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摘 要：对收集的 630 份陆地棉种质资源的表型性状进行遗传多样性、相关性、主成分和聚类分析。结果表明：

16 个性状中有效铃数、果枝始节位的变异系数最大；各性状的遗传多样性较高，平均遗传多样性指数为 2.11；

纤维上半部平均长度与纤维比强度、纤维整齐度呈显著正相关关系，生育期与果枝始节位、纤维伸长率呈显著

正相关关系；棉花表型性状中前 5 个主成分的特征值均大于 1，累计反映了总信息量的 74.798%；第 1 主成分的

特征值为 4.536，贡献率为 28.353%，纺纱一致性指数、纤维整齐度、纤维上半部平均长度的特征向量值较大；

第 2 主成分的特征值为 2.574，贡献率为 16.088%，纤维成熟度、马克隆值的特征向量值较大；第 3 主成分的特

征值为 1.941，贡献率为 12.133%，果枝数、有效铃数、果枝始节位的特征向量值较大；聚类分析将 630 份棉花

种质材料分成了 6 大类，其中第 II 类包含 2 份衣分低、纤维品质差的材料(佳荣棉 7、三江大花)；第 III 类包含

10 份纤维上半部平均长度较长、纤维比强度较大的材料(东兰花、南丹、平阳棉、里湖 1、里当–陆 5、罗甸铁籽、

平塘棉、榕江棉、三都棉、开棉)，可作为改良棉花纤维比强度、产量构成及纤维品质的材料加以利用。 
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Abstract: In this study, genetic diversity, trait correlation, principal component and cluster analysis were performed on 
630 upland cotton germplasm resources. The results showed that among the 16 traits, the effective boll number and the 
starting node of the fruit branch had the largest variation coefficient; the genetic diversity of each trait was higher, with 
an average of 2.11; the correlation analysis showed that the average length of the upper half of the fiber was correlated 
with the specific strength of the fiber. Fiber uniformity showed a significant positive correlation and the growth period, 
fruiting branch start node position and fiber elongation also showed a significant positive correlation. The principal 
component analysis showed that the eigenvalues of the first five principal components of cotton phenotypic traits were 
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all greater than 1, which cumulatively reflected 74.798 of the total information. The eigenvalue of the first principal 
component was 4.536, the contribution rate was 28.353%, and the eigenvector values of the spinning consistency index, 
fiber uniformity and fiber upper half mean length were larger. The second principal component was 2.574, the 
contribution rate was 16.088%, and the eigenvector values of the fiber maturity and micronaire value were larger. The 
third principal component was 1.941, the contribution rate was 12.133%, and the eigenvector values of the fruit branch 
number, effective boll number and first fruit branch position were larger. The cluster analysis divided the 630 cotton 
germplasm materials into 6 categories, of which category II contained 2 materials(Jiarong cotton 7, Sanjiang Dahua), 
which were the materials owing low lint content and poor fiber quality; the Category III contained 10 
materials(Donglanhua, Nandan, Pingyang cotton, Lihu 1, Lidang-Lu 5, Luodiantiezi, Pingtang cotton, Rongjiang 
cotton, Sandu cotton, Kaimian), which belonged to the materials having the longest average length of the upper half of 
the fiber and the highest fiber specific strength, which could be used as materials for improving cotton fiber specific 
strength, output composition and fiber quality. 

Keywords: upland cotton; germplasm resources; phenotypic traits; genetic diversity analysis; principal component 
analysis; cluster analysis 

 

棉花是重要的经济作物，是纺织工业天然纤维

的主要来源，同时也是食用油和植物蛋白的重要来

源[1]。随着中国棉花产业战略西移，新疆已经成为

中国最大的产棉区。根据国家统计公报[2]，2021 年

新疆棉花播种面积 2.506 1×106 hm2，皮棉产量

5.129×106 t，分别占全国的 78.9%和 87.3%。毫无疑

问，棉花产业已经成为新疆经济的重要支柱和棉区

农民收入的主要来源。但随着棉花骨干亲本的集中

使用以及转基因技术的应用，培育出的棉花新品种

种间的遗传差异越来越小[3]，导致棉花品质和产量

难以获得更大突破。 
优良的棉花品种是棉花生产的先决条件，种质

资源是研究棉花遗传性状、发掘优异等位变异基因

位点及培育新品种的重要基础[4]；因此，开展棉花

种质资源多样性研究，了解种质间的亲缘关系和遗

传组成对优异种质的筛选、资源的合理高效利用和

品种改良具有重要意义。有学者利用变异分析、相

关性分析、聚类分析和主成分分析等统计方法对棉

花的产量和纤维品质[5–8]、早熟性[9–11]、抗病性[12–13]、

抗旱耐盐性[14–17]等进行了大量研究。孔清泉等[18]

对 92 份陆地棉种质资源的 8 个性状进行了遗传变

异、相关性和聚类分析，发现 92 份材料的成铃数

和单铃质量的差异较大，资源类型丰富，有利于种

质材料的比较和筛选。董承光等[19]运用相关性、主

成分及聚类分析对 429 份陆地棉种质资源性状进行

综合评价，指出陆地棉品种选育应集中在纤维品质

优良、高衣分和单株铃数多的品种。邓艳凤等[20]

以自主选育的 57 份棉花品系材料为研究对象，对

其 12 个农艺性状进行遗传变异、相关性和聚类分

析，通过综合评价筛选出 5 份早熟高产优质棉材料。

赵云雷等[21]对 125 份陆地棉优异种质进行抗病性鉴

定，共筛选到 40 个抗黄萎病优异等位基因。刘娜

等[22]运用主成分分析和聚类分析等综合评价分析

了 319 份陆地棉材料的遗传多样性，筛选出可用于

耐盐育种的耐盐性资源材料。郑巨云等[23]运用抗旱

综合指数、抗旱综合度量值等评价方法，结合灰色

关联度及聚类分析，对 272 份棉花品种资源进行抗

旱性综合评价，筛选出 4 份强抗旱、24 份抗旱、134
份耐旱、100 份较敏旱及 10 份敏旱材料，为棉花抗

旱遗传改良提供了特异资源。为更有效地利用棉花

种质资源丰富的遗传背景，构建高效可育的棉花选

育体系，本研究中，笔者对国内外 630 份陆地棉种

质资源进行了农艺性状、品质性状指标的调查研

究，通过分析其遗传多样性，旨在揭示其表型规律，

筛选相对合理的表型评价指标，为棉花特异种质资

源的创制和优质新品种的选育和生产提供亲本材

料和理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 供试材料 

供试材料为新疆农垦科学院生物技术研究所

多年来收集的国内外 630 份陆地棉种质资源。其中

江苏省 59 份、河北省 80 份、山东省 59 份、湖南

省 11 份、山西省 6 份、贵州省 31 份、甘肃省 1 份、

河南省 92 份、广西壮族自治区 32 份、辽宁省 8 份、

上海市 2 份、四川省 14 份、安徽省 8 份、湖北省

63 份、云南省 4 份、江西省 3 份、浙江省 17 份、

陕西省 9 份、福建省 1 份、台湾省 1 份、新疆维吾
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尔自治区 115 份；国外种质 14 份。 

1.2 方法 

试验于 2018—2019 年在新疆农垦科学院生物技

术研究所试验基地进行。完全随机区组排列。重复

播种 2 年，每年 2 次重复。试验区肥力中等，均匀

一致。小区面积 9.12 m2，行长 4 m，株距 12 cm。人

工点播，膜下水肥一体化滴灌栽培，常规大田管理。 
调查各材料的出苗期及吐絮期，了解各材料的

生育期；参照棉花种质资源描述规范和数据标准[24]

进行性状调查。在棉花成铃后期，选取行中间长势

均匀一致的 10 株材料调查株高、果枝始节高、果

枝始节位、果枝数、单株铃数。吐絮后期，每小区

收集中部 20 朵花，室内轧花考种(单铃质量、衣分)；
每份材料称取皮棉约 10~12 g，采用印度普瑞美

HFT9000 纤维检测仪检测纤维品质，主要考察纤维

上半部平均长度、纤维比强度、马克隆值、纤维整

齐度及纤维伸长率。 

1.3 数据处理与分析 

采用 SPSS 25.0 计算各性状的平均值、标准差

及变异系数等；根据平均数(X)和标准差(σ)将每个

性状分为 10 级，第 1 级≤X–2σ，第 10 级＞X+2σ，

中间每级相差 0.5σ[5, 25]；运用 R 4.0.1 软件 ggplot2[26] 

 

及 ggtree[27]绘制主成分分析图和聚类分析图；采用

非加权类平均法[28]进行聚类分析，种质间距离为欧

式 距 离 [29] 。 表 型 性 状 的 遗 传 多 样 性 指 数 采 用

Shannon’s 信息多样性指数(H')进行分析。 
H'=–∑PilnPi                          (1) 
式中，Pi 表示某一性状第 i 级别出现的概率。 

2 结果与分析 

2.1 陆地棉种质资源表型性状的遗传多样性 

630 份陆地棉种质资源材料的变异分析结果(表
1)表明，种质资源不同性状间的变异范围为 1.92%~ 
25.22%。其中，有效铃数的变异系数最大，为

25.55%，变异范围为 4.50~24.50 个；纤维整齐度的

变异系数最小，为 1.92%，变异范围为 76.15%~ 
90.85%；果枝始节位、短纤维率、果枝始节高、果

枝数、衣分、纤维伸长率、单铃质量、株高、纺纱

一致性指数、马克隆值、纤维比强度、纤维上半部

平均长度、生育期、纤维成熟度的变异系数依次减

小。16 个性状的遗传多样性指数最高的是生育期，

其多样性指数为 3.89；最低的是有效铃数，其多样

性指数为 1.63，平均遗传多样性指数为 2.11。综上

可以看出 630 份陆地棉种质资源的遗传性状差异较

大，表现出较高的遗传多样性。 

表 1 630 份陆地棉种质资源的表型性状 
Table 1 Phenotypic traits of the 630 upland cotton germplasm resources 

统计指标 
生育 
期/d 

株高/ 
cm 

果枝始

节高/cm
果枝始

节位 
果枝数 

有效

铃数 
单铃

质量/g
衣分/%

纤维上半

部平均

长度/mm

纤维

整齐度/
% 

纤维比

强度/ 
(cN·tex–1)

纤维伸

长率/% 
短纤维

率/% 
纤维 

成熟度 
马克

隆值

纺纱

一致性

指数

最大值 144.50 107.20 32.80 28.00 15.70 24.50 11.04 62.14 37.20 90.85 37.60 19.15 14.15 0.89 6.50 204.00
最小值 105.00 33.90 10.80 2.30 4.70 4.50 2.35 12.79 19.80 76.15 22.30 7.05 3.05 0.79 3.00 58.50
均值 129.16 56.64 19.26 5.15 7.71 9.28 5.89 37.71 29.70 85.55 28.96 11.27 5.33 0.84 4.62 138.45
标准差 4.75 6.78 3.54 1.14 1.14 2.34 0.71 5.50  1.69 1.64  1.95 1.46 1.01 0.02 0.50 15.82
变异系数/% 3.68 11.97 18.38 22.14 14.79 25.22 12.05 14.58  5.69 1.92  6.73 12.95 18.95 2.02 10.82 11.43
多样性指数 3.89 2.61 2.05 1.80 2.05 1.63 1.94 2.00  1.97 1.94  2.03 2.05 1.97 1.79 2.07 1.98

 

2.2 陆地棉种质资源表型性状的相关性分析 

对 630 份陆地棉种质资源的 16 个表型性状进

行相关性分析，结果(表 2)表明：生育期与果枝始节

位、纤维伸长率呈极显著正相关；株高与果枝始节

高、果枝数、有效铃数、纤维整齐度、纤维比强度、

纤维成熟度、马克隆值呈极显著正相关，与短纤维

率呈极显著负相关；果枝始节高与果枝始节位、单

铃质量、衣分、纤维上半部平均长度、纤维整齐度、

纤维比强度、纤维成熟度、马克隆值、纺纱一致性

指数呈极显著正相关，与果枝数、有效铃数、短纤

维率呈极显著负相关；果枝始节位与果枝数、有效

铃数呈极显著负相关；果枝数与有效铃数呈极显著

正相关，与单铃质量、纤维上半部平均长度、纺纱

一致性指数呈极显著负相关；有效铃数与单铃质

量、纤维上半部平均长度、纤维比强度、纺纱一致

性指数呈极显著负相关；单铃质量与衣分、纤维上

半部平均长度、纤维整齐度、纤维比强度、纺纱一

致性指数呈极显著正相关，与短纤维率呈极显著负

相关；衣分与纤维上半部平均长度、纤维整齐度、

纤维比强度、纤维成熟度、马克隆值、纺纱一致性
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指数呈极显著正相关，与短纤维率呈极显著负相

关；纤维上半部平均长度与纤维整齐度、纤维比强

度、纺纱一致性指数呈极显著正相关，与短纤维率、

纤维成熟度、马克隆值呈极显著负相关；纤维整齐

度与纤维比强度、纺纱一致性指数呈极显著正相

关，与短纤维率、马克隆值呈极显著负相关；纤维

比强度与纤维成熟度、纺纱一致性指数呈极显著正

相关，与纤维伸长率、短纤维率呈极显著负相关；

纤维伸长率与纤维成熟度、马克隆值、纺纱一致性

指数呈极显著负相关；短纤维率与纺纱一致性指数

呈极显著负相关；纤维成熟度与马克隆值呈极显著

正相关，与纺纱一致性指数呈极显著负相关；马克

隆值与纺纱一致性指数呈极显著负相关。从相关性

分析可以看出陆地棉各性状间的相关关系比较复

杂，相互制约。 

表 2 630 份陆地棉种质资源各农艺性状间的相关系数 
Table 2 Correlation coefficient among different agronomic traits of the 630 upland cotton germplasm resources 

相关系数 

农艺性状 
生育期 株高

果枝 
始节高 

果枝始 
节位 

果枝数
有效

铃数

单铃

质量
衣分

纤维

上半部

平均长度

纤维

整齐度

纤维比 
强度 

纤维 
伸长率 

短纤 
维率 

纤维

成熟度

马克

隆值

株高 0.00               
果枝始节高 0.08 0.63***              
果枝始节位 0.16*** 0.11** 0.36***             
果枝数 –0.01 0.19*** –0.33*** –0.27***            
有效铃数 0.09* 0.20*** –0.25*** –0.20*** 0.62***           
单铃质量 –0.07 0.07 0.22*** –0.02 –0.25*** –0.32***          
衣分 –0.09* 0.12** 0.19*** –0.08* –0.12** –0.10* 0.46***         
纤维上半部平均长度 0.11** 0.07 0.16*** 0.00 –0.16*** –0.15*** 0.41*** 0.27***        
纤维整齐度 0.05 0.15*** 0.21*** –0.01 –0.13** –0.13** 0.46*** 0.40*** 0.78***       
纤维比强度 –0.03 0.22*** 0.26*** –0.03 –0.04 –0.13*** 0.28*** 0.16*** 0.59*** 0.57***      
纤维伸长率 0.15*** –0.02 –0.06 0.04 –0.01 0.07 –0.05 0.01 –0.08* 0.05 –0.36***     
短纤维率 –0.05 –0.19*** –0.22*** 0.01 0.07 0.09* –0.28*** –0.20*** –0.64*** –0.79*** –0.58*** –0.08    
纤维成熟度 –0.08 0.20*** 0.22*** –0.05 0.07 –0.01 0.01 0.14*** –0.15*** –0.08* 0.31*** –0.74*** 0.07   
马克隆值 0.04 0.29*** 0.26*** –0.04 0.09* 0.06 –0.06 0.22*** –0.36*** –0.13*** 0.04 –0.14*** 0.09* 0.73***  
纺纱一致性指数 0.02 0.08* 0.16*** –0.01 –0.13*** –0.16*** 0.41*** 0.23*** 0.90*** 0.87*** 0.77*** –0.11** –0.74*** –0.15*** –0.41***

“***”“**”“ *”分别表示在 0.001、0.01 及 0.05 水平下相关性显著。  

2.3 陆地棉种质资源表型性状的主成分分析 

2.3.1 主成分个数的选取及因子载荷矩阵分析 

对 16 个性状进行主成分分析，以特征值大于 1
为标准提取主成分。由图 1 可知，棉花表型性状中

前 5 个主成分的特征值均大于 1，说明这 5 个主成分

在棉花表型变异构成中作用较大，累计反映了总信

息量的 74.798%。从表 3 可以看出，第 1 主成分的特

征值为 4.536，贡献率为 28.353%，第 1 主成分中特

征向量值最大的是纺纱一致性指数(0.440)，说明纺

纱一致性指数对第 1 主成分的影响最大；其后依次 
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图 1  630 份陆地棉种质资源表型性状平行碎石主成分的特征值 
Fig.1 The eigenvalues of parallel gravel principal component for phenotypic traits of the 630 upland cotton germplasm resources  
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是纤维整齐度(0.423)、纤维上半部平均长度(0.409)。
第 2 主成分的特征值为 2.574，贡献率为 16.088%，

第 2 主 成 分 中 特 征 向 量 最 大 的 是 纤 维 成 熟 度

(–0.569)，其次是马克隆值(–0.500)。第 3 主成分的特

征值为 1.941，贡献率为 12.133%。第 3 主成分中特

征向量值最大的是果枝数(0.574)，其次是有效铃数

(0.520)。第 4 主成分的特征值为 1.618，贡献率为

10.110%，特征向量值最大的为株高(0.510)，其次为

纤维伸长率(0.434)。第 5 主成分的特征值 1.298，贡

献率为 8.114%，特征向量最大的为纤维上半部平均

长度(–0.613)，其次是单铃质量(–0.391)。 

表 3 棉花表型性状的主成分矩阵与特征向量和贡献率 
Table 3 The eigenvector value and contributive percentage of principal components and component scores coefficient matrix of phenotypic traits for cotton 

特征向量值 
性状 

第 1 主成分 第 2 主成分 第 3 主成分 第 4 主成分 第 5 主成分 
生育期 0.012 0.058 –0.032 0.330 0.241 
株高 0.099 –0.314 0.076 0.510 –0.038 
果枝始节高 0.175 –0.311 –0.320 0.372 0.052 
果枝始节位 0.027 –0.032 –0.402 0.272 0.352 
果枝数 –0.126 –0.032 0.574 0.166 –0.031 
有效铃数 –0.137 0.007 0.520 0.289 –0.02 
单铃质量 0.271 –0.034 –0.157 –0.136 –0.391 
衣分 0.193 –0.145 –0.041 –0.032 –0.613 
纤维上半部平均长度 0.409 0.131 0.092 –0.025 0.101 
纤维整齐度 0.423 0.059 0.104 0.060 –0.094 
纤维比强度 0.352 –0.179 0.171 –0.108 0.249 
纤维伸长率 –0.047 0.365 –0.106 0.434 –0.354 
短纤维率 –0.374 –0.045 –0.136 –0.134 –0.032 
纤维成熟度 –0.009 –0.569 0.086 –0.231 0.104 
马克隆值 –0.090 –0.500 0.010 0.098 –0.210 
纺纱一致性指数 0.440 0.124 0.131 –0.053 0.147 
特征值 4.536 2.574 1.941 1.618 1.298 
贡献率/% 28.353 16.088 12.133 10.110 8.114 
累计贡献率/% 28.353 44.441 56.574 66.684 74.798 

 

2.3.2 陆地棉种质资源主要性状之间的主成分分析 

对 630 份陆地棉种质资源的 16 个表型性状进

行主成分分析，结果如图 2 所示。其中，横、纵坐 

 
–15         –10         –5           0           5 

         PC1(28.4%) 

WGP 示生育期；PH 示株高；FFSH 示果枝始节高；FFBP 示果枝

始节位；FSBN 示果枝数；FBN 示有效铃数；BW 示单铃质量；LP 示

衣分；FUHML 示纤维上半部平均长度；FU 示纤维整齐度；FS 示纤维

比强度；FE 示纤维伸长率；SF 示短纤维率；FM 示纤维成熟度；MV
示马克隆值；FCI 示纺纱一致性指数。 
图 2 630 份陆地棉种质资源表型性状主成分分析结果 
Fig.2 Principal component analysis result of the 630 upland 

cotton germplasm resources 

 
标是主成分，各个向量在主成分上的投影可以代表

两者的相关程度；不同种质资源的位置和距离不

同，距离的远近反映品种之间的差异大小，而品种

在单个向量上的投影表示在该属性向量上的表现。

从图 2 可以看出，与第 1 主成分密切相关的为纤维

品质性状，与第 2 主成分密切相关的性状为纤维成

熟度。630 份种质资源在图上的分布比较分散，表

明 630 份种质资源间农艺性状及品质性状具有较大

的差异，品种之间的相似性较小。 

2.4 陆地棉种质资源表型性状的聚类分析 

以欧式距离为遗传距离，采用类平均法对表型

性状数据进行聚类分析。从图 3 可以看出，630 份

种质资源可以分为 6 大类群，第 I 类包含 1 份材料，

为贵州的那佐–陆材料，属于单铃质量大(6.5 g)的材

料；第 II 类包含 2 份材料(佳荣棉 7，三江大花)，
均为贵州的材料，属于衣分低、纤维品质差的材料，

纤维上半部平均长度只有 20 mm，衣分为 10%左右；

6 

4 

2 

0 

–2 

–4 

–6 

PC
2(

16
.1

%
) 



   
  

第 48 卷第 4 期 李有忠等 基于陆地棉种质资源表型性状的遗传多样性分析 399 

第 III 类包含 10 份材料(东兰花、南丹、平阳棉、里

湖 1、里当–陆 5、罗甸铁籽、平塘棉、榕江棉、三

都棉、开棉)，属于纤维上半部平均长度、纤维强度

较好的材料，可作为改良棉花纤维比强度、产量构

成及纤维品质的材料加以利用。第 IV 类包含 57 份

材料，属于生育期较长的材料(130 d)，其中有 11

份来源于贵州，10 份来源于广西，还有 1 份来源于

美国，大部分来源于华南棉区；第 V 类包含 3 份材

料，属于衣分较高，纤维品质较差的材料；第 VI
类包含 557 份材料，属于铃数、纤维上半部平均长

度、纤维比强度适中的材料。 

 
图 3 630 份陆地棉种质资源聚类结果 

Fig. 3 The cluster result of the 630 cotton germplasm resources 
 

3 结论及讨论 

深入研究作物种质资源的遗传多样性，在作物

遗传育种的环节中具有重要意义[30–31]。变异系数是

体现表型性状多样性程度的指标，变异系数越大，

性状间个体差异越大，一般变异系数大于 10%表示

样本间差异较大[32]。本研究中，11 个性状的变异系

数均大于 10%，其中，有效铃数和果枝始节位的变

异系数最大。说明 630 份种质资源间的差异大，资

源类型丰富，有利于特异种质材料的比较和筛选。 
研究数量性状之间的相关性对评价 2 种或 2 种

以上性状联合选择的可行性具有重要意义。本研究

对 630 份陆地棉种质资源的 16 个数量性状进行了

相关性分析，结果显示株高与果枝数呈极显著正相

关，这与李慧琴等[8]的研究结果一致。但大多数产

量性状与品质性状呈显著负相关，表明同步改良棉

花品质及产量性状有一定的难度。 
对不同种质进行分类，可以针对不同的育种目

标进行定向选育，在遗传改良中优势互补，从而有

效指导作物的遗传育种。本研究对 16 个陆地棉性

状进行聚类分析，将 630 份种质资源分为 6 个类群，

筛选出 2 份产量低、品质差的材料，10 份纤维上半

部平均长度、纤维比强度大的材料(东兰花，南丹，

平阳棉，里湖 1，里当–陆 5，罗甸铁籽，平塘棉，

榕江棉，三都棉，开棉)。本研究拟对这 10 份品质

较好的材料进一步进行田间棉花育种应用，以期选

育出高产、优质的棉花新品种。 
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