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马尾松桐棉种源天然群体遗传结构研究
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技术省部共建教育部重点实验室ꎬ 南京 ２１００３７ )

摘　 要: 广西桐棉是我国重要的马尾松优良种源区ꎬ该种源分布面积达 １.５６ 万 ｈｍ２ꎬ马尾松遗传资源优质且

丰富ꎬ但近 ３０ 年来该地区的马尾松天然资源受到较为严重的破坏ꎮ 为了解该地马尾松天然种质资源的遗传

多样性现状ꎬ该研究利用 ＳＳＲ 分子标记分析了桐棉马尾松的群体遗传结构ꎮ 结果表明:１６ 对 ＳＳＲ 引物在 ２８５
个样本中共检测到 ５３ 个等位基因ꎬ多态位点百分率为 １００％ꎮ 桐棉群体的平均等位基因数(Ｎａ)、平均有效等

位基因数(Ｎｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数( Ｉ)、观测杂合度(Ｈｏ)、期望杂合度(Ｈｅ)分别为 ３.３１、１.６８、０.６４、０.３５和
０.３６ꎬ可见桐棉群体现今仍具有较高的遗传多样性ꎮ 群体的遗传分化系数(ＧＳＴ)为 ０.０４９ꎬ固定指数(ＦＳＴ)为
０.０７２ꎬ基因流(Ｎｍ)为 ３.２１ꎮ 这说明桐棉群体内基因型分布接近于平衡状态ꎬ未出现明显的杂合子过剩或不

足ꎬ遗传变异主要存在于林分内ꎬ林分间不存在明显的遗传分化ꎬ群体内基因交流顺畅ꎮ 同时ꎬ处于桐棉种源

核心区域的 ４ 个林分遗传多样性水平显著低于核心区外围的 ３ 个林分ꎬ说明桐棉种源核心区域遭到更为严重

的人为破坏ꎮ 为了保障该处马尾松天然群体的正常更新及自然遗传改良能力应重视对马尾松天然林的科学

管护ꎮ 一方面通过遗传资源选择收集ꎬ建立大规模种质资源库ꎻ另一方面ꎬ对于桐棉种源这类分布面积大、利
用价值高、目前所受破坏尚不严重的天然群体ꎬ应建立专门的自然保护区ꎬ严禁盗伐、主伐、非法采割松脂及过

度采种ꎮ 该研究结果对于马尾松天然种质资源的研究与保护具有重要参考价值ꎮ
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ｍａｓｓｏｎ ｐｉｎｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ꎬ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ＳＳＲꎬ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ

　 　 马尾松(Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ) 是我国重要的造林

树种ꎬ林分总面积居全国针叶树种首位ꎬ蓄积量仅次

于云杉、冷杉和落叶松ꎬ居全国针叶树种第四位ꎮ 其

木材和松脂是许多森林工业、造纸工业和林产化工

业的主要原料(周政贤ꎬ２００１)ꎮ 从“六五”计划至

今ꎬ我国的马尾松遗传育种研究取得了丰硕的成果ꎮ
在种源试验(陈天华等ꎬ１９９４ꎻ卢兆银等ꎬ２００６)、种
质资源收集(杨章旗等ꎬ２００１ꎻ黄楚光ꎬ２００７)、种子

园建设管理(郑仁华等ꎬ２００６ꎻ胡集瑞ꎬ２００７)、木材

品质改良(谭健晖ꎬ２０１２ꎻ杨章旗ꎬ２０１２)、交配系统

分析(张薇等ꎬ２００９ꎻ谭小梅等ꎬ２０１２)、无性繁育技

术(张宇等ꎬ２００６)、遗传图谱构建(尹佟明等ꎬ１９９７ꎻ
何卫龙等ꎬ２０１４)等方面开展了大量的研究ꎮ 但是ꎬ
在马尾松遗传多样性研究方面一直以种子园为主要

研究材料(万爱华等ꎬ２００８ꎻ朱必凤等 ２００７ꎻ张一等ꎬ
２００９)ꎬ关于马尾松天然群体遗传多样性的研究报

道较少ꎮ
广西是马尾松优良种源的主要分布区ꎬ马尾松

天然种质资源十分丰富ꎬ其中地处十万大山的宁明

县桐棉乡是我国最优良的马尾松种源地之一ꎮ 桐棉

种源是通过国家审定的马尾松良种(良种编号:国
Ｓ￣ＳＰ￣ＰＭ￣００３￣２００２)ꎮ 该种源分布面积达 １. ５６ 万

ｈｍ２ꎬ但近 ３０ 年来ꎬ由于人为因素的影响ꎬ广西的马

尾松天然资源遭受破坏严重ꎮ 因人口激增及生产技

术滞后等因素的影响ꎬ原生天然林已经十分稀少ꎬ次
生林又因不断遭受负向选择ꎬ造成存留的种质群体

遗传品质下降(杨章旗等ꎬ２００１)ꎮ 根据 １９９４ 年的

调查情况ꎬ桐棉种源采种优良林分已经从近１０ ０００
ｈｍ２降至 ７００ ｈｍ２(杨光登ꎬ１９９５)ꎮ 为了详实地了解

桐棉种源天然种质资源的保存现状ꎬ本研究采用

ＳＳＲ 分子标记技术对桐棉种源的天然群体进行了遗

传结构研究ꎮ 以期为马尾松天然种质资源的保护和

管理提供参考数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

２０１２ 年 ９－１０ 月ꎬ对宁明县桐棉种源天然群体

进行样本采集ꎮ 桐棉群体材料采自 ９ 个地点ꎬ分别

是广西宁明县桐棉乡的桐棉、琴清、恭敬、吉打、鸡
笃、那卜、那梨、那旭ꎬ以及那楠乡的驮象ꎮ 其中ꎬ桐
棉村及其西南的恭敬、吉打、鸡笃是传统的桐棉种源

核心区ꎮ 每个地点采样单株间距在 ５０ ｍ 以上ꎬ采样

林分林龄在 ４５~５０ ａ 之间ꎮ 采集新鲜针叶采用硅胶

干燥保存ꎬ共计 ２８５ 个样本ꎮ 详细信息见表 １ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ ＤＮＡ 的提取　 采用 ＣＴＡＢ 裂解—硅珠吸附法

对马尾松针叶进行 ＤＮＡ 提取(Ｄｏｙｌｅ ＪＪ ＆ Ｄｏｙｌｅ ＪＬꎬ
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表 １　 桐棉天然群体取样信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｎｇｍｉａｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

编号
Ｎｏ.

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

纬度和经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔高度
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

采样数量 (株)
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｎｕｍｂｅｒ

(ｐｌａｎｔ)

Ｔ￣ＴＭ 桐棉乡桐棉村
Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４８′１９.９４″ Ｎꎬ １０７°１８′３１.９０″ Ｅ ７００ ３４

Ｔ￣ＪＤＡ 宁明县桐棉乡吉打村
Ｊｉｄａ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４６′５６.８８″ Ｎꎬ １０７°１５′３２.２６″ Ｅ ６００ ３０

Ｔ￣ＱＱ 宁明县桐棉乡琴清村
Ｑｉｎｑｉｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４９′４７.４７″ Ｎꎬ １０７°１７′４３.０４″ Ｅ ４００ ３４

Ｔ￣ＮＰ 宁明县桐棉乡那卜村
Ｎａｂｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°５３′５５.１４″ Ｎꎬ １０７°１６′６.０４″ Ｅ ６５０ ３４

Ｔ￣ＮＸ 宁明县桐棉乡那旭村
Ｎａｘｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４６′４０.２４″ Ｎꎬ １０７°１９′１９.２８″ Ｅ ４５０ ３０

Ｔ￣ＮＬ 宁明县桐棉乡那梨村
Ｎａｌｉ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４３′４９.５７″ Ｎꎬ １０７°２３′２２.４１″ Ｅ ６５０ ３３

Ｔ￣ＪＤＵ 宁明县桐棉乡鸡笃村
Ｊｉｄｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４８′３９.１９″ Ｎꎬ １０７°１６′４５.５１″ Ｅ ５００ ３０

Ｔ￣ＧＪ 宁明县桐棉乡恭敬村
Ｇｏｎｇｊｉｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°４５′５６.３８″ Ｎꎬ １０７°１７′１２.７６″ Ｅ ８００ ３０

Ｔ￣ＴＸ 宁明县那楠乡驮象村
Ｔｕｏｘｉａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｎａ’ｎａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ

２１°５９′２１.５９″ Ｎꎬ １０７°２８′５７.５３″ Ｅ ４５０ ３０

图 １　 引物 ＰＦ４６３ 扩增桐棉群体的 ＳＳＲ 产物电泳图

Ｆｉｇ. １　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ＳＳＲ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ ＰＦ４６３ ｆｏｒ Ｔｏｎｇｍｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１９９０)ꎮ 将经过纯化处理后的马尾松 ＤＮＡ 进行纯度

检测ꎮ 在 ４ ℃低温环境下保存ꎮ
１.２.２ ＰＣＲ 反应与 ＰＡＧＥ 胶电泳检测　 根据马尾松

基因组 ＤＮＡ 测序结果开发 ＳＳＲ 引物ꎬ共计 ５０６ 对

(Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌꎬ２０１３)ꎮ 从中筛选出 １６ 对多态性较高

的用于天然群体遗传多样性研究(图 １)ꎮ 所用引物

由上海捷瑞基因技术有限公司合成ꎬＴａｑ 酶、ｄＮＴＰｓ
购自捷瑞生物工程公司ꎮ 采用 １０ μＬ 体系进行

ＰＣＲ 反应ꎬ参照 Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ(２０１３)在 ＳＳＲ 引物开发

时所用的 ＰＣＲ 反应体系进行实验ꎮ 将得到扩增产

物进行聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ实验方法参照杨章旗

(２０１４)在细叶云南松研究中所用的方法ꎮ
１.２.３ ＳＳＲ 位点判读分析 　 将显影后的凝胶置于白

光显影灯上成像ꎬ使用数码相机拍照ꎮ 以 ５０ ｂｐ
ＤＮＡ Ｌａｄｄｅｒ 为参照进行带型判读ꎬ按条带分子量大

小用 ＡꎬＢꎬＣꎬＤꎬＥꎬ􀆺ꎬ依次编号ꎮ
１.２. ４ 遗传多样性分析 　 采用 ＰＯＰＧＥＮＥ３２ 软件

(Ｙｅｈ ｅｔ ａｌꎬ１９９７)计算以下遗传参数:(１)多态位点
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图 ２　 桐棉天然群体采样地点分布示意图

Ｆｉｇ. ２　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｏｎｇｍｉａｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

百分率(Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉꎬＰＰＢ)ꎻ(２)观
测等位基因数目(Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬＮａ )ꎻ
(３)有效等位基因数目 (Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬ
Ｎｅ)(Ｈａｒｔｌ ｅｔ ａｌꎬ１９８９)ꎻ ( ４) Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数

(Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎬ Ｉ) ( Ｓｈａｎｎｏｎ ｅｔ ａｌꎬ
１９４９)ꎻ( ５) 观测杂合度 ( Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ
Ｈｏ)ꎻ(６)期望杂合度(Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｅ )
(Ｎｅｉ ｅｔ ａｌꎬ１９７３)ꎻ(７)Ｗｒｉｇｈｔ 固定指数(Ｆｉｘａｔｉｏｎ Ｉｎ￣
ｄｅｘꎬＦ) ꎬ由公式 １－ＦＩＴ ＝ (１－ＦＩＳ)(１－ＦＳＴ)分别得出

ＦＩＳ、ＦＩＴ和 ＦＳＴ(Ｗｒｉｇｈｔ ｅｔ ａｌꎬ１９７３)ꎻ(８)总群体遗传

多样性(Ｈｔ)ꎻ(９)群体内的平均遗传多样性(Ｈｓ)ꎻ
(１０)群体间的平均遗传多样性(ＤｓｔꎬＤｓｔ ＝Ｈｔ －Ｈｓ)ꎻ
(１１)遗传分化系数(ＧＳＴꎬ ＧＳＴ ＝ (Ｈｔ －Ｈｓ) / Ｈｔ )ꎻ
(１２) Ｎｅｉ’ ｓ 标准遗传距离 (Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬＧＤ)
(Ｎｅｉ ｅｔ ａｌꎬ １９７２)ꎻ ( １３) 基因流 ( Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗꎬ Ｎｍ )
(Ｓｌａｔｋｉｎ ｅｔ ａｌꎬ１９８９)ꎮ

２　 结果与分析

桐棉种源天然林面积很大ꎬ为较为全面了解其

遗传结构ꎬ采用 １６ 对 ＳＳＲ 引物对天然群体的总体

遗传多样性及 ９ 个采样林分的遗传多样性进行

分析ꎮ
２.１ 马尾松桐棉天然群体的总体遗传多样性

１６ 对 ＳＳＲ 引物在桐棉群体的 ２８５ 个样本中共

检测到 ５３ 个等位基因ꎮ 多态位点百分率为 １００％ꎮ
每个位点观察等位基因数(Ｎａ)为 ２ ~ ５ 个ꎬ平均为

３.３１ꎻ有效等位基因数(Ｎｅ)为 １.１８ ~ ２.７ꎬ平均有效

等位基因数 １.６８(表 ２)ꎮ
不同位点的多样性参数差别很大ꎬＳｈａｎｎｏｎ 多

样性指数( Ｉ)最高为 １.０５ꎬ最低为 ０.３１ꎬ平均为０.６４ꎮ
观测杂合度(Ｈｏ)变化范围为 ０. １６ ~ ０. ７９ꎬ平均为

０.３５ꎻ期望杂合度(Ｈｅ)变化范围为 ０.１５ 到 ０.６３ꎬ平
均为 ０.３６(表 ２)ꎮ
２.２ 马尾松桐棉种源不同群体的遗传多样性

在 ９ 个林分中ꎬＴ￣ＮＰ 的观测等位基因数(Ｎａ)
最高(２.６９)ꎬＴ￣ＪＤＵ 最低(２.２５)ꎮ Ｔ￣ＴＸ 有效等位基

因数(Ｎｅ)最高(１.７７)ꎬＴ￣ＴＭ 最低(１.４８)ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性指数( Ｉ)最高为 Ｔ￣ＴＸ (０.６４)ꎬ 最低为 Ｔ￣ＪＤＵ
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表 ２　 ＴＭ￣Ａ 天然群体 １６ 个 ＳＳＲ 位点的遗传多样度
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ １６ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｗｉｔｈｉｎ
Ｔｏｎｇｍｉａｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐ. ｍａｓｓｏｎｉａｎ

位点
Ｌｏｃｕｓ

观察等位
基因数
Ｎａ

有效等位
基因数
Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数

Ｉ

观测
杂合度
Ｈｏ

观测
杂合度
Ｈｅ

ＰＪ２３９ ４ １.６６ ０.６５ ０.１９ ０.４０

ＰＪ２４７ ３ １.５１ ０.６０ ０.２５ ０.３４

ＰＦ３２２ ２ １.４６ ０.４９ ０.３９ ０.３１

ＰＦ ４０２ ４ ２.４４ １.０５ ０.３４ ０.５９

ＰＦ ４０８ ５ １.６１ ０.７０ ０.４４ ０.３８

ＰＦ ４６３ ５ １.７４ ０.８１ ０.２３ ０.４２

ＰＦ ５６９ ４ １.４１ ０.５５ ０.３１ ０.２９

ＰＦ ６１５ ４ １.２４ ０.４３ ０.２１ ０.１９

ＰＦ ６２０ ３ １.６５ ０.６９ ０.４９ ０.３９

ＰＦ ６４８ ３ １.３８ ０.４７ ０.３２ ０.２７

ＰＦ ６５３ ３ ２.７０ １.０４ ０.７９ ０.６３

ＰＦ ７２７ ３ １.２０ ０.３４ ０.１８ ０.１７

ＰＦ ７４２ ２ １.３４ ０.４２ ０.２９ ０.２５

ＰＦ ７６４ ３ １.１８ ０.３１ ０.１６ ０.１５

ＰＦ ７８４ ３ ２.６５ １.０３ ０.４５ ０.６２

ＰＦ ７９３ ２ １.６９ ０.６０ ０.５７ ０.４１

平均
Ｍｅａｎ

３.３１ １.６８ ０.６４ ０.３５ ０.３６

(０.７１)ꎮ 在杂合度上ꎬ不论是观测杂合度(Ｈｏ)还是

期望杂合度(Ｈｅ)都以 Ｔ￣ＴＸ 为最高ꎬＴ￣ＪＤＵ 为最低ꎮ
从表 ３ 和图 ２ 可以发现ꎬ处于桐棉种源核心区

域的 Ｔ￣ＧＪ、Ｔ￣ＪＤＡ、Ｔ￣ＪＤＵ、Ｔ￣ＴＭ 这 ４ 个林分体在前 ５
项指标上平均水平低于处于核心区外围的 Ｔ￣ＮＬ、Ｔ￣
ＮＰ、Ｔ￣ＮＸ、Ｔ￣ＱＱ 与 Ｔ￣ＴＸ 这 ５ 个林分ꎮ 通过统计分

析可知ꎬ处于核心区域的 ４ 个林分与外围的 ５ 个林

分在观测等位基因数(Ｎａ)与观测杂合度(Ｈｏ)上存

在显著差异(α<０.０５)ꎬ在有效等位基因数(Ｎｅ)、
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数( Ｉ)与期望杂合度(Ｈｅ)上存在

极显著差异(α<０.０１)ꎮ 而期望杂合度(Ｈｅ)也被称

为基因多样性(Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)ꎬ其与 Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数是评价遗传多样性最常用的指标ꎮ 这两项

指标表明ꎬ外围的 ５ 个林分具有更高的遗传多样性ꎮ
Ｗｒｉｇｈｔ 固定指数用来指示取样种群是否偏离

Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡ꎬ存在杂合子的过多或者缺乏ꎮ
一般 ＦＩＳ值越接近于零ꎬ说明基因型分布越接近于平

衡状态ꎻＦＩＳ值越偏离零ꎬ基因型分布越偏离平衡状

态ꎮ ＦＩＳ值为正说明杂合子缺失ꎬＦＩＳ值为负说明杂

合子过剩ꎮ 从所得到的 ＦＩＳ值可以看出ꎬ所有群体的

固定指数的绝对值都小于 ０.１ꎬ基因型分布接近于平

衡状态ꎬ未出现明显的杂合子过剩或不足ꎮ
２.３ 桐棉马尾松群体间遗传分化

根据之前的分析数据得出ꎬ桐棉群体的总遗传

多样性(ＨＴ)为 ０.３６ꎬ林分内平均遗传多样性(ＨＳ)
为 ０.３５ꎬ林分间平均遗传多样性(Ｄｓｔ)为 ０.０１９ꎬ遗传

分化系数(ＧＳＴ)为 ０.０４９ꎬ即林分间的遗传变异占总

变异的 ４.９％ꎮ 而根据 Ｆ￣ｓｔａｔｉｓｔｉｃ 得出的 １６ 个位点

ＦＳＴ平均值为 ０.０７２ꎮ 两者都显示桐棉马尾松的遗传

多样性主要存在于林分内ꎬ林分间不存在明显的遗

传分化ꎮ 桐棉天然群体的基因流(Ｎｍ)大小为 ３.２１
(表 ４)ꎮ

表 ３　 ９ 个采样林分天然群体遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｎｉｎｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

观察
等位

基因数
Ｎａ

有效
等位

基因数
Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息
指数
Ｉ

观测
杂合度
Ｈｏ

期望
杂合度
Ｈｅ

固定
指数
ＦＩＳ

Ｔ￣ＧＪ ２.５６ １.６３ ０.５４ ０.３３ ０.３２ －０.０４９

Ｔ￣ＪＤＡ ２.４４ １.５５ ０.５３ ０.３７ ０.３３ －０.０７３

Ｔ￣ＪＤＵ ２.２５ １.５３ ０.４６ ０.２３ ０.２８ ０.０９

Ｔ￣ＴＭ ２.４４ １.４８ ０.４７ ０.２７ ０.２８ ０.０１９

Ｔ￣ＮＰ ２.６９ １.７２ ０.６１ ０.３７ ０.３７ －０.０５５

Ｔ￣ＮＸ ２.６３ １.６９ ０.６ ０.４ ０.３７ －０.０６４

Ｔ￣ＮＬ ２.６３ １.７２ ０.６２ ０.４ ０.３８ －０.０７９

Ｔ￣ＱＱ ２.５６ １.７４ ０.６１ ０.３７ ０.３７ －０.０４５

Ｔ￣ＴＸ ２.６３ １.７７ ０.６４ ０.４２ ０.４ －０.０３５

平均
Ｍｅａｎ

２.５３ １.６５ ０.５６ ０.３５ ０.３４ －０.０３２

３　 讨论与结论

３.１ 马尾松桐棉群体遗传多样性

马尾松是广西境内分布面积最大的树种ꎮ 在漫

长进化的过程中ꎬ为了适应广西复杂多样的自然地

理环境ꎬ马尾松的天然群体积累了丰富的遗传变异ꎮ
根据本研究的分析结果ꎬ可知桐棉马尾松天然群体

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 ( Ｉ) 为 ０. ６４ꎬ观测杂合度

(Ｈｏ)为 ０.３５ꎬ 期望杂合度(Ｈｅ)为 ０.３６ꎬＷｒｉｇｈｔ 固定
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表 ４　 桐棉群体的 Ｆ 统计量和基因流
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｆｓ￣ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｏｆ Ｔｏｎｇｍｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

位点
Ｌｏｃｕｓ

亚群内
近交系数

ＦＩＳ

总体近
交系数
ＦＩＴ

亚群间
近交系数

ＦＳＴ

基因流
Ｎｍ

２３９ ０.４８５ ０.５２５ ０.０７６ ３.０２２

２４７ ０.２３４ ０.２７３ ０.０５１ ４.６４０

３２２ －０.３０９ －０.２３８ ０.０５４ ４.３８０

４０２ ０.３９４ ０.４３１ ０.０６０ ３.８９２

４０８ －０.２３３ －０.１５８ ０.０６１ ３.８７２

４６３ ０.３７８ ０.４５５ ０.１２４ １.７６１

５６９ －０.２３８ －０.０７２ ０.１３５ １.６０５

６１５ －０.１８６ －０.０８０ ０.０８９ ２.５５７

６２０ －０.６２９ －０.２６１ ０.２２６ ０.８５７

６４８ －０.２０２ －０.１８７ ０.０１２ ２０.６６５

６５３ －０.３４４ －０.２６４ ０.０５９ ３.９６１

７２７ －０.１２４ －０.０９０ ０.０３０ ７.９９３

７４２ －０.１６６ －０.１３７ ０.０２５ ９.９５５

７６４ －０.０９４ －０.０７７ ０.０１６ １５.８５３

７８４ ０.２４２ ０.２８３ ０.０５５ ４.２８２

７９３ －０.４３５ －０.３９７ ０.０２６ ９.２２８

平均
Ｍｅａｎ

－０.０３９ ０.０３６ ０.０７２ ３.２１０

指数 (ＦＩＳ)－０.０３２ꎮ 这一结果高于丁小飞等(２００６)
用同工酶方法对湖北马尾松天然群体的研究结果

(Ｈｅ ＝ ０.２６２)ꎬ在一定程度上说明广西是马尾松遗传

资源较为丰富的地区ꎮ 李志辉等(２００９)曾对广西

马尾松另外两个优良种源古蓬群体与浪水群体进行

遗传多样性分析ꎬ得出古蓬群体( Ｉ)为 ０.４２７８ꎻ浪水

群体 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)为 ０.５１９０ꎮ 与之相比ꎬ桐
棉群体在广西 ３ 个优良种源中遗传多样性最高ꎮ 三

者中ꎬ桐棉群体的分布面积最大、实验群体样本量最

多、保存情况也最好ꎬ因此具有较高的遗传多样性ꎮ
３.２ 马尾松桐棉群体遗传结构

本研究结果已经证明广西马尾松天然群体受到

了较大的人为活动干扰ꎮ 强烈的人为干扰将破坏物

种原始生境ꎬ甚至造成生境片段化ꎬ破坏群体的遗传

结构使群体发生分化(Ｅｐｐｅｒｓｏｎ ｅｔ ａｌꎬ１９８９)ꎮ 本研

究对桐棉群体 ９ 个林分材料的研究表明ꎬ该群体的

遗传分化系数(ＧＳＴ)为 ０.０４９ꎬＦＳＴ平均值为 ０.０７２ꎮ
两者都显示桐棉群体的遗传多样性主要存在于林分

内ꎬ林分间不存在明显的遗传分化ꎮ 桐棉群体的基

因流(Ｎｍ)大小为 ３.２１ꎮ 这说明虽然遭到人为干扰ꎬ
但桐棉种源天然群体的遗传结构并未遭受严重破

坏ꎬ不同地点林分间基因交流通畅ꎮ 同时研究结果

显示所有林分固定指数的绝对值都小于 ０.１ꎮ 说明

桐棉群体的基因型分布接近于平衡状态ꎬ没有出现

明显的杂合子过剩或不足ꎮ 但研究也发现处于桐棉

种源核心区域的 ４ 个林分体在 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数

( Ｉ)和期望杂合度(Ｈｅ)两项指标上均低于平均水

平ꎮ 而处于核心区外围的 ３ 个林分的遗传多样性较

高ꎮ 这说明桐棉种源核心区域遭到的人为破坏比周

边地区更为严重ꎮ
３.３ 群体内遗传多样性与自然遗传改良

目前广西马尾松的人工遗传改良已经进入到高

世代改良阶段ꎬ通过人为选择获得显著的遗传增益ꎬ
在全区建立了多个 １.５ 代及第 ２ 代种子园ꎬ保障了

生产性良种的供给ꎮ 但在未来马尾松的利用研究中

如何继续天然林资源是一个值得育种研究者与森林

资源主管部门深入思考的问题ꎮ 本研究发现马尾松

桐棉种源的遗传多样主要存在于林分内ꎮ 这表明马

尾松林分内蕴含着丰富的遗传变异ꎮ 在自然再生系

统下ꎬ林分也能通过留下最具有亲本植株优良性状

的子代ꎬ尤其是具有速生优势和高抗逆性的子代在

自然选择中更容易存活ꎮ 因此ꎬ林业工作者不应忽

视通过自然更新ꎬ从遗传上提高林分价值的潜力ꎮ
但是林分内丰富的遗传变异也为“拔大毛”式的负

向选择提供了“机遇”ꎮ 最好的树木遭到采伐后ꎬ最
差的树则被保留下进行林分重建将严重降低林分及

其后代的遗传品质ꎮ 本研究中已经发现桐棉种源的

核心区遭到严重人为干扰ꎮ 所以ꎬ为了让广西丰富

的马尾松资源在自然条件下得以正常更新与改良ꎬ
应重视对马尾松天然林的科学管护ꎮ
３.４ 广西马尾松天然遗传资源的保护

历史上ꎬ广西先民早有栽种、经营松林的习惯ꎮ
在 ２０ 世纪 ５０ 年代以后ꎬ广西的马尾松人工林发展

速度很快ꎮ 到 １９８０ 年时ꎬ马尾松人工林的总面积已

占全区森林优势树种总面积的 ５６.２％ꎬ占总蓄积量

的 ３３.６９％(李治基ꎬ２００１)ꎮ 从而一跃成为广西森林

面积最大的树种ꎬ并一直延至今日ꎮ 但人工林快速

发展的表象却掩盖了马尾松天然遗传资源被不断蚕

食的严峻现实ꎮ 为此ꎬ作者建议应该尽快制定出保

护马尾松天然遗传资源的有效策略ꎮ 一方面结合遗

传资源的选择收集ꎬ异地建立大规模种质资源库ꎮ

０８２１ 广　 西　 植　 物 ３６ 卷



另一方面ꎬ对于桐棉种源这类分布面积大、利用价值

高、目前所受破坏尚不严重的天然群体ꎬ应建立专门

的自然保护区ꎬ严禁盗伐、主伐、非法采割松脂及过

度采种ꎮ

参考文献:
ＣＨＥＮ ＴＨꎬ ＸＵ ＬＡꎬ ＷＡＮＧ ＺＲꎬ １９９４. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｅｓｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

ｅｆｆｅｃｔ ａｎｄ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｆｏｒ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｔｒｉａｌ ｉｎ Ｍａｓｓｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ Ｐｉｎｅ
[Ｊ]. Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖꎬ １８(３): １９－２６. [陈天华ꎬ徐立安ꎬ王
章荣ꎬ１９９４. 马尾松种源试验试点效应与稳定性分析 [Ｊ]. 南
京林业大学学报ꎬ１８(３):１９－２６.]

ＤＩＮＧ ＸＦꎬ ＣＡＯ Ｊꎬ ＣＨＥＮ ＨＬꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００６. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａ￣
ｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ Ｍａｓｓｏｎ ｐｉｎｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｈｕｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ [ Ｊ]. Ｊ Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ３４(１３): ３０５７ －
３０５９. [丁小飞ꎬ曹健ꎬ陈红林ꎬ等ꎬ２００６. 湖北省马尾松天然群
体的遗传变异和遗传多样性研究 [ Ｊ]. 安徽农业科学ꎬ３４
(１３):３０５７－３０５９.]

ＤＯＹＬＥ ＪＪꎬ ＤＯＹＬＥ ＪＬꎬ １９９０. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｆｒｏｍ ｆｒｅｓｈ
ｔｉｓｓｕｅ [Ｊ]. Ｆｏｃｕｓꎬ １２:１３－１５.

ＥＰＰＥＲＳＯＮ ＢＫꎬ ＡＬＬＡＲＤ ＲＷꎬ １９８９. Ｓｐａｔｉａｌ ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
ｌｏｄｇｅｐｏｌｅ ｐｉｎｅ [Ｊ]. Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ １２１(２): ３６９－３７７.

ＦＥＮＧ ＹＨꎬ ＹＡＮＧ ＺＱꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ Ｐ. ｅｌｌｉｏｔｔｉｉꎬ Ｐ. ｃａｒｉｂａｅａ ａｎｄ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ
[Ｊ]. Ｇｅｎ Ｍｏｌ Ｒｅｓꎬ１３(１): １５０８－１５１３.

ＨＡＲＴＬ ＤＬꎬ ＣＬＡＲＫ ＡＧꎬ １９８９. Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ
[Ｍ]. ２ｎｄ ｅｄ. Ｓｉｎａｕｅｒ Ａｓｓｏｃｉａｔｅｓꎬ Ｓｕｎｄｅｒｌａｎｄꎬ ＭＡ.

ＨＥ ＷＬꎬ ＺＨＡＮＧ ＦＫꎬ ＰＡＮ Ｔꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ Ｍａｓｓｏｎｉｏｎａ ｕｓｉｎｇ ｍｅｇａｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅｓ [Ｊ].
Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄꎬ １２(３): ４２１－４３１. [何卫龙ꎬ张逢凯ꎬ潘婷ꎬ
等ꎬ２０１４. 利用大配子体构建马尾松遗传图谱 [Ｊ]. 分子植物
育种ꎬ１２(３):４２１－４３１.]

ＨＵ ＪＲꎬ ２００７. Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｃｌｏｎｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ [ Ｊ]. Ｊ Ｆｕｊｉａｎ Ｆｏｒ Ｓｃｉ
Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ ３４(２): ３２－３５. [胡集瑞ꎬ２００７. 马尾松种子园优良
无性系的选择与评价 [Ｊ]. 福建林业科技ꎬ３４(２): ３２－３５.]

ＨＵＡＮＧ ＣＧꎬ ２００７. Ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｇｅｎｅ
ｂａｎｋ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｓｏｎｉａｎａ [ Ｊ]. Ｊ Ｆｕｊｉａｎ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ３４
(３):１４５－１４９. [黄楚光ꎬ ２００７. 马尾松优良种质资源基因库
营建策略分析 [Ｊ]. 福建林业科技ꎬ４(３):１４５－１４９.]

ＬＩ ＺＨꎬ ＣＨＥＮ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ ＤＬꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００９. ＩＳＳＲ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｉｎｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｏｎ Ｇｕｐｅｎｇ ａｎｄ Ｌａｎｇｓｈｕｉ
ｎａｔｕｒｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌꎬ ２５
(１６): １１６－１１９. [李志辉ꎬ陈艺ꎬ张冬林ꎬ等ꎬ２００９. 广西马尾
松天然林古蓬和浪水种源群体遗传多样性 ＩＳＳＲ 分析 [Ｊ].
中国农学通报ꎬ２５(１６):１１６－１１９.]

ＬＩ ＺＪꎬ ２００１. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｆｏｒｅｓｔ [Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ:Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｐｒｅｓｓ.
[李治基ꎬ ２００１. 广西森林 [Ｍ]. 北京:中国林业出版社.]

ＬＵ ＺＹꎬ ＬＩ ＺＨꎬ ＨＵＡＮＧ ＬＱꎬ ２００６. Ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｔｅｓｔ ｏｆ
Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ [Ｊ]. Ｊ Ｃｅｎｔｒ Ｓ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖꎬ２６(３):６－１０. [卢兆
银ꎬ李志辉ꎬ黄丽群ꎬ２００６. 马尾松种源试验研究 [Ｊ]. 中南林
学院学报ꎬ２６(３):６－１０.]

ＮＥＩ Ｍ ꎬ １９７２. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ [Ｊ]. Ａｍ Ｎａｔꎬ
１０６:２８３－２９２.

ＮＥＩ Ｍꎬ １９７３. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｓｕｂｄｉｖｉｄｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

[Ｊ]. Ｐｒｏｃ Ｎａｔ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ ７０: ３３２１－３３２３.
ＳＨＡＮＮＯＮ ＣＥꎬ ＷＥＡＶＥＲ Ｗꎬ １９４９. Ｔｈｅ ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ ｔｈｅｏｒｙ ｏｆ

ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ [Ｍ]. Ｕｒｂａｎａ: Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｉｌｌｉｎｏｉｓ Ｐｒｅｓｓ
ＳＬＡＴＫＩＮ Ｍꎬ ＢＡＲＴＯＮ ＮＨ. １９８９. Ａ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｉｎ ｄｉｒｅｃｔ

ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ [Ｊ]. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ
４３: １３４９－１３６８.

ＴＡＮ ＪＨꎬ ＨＵＡＮＧ ＹＬꎬ ＦＥＮＧ ＹＨꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２. Ａｇｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ
ｗｏｏｄ ｔｒａｃｈｅｉｄ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｆａｍｉｌｉｅｓ [ Ｊ]. Ｊ
ＳＷ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖꎬ ３２(３): ８０－８３. [谭健晖ꎬ黄永利ꎬ冯源恒ꎬ等ꎬ
２０１２. 马尾松家系木材管胞形态特征的年龄变异 [Ｊ]. 西南
林业大学学报ꎬ３２(３):８０－８３.]

ＴＡＮ ＸＭꎬ ＺＨＯＵ ＺＣꎬ ＪＩＮ ＧＱꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｍａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｉｎ ａ Ｓｅｃｏｎｄ￣ｇｅｎｅｒａ￣
ｔｉｏｎ ｃｌｏｎａｌ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ [Ｊ]. Ｓｃｉ Ｓｉｌｖ Ｓｉｎꎬ ４８(２):６９－７４. [谭
小梅ꎬ周志春ꎬ金国庆ꎬ等ꎬ２０１２. 马尾松二代无性系种子园遗
传多样性和交配系统分析 [Ｊ]. 林业科学ꎬ４８(２):６９－７４.]

ＷＡＮ ＡＨꎬ ＸＵ ＹＭꎬ ＧＵＡＮ ＬＨꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００８. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
ｃｌｏｎａｌ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ Ｍａｓｓｏｎ ｐｉｎｅ ｂｙ ＲＡＰＤ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ [Ｊ]. Ｊ
Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖꎬ ３６(１): １８－２２. [万爱华ꎬ徐有明ꎬ管兰
华ꎬ等ꎬ２００８. 马尾松无性系种子园遗传结构的 ＲＡＰＤ 分析
[Ｊ]. 东北林业大学学报ꎬ３６(１):１８－２２.]

ＷＲＩＧＨＴ Ｓꎬ １９７８. Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ａｍｏｎｇ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
[Ｍ]. Ｃｈｉｃａｇｏ: Ｔｈｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｃａｇｏ Ｐｒｅｓｓ.

ＹＡＮＧ ＧＤꎬ １９９５. Ｔｈｅ ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｐｏｌｉｃｉｅｓ ｉｎ ｍａｉｎ
ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ [ Ｊ]. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｆｏｒ
Ｓｃｉꎬ ２４(３):１３５－１３７. [杨光登ꎬ１９９５. 广西马尾松优良种源
的现状及其保护发展策略探讨 [Ｊ]. 广西林业科学ꎬ２４(３):
１３５－１３７.]

ＹＡＮＧ ＺＱꎬ ＱＩＮ ＫＺꎬ ２００１. Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎꎬ ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｓｏｎ ｐｉｎｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｇｅｎｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅ [Ｊ]. Ｇｕａｎｇｘｉ
Ｆｏｒ Ｓｃｉꎬ ３０(１):１９－２２. [杨章旗ꎬ覃开展ꎬ２００１. 马尾松种质
基因资源选择、保存和利用研究 [ Ｊ]. 广西林业科学ꎬ ３０
(１):１９－２２.]

ＹＡＮＧ ＺＱꎬ ２０１２. Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｉｍｂｅｒ ｃｈｅｍｉｃａｌ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ [ Ｊ]. Ｊ Ｆｕｊｉａｎ Ｃｏｌｌ Ｆｏｒꎬ ３２
(２):１８８－１９２. [杨章旗ꎬ２０１２. 马尾松木材化学组分的遗传
变异研究 [Ｊ]. 福建林学院学报ꎬ３２(２):１８８－１９２.]

ＹＡＮＧ ＺＱꎬ ＦＥＮＧ ＹＨꎬ ＷＵ ＤＳꎬ ２０１４. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｔｅｎｕｉｆｏｌｉａ ｎａｔｕｒｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂｙ ＳＳＲ
ｍａｒｋｅｒ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ３４(１):１０－１４. [杨章旗ꎬ冯源恒ꎬ吴东
山ꎬ２０１４. 细叶云南松天然种源林遗传多样性的 ＳＳＲ 分析
[Ｊ]. 广西植物ꎬ３４(１):１０－１４.]

ＹＥＨꎬ ＦＣꎬ ＹＡＮＧ ＲＣꎬ ＢＯＹＬＥ ＴＢꎬ ｅｔ ａｌꎬ １９９７. ＰＯＰＧＥＮＥꎬ ｔｈｅ
ｕｓｅｒ￣ｆｒｉｅｎｄｌｙ ｓｈａｒｅｗａｒｅ ｆｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ [ Ｍ].
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｃｅｎｔｒｅꎬ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｌ￣
ｂｅｒｔａꎬ Ｃａｎａｄａ.

ＹＩＮ ＴＭꎬ ＨＵＡＮＧ ＭＲꎬ ＷＡＮＧ ＭＸꎬ ｅｔ ａｌꎬ １９９７. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｉｎ Ｍａｓｓｏｎ ｐｉｎｅ ｕｓｉｎｇ ＲＡＰＤ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ
ｍｅｇａｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅｓ ｆｒｏｍ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｔｒｅｅ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｓｉｎꎬ３９(７):
６０７－６１２. [尹佟明ꎬ黄敏仁ꎬ王明庥ꎬ等ꎬ１９９７. 利用 ＲＡＰＤ 标
记和单株树大配子体构建马尾松的分子标记连锁图谱 [Ｊ].
植物学报ꎬ３９(７):６０７－６１２.]

ＺＨＡＮＧ Ｗꎬ ＧＯＮＧ Ｊꎬ ＪＩ ＫＳꎬ２００９. Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ
ｉｎ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ [Ｊ]. Ｓｃｉ ｓｉｌｖ ｓｉｎꎬ
４５(６): ２２－２６. [张薇ꎬ龚佳ꎬ季孔庶ꎬ２００９. 马尾松实生种子
园交配系统分析 [Ｊ]. 林业科学ꎬ４５(６):２２－２６.]

ＺＨＡＮＧ Ｗꎬ ＧＯＮＧ Ｊꎬ ＪＩ ＫＳꎬ２００９. Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ

(下转第 １３９５ 页 Ｃｏｎｔｉｎｕｅ ｏｎ ｐａｇｅ １３９５ )

１８２１１１ 期 冯源恒等: 马尾松桐棉种源天然群体遗传结构研究


