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摘　 要： 该研究以马尾松三个不同改良水平的良种生产群体子代为材料，用天然群体作为对照，采用 １６ 对

ＳＳＲ 引物对试验群体进行遗传多样性分析，并探究遗传改良对马尾松林分遗传多样性的影响。 结果表明：马
尾松天然群体、母树林子代、１ 代种子园子代及 １．５ 代种子园子代的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 （ Ｉ） 分别为 ０．５３、
０．５３、０．５３、０．４６；观测杂合度 （Ｈｏ） 分别为 ０．３６、０．３６、０．３９、０．３５；期望杂合度 （Ｈｅ） 分别为 ０．３２、０．３２、０．３３、
０．２７。 在这三项主要遗传多样性指标上，马尾松母树林、１ 代种子园及 １．５ 代种子园的子代之间无显著差异。
由此说明，在广西马尾松的遗传改良进程中，遗传多样性并未因改良选择而受到明显的影响。 良种人工林与

天然林相比较，马尾松良种人工林在三项主要指标上无明显下降，说明广西三类主要的良种群体都具有较好

的群体缓冲能力和个体缓冲能力。 该研究结果对于科学制定马尾松育种策略具有重要意义，为马尾松高世代

育种研究提供了重要的理论依据。
关键词： 马尾松， 改良水平， 生产群体， 遗传多样性 ， 种子园
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　 　 随着林木遗传改良研究进程不断深入，经过遗

传品质改良的种苗被越来越多应用于人工林营建。
而对林木遗传品质进行人为控制，在提高森林经济

效益的同时也将导致“野生”种群逐渐转变为“人工

改良”种群。 在这一改良过程中，通过选育淘汰很

大比例的原始群体，最终形成用于繁育良种的生产

群体。 人工造林“新种群”的遗传多样性受制于生

产群体的有效大小，其遗传基础常常被限制在很窄

的范围内，从而引起多样性的流失，导致有利基因

或基因综合体的丢失，种群对自然环境的适应性和

抗性变弱（朱大保，１９９４）。 而林木遗传改良的理想

状态是改良过程中既能够获得较高的遗传增益，又
能保持较高的遗传多样性。 一方面为林木可持续

改良提供基础，另一方面为林木生产提供杂合度较

高、适应性和稳定性较强的良种。 因此，对不同改

良水平的生产群体子代开展遗传多样性研究，对于

制定科学合理的育种策略具有重要意义。
马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）是我国分布最广的

针叶树种，在我国约 １ ／ ５ 国土范围内的山地均有分

布；也是我国南方地区重要的用材、工业原料和荒

山造林树种，其木材和松脂是许多森林工业、林产

和造纸工业的支柱（周正贤，２００１）。 我国马尾松遗

传改良研究开始于 ２０ 世纪 ５０ 年代 （余新妥，
１９５９），首先是对马尾松天然林林分、种源水平和母

树林进行研究，进而选择并收集大量优树，营建马

尾松初级种子园和 １．５ 代种子园（杨章旗，１９９４）。
广西是马尾松主要分布区，也是主要的栽培区，拥

有面积广阔的马尾松人工林。 广西马尾松第一代

改良选择获得了约 ３２％材积增益。 在广西马尾松

遗传改良过程中，母树林、１ 代种子园与 １．５ 代种子

园先后成为良种生产的主要来源，其遗传多样性大

小直接影响到马尾松人工林的遗传丰富度。 因此，
本研究以 ＳＳＲ 分子标记为技术手段对三种生产群

体的子代进行对比分析研究，以此来分析改良选择

对子代良种遗传多样性的实际影响，为马尾松高世

代育种研究提供重要的理论依据。

１　 材料与方法

１．１ 材料

马尾松不同改良水平子代测定试验林位于广

西国有拉浪林场。 林场位于宜州市西北部，地理位

置为 ２４°３４′４９．１″ Ｎ， １０８°１６′４５．１″ Ｅ。 地处桂北低

山丘陵区，海拔 １７５ ｍ，相对高差较小，坡度多在 ３０°
以下。 为亚热带季风性气候，年平均气温在 １９．６ ～
２０．８ ℃，极端最高气温 ３９．８ ℃，极端最低气温－２．２
℃；年降水量在１ ５００ ｍｍ 以上，年平均气温 １５． ７
℃。 气候温暖，雨量充沛，年平均日照时数１ ６９５．７
ｈ，年均降雨量１ ３０４．１ ｍｍ。 土壤为红壤。

试验林于 ２０１１ 年 ４ 月造林，共有 ３７ 个半同胞

家系参加试验，亲本分别来自欧洞林场马尾松古蓬

种源人工母树林、南宁市林科所 １ 代种子园、欧洞林

场 １．５ 代种子园及 １９８８ 年南宁市林科所营建的子

代测定林优树。 试验设计为 ９ 株小区，４ 次重复。
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２０１３ 年 ９ 月，选择 Ａ、Ｂ、Ｃ ３ 个亲本在母树林产生的

半同胞家系 Ａ１、Ｂ１、Ｃ１，在初级种子园产生的半同

胞家系 Ａ２、Ｂ２、Ｃ２，及 １．５ 代种子园产生的半同胞家

系 Ａ３、Ｂ３、Ｃ３（母树林亲本为母株，初级种子园及

１．５ 代种子园亲本为嫁接得到的无性系分株）。 每

个家系采集 ３０ 个单株的新鲜针叶（若不足 ３０ 株，则
全部取样），冷冻保存。 具体见表 １。

表 １　 马尾松不同改良水平家系试验采样信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｆａｍｉｌｙ

ｔｅｓｔ ｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ

家系编号
Ｆａｍｉｌｙ
ｃｏｄｅ

亲本编号
Ｐａｒｅｎｔ
ｃｏｄｅ

产地
Ｐｌａｃｅ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎ

取样株数
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｎｕｍｂｅｒ

Ａ１ Ａ 欧洞林场母树林
Ｓｅｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ
Ｆａｒｍｓ ｏｆ Ｏｕｄｏｎｇ

３０

Ａ２ Ａ 南宁市林科所初级种子园
Ｐｒｉｍａｒｙ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ Ｎａｎｎｉｎｇ
Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｄｉｖｉｓｉｏｎ

３０

Ａ３ Ａ 欧洞林场 １．５ 代种子园
Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ １． ５ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ
Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍｓ ｏｆ Ｏｕｄｏｎｇ

３０

Ｂ１ Ｂ 欧洞林场母树林
Ｓｅｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ
Ｆａｒｍｓ ｏｆ Ｏｕｄｏｎｇ

１１

Ｂ２ Ｂ 南宁市林科所初级种子园
Ｐｒｉｍａｒｙ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ Ｎａｎｎｉｎｇ
Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｄｉｖｉｓｉｏｎ

３０

Ｂ３ Ｂ 欧洞林场 １．５ 代种子园
Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ １． ５ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ
Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍｓ ｏｆ Ｏｕｄｏｎｇ

３０

Ｃ１ Ｃ 欧洞林场母树林
Ｓｅｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ
Ｆａｒｍｓ ｏｆ Ｏｕｄｏｎｇ

３０

Ｃ２ Ｃ 南宁市林科所初级种子园
Ｐｒｉｍａｒｙ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ Ｎａｎｎｉｎｇ
Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｄｉｖｉｓｉｏｎ

３０

Ｃ３ Ｃ 欧洞林场 １．５ 代种子园
Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ １． ５ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ
Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍｓ ｏｆ Ｏｕｄｏｎｇ

３０

　 　 以马尾松古蓬种源天然群体样本作为对照。
样本采自广西忻城县古蓬镇。 采样点坐标范围在

１０８°３４′５１．８６″～ １０８°３７′４８．８５″ Ｅ、２３°４４′４７．９０″ ～ ２３°
４９′２４．１３″ Ｎ 之间，海拔 １３８ ～ ２９１ ｍ，林龄 １５ ～ ３０ ａ，
平均树高 ２２．０ ｍ，平均胸径 ３４．３ ｃｍ。 采样单株间距

５０ ｍ 以上。 共采集 ５２ 个单株的新鲜针叶采用硅胶

干燥保存。
１．２ 方法

１．２．１ ＤＮＡ 的提取　 使用 ＣＴＡＢ 裂解—硅珠吸附法

提取马尾松针叶 ＤＮＡ（Ｄｏｙｌｅ ＪＪ ＆ Ｄｏｙｌｅ ＪＬ，１９９０），
保存于 ４ ℃冰箱。
１．２．２ 引物来源及 ＳＳＲ⁃ＰＣＲ 反应条件 　 所使用的

ＳＳＲ 引物根据马尾松基因组 ＤＮＡ 序列设计开发，共
计 ５０６ 对（Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ，２０１３）。 筛选出 １６ 对多态性高

的 ＳＳＲ 引物用于遗传多样性分析。 Ｔａｑ 酶、ｄＮＴＰｓ
等购自捷瑞生物工程公司，引物合成也由该公司完

成。 具体 ＰＣＲ 体系和扩增程序参照 Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ
（２０１３）进行。 将得到扩增产物进行聚丙烯酰胺凝

胶电泳，实验参照杨章旗等（２０１４）的方法进行。
１．２．３ 遗传多样性分析　 ＳＳＲ 为共显性标记，同一引

物扩增产物中电泳迁移率一致的条带被认为具有

同源性。 采用凝胶成像系统，对所得的图片进行判

读，然后根据所读的数据用 Ａ， Ｂ， Ｃ， Ｄ，Ｅ，…，按条

带长度大小，从大到小进行编号。
采用 ＰＯＰＧＥＮＥ３２ 软件（Ｙｅｈ ｅｔ ａｌ，１９９７）计算

下列遗传参数：（１）多态位点百分率（Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ，ＰＰＢ）；（２）观测等位基因数目（Ｏｂ⁃
ｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎａ）；（３）有效等位基因数目

（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅ） （Ｈａｒｔｌ ｅｔ ａｌ，１９８９）；
（４） Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数（ Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ， Ｉ）（Ｓｈａｎｎｏｎ ＆ Ｗｅａｖｅｒ，１９４９）；（５）观测杂合

度（ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｏ）； （ ６） 期望杂合度

（Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｅ） （Ｎｅｉ ｅｔ ａｌ，１９７３）。

２　 结果与分析

２．１ 试验群体总体遗传多样性

１６ 对 ＳＳＲ 引物在 ９ 个家系的 ２５１ 个样本中共

检测到 ４５ 个等位基因，多态位点百分率为 １００％。
每个位点观测等位基因数（Ｎａ）为 ２ ～ ５ 个，平均为

２．８１；有效等位基因数（Ｎｅ）为 １．００３ ～ ２．５５７，平均有

效等位基因数 １．５７。
不同位点的多样性参数差别很大， Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数（ Ｉ）最高为 ０． ９９９，最低为 ０． ０１２，平均为

０．５２。 观测杂合度（Ｈｏ）变化范围为 ０．００３ ～ ０．９１６，
平均为 ０．３５；期望杂合度（Ｈｅ）变化范围为 ０．００３ ～
０．６１０，平均为 ０．３１（表 ２）。
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表 ２　 试验群体 １６ 个 ＳＳＲ 位点的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｉｘｔｅｅｎ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｗｉｔｈｉｎ

ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎ

位点
Ｌｏｃｕｓ

观测等位
基因数
Ｎａ

有效等位
基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性
指数 Ｉ

观测
杂合度
Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ

ＰＪ２３９ ３ １．５６６ ０．６１１ ０．２９２ ０．３６２

ＰＪ２４７ ３ １．４１２ ０．５６４ ０．１２２ ０．２９２

ＰＦ３２２ ３ １．４４６ ０．５０２ ０．３７９ ０．３０９

ＰＦ ４０２ ５ １．９２１ ０．９２５ ０．４６１ ０．４８０

ＰＦ ４０８ ５ １．４３３ ０．５５１ ０．３６０ ０．３０３

ＰＦ ４６３ ３ １．９４０ ０．７４７ ０．４９５ ０．４８５

ＰＦ ５６９ ２ １．００３ ０．０１２ ０．００３ ０．００３

ＰＦ ６１５ ２ １．００３ ０．０１２ ０．００３ ０．００３

ＰＦ ６２０ ２ １．８０６ ０．６３８ ０．６７２ ０．４４７

ＰＦ ６４８ ２ １．１５５ ０．２６０ ０．１４５ ０．１３４

ＰＦ ６５３ ３ ２．４０６ ０．９４８ ０．９１６ ０．５８５

ＰＦ ７２７ ２ １．０２６ ０．０６９ ０．０２６ ０．０２５

ＰＦ ７４２ ２ １．２４８ ０．３５０ ０．１６０ ０．１９９

ＰＦ ７６４ ３ １．３０７ ０．４２９ ０．２６９ ０．２３５

ＰＦ ７８４ ３ ２．５５７ ０．９９９ ０．５１０ ０．６１０

ＰＦ ７９３ ２ １．９０４ ０．６６８ ０．７７５ ０．４７５

平均 Ｍｅａｎ ２．８１ １．５７ ０．５２ ０．３５ ０．３１

表 ３　 ９ 个半同胞家系遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｎｉｎｅ ｈａｌｆ⁃ｓｉｂ ｆａｍｉｌｉｅｓ

半同胞家系
Ｈａｌｆ⁃

ｓｉｂｆａｍｉｌｙ

观测等位
基因数
Ｎａ

有效等位
基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性
指数 Ｉ

观测
杂合度
Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ

Ａ１ ２．１９ １．４２ ０．３９ ０．２８ ０．２４

Ａ２ ２．１９ １．５３ ０．４６ ０．３３ ０．２９

Ａ３ ２．３１ １．４９ ０．４３ ０．２９ ０．２６

Ｂ１ ２．０６ １．４２ ０．４０ ０．３２ ０．２５

Ｂ２ ２．１９ １．５３ ０．４６ ０．３３ ０．２９

Ｂ３ ２．３１ １．４９ ０．４３ ０．２９ ０．２６

Ｃ１ ２．３１ １．７３ ０．５６ ０．４６ ０．３５

Ｃ２ ２．３１ １．７３ ０．５６ ０．４７ ０．３６

Ｃ３ １．９４ １．４４ ０．３７ ０．３８ ０．２４

２．２ 参试家系遗传多样性分析

对参试家系遗传多样性分析（表 ３）显示，９ 个

半同胞家系的平均等位基因数（Ｎａ）在 １．９４ ～ ２．３１
间，Ａ３、Ｂ３、Ｃ１ 和 Ｃ２ 家系最高；平均有效等位基因

数（Ｎｅ） 在 １． ４２ ～ １． ７３ 间， Ｃ１、 Ｃ２ 家系为最高；
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（ Ｉ）在 ０．３７ ～ ０．５６ 间，最高的为

Ｃ１ 和 Ｃ２ 家系；观测杂合度（Ｈｏ）在 ０．２８ ～ ０．４７ 间，
最高的为 Ｃ２ 家系；期望杂合度（Ｈｅ）在 ０．２４ ～ ０．３６
间，最高的也为 Ｃ２ 家系。
２．３ 不同改良水平子代间遗传多样性差异分析

采用 ＳＡＳ８．１ 软件根据多元方差分析模型对不

同改良水平间家系遗传多样性参数进行方差分析。
结果表明，五项遗传多样性参数在不同改良水平子

代间均差异不显著（表 ４）。 １６ 对 ＳＳＲ 引物在母树

林子代家系和 １．５ 代种子园子代家系中均扩增到了

４２ 个等位基因，而在初级种子园子代家系中扩增到

了 ４１ 个等位基因。

表 ４　 不同改良水平间遗传多样性参数方差分析
Ｔａｂｌｅ ４　 ＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
Ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

平均方差
Ａｖｅｒａｇｅ
ｖａｒｉａｎｃｅ

Ｆ 值
Ｆ ｖａｌｕｅ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

观测等位
基因数 Ｎａ

改良水平
Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌ

２ ０．００１ ９ ０．０９ ０．９２

有效等位
基因数 Ｎｅ

改良水平
Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌ

２ ０．０１１ ５ ０．７５ ０．５１

Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性指数 Ｉ

改良水平
Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌ

２ ０．００５ ２ １．１５ ０．３８

观测杂合度
Ｈｏ

改良水平
Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌ

２ ０．００２ ４ ０．４ ０．６９

期望杂合度
Ｈｅ

改良水平
Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌ

２ ０．００２ ７ １．４９ ０．３０

２．４ 马尾松良种人工林与天然林遗传多样性比较

分析

通过对马尾松古蓬种源天然群体样本的遗传

多样性分析表明， 该群体平均等位基因数 （Ｎａ） 为

２．５０；平均有效等位基因数（Ｎｅ）为 １．６０；Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数（ Ｉ）为 ０．５３；观测杂合度（Ｈｏ）为 ０．３６；期望

杂合度（Ｈｅ）为 ０．３２（表 ５）。
在 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（ Ｉ） 、观测杂合度（Ｈｏ）
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表 ５　 古蓬种源天然群体 １６ 个 ＳＳＲ 位点的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｉｘｔｅｅｎ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｗｉｔｈｉｎ

ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕｐｅｎｇ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ

位点
Ｌｏｃｕｓ

观测等位
基因数
Ｎａ

有效等位
基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性
指数 Ｉ

观测
杂合度
Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ

ＰＪ２３９ ２ １．２１４ ０．３２０ ０．０９８ ０．１７８

ＰＪ２４７ ３ １．７３３ ０．７４４ ０．２６９ ０．４２７

ＰＦ３２２ ３ １．９７２ ０．７２４ ０．８２７ ０．４９８

ＰＦ ４０２ ４ ２．３８３ １．０１１ ０．３２７ ０．５８６

ＰＦ ４０８ ３ １．４５３ ０．５８１ ０．２８９ ０．３１５

ＰＦ ４６３ ３ ２．００６ ０．８３１ ０．５２０ ０．５０７

ＰＦ ５６９ １ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

ＰＦ ６１５ １ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

ＰＦ ６２０ ２ １．９２３ ０．６７３ ０．８００ ０．４８５

ＰＦ ６４８ ２ １．０８０ ０．１６３ ０．０７７ ０．０７５

ＰＦ ６５３ ３ ２．５４６ ０．９９６ ０．９４１ ０．６１３

ＰＦ ７２７ ３ １．２８４ ０．４１１ ０．２５０ ０．２２３

ＰＦ ７４２ ２ １．２０９ ０．３１６ ０．１９２ ０．１７５

ＰＦ ７６４ ３ １．２６５ ０．３９６ ０．１９６ ０．２１２

ＰＦ ７８４ ３ １．９６９ ０．７４７ ０．４８１ ０．４９７

ＰＦ ７９３ ２ １．５５１ ０．５４０ ０．４６２ ０．３５９

平均
Ｍｅａｎ ２．５０ １．６０ ０．５３ ０．３６ ０．３２

和期望杂合度（Ｈｅ）这 ３ 项重要的遗传多样性参数

上与母树林子代持平，低于 １ 代种子园子代，但高于

１．５ 代种子园子代，也略高于 ３ 类马尾松良种人工林

的平均水平（图 １）。

３　 讨论与结论

育种群体的遗传多样性对多世代可持续改良

意义重大。 育种群体内遗传变异不断损失，将导致

该树种失去持续改良的潜力（徐清乾等，２００２）。 林

木的群体遗传结构在两个水平上影响该群体适应

性和稳定性，一是群体内的总遗传多样性大小可以

影响群体对外界环境缓冲能力；二是个体的杂合性

可以影响树木个体对异质环境的缓冲能力。 群体

图 １　 不同改良水平子代遗传多样性比较
Ｆｉｇ． １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｌｅｖｅｌｓ

遗传多样性水平越高，则对异质环境的适应性就越

强，林木群体也相对最稳定（Ｗｉｃｋｓ ｅｔ ａｌ，２００５）。 正

常条件下，自然分布状态的林木群体的多样性最丰

富，水平也最高（Ｆｏｇａｌ ｅｔ ａｌ，２００２）。 如果在改良过

程因人为选择使育种群体遗传多样性下降、基因型

窄化时，其产生的人工种群的整体防护功能将降

低。 较为单一的基因型对环境变化的反应相近似，
此时人工种群的稳定性主要靠个体自身来保证。
同时基因型窄化又提高了发生近交的概率，有可能

导致过于纯化的人工种群在某些环境剧变中发生

严重损失甚至被淘汰。 因此，保持高水平遗传多样

性是林木群体稳定、生态发展的基础和必要条件

（Ｍａｈｏｎｅｙ ｅｔ ａｌ，２００５；陈天华，１９９４）。
本研究中重点比较了可以代表群体遗传复杂

程度的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（ Ｉ）和代表群体杂合度

的观测杂合度（Ｈｏ）与期望杂合度（Ｈｅ）。 本研究发

现在这 ３ 项主要指标上，马尾松母树林、１ 代种子园

及 １．５ 代种子园的子代间没有显著差异。 由此说

明，在广西马尾松的遗传改良过程中，良种子代的

遗传多样性并未因改良选择受到明显的影响。 将

良种人工林与天然林进行比较发现马尾松良种人

工林在三项主要指标上没有明显下降。 说明广西

三类主要的良种群体都具有较好群体缓冲能力和

个体缓冲能力。
在三个生产群体中，欧洞林场人工母树林是由

马尾松古蓬种源的优良林分经疏伐改建而成的；南

３２０１８ 期 罗群凤等： 马尾松不同改良水平子代群体遗传多样性研究



宁市林科所 １ 代种子园的建园材料由来自广西全区

的 ４６４ 个优树无性系组成，其中包括了来自欧洞林

场母树林的部分优树无性系；而欧洞林场 １．５ 代马

尾松种子园是在南宁市林科所 １ 代种子园中选择来

自古蓬种源及其附近地区的 ５０ 个优树无性系建立

的。 根据研究结果可以看出，母树林子代可以很好

地继承亲本群体的遗传多样性，在完成经济性状初

步改良的同时，较之天然林并未损失遗传多样性。
第 １ 代种子园的子代比母树林子代和天然群体具有

更高的遗传多样性，这表明基于广泛的优树选择建

立的育种群体可以有效丰富良种子代的遗传多样

性。 从良种推广角度来看，广西马尾松第一次改良

获得了较高的改良增益又提高了遗传多样性。 １．５
代种子园子代的遗传多样性最低，一方面缘于其亲

本群体的规模较小；另一方面可能因为其亲本多来

自同一种源，遗传背景相似，二者共同导致 １．５ 代种

子园建园群体的遗传基础相对较窄，影响了子代的

遗传多样性。 因此，在制定 １．５ 代生产群体的选择

策略时，在保证获得足够遗传增益的同时，应细致

考虑入选材料遗传背景、亲缘关系及群体规模。 可

参考美国火炬松与湿地松的育种策略，将整个育种

群体分为主群体（ｍａｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ）和精选群体（ｅｌｉｔｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ）两大部分。 主群体各个亚系的成员按育

种值高低分进行排名，由高育种值的个体组成精选

群体建立种子园（Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ，１９９３，２００１）。
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