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基于 ＳＳＲ 标记的大明松天然群体遗传多样性分析
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摘　 要: 大明松是广西和贵州特有的高山松类ꎬ具有很高的经济价值和生态价值ꎬ其自然种群长期没有得

到充分的保护和利用ꎬ不利于该树种长期稳定发展ꎮ 为了合理保护和开发利用大明松天然遗传资源ꎬ该文

利用 １２ 个 ＳＳＲ 分子标记对大明松 ３ 个天然群体进行遗传多样性研究ꎬ分析其群体间的遗传分化和基因流ꎬ
为该物种的保护策略提供参考ꎮ 研究结果表明:(１)１２ 对引物共检测到 ３７ 个等位基因ꎬ多态位点百分率为

１００％ꎮ 每个位点平均观察等位基因数(Ｎａ)为 ３.０８ꎬ平均有效等位基因数(Ｎｅ)为 １.６８ꎬ 不同位点间有效等

位基因数差异较大ꎻ每个位点平均观察杂合度(Ｈｏ)为 ０.３５ꎬ平均期望杂合度(Ｈｅ)为 ０.４０ꎬ平均多态信息含

量(ＰＩＣ)为 ０.３１ꎮ (２)３ 个群体的 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数变化范围为 ０.４８~ ０.６５ꎬＮｅｉ’ｓ 基因多样度的变化范

围为 ０.２７~ ０.３９ꎬ与其他近缘种松类相比遗传多样性偏低ꎮ 群体平均观察杂合度为 ０.４０ꎬ平均期望杂合度为

０.３３ꎬ平均有效等位基因数为 １.５８ꎮ 群体间基因分化系数(Ｇｓｔ)为 ０.１０ꎬ群体间的遗传分化水平较低ꎬ大部分

变异均存在群体内ꎮ 群体间的基因流(Ｎｍ)为 ２.７４ꎬ说明大明松群体间的基因交流比较充分ꎮ 该研究可为

大明松生物多样性保护提供重要参考依据ꎬ为科学利用大明松资源打下基础ꎮ
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　 　 大明松(Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ)
为松科(Ｐｉｎａｃｅａｅ)松属(Ｐｉｎｕｓ)植物ꎬ因 １９７４ 年首

次在广西大明山发现而得名ꎬ１９７５ 年由中国裸子

植物分类学家郑万钧、傅立国等鉴定并发表于«植
物分类学报» (郑万钧等ꎬ １９７５)ꎮ 它是黄山松

(Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ)在我国西南分布区的一个变种

(中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ１９７８ꎻ梁盛

业ꎬ１９９４)ꎬ它们之间的区别在于大明松叶内兼有

中生与边生树脂道ꎬ而黄山松只有中生树脂道(樊
国盛和薛纪如ꎬ１９９３)ꎮ 大明松主要分布于广西、
贵州海拔 １ ０００ ｍ 以上的高山ꎬ自南向北分别是广

西的大明山、大瑶山、银竹老山以及贵州的雷公

山、云台山、梵净山、大沙河等地ꎬ总体呈不连续点

状分布ꎮ 大明松喜光ꎬ适应凉爽、空气湿度较大的

高山气候ꎬ在土层深厚、排水良好的酸性土及向阳

山坡生长良好ꎬ耐瘠薄ꎬ但生长迟缓ꎮ 大明松材质

坚实ꎬ富含树脂ꎬ可制作家具、器具、板材等ꎬ也可

作建筑、矿柱及木纤维工业原料等ꎬ为西南高海拔

地区重要的用材造林树种ꎬ且其树形姿态优美ꎬ亦
是重要的景观树种ꎮ

由于长期被人们忽视ꎬ大明松没有被系统地

利用与保护ꎬ种群分布状况、遗传多样性水平、自
然更新能力都缺乏系统、针对性的调查与研究ꎮ
目前ꎬ对大明松的研究报道很少ꎬ仅贾婕等(２０１９)

通过比较研究大明松、马尾松、细叶云南松、拉雅

松的种实性状ꎬ分析了这 ４ 种松树的繁育对策及

交配系统状况ꎻ冯源恒等(２０１９)对广西和贵州的

大明松种质资源进行调查ꎬ摸清了黔桂两省(区)
大明松种质资源的分布特征ꎬ但没有对其群体遗

传多样性水平进行分析与评价ꎮ 因此ꎬ亟须对现

存的大明松天然群体遗传资源进行多样性研究ꎮ
遗传多样性是生物群体长期进化的产物ꎬ是

其生存适应和发展的前提ꎮ 遗传多样性越高ꎬ遗
传变异越丰富ꎬ对环境变化的适应能力就越强ꎮ
因此ꎬ对其进行研究有助于生物群体的保护与利

用ꎮ 目前ꎬ遗传标记是研究遗传多样性最常用的

手段ꎬ其中 ＳＳＲ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)标记是多

态性最高ꎬ也是应用最广泛的遗传标记之一ꎮ 周

海兰等(２０２１)用 ２３ 对 ＳＳＲ 多态性引物对收集的

５４ 份油梨种质材料进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ分析了这些种

质资 源 的 遗 传 多 样 性 和 亲 缘 关 系ꎻ 臧 明 月 等

(２０２１)利用 ＳＳＲ 分子标记对白栎天然居群进行遗

传多样性分析ꎬ为其种质资源的合理开发与保护

提供指导ꎻ陈罡等(２０２０)利用 １０ 对新开发的蒙古

栎特异的核 ＳＳＲ 分子标记ꎬ分析了辽宁省境内分

布蒙古栎天然群体的遗传多样性水平ꎻ陈林杨等

(２０２０)利用 ＳＳＲ 分子标记技术对取自不同地方的

３５ 份柚种质资源进行遗传多样性分析ꎬ为柚资源
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的保护、品种鉴定及遗传改良提供借鉴与依据ꎮ
鉴于此ꎬ本文利用 ＳＳＲ 分子标记对大明松天

然群体开展遗传多样性研究ꎬ分析其多样性水平

及遗传分化情况ꎬ将有力加强对稀有树种的保护

力度ꎬ促进生物多样性保护与生态环境建设ꎬ为科

学利用稀有松类资源打下坚实基础ꎮ 因此ꎬ研究

我国黔桂地区大明松天然群体遗传多样性具有重

要理论和意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

实验材料包括 ３ 个天然群体ꎬ分别为广西大明

山群体、贵州梵净山群体、贵州大沙河群体 (表

１)ꎮ 其中ꎬ大明山群体(ＤＭ)取自广西大明山国家

级自然保护区仙人台(１０８°２５′５４″—１０８°２５′５８″ Ｅ、
２３°３０′１２″—２３°３０′１３″ Ｎ)ꎬ属南亚热带湿润山地

季风气候ꎮ 无霜期 ２９２ ~ ３１２ ｄꎬ日照时间长ꎬ光热

充足ꎮ 夏湿冬干ꎬ干冷同期ꎬ湿热同季ꎬ气候垂直

变化明显(冯源恒等ꎬ２０１９)ꎮ
梵净山群体(ＦＪ)取自贵州梵净山国家级自然

保 护 区 棉 絮 岭 ( １０８° ３９′ ４６″—１０８° ３９′ ５２″ Ｅ、
２７°５４′４５″—２７°５４′４６″ Ｎ)ꎬ属中亚热带湿润山地

季风气候ꎮ 无霜期 ２７０ ~ ２７８ ｄꎬ相对湿度平均达

８０％(冯源恒等ꎬ２０１９)ꎮ
大沙河群体(ＤＳ)取自贵州大沙河国家级自然

保 护 区 甑 子 岩 ( １０７° ３５′ ０４″—１０７° ３５′ ０９″ Ｅ、
２９°０８′１３″—２９°０８′２２″ Ｎ)ꎬ属北亚热带湿润季风

气候ꎮ 大沙河地形北高南低ꎬ最高海拔 １ ９３９.９ ｍꎬ
最低海拔 ５６０ ｍꎬ平均海拔 １ ４００ ｍꎬ相对湿度 ８８％
(冯源恒等ꎬ２０１９)ꎮ

每个群体按照株距 ３０ ｍꎬ采集 ３０ 株以上样本ꎮ
因大明山群体空间较小ꎬ仅采集到 ２６ 株ꎮ 将采集的

针叶装入离心管ꎬ填充硅胶进行干燥处理ꎬ便于保存ꎮ

表 １　 大明松群体样本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ

群体名称
Ｇｒｏｕｐ ｎａｍｅ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

采样数目
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｎｕｍｂｅｒ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ ＤＢＨ

(ｃｍ)

平均树高
Ａｖｅｒａｇｅ

ｈｅｉｇｈｔ (ｍ)

年均气温
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

(℃ )

年降水量
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ

ｒａｉｎｆａｌｌ
(ｍｍ)

ＤＭ 广西大明山
Ｇｕａｎｇｘｉ Ｄａｍｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ２６ １８.４６ ６.１０ １２.４ ~ １９.７ ２ ６３０

ＦＪ 贵州梵净山
Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｆａｎｊｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ３５ ２１.４７ ６.２１ １３.１ ~ １４.７ １ １００~ ２ ６００

ＤＳ 贵州大沙河
Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｄａｓｈａｈｅ ３３ ２３.３５ １２.９６ ８.０ ~ １６.４ １ ２００~ １ ３６０

　 注: ＤＭ. 大明山群体ꎻ ＦＪ. 梵净山群体ꎻ ＤＳ. 大沙河群体ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＤＭ. Ｄａｍｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｇｒｏｕｐꎻ ＦＪ. Ｆａｎｊｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｇｒｏｕｐꎻ ＤＳ. Ｄａｓｈａｈｅ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

１.２ 方法

１.２.１ 大明松 ＤＮＡ 提取方法 　 采用改良的 ＣＴＡＢ
裂解—硅珠吸附法( Ｄｏｙｌｅ ＆ Ｄｏｙｌｅꎬ１９９０)提取大

明松针叶 ＤＮＡ 并纯化ꎬ通过琼脂糖凝胶电泳(１％
浓度)抽样检测样本 ＤＮＡ 质量ꎬ采用紫外分光光

度计测定各样本 ＤＮＡ 浓度ꎬ稀释至统一浓度后置

于－２０ ℃环境保存备用ꎮ
１.２.２ 大明松 ＳＳＲ 引物来源及 ＰＣＲ 反应条件 　 研

究所使用的 ＳＳＲ 引物是根据马尾松基因组 ＤＮＡ
测序所得序列设计开发获得(冯源恒等ꎬ２０１６)ꎬ并
使用 ８ 个大明松 ＤＮＡ 样品进行引物筛选ꎬ选取主

带清晰且有多态性的引物 １２ 对ꎬ用于本实验的群

体遗传多样性研究ꎮ 引物设计由上海捷瑞基因技

术有限公司合成ꎬＴａｑ 酶、ｄＮＴＰｓ 等也购自该公司ꎮ
ＰＣＲ 反 应 体 系 为 １０ μＬ: １０ ｍｍｏｌ  Ｌ￣１ ｐＨ

８. ０Ｔｒｉｓ￣ＨＣＩꎬ ５０ ｍｍｏｌ  Ｌ￣１ ＫＣＩꎬ ２. ５ ｍｍｏｌ  Ｌ￣１

Ｍｇ２＋ꎬ０.２ ｍｍｏｌＬ￣１ ｄＮＴＰｓꎬ２.５ ｐｍｏｌ 引物ꎬ０.０８ Ｕ
Ｔａｑ 聚合酶ꎬ１０ ~ ２０ ｎｇ ＤＮＡꎮ 扩增反应程序:９４ ℃
４ ｍｉｎꎻ９４ ℃ １５ ｓꎬ ５５ ~ ６０ ℃ １５ ｓꎬ ７２ ℃ ３０ ｓꎬ ２５
ｃｙｃｌｅｓꎻ ７２ ℃延伸 ２０ ｍｉｎ 结束 ＰＣＲ 反应(冯源恒

等ꎬ２０１６)ꎮ
将 ＰＣＲ 扩增产物进行 ８％聚丙烯酰胺凝胶电

泳ꎬ并银染检测ꎬ实验方法参照杨章旗等(２０１４)方
法进行ꎮ
１.２.３ 遗传多样性分析　 ＳＳＲ 条带判读参照杨章旗

等(２０１４)方法进行ꎮ 获得 ＳＳＲ 分型数据后ꎬ采用

９６３１８ 期 罗群凤等: 基于 ＳＳＲ 标记的大明松天然群体遗传多样性分析



ＰＯＰＧＥＮＥ３２ 软件(Ｙｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)计算 １２ 个位点

的下 列 遗 传 多 样 性 参 数: 多 态 位 点 百 分 率

(ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉꎬＰＰＬ)ꎻ多态信息含量

(ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＰＩＣ)ꎻ观察等位基

因数(ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓꎬＮａ)ꎻ有效等位基因

数( ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎬ Ｎｅ) ( Ｈａｒｔｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９８９)ꎻＳｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数( Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘꎬ Ｉ ) ( Ｓｈａｎｎｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９４９ )ꎻ 观 察 杂 合 度

(ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｏ)ꎻ期望杂合度( ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｅ)(Ｎｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９７３)ꎻＮｅｉ’ ｓ 基因多

样度(ｈ)ꎮ 并基于上述参数进一步计算大明松群体

的固定指数 (Ｆ)、基因分化系数 (Ｇｓｔ) 和基因流

(Ｎｍ)及遗传距离(ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬＧＤ)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基于种间通用性的大明松 ＳＳＲ 引物筛选

根据引物筛选结果获得用于大明松遗传多样

性检测的 ＳＳＲ 引物 １２ 对ꎮ 比较这 １２ 对引物在大明

松和马尾松(冯源恒等ꎬ２０１６)群体间的观察等位基

因数可知ꎬ大明松有 ６ 对引物的等位基因数比马尾

松少ꎬ有 ３ 对引物与马尾松相同ꎬ只有 ３ 对引物的等

位基因数比马尾松多ꎬ平均观察等位基因数大明

松、马尾松分别为 ３.０８ 和 ３.５０ꎬ说明马尾松在这些

位点上具有更为丰富的遗传变异(表 ２)ꎮ
２.２ 大明松天然群体遗传多样性分析

由表 ３ 可知ꎬ１２ 对引物在 ３ 个群体 ９４ 个样本

中共检测到等位基因 ３７ 个ꎬ多态位点百分率为

１００％ꎮ １２ 个 ＳＳＲ 位点平均观察等位基因数为

３.０８ꎬ有效等位基因数在 １.１６ ~ ２.８７ 之间ꎬ平均为

１.６８ꎬ不同位点间有效等位基因数差异较大ꎮ 观察

杂合度的值范围在 ０.１４ ~ ０.６６ 之间ꎬ平均为 ０.３５ꎻ
期望杂合度的值在 ０.１２ ~ ０.９２ 之间ꎬ平均为 ０.４０ꎬ
不同位点的杂合度也存在较大差异ꎮ １２ 个 ＳＳＲ 位

点 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数平均为 ０.６２ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多

样度平均为 ０. ３５ꎮ 多态信息含量的值在 ０. １３ ~
０.５８ 之间ꎬ平均为０.３１ꎬ最高为 ＰＦ６９５ 位点ꎬ最低

为 ＰＦ４６４ 位点ꎮ
由表 ４ 可知ꎬ分别统计 ３ 个大明松群体的遗传

多样性参数ꎬ比较群体间遗传多样性水平ꎮ ３ 个群

体的观察等位基因数高到低排序为大沙河群体>
梵净山群体>大明山群体ꎮ 而 ３ 个群体的有效等

位基因数、期望杂合度、 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数与

Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样度由高到低排序均为大沙河群体>
大明山群体>梵净山群体ꎮ 说明大沙河群体遗传

多样性最为丰富ꎬ其次为大明山群体ꎬ梵净山群体

最低ꎮ
２.３ 大明松群体遗传结构与基因流分析

大明松群体的种群平均近交系数 ( Ｆｉｔ) 为

－０.１６ꎬ复合种群平均近交系数(Ｆｉｓ)为－ ０. ２６ꎬ说
明大明松群体偏离哈迪－温伯格平衡ꎬ表现出杂合

子过剩现象ꎮ 大明松群体有亲缘关系种群间的平

均近交系数(Ｆｓｔ)为 ０.０８ꎬ群体间不存在明显的遗

传分化ꎮ 基于 Ｆｓｔ 值计算大明松群体间基因流

(ｇｅｎｅ ｆｌｏｗꎬＮｍ)ꎬＮｍ 值在不同位点的变化范围为

０.４３ ~ ３１.６８ꎬ平均为 ２.７４ꎬ可知大明松 ３ 个群体间

的基因交流比较充分ꎮ
通过分析大明松群体的遗传分化情况可知

(表 ５)ꎬ大明松群体内的遗传多样性占 ８７.６４％ꎬ群
体间遗传多样性占 １２.３６％ꎻ由基因多样度计算出

的群体间的基因分化系数为 ０.１０ꎬ而群体内基因

多样性比值为 ０.９０ꎮ 这表明ꎬ大明松群体间的遗

传分化水平较低ꎬ大部分变异均存在群体内ꎮ
２.４ 大明松天然群体遗传距离分析

大明松天然群体间遗传距离( ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬ
ＧＤ<０.０７７ ０)偏小ꎬ且大明山和大沙河群体遗传距

离相对较近 ( ＧＤ ＝ ０. ０２６ ９)ꎻ群体遗传一致度

(ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙꎬＧＩ>０.９２５ ９)较高(表 ６)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 大明松总体遗传多样性评价

基于 １２ 个位点 ３７ 个等位基因的遗传多样性

结果显示ꎬ大明松天然群体观察等位基因数在

２.３３ ~ ２.８３ 之间ꎬ平均为 ２.６１ꎻ观察杂合度和期望

杂合度分别介于 ０.３２ ~ ０.４９、０.２８ ~ ０.４０ꎬ平均分别

为 ０.４０ 和 ０.３３ꎻＳｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数为 ０.５４ꎬＮｅｉ’ ｓ
基因多样度为 ０. ３２ꎮ 而 Ａｌ￣Ｒａｂａｂ′ ａｈ 和 Ｗｉｌｌｉａｍｓ
(２００２)研究火炬松(Ｐｉｎｕｓ ｔａｅｄａ)的观察等位基因

数、观察杂合度、期望杂合度分别为 ７. ７５、０. ５２、
０.６５ꎬＭｅｈｅｓ 等(２００９)研究白松(Ｐｉｎｕｓ ｍｏｎｔｉｃｏｌａ)
时的这三个值分别为 ６. ５０、０. ７２、０. ８１ꎬＫａｒｈｕ 等

(２００６)研究辐射松(Ｐｉｎｕｓ ｒａｄｉａｔａ)的观察等位基

因数、观察杂合度分别为 ８.１９ 和 ０.７３ꎮ 与以上同

属植物相比较ꎬ大明松群体各项指数都较低ꎬ遗传

多样性水平偏低(表 ７)ꎮ

０７３１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 大明松与马尾松等位基因数比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ａｌｌｅｌｉｃ ｎｕｍｂｅｒ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｐ. ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

树种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ＰＪ２４７ ＰＦ４０２ ＰＦ４０８ ＰＦ４６３ ＰＦ４６４ ＰＦ５６９ ＰＦ６１５ ＰＦ６４８ ＰＦ６５３ ＰＦ６９５ ＰＦ７２７ ＰＦ７６４

大明松
Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ.
ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ

２.００ ４.００ ３.００ ４.００ ３.００ ３.００ ２.００ ３.００ ２.００ ４.００ ４.００ ３.００

马尾松
Ｐ. ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

３.００ ５.００ ５.００ ４.００ ２.００ ３.００ ４.００ ２.００ ３.００ ５.００ ３.００ ３.００

表 ３　 大明松天然群体的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ

扩增位点
Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｌｏｃｕｓ

观察等位基因数
Ｎａ

有效等位
基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ
信息指数

Ｉ

观察杂合度
Ｈｏ

期望杂合度
Ｈｅ

Ｎｅｉ’ ｓ
基因多样度

ｈ

多态信息
含量
ＰＩＣ

ＰＪ２４７ ２.００ １.２６ ０.３６ ０.２１ ０.１２ ０.２０ ０.１８

ＰＦ４０２ ４.００ １.４３ ０.６１ ０.３０ ０.２８ ０.３０ ０.２８

ＰＦ４０８ ３.００ １.６８ ０.６６ ０.４１ ０.５４ ０.４０ ０.３４

ＰＦ４６３ ４.００ １.２８ ０.４８ ０.２２ ０.２４ ０.２２ ０.２１

ＰＦ４６４ ３.００ １.１６ ０.３１ ０.１４ ０.１２ ０.１４ ０.１３

ＰＦ５６９ ３.００ １.２６ ０.４２ ０.２１ ０.２３ ０.２１ ０.１９

ＰＦ６１５ ２.００ １.６９ ０.６０ ０.４１ ０.５７ ０.４１ ０.３２

ＰＦ６４８ ３.００ １.１８ ０.３３ ０.１６ ０.１７ ０.１５ ０.１５

ＰＦ６５３ ２.００ １.７８ ０.６３ ０.４４ ０.５１ ０.４４ ０.３４

ＰＦ６９５ ４.００ ２.８７ １.１２ ０.６６ ０.５２ ０.６５ ０.５８

ＰＦ７２７ ４.００ １.９６ ０.９０ ０.４９ ０.６４ ０.４９ ０.４４

ＰＦ７６４ ３.００ ２.５７ １.００ ０.６２ ０.９２ ０.６１ ０.５３

平均值 Ｍｅａｎ ３.０８ １.６８ ０.６２ ０.３５ ０.４０ ０.３５ ０.３１

表 ４　 大明松天然群体间遗传多样性比较
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ

群体名称
Ｇｒｏｕｐ
ｎａｍｅ

观察
等位

基因数
Ｎａ

有效
等位

基因数
Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ
信息
指数
Ｉ

观察
杂合度
Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ

Ｎｅｉ’ ｓ
基因

多样度
ｈ

ＤＭ ２.３３ １.５７ ０.４９ ０.４０ ０.３０ ０.２９

ＦＪ ２.６７ １.４７ ０.４８ ０.３２ ０.２８ ０.２７

ＤＳ ２.８３ １.７０ ０.６５ ０.４９ ０.４０ ０.３９

平均值 Ｍｅａｎ ２.６１ １.５８ ０.５４ ０.４０ ０.３３ ０.３２

　 　 另外ꎬ欧洲云杉(Ｐｉｃｅａ ａｂｉｅｓ) 杂合度为 ０. ７９
(Ｐｆｅｉｆｆｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎬ黄杉(Ｐｓｅｕｄｏｔｓｕｇａ ｍｅｎｚｉｅｓｉｉ)
杂合度为 ０.６７(Ａｍａｒａｓｉｎｇｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ欧洲栓

皮栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｓｕｂｅｒ)杂合度为 ０.６５(Ｈｏｒｎｅｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１)ꎮ 与以上不同属树种比较ꎬ大明松群体杂合

度指数也较低ꎮ 一方面ꎬ这可能与大明松片段化

的地理分布特点有关ꎮ 本次调查的 ３ 个大明松群

体规模均较小ꎬ分布范围也相对狭小ꎬ不同群体间

地理间隔大ꎮ 因而其遗传变异水平低于火炬松、
辐射松等种群规模且大面积连续分布的松类ꎮ 另

一方面ꎬ本研究采用的 ＳＳＲ 引物是从马尾松基因

组中开发的ꎬ种间通用性较好的分子标记其所在

序列往往较为保守ꎬ从而导致标记的多态性较低ꎮ
３.２ 大明松群体遗传结构特征

研究 中 发 现 大 明 松 群 体 内 的 遗 传 变 异

(８７.６４％)远远大于群体间的遗传变异(１２.３６％)ꎬ
群体间的遗传分化水平偏低ꎬ大部分变异均存在

于群体内ꎮ 群体间的基因流平均为 ２. ７４ꎬ表明 ３
个大明松群体之间基因交流比较充分ꎮ 由于松树

属于风媒传粉ꎬ花粉具有很强的远距离散播能力ꎬ
因此ꎬ 远距离地理隔离虽然对大明松群体间的基
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表 ５　 大明松群体遗传分化
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ
信息指数

Ｉ
指标
Ｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ’ ｓ
多样性指数

ｈ

群体内遗传多样性 Ｈｐｏｐ ０.５４ 群体内的基因多样性 Ｈｓ ０.３２

群体总的遗传多样性 Ｈｓｐ ０.６２ 群体总的基因多样性 Ｈｔ ０.３５

群体内遗传多样性所占比值 Ｈｐｏｐ / Ｈｓｐ ０.８８ 群体内基因多样性所占比值 Ｈｓ / Ｈｔ ０.９０

群体间遗传多样性所占比值(Ｈｓｐ￣Ｈｐｏｐ) / Ｈｓｐ ０.１２ 遗传分化系数 Ｇｓｔ ０.１０

表 ６　 群体间的 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传距离和遗传一致度
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｎｅｉ’ ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体名称
Ｇｒｏｕｐ ｎａｍｅ ＤＭ ＦＪ ＤＳ

ＤＭ — ０.９２５ ９ ０.９７３ ５

ＦＪ ０.０７７ ０ — ０.９２８ ４

ＤＳ ０.０２６ ９ ０.０７４ ３ —

　 注: Ｎｅｉ’ｓ 遗传距离(下三角)、遗传一致度(上三角)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｎｅｉ ’ ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ( ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｉｄｅｎｔｉｔｙ(ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) .

表 ７　 松属树种间遗传多样性参数比较
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

ａｍｏｎｇ Ｐｉｎｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ

树种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

观察等位基因数
Ｎａ

观察杂合度
Ｈｏ

期望杂合度
Ｈｅ

大明松
Ｐ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ.
ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ

２.６１ ０.４０ ０.３３

火炬松
Ｐ. ｔａｅｄａ

７.７５ ０.５２ ０.６５

白松
Ｐ. ｍｏｎｔｉｃｏｌａ

６.５０ ０.７２ ０.８１

辐射松
Ｐ. ｒａｄｉａｔａ

８.１９ ０.７３ —

因交流具有一定的限制作用ꎬ但还未导致群体间

明显的遗传分化ꎮ 许玉兰等(２０１６)对云南松天然

群体遗传多样性研究及武文斌等(２０１８)对油松群

体遗传多样性研究时也得出近似结论ꎮ 由此推

论ꎬ大明松不同群体间的表型多样性差异在很大

程度上是因环境差异而形成ꎬ在遗传水平还未发

生明显分化ꎮ 因此ꎬ大明松种质资源的选择、收集

及保存策略ꎬ应以在各群体内选择、保存具有优良

性状的单株为主ꎮ

研究中还发现大明松群体的观测杂合度大于

期望杂合度ꎬ表现出杂合子过剩的现象ꎬ说明大明

松群体可能发生过外来基因的迁入或渐渗ꎮ 大明

松与黄山松一样ꎬ都和马尾松是垂直方向的替代

种(冯源恒等ꎬ２０１９)ꎮ 而黄山松与马尾松间存在

基因渐渗现象(罗世家等ꎬ２００１ꎻ翟大才等ꎬ２０１８)ꎬ
因此ꎬ大明松极有可能与本区域内马尾松发生基

因渐渗ꎮ
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