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摘要： 为探讨云南松（Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．）材用种质保存库构建的抽样策略并获得代表性子集，在其全分布

区内选择 ２６ 个代表性种群，每个种群选择 ３０ 株样株组成原种质集，并选取 １８ 个表型性状测定值作为种质保存库

的源数据。 在此基础上，以地理种群分组，根据不加权类平均聚类分析结果进行取样；设定抽样比例分别为 １０％、
２０％、３０％和 ４０％，采用多样性指数法和改进的最小距离逐步取样法构建种质子集，并采用 ５ 个评价参数和主成分

分析对不同抽样比例种质子集进行综合评价和确认。 结果表明：各种质子集与原种质集 １８ 个表型性状的均值 ｔ 检
验均无显著差异；而 ４０％、３０％、２０％和 １０％抽样比例种质子集分别有 １１、１４、１５ 和 １２ 个表型性状的方差总体上大

于原种质集且差异显著，说明各种质子集表型性状的取值分散程度总体上大于原种质集。 通过 χ２检验，４０％、３０％
和 ２０％抽样比例种质子集与原种质集 １８ 个表型性状的频率分布均无显著差异，而 １０％抽样比例种质子集仅有２ 个

表型性状的频率分布与原种质集分别存在极显著和显著差异。 在原种质集和 ４ 个种质子集中，不同等级样株的分

布频率基本相同，但随抽样比例降低，１ 级、９ 级和 １０ 级的样株比例逐渐增大，说明在构建种质保存库时，应适当增

加极端样株的比例。 ４ 个种质子集各表型性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 遗传多样性指数（Ｈ′）普遍高于原种质集，且随抽

样比例下降 Ｈ′值总体增大；其中，２０％抽样比例种质子集与原种质集表型性状的 Ｈ′均值存在极显著差异，３０％和

１０％抽样比例种质子集与原种质集表型性状的 Ｈ′均值存在显著差异。 综合评价结果表明：１０％、２０％、３０％和 ４０％
抽样比例种质子集均可代表原种质集，其中，２０％抽样比例种质子集可客观地代表原种质集的表型遗传多样性，且
该种质子集的 ５ 个评价参数值综合效应优于其他种质子集。 主成分分析结果表明：按照 ２０％抽样比例构建的种质

保存库能够解释的表型遗传信息量大于原种质集，且既保留了大量分布外缘的样株，又减少了中心区域大量重叠

的样株，据此确认 ２０％抽样比例种质保存库可以作为云南松材用种质的代表性子集。
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ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ １０％， ２０％， ３０％， ａｎｄ ４０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｃａｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ， ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ ｗｉｔｈ ２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｃａｎ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ， ａｎｄ
ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ５ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ ａｒｅ ｂｅｔｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｏｔｈｅｒ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ． Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｃａｎ ｅｘｐｌａｉｎ ｍｏｒｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｔｈａｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ， ｗｈｉｃｈ ｒｅｓｅｒｖｅｓ ａ ｌｏｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｏｕｔｅｒ ｍａｒｇｉｎ ａｎｄ ｒｅｄｕｃｅｓ ａ ｌｏｔ ｏｆ
ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｅｎｔｅｒ ａｒｅａ， ｃｏｎｆｉｒｍｉｎｇ ａｃｃｏｒｄｉｎｇｌｙ ｔｈａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｕｂｓｅｔ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｏｆ Ｐ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．； ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ； ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ；
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｙ； ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　 　 植物种质资源在育种、培育及其他相关研究领域

中均有重要作用，对种质资源的广泛收集和频繁交

换，使得种质资源不仅数量庞大，而且遗传多样性高

度重复，给种质资源的收集、保存、评价和利用带来很

大困扰［１］。 核心种质是种质资源中最具代表性的样

本，在种质资源收集、评价和利用时享有优先权［２－３］。
核心种质构建的主要内容是寻找有效方法，在不同植

物核心种质的适宜取样策略和核心种质评价方面进

行分析和探讨［２－４］，［５］３－２０，［６－１０］。 研究结果表明：用分

组方法构建的核心种质对整个种质资源的代表性优

于随机方法［６］；在进行组内取样时采用系统取样法

构建的核心种质明显优于完全随机取样法，且系统取

样法中的多样性指数法更为可靠［２］；改进的最小距

离逐步取样法比随机删除法更具针对性和可靠

性［５］３６－４５，［１０］；从抽样比例看，不同植物核心种质的抽

样比例一般为原群体的 ５％～３０％［２］。
表型性状是基因和环境互作的直观结果，且数据

可在短时间内获得。 基因型值虽能反映不同样本间

的本质差异，但需通过田间试验获得［１０］，而林木生长

周期长的特性导致基因型值难以获得，因而，目前尚

未见采用基因型值构建林木核心种质。 国内外依据

表型性状值构建植物核心种质的研究主要集中在一

年生的草本植物和农作物，如小豆〔Ｖｉｇｎａ ａｎｇｕｌａｒｉｓ
（Ｗｉｌｌｄ．） Ｏｈｗｉ ｅｔ Ｏｈａｓｈｉ〕 ［１１］、小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ
Ｌｉｎｎ．） ［１２］、扁豆〔Ｌａｂｌａｂ ｐｕｒｐｕｒｅｕｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｓｗｅｅｔ〕 ［１３］

和花生（Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ．） ［１４］ 等；对木本植物的

相关研究较少且主要集中在利用价值较高的经济林

木，如木豆〔Ｃａｊａｎｕｓ ｃａｊａｎ（Ｌｉｎｎ．）Ｍｉｌｌｉｓｐ．〕 ［４，１５］、蜡梅

〔 Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓ ｐｒａｅｃｏｘ （ Ｌｉｎｎ．） Ｌｉｎｋ 〕 ［６］、 油 桐

〔 Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ （ Ｈｅｍｓｌ．） Ａｉｒｙ Ｓｈａｗ 〕 ［９］ 和 野 杏
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〔Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ｖａｒ． ａｎｓｕ （Ｍａｘｉｍ．） Ｙü ｅｔ Ｌｕ〕 ［１６］

等；对材用林木的此类研究则更少，只针对少数林木

在种质资源保存的基础上构建了核心种质，如白桦

（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ Ｓｕｋ．） ［７－８］、灰楸 （ Ｃａｔａｌｐａ ｆａｒｇｅｓｉｉ
Ｂｕｒ．） ［１７］ 和 尾 叶 桉 （ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｕｒｏｐｈｙｌｌａ Ｓ． Ｔ．
Ｂｌａｋｅ） ［１８］等。

云南松（Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．）为中国西南

地区特有的材用树种，除人工林外，该区域还保存有

大面积的天然林。 目前，云南松林分衰退问题日益突

出，林分中低矮、弯曲、扭曲等不良个体的比例偏

高［１９］１－１３，因此，如何更有效地保存云南松优良种质

资源，是当前云南松天然林保护和人工林发展过程中

亟待解决的问题。 目前，国家林业和草原局还没有组

织建立云南松国家级林木种质保存库［２０］，只是依托

生产性育种工作，云南省林业厅组织建立了云南松一

代无性系种子园［２１］。 对于暂时没有建立种质保存库

的云南松来说，借鉴植物核心种质构建的方法和抽样

策略，探讨云南松材用种质资源保存的抽样策略，有
利于其优良种质资源的保存和利用。

作者以云南松种源区划［１９］２４４－２４８为基础，结合云

南松的地理分布状况，在云南松全分布区内选取具有

材用代表性的地理种群 ２６ 个，每个种群选取干形通

直圆满的样株 ３０ 株，参考刘宁宁［５］３６－４５ 和赵冰等［６］

的种质资源保存和核心种质构建方法，通过不同抽样

比例的比较，筛选出适合云南松材用种质保存库的构

建方法和抽样策略，并获得其代表性种质，以期为云

南松优良材用种质资源的保护和利用奠定基础。

１　 材料和方法

１ １　 材料

以云南松种源区划为主，结合云南松的地理分布

状况，在云南松全分布区内选取具有材用代表性的地

理种群 ２６ 个，其中，南部种源区 ９ 个（包括西部亚区

３ 个、东部亚区 ６ 个），西北部种源区 ３ 个，中部种源

区 １３ 个（包括中部亚区 １０ 个、滇东北亚区 ３ 个），西
藏种源区 １ 个。 各种群的地理信息见表 １。

在每个种群中选取株龄 ２５～３０ ａ、生长正常且干

形通直圆满的样株 ３０ 株，样株间距在 ５ 倍树高以

上［２２－２３］；２６ 个种群共计 ７８０ 株样株，据此组成原种质

集。 分别测定各样株的枝下高、长冠径和短冠径；从
各样株树冠中部生长健壮的枝条上分别采集 ２ 年生

针叶 ２０ 束以及当年成熟球果 １０ 个，带回实验室，用
于针叶和球果表型性状测量；然后采用自然干燥法进

行种实调制，使球果鳞片开裂并脱出种子，测量种子

的表型性状。
１ ２　 方法

１ ２ １　 表型性状测定及数据标准化处理　 参照文献

［２２，２４－２６］的指标和方法测定各样株针叶、球果以

及植株形态的 １８ 个表型性状。
每样株选 １０ 束针叶，用直尺（精度 １ ｍｍ）测量针

叶长和叶鞘（包裹在针叶束基部的鞘状物）长，用游

标卡尺（精度 ０ ０２ ｍｍ）测量针叶宽和针叶束宽，结
果取平均值，并计算针叶长 ／针叶宽、针叶长 ／叶鞘长

和针叶束宽 ／针叶宽 ３ 个比值。
每样株选 １０ 个球果，用游标卡尺测量球果长、球

果宽、种翅长和种翅宽，用 ＦＡ１００４Ｂ 电子天平（精度

０ １ ｍｇ）称量球果质量和 １ ０００ 粒种子的质量（千粒

质量），结果取平均值，并计算球果长 ／球果宽和种翅

长 ／种翅宽 ２ 个比值。
采用每木调查法，用皮尺（精度 １ ｍｍ）测量各样

株的枝下高、长冠径和短冠径。
参考徐宁等［１１］ 和刘德浩等［１８］ 关于表型性状标

准化的方法，对各表型性状值按标准差进行数据标准

化处理，并根据表型性状平均值（Ｘ）和标准差（ＳＤ）
进行分级，共分为 １０ 级：１ 级≤Ｘ － ２ＳＤ，１０ 级 ＞Ｘ ＋
２ＳＤ，中间每级差 ０ ５ＳＤ。
１ ２ ２　 种质保存库的构建方法　 按照先用某一原则

对所有材料进行分类，并分为互不重叠的小组，再从

各小组中抽取样株组成种质保存库的原则，参考赵冰

等［６］和徐宁等［１１］的方法对核心种质进行分组，２６ 个

地理种群组成原种质集，每个种群为 １ 个小组，共 ２６
个小组。 以小组为单位，使用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ｓ 软件，
采用不加权类平均法基于 １８ 个表型性状标准化数据

进行聚类分析，样株间遗传距离采用欧氏距离，完成

聚类分析后进行取样。
由于总体抽样比例会影响种质保存库的规模和

代表性，因此，取样时首先确定原种质集的总体抽样

比例，设定抽样比例分别为 １０％、２０％、３０％和 ４０％，
并筛选适合的抽样比例。 采用多样性指数法［６］ 确定

各组内的取样量并进行系统取样；参考徐海明［１０］ 的

抽样策略，采用改进的最小距离逐步取样法筛选进入

种质保存库的样株，构建种质子集。
１ ２ ３　 种质保存库的检测和评价方法　 为了比较具
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表 １　 云南松材用种质资源种源区及采样点的地理信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．

种源区和采样点
Ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌｏｔ

纬度　
Ｌａｔｉｔｕｄｅ　

经度　
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ　

海拔 ／ ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

南部种源区 Ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎ
　 云南龙陵 Ｌｏｎｇｌｉｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２４°２５′３０″ Ｅ９８°５７′１４″ １ ３６７ ４
　 云南双江 Ｓｈｕａｎｇｊｉａｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２３°２５′１３″ Ｅ９９°４４′３１″ １ ２４４ ８
　 云南双江 Ｓｈｕａｎｇｊｉａｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２３°２２′４０″ Ｅ９９°４６′４８″ １ ０４７ ２
　 云南马关 Ｍａｇｕａｎ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２３°０２′０９″ Ｅ１０４°２４′１４″ １ ４４５ ６
　 云南元江 Ｙｕａｎｊｉａｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２３°４５′５１″ Ｅ１０２°０１′５６″ １ ５６４ ７
　 云南富宁 Ｆｕｎｉｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２３°２５′３０″ Ｅ１０５°２１′１５″ １ ３１５ ７
　 广西乐业 Ｌｅｙｅ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｎ２４°５１′３３″ Ｅ１０６°１９′２６″ １ ０１８ ４
　 广西乐业 Ｌｅｙｅ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｎ２４°５３′０２″ Ｅ１０６°１７′５７″ ８５２ １
　 广西隆林 Ｌｏｎｇｌｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｎ２４°４１′５９″ Ｅ１０４°５３′５６″ １ １２３ ７
西北部种源区 Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎ
　 云南香格里拉 Ｓｈａｎｇｒｉ⁃Ｌａ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２６°５９′５２″ Ｅ９９°５９′２３″ ２ １７８ ０
　 云南福贡 Ｆｕｇｏｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２６°３３′１８″ Ｅ９８°５６′１９″ ２ ３９７ ０
　 云南丽江 Ｌｉｊｉａｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２７°１７′４０″ Ｅ１００°２２′０６″ ２ ８６７ ８
中部种源区 Ｃｅｎｔｒａｌ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎ
　 云南新平 Ｘｉｎｐｉｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２４°０２′１０″ Ｅ１０１°４６′４０″ ２ １７９ ０
　 云南曲靖 Ｑｕｊｉｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２５°２１′３２″ Ｅ１０３°４９′２４″ ２ １２１ ６
　 云南双柏 Ｓｈｕａｎｇｂａｉ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２４°３２′５９″ Ｅ１０１°３８′５８″ １ ７８５ ７
　 云南永仁 Ｙｏｎｇｒｅｎ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２６°１０′３０″ Ｅ１０１°３１′３０″ １ ６１５ ０
　 云南云龙 Ｙｕｎｌｏｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２６°０２′０２″ Ｅ９９°１６′０５″ ２ ４５２ ５
　 云南禄丰 Ｌｕｆｅｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２５°１４′２０″ Ｅ１０１°５３′２０″ ２ ０１７ ５
　 四川米易 Ｍｉｙｉ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｎ２６°５９′４０″ Ｅ１０２°００′１９″ １ ９０５ ９
　 四川西昌 Ｘｉｃｈａｎｇ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｎ２７°５３′４０″ Ｅ１０２°０６′１８″ ２ １０９ １
　 贵州兴义 Ｘｉｎｇｙｉ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｎ２５°０４′１３″ Ｅ１０４°５９′１４″ １ ２０６ ５
　 贵州册亨 Ｃｅｈｅｎｇ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｎ２４°５０′４６″ Ｅ１０５°５５′４８″ ７９２ ４
　 贵州大方 Ｄａｆａｎｇ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｎ２６°５７′３２″ Ｅ１０５°４５′５６″ １ ２４８ ０
　 贵州水城 Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｎ２６°１４′００″ Ｅ１０４°４６′２３″ １ ６３４ ４
　 云南镇雄 Ｚｈｅｎｘｉｏｎｇ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｎ２７°２２′２９″ Ｅ１０４°５３′２８″ １ ６９６ ５
西藏种源区 Ｔｉｂｅｔ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎ
　 西藏察隅 Ｃｈａｙｕ ｏｆ Ｔｉｂｅｔ Ｎ２８°３７′１６″ Ｅ９７°１９′１２″ ２ ０７１ ０

有不同抽样比例的各种质子集对原种质集的代表性，
明确云南松材用种质保存库的抽样比例，并构建其种

质保存库，参照文献［１，１６，１８］的方法和参数，对核

心种质的代表性进行检测。 首先，对原种质集与不同

抽样比例种质子集的各表型性状进行均值 ｔ 检验、方
差 Ｆ 检验、频率分布 χ２检验和 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 遗传

多样性指数（Ｈ′）分析，以检测原种质集与不同抽样

比例种质子集均值的差异性、变异的同质性、表型频

率分布的一致性以及表型遗传多样性的差异性；同
时，结合种质子集的表型性状保留比例、均值差异百

分率、变异系数变化率、极差符合率和方差差异百分

率 ５ 个评价参数，对不同抽样比例种质子集的代表性

进行全面评价，筛选出适宜抽样比例的种质子集。 上

述参数的检验和计算均采用 ＳＰＳＳ １７ ０ 和 ＥＸＣＥＬ
２００７ 软件完成。

１ ２ ４　 种质保存库的确认方法 　 采用 ＳＡＳ ８ １ 软

件，参考刘娟等［１６］的核心种质确认方法，通过主成分

分析，比较原种质集与所选种质子集的各主成分特征

值和累计贡献率，并基于主成分分析结果绘制各自的

样株分布散点图，通过遗传多样性和样株间的聚类关

系评价种质子集的代表性和实用性，对种质保存库进

行确认。

２　 结果和分析

２ １　 原种质集与种质子集表型性状的均值 ｔ 检验和

方差 Ｆ 检验

云南松材用种质的原种质集与不同抽样比例种

质子集 １８ 个表型性状的均值 ｔ 检验和方差 Ｆ 检验结

果见表 ２。
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表 ２　 云南松材用种质的原种质集与不同抽样比例种质子集 １８ 个表型性状的均值 ｔ 检验和方差 Ｆ 检验结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｅａｎ ｔ⁃ｔｅｓｔ ａｎｄ ｖａｒｉａｎｃｅ Ｆ⁃ｔｅｓｔ ｏｆ １８ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．

表型性状１）

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｔｒａｉｔ１）

原种质集
Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ

４０％抽样比例种质子集
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ ｗｉｔｈ ４０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

３０％抽样比例种质子集
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ ｗｉｔｈ ３０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

Ｘ±ＳＤ 方差
Ｖａｒｉａｎｃｅ

Ｘ±ＳＤ ｔ 检验２）

ｔ⁃ｔｅｓｔ２）
方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ
Ｆ 检验２）

Ｆ⁃ｔｅｓｔ２）
Ｘ±ＳＤ ｔ 检验２）

ｔ⁃ｔｅｓｔ２）
方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ
Ｆ 检验２）

Ｆ⁃ｔｅｓｔ２）

ＬＮ ／ ｃｍ ２３ ７６±３ ３５　 　 １１ ２５ 　 ２３ ７６±３ ６５ ＮＳ １３ ３５ ＮＳ ２３ ９１±３ ８７ ＮＳ １５ ００ ∗
ＷＮ ／ ｍｍ ０ ６５±０ １１ ０ ０１ ０ ６５±０ １３ ＮＳ ０ ０２ ∗ ０ ６６±０ １４ ＮＳ ０ ０２ ∗
ＬＳ ／ ｃｍ １８ ３４±３ ６５ １３ ２９ １８ ４８±３ ９０ ＮＳ １５ ２０ ＮＳ １８ ４０±４ ０９ ＮＳ １６ ７３ ∗
ＷＮＦ ／ ｍｍ １ ４２±０ ２４ ０ ０６ １ ４３±０ ２８ ＮＳ ０ ０８ ∗ １ ４３±０ ２９ ＮＳ ０ ０８ ∗
ＬＮ ／ ＷＮ ３７６ １７±６８ ９８ ４ ７５８ ０８ ３７８ ５９±７７ ３６ ＮＳ ５ ９８４ ０８ ∗ ３７９ ３９±７９ ９６ ＮＳ ６ ３９３ ２４ ∗
ＬＮ ／ ＬＳ １３ ４８±２ ６０ ６ ７６ １３ ４５±２ ８５ ＮＳ ８ １０ ∗ １３ ６３±２ ９４ ＮＳ ８ ６２ ∗
ＷＮＦ ／ ＷＮ ２ ２０±０ ２３ ０ ０５ ２ ２２±０ ２７ ＮＳ ０ ０８ ∗ ２ ２１±０ ２８ ＮＳ ０ ０８ ＮＳ
ｍＣ ／ ｇ ４１ ０４±１４ ０８ １９８ １１ ４１ ２１±１５ ４０ ＮＳ ２３７ ０９ ＮＳ ４１ ０４±１６ ２８ ＮＳ ２６４ ９６ ∗
ＬＣ ／ ｍｍ ６８ ６５±９ ９７ ９９ ３６ ６８ ６４±１０ ８０ ＮＳ １１６ ６８ ＮＳ ６８ ４８±１１ ３１ ＮＳ １２７ ９８ ∗
ＷＣ ／ ｍｍ ３８ ０７±４ ４５ １９ ７７ ３８ ０９±４ ８９ ＮＳ ２３ ９１ ＮＳ ３８ ０１±５ １７ ＮＳ ２６ ７５ ∗
ＬＣ ／ ＷＣ １ ８１±０ １８ ０ ０３ １ ８０±０ １９ ＮＳ ０ ０４ ∗ １ ８０±０ １９ ＮＳ ０ ０４ ＮＳ
ＬＳＷ ／ ｃｍ ２ １６±０ ２８ ０ ０８ ２ １９±０ ３０ ＮＳ ０ ０９ ∗ ２ １８±０ ３２ ＮＳ ０ １０ ∗
ＷＳＷ ／ ｃｍ ０ ６６±０ ０７ ０ ０１ ０ ６６±０ ０８ ＮＳ ０ ０１ ∗ ０ ６５±０ ０９ ＮＳ ０ ０１ ∗
ＬＳＷ ／ ＷＳＷ ３ ３４±０ ３７ ０ １４ ３ ３８±０ ４２ ＮＳ ０ １８ ∗ ３ ３９±０ ４５ ＮＳ ０ ２１ ∗
ｍＴＳ ／ ｇ １６ ３０±３ ６０ １２ ９６ １６ １３±３ ６５ ＮＳ １３ ３５ ＮＳ １６ １０±３ ７３ ＮＳ １３ ９５ ＮＳ
ＨＵＢ ／ ｍ ４ ７４±２ １５ ４ ６３ ４ ７４±２ ３３ ＮＳ ５ ４５ ＮＳ ４ ６４±２ ３２ ＮＳ ５ ３９ ＮＳ
ＤＬＣ ／ ｍ ５ ２３±１ ５５ ２ ４０ ５ ３３±１ ７６ ＮＳ ３ １１ ∗ ５ ２９±１ ７８ ＮＳ ３ １７ ∗
ＤＳＣ ／ ｍ ４ ７７±１ ３６ １ ８５ ４ ９８±１ ５８ ＮＳ ２ ５０ ∗ ４ ９８±１ ５９ ＮＳ ２ ５４ ∗

表型性状１）

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｔｒａｉｔ１）

２０％抽样比例种质子集
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ ｗｉｔｈ ２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

１０％抽样比例种质子集
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ ｗｉｔｈ １０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

Ｘ±ＳＤ ｔ 检验２）

ｔ⁃ｔｅｓｔ２）
方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ
Ｆ 检验２）

Ｆ⁃ｔｅｓｔ２）
Ｘ±ＳＤ ｔ 检验２）

ｔ⁃ｔｅｓｔ２）
方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ
Ｆ 检验２）

Ｆ⁃ｔｅｓｔ２）

ＬＮ ／ ｃｍ ２３ ８８±４ １０ ＮＳ 　 １６ ７９ ∗ ２３ ７６±３ ７２ ＮＳ 　 １３ ８３ ＮＳ
ＷＮ ／ ｍｍ ０ ６６±０ １４ ＮＳ ０ ０２ ∗ ０ ６６±０ １５ ＮＳ ０ ０２ ∗
ＬＳ ／ ｃｍ １８ ４３±４ ２６ ＮＳ １８ １１ ∗ １８ ８６±４ １０ ＮＳ １６ ７８ ＮＳ
ＷＮＦ ／ ｍｍ １ ４４±０ ３０ ＮＳ ０ ０９ ∗ １ ４５±０ ３１ ＮＳ ０ １０ ∗
ＬＮ ／ ＷＮ ３８０ ８３±８５ ４９ ＮＳ ７ ３０７ ７５ ∗ ３８２ １９±８９ ７０ ＮＳ ８ ０４５ ６５ ∗
ＬＮ ／ ＬＳ １３ ６０±２ ９１ ＮＳ ８ ４５ ∗ １３ ２１±２ ７５ ＮＳ ７ ５７ ＮＳ
ＷＮＦ ／ ＷＮ ２ ２３±０ ２９ ＮＳ ０ ０８ ＮＳ ２ ２６±０ ３５ ＮＳ ０ １２ ∗
ｍＣ ／ ｇ ４１ ２４±１５ ９９ ＮＳ ２５５ ７７ ∗ ４０ ６４±１７ １９ ＮＳ ２９５ ５３ ∗
ＬＣ ／ ｍｍ ６８ ８４±１１ ６３ ＮＳ １３５ １５ ∗ ６８ ３２±１３ ２８ ＮＳ １７６ ３４ ∗
ＷＣ ／ ｍｍ ３８ ０６±５ ２０ ＮＳ ２７ ０７ ∗ ３７ ６４±５ ４７ ＮＳ ２９ ９６ ∗
ＬＣ ／ ＷＣ １ ８１±０ ２０ ＮＳ ０ ０４ ∗ １ ８１±０ ２０ ＮＳ ０ ０４ ＮＳ
ＬＳＷ ／ ｃｍ ２ １９±０ ３１ ＮＳ ０ １０ ∗ ２ １７±０ ３６ ＮＳ ０ １３ ∗
ＷＳＷ ／ ｃｍ ０ ６６±０ ０９ ＮＳ ０ ０１ ∗ ０ ６６±０ １１ ＮＳ ０ ０１ ∗
ＬＳＷ ／ ＷＳＷ ３ ４０±０ ４７ ＮＳ ０ ２２ ∗ ３ ３７±０ ５０ ＮＳ ０ ２５ ∗
ｍＴＳ ／ ｇ １６ １７±３ ９１ ＮＳ １５ ２６ ＮＳ １６ ５２±３ ８５ ＮＳ １４ ８３ ＮＳ
ＨＵＢ ／ ｍ ４ ４８±２ ２２ ＮＳ ４ ９２ ＮＳ ４ ４３±２ １３ ＮＳ ４ ５２ ＮＳ
ＤＬＣ ／ ｍ ５ ４１±１ ８３ ＮＳ ３ ３６ ∗ ５ ４４±２ ０４ ＮＳ ４ １６ ∗
ＤＳＣ ／ ｍ ５ ０７±１ ６７ ＮＳ ２ ８０ ∗ ５ ０４±１ ８０ ＮＳ ３ ２４ ∗

　 １） ＬＮ： 针叶长 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＮ： 针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＳ： 叶鞘长 Ｓｈｅａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＮＦ： 针叶束宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｆａｓｃｉｃｌｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＮ ／ ＷＮ： 针叶长 ／ 针叶宽
Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＮ ／ ＬＳ： 针叶长 ／ 叶鞘长 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｓｈｅａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＮＦ ／ ＷＮ： 针叶束宽 ／ 针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｆａｓｃｉｃｌｅ ｗｉｄｔｈ ／ ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ；
ｍＣ： 球果质量 Ｃｏｎｅ ｍａｓｓ； ＬＣ： 球果长 Ｃｏｎｅ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＣ： 球果宽 Ｃｏｎｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＣ ／ ＷＣ： 球果长 ／ 球果宽 Ｃｏｎｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｃｏｎｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＳＷ： 种翅长 Ｓｅｅｄ
ｗｉｎｇ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＳＷ： 种翅宽 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｗｉｄｔｈ； ＬＳＷ ／ ＷＳＷ： 种翅长 ／ 种翅宽 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｗｉｄｔｈ； ｍＴＳ： 千粒质量 １ ０００⁃ｇｒａｉｎ ｍａｓｓ； ＨＵＢ：
枝下高 Ｕｎｄｅｒ ｂｒａｎｃｈ ｈｅｉｇｈｔ； ＤＬＣ： 长冠径 Ｌｏｎｇ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＤＳＣ： 短冠径 Ｓｈｏｒｔ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ．

　 ２）ＮＳ： 原种质集与不同种质子集的各表型性状指标无显著差异 Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ； ∗： 原种质集与不同种质子集的各表型性状指标在 ０ ０５ 水平上存在显著差异 Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ．
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　 　 由表 ２ 可见：４ 个种质子集与原种质集 １８ 个表

型性状的均值 ｔ 检验均无显著差异，说明各种质子集

与原种质集的表型性状均值无差异，因此，从均值 ｔ
检验结果看，４ 个种质子集皆可代表原种质集。 方差

Ｆ 检验中，４０％抽样比例种质子集有 １１ 个表型性状

与原种质集存在显著差异，且这 １１ 个表型性状的方

差总体上均大于原种质集，说明该种质子集样株的这

１１ 个表型性状的取值分散程度总体上大于原种质

集，即该种质子集这 １１ 个表型性状的变异更大；类似

的，３０％、２０％和 １０％抽样比例种质子集分别有 １４、１５
和 １２ 个表型性状与原种质集存在显著差异，且各种

质子集这些表型性状的方差总体上也均大于原种质

集。 结合均值 ｔ 检验和方差 Ｆ 检验结果认为 ４ 个种

质子集均能够代表原种质集。
２ ２　 原种质集与种质子集表型性状频率分布的 χ２

检验

云南松材用种质的原种质集与不同抽样比例种

质子集 １８ 个表型性状频率分布的 χ２检验结果见表

３。 原种质集与 ４ 个种质子集的样株在不同等级的分

布频率见表 ４。
由表 ３ 可见：通过 χ２检验，４０％、３０％和 ２０％抽样

比例种质子集与原种质集 １８ 个表型性状的频率分布

均无显著差异，说明这 ３ 个种质子集表型性状的频率

分布与原种质集一致；１０％抽样比例种质子集的种翅

表 ３　 云南松材用种质的原种质集与不同抽样比例种质子集 １８ 个表型性状频率分布的 χ２检验结果
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ χ２ ⁃ｔｅｓｔ ｏｆ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ １８ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．

表型性状１）

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｔｒａｉｔ１）

种质集２）

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ２）
χ２检验３）

χ２ ⁃ｔｅｓｔ３）
表型性状１）

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｔｒａｉｔ１）

种质集２）

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ２）
χ２检验３）

χ２ ⁃ｔｅｓｔ３）
表型性状１）

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｔｒａｉｔ１）

种质集２）

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ２）
χ２检验３）

χ２ ⁃ｔｅｓｔ３）

ＬＮ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ ９２８ ＷＮＦ ／ ＷＮ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ １９７ ＷＳＷ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ ３９３
ＯＧＳ－ＧＳ３０ ３ ２０９ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ３ ７２６ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ４ ７７０
ＯＧＳ－ＧＳ２０ ６ １３４ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ３ ９５８ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ７ ６６１
ＯＧＳ－ＧＳ１０ ６ ６５８ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ７ ７４７ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ２５ ０３８∗∗

ＷＮ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ ２９７ ｍＣ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ ４５９ ＬＳＷ ／ ＷＳＷ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ３ １９０
ＯＧＳ－ＧＳ３０ ４ ６２２ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ２ ９５０ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ５ ７８９
ＯＧＳ－ＧＳ２０ ６ ０８６ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ３ ７８０ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ８ ０１０
ＯＧＳ－ＧＳ１０ ８ ６９１ ＯＧＳ－ＧＳ１０ １４ ６５０ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ８ ２３２

ＬＳ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ ２７１ ＬＣ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ １２０ ｍＴＳ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ ０９６
ＯＧＳ－ＧＳ３０ ２ ６８７ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ２ ４１９ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ２ ０５７
ＯＧＳ－ＧＳ２０ ５ ４７４ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ３ ９７０ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ２ ０４４
ＯＧＳ－ＧＳ１０ ９ １８７ ＯＧＳ－ＧＳ１０ １４ ２０３ ＯＧＳ－ＧＳ１０ １ ７１２

ＷＮＦ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ ６６８ ＷＣ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ ９７０ ＨＵＢ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ ０６５
ＯＧＳ－ＧＳ３０ ３ ９１６ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ４ ６５１ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ２ ４３６
ＯＧＳ－ＧＳ２０ ５ ２０１ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ３ ８０８ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ３ ４９４
ＯＧＳ－ＧＳ１０ ９ ２４２ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ７ ７２０ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ４ ７２９

ＬＮ ／ ＷＮ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ ５３５ ＬＣ ／ ＷＣ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ ４７１ ＤＬＣ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ３ ２９８
ＯＧＳ－ＧＳ３０ ３ ７７３ ＯＧＳ－ＧＳ３０ １ ９７５ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ４ ６３８
ＯＧＳ－ＧＳ２０ ５ １００ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ４ ９２９ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ５ ７３８
ＯＧＳ－ＧＳ１０ １２ １８６ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ８ ４４３ ＯＧＳ－ＧＳ１０ ９ ８３０

ＬＮ ／ ＬＳ ＯＧＳ－ＧＳ４０ １ １５２ ＬＳＷ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ２ ０６０ ＤＳＣ ＯＧＳ－ＧＳ４０ ４ ９９７
ＯＧＳ－ＧＳ３０ １ ６０９ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ４ ８２８ ＯＧＳ－ＧＳ３０ ５ ６７５
ＯＧＳ－ＧＳ２０ ３ ５４７ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ４ ５８６ ＯＧＳ－ＧＳ２０ ８ ６１７
ＯＧＳ－ＧＳ１０ ６ ７７９ ＯＧＳ－ＧＳ１０ １０ ２６４ ＯＧＳ－ＧＳ１０ １９ ５９１∗

　 １） ＬＮ： 针叶长 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＮ： 针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＳ： 叶鞘长 Ｓｈｅａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＮＦ： 针叶束宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｆａｓｃｉｃｌｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＮ ／ ＷＮ： 针叶长 ／ 针叶宽
Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＮ ／ ＬＳ： 针叶长 ／ 叶鞘长 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｓｈｅａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＮＦ ／ ＷＮ： 针叶束宽 ／ 针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｆａｓｃｉｃｌｅ ｗｉｄｔｈ ／ ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ；
ｍＣ： 球果质量 Ｃｏｎｅ ｍａｓｓ； ＬＣ： 球果长 Ｃｏｎｅ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＣ： 球果宽 Ｃｏｎｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＣ ／ ＷＣ： 球果长 ／ 球果宽 Ｃｏｎｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｃｏｎｅ ｗｉｄｔｈ； ＬＳＷ： 种翅长 Ｓｅｅｄ
ｗｉｎｇ ｌｅｎｇｔｈ； ＷＳＷ： 种翅宽 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｗｉｄｔｈ； ＬＳＷ ／ ＷＳＷ： 种翅长 ／ 种翅宽 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｗｉｄｔｈ； ｍＴＳ： 千粒质量 １ ０００⁃ｇｒａｉｎ ｍａｓｓ； ＨＵＢ：
枝下高 Ｕｎｄｅｒ ｂｒａｎｃｈ ｈｅｉｇｈｔ； ＤＬＣ： 长冠径 Ｌｏｎｇ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＤＳＣ： 短冠径 Ｓｈｏｒｔ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ．

　 ２）ＯＧＳ： 原种质集 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ； ＧＳ４０，ＧＳ３０，ＧＳ２０，ＧＳ１０： 分别为 ４０％、３０％、２０％和 １０％抽样比例的种质子集 Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ
４０％， ３０％， ２０％ ａｎｄ １０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

　 ３）∗： 原种质集与不同种质子集的各表型性状指标在 ０ ０５ 水平上存在显著差异 Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ ｉｎｄｅｘ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ； ∗∗： 原种质集与不同种质子集的各表型性状指标在 ０ ０１ 水平上存
在显著差异 Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ａｔ ０ ０１ ｌｅｖｅｌ．
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表 ４　 云南松材用种质的原种质集和不同抽样比例种质子集的样株在 １０ 个标准化等级的分布频率
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ
ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ． ｉｎ １０ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚｅｄ ｃｌａｓｓｅｓ

种质集１）

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ１）
在不同等级的分布频率 ／ ％　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｌａｓｓｅｓ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０

ＯＧＳ １ ５ ４ １ ９ ４ １６ ５ ２２ １ １９ １ １２ ９ ７ ５ ３ ８ ３ ０
ＧＳ４０ ２ ２ ４ ８ １０ ４ １６ １ １９ ５ １７ ５ １２ ３ ７ ８ ５ ０ ４ ８
ＧＳ３０ ２ ５ ５ １ １１ １ １５ ２ １９ ３ １６ ６ １１ ７ ７ ９ ５ ４ ５ ３
ＧＳ２０ ３ ０ ４ ８ １１ ０ １４ ９ １８ ８ １６ ２ １１ ４ ８ ３ ５ ７ ５ ９
ＧＳ１０ ３ ５ ５ ０ １１ ７ １５ ５ １８ ３ １４ ３ １０ ３ ７ ５ ６ ７ ７ １

　 １）ＯＧＳ： 原种质集 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ； ＧＳ４０，ＧＳ３０，ＧＳ２０，ＧＳ１０： 分别为 ４０％、３０％、２０％和 １０％抽样比例的种质子集 Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ
４０％， ３０％， ２０％ ａｎｄ １０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

宽和短冠径 ２ 个表型性状的频率分布与原种质集分

别存在极显著和显著差异，说明 １０％抽样比例种质

子集的种翅宽和短冠径 ２ 个表型性状的频率分布与

原种质集不一致。
由表 ４ 可见：在原种质集和 ４ 个种质子集中，不

同等级样株的分布频率基本相同，但随抽样比例降

低，位于两端等级（１ 级、９ 级和 １０ 级）的样株比例逐

渐增大，说明在构建种质保存库时，应该适当增加极

端样株的比例，减少中间等级样株的比例，从而减少

冗余。 综合比较认为 ４０％、３０％和 ２０％抽样比例的种

质子集均可有效代表原种质集。
２ ３　 原种质集与种质子集表型性状的遗传多样性

比较

云南松材用种质的原种质集与不同抽样比例种

质子集 １８ 个表型性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 遗传多样

性指数（Ｈ′）见表 ５。

表 ５　 云南松材用种质的原种质集和不同抽样比例种质子集 １８ 个表型性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 遗传多样性指数
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ １８ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．

表型性状
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ

各种质集的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒ 遗传多样性指数１）

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ１）

ＯＧＳ ＧＳ４０ ＧＳ３０ ＧＳ２０ ＧＳ１０

针叶长 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ２ ０８１ ２ １３３ ２ １７３ ２ １８０ ２ ０７１
针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ ２ ０５１ ２ １３６ ２ １８４ ２ １９１ ２ ２３１
叶鞘长 Ｓｈｅａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ ２ ０９４ ２ １４５ ２ １８０ ２ １９８ ２ １１３
针叶束宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｆａｓｃｉｃｌｅ ｗｉｄｔｈ ２ ０４６ ２ １５１ ２ １７５ ２ １９９ ２ ２０８
针叶长 ／ 针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ ２ ０４７ ２ １０９ ２ １１６ ２ １２９ ２ ０８２
针叶长 ／ 叶鞘长 Ｎｅｅｄｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｓｈｅａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ ２ ００８ ２ ０６４ ２ ０８７ ２ ０９９ ２ １１９
针叶束宽 ／ 针叶宽 Ｎｅｅｄｌｅ ｆａｓｃｉｃｌｅ ｗｉｄｔｈ ／ ｎｅｅｄｌｅ ｗｉｄｔｈ １ ８８６ １ ９５２ １ ９２５ １ ９４３ １ ９６３
球果质量 Ｃｏｎｅ ｍａｓｓ ２ ０６８ ２ １０７ ２ １５３ ２ １７２ ２ １８１
球果长 Ｃｏｎｅ ｌｅｎｇｔｈ ２ ０５４ ２ １２３ ２ １５６ ２ １５２ ２ ２１８
球果宽 Ｃｏｎｅ ｗｉｄｔｈ ２ ０４９ ２ １２６ ２ １４４ ２ １５６ ２ ２０９
球果长 ／ 球果宽 Ｃｏｎｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｃｏｎｅ ｗｉｄｔｈ ２ ０８０ ２ １４９ ２ １３７ ２ １７７ ２ １０４
种翅长 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｌｅｎｇｔｈ ２ ０５６ ２ １４０ ２ １４３ ２ １４１ ２ ２２１
种翅宽 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｗｉｄｔｈ ２ ０２４ ２ １２２ ２ １２７ ２ １１７ ２ １２５
种翅长 ／ 种翅宽 Ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｓｅｅｄ ｗｉｎｇ ｗｉｄｔｈ ２ ０４２ ２ ０９７ ２ １２８ ２ １４４ ２ ０８９
千粒质量 １ ０００⁃ｇｒａｉｎ ｍａｓｓ ２ ０８４ ２ ０８２ ２ ０７２ ２ １０４ ２ １３８
枝下高 Ｕｎｄｅｒ ｂｒａｎｃｈ ｈｅｉｇｈｔ １ ９１０ １ ９７７ １ ９７２ １ ９０１ １ ７７６
长冠径 Ｌｏｎｇ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ １ ９８３ ２ ０５６ ２ ０６１ ２ ０８９ ２ ０９３
短冠径 Ｓｈｏｒｔ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ ２ ０４８ ２ １３２ ２ １４７ ２ １７６ ２ １３６

均值２）Ｍｅａｎ２） ２ ０３４Ｂｂ ２ １００ＡＢａｂ ２ １１６ＡＢａ ２ １２６Ａａ ２ １１５ＡＢａ

　 １）ＯＧＳ： 原种质集 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ； ＧＳ４０，ＧＳ３０，ＧＳ２０，ＧＳ１０： 分别为 ４０％、３０％、２０％和 １０％抽样比例的种质子集 Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ
４０％， ３０％， ２０％ ａｎｄ １０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

　 ２）不同的大写和小写字母分别表示在 ０ ０１ 和 ０ ０５ 水平上差异显著 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌｓ ａｎｄ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０ ０１ ａｎｄ
０ ０５ ｌｅｖｅｌｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
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　 　 由表 ５ 可见：４ 个种质子集各表型性状的 Ｈ′值普

遍高于原种质集，且随着抽样比例下降 Ｈ′值总体增

大；但当抽样比例降至 １０％时，针叶长、叶鞘长、针叶

长 ／针叶宽、球果长 ／球果宽、种翅长 ／种翅宽、枝下高

和短冠径 ７ 个表型性状的 Ｈ′值则下降，其中，针叶长

和枝下高的 Ｈ′值甚至低于原种质集。 说明按照一定

的抽样比例（４０％、３０％和 ２０％）构建种质子集有利于

云南松材用种质资源遗传多样性指数的提高，降低遗

传冗余。
多重比较结果表明：３０％和 １０％抽样比例种质子

集与原种质集表型性状的 Ｈ′均值存在显著差异，
２０％抽样比例种质子集与原种质集表型性状的 Ｈ′均
值存在极显著差异，即 ２０％抽样比例种质子集表型

性状的 Ｈ′均值极显著大于原种质集。 据此可认为，
２０％抽样比例种质子集可较为客观地反映云南松材

用种质原种质集表型性状的遗传多样性。
２ ４　 各种质子集 ５ 个评价参数的比较

云南松材用种质的不同抽样比例种质子集的表

型性状保留比例、均值差异百分率、变异系数变化率、
极差符合率和方差差异百分率见表 ６。

表 ６　 云南松材用种质的不同抽样比例种质子集 ５ 个评价参数的比较
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ５ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．

种质子集１）

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｓｕｂｓｅｔ１）

样株数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌａｎｔ

表型性状保留比例 ／ ％
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ

均值差异百分率 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｍｅａｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

变异系数变化率 ／ ％
Ｃｈａｎｇｅ ｒａｔｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

极差符合率 ／ ％
Ｃｏｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ｒａｎｇｅ

方差差异百分率 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
ＧＳ４０ ３１２ １００ ０００ ６ ０８２ １１０ ３０８ ９４ １４２ ６１ １１１
ＧＳ３０ ２３２ １００ ０００ ６ ３７８ １１５ ３２７ ９３ ６７４ ７７ ７７８
ＧＳ２０ １５６ ９９ ４４１ ６ ３６３ １２４ ４４８ ９１ ０９９ ８３ ３３３
ＧＳ１０ ７８ ９８ ３２４ ６ ５７６ １１７ ３６４ ８５ ８０４ ６６ ６６７

　 １）ＧＳ４０，ＧＳ３０，ＧＳ２０，ＧＳ１０： 分别为 ４０％、３０％、２０％和 １０％抽样比例的种质子集 Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｗｉｔｈ ４０％， ３０％， ２０％ ａｎｄ １０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

　 　 比较结果表明：各种质子集的均值差异百分率均

小于 ２０％，极差符合率均大于 ８０％，说明 ４ 个种质子

集都可以代表原种质集的表型性状遗传多样性，也均

符合种质保存库的要求。 其中，２０％抽样比例种质子

集的变异系数变化率和方差差异百分率最大，表型性

状保留比例和极差符合率也较大，且均值差异百分率

较小，样株数量也较少，因而，２０％抽样比例种质子集

的 ５ 个评价参数值的综合效应优于其他 ３ 个种质子

集，且可减少种质资源保存的工作量。 因此，在构建

云南松材用种质保存库时采用 ２０％抽样比例更具有

效性和实用性。
２ ５　 种质保存库的确认

依据上述研究结果，以 １８ 个表型性状测定值为

源数据，对原种质集 （ ７８０ 株样株） 和种质保存库

（２０％抽样比例，１５６ 株样株）进行主成分分析，结果

见表 ７。 结果表明：原种质集与种质保存库的前 ７ 个

主成分的特征值均大于 １，累计贡献率分别达到

７９ ３７６％和 ８３ ５３９％，且种质保存库前 ７ 个主成分的

表 ７　 云南松材用种质的原种质集和种质保存库（２０％抽样比例）的主成分分析结果
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ （２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ） ｏｆ
ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ．

主成分
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

原种质集　 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ 种质保存库　 Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ

特征值
Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ

贡献率 ／ ％
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

累计贡献率 ／ ％
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

特征值
Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ

贡献率 ／ ％
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

累计贡献率 ／ ％
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

１ ４ ３７５ ２４ ３０３ ２４ ３０３ ４ ９４９ ２７ ４９７ ２７ ４９７
２ ２ ３１６ １２ ８６８ ３７ １７１ ２ ４９０ １３ ８３１ ４１ ３２８
３ １ ８３８ １０ ２０９ ４７ ３８１ １ ９７３ １０ ９６０ ５２ ２８８
４ １ ６２５ ９ ０２９ ５６ ４１０ １ ７９７ ９ ９８３ ６２ ２７１
５ １ ４６７ ８ １４８ ６４ ５５８ １ ４６５ ８ １４０ ７０ ４１１
６ １ ４３０ ７ ９４５ ７２ ５０３ １ ３２０ ７ ３３１ ７７ ７４２
７ １ ２３７ ６ ８７３ ７９ ３７６ １ ０４３ ５ ７９７ ８３ ５３９
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累计贡献率大于原种质集且接近 ８５％，说明提取同

样数量的主成分，种质保存库能够解释的表型遗传信

息量大于原种质集。 由于种质保存库剔除了更多的

重复种质，因而其代表性和实用性更强。
分别以第 １ 和第 ２ 主成分为横坐标和纵坐标，绘

制原种质集和种质保存库的样株分布散点图，结果见

图 １。 通过对比可见：种质保存库的样株分布范围整

体上与原种质集基本一致，且在种质保存库中保留了

大量分布外缘的样株，但分布中心区域的大量重叠样

株则在种质保存库中保留较少，从而减少了种质保存

库的样本冗余。
通过上述分析，确认 ２０％抽样比例种质保存库

可以作为云南松材用种质的代表性子集。

Ａ： 原种质集 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ； Ｂ： 种质保存库（２０％抽样比例） Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ （２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ） ．

图 １　 基于主成分分析结果的云南松材用种质的原种质集和种质保存库（２０％抽样比例）样株的分布散点图
Ｆｉｇ． １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｓｃａｔｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂａｎｋ （２０％ ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ） ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ⁃ｕｓｅｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ． ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ

３　 讨论和结论

在野外，云南松不同种群间和同一种群不同单株

间的针叶和球果性状以及枝下高、长冠径和短冠径等

表型性状均存在较丰富的变异。 为此，作者在构建云

南松材用种质保存库时，除借鉴许玉兰［２２］ 的研究结

果选择针叶和球果的表型性状外，还增加了与材用性

密切相关的表型性状，以上述 １８ 个表型性状测定值

作为源数据。 从方差分量百分比看，在云南松材用种

质全分布区的 ２６ 个地理种群中，群体内 １８ 个表型性

状的平均方差分量百分比是群体间的近 ２ 倍（未发表

数据），说明云南松材用种质的群体内变异远大于群

体间变异。
研究抽样策略，首先要考虑总的种质资源的分组

原则和分组方法。 Ｄｉｗａｎ 等［２７］ 认为，采用分组方法

构建的核心种质对整个种质资源的代表性优于采用

随机方法构建的核心种质。 结合云南松材用种质的

表型性状在群体间和群体内的变异规律，作者认为以

地理种群为单位分组构建种质保存库更为有效。 根

据前人的研究结果［２］，［５］３６－４５，［６，１０］，本文以多样性指数

法和改进的最小距离逐步取样法作为抽样方法，使组

内取样更具针对性、有效性和可靠性。 抽样比例决定

了种质保存库和核心种质的规模，并决定了其能否代

表种质资源的多样性。 本文用 ７８０ 株云南松构建云

南松材用种质保存库，确认其适合的抽样比例为

２０％，符合李自超等［２］ 提出的“不同植物核心种质的

抽样比例应为原群体的 ５％～３０％”的要求，且与其他

林木核心种质的抽样比例相当，如油桐核心种质的

２０％最佳取样比例［９］ 和野杏核心种质的 ２５％最适宜

取样比例［１６］等。 本研究中构建的云南松材用种质保

存库从表型性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ －Ｗｅａｖｅｒ 遗传多样性指

数、遗传变异和遗传结构等方面均可全面代表原种质

集，同时也具有较高的实用性，因此，按地理种群分组

并采用欧氏距离和不加权类平均法聚类、２０％抽样比

例、多样性指数法和改进的最小距离逐步取样法进行
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组内取样所构建的包含 １５６ 株样株的云南松材用种

质保存库可以作为整体资源的代表性子集。
由于受研究时间的限制，本研究仅以云南松的表

型性状探讨其种质保存库的构建，研究过程缺乏一定

的全面性和深入性。 后续将利用 ＧＰＳ 精确定位对入

选种质保存库的 １５６ 株云南松个体进行原地保存和

种子异地保存，进而对云南松材用种质资源进行全面

的研究、评价和利用。 随着研究工作的进一步开展，
还可利用分子标记或表型性状与分子标记相结合的

方法构建云南松材用种质保存库，有望进一步提高其

优良种质资源保存和利用的有效性和效率，为云南松

优良材用种质保存库的建立提供更多的材料和依据。
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