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摘要B用 I%JK技术分析了分布于中国东北的 ;个红松<LMNOPQRSTMUNPMPVUMW2XYZ[\\2A天然群体的遗传多样性及群体

间的遗传分化H;C个随机引物共检测到 !@"个可重复的位点3其中多态位点 ";>个3占总位点的 #D2EC]H-̂5__0_信息

指数和 .X‘指数的统计结果都表明3红松种内的遗传变异主要存在于群体内3凉水群体的遗传多样性水平高于黑河a虎

林群体H群体内平均遗传相似度为 $2>!D3群体间为 $2C@#H红松现阶段相对偏低的遗传多样性水平与第四纪冰期所遭受

的严重打击和人类近期的干扰有较大关系H
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红松<LMNOPQRSTMUNPMP-X‘G2XYZ[\\2A是我国东北山地的地带性顶极植被类型NN红松阔叶林的优势树

种3主要分布于中国东北a朝鲜半岛a俄罗斯远东南部3在日本的本州a四国也有间断分布O"PH红松因其树体高大

通直3材质优良而具有很高的经济价值3是主要的用材树种之一H近年来3红松的天然分布正在缩小3而一个物

种的稳定存在与其群体的遗传多样性水平和遗传结构密切相关3因此有必要对红松的天然群体进行深入的遗传

分析H同时3对物种遗传结构的研究有助于阐明物种的适应机制和预测物种的进化潜力H

I%JK技术作为一种简便a快速a易行的分子标记技术3近年来被广泛地应用于木本植物遗传多样性

和 遗传结构的研究中3已经对多脂松<LMNOPSUPMNRPTAO!P3黑云杉<LMNOP7TSMTNTAO!P3欧洲赤松<LMNOP

P0%.UP/SMPAO;P3白云杉和恩氏云杉<LM)UT&%TO)T和 L2UN&U%7TNNMMAO@P3银杉<$T/+T0TTS&0SR;+0%%TAO#P3
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了报道9
本研究用 :;<=技术对分布于中国东北境内的 >个红松天然群体的遗传多样性?群体内和群体间的

遗传变异进行了研究2为合理地保护?利用与开发红松遗传资源提供可靠的科学依据9

@ 材料和方法

@A@ 实验材料

所有样本采自红松在中国境内的典型分布区2分别为黑龙江凉水自然保护区?虎林五泡林场和黑河平

山林场的天然红松林9采样时分单株随机取当年生幼叶2每两个个体的间距大于 BCCD2所有样品采自成

年树2每个群体样本数为 EC个9采集的针叶用塑料袋装好2放一张湿滤纸以保持湿度2于 CFGH条件下带

回实验室2液氮保存2用于提取 =I;9

@AJ 实验方法

@AJA@ =I;的提取 >个群体各 EC份样品2采用十六烷基三甲基溴化胺!KL;M.方法/N12稍做修改后提

取基因组 =I;2通过测定紫外光吸收确定 =I;浓度和纯度2通过琼脂糖电泳检查 =I;的完整性2OECH
保存备用9

@AJAJ 引物的筛选 随机引物采用 PQRSTU公司的引物系列 ;?=?V?W?X2经预备试验选择扩增产物稳

定?重复性好的引物对所有个体的基因组 =I;进行扩增2共用引物 >8个2序列见表 Y9
表 @ 用于红松 Z[\]分析的随机引物及序列

_̂‘ab@ Z_cdefeaghecijabekgdblmgfbmn_cdnboibcjbn

引物 序列!BpO>p. 引物 序列!BpO>p.
<SqDRSrsRtuRUvRr!BpO>p. <SqDRSrsRtuRUvRr!BpO>p.
P<;OCY K;XXKKKLLK P<;OCE LXKKX;XKLX
P<;OC> ;XLK;XKK;K P<;OCG ;;LKXXXKLX
P<;OCN XXXL;;KXKK P<;OYC XLX;LKXKX;
P<;OYY K;;LKXKKXL P<;OYE LKXXKX;L;X
P<;OYB LLKKX;;KKK P<;OY6 X;KKXKLLXL
P<;OY8 ;XXLX;KKXL P<;OYN K;;;KXLKXX
P<=OCY ;KKXKX;;XX P<=OC> XLKXKKXLK;
P<=OCG LKLXXLX;XX P<=OCB LX;XKXX;K;
P<=OC0 ;KKLX;;KXX P<=OC6 LLXXK;KXXX
P<=OYE K;KKXL;LKK P<=OYB K;LKKXLXKL
P<=OY0;XXXKXL;;X P<=OYN KLXXXX;KLL
P<=OEC ;KKKXXLK;K P<VOCE XXLXKXXX;;
P<VOC6 ;X;LXK;XKK P<VOYE LL;LKXKKKK
P<VOYG LXKXXKLX;X P<VOCE X;XX;LKKKL
P<WOCB KKX;;LLKKK P<WOC0 XXX;;LLKXX
P<WOC6 KKX;L;LKKK P<WOC8 XXX;L;LKXX
P<WOYE ;KXXL;KK;X P<WOYG LXKLXK;XXL
P<WOYB KK;XL;KLKK P<WOY0 XX;XL;KLXX
P<XOCE XXK;KLX;XX P<XOC8 LK;KXLKK;K

@AJAw :;<=扩增及产物分离 参照 xqyyqzDr等的

方法/YC12经条件优化后确定反应体系如下{总体积

EC|y2包 括 GCU}基 因 组 =I;2YBU}随 机 引 物2

ECC|DTy~!";L<?"KL<?"XL<?"LL<2Y#Lzt=I;
聚合酶2YABDDTy~!$}KyE9反应程序为{NBH预变性

BDqU2GC次热循环2条件为 NGH?YDqU2>0H?YDqU2

6EH?YDqU2最后在 6EH下延伸 6DqU2所有反应在美

国 $A%A公司生产的 <LKOECC热循环仪中进行9扩增

产物在 YAE&的琼脂糖凝胶中电泳分离2溴化乙锭染

色2透射紫外灯下观察并拍照9

@Aw :;<=数据的统计

@AwA@ 多态位点比率 在某一特定位点上2若扩增片

段出现的频率小于 CANN2则此位点称为多态位点9多态

位点比率就是在所有检测到的位点中多态位点所占的

比例9

@AwAJ s’zUUTU表型多样性指数 根据 (qU}和

sv’zzy的方法/YY12利用 s’zUUTU表型多样性指数来计

算群体内和群体间的遗传多样性2计算公式为{

)*+,3$yT}E3$

这里 3$为表型频率2即某一扩增带出现的频率9

)可以有两种水平的遗传多样性2)+7+为群体内的遗传多样性2))+为种内总的遗传多样性9
@AwAw IRq的遗传分化指数 根据 IRq的方法/YE12计算群体内和群体间的基因多样性2计算公式为{

)*,
4

$*Y
!YO,

-$

-*Y
.E$-.4

.$-为第 $个位点上第 -个等位基因的频率2-$为第 $个位点上的等位基因数24为检测到的位点总数

!假设一个 :;<=位点上有两个等位基因2可以得到显隐性等位基因的频率.9)/为群体内基因多样性2

)0为种内总的基因多样性21/0为群体间的基因多样性21/0*)0O)/2"/0为群体的遗传分化系数2"/0*
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’()(* +,-.标记共享度和遗传距离

根据 /01和 21的方法34567计算 +,-.片段共享度89:7公式为;

<= 8>?@A:$8?@B ?A:
其中 ?@A为 @CA两个个体或两个群体共同拥有的 +,-.标记数D?@C?A为 @CA两个个体或两个群体

各自拥有的 +,-.标记数&

> 实验结果

用 5E个随机引物对 5个天然红松群体共 FG个个体的基因组 ./,进行了 +,-.分析7每个引物检测

到的位点数在 >H44个之间7扩增 ./,片段的长度介于 5GGH>IGGJK之间&5E个随机引物共检测到 >L4
个位点7平均每个引物检测到 F(5L个位点&

M(’ 多态位点比率

5个红松群体的总位点数C多态位点数及多态位点比率见表 >&
表 M 红松种内及群体内多态位点比率

NOPQRM SRTURVWOXRYZ[YQ\]YT[̂_UQYU_‘_Ŵ_Va[RU_Ra

OVb[Y[cQOW_YVaYZd(efghijklil

群体 样本数 位点数 多态位点数 多态位点比率
-mKnopq

r1mst
/m(mu

/m(mu

omv1
/m(mu -0wv0srpx0mu

tpyKo0t
Kmozymwq

K{1v
KmozymwK{1v

omv1 omv1
-2| >G >>} 4>4 G(I55G
-~2 >G >4F 44L G(I>}E
-~~ >G >4I 4GE G(IG>5
!mrpo FG >L4 45" G(I}FE

-2|为红松凉水群体7-~2为红松虎林群体7-~~为红松

黑河群体&

在凉水群体中75E个引物共检测到 >>}个位

点7其中多态位点 4>4个7占I5(5G#D虎林群体中总

位点数 >4F个7多态位点 44L个7多态位点比率为

I>(}E#D黑河群体中检测到的 >4I个位点中74GE
个为多态位点7占全部位点的 IG(>5#&5个群体的

FG个个体中7检测到的位点总数为 >L4个7其中多

态位点 45"个7种内多态位点比率为 I}(FE#7按检

测到的多态位点比率排序7各红松群体顺序为;凉水

群体$虎林群体$黑河群体&

M(M 用 |{pssms表型多样性指数计算红松遗传多

样性

用 |{pssms指数计算了 5个天然红松群体的群

体内C群体间的遗传多样性7以及各自在总变异中所占的比例7见表 5及表 L&
由表 5可见7由于不同的随机引物检测的位点数及多态性均有所不同7按各个引物所估计的遗传多样

性值有较大的差异7变化幅度从 GH>(5"IE&各红松群体内平均遗传多样性中7凉水群体最高8G(FIEL:7虎

林群体其次8G(IE5F:7黑河群体最低8G(IE4":7可以看到7凉水群体的遗传多样性明显高于其他两群体7虎

林与黑河群体则相差不大&
由表 L可见7由不同引物的扩增结果估计的红松群体间遗传分化也有很大差异7从 %-&qG>的

G’G4GL至 %-,q4G的 G(FFE4&综合来看7红松平均群体内遗传多样性值为G(FG}E7平均种内遗传多样性值

为 G’"}G}&在总遗传变异中7有 FI(I"#存在于群体内7群体间遗传变异只占总变异的 5L(L4#7也就是说7
经 |{pssms指数估测7由 5E个引物检测的 5个天然红松群体间的遗传分化为 5L(L4#&

M() 用 /01指数估算红松基因多样性

用 /01指数对 5个红松群体的群体内C群体间基因多样性和遗传分化进行了估测7结果见表 I7表 F&
由表 I可见7各群体内平均基因多样性的高低顺序为;凉水群体$黑河群体$虎林群体7与 |{pssms

指数的统计结果稍有不同7一致之处是凉水群体的基因多样性水平较明显地高于另外两个群体&
从表 F中可以看到7按不同引物估计的红松的遗传分化程度相差较大7最小的 %-.q4>仅有

G’GG4"FG7最大的 %-9q4I则有 G(55L}7表明遗传变异在基因组中分布很不均一7平均看来7红松群体内基

因多样性为 G(>LF"7种内基因多样性为 G(>"FL7群体间基因多样性为 G(GL"L57群体的遗传分化系数为

G’4}G>&就分化程度而言7/01指数的估计值远远低于 |{pssms指数的估计值7前者只有后者的 IG#左右&

M(* 红松群体内C群体间的遗传相似度

通过计算群体内个体间和群体间的 +,-.片段共享度7可以得到群体内和群体间的遗传相似度7结果
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列于表 !"
由表 ! 可见#红松群体间#以虎林和黑河两群体间遗传相似度最高$%&’()*+#其次为虎林与凉水群体

$%&’(*(+#而凉水与黑河群体的遗传相似度最低$%&’,%(+"群体内遗传相似度则以虎林群体最大

$%-.,)(+#凉水群体最小$%&.*./+"
表 0 由 1234454表型多样性指数估计的红松群体内遗传多样性

637890 :949;<=><?9@A<;BC<;2<4D5DE83;<54A5FG&HIJKLMNOLO9A;<P3;9>7B1234454<4>9Q5FD2945;BD<=><?9@A<;B

引物 RST RUS RUU 引物 RST RUS RUU
RVWXYVZ RVWXYVZ
[R\]%* %&(̂’’ %&(,*) %&.̂,/ [R_]*( %&!./’ %&̂/!/ %&,,̂*
[R\]%) %&)!,̂ %&’)%’ %&(/!) [R_]*̂ %&!*(’ %&̂,,! %&(.,!
[R\]%, %&%%%% %&*,̂’ %&*,̂’ [R_]*. %&(,(/ %&(,*) %&*,̂’
[R\]%/ %&)!,̂ %&)!,̂ %&̂,,! [R_])% %&!(,/ %&,.// %&’,̂(
[R\]%. %&!!%( %&̂.̂) %&)!,̂ [R‘]%) %&’,!. %&!,%( %&/*%/
[R\]*% %&/)!. %&)(!̂ %&,.’̂ [R‘]%! %&̂!)) %&̂’/% %&.(’!
[R\]** %&*.., %&!.,% %&̂%.! [R‘]*) %&,,̂* %&,,̂* %&*,̂’
[R\]*) %&.,/* %&./(’ *&//*( [R‘]*/ *&%,** %&̂!!̂ %&’..%
[R\]*( *&%%!( *&/(’̂ *&(!)) [Ra]%) %&̂!)) %&(.’% %&.%/.
[R\]*! *&)’), %&,.// %&/!). [Ra]%( %&̂!*/ %&*,̂’ %&*,̂’
[R\]*’ *&),%/ *&%%’/ *&)!/( [Ra]%̂ *&)((̂ %&̂!)) %&/!).
[R\]*. *&!,̂* %&̂’/% *&%(!’ [Ra]%! %&*.., %&%%%% %&,**,
[R_]%* %&(*%̂ %&,,̂* %&,.// [Ra]%’ %&*,̂’ %&*,̂’ %&*,̂’
[R_]%, %&,,̂* %&/*%/ %&/*%/ [Ra]*) %&%%%% %&,./, %&/*%/
[R_]%/ %&̂!,! %&̂%,, %&!̂/* [Ra]*/ %&.(’! %&’()̂ %&/!).
[R_]%( %&(,(/ %&̂%.! %&(,*) [Ra]*( %&/(̂. %&,̂%* %&%%%%
[R_]%̂ %&,.// %&/!). %&!*// [Ra]*̂ *&%!*. )&,.(’ %&̂ ’̂%
[R_]%! %&’((( %&(/!) %&(/!) [Rb]%) %&,.’̂ %&,̂%* %&)!,̂
[R_]*) %&(.’% %&)(!̂ %&)(!̂ [Rb]%’ %&’̂!, %&,.’̂ *&%*̂.
\cY& %&̂(’/ %&(’,̂ %&(’*.

0 讨论

在已有的 d\R_研究中#扩增产物的长度一般在 )%%e)%%%fg之间#此范围内的扩增片段被认为是有

效h稳定h可重复的i*%j"本研究中在 ,%%e)(%%fg范围内的扩增片段稳定性h重复性都很好"在 )-(kf以上

也获得一些清晰的条带#但稳定性稍差#为确保结果的准确#这些大片段未做统计"
针对裸子植物的 d\R_分析虽有开展#但尚不足以表明裸子植物在 _l\水平上的多态状况#已有的

研究中物种间的差异较大"mnZZYoYV等i)j对纽芬兰岛多脂松群体进行 .̂个引物的 d\R_分析#发现所有

位点均为单态#他们认为是由于该群体与大陆群体的长期分离导致了遗传多样性的贫乏#同时也与全新世

的冰川作用有关"在同时进行的白云杉和黑云杉 d\R_分析中#多态位点百分率达到 /(&)’p和 ((&’%p"

TqXWrs等i,j对欧洲赤松的两个群体的 d\R_分析中#多态位点比率达到 ’’&̂(p"tuvZv和 _vwxWki/j对白

云杉和恩氏云杉的 d\R_分析表明#多态位点分别占总位点的 !/p和 !%p"汪小全等i(j对银杉进行了

d\R_分析#多态位点比率仅为 ,)p#似乎低水平的遗传多样性是银杉濒危的原因之一"以上松科植物的

d\R_研究结果各异#与之相比#本研究中获得的红松平均 (!&̂’p的多态位点比率在松科植物中属中等

水平"

Tuvwwnw指数估计的红松 ,个群体的遗传多样性分别为凉水群体 %&̂(’/h虎林群体 %&(’,̂h黑河群体

%&(’*.#群体内平均遗传多样性为 %&̂%!’#种内总遗传多样性为 %&.!%!#群体间遗传多样性占总多样性的

,/&/*p"在对其他木本h长寿命h异交植物的 d\R_分析中#用 Tuvwwnw指数法得到的遗传变异及分化情

况各有不同"欧洲山杨 ’个天然群体内的平均遗传多样性为 %&̂(#群体间遗传多样性占总多样性的 )&

p̂#分化水平很低i’j"墨西哥丁香的平均群体内遗传多样性为 *&*./#种内总遗传变异为 )&.!̂#群体间遗

,,!(期 夏 铭等y天然红松群体遗传多样性的 d\R_分析
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传多样性占总多样性的 !"#"$%遗传分化程度较高&’()与以上植物相比%红松的遗传多样性水平略低%群体

间的遗传分化处于中等水平)
表 * 由 +,-../.表型多样性指数估计的红松群体内0群体间遗传多样性及分化

1-234* 5-67878/./97,4:4.478;<8=46>87?-@/.:-.<A87,8.B/BC3-78/.>/9D#EFGHIJKLIL4>78@-74<2?+,-../.8.<4M/9

B,4./7?B8;<8=46>87?

引物 群体内遗传 种内总遗传 群体内遗传多样性 群体间遗传多样性

多样性 多样性 所占比率 所占比率

NOPQROS TUVU TWU TUVUXTWU YTWUZTUVU[XTWU
\N]Ẑ_ #̂’‘a‘ _#̂‘bb #̂’c!’ #̂c’dd
\N]Ẑb #̂!dab _#ccc’ #̂d_̂c #̂!‘"a
\N]Ẑc #̂̂"_b #̂_c’‘ #̂’’’a #̂cccc
\N]Ẑd #̂c"c’ #̂’dab #̂’̂‘b #̂c"_‘
\N]Ẑ" #̂!‘̂_ #̂‘_‘a #̂â‘’ #̂b"_d
\N]Z_̂ #̂ca’d _#_cd̂ #̂cc_" #̂’’‘_
\N]Z__ #̂!cd̂ #̂a_ad #̂addc #̂b!!a
\N]Z_b _#_̂a_ _#_da‘ #̂"’d! #̂̂c!!
\N]Z_! _#cd’_ _#‘̂â #̂add" #̂b!!_
\N]Z_a #̂a_’! _#_̂cc #̂’d"d #̂c!̂’
\N]Z_‘ _#_a__ b#_"a‘ #̂!cb" #̂d’a_
\N]Z_" _#_!"c b#cbb’ #̂d""_ #̂!̂ "̂
\NeẐ_ #̂d_ca #̂’‘"! #̂’̂^̂ #̂d̂^̂
\NeẐc #̂c‘̂’ #̂!cb" #̂a_db #̂b‘!‘
\NeẐd #̂’‘̂d _#c’ĉ #̂d""b #̂!̂ ‘̂
\NeẐ! #̂!!‘‘ #̂!’‘" #̂"‘bb #̂̂_a‘
\NeẐ’ #̂!bab #̂"!aa #̂!!̂! #̂dd"!
\NeẐa #̂’!̂^ _#̂cd’ #̂’b‘c #̂ca_a
\NeZ_b #̂ca__ #̂!dcd #̂’‘b" #̂c_a_
\NeZ_! #̂!"b‘ #̂"!_’ #̂’bĉ #̂caâ
\NeZ_’ #̂’daa _#bbd! #̂!b"̂ #̂da_̂
\NeZ_" #̂d̂__ #̂ab_" #̂!!!’ #̂dddd
\NeZb̂ #̂’’_d _#̂"’c #̂’̂cc #̂c"’a
\NfẐb #̂’!"’ #̂"a__ #̂’a"b #̂cb̂‘
\NfẐa #̂aa_’ _#_!d’ #̂’’‘b #̂cc_‘
\NfZ_b #̂b’"a #̂d’‘‘ #̂!a!c #̂dbda
\NfZ_d #̂‘’"b #̂‘""b #̂"’’’ #̂̂ccd
\NgẐb #̂ab!̂ _#̂_!! #̂a_c" #̂b‘’_
\NgẐ! #̂c_!̂ #̂acd_ #̂db"_ #̂!â"
\NgẐ’ #̂‘̂ b̂ _#!̂"‘ #̂!ĉ^ #̂dâ^
\NgẐa #̂_âb #̂bac_ #̂’bcb #̂ca’‘
\NgẐ‘ #̂_c’‘ #̂_‘a’ #̂ab"b #̂bâ‘
\NgZ_b #̂b’‘b #̂c!ac #̂a!̂’ #̂bd"d
\NgZ_d #̂a’_d #̂‘̂a" #̂"dbd #̂̂!a’
\NgZ_! #̂babc #̂c"ba #̂’"cd #̂ĉ’’
\NgZ_’ _#ca‘’ b#b"a_ #̂’̂ _̂ #̂c"""
\NhẐb #̂cdd_ #̂cdaa #̂"‘"’ #̂̂_̂d
\NhẐ‘ #̂a’̂" _#cc‘" #̂!’a" #̂dcb_
]iR# #̂’̂a‘ #̂"âa #̂’!!" #̂cdd_

通过 jRP指数统计的红松群体内遗传多样性平均为 #̂bd’"%群体间遗传分化为 _a#̂b$%这一分化值

比 klmnnon指数得到的遗传分化低得多%这与两种统计方法各自的统计原理有关)klmnnon指数只根据扩

增产物的有或无来确定某一 ej]片段的表型频率%而 jRP指数则假定某一特定位点上有两个等位基因%
根据各自的基因频率来计算基因多样性)从遗传学角度出发%jRP指数的方法似乎更具有生物意义%而

klmnnon指数虽然只是一种表型参数%但它避免了对 p]Ne位点显隐性的探讨%因此对异交植物来讲%应

用 klmnnon指数估算遗传多样性是可行的)本研究中%采用两种方法所得到的遗传多样性变化趋势基本相

同%遗传变异的分布也大体一致%即大部分遗传变异存在于群体内部)这一点与魏伟等对柠条Yqrsrtrur

dca 生 态 学 报 b_卷
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!""#$的 %&’(分析结果是一致的)*+,-
表 . 由 /01指数估计的红松群体内基因多样性

23450. 60708190:;1<=>1<?17@A@B53<1A7;ACD#EFGHIJKLIL0;<1M3<084=/01N;1780O

引物 ’PQ ’RP ’RR 引物 ’PQ ’RP ’RR

’STUVS! ’STUVS!

W’&XY* Y#Z+[\ Y#]]̂[ Y#+\YY W’(X*\ Y#]̂YY Y#]̂YY Y_]*[\

W’&XY] Y#*‘YY Y#*‘YY Y#*‘YY W’(X*̂ Y#]‘YY Y#]̂YY Y#]\*Y

W’&XYZ Y#YYYY Y#*‘YY Y#*‘YY W’(X*a Y#]ZYY Y#]]̂[ Y#*‘YY

W’&XY+ Y#*‘YY Y#*‘YY Y#]̂YY W’(X]Y Y#+][\ Y#]\YY Y#Z]̂[

W’&XYa Y#]+YY Y#]‘\Y Y#*‘YY W’bXY] Y#]̂‘‘ Y#]ZZ‘ Y#*‘YY

W’&X*Y Y#]Y\Y Y#Z]YY Y#]\\Y W’bXY[ Y#]*[\ Y#*‘YY Y#]âZ

W’&X** Y#]\\Y Y#]\]\ Y#*a‘‘ W’bX*] Y#]*[\ Y#]*[\ Y#*‘YY

W’&X*] Y#]+YY Y#]Y\Y Y#]+\[ W’bX*+ Y#]a\Y Y#][*[ Y#Z\*[

W’&X*\ Y#ZY[\ Y#Z*]Y Y#Z[YY W’cXY] Y#]*[\ Y#]\\Y Y#]‘]\

W’&X*[ Y#+̂‘Z Y#]\YY Y#]Y\Y W’cXY\ Y#Za[\ Y#*‘YY Y#*‘YY

W’&X*‘ Y#]̂]Y Y#]*[\ Y#Z*+Y W’cXŶ Y#ZŶY Y#]*[\ Y#]Y\Y

W’&X*a Y#Z]a] Y#*‘YY Y#]]\Y W’cXY[ Y#]\\Y Y#YYYY Y#Z[\Y

W’(XY* Y#Z*\Y Y#]*[\ Y#]\YY W’cXY‘ Y#*‘YY Y#*‘YY Y#*‘YY

W’(XYZ Y#]*[\ Y#*‘YY Y#*‘YY W’cX*] Y#YYYY Y#]\YY Y#*‘YY

W’(XY+ Y#Z[\Y Y#Z\\Y Y#+Z[\ W’cX*+ Y#]âZ Y#]\\Y Y#]Y\Y

W’(XY\ Y#]ZYY Y#*a‘‘ Y#]]̂[ W’cX*\ Y#]‘[\ Y#+]YY Y#YYYY

W’(XŶ Y#]\YY Y#]Y\Y Y#]a‘Z W’cX*̂ Y#]][Y Y#Ẑ+Z Y#]*\Y

W’(XY[ Y#][*Z Y#*‘YY Y#*‘YY W’dXY] Y#]\\Y Y#+]YY Y#*‘YY

W’(X*] Y#][̂[ Y#Z]YY Y#Z]YY W’dXY‘ Y#*‘[Y Y#]\\Y Y#Z*]\

&eV# Y#]\̂[ Y#]+Ŷ Y#]+Ẑ

在等位酶水平上对天然红松群体的遗传结构与分化也有报道f杨一平等)*\,对 +个天然红松群体进行

了 Z种酶 +个位点的分析fgTU)*̂,对 ‘个红松群体进行了 *\种酶 ]Z各位点的研究f祖元刚等)*[,分析了 Z
个红松群体的 *Y种等位酶 *‘个位点的多样性-对报道的天然红松群体的等位酶研究结果进行统计f红松

群体的平均多态位点比率为 [Y#]+hf平均每个位点的等位基因数为 ]#Y\f平均期望杂合度为 Y#]+Ẑf群

体间的遗传分化低于 ĥ-红松在等位酶水平上检测到的遗传多样性在松属植物中处于中等略低水平f在

植物界中则处于较高水平)*‘,-从以上分析可见f本研究在 (i&水平上检测到的红松天然群体的遗传多样

性与蛋白水平上的研究结果具有一致性-在群体间的遗传分化上f(i&水平上检测到的遗传分化高于酶

水平上的分化f这可能与编码酶的基因的相对保守性有关-此外f等位酶分析只能检测到编码区的变异f对

非编码区的变异无法检测f因此反映出的遗传分化较低-%&’(技术在检测 (i&多态时是完全随机的f对

编码区和非编码区的变异均可检测f因而 %&’(标记体现出来的遗传分化水平可能更接近实际状况-
统计表明f红松凉水群体的遗传多样性水平高于黑河j虎林群体f这种现象可能与多种因素相关-凉水

群体位于红松分布的中心区f样品采自保护区的原始天然林f生境范围较宽f群体数量大f人为干扰很少f
原始林中群落结构复杂f物种丰富f气候j土壤j局部生境都很适合红松生长f有利于遗传变异的积累f而虎

林j黑河群体位于红松分布的边缘区f仅存天然次生林f生境相对较窄f分布不连续f群体数量少f加上人为

干扰频繁f可能造成遗传多样性的丢失f而红松的遗传多样性一旦损失f恢复的速度极慢f因此边缘区群体

内的遗传多样性较低f从而形成目前红松群体内遗传多样性分布不均的格局-

\Z[\期 夏 铭等k天然红松群体遗传多样性的 %&’(分析
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表 ! 由 "#$指数估计的红松群体内%群体间基因多样性及遗传分化
&’()#! *#+#,$-.$//#0#+,$’,$1+’+.2#+#.$3#04$,56$,7$+’+.’81+2919:)’,$1+41/;<=>?@ABCDAD#4,$8’,#.(5"#$E4$+F
.#G

引物 群体内基因多样性 总基因多样性 群体间基因多样性 遗传分化系数

HIJKLIM NO NP QOP ROP

SHTFUV U<WVXV U<WYZ[ U<U\]VU U<VY]Y

SHTFUZ U<V]UU U<ZZ[U U<UX[UU U<ZUUU

SHTFUW U<VZUU U<V]UU U<ÛUUU U<WWWW

SHTFUX U<ZÛ\ U<ZX\X U<UXU\U U<V̂X[

SHTFUY U<ZW[U U<WẐ] U<UYV]U U<Z]UY

SHTFVU U<ẐUU U<WZWW U<ÛWWU U<VY[]

SHTFVV U<ZW[X U<Z]X̂ U<UXYZU U<V\ZY

SHTFVZ U<ZWUZ U<WUVU U<U\U]U U<ZW[Z

SHTFV[ U<WZY] U<WX̂] U<UV\UU U<UXYUZ

SHTFV\ U<WU\] U<WX]] U<UXVUU U<VV\[

SHTFV] U<ẐX[ U<WUW\ U<UWYZU U<VZYV

SHTFVY U<ZXX\ U<WW\[ U<UYZ]U U<Z\[U

SH_FUV U<ẐU] U<ZY[\ U<UWXYU U<VV]U

SH_FUW U<VYZ[ U<ZXX\ U<U[ZZU U<ZVWW

SH_FUX U<W]YZ U<XWWZ U<UXXUU U<VUV̂

SH_FU[ U<ZV][ U<ZX̂V U<UZ\̂U U<VVZV

SH_FÛ U<Z[VV U<ZYWW U<UXZZU U<VXWY

SH_FU\ U<ZVUX U<ZVZW U<UUVYUU U<UU]Y[U

SH_FVZ U<WU[̂ U<WÛZ U<UUÛUUU U<UUVŶU

SH_FV[ U<ZX[] U<ẐU[ U<UVX\U U<U[̂XW

SH_FV̂ U<ẐWY U<ZY\U U<UWWVU U<VVVX

SH_FVY U<ZVZZ U<Z\XV U<ÛVYU U<ZZ[]

SH_FZU U<WWX\ U<ŴW] U<UZYVU U<U\YYY

SH‘FUZ U<ZZ\[ U<Z\\[ U<U[UUU U<V]UZ

SH‘FU\ U<ZWVW U<WVZX U<U]VVU U<Z[Ŷ

SH‘FVZ U<ZU[U U<WUVU U<UŶUU U<WV]Y

SH‘FVX U<WÛV U<ŴW] U<U[\\U U<V[]̂

SHaFUZ U<Z[V\ U<WVZX U<ÛU\U U<VYXW

SHaFU[ U<Z[Z[ U<ZY]X U<UX[YU U<V[W]

SHaFÛ U<ZXZ] U<ZYWW U<U[U[U U<V\V]

SHaFU\ U<ZVUU U<ZY]Z U<U]]ZU U<ZY[]

SHaFU] U<V]UU U<ZVWX U<UWXXU U<V[̂[

SHaFVZ U<VXWW U<VŶZ U<U[ZYU U<ẐŶ

SHaFVX U<Z[ZV U<Z[\\ U<UU[̂UU U<UZV\W

SHaFV[ U<ZW[] U<W[XX U<VV]̂ U<WWX\

SHaFV̂ U<Ẑ]] U<WV̂V U<UX\WU U<VXŶ

SHbFUZ U<Z][U U<WVZX U<UZ\XU U<U]\\V

SHbFU] U<Z[V[ U<WVÛ U<U[YVU U<VYUW

TcL< U<ZX̂Y U<ZŶX U<UXYXW U<V\UZ
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表 ! 红松群体内"群体间的遗传相似度

#$%&’! (’)’*+,-+.+&$/+*01+*2+)$)3$.4)56467&$8

*+4)-49:;<=>?@ABC@C

群体 DEF DGE DGG
DHIJKLMNHOP
DEF Q;RSRT
DGE Q;UVSV Q;RWXV
DGG Q;UWQV Q;UVXS Q;RXRQ

红松为演替的顶极群落中的优势树种Y分布地域广Y
寿命长达 WQQZTQQL以上Y风媒传粉Y这样的树种应该具

有较高的遗传变异水平[SR\]然而从本研究的结果来看Y红

松种内的遗传多样性在木本植物中处于中等水平Y这可

能与红松的演化史有关]红松在第四纪经历了 V次大冰

期和 R次小冰期Y分布区和群体数量都明显萎缩[XQ\Y使其

种内的遗传多样性遭到严重损失Y形成 瓶̂颈效应_‘aHMb

MKcOcdecffcdMgY给红松冰期后遗传多样性的恢复造成很

大困难Y类似的情况在多脂松中也有报道[X\]又由于红松为长寿命植物Y其遗传变异的积累需要相当长的

时间Y因而红松种内遗传多样性水平略低于应有的水平]另一个造成红松遗传多样性减少的原因是人类对

红松的过度采伐和生产活动导致的生态条件的恶化以及红松分布区的缩小Y近一个世纪以来人类的干扰

已成为红松遗传资源减少的主要因素Y因此有必要加强对天然红松的保护和积极的人为扩展Y为保护群体

的稳定存在创造有利的基因资源]
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