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黑龙江省野生秋子梨群体遗传结构的荧光 ＡＦＬＰ 分析
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　 　 摘要：以来自黑龙江省海林市、东宁县和孙吴县 ３ 个居群的 ９０ 个野生秋子梨株系为试材，利用荧光 ＡＦＬＰ 标记技术对野

生秋子梨群体遗传多样性及遗传结构进行了分析，旨在为野生秋子梨种质资源的保护和利用提供科学依据。 结果表明：野生

秋子梨 ３ 个居群种群水平多态性位点百分比（Ｐ）为 ８２ ９５％ ，Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度（Ｈ）为 ０ １４６７，Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（ Ｉ）为 ０ ２３９７，
野生秋子梨遗传多样性水平较低；３ 个居群的多态性位点百分比、基因多样度及 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数比较，东宁居群 ＞ 海林居群

＞ 孙吴居群，居群水平上东宁居群的遗传多样性较丰富；基因分化系数（ＧＳＴ ＝ ０ １００８）显示，野生秋子梨的遗传变异主要发生

在居群内；野生秋子梨居群间存在较大的基因流动（Ｎｍ ＝ ４ ４６０３），说明 ３ 个野生秋子梨居群间存在着较频繁的基因交流；ＵＰ⁃
ＧＭＡ 聚类分析结果表明，３ 个居群是相对独立的孟德尔群体，且海林居群和东宁居群的遗传关系较近。 ３ 个居群中东宁居群

遗传多样性最丰富，是进行原生境保护优先考虑的居群。
　 　 关键词：野生秋子梨；荧光 ＡＦＬＰ；遗传多样性；群体遗传结构
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　 ４ 期 安萌萌等：黑龙江省野生秋子梨群体遗传结构的荧光 ＡＦＬＰ 分析
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世界梨属总计 ６０ 余种，原产于我国的有 １３ 种，
梨种质资源丰富。 同时，在我国也存在着广泛的野

生梨资源，其中野生秋子梨主要分布在东北、华北、
西北各省，以辽宁、吉林、黑龙江、甘肃陇中和河西最

多［１］。 有研究表明，野生果树资源与环境和病虫害协

同进化过程中，不仅形成了丰富的遗传多样性，而且

具有了抗性强的特性，有些种类果实营养保健成分较

为丰富，是进行抗性与品质育种的珍贵基因库［２⁃３］。
野生秋子梨具有根系发达，生长势、抗病性强及与栽

培品种嫁接亲和力优等特点，是我国极其宝贵的抗寒

种质资源，其果实后熟后酸甜可口，具有独特香味，可
鲜食也可酿酒和加工成其他食品，并具有较高的药用

价值［４⁃５］。 开展野生秋子梨资源的保护策略研究、对
野生秋子梨种质开展系统评价、挖掘优异种质并进行

利用研究，对有效扩大现有梨树品种的遗传基础，支
撑我国梨树产业的可持续发展具有重要意义。

遗传多样性（ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）及遗传结构（ ｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ）等不仅是近年来国内外研究的热点

问题，亦是保护生物学、遗传育种的重要基础。 近

２０ 年来，植物系统学、分子生物学、数学及群体遗

传学等学科的相互交叉与渗透产生的分子系统学

及其配套的分子方差分析等各种数据处理分析软

件，为植物分类、系统发育、分子进化、遗传多样性

评价、核心种质构建等方面的研究提供了灵敏而

有效手段，显示出巨大的潜力，并已取得较大进

展［６⁃１１］ 。 近几年国内的一些学者利用分子系统学

的原理与技术，从表型和分子两个层面先后对新

疆野苹果［１２⁃１６］ 、野生樱桃李［１７］ 、野生核桃［１８］ 以及

野生樱桃［１９］ 、野生板栗［２０］等野生果树资源的遗传

多样性及群体遗传结构进行了研究。 这一系列研

究为野生果树资源的科学保护与持续高效利用奠

定了重要基础。
野生秋子梨是黑龙江省重要的经济野生树种。

近几年，由于农田开发、过度放牧和人为砍伐以及病

虫害等因素，黑龙江地区的野生秋子梨资源遭到严重

破坏［２１］，保护野生秋子梨这一宝贵资源迫在眉睫。 虽

然国内一些学者对野生秋子梨进行了不同层面的研

究［２２⁃２５］，但系统地对黑龙江地区野生秋子梨遗传多样

性和遗传结构的研究亦未见报道。 因此，本研究从分

子系统学水平对黑龙江省 ３ 个地区的野生秋子梨群体

遗传结构和遗传多样性进行研究，旨在更好地对黑龙

江地区的野生秋子梨资源进行较为系统的评价研究，
为野生秋子梨种质资源的保护和利用提供科学依据。

１　 材料与方法

１ １　 材料

于 ２０１２ 年 ５ 月初采集黑龙江省 ３ 个地区的野生

秋子梨居群，即海林居群（１ ～３０）、东宁居群（３１ ～６０）
以及孙吴居群（６１ ～９０），共 ９０ 个实生株系（图 １）；按
照野生植物随机定点取样原则，每个居群选取 ３０ 个

单株，株间距至少５０ ｍ；样品为幼嫩小叶，采用硅胶干

燥法保存备用；试验于 ２０１２⁃２０１３ 年在山东农业大学

作物生物学国家重点实验室进行。
１ ２　 方法

１ ２ １　 基因组 ＤＮＡ提取　 基因组 ＤＮＡ 的提取采用

改良 ＣＴＡＢ 法［２６］。
１ ２ ２　 ＡＦＬＰ⁃ＰＣＲ分析　 ＡＦＬＰ 试验采用北京鼎国生

物技术有限责任公司ＡＦＬＰ 试剂盒（ＥｃｏＲ Ｉ ／Ｍｓｅ Ｉ 型），

图 １　 ３ 个居群的地理位置

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

９２７
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选择性扩增引物 ＭｓｅＩ 为 ＦＡＭ 荧光标记引物，ＡＦＬＰ
扩增步骤按照操作指南进行。 扩增产物的检测方法

参照 Ｚ． Ｈ． Ｙｕａｎ 等［７］的方法。
１ ２ ３　 数据分析 　 扩增产物的电泳结果采用 ０、１
二维数据矩阵的方法进行统计，有带记为 １，无带记

为 ０。 数据分析采用 ＮＴＳＹＳｐｃ⁃２ １０ｅ （ Ｅｘｅｔｅｒ Ｓｏｆｔ⁃
ｗａｒｅ，Ｓｅｔａｕｋｅｔ，Ｎ． Ｙ． ）、ＰＯＰＧＥＮＥ ｖｅｒｓｉｏｎ １ ３２ 软件。

ＡＦＬＰ 引物的多态性信息用多态性位点数 Ａ
（ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ）和多态性位点百分比 Ｐ
（ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ）估计。 居群的遗传

多样性信息用 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 Ｉ（Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｆｏｒｍａ⁃
ｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ） ［２７］ 和 Ｎｅｉ′ ｓ 基因多样度 Ｈ 估计 （Ｎｅｉ′ ｓ
ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ） ［２８］。 居群间的遗传分化采用遗传分

化系数 ＧＳＴ和基因流 Ｎｍ
［２９］ （Ｎｍ ＝ ０ ５ （１ – ＧＳＴ ） ／

ＧＳＴ）来估算。 居群间的聚类分析根据 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距

离 Ｄ 和遗传一致度 ＩＮ，采用非加权算术平均聚类法

（ＵＰＧＭＡ，ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅ⁃
ｔｉｃ ｍｅａｎｓ）进行［３０］。 居群内的聚类分析则根据 ＳＭ
相似系数矩阵采用 ＵＰＧＭＡ 聚类法进行［３１］。

２　 结果与分析

２ １　 荧光 ＡＦＬＰ 扩增片段的多态性分析

从６４ 对引物中筛选出条带清晰、多态性较好的８
对引物组合对 ９０ 个株系的基因组 ＤＮＡ 进行荧光

ＡＦＬＰ 扩增，平均每个引物扩增的多态性位点数为

１７９ １７，多态性位点百分比为 ８２ ９５％ （表 １，图 ２）。
由表 １ 数据看出，同一引物下不同居群以及不同引物

下同一居群扩增的多态性位点数和多态性位点百分

比明显不同，如在同一引物 Ｅ⁃ＧＡＣ ／ Ｍ⁃ＣＡＡ 下海林

居群扩增的多态性位点数（Ａ ＝ １８１）和多态性位点百

分比（Ｐ ＝ ８３ ８０％）是最高的，而孙吴居群中扩增的

多态性位点数（Ａ ＝ ７３）和多态性位点百分比（Ｐ ＝

３３ ８０％）最低；对于东宁居群，在引物 Ｅ⁃ＧＡＡ ／ Ｍ⁃
ＣＴＧ 扩增出的多态性位点数（Ａ ＝１７５）和多态性位点

百分比（Ｐ ＝ ８１ ０２％）是最高的，而在引物 Ｅ⁃ＧＡＴ ／ Ｍ⁃
ＣＴＡ 扩增出的多态性位点数（Ａ ＝１４２）和多态性位点百

分比（Ｐ ＝６５ ７４％）是最低的。 ３ 个居群的平均多态性

位点数和平均多态性位点数百分比进行比较：东宁居

群（Ａ ＝１６１ ８８，Ｐ ＝ ７４ ９４％） ＞ 海林居群（Ａ ＝ １４１ ２５，
Ｐ ＝６５ ３９％） ＞孙吴居群（Ａ ＝７６ １２，Ｐ ＝３５ ２４％）。
２ ２　 群体遗传多样性、遗传分化及基因流动分析

由表 ２ 看出，野生秋子梨种群水平观测等位基

因数 （ Ｎａ ＝ １ ８４４３ ）、 有 效 等 位 基 因 数 （ Ｎｅ ＝
１ ２３２６）、Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度（Ｈ ＝ ０ １４６７）及 Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数（ Ｉ ＝ ０ ２３９７）均高于居群水平。 ３ 个居群

中东宁居群观测等位基因数（Ｎａ ＝ １ ７４９４）、有效等

位基因数（Ｎｅ ＝ １ ２３１３）显著高于孙吴居群，但与海

林居群差异不显著。 居群水平 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度和

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数相比较，东宁居群（Ｈ ＝ ０ １４４０，
Ｉ ＝０ ２３８４）最高，海林居群（Ｈ ＝ ０ １３５２，Ｉ ＝ ０ ２１８９）
次之，孙吴居群（Ｈ ＝ ０ １００７，Ｉ ＝ ０ １５６２）最低。 从

各参数的统计分析可以看出，东宁居群各遗传多样

性参数值均高于其他 ２ 个居群，可以作为种质保护

和育种材料的优先考虑居群。
群体间的遗传分化系数 ＧＳＴ ＝ ０ １００８，这表明居

群间的遗传变异占总变异的 １０ ０８％ ，居群内遗传

变异占总变异的 ８９ ９２％ ，野生秋子梨遗传变异主

要来自居群内的变异。 通过遗传分化系数 ＧＳＴ计算

得到的基因流 Ｎｍ ＝ ４ ４６０３，说明 ３ 个野生秋子梨居

群间存在着较频繁的基因交流。
２ ３　 居群间遗传一致度和遗传距离分析

进一步对野生秋子梨居群间的遗传分化程度进行

分析，计算 Ｎｅｉ′ｓ 遗传一致度 ＩＮ和遗传距离 Ｄ（表 ３）。
结果表明，各居群间的遗传一致度在 ０ ９６８２ ～０ ９８８７

表 １　 不同引物组合下野生秋子梨居群荧光 ＡＦＬＰ 扩增多态性位点数与其百分比

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ＡＦＬＰ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｕｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｙｒｕｓ ｕｓｓｒｉｅｎｓｉｓ
Ｍａｘｉｍ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

Ｅｃｏ Ｒ Ｉ ／Ｍｓｅ Ｉ
种群水平
Ｓｐｅｃｉｅｓｌｅｖｅｌ

海林居群
Ｈａｉｌｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

东宁居群
Ｄｏｎｇｎｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

孙吴居群
Ｓｕｎｗｕ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ａ Ｐ（％ ） Ａ Ｐ （％ ） Ａ Ｐ（％ ） Ａ Ｐ（％ ）
ＧＡＡ ／ ＣＴＧ １８６ ８６ １１ １３８ ６３ ８９ １７５ ８１ ０２ ８８ ４０ ７４
ＧＡＣ ／ ＣＡＡ １９８ ９１ ６７ １８１ ８３ ８０ １６５ ７６ ３９ ７３ ３３ ８０
ＧＡＴ ／ ＣＡＧ １７３ ８０ ０９ １４３ ６６ ２０ １５２ ７０ ３７ ５９ ２７ ３１
ＧＡＴ ／ ＣＴＡ １５９ ７３ ６１ １１３ ５２ ３１ １４２ ６５ ７４ ７０ ３２ ４１
ＧＴＡ ／ ＣＴＡ １８５ ８５ ６５ １１８ ５４ ６３ １７８ ８２ ４１ ７５ ３４ ７２
ＧＴＧ ／ ＣＴＡ １８０ ８３ ３３ １３３ ６１ ５７ １６５ ７６ ３９ ８０ ３７ ０４
ＧＴＴ ／ ＣＡＣ １９０ ８７ ９６ １４０ ６４ ８１ １７３ ８０ ０９ ８９ ４１ ２０
ＧＴＴ ／ ＣＴＡ １８８ ８７ ０４ １６４ ７５ ９３ １４５ ６７ １３ ７５ ３４ ７２
平均 Ａｖｅｒａｇｅ １７９ １７ ８２ ９５ １４１ ２５ ６５ ３９ １６１ ８８ ７４ ９４ ７６ １２ ３５ ２４

０３７
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图 ２　 ＡＦＬＰ 引物 Ｅ⁃ＧＡＡ ／ Ｍ⁃ＣＴＧ 对野生秋子梨的扩增图谱

Ｆｉｇ ２　 ＡＦＬＰ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ Ｐｙｒｕｓ ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ Ｍａｘｉｍ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ Ｅ⁃ＧＡＡ ／ Ｍ⁃ＣＴＧ

表 ２　 野生秋子梨 ＡＦＬＰ 所有基因位点变异统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｆｏｒ ａｌｌ ｌｏｃｕｓ ｏｆ ｗｉｌｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｙｒｕｓ ｕｓｓｒｉｅｎｓｉｓ Ｍａｘｉｍ

居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

观测等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｎｅｉ′ｓ 基因

多样度

Ｈ

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数

Ｉ
种群水平 １ ８４４３ａＡ １ ２３２６ａＡ ０ １４６７ａＡ ０ ２３９７ａＡ
海林居群 １ ６５３４ｂＢ １ ２１３３ａＡ ０ １３５２ｂＡ ０ ２１８９ｂＡ
东宁居群 １ ７４９４ｂＢ １ ２３１３ａＡ ０ １４４０ａｂＡ ０ ２３８４ａＡ
孙吴居群 １ ３５２４ｃＣ １ １６６０ｂＢ ０ １００７ｃＢ ０ １５６２ｃＢ

小、大写字母分别表示在 ５％和 １％水平上 Ｄｕｎｃａｎ 新复级差检测结果

Ｓｍａｌｌ ａｎｄ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｄｕｎｃａｎ′ｓ ｔｅｓｔ ａｔ ５％ ａｎｄ
１％ ｌｅｖｅｌ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

表 ３　 居群间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传一致度（对角线上方）和遗传距离

（对角线下方）的无偏估计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｅｉ′ｓ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ（ａｂｏｖｅ
ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ （ ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ）
ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

海林居群
Ｈａｉｌｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

东宁居群
Ｄｏｎｇｎｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

孙吴居群
Ｓｕｎｗｕ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

海林居群 ∗∗∗∗ ０ ９８８７ ０ ９６８２
东宁居群 ０ ０１１４ ∗∗∗∗ ０ ９７９６
孙吴居群 ０ ０３１７ ０ ０２０７ ∗∗∗∗

之间，遗传距离在 ０ ０１１４ ～ ０ ０３１７ 之间，表明 ３ 个群

体间的遗传一致性较高，遗传距离较近。 其中东宁与

海林居群间的遗传一致度 ＩＮ ＝ ０ ９８８７ 最高，遗传距

离 Ｄ ＝０ ０１１４ 最小；海林与孙吴居群间的遗传一致度

最低 ＩＮ ＝０ ９６８２，遗传距离最大Ｄ ＝０ ０３１７；东宁与孙

吴居群间的亲缘关系（ ＩＮ ＝ ０ ９７９６；Ｄ ＝ ０ ０２０７）介于

以上两组之间。 根据各居群间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离矩

阵，利用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析结果表明，海林居

群和东宁居群首先聚在一起，二者的遗传关系最近，
而在地理距离上海林和东宁居群也是最小的，这进一

步证明了遗传距离和地理距离成正相关性（图 ３）。

图 ３　 ３ 个野生秋子梨居群的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ． ３　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｗｉｌｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｙｒｕｓ ｕｓｓｒｉｅｎｓｉｓ Ｍａｘｉｍ

２ ４　 供试株系的聚类分析

应用 ＵＰＧＭＡ 聚类法对 ９０ 个供试株系进行聚

类分析，结果显示，９０ 个野生秋子梨株系的遗传相

似系数在 ０ ７８８ ～ ０ ８９８ 之间。 在遗传相似系数

０ ８２７ 处，９０ 个株系可以划分为 １２ 类（图 ４），第 Ｉ
类含有 １１ 个株系，其中 ９１％ 的株系来自东宁居群；
第 ＩＩ 类由 ３７ 个株系组成，来自海林居群的株系 ２２
个，占 ５９％ ，东宁居群的株系 １５ 个，占 ４１％ ；第 ＩＩＩ
类由孙吴居群的 ２４ 个株系（９６％ ）和 １ 个海林居群

株系组成。 其他几类分别由 ３ 个居群中某一个居

群的株系单独组成。 聚类结果中多数来源地相同的

株系聚集在了一起，表明 ３ 个居群是相对独立的孟

德尔群体；同时也存在来源不同的株系归入同一类

群或同一来源株系归入到不同类群的现象，表明野
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生秋子梨居群间存在基因交流，其中海林居群和东

宁居群大部分株系相互交叉聚集在一起，显示 ２ 个

居群间的亲缘关系较近，基因交流频繁。

３　 讨论

３ １　 野生秋子梨遗传多样性与保护分析

野生果树在长期的自然选择中形成了独特的习

性，具有栽培种没有或少有的优良基因，如优质、抗
逆、抗病虫等，这些优良基因可通过常规育种或基因

工程转育到栽培品种中，从而提高栽培品种的产量

和品质［３２］。 因此，保护、利用野生果树资源，对丰富

栽培果树的遗传基础、保障现代农业可持续发展具

有重要意义。

图 ４　 基于 ＡＦＬＰ 标记以 ＵＰＧＭＡ 法构建的 ９０ 个野生秋子梨株系的分子系统树状图

Ｆｉｇ． ４　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ９０ ｗｉｌｄ Ｐｙｒｕｓ ｕｓｓｒｉｅｎｓｉｓ Ｍａｘｉｍ． ｂａｓｅｄ ｏｎ ＡＦＬＰ ｂａｎｄｓ ｕｓｉｎｇ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ

樊丽等［３３］对 ８４ 个梨品种进行了荧光 ＡＦＬＰ 分

析。 测得其多态性位点数为 ７９５，多态性百分比为

９２ ５％ ；王斐等［３４］利用荧光 ＡＦＬＰ 标记技术研究表

明，２０ 个梨新品种及其 ２３ 个亲本的多态性为

８９ ２％ 。 本试验测得 ９０ 个野生秋子梨种群水平多

态性 位 点 数 为 １７９ １７， 多 态 性 位 点 百 分 比 为

８２ ９５％ ，与普通梨品种相比黑龙江地区的野生秋子

梨多态性较低，遗传基础狭窄。 究其原因，可能是野

生秋子梨虽然具有很强的抗寒性和抗病性，但因农

田开垦等因素，９０％以上的野生秋子梨遭到砍伐，在
分布地区已经很难找到不同年龄组成的野生秋子梨

群体，濒临灭绝，从而导致野生秋子梨的遗传多样性

最低。 因此，加强野生秋子梨的资源保护已是迫在眉

睫。 本研究结果表明，东宁居群的观测等位基因数、
有效等位基因数、Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度以及 Ｓｈａｎｎｏｎ 信

息指数等遗传多样性参数均高于海林和孙吴居群。
因此，在进行原生境保护时应优先考虑东宁居群。
３ ２　 群体遗传分化及基因流动分析　 　

无论是野生种群还是栽培品种群，遗传分化大

部分存在于自然居群或生态地理群内。 本试验野生

秋子梨基因分化系数 ＧＳＴ为 ０ １００８，这表明野生秋

子梨群体的遗传变异 ８９ ９２％ 发生在居群内，只有

１０ ０８％发生在居群间，这与前人在其他植物上的结

果相一致［３５⁃３６］。 影响植物居群间遗传分化的因素

很多，基因流动是使居群遗传结构均质化的主要因

素之一，具有广泛基因流动的物种居群间往往较那
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些具有有限基因流动的物种有较小的遗传分化。 当

Ｎｍ ＞１ ０ 时，表明基因流动水平较高，本试验中野生

秋子梨居群间的基因流动 Ｎｍ为 ４ ４６０３，接近伊犁野

杏基因流动的 ２ 倍（Ｎｍ ＝ ２ ６８４） ［３７］，３ 个居群间存在

的基因流动强度较大，说明群体间地理距离可能很近

或有某种渠道可以发生基因流动，而较大的基因流动

防止了由遗传漂变引起的居群间的遗传分化。
植物居群间的基因流动常是借助于花粉、种子、

孢子以及其他携带遗传物质的物体为媒介进行的。
对于种子植物而言，居群间的基因流动主要是由花

粉或种子携带外来基因这两种形式产生［３８］。 本试

验聚类分析表明在地理距离较小的东宁与海林居

群，遗传关系近，基因交流频繁，而与其他居群间隔着

松花江以及众多的山脉，地理距离较远的孙吴居群与

其他居群之间遗传关系较远，进行的基因交流也相对

较少。 野生秋子梨居群间存在的较大基因流动主要

是由地理距离较近的海林和东宁居群间频繁的基因

交流形成的，其原因可能是其果实成熟后味甜，为动

物所喜欢，种子可通过重力和动物进行传播以及在春

天野生秋子梨花粉被昆虫交换等途径进行近距离的

基因交流，而孙吴居群与其他居群间相距较远，致使

花粉及种子难以在地理距离较大的居群间有效的传

播。 本试验利用分子系统学的原理及 ＡＦＬＰ 技术分

析验证了地理距离是影响居群间基因交流的主要因

素，进一步证明了分子系统学以及 ＡＦＬＰ 技术在野生

秋子梨群体遗传结构分析中具有较高的可靠性。
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