
　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｊｕｎ． ２０１８， ３８（６）： ８１２－８１７ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．１１９３１ ／ ｇｕｉｈａｉａ．ｇｘｚｗ２０１７０４００９

引文格式： 李义良， 赵奋成， 李福明， 等． 湿地松×洪都拉斯加勒比松遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析 ［Ｊ］． 广西植物， ２０１８， ３８（６）： ８１２－８１７
ＬＩ ＹＬ， ＺＨＡＯ ＦＣ， ＬＩ ＦＭ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ［Ｊ］ ． Ｇｕｉｈａｉａ，
２０１８， ３８（６）： ８１２－８１７

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ
ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

ＬＩ Ｙｉｌｉａｎｇ１， ２∗， ＺＨＡＯ Ｆｅｎｃｈｅｎｇ１， ２， ＬＩ Ｆｕｍｉｎｇ３， ＺＨＯＮＧ Ｓｕｉｙｉｎｇ３， ＴＡＮ Ｚｈｉｑｉａｎｇ３，
ＷＵ Ｈｕｉｓｈａｎ１， ２， ＧＵＯ Ｗｅｎｂｉｎｇ１， ２， ＬＩＡＯ Ｆａｎｇｙａｎ１， ２

（ １． Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｉｌｖｉｃｕｌｔｕｒｅ， Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ， Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０５２０， Ｃｈｉｎａ； ２． Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ

ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ， Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０５２０， Ｃｈｉｎａ； ３． Ｔａｉｓｈａｎ Ｈｏｎｇｌｉｎｇ Ｓｅｅｄ Ｏｒｃｈａｒｄ， Ｔａｉｓｈａｎ ５２９２００， Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ， Ｃｈｉｎａ ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｃｒｏｓｓ⁃ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｇｅｎｅｒａｔｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ ｎｅｗ ｖａｒｉｅ⁃

ｔｉｅｓ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ａｎ ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ， ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｃｒｏｓｓｅｓ ｍａｙ ｈａｖｅ ａ ｃｌｏｓｅ

ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｒｅｓｕｌｔｉｎｇ ｉｎ ｈｙｂｒｉｄ ｐｒｏｇｅｎｙ ｔｈａｔ ｓｈｏｗｓ ｌｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒ⁃ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｗａｓ ｕｎｄｅｒｔａｋｅｎ ａｍｏｎｇ ｅｉｇｈｔ Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｆｕｌｌ⁃ｓｉｂ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ｉｎｔｅｒ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｉｍｐｌｅ ｒｅ⁃

ｐｅａｔ （ＩＳＳＲ） ｍａｒｋｅｒｓ． Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４８０ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ １０ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ． Ｎｅｉ’ｓ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ

ｔｈｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０．０１５ ２ ｔｏ ０．０８７ ２． Ｓｈａｎｎｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｖａｌｕｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０．０２１ ６ ｔｏ ０．１２９ ４． Ｏｎｌｙ

ａ ｓｍａｌｌ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ （２５．６５％） ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒｅｓｉｄｅｄ ｗｉｔｈｉｎ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

（７４．３５％） ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒ⁃ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｇｓｔ ＝０．７４３ ５． Ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ， ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗａｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｒｅｌａ⁃

ｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ （Ｎｍ ＝ ０．１７２ ５）． Ｔｈｅ ｌｏｗ ｉｎｔｅｒ⁃ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｍａｙ ｂｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｈｅｔ⁃

ｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｏｆ ｓｌａｓｈ ｐｉｎｅ ａｎｄ Ｃａｒｉｂｂｅａｎ ｐｉｎｅ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ａｒｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ

Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｈｙｂｒｉｄｓ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ， ｆａｍｉｌｉｅｓ， ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

ＣＬＣ ｎｕｍｂｅｒ： Ｑ９４９ 　 　 Ｄｏｃｕｍｅｎｔ ｃｏｄｅ： Ａ　 　 Ａｒｔｉｃｌｅ ＩＤ： １０００⁃３１４２（２０１８）０６⁃０８１２⁃０６

湿地松×洪都拉斯加勒比松遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析
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摘　 要： 杂交育种是产生遗传变异、表型变异及选择新变异的重要方法。 然而系统发育不清晰，选择较近的亲

缘关系亲本用于杂交子代往往表现出较低的遗传多样性。 为探究湿地松、洪都拉斯加勒比松种间杂交后代遗传

多样性水平，对 ８ 个湿地松×洪都拉斯加勒比松家系进行 ＩＳＳＲ 分析。 利用 １０ 条引物共产生 ６０ 个表达清晰可用
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于分析的标记，其中 ４８ 个标记表现为多态性，占总标记数的 ８０％；湿加松各个家系多态位点百分率在 ５％ ～
２３．３３％之间；各个家系基因多样性指数在 ０．０１５ ２～０．０８７ ２之间，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的范围在 ０．０２１ ６～０．１２９ ４之间（家
系水平为 ０．２９３ ４）。 ８ 个家系间的基因分化系数 Ｇｓｔ为 ０．７４３ ５，即总的遗传变异中有 ７４．３５％的变异存在于家系

间，家系内的遗传变异占总遗传变异的 ２５．６５％。 采用 ＵＰＧＭＡ 法对湿加松的 ８ 个家系进行了聚类分析，确定了

各个家系之间的遗传亲缘关系。 ８ 个家系间的基因流 Ｎｍ 为 ０．１７２ ５，表明基因流处于较低水平。
关键词： 湿加松， 家系， 遗传多样性， ＩＳＳＲ 标记
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ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｓ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｍａｎｙ ｓｕｐｅｒｉｏｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓ⁃
ｔｉｃｓ， ｓｕｃｈ ａｓ ｆａｓｔ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅ， ｓｔｒａｉｇｈｔ ｔｒｕｎｋ， ｐｅｒｆｅｃｔ
ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ， ａｎｄ ｈｉｇｈ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｏｌｅｏｒｅｓｉｎ． Ｏｆｔｅｎ
ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｉｎ⁃
ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ｄｕｒｉｎｇ
ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ
ｎｅｅｄ ｔｏ ａｓｃｅｒｔａｉｎ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈｙｂｒｉｄｓ ｏｆ ｓｕｐｅｒｉｏｒ
ｆａｍｉｌｉｅｓ ｔｏ ａｉｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅ

ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｈｙｂｒｉｄ ｆａｍｉｌｉｅｓ． Ｃｒｏｓｓ⁃ｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ
ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｗｈｉｃｈ ｎｅｗ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｍａｙ ｂｅ
ｓｅｌｅｃｔｅｄ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｂｅｃａｕｓｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
ａｒｅ ｏｆｔｅｎ ｕｎｃｅｒｔａｉｎ， ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｓ ｉｎ ｃｒｏｓｓｅｓ ｍａｙ ｈａｖｅ ａ
ｃｌｏｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ， ａｎｄ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｔｌｙ ｔｈｅ ｈｙｂｒｉｄ
ｐｒｏｇｅｎｙ ｍａｙ ｓｈｏｗ ｌｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｉｔ ｉｓ
ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｙｂｒｉｄｓ． Ｉｎ ｔｈｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ
ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｉｎｅｓ， ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｆｏｃｕｓｅｄ
ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （ Ｈａｍｅｌｉｎ ｅｔ ａｌ， １９９５； Ｓｚｍｉｄｔ ｅｔ ａｌ，
１９９６； Ｌｅｒｃｅｔｅａｕ ＆ Ｓｚｍｉｄｔ， １９９９； Ｍａｒｉｅｔｔｅ ｅｔ ａｌ， ２００１；
Ｓｈａｏ ｅｔ ａｌ， ２００７； Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ， ２００８； Ｄｖｏｒａｋ ｅｔ ａｌ， ２００９；
Áｂｒａｈáｍ ｅｔ ａｌ， ２０１０）， ｓｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ （Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ， ２００１；
Ｓｈｕｉ ｅｔ ａｌ， ２００５； Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２００５）， ｓｅｅｄ ｏｒｃｈａｒｄｓ （Ａｉ
ｅｔ ａｌ， ２００６； Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２００８）， ａｎｄ ｈｙｂｒｉｄｓ （Ｔａｎｇ ｅｔ
ａｌ， ２００３； Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１１）．

Ｉｎｔｅｒ⁃ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ （ ＩＳＳＲ）⁃ＰＣＲ ｉｓ ａ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｔｏ ｇｅｎｅｒａｔｅ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ ｍａｒｋｅｒｓ． ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ
ａｒｅｈｉｇｈｌｙ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ， ａｎｄ ａｒｅ ｕｓｅｆｕｌ ｉｎ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ， ｇｅｎｅ ｔａｇ⁃
ｇｉｎｇ， ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐｐｉｎｇ， ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｂｉｏｌｏｇｙ
（Ｇｏｄｗｉｎ ｅｔ ａｌ， １９９７； Ｒｅｄｄｙ ｅｔ ａｌ， ２００２）． Ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ
ｓｔｕｄｙ， ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉ⁃
ａｔｉｏｎ， ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ， ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｍｏｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ
ｆａｍｉｌｉｅｓ．

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１．１ Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ
Ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ

ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｆｕｌｌ⁃ｓｉｂ ｆａｍｉｌｉｅｓ －Ｂ１０２ × Ｈ７， Ｂ１１８ × Ｑ２２，

３１８６ 期 李义良等： 湿地松×洪都拉斯加勒比松遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析



Ｂ１１８ × Ｒ６， Ｂ２ × ＣＭ６４， Ｂ２ × Ｈ３， Ｂ２Ｈ７ × Ｓ９５⁃２０，
Ｂ９７Ｈ３⁃２ × Ｓ９３⁃１５ ａｎｄ Ｂ１０６Ｈ３ × ＥＨＡ０１ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ
ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ． Ｔｈｅ Ｂ１０２ × Ｈ７， Ｂ１１８ × Ｑ２２， Ｂ１１８ ×
Ｒ６， Ｂ２ × ＣＭ６４， ａｎｄ Ｂ２ × Ｈ３ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ Ｆ１ ｇｅｎ⁃
ｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ
ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｗｅｒｅ ｐｌａｎｔｅｄ ｉｎ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ
ｉｎ ２０１０． Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ６０ ｈｙｂｒｉｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇｓ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｒａｎ⁃
ｄｏｍｌｙ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｆａｍｉｌｙ． Ｆｉｆｔｅｅｎ ｈｙｂｒｉｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇｓ ｗｅｒｅ
ｍｉｘｅｄ ａｓ ｓａｍｐｌｅｓ， ａｎｄ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ． Ｏｎｅ⁃ｙｅａｒ⁃
ｏｌｄ ｎｅｅｄｌｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｍａｒｃｈ ２０１１ ａｎｄ ｓｔｏｒｅｄ ａｔ
－２０ ℃ ｆｏｒ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ．
１．２ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ

Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｗａｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎｅｅｄｌｅｓ ｕｓｉｎｇ
ｔｈｅ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ＣＴＡＢ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ Ｌｉ （２０１０）． Ｇｒｏｕｎｄ ｆｒｅｓｈ
ｔｉｓｓｕｅ （０．２ ｇ） ｗａｓ ｓｕｓｐｅｎｄｅｄ ｉｎ ８００ μＬ ＣＴＡＢ ａｎｄ ｉｎｃｕ⁃
ｂａｔｅｄ ａｔ ６５ ℃ ｆｏｒ ３０－６０ ｍｉｎ． Ｔｈｅ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ｗａｓ ｃｅｎｔｒｉ⁃
ｆｕｇｅｄ ａｔ １１ ０００ ｒ·ｍｉｎ⁃１ ｆｏｒ １０ ｍｉｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｐｅｒｎａｔａｎｔ
ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｔｗｉｃｅ ｗｉｔｈ ６００ μＬ ｃｈｌｏｒｏｆｏｒｍ ａｎｄ ｐｒｅｃｉｐｉｔａ⁃
ｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｏｕｂｌｅ ｖｏｌｕｍｅｓ ｏｆ ｅｔｈａｎｏｌ ａｔ －２０ ℃． Ｔｈｅ ＤＮＡ
ｐｅｌｌｅｔ ｆｏｒｍｅｄ ａｆｔｅｒ ｃｅｎｔｒｉｆｕｇａｔｉｏｎ ａｔ １０ ０００ ｒ·ｍｉｎ⁃１ ｆｏｒ
１０ ｍｉｎ ｗａｓ ｗａｓｈｅｄ ｔｗｉｃｅ ｗｉｔｈ ７５％ ｅｔｈａｎｏｌ． Ｔｈｅ ＤＮＡ
ｗａｓ ｔｈｅｎ ｓｕｓｐｅｎｄｅｄ ｉｎ １００ μＬ Ｈ２Ｏ． Ｅｑｕａｌ ａｍｏｕｎｔｓ ｏｆ
ＤＮＡ ｆｒｏｍ ｆｉｆｔｅｅｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｆａｍｉｌｙ ｗｅｒｅ
ｍｉｘｅｄ．
１．３ ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ

ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ａ ２５ μＬ
ｒｅａｃｔｉｏｎ ｖｏｌｕｍｅ． Ｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ４０ ｎｇ ｔｅｍｐｌａｔｅ
ＤＮＡ （２ μＬ ＤＮＡ ｓｔｏｃｋ）， ２．５ μＬ ｏｆ １０ ｍｍｏｌ·Ｌ⁃１ Ｔｒｉｓ⁃
ＨＣｌ ｂｕｆｆｅｒ， ５００ μｍｏｌ·Ｌ⁃１ ｏｆ ｅａｃｈ ｄＮＴＰ （１ μＬ ｓｔｏｃｋ），
１．０ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ， ａｎｄ １ μＬ ｏｆ １０ μｍｏｌ·Ｌ⁃１

ｐｒｉｍｅｒｓ． Ｔｏ ｍａｋｅ ｕｐ ｔｈｅ ｖｏｌｕｍｅ ｔｏ ２５ μＬ， ２．５ μＬ ｏｆ ｓｔｅｒ⁃
ｉｌｅ Ｈ２Ｏ ｗａｓ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｅａｃｈ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｍｉｘｔｕｒｅ． Ｔｅｎ ＩＳＳＲ
ｐｒｉｍｅｒｓ， ｎａｍｅｄ ＵＢＣ８１１， ＵＢＣ８１７， ＵＢＣ８１８， ＵＢＣ８３０，
ＵＢＣ８４６， ＵＢＣ８５０， ＵＢＣ８５１， ＵＢＣ８７３， ＵＢＣ８８１ ａｎｄ
ＵＢＣ８９１， ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｉｎ ａ ＰＴＣ⁃２００ ｔｈｅｒｍｏｃｙｃｌｅｒ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆｏｌ⁃
ｌｏｗｉｎｇ ｐｒｏｇｒａｍ： ４ ｍｉｎ ｏｆ ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ ａｔ ９４ ℃， ｔｈｅｎ ３５
ｃｙｃｌｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｓｔｅｐｓ， ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ５０ ｓ ｏｆ ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ ａｔ
９４ ℃， ５０ ｓ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ａｔ ａ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｆｏｒ ｅａｃｈ
ｐｒｉｍｅｒ （Ｔａｂｌｅ １）， ａｎｄ ２ ｍｉｎ ｏｆ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ａｔ ７２ ℃， ｗｉｔｈ

ａ ｆｉｎａｌ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔｅｐ ｏｆ ７ ｍｉｎ ａｔ ７２ ℃ ａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅ ａｔ
－２０ ℃． Ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｉｎ ａ ２．０％ ａｇａ⁃
ｒｏｓｅ ｇｅｌ ａｎｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｓｉｚｅｓ ｗｅｒｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ＤＬ ２０００ ｌａｄｄｅｒ ｍａｒｋｅｒ． Ａ ｄｉｇｉｔａｌ ｉｍａｇｅ ｗａｓ ｃａｐｔｕｒｅｄ ａｎｄ
ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ａｎ ｕｌｔｒａｖｉｏｌｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｍａｇｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ．

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｎｄ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｅｎ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｐｒｉｍｅｒｓ

Ｐｒｉｍｅｒ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ５′→３′
Ｎｏ． ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ

（Ｎｏ． ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ）

ＵＢＣ８１１ ＧＡＧ ＡＧＡ ＧＡＧ ＡＧＡ ＧＡＧ ＡＣ ６（４）

ＵＢＣ８１７ ＣＡＣ ＡＣＡ ＣＡＣ ＡＣＡ ＣＡＣ ＡＡ ４（２）

ＵＢＣ８１８ ＣＡＣ ＡＣＡ ＣＡＣ ＡＣＡ ＣＡＣ ＡＧ ７（１）

ＵＢＣ８３０ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＧ ７（７）

ＵＢＣ８４６ ＣＡＣ ＡＣＡ ＣＡＣ ＡＣＡ ＣＡＣ ＡＧＴ ７（４）

ＵＢＣ８５０ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＴＣ ３（１）

ＵＢＣ８５１ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＹＧ ６（４）

ＵＢＣ８７３ ＧＡＣ ＡＧＡ ＣＡＧ ＡＣＡ ＧＡＣ Ａ １１（７）

ＵＢＣ８８１ ＧＧＧ ＴＧＧ ＧＧＴ ＧＧＧ ＧＴＧ ５（３）

ＵＢＣ８９１ ＣＡＴ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＧＴ ＧＴＧ ＴＧ ４（１）

Ｔｏｔａｌ ６０（３０）

１．４ Ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ
Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ＤＮＡ ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｂｙ ＩＳＳＲ⁃

ＰＣＲ ｗｅｒｅ ｓｃｏｒｅｄ ａｓ （ １） ｆｏｒ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｒ （ ０） ｆｏｒ
ａｂｓｅｎｃｅ． Ｕｓｉｎｇ Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ ｓｏｆｔｗａｒｅ， ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙ⁃
ｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ， ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｂａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ （ＰＢＰ），
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ （Ｉ）， ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌ⁃
ｌｅｌｅｓ （ｎａ）， ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ （ｎｅ）， ｇｅｎｅ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ （Ｇｓｔ ）， ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ （Ｎｍ ）， Ｎｅｉ ’ ｓ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ， ａｎｄ Ｎｅｉ’ｓ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （ｈ），
ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ （ＨＥ） ｏｆ ａ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ｗｅｒｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ． Ａ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ
ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ
（ＵＰＧＭＡ） ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ’ｓ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｗｉｔｈ ＮＴＹＳＩＳ ２．０１ ｓｏｆｔｗａｒｅ．

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ

２．１ ＩＳＳＲ ｐｒｏｆｉｌｅｓ
Ｆｏｒ ｔｈｅ ３２ ｍｉｘｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒ⁃

４１８ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



ｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆｕｌｌ⁃ｓｉｂ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ａ
ｔｏｔａｌ ｏｆ ６０ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｄ ｂａｎｄｓ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｅｎ
ｐｒｉｍｅｒｓ， ｏｆ ｗｈｉｃｈ ３０ ｗｅｒｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｂａｎｄｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ｔｗｏ ｔｏ ｅｌｅｖｅｎ ｐｅｒ ｒｅａｃｔｉｏｎ，
ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｘ． Ｔｈｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ
ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ２５０－１ ８００ ｂｐ．
２．２ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

Ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ， ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｌｏｃｉ （ ＰＢＰ） ｗａｓ ５０． ００％， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈａｔ ｏｆ ａ ｓｉｎｇｌｅ
ｆａｍｉｌｙ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３．３３％－２３．３３％， ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
１３． ７５％． Ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ， ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ ｗａｓ １．０８３ ６． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ
ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｗａｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ０．０４９ ４
ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （ｈ）． Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｄｅｘ （ Ｉ） ｒａｎｇｅｄ
ｆｒｏｍ ０．０２１ ６－０．１２９ ４， ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ０．０７４ １ ａｔ ｔｈｅ
ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ， ｔｈｅ
Ｂ０２ × ＣＭ６４ ｆａｍｉｌｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｈｉｇｈｅｒ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ （ＰＰＢ，
２３． ３３％； ｎａ， １． １５０８； ｎｅ， ０．０８７ ２； Ｉ， ０．１２９ ４ ），
ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ Ｂ０２ × Ｈ３ ｆａｍｉｌｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｖａｒｉａ⁃
ｂｉｌｉｔｙ （ＰＰＢ， ３． ３３％； ｎａ， １． ０２８ ５； ｎｅ， ０．０１５ ２； Ｉ，
０．０２１ ６； Ｔａｂｌｅ ２）．

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ

Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ

Ｆａｍｉｌｉｅ ｎａ ｎｅ ｈ Ｉ ＰＢＰ
（％）

Ｂ１０２ × Ｈ０７ １．０５０ ０ １．０４０ ２ ０．０２２ １ ０．０３１ ７ ５．００

Ｂ１１８ × Ｑ２２ １．１５０ ０ １．０９５ ６ ０．０５５ ９ ０．０８３ １ １５．００

Ｂ１１８ × Ｒ０６ １．２００ ０ １．１０８ ８ ０．０６５ ９ ０．１００ ８ ２０．００

Ｂ０２ × ＣＭ６４ １．２３３ ３ １．１５０ ８ ０．０８７ ２ ０．１２９ ４ ２３．３３

Ｂ０２ × Ｈ３ １．０３３ ３ １．０２８ ５ ０．０１５ ２ ０．０２１ ６ ３．３３

Ｂ０２Ｈ０７⁃１ × Ｓ９５⁃２０⁃２ １．２３３ ３ １．１３２ ４ ０．０７９ ７ ０．１２０ ９ ２３．３３

Ｂ９７Ｈ０３⁃２ × Ｓ９３⁃１５⁃１ １．１１６ ７ １．０６７ １ ０．０４０ ６ ０．０６１ ５ １１．６７

Ｂ１０６Ｈ０３⁃２ × ＥＨＡ０１⁃１ １．０８３ ３ １．０４５ ４ ０．０２８ ４ ０．０４３ ４ ８．３３

Ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ １．１３７ ５ １．０８３ ６ ０．０４９ ４ ０．０７４ １ １３．７５

　 Ｎｏｔｅ： ｎａ． Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ； ｎｅ． Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍ⁃
ｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ； ｈ． Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ； Ｉ． Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎ⁃
ｆｏｒ⁃ｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ； ＰＢＰ． Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ．

２．３ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ
Ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｉｔｈ Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ ｓｏｆｔｗａｒｅ，

ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ
ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０．６５５ １ － ０．９５４ ２． Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂ１１８ × Ｑ２２ ａｎｄ Ｂ１１８ ×
Ｒ６， ａｎｄ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂ１０２ ×
Ｈ７ ａｎｄ Ｂ９７Ｈ３⁃２ × Ｓ９３⁃１５． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｍｏｎｇ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ ×
Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｆａｍｉｌｉｅｓ （Ｔａｂｌｅ ３）．

Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ
ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎ⁃
ｄｕｒｅｎｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
（０．４２３ ０） ｗａｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂ１０２ × Ｈ７ ａｎｄ Ｂ９７Ｈ３⁃２ ×
Ｓ９３⁃１５， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｖａｌｕｅ （ ０．０４６ ９ ） ｗａｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂ１１８ × Ｑ２２ ａｎｄ Ｂ１１８ × Ｒ６ （Ｔａｂｌｅ ３）． Ａ ｄｅｎ⁃
ｄｒｏｇｒａｍ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉ⁃
ｌｉｅｓ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄ （Ｆｉｇ． １）． Ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ
ｔｈｒｅｅ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ａ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ０．１５１． Ｏｎｅ ｇｒｏｕｐ
ｉｎｃｌｕｄｅｄ Ｂ１１８ × Ｑ２２， Ｂ１１８ × Ｒ６， Ｂ１０２ × Ｈ７ ａｎｄ
Ｂ１０６Ｈ３ × ＥＨＡ０１． Ａｎｏｔｈｅｒ ｇｒｏｕｐ ｉｎｃｌｕｄｅｄ Ｂ２ ×
ＣＭ６４， Ｂ２ × Ｈ３ ａｎｄ Ｂ２Ｈ７ × Ｓ９５⁃２０． Ｂ９７Ｈ３⁃２ × Ｓ９３⁃
１５ ａｌｏｎｅ ｍａｄｅ ｕｐ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ｇｒｏｕｐ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ ｗｅｒｅ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ａｓ ｔｈｕｓ ａ ｐａｒｔｉａｌ ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔ ｗａｓ ａｐｐａｒｅｎｔ．
２．４ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｉｔｈ Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆ⁃
ｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ
ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｗａｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ
７４．３５％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｆａｍｉｌｙ⁃ｌｅｖｅｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ｗｈｅｒｅａｓ
２５．６５％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ｗｉｔｈｉｎ ｆａｍｉｌｉｅｓ． Ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈ
ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｏｆ ｓｔｒａｉｎ． Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ （Ｎｍ） ｉｓ ａ
ｍａｊｏｒ ｆａｃｔｏｒ ｉｍｐａｃｔｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｆａｍｉｌｉｅｓ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ
ａｍｏｎｇ ｔｈｅ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｆａｍｉ⁃
ｌｉｅｓ ｗａｓ ０．１７２ ５， ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｓｔｒｏｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｆａｍｉｌｉｅｓ．

５１８６ 期 李义良等： 湿地松×洪都拉斯加勒比松遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析



Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｄｉｓｔａｎｃｅ （ａｂｏｖｅ ａｎｄ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ）
ａｍｏｎｇ ｅｉｇｈｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ

Ｆａｍｉｌｙ ＩＤ Ｂ１０２ × Ｈ７ Ｂ１１８ × Ｑ２２ Ｂ１１８ × Ｒ６ Ｂ２ × ＣＭ６４ Ｂ２ × Ｈ３ Ｂ２Ｈ７⁃１ ×
Ｓ９５⁃２０

Ｂ９７Ｈ３⁃２ ×
Ｓ９３⁃１５

Ｂ１０６Ｈ３⁃２ ×
ＥＨＡ０１

Ｂ１０２ × Ｈ７ — ０．９４６ ０．９３６ ７ ０．８５７ ９ ０．８１２ ５ ０．８５４ １ ０．６５５ １ ０．９２５ ８

Ｂ１１８ × Ｑ２２ ０．０５５ ５ — ０．９５４ ２ ０．８５２ ０．８１３ ４ ０．８６５ ８ ０．６８５ ２ ０．９１１ ３

Ｂ１１８ × Ｒ６ ０．０６５ ４ ０．０４６ ９ — ０．９２１ ６ ０．８３７ ６ ０．８８９ ３ ０．６６８ ２ ０．８７４ ４

Ｂ２ × ＣＭ６４ ０．１５３ ３ ０．１６０ ２ ０．０８１ ６ — ０．８９５ ５ ０．９４４ ６ ０．６６０ １ ０．８７６ ３

Ｂ２ × Ｈ３ ０．２０７ ７ ０．２０６ ６ ０．１７７ ２ ０．１１０ ４ — ０．９１４ ２ ０．６６９ ９ ０．８４１ ４

Ｂ２Ｈ７⁃１ × Ｓ９５⁃２０ ０．１５７ ７ ０．１４４ １ ０．１１７ ４ ０．０５７ ０．０８９ ７ — ０．７４５ ６ ０．８８７ ９

Ｂ９７Ｈ３⁃２ × Ｓ９３⁃１５ ０．４２３ ０ ０．３７８ ０．４０３ ２ ０．４１５ ４ ０．４００ ７ ０．２９３ ６ — ０．６７７ ４

Ｂ１０６Ｈ３⁃２ × ＥＨＡ０１ ０．０７７ １ ０．０９２ ９ ０．１３４ ２ ０．１３２ ０．１７２ ７ ０．１１８ ９ ０．３８９ ５ —

Ｆｉｇ． １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｅｉｇｈｔ
ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ ａｎｄ Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ

Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ Ｐｉｎｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｔｈｅ ＰＢＰ
（５０．００％） ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｆｏｒ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒ⁃
ｉｂａｅａ ｉｓ ｍｕｃｈ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｆｏｒ Ｐ．
ｍａｓｓｏｎｉａｎａ （８０．３７％： Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ， ２００７） ａｎｄ Ｐ． ｋｏ⁃
ｒａｉｅｎｓｉ （６１． １７％） （Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ， ２００７）， ａｎｄ ｉｓ ｏｎｌｙ
ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ Ｐ． ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ （ＰＢＰ ＝
２４．１０％）（Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２ ００３）． Ｓｉｍｉｌａｒｌｙ， ｔｈｅ Ｉ ｖａｌｕｅ
（０．０７４ １） ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｆｏｒ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒ⁃
ｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｉｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉ⁃
ａｎａ （０．３５５ ８） ａｎｄ Ｐ． ｋｏｒａｉｅｎｓｉ （ ０．２６７ ４）， ａｎｄ ｉｓ
ｏｎｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ Ｐ． ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ

（０．０２８ ６）． Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｂｙ Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ （２００３） ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｅｎ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ
Ｐ． ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｗｅｒｅ ｌｏｗ． Ｓｉｍｉｌａｒｌｙ， ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ
ａ ｌｏｗ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｍｏｎｇ
Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｆａｍｉｌｉｅｓ．
Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｆａｍｉｌｉｅｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｂｙ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ａｒｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｏｆ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｍａｙ ｈａｖｅ ｃｅｒｔａｉｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ．

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｈｉｇｈ ｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ．
ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ ｗｉｔｈｉｎ ｆａｍｉｌｉｅｓ （Ｇｓｔ ＝
０．７４３ ５）． Ｔｈｉｓ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ
ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ ｐｏｌｌｅｎ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ． Ｔｈｅ Ｎｍ ｏｆ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ ×
Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｗａｓ ０．１７２ ５， ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉ⁃
ｃａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｍｏｎｇ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗａｓ ｌｉｍｉｔｅｄ． Ｗｒｉｇｈｔ
（１９３１） ｐｒｏｐｏｓｅｄ ｔｈａｔ ｇｅｎｅ ｃａｎ ｆｌｏｗ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａ⁃
ｔｉｏｎｓ． Ａｔ Ｎｍ＞１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｏｕｌｄ ｂｅ ｈｏｍｏｇｅｎｉｚｅｄ， ａｔ
Ｎｍ＜１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｍａｙ ｂｅ ｓｔｒｏｎｇｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｅｄ， ａｎｄ
ａｔ Ｎｍ＞４ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｏｕｌｄ ｂｅｃｏｍｅ ａ ｒａｎｄｏｍ ｕｎｉｔ． Ｏｎ
ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｃｒｉｔｅｒｉａ， ｓｔｒｏｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ａｍｏｎｇ ｔｈｅ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ
ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ． Ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｐ． ｅｌ⁃
ｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕｒｅｎｓｉｓ ｈｙｂｒｉｄｓ ａｎｄ ｐａ⁃
ｒｅｎｔａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｉｎ ｌｉｍｉｔｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ
ａｍｏｎｇ ｆａｍｉｌｉｅｓ． Ｔｈｅ ｌｏｗ ｉｎｔｅｒ⁃ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｍａｙ ｂｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｏｆ ｓｌａｓｈ ｐｉｎｅ
ａｎｄ ｃａｒｉｂｂｅａｎ ｐｉｎｅ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｆｏｒ ｓｅ⁃

６１８ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



ｌｅｃｔｉｖｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ｐ． ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ × Ｐ． ｃａｒｉｂａｅａ ｖａｒ． ｈｏｎｄｕ⁃
ｒｅｎｓｉｓ ｈｙｂｒｉｄｓ．
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