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基于 RAD-SNPs 分析的四川核桃良种资源的遗传

多样性研究 
 

闫思宇 1*, 朱鹏 1*, 龚伟 1**, 王景燕 1, 吴开志 2, 吴春艳 2, 李海平 2,  

龚毅红 2, 段琼 2 
(1. 四川农业大学林学院, 成都 611130; 2. 四川省林木种苗站, 成都 610081) 

 

摘要：为了解四川核桃(Juglans)种质资源的遗传多样性，利用 RAD 二代测序技术对 42 份核桃良种资源进行测序，分析其遗

传结构和遗传多样性。结果表明，共获得 70G clean data，Q30 平均为 96.3%，并获得 160 309 个多态性 SNPs。聚类、遗传

结构和主成分分析结果高度一致，42 份种质资源聚为两大类，基本反映了两个原始祖先血统，即普通核桃类(AJR，33 份)

和泡核桃类(AJS，9 份)，两类群具较高的遗传分化(FST =0.285)，且分类与地理位置分布和种群相关；且修正了‘威薄 01’、‘白

龙 1 号’和‘石棉巨核’3 个品种的类群认定。AJS 和 AJR 类群中分别有 9 和 14 个良种为纯血统且亲缘关系较远，而其余的良

种均为两个血统的混杂。42 个核桃良种资源的核苷酸多样性[Pi(π)]和期望杂合度(He)分别为 0.029 和 0.286，表明这些资源具

有丰富的遗传多样性，相对于 AJR 类群，AJS 类群的杂合率(He)与核苷酸多态性更大，而 SNP 数更少，AJS 遗传多样性更

丰富。这些为四川的核桃种质资源保存和杂交育种研究奠定了基础。 

关键词：RAD-SNP；普通核桃；泡核桃；遗传多样性 

doi: 10.11926/jtsb.3906 

 

Studies on Genetic Diversity of Juglans Cultivar Germplasms in Sichuan 

Based on RAD-SNPs Analysis  
 

YAN Si-yu1*, ZHU Peng1*, GONG Wei1**, WANG Jing-yan1, WU Kai-zhi2, WU Chun-yan2,  

LI Hai-ping2, GONG Yi-hong2, DUAN Qiong2 
(1. College of Forestry, Sichuan Agricultural University, Chengdu 611130, China; 2. Forest Seedling Station of Sichuan Province, Chengdu 610081, China) 

 

Abstract: In order to understand the genetic diversity of walnut (Juglans) in Sichuan, the genetic diversity and 

genetic structure of 42 walnut germplasms were analyzed by RAD-SNPs method. The results showed that a total 

of 70G clean data and 160 309 high consistent SNPs were obtained, and the average Q30 was 96.3%. Forty-two 

walnut genotypes could be divided into two main groups, such as AJR (J. regia group, n=33) and AJS (J. sigillata 

group, n=9). The high genetic differentiation (FST=0.285) between two groups had correlation with their 

geographic distribution. Meanwhile, the groups of three varieties of ‘Weibo No. 1’, ‘Bailong No. 1’ and 

‘Shimianjuhe’ were adjusted. There were 9 and 14 varieties in AJS and AJR groups with pure blood, respectively, 

while the rests in AJS and AJR groups were mixed blood. There were high genetic diversity among 42 walnut 
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germplasms with nucleotide diversity [Pi(π)] of 0.029 and expected heterozygosity (He) of 0.286, and the J. 

sigillata group has higher genetic diversity than J. regia group. So, these would provide basis for the preservation 

and cross breeding of walnut germplasm resources in Sichuan. 

Key words: RAD-SNP; Juglans sigillata; J. regia; Genetic diversity 

 

植物种质资源是生产发展的基础性、战略性资

源，是良种选育的原始材料、品种改良的物质基础，

种质资源拥有的数量和研究的深入程度是决定育

种效果的关键[1]。种质资源保护和保存的本质是遗

传多样性的保护和保存，因此种质资源保护与保存

是否有效，关键在于对种质资源的遗传类群、遗传

关系、遗传多样性等遗传背景信息的研究和评估。

核桃为胡桃科(Juglandaceae)核桃属(Juglans)植物,

具有用途多样、营养丰富、口味独特的特点，是世

界著名的坚果类和木本油料树种之一[2–3]，在人类

健康和世界经济贸易发展中有着重要的作用[4]。核

桃属含 4 组约 21 种，其中普通核桃(J. regia)与泡核

桃(J. sigillata)为核桃组中的两姐妹种，是目前栽培

最为广泛的两种核桃(作为干果食用)[5–7]。中国的核

桃遗传资源十分丰富，各种类型和品种多达 4 000

多个，而经选育形成的优良品种或无性系就达到

500 余个[2]。四川是中国主要的核桃遗传资源分布

和栽培省份之一，也是泡核桃和普通核桃共存的适

生区域，蕴藏着丰富的核桃遗传资源[2,6]。近年来，

随着一大批引进和本地选育优良核桃品种在生产

中的使用，四川的核桃产业得到了快速的发展。为

了更好地发挥核桃良种资源在生产和育种上的潜

力，四川省林业厅组织全省相关的核桃研究和生产

单位对目前四川范围内引进和选育的核桃良种资

源进行了收集和保存，建立了四川省的核桃良种种

质资源库，但要真正有效地利用和发挥这些核桃良

种种质资源的遗传潜力，就需要对种质资源的遗传

类群、遗传关系、遗传多样性等在内的遗传背景信

息开展系统的研究和评估。 

利用分子标记评价核桃遗传多样性，如限制性

内切酶片段长度多态性标记[8](restriction fragment 

length polymorphism, RFLP)、随机扩增多态性 DNA

标记[9](random amplified polymorphic DNA, RAPD)、

扩增片段长度多态性标记(amplified fragment length 

polymorphism, AFLP)[10]和微卫星 DNA 标记(micro- 

satellite DNA, SSR)[11]，已得到广泛的使用。然而这

些传统分子标记的位点数量普遍偏少，获得的遗传

结构和遗传多样性信息有限[12]。单核苷酸多态性标

记(single nucleotide polymorphisms, SNP)是二等位

基因，代表基因组中最小的遗传变异单元，在基因

组中密度高、分布均匀，数据统计简单、准确，不

存在数据兼容性问题[13]，被国际植物新品种保护联

盟用于对农作物进行 DUS (distinctness, uniformity 

and stability)测试。尤其是近年来测序技术的快速进

步使得获取大量 SNPs 变得高效而低廉，限制性内

切酶酶切位点 DNA 测序(restriction-site associated 

DNA sequencing, RAD-seq)技术就是其中之一，操

作简单，性价比高，可获得数以万计的 SNP 标记，

已广泛用于对非模式物种的研究[14–15]。为此，本研

究采用 RAD-seq 技术对核桃良种种质资源进行测

序，同时以 NCBI 上全长 700 Mb 的‘Chandler’为参

考基因组序列(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?  

term=Juglans%20regia)进行比对分析，通过获取多

态性 SNPs对四川省收集的 42份核桃良种种质资源

进行遗传背景信息分析和研究，期望验证种质资源

库对核桃种类的认定，了解核桃种质资源的遗传构

成、遗传关系和遗传多样性。通过确定品种准确的

遗传分群，揭示品种间的遗传关系，为筛选并保存

优良种质资源奠定基础，也为未来进一步的杂交育

种减少盲目性，同时为四川地区核桃种质资源的遗

传多样性及遗传背景的分析提供重要的参考价值, 

对四川的核桃育种工作提供重要的理论指导。 

 

1  材料和方法 
 

1.1 材料 

试验材料为经四川省林木品种审定委员会审

(认)定的 42 个核桃良种(表 1)，其中 6 个为北方引

进品种、3 个为云南引进品种、4 个为本地杂交品

种，其余都是通过对四川野生或长期栽培的核桃进

行选育的品种(http://www.sclmzm.com:88/sczmz/ 

linmuliangzhong/index.jhtml)。北方品种是利用北方

核桃直接选育或杂交后选育出的[16–17]，云南品系

为新疆核桃与云南的漾濞核桃(泡核桃)、三台核桃

和华宁核桃等杂交选育出的云新系列[18–19]，本地

杂交核桃是云新系列与四川盆地本地核桃的杂交

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Juglans%20regia)，对比形态学分类，将42
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品种[20–22]。于 2016 年 5 月上旬在四川农业大学崇

州基地分别采集各品种的嫩叶，采集前用 100%酒

精消毒、清洗，采集后放入冰盒保鲜，立即带回实

验室进行 DNA 提取。 

 

表 1 42 个供试核桃良种 

Table 1 42 varieties of Juglans  

编号
No. 

品种 

Variety 

种 

Species 

来源 

Source 

编号 

No. 

品种 

Varieties 

种 

Species 

来源 

Source 

 1 ‘巴乌米 1 号’ ‘Bawumi 1’ J. regia (JR) 达州 Dazhou 22 ‘清香’ ‘Qingxiang’ J. regia (JR) 北方 North China 

 2 ‘客龙早’ ‘Kelongzao’ J. regia (JR) 阿坝黑水 Heishui, Aba 23 ‘林萍-1’ ‘Linping 1’ J. regia (JR) 北方 North China 

 3 ‘南核 1 号’ ‘Nanhe 1’ J. regia (JR) 巴中 Bazhong 24 ‘南福 1 号’ ‘Nanfu 1’ J. regia (JR) 北方 North China 

 4 ‘南核 2 号’ ‘Nanhe 2’ J. regia (JR) 巴中 Bazhong 25 ‘川核早’ ‘Chuanhezao’ J. regia (JR) 北方 North China 

 5 ‘七曲山’ ‘Qiqushan’ J. regia (JR) 绵阳 Mianyang 26 ‘川香’ ‘Chuanxiang’ J. regia (JR) 北方 North China 

 6 ‘青川 1 号’ ‘Qingchuan 1’ J. regia (JR) 广元 Guangyuan 27 ‘绵核 1 号’ ‘Mianhe 1’ J. regia (JR) 北方 North China 

 7 ‘石坎紫皮’ ‘Shikan Purple’ J. regia (JR) 绵阳 Mianyang 28 ‘蜀江 2 号’ ‘Shujiang 2’ J. regia(JR) 云南 Yunnan 

 8 ‘薄壳早’ ‘Bokezao’ J. regia (JR) 阿坝黑水 Heishui, Aba 29 ‘早丰’ ‘Zaofeng’ J. regia (JR) 本地杂交 Local hybrid 

 9 ‘蜀新 1 号’ ‘Shuxin 1’ J. regia (JR) 资阳 Ziyang 30 ‘川早 1 号’ ‘Chuanzao 1’ J. regia (JR) 本地杂交 Local hybrid 

10 ‘蜀苑 3 号’ ‘Shuyuan 3’ J. regia (JR) 南充 Nanchong 31 ‘蜀玲’ ‘Shuling’ J. regia (JR) 本地杂交 Local hybrid 

11 ‘蜀苑 4 号’ ‘Shuyuan 4’ J. regia (JR) 南充 Nanchong 32 ‘双早’ ‘Shuangzao’ J. regia (JR) 本地杂交 Local hybrid 

12 ‘通核 0035’ ‘Tonghe 0035’ J. regia (JR) 巴中 Bazhong 33 ‘石棉巨核’ ‘Shimianjuhe’ J. sigillata (JS) 雅安石棉 Shimian, Yaan 

13 ‘通核 0046’ ‘Tonghe 0046’ J. regia (JR) 巴中 Bazhong 34 ‘白龙 1 号’ ‘Bailong 1’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

14 ‘通核 0114’ ‘Tonghe 0114’ J. regia (JR) 巴中 Bazhong 35 ‘香酥’ ‘Xiangsu’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

15 ‘通核 0147’ ‘Tonghe 0147’ J. regia (JR) 巴中 Bazhong 36 ‘康乌 1 号’ ‘Kangwu 1’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

16 ‘威薄 01’ ‘Weibo 01’ J. regia (JR) 内江 Neijiang 37 ‘雷溪’ ‘Leixi’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

17 ‘珍珠’‘Zhenzhu’ J. regia (JR) 阿坝黑水 Heishui, Aba 38 ‘凉林 119’ ‘Lianglin 119’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

18 ‘梓森早核’ ‘Zisenzaohe’ J. regia (JR) 绵阳 Mianyang 39 ‘凉林 98’ ‘Lianglin 98’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

19 ‘盐源早’ ‘Yanyuanzao’ J. regia (JR) 凉山 Liangshan 40 ‘美姑大泡’ ‘Meigudapao’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

20 ‘蜀兴 1 号’ ‘Shuxing 1’ J. regia (JR) 云南 Yunnan 41 ‘石棉指核’ ‘Shimianzhihe’ J. sigillata (JS) 雅安石棉 Shimian, Yaan 

21 ‘蜀兴 6 号’ ‘Shuxing 6’ J. regia (JR) 云南 Yunnan 42 ‘冕漾’ ‘Mianyang’ J. sigillata (JS) 凉山 Liangshan 

 

1.2 基因组 DNA 的提取 

加入 4%~6%聚乙烯吡咯烷酮(polyvinyl pyrro- 

lidone, PVP)和液氮研磨嫩叶，采用宝生物植物

DNA 提取试剂盒(TaKaRa, Dalian)提取核桃基因组

DNA。提取的 DNA 采用琼脂糖凝胶电泳和 ND- 

2000 分光光度计检验 DNA 的质量和浓度，将合格

的样品送于上海美吉生物医药科技有限公司进行

RAD-seq 简化基因组测序。 

 

1.3 文库构建和测序 

利用酶切预测软件对参考基因组进行酶切预

测，选择酶切效果最佳的内切酶 TagI (TCGA Thermo- 

fisher)进行后续实验。对检测合格的样品基因组

DNA 以总量 800 ng 参照 Baird 等[23]进行酶切文库

构建，文库质检合格后用 Illumina HiseqTM 平台进行

测序，测序策略为 Illumina PE150。为评估建库实

验的准确性，选用水稻(Oryza sativa)作为对照参与

建库和测序。为了保证测序质量，对‘凉林 119’与‘白

龙 1 号’进行了两次测序，通过比对结果分析进行

内部控制数据质量，因此共进行了 44 份材料的测

序。测序数据进行质量过滤，并对过滤前后的测序

reads 数、总碱基数、Q30 和平均测序深度进行统

计。 

 

1.4 SNP 标记开发 

运用 BWA 软件[24]将质控后的 reads 与参考基

因组序列进行比对，再利用 GATK 软件[25]消除假阳

性 SNP 和 Samtools 软件[26]提供的 vcfutils 工具过滤

掉测序深度和比对质量值较低的位点，过滤标准

为：① 选取基因组中的非重复区(避免转座元件),

并映射在参考基因组上的 reads (避免非特异性扩

增)；② 只保留双等位基因频率范围在 40%~60%

的 SNPs；③ 相邻的 SNPs 至少相隔 50 kb；④ 筛

选掉样品分型结果中次要等位基因频率 MAF<0.05

的位点；⑤ 筛选基因型至少覆盖所有样本 60%以

上个体的标记 (该标准根据实际标记数据量进行适

当调整)，即对于单个多态性标记位点，100 个样本

中至少有 60 个样本有确定基因型。通过对基因型

完整性覆盖情况差的标记进行过滤，最终得到的

SNP 标记用于后续分析。 
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1.5 遗传结构分析 

通过 RAxML 软件[27]的 maximum likelihood 算

法构建进化树，使用模型为 GTRGAMMA, bootstrap 

1 000 次；通过 STRUCTURE v2.3.4[28]软件，分析

遗传结构，假设样本的分群数(K 值)为 1~10，使用

贝叶斯算法推算在具体分群数下每个个体的血统构

成情况。根据 CV error (cross validation error)最低点

对应的 K 值来确定最佳分群数。通过 GCTA 软件[29]

进行主成分分析(principal components analysis, PCA)

分析，得到样本的主成分聚类情况，用于辅助遗传

结构分析。 

 

1.6 遗传多样性分析 

根据对 42 个样本的遗传结构分析结果，对类

群的遗传多样性进行分析，包括核苷酸多样性

[Pi(π)]、群体期望杂合度(He)等。核苷酸多样性采

用 PopGenome 软件[30]进行计算，期望杂合度为每

个位点杂合样数目与所有样本数目之比，然后将所

有位点的杂合率相加，取平均值。 

 

2 结果和分析 

 

2.1 测序结果和 SNP 开发 

对 44 份材料进行测序，共获得 70G clean data，

Q30 平均为 96.3%，GC 含量平均为 43.0% (数据集

1)，样本测序深度为 23×~64× (数据集 3)。所有样

本定位到参考基因组上的 clean reads 数占所有去重

复 clean reads 数的 88.6%，同时符合测序片段长度的

reads 数占所有 clean reads 的 74.7% (数据集 1)。 

以核桃‘Chandler’品种为参考基因组序列进行

比对，共获得 7 360 659 个 SNPs (数据集 2)。经过

假阳性消除和基因型完整性覆盖过滤后，共获得 

160 309 个高一致性的群体 SNPs，其中有 6 357 个测

序深度在所有样品中都超过 10×。160 309 个 SNPs

被定位到“Chandler”基因组序列(105 811 个)的 4 743

个片段上，其中有1 116个SNPs定位到LIHL01055144

片段，为含量最多的片段。基因间隔区、外显子、

下游、上游和 ncRNA 外显子(ncRNA-exonic)分别含

有的 SNPs 为 158 049 (98.6%)、928 (0.6%)、479 

(0.3%)、764 (0.5%)和 89 (0.1%)。其中外显子含有

的928个SNPs中，同义SNV (single-nucleotide variant)

和非同义 SNV 分别为 319 (34.4%)和 375 (40.4%) 

(数据集 4)。 

2.2 遗传结构分析 

聚类分析(图 1)表明，42 个品种和‘Chandler’品

种比较明显地聚为两大类群：第一类群包含 9 个品

种(标为 AJS)，除‘威薄 01’外，其余品种均隶属于

泡核桃[J. sigillata (JS)]；‘Chandler’和另外 33 个品

种聚为第二类群(标为 AJR)，除‘白龙 1 号’和‘石棉

巨核 ’外，其余品种均隶属于普通核桃 [J. regia 

(JR)]。基于 STRUCTURE 软件分析的遗传结构结果

表明，当分类群数 K=2 时的 CV-error 最小(图 2), 表

明 42 个样品可能主要存在两类血统来源[18]。具体

分析分类群数 K=2 时 42 个品种的血统来源(图 3)，

AJS 类群中的‘香酥’、‘康乌 1 号’、‘雷溪’、‘凉林

119’和‘冕漾’等 5 个品种为完全的纯蓝色血统(标为

AJS-2)，其余 4 个品种混杂有部分紫色血统(标为

AJS-1)；AJR 类群中有 14 个品种为完全的纯紫色血

统(标为 AJR-2)，其余品种均为紫色和蓝色血统的

混杂 (标为 AJR-1)。PCA 分析结果与聚类分析、

STRUCTURE 分析结果具有相当的匹配性，42 个品

种也可分为两大类群 4 个亚群(图 4)，同时根据解释

比例最高(占 19.2%)的主成分 PC1，4 个亚群呈一定

的梯度排列，依次为 AJS-2、AJS-1、AJR-1 和 AJR-2，

即表现出从纯正的祖先血统 I→杂合血统→祖先血

统 II 的梯度关系，AJS-2 和 AJR-2 两亚群相距最远，

遗传结构差异性最大，亲缘关系最远。 

 

2.3 遗传多样性分析 

遗传多样性分析表明，AJS 类群的品种数虽然

要少于AJR类群，但AJS类群的核苷酸多样性[Pi(π)]

和期望杂合度(He)都高于 AJR 类群，AJS 类群分别

为 0.030 和 0.308，AJR 类群分别为 0.027 和 0.278，

而 42 份核桃种质的核苷酸多样性和期望杂合度介

于两个类群之间，分别为 0.029 和 0.286，具较高的

遗传多样性。 

 

3 讨论和结论 

 

随着植物全基因组序列研究工作的广泛开展, 

SNP 标记已开始广泛地应用于植物的遗传分析[31–32]。

有研究表明，低等到中等 RAD 测序均可应用于非

模式物种种群基因组的探索[4,23]。核桃是雌雄同株

异花，多异交，可天然杂交，在种群内保持着多样

化的基因型[2–3]。通过群体 DNA 池开发的 SNP 较

从单个个体开发的标记对于研究遗传多样性的效 
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图 1 42 个核桃品种基于 SNPs 构建的的聚类图。1 ~ 38 见表 1; Chandler: 参考基因组; 34-1、34-2 和 38-1、38-2 分别为‘白龙 1 号’和‘凉林 119’的两个

重复测序样本。下同。 

Fig. 1 Phylogenetic tree of 42 Juglans varieties based on SNPs. 1-38 see Table 1; 34-1, 34-2 and 38-1, 38-2 are the two sequencing replicates of ‘Bailong 1’ 

and ‘Lianglin 119’. The same is following Figures. 

 

 

图 2 利用交叉验证误差推断参试种质的合理组群数划分 

Fig. 2 Reasonable group number of tested Juglans germplasms infered by 

Cross validation error (CV-error) 

 

果更佳[33]。本研究中，普通核桃与泡核桃通过共同

使用 RAD 策略进行基因组测序，并对‘凉林 119’和

‘白龙 1 号’重复测序，从内外部进行数据质量控制,

排除物种或限制酶干扰，从而保证测序质量。‘凉林

119’和‘白龙 1 号’两次测序个体间的遗传距离存在

边际效应(<0.005)，这可能与分析处理中数据(不包

括冗余数据)非对称丢失有关[14]。本研究中，每个

样本测序数据量均较高(测序深度为 23×~64×), 而

160 309 个高一致性的群体 SNPs 中有 6 357 个测序

深度在所有样本中都超过了 10×，高于 Xu 等[14]报

道葫芦(Lagenaria siceraria)的 RAD-seq 平均测序深

度，因此对 42 个品种开展的遗传分析具有较好的

可信度。 

聚类分析结果表明，42 个核桃品种和‘Chandler’

品种聚为两大类群，结构分析也表明两个类群是最

优的分类群数，且除内江威远的‘威薄 1 号’、雅安

石棉的‘石棉巨核’和凉山会理的‘白龙 1 号’外，各品

种也基本符合原有认定的普通核桃和泡核桃的分 
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图 3 42 个核桃品种的遗传结构(K=2) 

Fig. 3 Genetic structure of 42 varieities of Juglans (K=2) 

 

 

图 4 42 个核桃品种的 PCA 分析图 

Fig. 4 Principal coordinates analysis (PCA) of 42 varieties of Juglans 

 

类。根据 STRUCTURE 和 PCA 的分析结果，两大

类群又可分别分为两个亚群，即纯血统和混杂血统

两个亚群，其中纯血统普通核桃为 6 个北方引进品

种、2 个阿坝黑水优选品种和其他一些盆地优选品

种，纯血统泡核桃都是川西山地品种。可以看到,

四川盆地的优选核桃除‘威薄 1号’外均与此前的分

类一致，更多的是属于北方核桃的普通核桃类群或

血统。根据核桃的地理起源考证，普通核桃可能起

源于西亚和我国北方地区(尤其是新疆地区)，而后

主要由于人为活动而被传播到现在的主要栽培区[3,34], 

四川盆地至少早在汉代以前就与北方地区有着十

分频繁的交流，普通核桃也因此很可能作为优良的



第 1 期 闫思宇等: 基于 RAD-SNPs 分析的四川核桃良种资源的遗传多样性研究 25 

 

 

坚果经济林而被引入栽培，根据四川的地形地貌和

生态气候条件，四川核桃传统上被分为东部盆地区

的川东亚群和西部山地区的川西亚群[2]，但本研究

结果中阿坝黑水和广元青川核桃并没有和其他川

西核桃聚为一个类群，而是与川东亚群和北方核桃

等聚为一个类群。Wang 等[35]在对我国 8 个野生核

桃种群进行遗传分析时，也认为黑水的核桃种群与

华北地区的核桃种群聚为一类，显示其与北方核桃

有更近的血缘关系，这很可能也是因为历史上该地

区与盆地地区比凉山地区有更为频繁的交流有关。

雅安市南部大相岭以南的凉山地区是泡核桃的原

产分布区之一[3,36]，该地区优选的核桃除‘盐源早’、

‘石棉巨核’和‘白龙 1 号’都归属于泡核桃类群，也基

本符合此前的分类。‘盐源早’虽然优选于泡核桃原

产分布区的凉山盐源县，但根据其形态特征以及盐

源县近年的核桃栽培和发展历史，曾被认定为普通

核桃[37]，本研究予以证实。雅安石棉优选的‘石棉

巨核’和凉山会理优选的‘白龙 1 号’此前虽然被认定

为泡核桃，但它们的形态特征偏向于普通核桃而一

直被怀疑[38]，本研究无论是聚类还是血统分析结果

表明，它们更应该属于普通核桃而非认定的泡核

桃。在此前认定为普通核桃的品种中，内江威远优

选的‘威薄 1 号’是唯一 1 个被归为泡核桃的品种,

根据 STRUCTURE 的血统分析，其泡核桃血统超

过了 60%，因此该品系归于泡核桃比较合理[39]。 

核苷酸多样性是反映物种种内 DNA 序列变异

程度的重要参数[40–43]。模式植物拟南芥(Arabidopsis 

thaliana)基于 334 个 SNP 位点和水稻(Oryza sativa)

基于 111 个 SNP 位点的核苷酸多样性指数分别为

0.007 和 0.003 2[43–44]，木本植物的核苷酸多样性指

数多为 0.001 86~0.016[45]，挪威云杉(Picea abies)

基于 22 个位点的核苷酸多样性指数为 0.003 99[46],

毛果杨(Populu trichocarpa)基于全基因组 SNPs 的

核苷酸多样性指数为 0.016[47]，凹叶木兰(Magnolia 

sargentiana)基于7个SNP位点的核苷酸多样性指数

为 0.017 8[41]。在本研究中，42 个核桃品系基于简

化基因组 SNPs 的核苷酸多样性指数达 0.029，远高

于许多木本植物，显示这 42 份核桃种质资源具有

较为丰富的遗传多样性。在期望杂合度方面，本研

究 42 个品种的总体期望杂合度(He)为 0.278，与多

种物种基于 SNP 的期望杂合度相比处于中上水平, 

如短花针茅(Stipa breviflora, 0.131)、Prunus avium 

(0.269~0.303)[48]、葡萄(Vitis vinifera, 0.340)[49]等。

对比 Han[50]的研究结果，本研究中核桃群体期望

杂合度相对更低，可能由于 SNP 的等位基因一般

远少于 SSR 标记，因此基于 SNP 的期望杂合度也

低于基于 SSR 标记的群体期望杂合度，与葡萄的研

究结果相似[49]。泡核桃类群的样本数远低于普通核

桃类群，但其核苷酸多样性(0.030)和期望杂合度

(0.308)都要略高于普通核桃类群(0.027 和 0.278), 显

示出更高的遗传多样性。相对于普通核桃，泡核桃

的原产地区地理条件险峻恶劣，历史上经济发展也

十分滞后，且泡核桃本身的食用品质较差，因此一

般都是以野生方式存在，很少经历人为的驯化和选

育，可能是导致泡核桃类群在个体数较少的情况下

仍然具有较高遗传多样性的原因[51–52]。 

本研究采用 RAD-seq 技术对 42 份核桃良种种

质资源进行测序，获得 160 309个高一致性的SNPs，

遗传分析表明，42 个核桃良种基本符合此前的分类

认定，分为普通核桃和泡核桃两大类群，且两大类

群又可细分为血统较纯和较混杂的两个亚群，其中

普通核桃纯血统亚群主要包括北方引进品种和阿

坝黑水品种等，泡核桃纯血统亚群都是凉山地区选

育品种，而云南引进的杂交品种和本地杂交品种都

属于普通核桃混杂血统亚群。根据遗传类群划分对

3 个核桃品种‘威薄 01’、‘石棉巨核’和‘白龙 1 号’之

前的类群认定进行了修正，‘威薄 01’修正为泡核桃，

而‘石棉巨核’和‘白龙 1 号’修正为普通核桃。从核苷

酸多样性指数和期望杂合度来看，42 份核桃种质资

源具有较为丰富的遗传多样性，且泡核桃类群的遗

传多样性略高于普通核桃类群。因此，该批良种种

质资源可以为开展四川核桃育种提供良好的遗传

资源和物质基础，同时也为四川省核桃种质资源的

区划、保护及利用提供理论依据。 
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