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海南霸王岭南亚松天然林群落遗传
多样性的 ＳＳＲ 分析

陈　 虎，颜培栋，杨章旗
（广西林业科学研究院，南宁 ５３０００１）

　 　 摘要：为揭示海南霸王岭南亚松天然林群落在遗传多样性水平上的差异和遗传分化情况，利用 ＳＳＲ 分子标记技术对其 ６
个群落共 ３５０ 个单株进行了遗传多样性分析。 结果显示：所选用的 １２ 对 ＳＳＲ 引物，共检测到 ３８ 个等位位点。 各区域间观察

杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（ Ｉ） 和 Ｎｅｉ′ ｓ 期望杂合度分别介于 ０． １９３３ ～ ０． ４６７９、０． ４１５０ ～ ０． ５３２１、
０． ５２２５ ～ ０． ７３８４、０． ３４５１ ～ ０． ４８１９ 之间，说明霸王岭南亚松总体的遗传多样性水平相对较低。 居群间的遗传分化系数（Ｆｓｔ）平

均为 ０． ０６２８，说明绝大部分变异（９３． ７２％ ）存在于群体各居群内。 ＵＰＧＭＡ 聚类可将供试 ６ 个群落划分为 ２ 类，遗传距离与地

理距离有一定相关性，但并没有严格按地理距离聚类，受到了自然地理隔离的影响。
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南亚松（Ｐｉｎｕｓ ｌａｔｔｅｒｉ Ｍａｓｏｎ）又名海南松、越南

松、南洋二针松，是最具代表性的热带松树，分布于

亚洲南部热带地区的印度、缅甸、泰国、越南、菲律

宾、印度尼西亚等国，在我国海南、广西南部、广东南

部有分布。 南亚松多为散生，我国只有海南霸王岭

林区有大片的南亚松天然林分布，南亚松是热性针

叶林植被型唯一一个群系（即南亚松林） ［１⁃３］。 南亚

松耐干旱、耐瘠薄、耐高温，是热带地区绿化荒山荒

地的主要珍贵用材树种；南亚松材性比马尾松更优

良，产脂量高（是马尾松产脂量的 ２ 倍），松脂中还
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有一般松脂没有的二元树脂［４⁃７］，南亚松是我国热

带地区主要的用材和采脂树种之一，是发展林产工

业的优质原材料树种，也是我国南部沿海的主要生

态造林树种，具有很好的应用前景。
相对于其他松类树种，国内外对南亚松的研

究虽然较早但研究报道较少。 目前对南亚松的研

究主要集中在采脂技术、天然更新动态、树脂和松

脂特性、松脂化学分析与特性、造林技术、育苗技

术及木材材性等方面［７⁃１４］ 。 其中有关南亚松的较

新报道仅见黄清麟等［５］ 对海南霸王岭南亚松天然

林中的乔木层结构特征进行了初步研究，黄运峰

等［６］ 对海南霸王岭南亚松居群结构与分布格局进

行了研究。
目前，松属植物居群遗传多样性在马尾松［１５］ 、

火炬松［１６⁃１７］ 、云南松［１８］ 等均有研究。 但还未见有

关南亚松天然居群遗传多样性方面的研究，南亚

松自然居群间遗传分化程度、遗传关系等问题还

属未知。 为此，本研究在对海南岛霸王岭国家级

自然保护区南亚松进行调查的基础上，按地理位

置以 ６ 个群落的 １２ 个南亚松居群为研究对象，利
用 ＳＳＲ 标记分析技术对其进行遗传多样性研究，
以期了解霸王岭保护区南亚松居群的遗传多样性

水平和遗传分化程度，为今后的种质资源保护和

利用提供理论依据。

１　 材料与方法

１． １　 居群选择与材料采集

根据霸王岭自然保护区的地形、保护区划分

范围以及雅加大岭山脉，选取了洪水、东六、南叉

河、水田、桐才和王下 ６ 个主要分布群落，并根据

群落大小、不同海拔和位置划分为 １２ 个居群。 按

照居群生态学的原理和方法［１９］ ，根据居群的实际

情况，在居群内随机选择 ３０ 株左右树龄相近、生
长正常的母树，株间距在 ５０ ｍ 以上，最大限度地

降低样本间的亲缘关系，具体情况见表 １。 采取无

病虫害的当年新叶，置于 ５０ ｍＬ 离心管中，用硅胶

进行干燥，再将样品放入保鲜袋，置于 － ７０ ℃超低

温冰箱中保存。

表 １　 供试材料及其来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｒｉｇｉｎ ｏｒ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

群落

Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
经度（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度（Ｎ）
Ｌａｔｉｄｕｄｅ

海拔（ｍ）
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

采样个体数

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

洪水 ＨＳ ＨＳ１ １０９°１４． ００７′ １８°５８． ４８３′ ８４０ ３０

ＨＳ２ １０９°１４． １４９′ １８°５７． ３１８′ ６３０ ２９

ＨＳ３ １０９°１３． ９８７′ １８°５７． ４２４′ ６５９ ３０

东六 ＤＬ ＤＬ１ １０９°１０． ２６４′ １９°０１． ４５１′ ７３７ ３０

ＤＬ２ １０９°１８． ８６５′ １９°０４． ６３１′ ７０１ ３０

ＤＬ３ １０９°１１． ４６０′ １９°０３． １７６′ ７４０ ２６

南叉河 ＮＣＨ ＮＣＨ１ １０９°１２． ４２８′ １９°０９． ４４０′ ６２５ ２６

ＮＣＨ２ １０９°１２． ０２８′ １９°０９． ７３２′ ５７２ ３０

水田 ＳＴ ＳＴ１ １０９°１３． ６６８′ １９°００． １７７′ ７６８ ３１

ＳＴ２ １０９°１４． ８７７′ １９°０１． ９３３′ ７６２ ３０

桐才 ＴＣ ＴＣ １０９°１２． ０８１′ １８°５６． ９３６′ ６４４ ２７

王下 ＷＸ ＷＸ １０９°０７． １２３′ １９°０２． １８４′ ６６５ ３１

ＨＳ：Ｈｏｎｇｓｈｕｉ；ＤＬ：Ｄｏｎｇｌｉｕ；ＮＣＨ：Ｎａｎｃｈａｈｅ；ＳＴ：Ｓｈｕｉｔｉａｎ；ＴＣ：Ｔｏｎｇｃａｉ；ＷＸ：Ｗａｎｇｘｉａ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

１． ２　 试验方法

１． ２． １　 ＤＮＡ 的提取 　 采用改良的 ＣＴＡＢ 法提取

针叶 ＤＮＡ，用 ＴＥ 溶解 ＤＮＡ，用 １％ 琼脂糖凝胶电

泳和紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 质量和浓度，并最

终将 各 样 品 浓 度 稀 释 至 ５０ ｎｇ ／ μＬ， － ２０℃ 保

存备用。

１． ２． ２　 ＳＳＲ 引物筛选　 所用 ＳＳＲ 引物是根据广西

林科院松树课题组对马尾松基因组 ＤＮＡ 测序所得

基因组 ＤＮＡ 序列而设计开发的，共开发 １２７ 对。 利

用地理位置较远的 ４ 个海南霸王岭南亚松个体和 ３
个广西防城的南亚松个体样品 ＤＮＡ 对 １２７ 对引物

进行 ＰＣＲ 扩增，筛选出有目的条带和条带清晰的引

７０７
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物；然后再用霸王岭不同居群的南亚松 ＤＮＡ 样品对

初选引物进行复筛，选取 １２ 对具有多态性的 ＳＳＲ
引物用于本试验。
１． ２． ３ 　 ＰＣＲ 扩增 　 ＳＳＲ 反应体系为 １０ μＬ，包括

ＤＮＡ（５０ ｎｇ ／ μＬ）０． ８ μＬ、１０ × ｂｕｆｆｅｒ（含 Ｍｇ２ ＋ ）１． ２ μＬ、
４． ０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰ ０． ２ μＬ、３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 上下引物各

０． ５ μＬ、ＤＮＡ 聚合酶（２ Ｕ ／ μＬ）０． １５ μＬ，加去离子水

至 １０ μＬ。 ＳＳＲ 反应程序：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９５ ℃
变性 ５０ ｓ，复性退火温度 ５８ ℃ ４０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，
循环 ３０ 次；７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 反应在 Ｂｉｏｍｅｔｒａ
Ｔｐｒｏｆｅｓｓｉｏｎａｌ ＰＣＲ 仪上进行。
１． ２． ４　 聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ） ＰＣＲ 反应

结束后加２． ５ μＬ ６ × ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒ 混合，取１ μＬ 扩增

产物在 ６％的聚丙烯酰胺凝胶分离，电压为 ２００ Ｖ，电
极缓冲液为 １ × ＴＢＥ，电泳在 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ ３００ 型电泳仪

（Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，Ｈｅｒｃｕｌｅｓ，ＣＡ，ＵＳＡ）上进行，参
照 Ｙ． Ｍ． Ｃｈａｒｔｅｒｓ 等［２０］的方法银染显色。 在胶片灯下

拍照记录。
１． ２． ５ 　 数据统计及遗传参数计算 　 ＳＳＲ 为共显性

标记，每个引物作为一个等位 ＳＳＲ 标记位点，将图片上

条带大小以 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ…进行编号，之后以 ＡＡ、ＡＢ、
ＢＢ 的格式进行统计输入 Ｅｘｃｅｌ 表。 采用 ＰＯＰＧＥＮＥ３２
软件［２１ ］进行分析，统计参数包括：计算群体间和群体

内的观察等位基因数目（Ｎａ）、有效等位基因数目

（Ｎｅ）、观察杂合度（Ｈｏ）和平均期望杂合度（Ｈｅ）、Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ 多样性指数（Ｉ）、Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度 Ｎｅｉ′ｓ、遗传距离

（Ｄ）、基因分化系数（Ｆｓｔ）和基因流（Ｎｍ）等。 根据 ＰＯＰ⁃
ＧＥＮＥ３２ 软件分析得到的遗传距离，用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２． １０ｅ
软件获得的遗传距离矩阵，利用 ＵＰＧＭＡ 方法进行聚类

分析，并构建聚类图。

２　 结果与分析

２． １　 ＳＳＲ 引物的筛选

从马尾松中开发的 １２７ 对 ＳＳＲ 引物中初步筛

选 ７６ 对有目的条带、扩增清晰的引物。 之后再利用

本试验不同居群的材料进行复选，其中 ２５ 对引物在

南亚松松中具有多态性，最后从中选取 １２ 对多态性

较好的引物用于本试验，部分扩增结果如图 １ 所示。

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ ＤＬ ５００；１ ～ ４８：试验材料编号

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ ＤＬ ５００，１ － ４８：Ｃｏｄｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

图 １　 ＰＦ７１３ 引物对南亚松扩增的 ＳＳＲ 图谱

Ｆｉｇ． １　 ＳＳＲ ｐｒｏｆｉｌｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ ＰＦ７１３ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ ｌａｔｔｅｒｉ Ｍａｓｏｎ

２． ２　 居群间的遗传多样性

使用 １２ 对 ＳＳＲ 引物在海南霸王岭南亚松 ６ 个

群落分布的 １２ 个居群共 ３５０ 个体进行 ＰＣＲ 扩增，
共检测到 ３８ 个等位位点，平均 ３． １７ 个等位位点，多
态率为 １００％ ，其中引物 ＰＦ６９３ 和 ＰＦ７１３ 最多，为 ５
个。 由表 ２ 可以看出遗传多样性在各群体间存在一

定差异。 １２ 个居群中，观察等位基因数（Ｎａ）的变化

幅度为 １． ８３３３ ～ ２． ６６６７，其中最大的为 ＨＳ１ 居群，
其次是 ＴＣ 居群，最小的是 ＮＣＨ１ 居群。 有效等位

基因数（Ｎｅ）的变幅在 １． ５９７４ ～ ２． ０４８２ 之间，其中

ＤＬ３ 居群最大，最小为 ＮＣＨ１ 居群。 观察杂合度

（Ｈｏ）变幅为 ０． １９３３ ～ ０． ４６９７，其中最大为 ＮＣＨ２ 居

群，最小为 ＴＣ 居群。 期望杂合度（Ｈｅ）变幅相对较

小，在 ０． ３３２０ ～ ０． ４９６０ 之间，其中最大为 ＴＣ 居群，
其次为 ＤＬ３ 居群，最小为 ＮＣＨ１。 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数

相对变幅在 ０． ４７０７ ～ ０． ７３８４，其中 ＴＣ 居群最大，其
次是 ＤＬ３ 居群，最小为 ＮＣＨ１ 居群。 说明 ＴＣ 和

ＤＬ３ 两个居群的基因多样性比较高。

８０７



　 ４ 期 陈　 虎等：海南霸王岭南亚松天然林群落遗传多样性的 ＳＳＲ 分析

表 ２　 霸王岭南亚松居群内的 ＳＳＲ 遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ＳＳＲ ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｌａｔｔｅｒｉ Ｍａｓｏｎ

居群　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 观察等位基因数 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ 观察杂合度 Ｈｏ 期望杂合度 Ｈｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 Ｉ

ＨＳ１ ２． ６６６７ ± １． ０７３１ １． ７７２１ ± ０． ４０３９ ０． ４２６３ ± ０． ３１９４ ０． ４０５２ ± ０． １８３７ ０． ６４０９ ± ０． ３０１４

ＨＳ２ ２． ３３３３ ± ０． ９８４７ １． ６７４１ ± ０． ４５７４ ０． ４５９４ ± ０． ３５４０ ０． ３５９９ ± ０． ２０７１ ０． ５５２７ ± ０． ３１７３

ＨＳ３ ２． ０８３３ ± ０． ５１４９ １． ８３８４ ± ０． ３２２２ ０． ２４２５ ± ０． ３０６７ ０． ４３９６ ± ０． １５３９ ０． ６２４２ ± ０． ２１４７

ＳＴ１ ２． ３６３６ ± ０． ８０９０ １． ６６５８ ± ０． ３６４４ ０． ４４５６ ± ０． ３５３４ ０． ３８０４ ± ０． １７０８ ０． ５６８６ ± ０． ２２３５

ＳＴ２ ２． ３３３３ ± ０． ６５１３ １． ８７７１ ± ０． ４７３１ ０． ３４３７ ± ０． ２９８８ ０． ４３８８ ± ０． １６６９ ０． ６６５６ ± ０． ２６８４

ＤＬ１ ２． １６６７ ± ０． ７１７７ １． ７４２５ ± ０． ３４０４ ０． ３９３６ ± ０． ３４２８ ０． ４０６７ ± ０． １５５８ ０． ５９７１ ± ０． ２２６３

ＤＬ２ ２． ３３３０ ± ０． ７７８５ １． ９００７ ± ０． ３０２６ ０． ２１９２ ± ０． ２８５１ ０． ４６１０ ± ０． １４８０ ０． ６６５３ ± ０． ２２０９

ＤＬ３ ２． ３３３０ ± ０． ８８７６ ２． ０４８２ ± ０． ５０３６ ０． ２２７６ ± ０． ３０１５ ０． ４８６４ ± ０． １７４５ ０． ７２３１ ± ０． ３０６７

ＮＣＨ１ １． ８３３３ ± ０． ３８９２ １． ５９７４ ± ０． ４１６１ ０． ４６９５ ± ０． ４２３２ ０． ３３２０ ± ０． ２１０７ ０． ４７０７ ± ０． ２８１６

ＮＣＨ２ ２． １６６７ ± ０． ５７７４ １． ６２２３ ± ０． ４２１９ ０． ４６９７ ± ０． ４０７５ ０． ３４８６ ± ０． １７４３ ０． ５２４９ ± ０． ２２８９

ＷＸ ２． ４１６７ ± ０． ５１４９ １． ９５１９ ± ０． ３７５１ ０． ２３７５ ± ０． ２７２０ ０． ４７３７ ± ０． １３３７ ０． ７０７２ ± ０． ２０７１

ＴＣ ２． ５８３３ ± ０． ７９３０ １． ９９４３ ± ０． ３３０２ ０． １９３３ ± ０． ２４４４ ０． ４９６０ ± ０． １１７１ ０． ７３８４ ± ０． １８７７

平均 Ｍｅａｎ ２． ３０１１ １． ８０７１ ０． ３４４０ ０． ４１９０ ０． ６２３２
种内水平

Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ
３． １６６７ ± １． １９３４ １． ８４９２ ± ０． ２４６４ ０． ３３７１ ± ０． ２２００ ０． ４５１１ ± ０． ０７３０ ０． ７１４２ ± ０． １３７６

Ｎａ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅ：Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｈｏ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｅ：Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

２． ３　 不同群落间的遗传多样性

霸王岭南亚松 １２ 个居群分别来自洪水（ＨＳ）、水
田（ＳＴ）、东六（ＤＬ）、南叉河（ＮＣＨ）、王下（ＷＸ）及桐

才（ＴＣ）６ 个群落，从 ６ 个群落的遗传多样性参数（表
３）可以看出，观察等位基因数（Ｎａ）最大的为 ＨＳ 群

落，最小的为ＮＣＨ 群落，观察杂合度（Ｈｏ）和期望杂合

度（Ｈｅ）分别介于 ０． １９３３ ～０． ４６７９、０． ４１５０ ～０． ５３２１ 之

间，最高都为 ＮＣＨ 群落，最低分别为 ＴＣ 居群落和 ＳＴ
群落。 有效等位基因数（Ｎｅ）的顺序为 ＴＣ 群落 ＞ＷＸ

群落 ＞ ＤＬ 群落 ＞ ＨＳ 群落 ＞ ＳＴ 群落 ＞ ＮＣＨ 群落。
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（Ｉ）和 Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度分别介于

０． ５２２５ ～ ０． ７３８４、０． ３４５１ ～ ０． ４８１９ 之间，两个多态性

指标排名一致为 ＴＣ 群落 ＞ＷＸ 群落 ＞ ＤＬ 群落 ＞ ＨＳ
群落 ＞ ＳＴ 群落 ＞ ＮＣＨ 群落。 综合以上各群落的遗传

多样指数可知，有 ３ 个指标排名一致，３ 个指标存在

一些排名的差异，总体上各遗传多样性水平从高到低

为 ＴＣ 群落 ＞ ＷＸ 群落 ＞ ＤＬ 群落 ＞ ＨＳ 群落 ＞ ＳＴ 群

落 ＞ ＮＣＨ 群落。

表 ３　 不同群落南亚松遗传多样性参数统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｍｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｌａｔｔｅｒｉ Ｍａｓｏｎ

群落

Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
样本数

Ｎｏ． ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

观察等位基因数

Ｎａ

有效等位基因数

Ｎｅ

观察杂合度

Ｈｏ

期望杂合度

Ｈｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息

指数 Ｉ
Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度

Ｎｅｉ′ｓ

洪水 ＨＳ ８９ ２． ７５００ ± ０． ９６５３ １． ７９４０ ± ０． ２７７５ ０． ３６２４ ± ０． ２４５２ ０． ４３１７ ± ０． ０９６７ ０． ６７４４ ± ０． １５７０ ０． ４２９１ ± ０． ０９６２

水田 ＳＴ ６１ ２． ５８３３ ± ０． ７９３０ １． ７７９９ ± ０． ３６９１ ０． ３９１９ ± ０． ２９８９ ０． ４１５０ ± ０． １４９２ ０． ６４２１ ± ０． ２１３６ ０． ４１０６ ± ０． １４７６

东六 ＤＬ ８６ ２． ６６６７ ± １． １５４７ １． ９０４５ ± ０． ３１５９ ０． ２８３６ ± ０． ２８４４ ０． ４５６１ ± ０． １４７２ ０． ６９０７ ± ０． ２４２８ ０． ４５３３ ± ０． １４６３

南叉河 ＮＣＨ ５６ ２． １６６７ ± ０． ５７７４ １． ６１５４ ± ０． ３８４７ ０． ４６７９ ± ０． ３８８９ ０． ５３２１ ± ０． ３８８９ ０． ５２２５ ± ０． ２１７５ ０． ３４５１ ± ０． １６７１

王下 ＷＸ ３１ ２． ４１６７ ± ０． ５１４９ １． ９５１９ ± ０． ３７５１ ０． ２３７５ ± ０． ２７２０ ０． ４７３７ ± ０． １３３７ ０． ７０７２ ± ０． ２０７１ ０． ４６５６ ± ０． １３１３

桐才 ＴＣ ２７ ２． ５８３３ ± ０． ７９３０ １． ９９４３ ± ０． ３３０２ ０． １９３３ ± ０． ２４４４ ０． ４９６０ ± ０． １１７１ ０． ７３８４ ± ０． １８７７ ０． ４８１９ ± ０． １１３８

平均 Ｍｅａｎ ２． ５２７８ １． ８４０ ０． ３２２８ ０． ４６７４ ０． ６６２６ ０． ４３０９

２． ４　 居群的遗传分化

南亚松居群在 １２ 个 ＳＳＲ 位点的遗传分化结果见

表 ４。 ６ 个群落的遗传分化系数（Ｆｓｔ）的变化范围为

０． ０００５ ～０． １７４７，平均 ０． ０６２８，即有 ６． ２８％的遗传变

９０７
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异存在于群落间，绝大部分变异（９３． ２７％）存在于群

落内，说明 ６ 个群落间没有发生遗传分化，即群落内的

变异大于群落间，群落间分化很小。 说明群落内变异

是导致南亚松遗传多样性的主要来源，以 Ｆｓｔ值为基础

计算得南亚松群体间的基因流动（Ｎｍ）在 １． １８１２ ～
４５６． ７７９４ 之间，平均为 ４５． ９６６８，说明小范围的居群间

存在比较充分的基因交流（表 ４）。 Ｆｉｔ和 Ｆｉｓ分别代表总

体水平和单个居群内个体间近亲交配的指标即偏离哈

迪 －温伯格平衡的程度。 南亚松居群的平均 Ｆｉｔ值为

－０． ４５４９，平均 Ｆｉｓ值为 －０． ５４４５。
２． ５　 群落间遗传相似系数和聚类分析

从表 ５ 可以看出，南亚松各群落间的遗传相似系

数在 ０． ８９２８ ～ ０． ９９０７ 之间，其中遗传相似度最高的

为 ＨＳ 和 ＳＴ 群落，其次为 ＴＣ 和 ＷＸ 群落，最小（即遗

传距离最大）为 ＴＣ 和 ＮＣＨ 群落。 以遗传相似性系

数，利用非加权算术平均聚类法（ＵＰＧＭＡ）对 ６ 个群

落进行聚类分析。 从树状图可以看出（图 ２），在遗传

距离 ０． ０８２ 处可将南亚松分为 ２ 类，洪水、水田、东
六、南叉河归为第Ⅰ类，桐才和王下归为第Ⅱ类。 结果

表明，聚类结果与各群落间的地理分布有关。

表 ４　 南亚松居群的 Ｆ 统计量和基因流动

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｉｎｕｓ ｌａｔｔｅｒｉ
Ｍａｓｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

群体内基因

多样性 Ｆｉｓ

总基因

多样性 Ｆｉｔ

遗传分化

系数 Ｆｓｔ

基因流动

Ｎｍ

ＰＦ６８３ － ０． ５３９２ － ０． ２７０３ ０． １７４７ １． １８１２

ＰＦ６９３ － ０． ３８６２ － ０． ２９９４ ０． ０６２６ ３． ７４６５

ＰＦ６９５ － ０． ９５８５ － ０． ９５７５ ０． ０００５ ４５６． ７７９４

ＰＦ７０５ － ０． ２４１１ － ０． １０３１ ０． １１１２ １． ９９７９

ＰＦ７１３ － ０． ３６２７ － ０． ２７０６ ０． ０６７６ ３． ４４９５

ＰＦ７１７ － ０． ８２７５ － ０． ８０９３ ０． ００９９ ２４． ９１０４

ＰＦ７３７ － ０． ６９８５ － ０． ６８２９ ０． ００９２ ２６． ９７２７

ＰＦ７６０ － ０． １５１９ － ０． ０５０１ ０． ０８８４ ２． ５７６５

ＰＦ７６６ － ０． ７２３９ － ０． ６９５３ ０． ０１６６ １４． ８２４３

ＰＦ７９０ － ０． ７１４９ － ０． ６５０９ ０． ０３７３ ６． ４５０６

ＰＦ７８６ － ０． ４３６１ － ０． ３８７９ ０． ０３３６ ７． １９４６

ＰＦ８０１ － ０． ４９３１ － ０． ２８２ ０． １４１４ １． ５１８１

平均 Ｍｅａｎ － ０． ５４４５ － ０． ４５４９ ０． ０６２８ ４５． ９６６８

Ｆｉｓ：Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，Ｆｉｔ：Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，
Ｆｓｔ：Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ，Ｎｍ：Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ

表 ５　 群落间的遗传相似度和遗传距离

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

群落 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ 洪水 ＨＳ 水田 ＳＴ 东六 ＤＬ 南叉河 ＮＣＨ 王下 ＷＸ 桐才 ＴＣ

洪水 ＨＳ １ ０． ９９０７ ０． ９６２２ ０． ９６９２ ０． ９６３９ ０． ９５１１

水田 ＳＴ ０． ００９３ １ ０． ９３４５ ０． ９５６０ ０． ９４８９ ０． ９３２９

东六 ＤＬ ０． ０３８５ ０． ０６７７ １ ０． ９６１４ ０． ９２８１ ０． ９２５２

南叉河 ＮＣＨ ０． ０３１３ ０． ０４５０ ０． ０３９４ １ ０． ９０１７ ０． ８９２８

王下 ＷＸ ０． ０３６８ ０． ０５２５ ０． ０７４７ ０． １０３４ １ ０． ９８６１

桐才 ＴＣ ０． ０５０２ ０． ０６９５ ０． ０７７７ ０． １１３４ ０． ０１４０ １

右上角为遗传相似度，右下角为遗传距离

Ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｉｇｈｔ ｃｏｒｎｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｒｉｇｈｔ ｃｏｒｎｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ２　 群落间 ＵＰＧＭＡ 聚类分析图

Ｆｉｇ． ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｕｓｉｎｇ ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ

３　 讨论

一个物种的遗传多样性是其对适应环境及其被

改造和利用潜力的表现。 物种的遗传多样性确定着

一个物种的分布范围和群体的大小，一个物种遗传

多样性水平的高低受自然选择、地理分布范围、繁育

系统、种子传播机制、气候条件等许多因素的影

响［２２⁃２３］。 确定南亚松多样性是对南亚松种质资源

进行收集利用的重要研究内容，但由于南亚松在我

国分布面积较小，且多为散生，目前对南亚松群体遗

传多样性研究的报道较少。 因此有必要对我国唯一

一片南亚松天然林的遗传多样性进行研究，来填补
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南亚松遗传多样性方面研究的空白。
本研究利用 １２ 对 ＳＳＲ 引物对海南霸王岭南亚

松的 ６ 个主要分布群落进行分析发现，海南霸王岭

南亚松不同群落间的观察等位基因数在 ２． １６６７ ～
２． ７５００ 之间，平均值为 ２． ５２７８；观察杂合度和期望

杂合度分别介于 ０． １９３３ ～ ０． ４６７９、０． ４１５０ ～ ０． ５３２１
之间，平均值分别为 ０． ３２２８ 和 ０． ４６７４。 这一结果

比 Ｍ． Ａ． Ａｌ⁃Ｒａｂａｂ′ａｈ 等［２４］ 研究火炬松的观察等位

基因数（平均 ７． ７５）、观察杂合度（平均 ０． ５２０５）、期
望杂合度（平均 ０． ６５２５）；Ｍ． Ｍｅｈｅｓ 等［２５］ 研究白松

的观察等位基因数（平均 ６． ５）、观察杂合度（平均

０． ７１７）、期望杂合度（平均 ０． ８０５５）；程珵［２６］研究白松

的观察等位基因数（８ ～ ２０）、观察杂合度（０． ３６８９ ～
０． ５８５２）、期望杂合度（０． ５６１２ ～ ０． ７４２）及辐射松［２７］

观察等位基因数（８． １９）、观察杂合度（０． ７３４）的结果

均较低。 与王鹏良［２８］研究马尾松的观察等位基因数

（２． ６６３）、观察杂合度（０． ５２０８）、期望杂合度（０． ４７８６）
结果以及 Ｄ． Ｋａｗａｓｅ 等［２９］研究日本金松的结果相近。
南亚松的有效等位基因数要比北美短叶松［３０］ 的高。
南亚松的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数和 Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度分别

在 ０． ５２２５ ～ ０． ７３８４、０． ３４５１ ～ ０． ４８１９，平均值分别为

０． ６６２６ 和 ０． ４３０９，比赵罕等［３０］研究的白皮松，北美短

叶松［３１］、油松［３２］结果要高。 总体分析霸王岭南亚松

的遗传多样性水平相对较低。 虽然南亚松为风媒授

粉植物，每年都结出不少球果和种实，但由于台风、动
物、自然种子萌发率低等原因，形成实生苗的机率较

小，导致目前南亚松天然林老龄化［６］，加上南亚松地

理分布范围非常狭窄，群体数量不断下降，自然更新

较慢，另外对南亚松的采脂，一定程度影响了树体营

养生长和生殖发育降低，这可能是导致霸王岭南亚松

遗传多样性相对较低的主要原因。
遗传分化系数表示种群间的遗传变异程度。

Ｓ􀆰 Ｗｅｉｇｈｔ［３３］提出当遗传分化系数 Ｆｓｔ值在 ０． ０５０ ＜Ｆｓｔ ＜
０． １５０ 时为中度分化；Ｆｓｔ ＜ ０． ０５０ 时为低度分化，Ｆｓｔ ＞
０． ２５ 则群体间的遗传差异很大。 本研究中南亚松 ６ 个

群落 Ｆｓｔ平均值为０． ０６２８，属于中度分化，说明霸王岭南

亚松群落间基因交流较低，群落间只存在 ６． ２８％的基

因交流，而 ９３． ７２％的交流存在于群落内部。 虽然南亚

松群落的基因交流主要在群落内部，但从本研究的 Ｎｍ

值表明，南亚松在相对狭小的分布区内存在着活跃的

基因交流，本研究南亚松的遗传分化系数（０． ０６２８）要
明显低于虞泓等［３４］研究的云南松、高山松和思茅松各

自遗传分化系数 ０． １３４、０． １１２、０． ０９３，说明南亚松的群

落间遗传变异低，这也说明了南亚松在地理分布上范

围狭窄，生态环境较为一致。
本研究根据 ６ 个群落的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离，采用

ＵＰＧＭＡ 方法进行聚类，结果显示洪水、东六、水田

和南叉河聚为一类，王下和桐才聚为一类，由于霸王

岭林区南亚松分布区域被雅加大岭山脉（主峰海拔

１１０５ ｍ），而南亚松分布在海拔 １００ ～ １２００ ｍ，主要

分布在 ５００ ～ ９００ ｍ［６］，而王下和桐才正好与其他群

落分别分布在雅加大岭两侧，虽然东六和王下群落

地理位置较近，但由于有天然隔离，因此居群间基因

交流较小，而大岭每侧的群落间没有天然隔离，地理

距离又相对较近，使它们之间产生较频繁的基因交

流，从而使洪水、东六、水田和南叉河之间的遗传关

系较近，这也进一步说明地理上的隔离应该是造成

南亚松多样性和遗传分化的主要原因之一，与赵罕

等［３０］结果一致。
南亚松是我国南方优良的用材林松类树种，了

解南亚松遗传多样性水平和遗传变异空间是科学对

待南亚松基因资源进行保护的重要依据，另外保护

较高的南亚松遗传多样性水平是保证南亚松物种稳

定和增强自然进化潜力的前提。 本研究表明，霸王

岭南亚松遗传多样性主要存在于群落内，因此应加

大人为进行群落间的种子交换来增加南亚松的遗传

多样性。 研究表明，洪水这一带具有较高的遗传多

样性，应是霸王岭南亚松的中心地带，应加强对这一

区域资源较全面的保护。 对于南叉河、水田和王下

的保护时应从群落、居群及个体 ３ 个层面进行保护，
在分类和遗传上具有特殊地位的群落（如王下与东

六只有一山之隔，但遗传多样性等方面差别很大），
优良林分及个别性状特别突出的个体（如高产脂、
速生、抗逆等）等方面的资源进行异地保存和适当

的原地保存，为今后南亚松选育和品种改良提供重

要种质资源。
致谢：在海南霸王岭南亚松天然林调查和采样

过程中，得到了霸王岭林业局的大力帮助，在此一并

表示感谢！
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