传距离较大。杨衍等［１１］对３６份苦瓜种
质资源进行遗传多样性和亲缘关系分析，结果表明

供试材料存在广泛的遗传变异。康建坂等［１２］对４８
份苦瓜种质的遗传多样性进行分析，准确地将形态

特征相似、亲缘关系极其密切的种质区分开来。张

凤银等［１３］研究表明，苦瓜种质资源的形态学性状和

营养成分具有丰富的多样性。陈禅友等［１４］对３０份

苦瓜种质进行了遗传多态性分析，发现苦瓜种质间

的亲缘关系与地理分布和植物学性状特征等有一定

关联。周坤华等［１５］对国内外不同栽培类型和野生资

源共４８份苦瓜材料进行了聚类分析，结果表明苦瓜
种质资源遗传基础丰富，并能有效地区分栽培类群

和野生类群。张燕等［１６］评价了５１份苦瓜种质资源，
明确了不同品系的表型特征和遗传多样性，筛选出

了一些特异种质资源。

随着种质资源的不断收集和积累，庞大的数量

不仅保存困难，而且筛选特异种质材料的难度不断

加大，很难对其进行深入地研究并加以有效利用。

因此，筛选具有多样性和代表性的一部分种质资源

加以保存和研究，成为一个亟需解决的问题。

Ｆｒａｎｋｅｌ等［１７］和Ｂｒｏｗｎ［１８］于８０年代提出了构建核心
种质的理念，即在深入评价与鉴定种质资源的基础

上，以最少的种质数量最大限度地保存整个群体的

遗传变异。构建核心种质库不仅有利于种质库的管

理，也是促进种质资源深入研究和有效利用的关键。

以往研究主要基于性状表型值、分子标记、性状基因

型值３种方法构建核心种质。性状表型值的测量具
有直接、简便、易行的优点，被广泛应用于园艺植物

核心种质库构建的研究［１９２４］，但表型值受基因型、环

境以及环境条件与基因型互作等多重影响，因此单

纯依靠表型值来度量种质间的遗传差异具有一定的

局限性。近年来，随着分子标记的发展，分子标记技

术已被应用于核桃［２５］、甘蔗［２６］、番茄［２７］等作物的核

心种质构建。苦瓜基因组研究相对滞后，可以利用
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的序列资源及标记数量有限，依靠稳定、可靠、高通

量的标记类型进行核心种质构建具有一定的局限

性，国内外有关苦瓜核心种质库构建的研究鲜见报

道。准确度量遗传材料间的遗传差异及理想的聚类

和抽样方法是有效构建核心种质的关键所在。本研

究利用ＭＬＭ（Ｍｉｘｅｄｌｉｎｅａｒｍｏｄｅｌ）模型无偏预测苦瓜
性状的基因型值，通过不同聚类法和抽样方法构建

苦瓜核心种质，以期为苦瓜种质资源的收集、评价和

高效利用提供理论依据。

１　材料与方法
１．１　材料

供试苦瓜种质资源共１５４份，２０份来自中国海
南，１８份来自中国福建，２５份来自中国广东，１０份来
自中国云南，１０份来自中国广西，５份来自中国山
东，８份来自中国湖南，８份来自中国江西，１５份来自
泰国，２０份来自日本，５份来自斯里兰卡，１０份来自
印度（表１）。不同种质间第１雌花节位、果实大小等
性状存在显著差异。

表１　苦瓜种质资源的来源
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｏｒｉｇｉｎｏｆｂｉｔｔｅｒｇｏｕｒｄｇｅｒｍｐｌａｓｍ

种质编号 来源 种质编号 来源

Ｙ１～Ｙ２０ 日本 Ｙ９４～Ｙ１０３ 中国云南

Ｙ２１～Ｙ２５ 中国山东 Ｙ１０４～Ｙ１１１ 中国湖南

Ｙ２６～Ｙ５０ 中国广东 Ｙ１１２～Ｙ１２１ 中国广西

Ｙ５１～Ｙ５８ 中国江西 Ｙ１２２～Ｙ１３９ 中国福建

Ｙ５９～Ｙ７８ 中国海南 Ｙ１４０～Ｙ１４４ 斯里兰卡

Ｙ７９～Ｙ９３ 泰国 Ｙ１４５～Ｙ１５４ 印度

１．２　方法
１．２．１　材料种植和性状调查　试验于２０１５年１月
初在中国热带农业科学院热带作物品种资源研究所

试验基地进行育苗，１月下旬进行田间移栽，按随机
区组设计种植１５４份苦瓜种质资源，２次重复，每个
重复种植６株。２０１５年２— ４月参考《苦瓜种质资
源描述规范与数据标准》［２８］调查第１雌花节位、瓜
纵径、瓜

!

径、瓜肉厚、单瓜质量。在同一生长季节

完成农艺性状表型值的调查，避免了不同种植季节

造成的误差。采用 ＭＬＭ模型调整无偏预测法预测
性状的基因型效应值［２９］。

１．２．２　遗传距离计算与聚类分析　基于性状的基
因型值，采用马氏距离方法计算不同苦瓜遗传材料

间的遗传距离［３０］。基于遗传距离分别利用最短距离

法、中间距离法、最长距离法、类平均法、重心法、可

变类平均法、可变法以及离差平方和法进行聚类分

析［３１］。

１．２．３　抽样与核心种质遗传变异评价　采用随机

抽样法［３２］、优先抽样法［３３］和偏离度抽样法［３４］基于

３０％的抽样率分别构建苦瓜核心种质库。采用极
差、方差、变异系数和均值等４个指标评价苦瓜核心
资源库的优劣。ｔ检验分析均值的差异性，Ｆ测验分
析方差的差异性。

２　结果与分析
２．１　苦瓜资源主要数量性状变异情况

苦瓜种质资源主要数量性状的变异情况见表２。
各性状变异系数平均值为０２３８。５个数量性状中，
单瓜质量变异系数最大，为０３１０，变异幅度几乎是
平均值的２倍；第１雌花节位变异系数为２８９３％，
位居第 ２位；瓜纵径最大值为 ４９６０ｃｍ，最小值为
１０６０ｃｍ，变异系数为０２１４，位居第３位；瓜肉厚变
异系数为０２０７；瓜横径最大值为１０６０ｃｍ，最小值
为１４０ｃｍ，变异系数在５个性状中最小，为０１６７。
种质Ｙ５、Ｙ８７、Ｙ１１２、Ｙ１３９、Ｙ１５２性状优良，为苦瓜骨
干材料。Ｙ５纵径 ２３０～２５０ｃｍ，横径 ６５～７５
ｃｍ，肉厚１０ｃｍ左右，单瓜质量０２５～０３５ｋｇ，皮
色油绿有光泽，短纺锤型，中早熟，强雌性系，耐寒性

较强，中抗白粉病、枯萎病；Ｙ８７纵径３００～３５０
ｃｍ，横径６０～７５ｃｍ，肉厚１５ｃｍ左右，单瓜质量
０５０～０７０ｋｇ，皮色油绿有光泽，长圆锥形，中晚熟，
肉质致密，微苦，抗枯萎病；Ｙ１１２纵径 ２００～２５０
ｃｍ，横径８０～８５ｃｍ，肉厚１５ｃｍ左右，单瓜质量
０７５～０９５ｋｇ，皮色油绿有光泽，晚熟，耐热性较强，
中抗白粉病、枯萎病；Ｙ１３９纵径２９０～３２０ｃｍ，横
径６０～７０ｃｍ，肉厚１１ｃｍ左右，单瓜质量０４０～
０５０ｋｇ，果实长圆锥形，油绿色，瘤粗长，肉质脆，优
质，抗病，雌性强，中熟，分枝性强。Ｙ１５２纵径２４０～
２６０ｃｍ，横径５５～６０ｃｍ，肉厚１０ｃｍ左右，单瓜
质量０３５～０３９ｋｇ，瓜形整齐，肩部平整，早熟。

表２　苦瓜资源主要数量性状的变异情况
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｓｏｆｍａｉｎｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓｉｎ

ｂｉｔｔｅｒｇｏｕｒｄｇｅｒｍｐｌａｓｍ

性状
第１雌
花节位

瓜纵径／
ｃｍ

瓜横径／
ｃｍ

瓜肉厚／
ｃｍ

单瓜质量／
ｋｇ

最小值 ４ １０．６ １．４ ０．６ ０．１
最大值 ３１ ４９．６ １０．６ ２．３ １．１
平均值 １４ ３０．７ ７．２ １．２ ０．６
极差 ２７ ３９．０ ９．２ １．７ １．０
标准差 ４．１ ６．６ １．２ ０．２ ０．２
变异系数 ０．２８９ ０．２１４ ０．１６７ ０．２０７ ０．３１０

２．２　不同聚类方法构建的苦瓜核心种质比较
采用优先抽样法、马氏距离和３０％的抽样比率，

分别基于８种聚类方法（最短距离法、中间距离法、
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最长距离法、类平均法、重心法、可变法、可变类平均

法和离差平方和法）构建苦瓜核心种质。由表３可
知，８种聚类方法构建的核心种质的均值与原群体的
差异不显著 （Ｐ＞００５），５个性状的方差与原群体相
比均得到不同程度地提高，极差与原群体一致。利

用最短距离法构建的核心种质，５个性状的方差均大
于其他７种聚类方法，与原群体方差相比差异均达
极显著水平（Ｐ＜００１）。采用最长距离法和可变法
构建的核心种质均有４个性状的方差与原群体相比
差异达极显著水平。采用离差平方和法构建的苦瓜

核心种质有３个性状的方差与原群体方差相比差异
达极显著水平。采用中间距离法、重心法、可变类平

均法构建的核心种质，分别有２个性状的方差与原

群体的差异达极显著水平，采用类平均法构建的核

心种质有１个性状的方差与原群体的差异达极显著
水平。第１雌花节位、瓜纵径、瓜

!

径、瓜肉厚和单

瓜质量５个性状原群体的极差分别为２７、３９０ｃｍ、
９２ｃｍ、１７ｃｍ和１０ｋｇ，各性状８种聚类方法构建
的核心种质的极差与原群体的完全一致。８种聚类
方法构建的核心种质所有５个性状的变异系数均高
于原群体；采用最短距离法构建的苦瓜核心种质所

有５个性状的变异系数均高于其他７种聚类方法。
综合以上分析结果，采用最短距离法构建的苦瓜核

心种质与其他聚类方法相比具有较大的遗传差异，５
个性状的变异系数均最大，明显优于其他７种聚类
方法。

表３　不同聚类方法构建的苦瓜核心种质与原群体间遗传差异比较１）

Ｔａｂ．３　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｕｓｉｎｇｅｉｇｈｔｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｔｈｅｉｎｉｔｉａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｂｉｔｔｅｒｇｏｕｒｄ

性状 项目 原群体
核心种质

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４ Ｈ５ Ｈ６ Ｈ７ Ｈ８
第１雌 平均值 １３．６６ １３．７８ １４．３３ １４．０７ １３．８０ １４．４１ １４．１５ １４．２２ １３．９３
花节位 方差 １６．４３６ ３０．６１８ ３０．４０２ ２８．７７３ ２９．１８３ ２７．３１４ ２８．７９９ ２９．０６３ ２９．１２９

变异系数 ０．２９７ ０．４０１ ０．３８５ ０．３８１ ０．３９１ ０．３６３ ０．３７９ ０．３７９ ０．３８７

瓜纵径／ｃｍ 平均值 ３０．６９ ２９．６９ ２９．８３ ２９．７０ ２８．７６ ３０．０１ ３０．００ ３０．１８ ３０．１５
方差 ４３．０７４ ７８．９１１ ７４．８７１ ６１．３５６ ６５．５８９ ６８．４４４ ６７．４１５ ７０．８５６ ６８．５６６

变异系数 ０．２１４ ０．２９９ ０．２９０ ０．２６４ ０．２８２ ０．２７６ ０．２７４ ０．２７９ ０．２７５

瓜横径／ｃｍ 平均值 ７．２３ ７．２７ ７．１９ ７．２３ ７．１１ ７．２９ ７．２７ ７．１３ ７．１７
方差 １．４６８ ２．９２９ ２．６４８ ２．６９９ ２．６８５ ２．７４４ ２．５４４ ２．６５２ ２．６０４

变异系数 ０．１６８ ０．２３５ ０．２２６ ０．２２７ ０．２３０ ０．２２７ ０．２２０ ０．２２８ ０．２２５

瓜肉厚／ｃｍ 平均值 １．１６ １．１９ １．１８ １．２１ １．１７ １．１８ １．１７ １．１８ １．１９
方差 ０．０５８ ０．１０９ ０．１０１ ０．０９１ ０．０９１ ０．０９６ ０．０９７ ０．１００ ０．１０３

变异系数 ０．２０７ ０．２７７ ０．２７０ ０．２５０ ０．２５７ ０．２６２ ０．２６５ ０．２６６ ０．２６９

单瓜质量／ｋｇ 平均值 ０．５８ ０．５９ ０．５７ ０．５７ ０．５５ ０．５９ ０．５８ ０．５７ ０．５７
方差 ０．０３４ ０．０６８ ０．０５５ ０．０５６ ０．０５２ ０．０５４ ０．０５２ ０．０５８ ０．０５５

变异系数 ０．３１５ ０．４４７ ０．４１２ ０．４１３ ０．４１５ ０．３９５ ０．３９０ ０．４２４ ０．４１２

　１）Ｈ１～Ｈ８分别表示基于最短距离法、最长距离法、中间距离法、重心法、类平均法、可变类平均法、可变法以及离差平方和
法构建的核心种质；相同性状的核心种质与原群体的均值差异均不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）；或分别代表相同性状的核
心种质与原群体的方差差异达到显著（Ｐ＜００５）或极显著水平（Ｐ＜００１，Ｆ测验）。

２．３　不同抽样方法构建的苦瓜核心种质比较
采用最短距离法、马氏距离和３０％的抽样率，分

别基于随机抽样、优先抽样和偏离度抽样方法构建

苦瓜核心种质库，结果见表４。由表４可知，利用这３
种抽样方法构建的苦瓜核心种质的均值与原群体均

值相比没有显著性差异。基于３种抽样方法构建的
苦瓜核心种质，５个性状的方差与原群体相比均得到
不同程度地提高。采用优先抽样与偏离度抽样２种
方法构建的苦瓜核心种质，所有５个性状的方差均

极显著地高于原群体（Ｐ＜００１）。采用偏离度抽样
法构建的苦瓜核心种质，有３个性状（瓜横径、瓜肉
厚和单瓜质量）的方差高于其他２种抽样法。采用
优先抽样与偏离度抽样构建的核心种质的极差与原

群体一致，采用随机抽样法构建的核心种质瓜纵径

的极差低于原群体。与原群体相比，采用３种抽样
方法构建的苦瓜核心种质５个性状的变异系数均有
不同程度地提高，基于偏离度抽样法构建的苦瓜核

心种质，其中３个性状（第１雌花节位、瓜横径和瓜
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肉厚）的变异系数高于其他２种抽样法。综合以上，
与优先抽样和随机抽样相比，采用偏离度抽样法构

建的苦瓜核心种质具有相对较大的遗传差异。

表４　不同抽样方法构建的苦瓜核心种质与原群体间遗传
变异比较１）

Ｔａｂ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｃｏｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｔｈｅｉｎｉｔｉａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｂｉｔｔｅｒｇｏｕｒｄ

性状 项目 原群体
核心种质

Ｆ１ Ｆ２ Ｆ３
第１雌 平均值 １３．６６ １３．６１ １３．７８ １２．９１
花节位 极差 ２７．０ ２７．０ ２７．０ ２７．０

方差 １６．４３６ ３０．６８８ ３０．６１８ ２９．９４８

变异系数 ０．２９７ ０．４０７ ０．４０１ ０．４２４

瓜纵径／ｃｍ 平均值 ３０．６９ ２９．４１ ２９．６９ ３０．０８
极差 ３９．０ ３２．６ ３９．０ ３９．０
方差 ４３．０７４ ６７．３４１ ７８．９１１ ７６．９５６

变异系数 ０．２１４ ０．２７９ ０．２９９ ０．２９２

瓜横径／ｃｍ 平均值 ７．２３ ７．２２ ７．２７ ７．３６
极差 ９．２ ９．２ ９．２ ９．２
方差 １．４６８ ２．９９０ ２．９２９ ３．２１５

变异系数 ０．１６８ ０．２４０ ０．２３５ ０．２４４

瓜肉厚／ｃｍ 平均值 １．１６ １．１８ １．１９ １．２２
极差 １．７ １．７ １．７ １．７
方差 ０．０５８ ０．１１０ ０．１０９ ０．１１９

变异系数 ０．２０７ ０．２８１ ０．２７７ ０．２８４

单瓜质量／ｋｇ 平均值 ０．５８ ０．５７ ０．５９ ０．６０
极差 １．０ １．０ １．０ １．０
方差 ０．０３４ ０．０６６ ０．０６８ ０．０７０

变异系数 ０．３１５ ０．４５４ ０．４４７ ０．４４２

　１）Ｆ１～Ｆ３分别表示基于随机抽样、优先抽样和偏离度抽
样方法构建的核心种质；相同性状的核心种质与原群体的均

值差异均不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）；或分别代表相同
性状的核心种质与原群体的方差差异达到显著（Ｐ＜００５）或
极显著水平（Ｐ＜００１，Ｆ测验）。

２．４　苦瓜核心种质构建的结果
采用最短距离法、马氏距离、３０％的抽样率和偏

离度抽样法构建苦瓜核心种质，获取了４６份核心种
质，编号为：Ｙ５、Ｙ７、Ｙ１６、Ｙ３９、Ｙ４３、Ｙ４７、Ｙ４８、Ｙ５０、
Ｙ５８、Ｙ６０、Ｙ６６、Ｙ６９、Ｙ７２、Ｙ７４、Ｙ７７、Ｙ８３、Ｙ８５、Ｙ８６、
Ｙ８７、Ｙ９０、Ｙ９６、Ｙ１００、Ｙ１０１、Ｙ１０２、Ｙ１０８、Ｙ１１２、
Ｙ１１３、Ｙ１１５、Ｙ１１９、Ｙ１２０、Ｙ１２１、Ｙ１２２、Ｙ１２４、Ｙ１２５、
Ｙ１３１、Ｙ１３４、Ｙ１３９、Ｙ１４０、Ｙ１４１、Ｙ１４２、Ｙ１４４、Ｙ１４６、
Ｙ１４７、Ｙ１４９、Ｙ１５０、Ｙ１５３。核心种质５个性状的均值
与原群体相比没有显著差异，５个性状的方差均极显
著地高于原群体，保存了原群体的极差。与原群体

相比，苦瓜核心种质所有５个性状的变异系数均有
不同程度地提高，获取的４６份核心种质能够代表苦
瓜原群体的遗传多样性。入选的核心种质 Ｙ５、Ｙ８７、
Ｙ１１２和Ｙ１３９为苦瓜骨干材料，表明构建的苦瓜核
心种质是有效的。入选的核心种质 Ｙ１５３与骨干材
料Ｙ１５２来源于同一地区，农艺性状十分相似，Ｙ１５３
与其他种质的遗传差异大于 Ｙ１５２，因此利用 Ｙ１５３
取代骨干材料Ｙ１５２配制杂交组合，能够更好地利用
杂种优势，推动苦瓜种质资源的高效利用。另外，来

自中国云南、中国广西、印度、斯里兰卡的苦瓜种质

入选核心种质的比例较高（表５），说明来源于这些
地区的苦瓜资源具有丰富的遗传多样性。

表５　不同来源地苦瓜种质入选核心种质所占比例
Ｔａｂ．５　Ｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆｓｅｌｅｃｔｅｄｃｏｒｅｇｅｒｍｐｌａｓｍｓｆｒｏｍ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｉｇｉｎｓ

来源地 收集种质总数 入选核心种质数量 占比／％
日本 ２０ ３ １５．０
中国山东 ５ ０ ０
中国广东 ２５ ５ ２０．０
中国江西 ８ １ １２．５
中国海南 ２０ ６ ３０．０
泰国 １５ ５ ３３．３
中国云南 １０ ４ ４０．０
中国湖南 ８ １ １２．５
中国广西 １０ ６ ６０．０
中国福建 １８ ６ ３３．３
斯里兰卡 ５ ４ ８０．０
印度 １０ ５ ５０．０
合计 １５４ ４６ ２９．９

３　讨论与结论
作物种质资源内蕴含着丰富的遗传变异，是农

业生产和新品种选育的物质基础［３５］。构建核心种质

库对新种质收集、种质繁殖更新及种质资源的高效

利用具有重要意义。表型值不仅受基因型控制，还

受环境条件的影响，基于农艺性状表型值进行遗传

分类不能够准确度量种质间的遗传差异，种质资源

固有的遗传结构不能够被真实地反映［３６］。采用统计

模型进行性状的基因型值预测，可以有效排除环境

效应、基因型与环境的互作效应及试验误差。李长

涛等［３７］以９９２份水稻品种为材料，基于１３个农艺性
状表型数据，采用调整无偏预测法预测水稻性状的

基因型值，成功构建了水稻核心种质。马洪文等［３８］

以２５０份粳稻为研究材料，基于７个数量性状的基
因型预测值，有效构建了粳稻核心种质。本研究采

用ＭＬＭ无偏预测苦瓜５个性状的基因型效应值并
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计算种质间的遗传距离，从而进行聚类分析，结果更

准确可靠。

为确保核心资源尽可能多地保存原种质群体的

遗传结构，首先需要对原群体进行遗传分类。聚类

分析常应用于种质资源的分类、亲缘关系及遗传多

样性分析［３９］。聚类方法主要包括最长距离法、最短

距离法、中间距离法、可变类平均法、类平均法、重心

法、离差平方和法和可变法等。本研究比较了８种
聚类方法和３种抽样方法构建的苦瓜核心种质的优
劣。研究结果表明，８种聚类方法中，采用最短距离
法构建的苦瓜核心种质具有相对较大的遗传变异，

能使５个农艺性状的方差和变异系数最大化，明显
优于其他７种聚类方法，这与刘遵春等［２２］、李慧峰

等［２４］、马洪文等［４０］的研究结果一致；３种抽样方法
中，偏离度抽样法构建的苦瓜核心种质所有５个性
状的方差均大于其他２种抽样方法，并且核心种质
的极差与原群体一致，优于随机抽样法和优先抽样

法，这与李长涛等 ［３７］和马洪文等 ［３８］的研究结果

一致。

通常采用分析性状的方差、均值、变异系数、极

差等参数对核心种质的遗传变异进行评价。有效的

核心种质各性状的均值与极差应与原群体无显著性

差异，方差和变异系数应大于原群体［４１］。本研究采

用马氏距离、最短距离法聚类、３０％的抽样率和偏离
度抽样法构建了苦瓜核心种质，核心种质的均值与

原群体没有显著差异，所有５个性状的方差和变异
系数均比原群体有不同程度地提高，且变异幅度与

原群体一致，获取的４６份苦瓜核心资源保持了原群
体的遗传多样性。其中来自中国云南、中国广西、印

度、斯里兰卡的苦瓜种质入选核心种质的比例较高，

具有丰富的遗传多样性，也进一步说明了苦瓜可能

起源于印度及东南亚热带地区。在前期研究中培育

的５份骨干材料中有４份材料入选核心种质。利用
优良种质材料Ｙ５、Ｙ８７、Ｙ１１２、Ｙ１３９配制了一系列杂
交组合，其中，Ｙ５×Ｙ８７、Ｙ１１２×Ｙ８７、Ｙ１１２×Ｙ１３９组
合综合性状表现良好。在今后的研究过程中，会进

一步选取亲缘关系较远的核心材料配制杂交组合，

培育优良苦瓜新品种。
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