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摘要:对古巴加勒比松的 =个群体7包括天然林N采伐林N母树林和种子园9进行了同功酶分析3根据 K个酶系统 ?个位点

的同功酶数据3对各群体交配系统以及群体遗传变异和结构进行了分析B天然林N种子园和母树林的多位点异交率和绝

大多数单位点异交率都和完全异交无显著差异3过渡采伐的松树岛群体多位点异交率显著小于完全异交3而只有一半单

位点异交率显著小于完全异交B而且该群体单位点平均异交率和多位点异交率均低于其它 #个群体的估计值B采伐群体

中同功酶变异和基因多样性与天然林群体 O%+的相似3但低于其它群体3其近交系数较大3但小于天然林 4%.和中国

栽培群体的近交系数B中国引种栽培群体无论是同功酶变异还是基因多样性都显著高于古巴群体3与所有古巴群体的遗

传距离都显著大于古巴群体之间的遗传距离B结果表明过度采伐导致群体自交程度增加3营建种子园可有效减少近交B
自然分布区以外的引种栽培群体遗传变化最大3无论遗传变异和基因多样性都比参试其它群体大B
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加勒比松?STUVWXYZT[Y\Y@是热带重要速生针叶树种;原产古巴]巴哈马及中美州大陆;有 N个变种;洪

都拉斯加勒比松?S7XYZT[Y\Y9(07 _̂U‘V\UWTW@]古巴加勒比松?S7XYZT[Y\Y9(07XYZT[Y\Y@和巴哈马加勒比

松?S7XYZT[Y\Y9(07[ŶYa\UWTW@b我国从 cL年代早期开始引种加勒比松dKe;现已大面积栽植;目前有加勒

比松人工林近 KL万,5O;其栽培面积还将继续迅速扩大b古巴加勒比松是我国引种最早]栽培最广的变种;
在人工林林业中起着重要作用b它也是原产地古巴?图 K@和东南亚一些国家的重要人工林树种;其遗传资

源被广泛开发利用;天然林被采伐或被用来建立育种改良项目?营建种子园和母树林等@]引种栽培到新的

生态环境b从生态学角度来看;森林群体的遗传动态包括群体的遗传结构]群体分化和交配系统b如果群体

的遗传动态发生改变;势必影响林木的发育]繁殖和进化;影响森林群体的演替b某些群体遗传特性的变化

如近交程度增加;多样性减少等对树种的繁殖]进化以及遗传资源的利用是不利的;应该尽量避免或减少b
本文以古巴加勒比松天然群体为对照;利用同功酶遗传标记对采伐林]采种母树林]种子园及引种栽培群

体交配系统]遗 传 结 构 和 群 体 分 化 等 进 行 调 查;来 量 化 分 析 在 不 同 环 境 条 件 和 经 营 措 施 下 群 体 的 遗 传 动

态;以便制订合理的经营策略;更好开发利用树种遗传资源b

f 材料与方法

f7f 种子采集和样本大小

本研究对 c个古巴加勒比松群体?天然林群体 N个]母树林和无性系种子园群体各 K个]K个经过采伐

的松树岛群体@和 K个中国栽培群体取样进行群体遗传结构分析?表 K@;并对其中 P个古巴群体?即天然林

群体 gR:]母树林]种子园和采伐群体@进行交配系统分析b试验材料为自由授粉的种子;每个群体中选取

至少 KP株母树采种b种子采集由中英合作项目h中国加勒比松树木改良和早期营建i于 KMMP年夏季在古

巴 进行?图 K@;所有种子均有详细的采种纪录b中国栽培群体的种子由湛江市林科所提供;无详细采种纪

录b在群体遗传结构分析中;每个群体至少用 jL粒种子b在交配系统分析中;每个家系?单株@至少对 c粒

种子的胚和胚乳同时进行同功酶分析;以准确推断母本的基因型b
表 f 古巴加勒比松采种群体地理位置和采种母树株数

klmnBf oBEpFlqrstsuvEFwlxsEuluGuywmBFEvHBBGztEnnBtxsEuxFBBHEvqEqynlxsEuHEv{7|}~!"}#}$lF7|}~!"}#}
群体

%%$&’()*%!
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&%0"#))4$"

经营措施

’(!(1"5"!)

经度 ?(@
)()7

纬度 ?*@
)%!17

海拔 ?5@
R’)7

采种株数

(%7%2)0""#3%’’"3)"+

%R)
天然林+

无

(%!"
OO,Nc- .N,KP- OL/NL Kj

gR:
天然林0

无

(%!"
OO,PN- .N,N.- OLL/O.L K.

’R( 天然林 无 (%!" OO,N.- .N,NN- 1L/KjL KP
’2g

母树林03 遗传疏伐4 OO,PM- .N,O.- jL/1L K1

松树岛 56g 采伐林07 过度采伐8
OK,Oj-
OK,Pc-
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.N,LL-
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.N,jj-
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中国湛江 -=( 人工林0> 引种栽培? OK KLLL,?@@ A A
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图 ! 古巴加勒比松天然分布和采种地点
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343 同功酶分析

电泳之前5种子进行发芽处理5等胚轴伸长至 677长时5将胚和胚乳分离并进行酶提取8遗传结构分

析中只对胚作酶提取和电泳5每个群体分析至少 69粒种子8群体交配系统分析中对胚和胚乳同时作酶提

取和电泳5每株母树分析至少 :粒种子8酶提取采用 94;<磷酸钠缓冲液=含 !7$>7+,#(?#/(?*1#(/+@5电泳

按 A?#1+#’BCD#(1+E;F的方法进行8对 6个酶系统共 G个位点作了分析5它们是 H’(=I4A4;4:4!4!@=J个位

点@KL,?=I4A4!4!4!4M;@=!个位点@K<,?=I4A4!4!4!4JN@=!个位点@K:D$,=I4A4!4!4MM@=;个位点@和

D$7=I4A464M4M4;@=!个位点@8其中 H’(O’在种子园交配系统分析中没有采用8

34P 数据分析

本研究的群体动态主要指林木群体的交配系统及遗传结构和群体遗传分化8通过对种子胚和胚乳的

同功酶电泳5记录其表现型8假设和许多其它针叶树种一样5加勒比松群体符合孟德尔遗传5并且连锁不显

著5则母本的基因型可根据其子代=种子@胚乳的同功酶谱来推断8本研究采用 :粒种子5正确鉴别母本基

因型的概率为 !Q=946@:Q!R94S:GN68群体单位点和多位点异交率的估计采用 T#(+’0(UCV’#0EJF和 T#(O

+’0,EMF的方法8根据各家系子代基因型频率估计群体花粉库基因频率=W@X单位点和多位点异交率=YZ5Y[@8
估计值的方差通过 !99到 699次家系间重抽样=\//(-(*’]-@求得8由于用于分析交配系统的计算机程序E6F

只能计算每个位点最多 J个等位基因5D$7的第 M个等位基因=频率最低@与酶谱最近的等位基因合并8
采用 Î&ID_DE:F计算机软件进行 ‘’*,aOb1#0.1*$平衡和基因型连锁平衡检验8群体内遗传变异由

等 位基因频 率X位 点 平 均 等 位 基 因 数X位 点 有 效 等 位 基 因 数X多 态 位 点 百 分 比 和 基 因 多 样 性=期 望 杂 合 度

cd@来衡量8用 efZ测量群体的遗传结构及 ‘’*,aOb1#0.1*$平衡8群体间分化用 eZY和 &1#氏遗传距离来衡

量8‘’*,aOb1#0.1*$平衡状态下的等位基因频率由下式计算g

hfR =iffj !
;k

l

mR!
ifm@>i =!@

其中 hf是一个位点第 f个等位基因=nf@的频率5iff和 ifm分别是观测到的 nfnf和 nfnm基因型个数5i是

分析的样本总数8多态位点=最频等位基因频率小于等于 94S6或 94SS@百分比=h@由下式求出g

WR o>[ =;@
其中 o是多态位点的个数5[是所分析的总位点个数8每个位点的有效等位基因数为g

ldR !>=k
l

fR!
W;f@ =J@
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它是理论纯合度的倒数!基因多样性"杂合度#的计算公式为$

%&’ ()*
+

,’(
-.,’ *

+

,’(
-,"() -,# "/#

其中 +是等位基因数!基因多样性是衡量群体内遗传变异的最常用的指标!位点的实际等位基因数反映等

位基因的丰富程度0而有效等位基因数和基因多样性则测量等位基因的均匀程度0它既考虑等位基因频率

又考虑等位基因的个数!
对于单个位点0123氏遗传距离采用下列公式计算$

45 ’) 6785 ’) 679:;< (
.679:<

(
.9; "=#

85 ’ 9:;> 9:9? ;@ 9:;’ *
+

,’(
-,0:-,0;@ 9:’*

+

,’(
-.,0:@ 9;’*

+

,’(
-.,0; "A#

-,0;和 -,0;分 别 为 群 体 :和 ;中 第 ,个 等 位 基 因 的 频 率!对 于 多 个 位 点0则 采 用 平 均 值!BCDEF"B7G

H23IJK2LMN3OIOPQMR2KJPL不加权配对分组法#用来构建系统发育树!
如果一个群体分成几个亚群体0则它具有 S个不同的层次0即单株"8#T亚群体"U#和总群体"V#!群体

间分化 WXY及其它 W统计值的基本公式为$

"() W,X#"() WXY#’ () W,Y "Z#
其中 W,X和 W,Y分别为亚群体和总群体内的固定系数"相当于近交系数#0测量群体基因型频率分布与 [NOL\G

]237̂2OI平衡的偏离程度!WXY测量亚群体间的遗传分化!它们可由下列公式计算$

W,X’ () %8>%U@ W,Y’ () %8>%V@ W,X’ () %_U>%V "‘#
这里 %8是一个单株全部基因的平均杂合度或任一基因的杂合度的概率!它是各亚群体平均的观测杂合

度!%U是亚群体内单株在随即交配状态下的期望杂合度0对各亚群体求平均得%_U@%V 是所有亚群体融合

成一个总群体时随机交配状态下的期望杂合度!

a 结果

abc 花粉和胚珠库中"雄T雌配子库#基因频率

花粉库"父本#中等位基因频率的估计值与胚珠库"母本#中相应等位基因频率进行比较"表 .#!雌雄胚

子库基因频率的差异从 CILĜ位点第 S个等位基因的 dbdd/到 eLJ位点的 dbdAA0Y检验表明雌雄胚子库

基因频率的差异不显著!
花粉和胚珠库中等位基因频率差异 Y检验的 Y值由下式求得$

Y’ ":f() :f.#>"U:f():f.#’ ":
f
() :f.#> .U.-? >+ "g#

其中 +是估计标准误的重抽样次数0U.-是差异的累加方差0并由下式求出"两个变量的自由度相等时#$

U.-’ "hi(j.(< hi.j..#>"hi(< hi.#’ (>."j.(< j..# "(d#
其中 j.(和 j..分别为花粉和胚珠库中等位基因频率的方差!

aba 群体异交率估计

置信区间显著性检验表明在种子园群体和完全没有经营措施的天然群体中0单位点和多位点异交率

与完全异交"异交率 Y’(#没有显著差异"kldbd=#"表 S#!在母树林群体中0FNKGN的单位点异交率明显小

于完全异交0多位点异交率则不显著!在经过采伐的天然群体中0两个单位点"CILĜ和CIRĜ#和多位点异

交率均显著小于完全异交!该群体的单位点和多位点异交率均低于其它 S个群体!m.检验为单位点异交率

间差异性检验0采用下式计算$

m.n)(’ *
n

,’(
8,"Y,) Yo#.

自由度位 n)($8,为第 ,个单位点 Y估计值方差的倒数!
在全部 /个参试群体中0单位点异交率之间的差异均不明显"kldbd=#!在没有采取经营措施的天然

群 体 中0单 位 点 异 交 率 从 db‘A"FNKGN#到 (bd/g"CIRĜ#0平 均 值 为 dbg=/!多 位 点 异 交 率 为 dbg‘/0表 示
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!"#$自交%在母树林群体中&单位点平均异交率 ’"(’)&变动范围从 *+,-+的 ’"#).到 /01-2的 !"’’3%多

位点异交率为 !"’’(&表示没有自交%在采伐过的群体中&单位点异交率从/04-2的 ’"#53到647的 ’".3(&
平均值为 ’")(.%多位点异交率为 ’".(3&表示 !’"#$的自交%在种子园中单位点异交率估计值从/01-2的

’"(’到 847-2的 !"’’)&平均值为 ’"(3!%多位点异交率为 ’"(.5&表示种子园中 !"5$的自交率%单位点

和多位点之间异交率的差异显著性检验表明&在采伐群体和母树林群体中有明显近亲授粉&在无经营措施

的天然群体和种子园中近亲授粉不明显%
表 9 花粉和胚珠库中:雄;雌配子库<基因频率及差异检验

=>?@A9 BACADEAFGACHIAJICKL@@AC>CMLNG@AKLL@J>CMJIOCIDIH>CHAPAJPJLDMIDDAEACHAJ

位点

QRSTU

等位基因

*VVWVW

样本大小

X+1YVWUZ[W

胚珠库

\]TVWYRRV

花粉库

/RVVŴ YRRV

差异

_Z‘‘WaŴSW

647 ! b5( ’"!#c:’"’c)< ’"bb(:’"’b#< d’"’## Û
b ’".c):’"’c)< ’"))!:’"’b#< d’"’## Û

/04-2 ! b3) ’"5’’:’"’c#< ’"3..:’"’35< ’"’!b Û
b ’"b)(:’"’3(< ’"b(5:’"’c!< d’"’!# Û
c ’"bb!:’"’3(< ’"b!):’"’cb< ’"’’3 Û

/01 ! b)5 ’"!3’:’"’c3< ’"!!(:’"’c’< ’"’b! Û
b ’"3#5:’"’3(< ’"33#:’"’c’< ’"’!( Û
c ’"c(5:’"’5’< ’"3c5:’"’3’< d’"’3’ Û

847 ! b3! ’"’)’:’"’b#< ’"!c!:’"’c5< d’"’#! Û
b ’"(c’:’"’b#< ’".#(:’"’c5< ’"’#!̂ U

括号内数字为标准误&ef表示不显著%
表 g 单位点和多位点异交率估计值:hf和 hi<

=>?@Ag jJPIk>PAJLDJICO@A>CMkG@PIl@LHGJLGPHELJJICOE>PAJ:hf+̂4hi<

m*n天然林

o+,Ta+VU,+̂4

6_m采伐林

QR00W4U,+̂4

8pm母树林

XWW4U,+̂4

X\q种子园

XWW4RaS7+a4

位点 hf f"r" hf f"r" hf f"r" hf f"r"
QRSTU
*+,-+ ’".# ’"!.! ’")(. ’"!b3 ’"#).s ’"!cc
647 ’"(3b ’"b)) ’".3( ’"!)c ’".b) ’"!#( ’"()) ’"’)(
/04-2 ’"... ’"!!! ’"#53s ’"!!# ’"(!( ’"’() ’"(#3 ’"!’#
/01-2 !"’3( ’"’() ’")#bs ’"’(5 !"’’3 ’"bbc ’"(’’ ’"’..
847-2 d d ’"(5( ’"!c. !"’’) ’"b53

h2 ’"(c5 ’"!#) ’")##s ’"!b) ’".)) ’"!5b ’"(#b ’"!cb
ht ’"(53 ’"’## ’")(.s ’"’5b ’"(’) ’"’#5 ’"(3! ’"’5c

ub检验 ,WU, ’"’)( ’"’)! ’"!3! ’"’’’
hi ’"(.3 ’"’3# ’".(3s ’"’c. !"’’( ’"’.# ’"(.5 ’"’5’
hi-ht ’"’b( ’"’5. ’"’(#s ’"’b ’"!’bs ’"’3( ’"’33 ’"’b.

hv为单位点异交率的数学平均值wht为单位点异交率最小方差平均值wf"r"为标准误wsx5$显著水平wdx因高度单

态&不能估计异交率

9"g y+a4z-{WẐ2Wa0平衡和连锁平衡检验

多数位点的基因型频率分布都符合 y+a4z-{WẐ2Wa0平衡&但 /04-2在除 8*o和 m*n以外的所有群

体 中 处 于 杂 合 体 偏 少%/*Q和 6_m中 的 *+,-+;8*o和 m*n中 的 *+,-2&以 及 8*o中 的 /01不 符 合

y+a4z-{WẐ2Wa0平 衡%中 国 栽 培 群 体 除 *+,-+;/04-+和 /01外&其 余 位 点 均 不 符 合 y+a4z-{WẐ2Wa0平

衡%多数群体多数位点都处于连锁平衡&古巴群体只有 c对位点:即 8pm群体的 /04-+和 /04-2;6_m中的

*+,-+和 847;X\q中的 *+,-+和 /01<有显著的连锁不平衡%但在中国栽培群体中有 3对位点表现出显
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著连锁不平衡!它们是 "#$%#和 &’()&’(和 *’()"#$%#和 +,’%#以及 &’(和 +,’%#!

-./ 基因频率

所有位点至少有一个群体表现多态性0但 "#$%1和 +,’%#两个位点在多数古巴群体中为单态2即固定

于一个等位基因3!"#$%4位点单态性很高0但没有完全固定!多数位点有 5到 6个等位基因分离0但 +,7
有 8个等位基因分离!其中频率最低)电泳中迁移最快的等位基因在中国栽培群体没有出现0但在所有古

巴群体中都出现2表 83!
表 / 古巴加勒比松各群体的等位基因频率

9:;<=/ >=?=@A=BC=?DE=FE?GHGC<:IEH?FH@J.KLMNOLPLQ:A.KLMNOLPL

位点

RS1TU

等位基因

"VVWVW

+"R2X3 *"Y253 *Z[263 ["\283 &][2̂3 _‘a2b3 cdY

2e3

"#$%# 2f3 gh ê Xh5 Xhg Xe8 b6 gg
X h.6 h.8̂b h.8X5 h.6hX h.6ĝ h.8X6 h.8hi
5 h.e h.̂88 h.̂gg h.bii h.bX̂ h.̂ge h.̂iX

"#$%4 2f3 gh ê X5X X6X Xee Xe5 gg
X h h.hXg h h h.hh6 h h.e55
5 h.igg h.gî X h.ii5 h.ii5 h.ii8 h.5e6
6 h.hX6 h.hgg h h.hhg h.hhb h.hhb h.hhb

"#$%1 2f3 gh ê X5X X6X Xee Xe5 gg
X h.ii8 X X X X X h.ie5
5 h.hhb h h h h h h.h5g

&’(%X 2f3 gh ê Xh5 XXh X8g 5bi b5
X h.Xbi h.X65 h.5hX h.X8̂ h.Xhg h.Xgg h.6̂^
5 h.g6X h.gbg h.eii h.ĝ^ h.gi5 h.gX5 h.b8̂

*’(%4 2f3 gh ê X5e XXh X8g 58i bg
X h.X h.Xĥ h.X̂ h.h6b h.h6 h.XX h.X5̂
5 h.i h.gî h.ĝ h.ib8 h.ie h.gi h.gê

+,’%# 2f3 gh ê X5b 5X X8g bh e8
X h h h.hX5 h h h h.hgg
5 X X h.ig8 X X h.ii8 h.iX5
6 h h h.hh8 h h h.hhb h

+,’%4 2f3 gh ê X5b X6X Xeb 68h i5
X h.6X6 h.685 h.888 h.86X h.66 h.̂5i h.̂ 8̂
5 h.5̂b h.̂e h.56 h.5eX h.6gi h.8h8 h.5e5
6 h.86X h.hgg h.65̂ h.5ig h.5gX h.hbb h.Xe8

+,7 2f3 gh ê Xh5 XXh X8g 5ee bg
X h.hgX h.hgg h.X85 h.Xhi h.Xhg h.X6 h.hhe
5 h.6ge h.88e h.6̂6 h.̂8X h.85b h.888 h.5ei
6 h.8gX h.85X h.8eX h.66b h.86b h.8hb h.eX6
8 h.ĥ h.h88 h.h68 h.hX8 h.h6 h.h5 h

注jf为样本大小!

-.k 遗传变异和群体分化

除 ["\群体外0其它两个天然林群体中2+"R和 *"Y3的同功酶变异比经营群体2母树林 *Z[)采伐

林 &][和种子园 _‘a3中的同功酶变异大0各群体位点平均等位基因数从 5.X到 5.60变化很小2表 3̂!多

态位点百分比从 ĥl到 êl0基因多样性从 h.5̂ 到 h.5ie!采伐群体2&][3中同功酶变异和基因多样性与

天然林群体 ["\的相似0但低于所有其它群体!采伐林群体的近交系数较大0但小于天然林 *"Y和中国

栽培群体的近交系数!种子园群体的近交系数显著低于所有其它群体!在中国栽培群体中同功酶变异增

大0基 因 多 样 性 增 加2h.6̂30比 古 巴 群 体2不 包 括 种 子 园3基 因 多 样 性 的 平 均 值 h.5e5要 高0其 近 交 系 数
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!"#$$%&为全部群体中最大’
表 ( 各群体的位点平均等位基因数!)*&+位点有效等位基因数!),&+多态位点百分比 -!.&+基因多样性估计值!/,&
和群体内近交系数!012&+群体间分化!023&以及显著性检验

45678( 957:8;<=5>8?5@8A:B68?<=577878;C8?7<D:;!)*&+8==8DEF>8A:B68?<=577878;C8?7<D:;!),&+C8?D8AE5@8<=

C<7GB<?CHFD7<DF!I.&+H8E8?<JG@<;FEG!/,&5AKFA6?88KFA@D<8==FDF8AELFEHFAC<C:75EF<A!012&5AKC<C:75EF<AKF==8?8AM

EF5EF<A!023&

群体

NOPQRSTUOV
)* ), I!.& /, 012 023

NWX $#Y!"#Y& %#Z" Z$#[ "#$\]!"#"̂]& "#%Ŷ__
‘Wa $#%!"#]& %#[\ ["#" "#$["!"#"̂Z& "#%"\
bWc $#Y!"#]& %#Z\ \[#" "#$dZ!"#"dZ& "#%\Y__
be‘ $#Y!"#]& %#[[ Z$#[ "#$̂\!"#"̂\& "#%[Z__
fg‘ $#Y!"#]& %#Z" ["#" "#$[Y!"#%"%& "#%Z\__

平均 bhSV $#$Z %#Z" Z" "#$\$ "#%]d "#"$"!"#""d&__
ijk $#Y!"#Y& %#[\ Z$#[ "#$\]!"#"̂%& "#"̂
lmc $#]!"#$& %#Z] d\#[ "#Y["!"#"Z[& "#$$%__

注n平均值计算不包括种子园和中国栽培群体o括号内数值为标准误’

图 $ pNabW聚类分析图

qUrs$ lRQtThuTuhhvwpNabWSVSRwtUt

在 所 有 参 试 群 体 中+都 至 少 有 一 个 位 点 明 显 偏 离

mSuxwyzhUVvhur平衡’全部群体的012都大于 "+表明群

体中都 存 在 一 定 程 度 的 杂 合 体 不 足+纯 合 体 过 剩!表

[&’种 子 园 的 012!"#"̂&很 小+而 中 国 栽 培 群 体 的 012

!"#$$%&则较大’中国栽培群体有 ]对位点的基因型连

锁 不 平 衡 显 著+其 它 群 体 只 有 一 对 位 点 连 锁 不 平 衡 显

著’天然群体间的遗传分化 023值为 "#"$+且达到显著

水 平+表 示 古 巴 加 勒 比 松 群 体 间 有 比 较 明 显 的 遗 传 分

化’pNabW聚类分析显示中国栽培群体与原产地群

体的遗传距离较大!{|"#%]&+差异显著!图 $&’

} 讨论

}#~ 不同环境和经营措施对森林群体遗传动态的影响

}#~#~ 群体交配系统 多位点异交率估计值不太受混合交配模型假设条件的限制+因而真实反映群体内

的自花授粉程度’本研究结果表明古巴加勒比松全部参试群体的自花授粉程度都较低+与其它热带针叶树

相符!\"’bST#htOV等!d"曾报道巴哈马变种自交率为 %[.到 \.+洪都拉斯变种为 %%.到 d.+与本研究结

果基本一致+但稍高于古巴变种的天然林群体及母树林和种子园+稍低于经过采伐的松树岛群体’
多位点分析结果表明松树岛群体的自交率明显高于其它群体’过度采伐导致自交程度增加+这可能是

因采伐使林分密度减小+进而花粉供应不足+自交增加’林分密度对群体异交率的类似影响在其它针叶树

种中也有发现!̂+%""’
单位点和多位点异交率的差异在母树林和强度采伐的群体中达到显著水平+说明在这两个群体中近

亲交配比例较大’虽然近交不如自交的后果严重+但近亲繁殖也会导致近交衰退而影响林木群体的适应

性’导致这种后果的原因可能是因采伐和遗传疏伐+使群体中产生分隔结构或家系群+从而导致有亲缘关

系的个体之间互相授粉’
在母树林中因遗传疏伐导致自交程度升高+而建立种子园可以使这种情况得到改善’种子园中的高异

交率和低自交程度可能是因为种子园设计采用了较合理的无性系空间配置+如较大的株行距和近亲无性

系不相邻等+从而促进花粉的混合和传播+减少自交’许多其它研究也表明种子园中异交率很高+单位点和

多位点异交率之间差异不明显!%%+%$"’进一步说明良好的种子园设计能有效地防止自交或近交’
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!"#"$ 群体遗传结构和变异 研究结果表明古巴加勒比松各参试群体均具有较大的同功酶变异%这与其

它针叶树种相似&’()*其有效群体规模可能在很长时期内都保持较大%防止了遗传漂变对遗传多样性的侵

蚀*加勒比松的另外两个变种也显示了较大的同功酶变异&+%’,)*

以天然林群体数据为基准%可根据同功酶标记推断在其它 (个驯化群体中的遗传结构的变化程度*结

果 显示采伐林-./01和母树林-2301的遗传结构和变异变化不明显%种子园的变化亦很小%但种子园近 交

系数456稍有降低%表明种子园比天然林群体中自交或近交的比例降低%这与本研究中交配系统的分析结果

一致*在其它种子园研究中也发现类似结果&’7%’8)*

与天然群体相比%遗传结构和变异变化最显著的是中国栽培群体-9:;1%此群体同功酶多样性较其它

群体高%近交系数 456较大%连锁不平衡显著*此外%<=>2?聚类显示这一群体与其它群体遗传距离很大%
差异明显*说明本试验中所用的试验材料中与真正的古巴加勒比松有极为明显的遗传差异%对此需要作更

进一步的研究%需要作更多的试验如 /;?标记分析&’,)%以准确鉴定这批试验材料的真实身份*造成这种

明 显遗传差异的原因 可 能 是 因 为 本 研 究 所 采 用 的 中 国 栽 培 群 体 试 验 材 料 为 不 同 树 种-如 湿 地 松@火 炬 松

等1或不同变种-如巴哈马加勒比松@洪都拉斯加勒比松1的混合种子%或它们之间的杂交种子*基因频率不

同的群体混合使多样性升高%导致杂合子不足和明显的连锁不平衡%本试验的结果也证实这一点*
本研究采用的种子园群体和中国引种栽培群体都是通过抽样而建立的人工群体%它们是整个古巴加

勒比松大群体的一个抽样样本%结果表明这两种措施并没有引起的明显的同功酶遗传变异或多样性的丢

失%这种抽样效应不明显的情况在其它乡土树种驯化中也有报道&’A%’+)*但由于这两个群体的生长环境发生

改变或因为经营方式的不同%而导致群体内交配系统发生变化%种子园因采用了旨在避免近交的无性系配

置设计和适当的株行距%使其近交程度降低*而中国栽培群体却与此相反%交配系统和遗传结构均发生显

著变化%同功酶遗传变异和基因多样性升高%近交系数亦高于其它群体*这些出乎预料的变化说明了中国

试材种子为混合种子或杂交种子的可能性%需作进一步的研究*

!"$ 遗传标记在研究森林生态过程中的应用

传统的生态学研究方法多采用林木的宏观特征如形态性状上%遗传标记技术的发展为在分子水平上

研究森林群体的生态过程提供了新的途径*采用遗传标记进行森林群体遗传动态分析进而推断生态过程

的影响%具有许多优点*许多遗传标记-如同功酶标记1位点都符合孟德尔遗传规律%并具共显性特点%因此

这类标记可用 来 直 接 推 断 各 种 可 能 的 基 因 型 种 类%可 直 接 用 来 计 算 基 因 频 率%而 不 象 数 量 性 状 受 环 境 影

响%因此可以对不同群体和树种进行直接比较*这种方法简单@便宜%适用于多种树种%同功酶分析只需少

量植物材料如种子@叶片等即可进行大量基因位点的分析%而且对树木而言%许多基因位点在生命周期的

各个发育阶段都能得到同功酶的表达*此外绝大多数树种都能够提取同功酶%在相同时间内可对大量试材

进行分析*遗传标记通常是选择中性即不受选择影响的%因此遗传标记所反映的变异是中性-无选择性1的

变异*这些遗传标记变异有助于了解森林群体演替历史%进而推断群体所经历过的诸如遗传瓶颈%自然分

布区内群体间隔离等历史&’B)*
遗传标记的种类很多%除同功酶标记外%还有大量的 /;?遗传标记*不同种类的遗传标记各具优缺

点%同功酶标记的主要缺点是它们基本上只代表结构基因%并不是整个基因组的随机样本*同功酶标记只

能检测到编码蛋白质表达的遗传变异%因此它所测到的遗传变异并不是准确的全部遗传变异*使用 /;?
标记可使这些缺点得到克服%但价格则要昂贵*因此%应根据研究目的@分析材料@研究经费和试验条件等

因素来确定采用何种遗传标记*本研究显示同功酶遗传标记在监测在不同环境条件和不同经营措施下林

木群体的遗传动态变化方面具有很大的应用价值*
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