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白皮松天然群体遗传结构的地理变异分析
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　 　 摘要:为探讨白皮松天然群体遗传结构在地理分布上的差异ꎬ利用 ７ 对 ＳＳＲ 引物对 ５ 个白皮松分布区域的遗传结构进行

分析ꎮ 结果表明:７ 对 ＳＳＲ 引物在 ５ 个区域内 ４７６ 个单株中共检测到 １４ 个多态性位点ꎮ 各区域间观测等位基因数(Ｎａ)、有效

等位基因数(Ｎｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉ)、观测杂合度(Ｈｏ)、期望杂合度(Ｈｅ)、Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度(Ｎｅｉ′ｓ)分别介于 １ ７１４３ ~
２ １４２９、１ １９４２ ~ １ ５７１、０ １９４８ ~ ０ ４９５４、０ １７２６ ~ ０ ３１１６、０ １１７８ ~ ０ ３３２５、０ １１７２ ~ ０ ３３０７ 之间ꎮ 白皮松遗传多样性水平总

体较低ꎬ区域间差异较大ꎻ遗传多样性水平最高的区域为秦岭西侧群体ꎬ其次为大巴山区群体ꎻ太行山与吕梁山群体多样性水

平相对较低ꎮ 区域间的遗传分化系数 Ｆｓｔ 介于 ０ ０１３８ ~ ０ ２２４２ 之间ꎬ基因流 Ｎｍ 介于 ０ ８６５０ ~ １７ ８６４６ 之间ꎮ 遗传分化较大、
基因流水平较低的区域均发生在秦岭西侧及其与其他区域之间ꎮ 各区域间遗传相似系数在 ０ ８４１６ ~ ０ ９９６４ 之间ꎬ遗传相似

度最高的群体为太行山与吕梁山区域ꎬ遗传距离最大的为太行山与秦岭西侧区域ꎮ 白皮松多样性分布的中心主要存在于秦

岭西侧和大巴山区域ꎬ因此应对该区域进行重点保护ꎮ
　 　 关键词:ＳＳＲꎻ天然群体ꎻ遗传结构ꎻ遗传多样性
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白皮松(Ｐｉｎｕｓ ｂｕｎｇｅａｎａ Ｚｕｃｃ. )是松属中较为

原始的一个种类ꎬ在松属 ４ 亚属、５ 组、１５ 亚组中ꎬ白
皮松亚组是东亚仅有的两个特有亚组之一ꎬ而白皮

松是该亚组中仅分布在我国的特有乡土树种[１]ꎬ具
有重要的研究和观赏价值ꎮ 经文献记载白皮松在我

国古时曾遍布西北各省[２￣３]ꎬ但是由于环境条件的

破坏ꎬ人为干扰及白皮松自身更新困难等特点ꎬ白皮

松天然群体分布范围和区域已日趋狭小ꎬ处于严重

的片段化状态ꎮ 近年来ꎬ随着白皮松园林绿化价值

的提高和人们对其需求的不断增加ꎬ不合理的采集

和挖掘活动也随之增加ꎬ更加剧了白皮松遗传资源

的恶化状况ꎮ 目前ꎬ白皮松天然群体仅存在于太行

山、吕梁山、中条山、秦岭及大巴山的部分区域ꎮ 由

于白皮松生长及更新缓慢ꎬ群体内长期积累的遗传

变异更是来之不易ꎮ 因此ꎬ对白皮松遗传结构进行

研究和评价ꎬ制定切实可行的白皮松保护策略ꎬ对合

理有效的保护和开发利用白皮松资源具有重要的指

导价值ꎮ
了解物种遗传结构的分布规律是人们制定合理

决策的理论基础[４]ꎮ 研究[５￣６] 表明ꎬ白皮松在群体

间和群体内均存在广泛的变异ꎬ与松属的其他种类

相比ꎬ白皮松遗传多样性水平相对较低ꎬ群体间的表

型和遗传分化系数都处于较高的水平ꎮ 白皮松球果

长度、球果重量受热量因子的控制ꎬ在地理分布上表

现出南北变异趋势ꎮ 种子厚度、球果高径比、每球果

种子数ꎬ受水分因子的控制ꎬ表现为东西变异趋势ꎮ
球果宽度及种皮所占比例表现为西南—东北向变异ꎬ
同时受热量及水分因子的制约[７￣８]ꎮ 目前人们对白皮

松遗传资源所进行的评价主要集中在形态标记和同

工酶标记上ꎻ从分子水平对白皮松遗传资源所进行的

评价还较少ꎮ 由于分子标记直接反映基因组 ＤＮＡ 水

平间的差异ꎬ并且标记数量丰富、检测手段简单、迅
速ꎬ不受生物发育阶段的限制ꎬ相对于形态标记、生物

化学标记和细胞学标记ꎬ分子标记在遗传评价上具有

较大的优势ꎮ ＳＳＲ(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ)又称微卫

星(Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ)ꎬ是指以少数几个核苷酸为单位的

串联重复序列ꎮ 随着分子标记技术的不断改进和完

善ꎬ尽管出现了诸如 ＡＦＬＰ、ＩＳＳＲ、ＳＣＡＲ、ＳＲＡＰ、ＳＴＳ 等

新的标记ꎬ但 ＳＳＲ 分子标记以其所具有的多态性高、
共显性、检测方便、试验重复性好等特点ꎬ在动植物的

遗传分析中得到了广泛应用[９￣１４]ꎮ

本研究使用 ＳＳＲ 分子标记对不同区域的白皮

松天然群体遗传多样性及其遗传分化规律进行了研

究ꎬ探讨了不同区域白皮松遗传变异规律ꎬ为白皮松

遗传资源的保护提供了科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

在对白皮松分布区全面了解的基础上ꎬ依山势

走向分别在吕梁山区、太行山区、秦岭东侧、秦岭西

侧及大巴山区各取 ３ 个群体(图 １、表 １)ꎬ每个群体

抽取 ３０ ~ ３２ 个单株作为研究对象ꎮ 其中陕西蓝田

天然群体、甘肃天水群体、山西临汾 Ｂ 群体为本课

题组 ２０００ 年所采种子ꎬ其他试验材料为 ２０１１ 年所

采针叶ꎮ 白皮松种子采摘后放入锡箔纸中以真空状

态 ４ ℃保存ꎻ针叶从树体取下后和硅胶一起放入自

封袋中ꎬ带回实验室于 － ８０ ℃冰箱保存ꎮ 种子在提

取 ＤＮＡ 前放入纱布中ꎬ每天用清水冲洗 １ 次ꎬ室温

催芽ꎬ萌芽后利用其胚进行 ＤＮＡ 提取ꎮ

图 １　 白皮松天然分布区及取样点

Ｆｉｇ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｎａｔｕｒａｌ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｂｕｎｇｅａｎａ

１ ２　 试验方法

１ ２ １　 基因组 ＤＮＡ 的提取 　 试验材料基因组

ＤＮＡ 的提取均采用 ＣＴＡＢ 法ꎬ１％ 琼脂糖检测 ＤＮＡ
质量ꎬ使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 超微量分光光度计测定

ＤＮＡ 浓度和纯度ꎬ将 ＤＮＡ 稀释到 ２０ ~ １００ ｎｇ / μＬꎬ
放入 ４ ℃冰箱备用ꎮ
１ ２ ２　 ＰＣＲ 扩增　 采用 ＴＰ￣Ｍ１３ 荧光标记技术来

进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增采用 ３ 条引物ꎬ第 １ 条引物由

ＳＳＲ 正向引物的 ５′端和 Ｍ１３ 相连组成 (５′￣ＴＧＴ
ＡＡＡＡＣＧＡＣＧＧＣＣＡＧＴ￣３′)ꎬ第 ２ 条引物为正常的 ＳＳＲ

６９３
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表 １　 白皮松采样地点

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｂｕｎｇｅａｎａ

采样区域

Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ
采样地点

Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ
采样数量

Ｎｏ. ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ
取样部位

Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｓｉｔｉｏｎ

太行山区 山西榆次 ３２ 叶片

山西陵川 ３２ 叶片

河南沁阳 ３２ 叶片

吕梁山区 山西孝义 ３２ 叶片

山西临汾 Ａ ３０ 叶片

山西临汾 Ｂ ３２ 种子

秦岭东侧 河南洛宁 ３２ 叶片

河南栾川 ３２ 叶片

陕西蓝田 ３２ 种子

秦岭西侧 甘肃天水 ３２ 种子

甘肃成县 ３０ 叶片

甘肃康县 ３２ 叶片

大巴山区 湖北南漳 ３２ 叶片

湖北丹江口 ３２ 叶片

湖北远安 ３２ 叶片

反向引物ꎬ第 ３ 条引物是 ５′端标有 ＣＹ５ 荧光标记的

Ｍ１３ 尾巴引物 ( ＣＹ５￣ＴＧＴＡＡＡＡＣＧＡＣＧＧＣＣＡＧＴ)ꎮ
ＰＣＲ 反应体系共 １０ μＬꎬ其中 ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ
５ μＬ、正反向引物各 ０ ２ μＬ(浓度 １０ ｕｍ)、ＣＹ５ 荧

光引物 ０ ２ μＬ(浓度 １０ μｍ)、ＤＮＡ ０ ４ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ
４ μＬꎮ 反应程序分 ２ 步ꎬ第 １ 步扩增使用前 ２ 条引

物ꎬ扩增程序为:为 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０
ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃度延伸 ４５ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ第 ２
步扩增加第 ３ 条引物ꎬ扩增程序为:９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ
５３ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃度延伸 ４５ ｓꎬ８ 个循环ꎻ７２ ℃度

延伸 １０ ｍｉｎꎮ
１ ２ ３　 引物筛选 　 首先对松属已发表的 ３０９ 对

ＳＳＲ 引物进行筛选ꎬ从中筛选出扩增效果好、２％ 琼

脂糖电泳中具有 １ 条或 ２ 条条带的引物ꎬ然后使用

不同种源的 ８ 个白皮松样品对其进行毛细管电泳检

测ꎬ选出具有多态性位点的引物ꎮ
１ ２ ４　 毛细管电泳 　 将甲酰胺与分子量内标按

１００ ∶ １ 的体积比混匀后ꎬ取 １５ μＬ 加入上样板中ꎬ
再加入 ０ ４ μＬ ＰＣＲ 产物ꎮ 然后使用 ＢＥＣＫＭＡＮ
ＣＥＱ８０００ 遗传分析仪对 ＰＣＲ 结果进行毛细管

电泳ꎮ
１ ２ ５　 数据分析　 每个引物作为一个等位 ＳＳＲ 标

记位点ꎬ将基因型按照 ＡＡ、ＡＢ、ＢＢ 的格式进行统

计ꎮ 参考 Ｍ. Ｋｉｍｕｒａ 等[１５]的原理计算有效等位基因

数 Ｎｅ ( ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ)ꎻ参考 Ｒ. Ｃ. Ｌｅ￣
ｗｏｎｔｉｎ[１６]的原理计算 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数 Ｉ( ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ′ｓ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ)ꎻ参考 Ｈ. Ｌｅｖｅｎｅ[１７]的原理计

算期望杂合度(Ｈｏ)与观测杂合度(Ｈｅ) ( ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｔｙ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ)ꎻ参考 Ｍ. Ｎｅｉ[１８] 的原

理计算 Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度ꎻ参考 Ｓ. Ｗｒｉｇｈｔ[１９] 的原理

计算固定指数 Ｆｉｓ( ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ)ꎻ参考 Ｍ. Ｎｅｉ[２０￣２１]

的原理计算 Ｆ 统计量(Ｆｓｔ)、基因流(Ｎｍ)、遗传距离

和遗 传 一 致 度 ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓ￣
ｔａｎｃｅ)ꎻ依卡方检验检测群体的 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平

衡ꎮ 以上参数计算和检验均使用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２ 软件

进行:根据遗传相似度与遗传距离ꎬ利用软件 ＮＴ￣
ＳＹＳ￣ｐｃ ２ １ꎬ以 ＵＰＧＭＡ(ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈ￣
ｏｄ)方法ꎬ绘制各群体聚类分析图[２２￣２３]ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 引物筛选

从松属其他物种已发表的 ３０９ 对 ＳＳＲ 引物

中ꎬ初步筛选出 ８６ 对扩增效果较好的引物ꎬ然后

对其进行多态性筛选ꎬ最终筛选出 ７ 对具有多态

性位点的引物(表 ２) ꎮ 图 ２ 为部分引物的扩增

结果ꎮ

表 ２　 引物序列及编号

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ

编号

Ｎｏ.
名称

Ｎａｍｅ
序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｙ１ ３６５６７￣９９２￣Ｆ ＣＣＡＧＡＣＡＡ
ＣＣＣＡＡＡＴＧＡＡ

ＣＡＧＡＡＴＣＡＧ
ＧＣＧＴＣＣＡＡＴ

Ｙ２ ＲＰｔｅｓｔ９￣Ｆ ＣＣＡＧＡＣＡＡＣ
ＣＣＡＡＡＴＧＡＡＧＧ

ＧＣＣＴＧＣＴＡＴ
ＣＧＡＡＴＣＣＡＧＡＡ

Ｙ３ ９１９３４７￣Ｆ ＴＣＧＣＣＴＧＧ
ＧＣＴＴＴＧＴＣＴＧ

ＧＣＧＧＧＴＴＧ
ＣＡＴＡＴＴＴＧＧＴＧ

Ｙ４ ｓｓｒＰｔ＿ｃｔｇ８７６７￣Ｆ ＴＧＧＧＧＡＡＡＡ
ＡＴＧＧＣＡＴＡＣＡＴ

ＧＧＡＧＣＡＧＡＣ
ＡＣＣＣＡＴＧＧＡＣＴ

Ｙ５ ５１１１３￣３２３７￣Ｆ ＴＣＣＡＧＡＣＡＡ
ＣＣＣＡＡＡＴＧＡ

ＣＡＧＧＣＧＴＣＣ
ＡＡＴＡＣＣＡＧＡ

Ｙ６ ４８０４４￣７７００￣Ｆ ＴＡＣＧＧＴＧＧ
ＴＣＴＧＴＴＣＴＧＣ

ＡＧＧＣＴＴＣＴ
ＣＣＴＧＧＴＣＴＣＣ

Ｙ７ ＰｔＳＩＦＧ＿６０５８Ｒ ＡＡＧＡＧＧＴＴ
ＧＣＴＣＣＴＣＡＣＣＡＡ

ＧＣＴＣＣＡＴＴ
ＴＣＡＧＡＧＣＡＧＧＴＣ

７９３
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图 ２　 白皮松 ＳＳＲ 分子标记多态性引物

Ｆｉｇ ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｂｕｎｇｅａｎａ

２ ２　 遗传多样性

使用 ７ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物在白皮松 ５ 个分布区 １５
个群体的 ４７６ 个单株中共检测到 １４ 个多态性位点ꎮ
除引物 Ｙ３ 检测到 ３ 个多态性位点外ꎬ其他引物均检

测到 ２ 个多态性位点ꎮ 各位点 Ｎｅ、Ｉ、Ｈｏ、Ｈｅ、Ｎｅｉ′ｓ 分
别介于 １ ００４２ ~ １ ７６１９、０ ０１５１ ~ ０ ６２４０、０ ００４２ ~
０ ６２３９、０ ００４２ ~０ ４３２９、０ ００４２ ~ ０ ４３２４ 之间ꎮ

各区域间观测 Ｎａ、Ｎｅ、Ｉ、Ｈｏ、Ｈｅ、Ｎｅｉ′ｓ 分别介于

１ ７１４３ ~ ２ １４２９、１ １９４２ ~ １ ５７１０、０ １９４８ ~ ０ ４９５４、
０ １７２６ ~ ０ ３１１６、０ １１７８ ~ ０ ３３２５、０ １１７２ ~ ０ ３３０７
之间(表 ３)ꎮ 各多样性指数对各区域的排名基本相

同ꎬ多样性水平最高的区域均为秦岭西侧群体ꎬ其次

均为大巴山区域群体ꎻ太行山区与吕梁山区群体多

样性水平则相对较低ꎮ

表 ３　 不同区域白皮松遗传多样性参数统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

区域

Ｒｅｇｉｏｎｓ
样本数

Ｎｏ. ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ
观测等位基

因数 Ｎａ
有效等位基

因数 Ｎｅ
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信

息指数 Ｉ
观测杂合

度 Ｈｏ
期望杂合

度 Ｈｅ
Ｎｅｉ′ｓ 期望

杂合度 Ｎｅｉ′ｓ

太行山区 １９２ １ ７１４３ １ １９４２ ０ １９４８ ０ １７８６ ０ １１７８ ０ １１７２

吕梁山区 １８８ １ ８５７１ １ １９８５ ０ ２４０５ ０ １７４８ ０ １３７８ ０ １３７１

秦岭东侧 １９２ １ ８５７１ １ ２１４３ ０ ２８７４ ０ １７２６ ０ １６５６ ０ １６４７

秦岭西侧 １８８ ２ １４２９ １ ５７１０ ０ ４９５４ ０ ３１１６ ０ ３３２５ ０ ３３０７

大巴山区 １９２ １ ８５７１ １ ４１７６ ０ ４２８１ ０ ２４８５ ０ ２７６６ ０ ２７５２

平均值 Ｍｅａｎ １ ８８５７ １ ３１４８ ０ ３２７３ ０ ２１０９ ０ ２０３９ ０ ２０３０

标准差 Ｓ ０ １５６５ ０ １６１０ ０ １２４５ ０ ０４９９ ０ ０９００ ０ ０８９８

２ ３　 区域间遗传分化

白皮松各区域间遗传相似系数在 ０ ８４１６ ~
０ ９９６４ 之间ꎬ其中遗传相似度最高的为太行山区与吕

梁山区域ꎬ遗传距离最大的区域为太行山区与秦岭西

侧区域(表 ４)ꎮ 以遗传相似性系数为基础ꎬ按 ＵＰＧ￣
ＭＡ 法进行聚类分析并做聚类图ꎬ在遗传距离为 ０ １３

处可将白皮松分为 ２ 个类群ꎮ 秦岭西侧作为一个独

立类群ꎻ第Ⅱ类群又可分为 ２ 个亚类群ꎬ其中太行山区

群体与吕梁山区群体聚为一个类群ꎬ秦岭东段群体与

大巴山区群体聚为一个类群(图 ３)ꎮ 各区域的遗传

距离与地理距离总体呈现出一定的相关性ꎬ地理距离

相近的区域遗传距离相对也较近ꎮ

８９３
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表 ４　 区域间遗传相似度和遗传距离

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｒｅｇｉｏｎｓ

区域

Ｒｅｇｉｏｎｓ

太行山区

Ｔａｉｈａｎｇ
ｍｏｕｎｔａｉｎ

吕梁山区

Ｌｖｌｉａｎｇ
ｍｏｕｎｔａｉｎ

秦岭东侧

Ｅａｓｔ ｓｉｄｅ ｏｆ
ｑｉｎｌｉｎｇ
ｍｏｕｎｔａｉｎ

秦岭西侧

Ｗｅｓｔ ｓｉｄｅ ｏｆ
ｑｉｎｌｉｎｇ
ｍｏｕｎｔａｉｎ

大巴山区

Ｄａｂａ
ｍｏｕｎｔａｉｎ

太行山区 １ ０ ９９６４ ０ ９８３０ ０ ８４１６ ０ ９８２２
吕梁山区 ０ ００３６ １ ０ ９９５６ ０ ８６７６ ０ ９８９３
秦岭东侧 ０ ０１７２ ０ ００４４ １ ０ ８９４１ ０ ９９０８
秦岭西侧 ０ １７２５ ０ １４２０ ０ １１１９ １ ０ ９１５１
大巴山区 ０ ０１８０ ０ ０１０７ ０ ００９２ ０ ０８８７ １

对角线上方为遗传相似度ꎬ对角线下方为遗传距离

Ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ:ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙꎬｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ:ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ３　 区域间 ＵＰＧＭＡ 聚类分析图

Ｆｉｇ. ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｒｅｇｉｏｎｓ ｕｓｉｎｇ ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ

各区域之间遗传分化系数的两两配对比较结果

表明(表 ５):基因流水平较低的区域均发生在秦岭西

侧与其他区域之间ꎬ基因流最低的为秦岭西侧与太行

山区ꎮ 基因流水平较高的是吕梁山区与太行山区及

吕梁山区与秦岭东侧区域ꎮ 各区域内群体间的遗传

分化水平检测结果表明ꎬ群体间遗传分化较高的区域

为秦岭西侧群体ꎬ其次为秦岭东侧群体ꎬ然后依次是

大巴山区群体、太行山区群体、吕梁山区群体(表 ６)ꎮ
这说明秦岭西侧区域与其他区域之间基因流动相对

较少ꎬ同时秦岭西侧区域内部基因流动也相对较少ꎮ

表 ５　 白皮松区域之间的遗传分化和基因流

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａ￣
ｍｏｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ

区域

Ｒｅｇｉｏｎｓ

太行山区

Ｔａｉｈａｎｇ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ

吕梁山区

Ｌｖｌｉａｎｇ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ

秦岭东侧

Ｅａｓｔ Ｓｉｄｅ ｏｆ
Ｑｉｎｌｉｎｇ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ

秦岭西侧

Ｗｅｓｔ ｓｉｄｅ ｏｆ
Ｑｉｎｌｉｎｇ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ

大巴山区

Ｄａｂａ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ

太行山区 ０ ０１３８ ０ ０５１５ ０ ２２４２ ０ ０４５５
吕梁山区 １７ ８６４６ ０ ０１３９ ０ １８６６ ０ ０２８３
秦岭东侧 ４ ６００７ １７ ７８７１ ０ １４５４ ０ ０２１５
秦岭西侧 ０ ８６５０ １ ０９００ １ ４６９３ ０ ０９０６
大巴山区 ５ ２４８９ ８ ８５２８ １１ ３７４９ ２ ５０９１

对角线之上为 Ｆｓｔꎬ对角线之下为 Ｎｍ
Ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ:Ｆｓｔꎬｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ:Ｎｍ

表 ６　 区域内白皮松遗传分化与基因流

Ｔａｂｌｅ ６ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ
ｗｉｔｈｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓ

区域

Ｒｅｇｉｏｎｓ
群体数量

Ｎｏ. ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ
遗传分化

Ｆｓｔ
基因流

Ｎｍ

太行山区 ３ ０ ０１３５ １８ ２８６８

吕梁山区 ３ ０ ０１２１ ２０ ４４５３

秦岭东侧 ３ ０ ０７７０ ２ ９９８２

秦岭西侧 ３ ０ １６５７ １ ２５８４

大巴山区 ３ ０ ０５９８ ３ ９２９０

区域间 ５ ０ １４７８ １ ４４１７

３　 讨论

３ １　 遗传多样性在区域间的分布规律

目前已有很多研究采用 ＳＳＲ 分子标记对裸子

植物及松属的遗传多样性和遗传结构进行了探讨ꎮ
通过研究ꎬ大部分松属树种具有相对较高的遗传多

样性ꎬ火炬松观测等位基因数、观测和期望杂合度分

别为 ５ ２ ~ １０ ３、０ ４８２ ~ ０ ５５９ 和 ０ ６２６ ~ ０ ６７９[２４]ꎮ
辐射松观测等位基因数和期望杂合度分别为 ８ １９、
０ ７３４[２５]ꎮ 西部白松观测等位基因数、观测和期望杂

合度分别为 ５ ６７ ~ ７ ３３、０ ５６７ ~ ０ ８６７ 和０ ７７４ ~
０ ８３７[２６]ꎮ 马尾松观测等位基因数、观测和期望杂

合度分别为 ２ ６６３、０ ５２０８ 和 ０ ４７８６[２７]ꎮ 油松观测

等位基因数、观测和期望杂合度分别为 ８ ~ ２０、
０ ３６８９ ~ ０ ５８５２ 和 ０ ５６１２ ~ ０ ７４２[２８]ꎮ 但也有一

些树种遗传多样性相对较低ꎬ如日本金松观测等位

基因数为 ２ ９３ꎬ期望杂合度为 ０ ３８１[２９]ꎮ 北美短叶

松有效等位基因数和 Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度平均值分别

介于 １ １８７ ~ １ ３２１ 和 ０ １１８ ~ ０ １９４[３０]之间ꎮ 白皮

松群体不同区域间观测等位基因数在 １ ７１４３ ~
２ １４２９ 之间ꎬ平均值 １ ８８５７ꎬ各区域间 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信

息指数、观测和期望杂合度平均值仅为 ０ ３２７３、
０ ２１０９ 和 ０ ２０３９ꎬ说明白皮松遗传多样性水平相对

较低ꎮ 这一结果与白皮松同工酶(期望杂合度为

０ ０９８６)和 ＡＦＬＰ( Ｓｈａｎｎｏｎ′ ｓ 信息指数为 ０ ２８３ ~
０ ４３７)研究结果[５￣６]相似ꎮ

影响遗传多样性水平高低的因素很多ꎬ包括繁

育系统、分布范围、生活型、分类地位、种子散播机制

等因素ꎮ 地理分布广、异交为主、风媒授粉、结实性

高的物种一般被认为是遗传多样性水平较高的树

种ꎮ 白皮松虽然是以风媒异交为主的授粉方式ꎬ但
是其地理分布范围相对狭窄ꎬ群体数量较小ꎬ在我国

９９３
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仅分布在暖温带和北亚热带的山区ꎬ并且片段化及

地理隔离较为严重ꎬ更新周期较长ꎬ这可能是导致其

遗传多样性水平较低的原因ꎮ
对不同区域白皮松遗传多样性对比分析可知ꎬ

白皮松各分布区域间多样性差异较为显著ꎬ秦岭

西侧群体不仅多样性水平相对较高ꎬ而且还具有 ２
个特有的等位基因ꎮ 其他区域多样性水平相对较

高的群体依次为大巴山区群体、秦岭东侧群体、吕
梁山区群体和太行山区群体ꎮ 多样性水平较高的

秦岭西侧群体观测杂合度和期望杂合度相对于较

小的太行山区、吕梁山区可达到 ２ ~ ３ 倍ꎬ区域间

遗传多样性水平相差较大ꎮ 表明秦岭西侧及大巴

山区群体可能是白皮松的多样性起源中心ꎬ或白

皮松的冰期避难所ꎮ 而秦岭东侧群体及太行山

区、吕梁山区群体则可能是由白皮松少数迁移个

体所组成的新群体ꎮ 地球在漫长的发展历史中曾

经历了强烈的寒暖气候波动ꎻ冰期和间冰期交替

出现ꎬ导致世界上很多树种受冻绝灭ꎻ而对裸子植

物影响较大的为第四纪冰川ꎻ我国当时发生的是

山地冰川ꎬ虽然不存在统一的大冰盖ꎬ但是也受到

很大的影响ꎬ北方多年冻土南界向南移动约 １０°ꎬ
东部地区年平均温度降低 １０ ~ １２ ℃ꎬ纬度地带平

均向南推移 ８ ~ １０° [３１￣３２]ꎮ 由于白皮松生长的适宜

区域主要在暖温带和北亚热带区域ꎬ因此分布区北

部的太行山区、吕梁山区在这一时期可能会由于低

温而不能生存ꎬ而秦岭西侧区域由于地形复杂ꎬ气候

差异较大ꎬ可能形成白皮松冰期的避难所ꎮ 大巴山

区由于纬度较低ꎬ受降温的影响相对较少也可能形

成避难所ꎮ 这可能是白皮松多样性水平在这 ２ 个区

域相对较高的原因ꎮ 冰期后的迁移一般是由低海

拔、低纬度地区向高海拔、高纬度迁移扩散ꎮ 而冰期

过后群体在从避难地向其他地方迁移过程中会受到

物种自身生物学特性、地形、气候等各方面因素的干

扰ꎮ 迁移作为一种历史痕迹可能会保存到现在ꎬ形
成当前的物种遗传结构ꎮ 白皮松在分布区北部的太

行山区ꎬ吕梁山区群体多样性水平较低则可能是由

于冰期作用后其他区域群体在迁移过程中等位基因

的抽样效应所形成ꎮ
３ ２　 区域间遗传分化

对不同区域内群体间的遗传分化和基因流的对

比可知ꎬ太行山区与吕梁山区具有较高的基因流和

较低的遗传分化ꎬ秦岭东侧和大巴山区基因流 Ｎｍ
接近于 ４ꎬ说明这 ２ 个区域基因交流也较为频繁ꎬ能
够抵消由于遗传漂变所导致的基因丢失ꎮ 而秦岭西

侧群体基因流水平仅为 １ ２５８４ꎬ说明秦岭西侧群体

间基因流动相对较少ꎮ 通过对各区域间基因流两两

对比分析可以看出ꎬ秦岭西侧群体与其他区域的基

因流水平均较低ꎬ而其他区域内基因流水平则相对

较高ꎬ这说明白皮松各区域间基因流的阻隔主要存

在于秦岭西侧各群体与其他群体之间ꎮ 这一方面导

致秦岭西侧群体遗传分化增加ꎬ同时也导致北部群

体由于基因流的不足而呈现出较低的多样性水平ꎮ
影响植物群体基因流的因素主要是花粉与种子的迁

移[３３]ꎮ 这可能是由于秦岭西侧群体地形复杂所导

致的种子与花粉传播受限ꎮ 根据 ＵＰＧＭＡ 聚类ꎬ区
域间的遗传分化呈现出一定的地域性分布规律ꎬ聚
类结果基本上将分布区水平地理距离较近的种群聚

在一起ꎬ而秦岭西侧群体单独聚为一类ꎮ 这也说明

地理上的隔离是造成白皮松多样性及遗传分化的重

要原因ꎮ 这一现象在其他研究中也有类似报道ꎬＪ.
Ｌ. Ｈａｍｒｉｃｋ 等[３４] 对生境片段化和交配系统关系的

研究表明:连续分布的松林异交率为 ０ ９１ꎬ片段化

分布的小群体异交率为 ０ ８８６ꎬ而在零散分布的个

体中异交率仅为 ０ ７３９ꎮ Ｊ. Ｊ. Ｒｏｂｌｅｄｏ 等[３５]对 Ｐ. ｓｙｌ￣
ｖｅｓｔｒｉｓ 的研究也表明ꎬ在异交为主的风媒传粉系统

中ꎬ隔离小种群的自交率是大种群的 ８ 倍ꎮ
３ ３　 白皮松保护策略

物种的稳定性和进化潜力依赖其遗传多样性ꎬ
物种的生态和经济价值也依赖其优异的基因组成ꎬ
因此对物种保护的最终目的是对其遗传多样性进行

保护ꎮ ＳＳＲ 分子标记研究表明ꎬ白皮松分布区的西

部不但具有较高的遗传多样性水平ꎬ而且群体遗传

分化水平相对较高ꎬ对这一区域白皮松资源进行

保存具有较大的潜在利用价值ꎬ不但保存了其多

样性资源而且保存了优良的育种资源ꎮ 因此ꎬ应
采取原地保存的方式ꎬ适当增加保存群体的数量ꎬ
在保存其群体进化潜能的基础上保存更多的遗传

变异ꎮ 南部大巴山区白皮松虽然资源数量较少ꎬ
并且大都濒于灭绝ꎬ但仍具有较高的多样性ꎬ说明

这一区域群体不但具有较高的保存价值ꎬ而且对

白皮松的分布历史和迁移规律研究也具有重要参

考价值ꎻ但该区域种群数量较少ꎬ更新状况不良ꎬ
种群具有较大野外灭绝的风险ꎬ应采取以异地保

存为主的措施ꎮ 而北部太行山区、吕梁山区各群

体虽然遗传背景相对单一ꎬ分化较小ꎬ但种源试验

却表明该区域群体具有较强的抗逆性[３６]ꎬ因此对

这一区域群体进行适当的原地保存对优良抗逆基因

的筛选也具有重要价值ꎮ
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