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摘　 要: 以云南松(Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ.)全分布区内干形优良的 ７８０ 株样株作为原种质ꎬ 基于 ＳＲＡＰ 分析

的位点作为种质保存库构建数据ꎬ 设 １０％、 ２０％、 ３０％、 ４０％ ４ 个抽样比例ꎬ 采用改进的最小距离逐步取样法

构建其种质子集ꎮ 结果显示: 种质子集的多态位点保留率均在 ９０％以上且等位基因保留率皆大于 ９５％ꎬ ５ 个遗

传多样性评价参数最小值均为 １０％抽样比例种质子集ꎬ 且该子集居群内的遗传多样性小于原种质ꎻ 在种质子集

与原种质的均值 ｔ 检验中ꎬ １０％抽样比例种质子集有 ２ 个指标与原种质间存在显著差异ꎻ 方差 Ｆ 检验中ꎬ ２０％和

１０％抽样比例种质子集的分别有 １ 个和 ６ 个遗传多样性指标与原种质有显著差异且方差小于原种质ꎻ 种质子集

的遗传多样性均值与原种质的相关系数全部达到 ０􀆰９９ 以上ꎬ ４０％和 ３０％抽样比例种质子集的遗传多样性方差与

原种质的相关系数均大于 ０􀆰８０ꎻ ３０％抽样比例种质保存库的平均遗传距离较原种质提高了 ５２􀆰１６％ꎬ 保持了原种

质的方差分量分配模式ꎬ 以较大的遗传距离实现了与原种质相似的聚类ꎮ 本研究确认 ３０％抽样比例种质保存库

可以作为材用云南松种质资源的代表性子集ꎮ
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　 　 云南松(Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ.)是我国西

南地区特有的材用树种ꎬ 该物种以云南省为分布中

心ꎬ 四川的西南部、 西藏的东南部、 贵州和广西的

西部皆有分布ꎬ 在我国西南地区形成了大面积的天

然林和人工林ꎬ 是一个生态、 经济和社会效益较高

的树种ꎮ 但是ꎬ 其天然林长期遭受人为粗放择伐等

破坏ꎬ 人工林也面临采种的负向选择或造林用种质

来源不清等问题ꎬ 导致当前该树种林分衰退日益严

重ꎬ 林分中低矮、 弯曲、 扭曲等不规整个体的比例

偏大[１]ꎮ 因此ꎬ 如何更好地保存现有云南松优良

种质资源ꎬ 成为当前云南松天然林保护和人工林发

展过程中急需解决的问题ꎮ
林木种质资源在其育种、 培育及其他相关研究

中具有重要作用ꎮ 国家林业局先后于 ２００９ 年和

２０１６ 年分两批确定并公布了 ９９ 处国家林木种质资

源库ꎬ 但云南松未在其列[２]ꎮ 依托云南松生产性

育种工作ꎬ 云南省林业厅分别在楚雄一平浪林场和

大理弥渡县建立了云南松一代无性系种子园[３]ꎮ
建园时无疑应该选择优良的种质资源ꎬ 但是为了降

低其生态不适应可能带来的风险ꎬ 收集的种质资源

在遗传基础上存在较大的局限性ꎮ 林木种质资源数

量庞大ꎬ 这给种质资源收集、 保存、 评价和利用带

来很大的困难[４]ꎬ 因此对于暂时没有建立林木种

质资源库的树种来说ꎬ 确定其种质资源保存的抽样

策略ꎬ 筛选合适的样本量ꎬ 选取具有代表性的样

本ꎬ 有利于其种质资源的保存[３ꎬ ４]ꎮ 因此ꎬ 借鉴植

物核心种质构建的方法和抽样策略ꎬ 探讨材用云南

松种质资源保存的抽样策略ꎬ 将会极大促进云南松

优良种质资源的保存和利用ꎮ
遗传多样性是种质资源保存和核心种质构建研

究的基础ꎮ 在云南松种质资源遗传多样性研究方

面ꎬ 金振洲等[１] 结合云南松的形态、 生长力等指

标的地理变异规律ꎬ 对云南松进行了种源区划ꎻ
Ｘｕ 等[５]对云南省范围内分布的 ２０ 个云南松天然

居群遗传多样性分析结果显示ꎬ 不同群体间的遗传

分化较低ꎬ 绝大多数变异存在于群体内ꎬ 不具有明

显的地理隔离ꎻ 同样ꎬ 杨章旗等[７] 利用 ＳＳＲ 标记

对云南松变种细叶云南松(Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ.
ｖａｒ. ｔｅｎｕｉｆｏｌｉａ Ｃｈｅｎｇ ｅｔ Ｌａｗ)进行群体遗传多样性

分析ꎬ 也发现其群体间遗传分化较小ꎬ 群体间存在

较大的基因流ꎻ 刘占林等[６] 利用分子标记技术ꎬ
比较了巴山松(Ｐ. ｈｅｎｒｙｉ Ｍａｓｔ.)、 黄山松(Ｐ. ｔａｉ￣
ｗａｎｅｎｓｉｓ Ｈａｙａｔａ)、 油松(Ｐ. ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ Ｃａｒｒ.)、
马尾松(Ｐ. ｍａｓｓｏｎｉａｎａ Ｌａｍｂ.)和云南松的遗传多

样性ꎬ 认为 ５ 种松树种间分化明显且皆呈现较高的

遗传多样性ꎬ 但云南松的遗传多样性最低ꎮ 以往对

云南松遗传多样性的研究ꎬ 所用样品不管来自较少

的居群(３ ~ １０ 个)ꎬ 还是较多的居群(１５ ~ ２０
个)ꎬ 其所选居群皆来自云南松自然分布区的部分

区域ꎬ 且大部分为云南区域的居群ꎬ 而对云南松全

分布区的相关研究未见报道ꎮ
种质资源保存和核心种质构建的主要内容就是

对其找出有效的管理和保存方法ꎬ 很多学者对此进

行了探讨ꎬ 认为与大随机方法相比ꎬ 将整个种质按

某一原则(地理及农业生态、 分类体系、 育种体系

等)分为互不重迭小组的分组方法构建核心种质更
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具有代表性[８]ꎮ 分组完成后ꎬ 接下来就要考虑组

内取样策略ꎬ 组内取样时系统取样明显优于完全随

机取样[８]ꎬ 系统取样的多样性指数法在确定各组

的取样量时以组内多样性占整体多样性的比例为依

据ꎬ 而等数法、 对数法、 比例法和平方根法均仅以

组内的样品数量为依据ꎬ 所以多样性指数法较这 ４
种方法更为可靠[９]ꎮ 系统取样法确定各组的取样

量ꎬ 但是各组具体哪个样品进入核心种质ꎬ 则是由

取样方法来解决的ꎬ 取样方法有多次聚类随机取

样、 多次聚类优先取样、 多次聚类偏离度取样、 最

小距离逐步取样和改进的最小距离逐步取样ꎬ 改进

的最小距离逐步取样每次确定删除一个遗传距离最

小的样品ꎬ 所以该方法更具针对性、 可靠性和简便

性[１０ꎬ １１]ꎮ 对实验材料的分析完成后ꎬ 在抽样前要

确定总体抽样比例ꎬ 总体抽样比例决定了核心种质

的大小ꎬ 决定其能否代表种质资源的多样性ꎬ 不同

植物核心种质的总体抽样比例一般应为原群体的

５％ ~ ３０％[９]ꎮ
相关序列扩增多态性(ＳＲＡＰ)是一种无需任何

序列信息即可直接进行 ＰＣＲ 扩增的分子标记ꎬ 通

过设计独特的双引物ꎬ 检测基因组中开放阅读框

(ＯＲＦｓ) 的多态性ꎬ 该标记具有简便、 花费少、 标

记分布均匀和重复性好等特点ꎬ 已经广泛应用于植

物种质资源保存和核心种质构建等方面的研

究[１２－１７]ꎮ 国内外依据分子标记数据保存林木种质

资源、 构建林木核心种质的研究主要集中在经济林

木[１４ꎬ １６ꎬ １８－２５]ꎬ 而对材用林木方面的研究相对较

少[４ꎬ ２６－２８]ꎮ 关于松类树种核心种质库构建和云南

松优良种质资源保存抽样策略方面的研究ꎬ 目前尚

未见报道ꎮ 本文基于 ＳＲＡＰ 标记数据ꎬ 参考赵冰

等[８]、 刘宁宁[１０]的方法ꎬ 对云南松的种质保存库

构建方法进行探讨ꎬ 通过比较 ４ 种抽样比例ꎬ 筛选

适合云南松种质保存库构建的抽样策略ꎬ 得到其代

表性种质ꎬ 以期为云南松种质的保护和利用提供取

样策略ꎬ 同时也为优化和高效保存云南松优良种质

资源ꎬ 拓展林木种质资源保存策略和方法的研究奠

定基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料

以云南松种源区划 [１] 为主ꎬ 结合其地理分

布情况ꎬ 在分布区内选取代表性的材用天然居

群 ２６ 个(表 １) ꎬ 其中南部种源区 ９ 个、 中部种

源区 １３ 个、 西北部种源区 ３ 个、 西藏察隅种源

区 １ 个ꎮ
每个云南松天然居群选取 ３０ 个样株ꎬ 样株的

选取原则为年龄 ２５ ~ ３０ 年生、 干形优良、 在林中

生长正常的个体ꎬ 各样株在林中的间隔为 ５ 倍树高

以上[５]ꎮ 每样株采集 １０ ｇ 当年生针叶ꎬ 放入硅胶

保存ꎮ

表 １　 材用云南松种质资源取样信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｈｉｇｈ￣ｑｕａｌｉｔｙ ｔｉｍｂｅｒ

种源区
Ｒｅｇｉｏｎ

采样点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

采样份数
Ｓａｍｐｌｅ

北纬
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

东经
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔(ｍ)
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

种源区
Ｒｅｇｉｏｎ

采样点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

采样份数
Ｓａｍｐｌｅ

北纬
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

东经
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔(ｍ)
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

南部

西北部

西藏察隅

云南龙陵 ３０ ２４.４２５１° ９８.９５３９° １３６７.４

云南双江 ３０ ２３.４２０２° ９９.７４２０° １２４４.８

云南双江 ３０ ２３.３７７７° ９９.７８０１° １０４７.２

云南马关 ３０ ２３.０３５８° １０４.４０３８° １４４５.６

云南元江 ３０ ２３.７６４１° １０２.０３２１° １５６４.７

云南富宁 ３０ ２３.４２４９° １０５.３５４２° １３１５.７

广西乐业 ３０ ２４.８５９３° １０６.３２３８° １０１８.４

广西乐业 ３０ ２４.８８３８° １０６.２９９２° ８５２.１

广西隆林 ３０ ２４.６９９８° １０４.８９８９° １１２３.７

云南香格里拉 ３０ ２６.９９７８° ９９.９８９７° ２１７８.０

云南福贡 ３０ ２６.５５５０° ９８.９３８６° ２３９７.０

云南丽江 ３０ ２７.２９４４° １００.３６８３° ２８６７.８

西藏察隅 ３０ ２８.６２１０° ９７.３１９９° ２０７１.０

中部

云南新平 ３０ ２４.０３６１° １０１.７７７８° ２１７９.０

云南曲靖 ３０ ２５.３５９０° １０３.８２３３° ２１２１.６

云南双柏 ３０ ２４.５４９７° １０１.６４９４° １７８５.７

云南永仁 ３０ ２６.１７５０° １０１.５２５０° １６１５.０

云南云龙 ３０ ２６.０３３９° ９９.２６８１° ２４５２.５

云南禄丰 ３０ ２５.２３８９° １０１.８８８８° ２０１７.５

四川米易 ３０ ２６.９９４５° １０２.００５４° １９０５.９

四川西昌 ３０ ２７.８９４４° １０２.１０４９° ２１０９.１

贵州兴义 ３０ ２５.０７０３° １０４.９８７３° １２０６.５

贵州册亨 ３０ ２４.８４６２° １０５.９３０１° ７９２.４

贵州大方 ３０ ２６.９５８８° １０５.７６５５° １２４８.０

贵州水城 ３０ ２６.２３３３° １０４.７７３１° １６３４.４

云南镇雄 ３０ ２７.３７４７° １０４.８９１１° １６９６.５
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１􀆰 ２　 实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 ＳＲＡＰ分子标记

采用改良的 ＣＴＡＢ 法[２９] 提取云南松的基因组

ＤＮＡꎻ ＳＲＡＰ 标记的引物参照 Ｂｕｄａｋ 等[１３] 的研

究ꎬ 筛选出扩增条带数量多、 清晰、 重复性好的

１０ 对荧光标记(ＨＥＸ)引物用于扩增(表 ２)ꎻ ＳＲＡＰ￣
ＰＣＲ 反应体系和扩增程序的建立参考玉苏甫􀅰阿

不力提甫[１６]的方法并加以改进ꎻ ＰＣＲ 扩增产物采

用荧光标记毛细管电泳检测(以 ＧＳ１２００Ｌｉｚ 为内

参ꎬ 采用 ３７３０ × １ ＤＮＡ Ａｎａｌｙｚｅｒ 仪器检测)ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 种质保存库的构建

参考赵冰等[８] 和徐宁等[３０] 在核心种质构建中

以地理来源分组的方法ꎬ 结合云南松的种源区

划[１]ꎬ 本文将原种质资源按种源区分为 ４ 组ꎬ 在

组内按地理来源分为 ２６ 个小组(表 １)ꎮ 以小组为

单位ꎬ 利用 １０ 对引物的 ６６９ 个多态位点对分子标

记数据进行聚类分析ꎬ 样株间遗传距离采用 Ｎｅｉ􀆳ｓ
距离[３１]ꎬ 通过 ＮＴＳＹＳｐｃ２􀆰１０ｅ 软件[５] 进行不加权

类平均法(ＵＰＧＭＡ)聚类ꎮ 完成总的种质资源个体

的聚类分析后ꎬ 对总的种质资源确定总体抽样比

例ꎬ 本实验设定 １０％、 ２０％、 ３０％、 ４０％共 ４ 个抽

样比例ꎮ 各组具体哪个样株进入种质保存库ꎬ 参考

刘宁宁等[１０]抽样策略的筛选方法ꎬ 采用改进的最

小距离逐步取样法(根据每次聚类结果找出遗传距

离最小的一个组ꎬ 分别计算该组中这两个样品与种

质群体其他样品间的遗传距离之和ꎬ 删除该组中与

种质群体其他样品间的遗传距离之和较小的样品)

构建种质子集ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 种质保存库的检测评价

通过 ＰｏｐＧｅｎｅ３２ 软件[５] 获取多态位点数

(ＮＰＬ)、 多态位点百分率 ( ＰＰＬ)、 等位基因数

(Ｎａ)、 有效等位基因数(Ｎｅ)、 Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传多样性

指数(Ｈ)、 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性信息指数( Ｉ)、 群体

总的遗传多样性(Ｈｔ)和居群内的遗传多样性(Ｈｓ)
等遗传多样性指标ꎮ 并通过 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软件计算

等位基因保留率(ＲＲＡ)ꎬ 从而分析原种质与不同

抽样比例种质子集的遗传多样性的异同ꎮ 参考玉

苏甫􀅰阿不力提甫[１６] 、 张丹[３２] 对核心种质代表

性检测所用方法和参数ꎬ 通过 ＳＰＳＳ １７􀆰０ 和 Ｅｘ￣
ｃｅｌ ２００７ 软件完成对原种质与不同抽样比例种质

子集遗传多样性评价参数的均值 ｔ 检验、 方差 Ｆ
检验和相关系数分析ꎬ 以检测原种质与种质子集

遗传多样性指标均值是否具有差异、 变异是否同

质以及相关性是否得到了保持ꎬ 对不同抽样比例

种质子集的代表性进行评价ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ４　 种质保存库的确认

采用 ＰｏｐＧｅｎｅ３２ 软件[５]计算遗传距离(最小、
最大和平均遗传距离)ꎬ 并利用 ＮＴＳＹＳｐｃ２􀆰１０ｅ [５]

进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析以及用ＧｅｎＡ１Ｅｘ ６􀆰１４ [５]进

行分子方差分析(居群间和居群内的均方、 方差分

量及方差分量百分比)ꎮ 比较原种质与种质子集的

特征ꎬ 从遗传多样性和样品间的聚类分布关系方

面ꎬ 评价种质子集的代表性和实用性ꎬ 对所构建的

种质保存库进行确认ꎮ

表 ２　 ＳＲＡＰ引物序列及实验所用引物组合
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

编号
Ｎｏ.

序列
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

编号
Ｎｏ.

序列
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

引物组合
Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒ

Ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ Ｅｍ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ Ｍｅ２＋ Ｅｍ１

Ｍｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ４＋ Ｅｍ１

Ｍｅ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＣＡＧ Ｅｍ３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ Ｍｅ５＋ Ｅｍ１

Ｍｅ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ Ｅｍ４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ Ｍｅ７＋ Ｅｍ２

Ｍｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ Ｅｍ５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ Ｍｅ８＋ Ｅｍ２

Ｍｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ Ｅｍ６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ Ｍｅ９＋ Ｅｍ２

Ｍｅ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＣ Ｅｍ７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ Ｍｅ９＋ Ｅｍ７

Ｍｅ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ Ｅｍ８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＴ Ｍｅ１０＋ Ｅｍ５

Ｍｅ９ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＣ Ｅｍ９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＧ Ｍｅ３＋ Ｅｍ１０

Ｍｅ１０ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ Ｅｍ１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＣ Ｍｅ６＋ Ｅｍ１０
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２　 结果与分析

２􀆰 １　 原种质与不同抽样比例种质保存库遗传多样

性比较

本研究采用 １０ 对 ＳＲＡＰ 引物对 ７８０ 株云南松

材用种质进行扩增ꎬ 共扩增出 ６６９ 个多态位点ꎬ
平均每对引物获得 ６６􀆰９ 个多态位点ꎬ 用于构建材

用云南松种质保存库ꎮ 研究结果显示(表 ３): 与原

种质相比ꎬ 材用云南松 ４ 个抽样比例(４０％、 ３０％、
２０％、 １０％)种质子集的多态位点数(６４８ ~ ６０８)、
多态位点保留率(９６􀆰８５％ ~ ９０􀆰８８％)、 观测等位

基因 数 ( １􀆰９６９ ~ １􀆰９０９ ) 和 等 位 基 因 保 留 率

(９８􀆰４３％ ~ ９５􀆰４％)均随着抽样比例的减小而降

低ꎬ 但多态位点保留率仍保持在 ９０％以上且等位

基因保留率均大于 ９５％ꎻ 有效等位基因数、 Ｎｅｉ􀆳ｓ
遗传多样性指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性信息指数、 群

体总的遗传多样性和居群内的遗传多样性 ５ 个评价

参数ꎬ 均随着抽样比例的减小呈先增大后减小的变

化趋势ꎬ 且最小值均为 １０％抽样比例种质子集ꎬ
同时该子集居群内的遗传多样性小于原种质ꎮ 因

此ꎬ 从遗传多样性来看ꎬ ４０％、 ３０％和 ２０％抽样

比例种质子集相较于 １０％抽样比例种质子集对原

种质的代表性更好ꎮ
２􀆰 ２　 原种质与不同抽样比例种质保存库遗传多样

性指标的均值 ｔ 检验和方差 Ｆ 检验

本研究在不同抽样比例 ４ 个种质子集与原种质

的 ６ 个遗传多样性指标的均值 ｔ 检验中ꎬ 发现 ４ 个

种质子集的有效等位基因数、 Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传多样性指

数、 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性信息指数和群体总的遗传多

样性 ４ 个指标皆与原种质间无显著差异ꎻ ４ 个种质

子集的等位基因数全部与原种质间存在显著差异ꎻ
１０％抽样比例构建的种质子集居群内的遗传多样性

与原种质间具有显著差异ꎬ 其余 ３ 个种质子集与原

种质间皆无显著差异(表 ４)ꎮ 从 ｔ 检验来看ꎬ １０％
抽样比例种质子集有 ２ 个指标与原种质间存在显著

差异ꎬ 因此该种质子集对原种质的代表性相较其余

３ 个种质子集更差ꎮ 方差 Ｆ 检验中ꎬ ４ 个种质子集

等位基因数与原种质间全部具有显著差异ꎬ 且方差

也皆大于原种质ꎬ 表明 ４ 个种质子集较原种质在该

指标上样本取值分散程度更大ꎬ 即获得了更大的变

异ꎻ ２０％抽样比例种质子集中居群内的遗传多样性

与原种质间差异显著ꎬ 但方差小于原种质ꎬ 说明该

种质子集在该指标上比原种质具有更小的变异ꎻ
１０％抽样比例种质子集有 ６ 个遗传多样性指标与原

种质间差异显著ꎬ 且方差全部小于原种质ꎬ 因此该

种质子集在所检测的全部遗传多样性指标上皆比原

种质具有更小的变异(表 ４)ꎮ 结合对均值 ｔ 检验和

方差 Ｆ 检验结果分析ꎬ 表明不同抽样比例 ４ 个种质

子集中ꎬ ４０％和 ３０％抽样比例种质子集更为有效ꎮ
２􀆰 ３　 原种质与不同抽样比例种质保存库的相关系

数比较

本研究发现ꎬ 原种质中基于 ＳＲＡＰ 分子标记的

遗传多样性ꎬ 在不同抽样比例 ４ 个种质子集中都得

到了较高程度的保存(图 １)ꎮ ４ 个种质子集的遗传

表 ３　 材用云南松原种质与不同抽样比例种质子集的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｏｆ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

评价参数
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

原种质
Ｏｒｉｇｉｎａｌ

ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

种质子集(４０％抽样比例)
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ

(４０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ)

种质子集(３０％抽样比例)
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ

(３０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ)

种质子集(２０％抽样比例)
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ

(２０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ)

种质子集(１０％抽样比例)
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ

(１０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ)

ＱＧ ７８０ ３１２ ２３４ １５６ ７８
ＮＰＬ ６６９ ６４８ ６４３ ６３３ ６０８
ＰＰＬ(％) １００.００ ９６.８６ ９６.１１ ９４.６２ ９０.８８
Ｎａ ２.００００ １.９６８６ １.９６１１ １.９４６２ １.９０８８
ＲＲＡ(％) １００.００ ９８.４３ ９８.０６ ９７.３１ ９５.４４
Ｎｅ １.２８９８ １.３０１０ １.３０１０ １.３０２３ １.２９５４
Ｈ ０.１８２５ ０.１９０２ ０.１９１２ ０.１９３０ ０.１９１１
Ｉ ０.２９３３ ０.３０５５ ０.３０７６ ０.３１０７ ０.３０９１
Ｈｔ ０.１８２５ ０.１９０２ ０.１９１２ ０.１９３０ ０.１９１１
Ｈｓ ０.１６４１ ０.１６９３ ０.１６８２ ０.１６５１ ０.１４５６

　 　 注: ＱＧꎬ 种质数量ꎻ ＮＰＬꎬ 多态位点数ꎻ ＰＰＬꎬ 多态位点百分率ꎻ Ｎａꎬ 等位基因数ꎻ ＲＲＡꎬ 等位基因保留率ꎻ Ｎｅꎬ 有效等位基因数ꎻ
Ｈꎬ Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传多样性指数ꎻ Ｉꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性信息指数ꎻ Ｈｔꎬ 群体总的遗传多样性ꎻ Ｈｓꎬ 居群内的遗传多样性ꎮ 下同ꎮ

Ｎｏｔｅｓ: ＱＧꎬ Ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍꎻ ＮＰＬꎬ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ ｎｕｍｂｅｒꎻ ＰＰＬꎬ Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓꎻ Ｎａꎬ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍ￣
ｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ ＲＲＡꎬ Ｒｅｓｅｒｖｅｄ ｒａｔｅ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｎｅꎬ Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈꎬ Ｎｅｉ'ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｉꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ ｉｎｆｏｒ￣
ｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ Ｈｔꎬ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｈｓꎬ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ. Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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表 ４　 材用云南松原种质与不同抽样比例种质子集的遗传多样性指标平均值、方差的比较及检验
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｅａｎ ｔ￣ｔｅｓｔ ａｎｄ ｖａｒｉａｎｃｅ Ｆ￣ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ

ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔｓ ｏｆ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

种质群体
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｇｒｏｕｐ

评价参数　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒ

等位基因数
(Ｎａ)

有效等位基因数
(Ｎｅ)

Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传
多样性指数

(Ｈ)

Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性
信息指数

( Ｉ)

群体总遗传
多样性
(Ｈｔ)

居群内遗传
多样性
(Ｈｓ)

原种质 平均值 ± 标准差 ２.００００ ± ０.００００ １.２８９８ ± ０.３２２９ ０.１８２５ ± ０.１７１４ ０.２９３３ ± ０.２３６７ ０.１８２５ ± ０.１７１４ ０.１６４１ ± ０.１５２８

种质子集
(４０％抽样比例)

平均值 ± 标准差 １.９６８６ ± ０.１７４５ １.３０１０ ± ０.３２０５ ０.１９０２ ± ０.１６９８ ０.３０５５ ± ０.２３３５ ０.１９０２ ± ０.１６９８ ０.１６９３ ± ０.１５００
ｔ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.５２６ ＮＳ / ０.４０６ ＮＳ / ０.３４２ ＮＳ / ０.４１０ ＮＳ / ０.５２９
Ｆ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.８９５ ＮＳ / ０.８３２ ＮＳ / ０.６９７ ＮＳ / ０.８３５ ＮＳ / ０.６６１

种质子集
(３０％抽样比例)

平均值 ± 标准差 １.９６１１ ± ０.１９３４ １.３０１０ ± ０.３１６６ ０.１９１２ ± ０.１６７９ ０.３０７６ ± ０.２３０９ ０.１９１２ ± ０.１６７９ ０.１６８２ ± ０.１４６５
ｔ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.５２３ ＮＳ / ０.３４９ ＮＳ / ０.２６２ ＮＳ / ０.３５２ ＮＳ / ０.６１５
Ｆ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.５６３ ＮＳ / ０.５２０ ＮＳ / ０.３８８ ＮＳ / ０.５２２ ＮＳ / ０.２０６

种质子集
(２０％抽样比例)

平均值 ± 标准差 １.９４６２ ± ０.２２５８ １.３０２３ ± ０.３１１８ ０.１９３０ ± ０.１６６２ ０.３１０７ ± ０.２２８９ ０.１９３０ ± ０.１６６２ ０.１６５１ ± ０.１４０６
ｔ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.４７３ ＮＳ / ０.２５５ ＮＳ / ０.１７０ ＮＳ / ０.２５７ ＮＳ / ０.８９２
Ｆ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.３３５ ＮＳ / ０.３１０ ＮＳ / ０.２１５ ＮＳ / ０.３１２ ∗ / ０.００７

种质子集
(１０％抽样比例)

平均值 ± 标准差 １.９０８８ ± ０.２８８１ １.２９５４ ± ０.３００７ ０.１９１１ ± ０.１６２１ ０.３０９１ ± ０.２２４５ ０.１９１１ ± ０.１６２１ ０.１４５６ ± ０.１２０７
ｔ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ＮＳ / ０.７４４ ＮＳ / ０.３４７ ＮＳ / ０.２１０ ＮＳ / ０.３５０ ∗ / ０.０１４
Ｆ 检验 / Ｐ 值 ∗ / ０.０００ ∗ / ０.０３４ ∗ / ０.０３７ ∗ / ０.０３０ ∗ / ０.０３７ ∗ / ０.０００

　 　 注: “∗”ꎬ 在 ０.０５ 水平上差异显著ꎻ ＮＳꎬ 在 ０.０５ 水平上差异不显著ꎮ
Ｎｏｔｅｓ: “∗”ꎬ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ ０.０５ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｌｅｖｅｌꎻ ＮＳꎬ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ０.０５ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｌｅｖｅｌ.

多样性指标均值与原种质的相关系数全部达到

０􀆰９９ 以上ꎬ 说明 ４ 个种质子集对原种质的均值代

表性很高ꎮ 随着抽样比例的降低ꎬ 种质子集遗传多

样性指标方差与原种质的相关系数呈下降趋势ꎬ
４０％和 ３０％抽样比例种质子集与原种质的相关系

数分别为 ０􀆰８８１ 和 ０􀆰８０４ꎬ 表明这两个种质子集与

原种质的方差具有强相关性ꎬ 而 ２０％抽样比例种

质子集与原种质的相关系数为 ０􀆰６１５ꎬ 说明该种质

子集与原种质的方差具有弱相关性ꎬ 同时 １０％抽

样比例种质子集与原种质的相关系数为 ０􀆰１７１ꎬ 显

然该种质子集与原种质的方差不具相关性ꎮ 从相关

系数来看ꎬ ４０％和 ３０％抽样比例种质子集皆可代

表原种质ꎮ
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图 １　 不同抽样比例种质子集与原种质间的
遗传多样性相关系数

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

ｓｕｂｓｅｔｓ ｏｆ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

　 　 综合原种质与不同抽样比例种质保存库遗传多

样性、 均值 ｔ 检验和方差 Ｆ 检验以及相关系数比较

的结果ꎬ 同时考虑种质资源保存时的人力、 物力等

成本问题ꎬ 本研究以为 ３０％抽样比例种质保存库

可以作为材用云南松种质资源的代表性子集ꎮ
２􀆰 ４　 种质保存库的确认

以 ＳＲＡＰ 分子标记位点为源数据ꎬ 本研究分别

计算原种质(７８０ 个样株)和 ３０％抽样比例种质子

集(２３４ 个样株)的 Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传距离[３１]ꎬ 结果显示

(表 ５)ꎬ 种质子集(３０％抽样比例)的最小遗传距

离、 最大遗传距离和平均遗传距离均大于原种质ꎬ
且种质子集(３０％抽样比例)的平均遗传距离较原

种质提高了 ５２􀆰２％ꎬ 表明该种质子集有效地去除

了原种质中的冗余材料ꎬ 因而其代表性和实用性更

强ꎮ 分子方差分析结果表明(表 ６)ꎬ 原种质的遗传

变异主要存在群体内ꎬ 方差分量占 ８７􀆰１９％ꎬ 群体

间方差分量只占 １２􀆰８１％ꎬ 种质子集(３０％抽样比

例)很好地保持了原种质的方差分量分配模式ꎮ 基

于 ＳＲＡＰ 分析的聚类图可以看出(图 ２)ꎬ 种质子集

(３０％抽样比例)与原种质的聚类情况相似ꎬ ２６ 个

居群间的聚类既符合地理相邻同时又体现了水热条

件的相似ꎬ 只是种质子集(３０％抽样比例)居群间

的遗传距离更大ꎮ 通过上述分析ꎬ 本研究确认基于

ＳＲＡＰ 分析的 ３０％抽样比例种质保存库可作为材用

云南松种质资源的代表性子集ꎮ
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ＢＭＨ: 云南永仁白马河ꎻ ＬＪ: 云南丽江ꎻ ＳＢ: 云南双柏ꎻ ＬＹ１: 广西乐业 １ꎻ ＬＹ２: 广西乐业 ２ꎻ
ＳＣ: 贵州水城ꎻ ＤＦ: 贵州大方ꎻ ＴＣ: 云南云龙天池ꎻ ＦＮ: 云南富宁ꎻ ＧＸＬＬ: 广西隆林ꎻ ＸＹ: 贵州
兴义ꎻ ＺＸ: 云南镇雄ꎻ ＬＬ: 云南龙陵ꎻ ＸＰ: 云南新平ꎻ ＸＺＣＹ: 西藏察隅ꎻ ＳＪ１: 云南双江 １ꎻ ＹＪ:
云南元江ꎻ ＹＰＬ: 云南禄丰一平浪ꎻ ＦＧ: 云南福贡ꎻ ＸＧＬＬ: 云南香格里拉ꎻ ＭＹ: 四川米易ꎻ ＭＧ:
云南马关ꎻ ＳＪ２: 云南双江 ２ꎻ ＣＨ: 贵州册亨ꎻ ＱＪ: 云南曲靖ꎻ ＳＣＸＣ: 四川西昌ꎮ
ＢＭＨ: Ｂａｉｍａｈｅ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍꎬ Ｙｏｎｇｒｅｎ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＬＪ: Ｌｉｊｉａｎｇ ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
ＳＢ: Ｓｈｕａｎｇｂａｉ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＬＹ１: Ｌｅｙｅ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ
１ꎻ ＬＹ２: Ｌｅｙｅ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ ２ꎻ ＳＣ: Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ
ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＤＦ: Ｄａｆａｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＣ: Ｔｉａｎｃｈｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎬ Ｙｕｎｌｏｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＦＮ: Ｆｕｎｉｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＧＸＬＬ: Ｌｏｎｇｌｉｎ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎꎻ ＸＹ: Ｘｉｎｇｙｉ ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＸ: Ｚｈｅｎｘｉｏｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
ＬＬ: Ｌｏｎｇｌｉｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＸＰ: Ｘｉｎｐｉｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＸＺＣＹ: Ｃｈａｙｕ
ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉｂｅｔ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎꎻ ＳＪ１: Ｓｈｕａｎｇｊｉａｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ １ꎻ ＹＪ: Ｙｕａｎｊｉａｎｇ
ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＹＰＬ: Ｙｉｐｉｎｇｌａｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍꎬ Ｌｕｆｅｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＦＧ: Ｆｕ￣
ｇｏｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＸＧＬＬ: Ｓｈａｎｇｒｉ￣Ｌａ ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＭＹ: Ｍｉｙｉ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉ￣
ｃｈｕａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＭＧ: Ｍａｇｕａｎ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＳＪ２: Ｓｈｕａｎｇｊｉａｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ
ｐｒｏｖｉｎｃｅ ２ꎻ ＣＨ: Ｃｅｈｅｎｇ ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＱＪ: Ｑｕｊｉｎｇ ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＳＣＸＣ:
Ｘｉｃｈａｎｇ ｃｉｔｙ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

图 ２　 原种质(Ａ)与种质子集(３０％抽样比例)(Ｂ)基于 ＳＲＡＰ分析的 ＵＰＧＭＡ聚类图
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍａｐ ｆｏｒ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｂｓｅｔ

(３０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ) (Ｂ) ｏｆ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｂｙ ＳＲＡＰ ｄａｔａ
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表 ５　 材用云南松原种质与种质子集(３０％抽样比例)遗传距离的比较
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

ｓｕｂｓｅｔ (３０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ) ｏｆ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

种质群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

种质数量
Ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

最小遗传距离
Ｍｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

最大遗传距离
Ｍａｘ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

平均遗传距离
Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

原种质 ７８０ ０.００４０ ０.０４２８ ０.０２３２

种质子集(３０％抽样比例) ２３４ ０.０１５０ ０.０５７５ ０.０３５３

表 ６　 材用云南松原种质与种质子集(３０％抽样比例)方差分量的比较
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

ｓｕｂｓｅｔ (３０％ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ) ｏｆ Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

种质群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

均方(自由度)
Ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ (ｄｆ)

方差分量
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

方差分量百分比(％)
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

居群间
Ｉｎｔｅｒｇｒｏｕｐ

居群内
Ｉｎｔｒａｇｒｏｕｐ

居群间
Ｉｎｔｅｒｇｒｏｕｐ

居群内
Ｉｎｔｒａｇｒｏｕｐ

居群间
Ｉｎｔｅｒｇｒｏｕｐ

居群内
Ｉｎｔｒａｇｒｏｕｐ

原种质 ３６２.２２６(２５) ６７.６７３(７４４) ９.９４６ ６７.６７３ １２.８１ ８７.１９

种质子集(３０％抽样比例) １６３.８４９(２５) ７４.１３７(２０８) ７.４７６ ７４.１３７ ９.１６ ９０.８４

３　 讨论

云南松作为我国西南地区主要的乡土造林树

种ꎬ 其分布范围较广ꎬ 且边缘分布区具有更大的遗

传变异[５]ꎬ 因而在对其进行种质资源收集和保存

时ꎬ 主分布区和边缘分布区皆不可或缺ꎮ 本研究选

取的原种质群体既涵盖了云南松的全分布区域ꎬ 又

包括了绝大部分种子园建设材料的来源区域ꎬ 该取

样方式很大程度覆盖了该树种的种质资源基础ꎮ 本

研究采用 １０ 对 ＳＲＡＰ 引物对 ７８０ 株云南松材用种

质进行扩增ꎬ 共检测出 ６６９ 个多态位点ꎬ 平均每

对引物多态位点数多达 ６６􀆰９ 个ꎮ 然而以往很多学

者在利用 ＳＲＡＰ 标记数据构建植物核心种质库时ꎬ
多采用凝胶电泳检测 ＰＣＲ 扩增产物ꎬ 如白瑞霞[１４]

利用 ６ 对 ＳＲＡＰ 引物对 １７７ 份枣(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ
Ｍｉｌｌ.)种质进行扩增ꎬ 共扩增出 ６２ 条多态性谱带ꎬ
平均每对引物扩增出 １０􀆰３ 条谱带ꎻ 玉苏甫􀅰阿不

力提甫[１６]采用 １４ 对 ＳＲＡＰ 引物对 ９５ 份梨(Ｐｙｒｕｓ
ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ Ｙｕ.)种质进行扩增ꎬ 共扩增出 １６０
条多态性谱带ꎬ 平均每对引物扩增出 １１􀆰４ 条谱带ꎻ
张丹[３２]通过 ２９ 对 ＳＲＡＰ 引物对 ２５８ 份蓖麻(Ｒｉｃｉ￣
ｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ Ｌ.)种质进行扩增ꎬ 共扩增出 ２５４
条多态性谱带ꎬ 平均每对引物扩增出 ８􀆰８ 条谱带ꎮ
可见ꎬ 凝胶电泳检测方法虽然成熟ꎬ 但其分辨率远

低于荧光标记毛细管电泳检测ꎮ
研究表明ꎬ 分组方法构建的种质保存库和核心

种质对整个种质资源具有更好的代表性[３３]ꎮ 本研

究将原种质资源按种源区分为 ４ 组ꎬ 在组内按地理

来源分为 ２６ 个小组ꎬ 以小组为单位分组构建云南

松种质保存库ꎮ 组内取样时系统取样法明显优于完

全随机取样[８]ꎬ 取样方法中改进的最小距离逐步

取样法比随机删除法更具针对性和可靠性[１０ꎬ １１]ꎮ
抽样比例决定了种质保存库和核心种质的大小及其

能否代表种质资源的多样性ꎬ 研究认为不同植物种

质保存库和核心种质的抽样比例一般应为原群体的

５％ ~ ３０％[９]ꎬ 对不同的种质资源ꎬ 抽样比例应根

据实际情况作相应的调整ꎬ 因此本研究设定 １０％、
２０％、 ３０％、 ４０％共 ４ 个抽样比例作进一步筛选ꎮ
４ 个抽查比例中ꎬ 本研究确认适合的抽样比例为

３０％ꎬ 符合李自超等[９] 提出的核心种质抽样比例

的要求ꎬ 且与欧洲黑杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｎｉｇｒａ Ｌ.)３０􀆰２％
最佳取样比例[４] 和新疆梨的 ３０％最适宜取样比

例[１６]等研究构建核心种质的抽样比例相当ꎮ
本研究采用高分辨率的荧光标记毛细管电泳检

测获得了大量多态位点ꎬ 构建了材用云南松种质保

存库ꎬ 对前期以表型性状数据构建的材用云南松种

质资源保存库的研究(另文发表)进行了有效补充ꎬ
进一步提高了云南松优良种质资源保存和利用的有

效性ꎮ 随着后续研究的开展ꎬ 可以进一步利用整合

表型性状数据和分子标记数据构建材用云南松种质

保存库ꎬ 为云南松优良种质资源保存库的建立提供

理论指导ꎮ
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