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香椿核心种质构建及表型综合评价 
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摘要：香椿是重要的“菜材”两用树种，广泛分布于东亚和东南亚地区。建立有效的种质资源保存和

利用机制，对于加快香椿遗传改良进程至关重要。本研究共收集了 1040 份来自中国、英国、新西兰的香椿

种质资源。通过总共 27040 个 SSR 分子标记，我们分析了这些资源材料的遗传多样性和遗传结构，并在此

基础上构建了核心种质。此外，利用主成分分析（PCA）和逼近理想解排序法（TOPSIS）建立了香椿表型

的综合评价方法。我们最终获得了三个主要结果：首先，育种群体共有 1040 个单株，有着丰富的遗传多样

性，可以分为两个遗传簇。其次，基于 CoreHunter 3 软件，本研究采用平均 entry-to-nearest-entry（E-NE）

算法进行筛选，从候选群体中获得最佳的核心种质，其包含 208 个单株，占育种种群的 20%。最后，根据

入选核心种质的 8 个农艺性状，我们建立了香椿表型综合评价方法。这种方法使我们能够筛选核心种质中

表现最好的单株植物，如 N0237、N0972 和 N0409。总体而言，我们的研究成果将有助于更好地保存和利

用香椿种质资源，并加快香椿品种的改良。 
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