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摘摇 要摇 采用 ISSR 分子标记技术分析水松不同起源种群的遗传多样性. 结果表明: 10 条引
物共检测出 95 个扩增位点,多态位点数占 39郾 0% . 与其他濒危裸子植物相比,水松的遗传多
样性较低,遗传分化系数 Gst为 0郾 3982,基因流 Nm 仅 0郾 3778,种群间存在一定程度的遗传分
化,但种群内变异占主导地位;遗传距离与地理距离呈正相关关系. 自然种群的多态位点百分
率(P)、Nei 的条带多样度(He)和 Shannon 信息指数(I)平均值(39郾 3% 、0郾 1499 和 0郾 2202)分
别高于人工种群(30郾 7% 、0郾 1265 和 0郾 1759) . 自然种群的遗传分化系数(Gst = 0郾 4513)和平均
遗传距离(D=0郾 0301)也高于人工种群(Gst =0郾 3025,D=0郾 0192) .
关键词摇 水松摇 遗传多样性摇 遗传结构摇 自然种群摇 人工种群摇 ISSR
文章编号摇 1001-9332(2011)04-0873-07摇 中图分类号摇 Q16,Q346摇 文献标识码摇 A

Genetic diversity of natural and planted Glyptostrobus pensilis populations: A comparative
study. WU Ze鄄yan1, LIU Jin鄄fu2, HONG Wei2, PAN Dong鄄ming3, ZHENG Shi鄄qun2 ( 1College of
Life Science, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China; 2College of Forest鄄
ry, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China; 3College of Horticulture,
Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China) . 鄄Chin. J. Appl. Ecol. ,2011,22
(4): 873-879.
Abstract: Glyptostrobus pensilis is a rare and endangered relict species in China. To make a com鄄
parative study on the genetic diversity and genetic structure of natural and planted G. pensilis popu鄄
lations would have significance in the conservation and proliferation of the species. Samples from
the main distribution regions of G. pensilis were analyzed by ISSR (inter simple sequence repeats)
molecular marker. A total of 95 discernible DNA fragments were detected with 10 ISSR primers, of
which, polymorphic loci occupied 39郾 0% , suggesting that the genetic variation in the test G. pensi鄄
lis populations was at a very low level, compared with other endangered gymnosperm. The genetic
differential index (Gst =0郾 3982) and the gene flow (Nm =0郾 3778) indicated that there existed ge鄄
netic differentiation among populations but the differentiation dominated within populations. There
was a significant positive correlation between genetic distance and geographical distance. The mean
values of polymorphic loci (P), Nei爷 s gene index (He), and Shannon information index ( I) of
natural populations (P=39郾 9% , He =0郾 1499, I=0郾 2202) were much higher than those of planted
G. pensilis populations (P=30郾 7% , He=0郾 1265, I=0郾 1759), and the coefficient of gene differ鄄
entiation (Gst) and genetic distance (D) of natural populations (Gst = 0郾 4513, D= 0郾 0301) were
also much higher than those of the planted populations (Gst =0郾 3025, D=0郾 0192).
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摇 摇 水松(Glyptostrobus pensilis)别名水帝松、水杉

松,杉科水松属,是我国特有的单种属植物,国家一

级保护树种. 作为古老的“活化石冶植物, 水松在中

生代时期曾广泛分布于北半球. 第四纪冰期以后,由
于自然地理因素和人为活动的影响,欧洲、北美、东
亚及我国东北等地的水松种群均已灭绝,现仅零星

残存于我国南方的广东、广西、福建和江西等省份,
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处于高度濒危状态,被世界保护监测中心列为稀有

种,中国植物红皮书列为濒危树种. 水松在研究杉科

植物的系统发育、古植物学和第四纪冰川气候等方

面均有重要的科学价值,其濒危状况受到国内外学

者高度关注. 目前前人对水松的研究主要集中在胚

胎发育学[1]、 化学组成[2]、 生物学特性[3]、 形态

学[4]、地理分布[5]、无性繁殖技术[6] 和数量生态

学[7-9]等方面,其保护遗传学研究仅见 Li 等[10]对水

松自然种群遗传结构的研究报道.
为保护孑遗水松珍贵种质资源,我国从 20 世纪

70 年代起在南方地区陆续开展水松人工栽培,目前

珠江三角洲地区已成为水松最大的人工栽植地,广
东斗门拥有全球现存面积最大的水松人工林. 虽然

水松个体数量迅速增加,但其种群恢复过程尚未从

遗传学角度考虑,如现有水松人工种群的遗传多样

性和遗传结构,人工种群对环境变化的适应性等. 因
此,开展对水松自然种群和人工种群的遗传多样性

及遗传结构的深入研究,对于种群的恢复与繁衍具

有重要意义.
简单重复间隔序列标记方法( inter simple se鄄

quence repeats,ISSR)具有操作简单、快速高效、可重

复性等优点,广泛运用在珍稀濒危植物遗传多样性

研究中[11-13] . 笔者在长期水松生态学研究基础上,
以全国水松主要种群样本为材料,采用 ISSR 标记技

术对其进行遗传多样性分析,旨在揭示孑遗水松在

物种和种群水平的遗传多样性状况;比较调查地水

松人工种群与自然种群遗传多样水平和遗传结构的

异同,为探讨水松濒危机制和制定科学有效的保护

措施提供依据.

1摇 材料与方法

1郾 1摇 样地概况及采样

由于气候变迁、人为干扰和演替压力等因素,目
前水松分布范围不断缩小,呈片断化,自然种群数量

急剧下降,大部分水松分布地仅剩几株孤立木. 2009
年春季对水松主要种群进行野外调查及采样. 水松

自然种群采自福建省三明市和屏南县,江西省上饶

市和余江县等地;人工种群采自福建省福州市和南

平市,广州市和广东省珠海斗门区等地. 其中,福建

三明(FS)种群面积约 0郾 8 hm2,树龄 700 a,平均胸

径 45郾 4 cm,平均树高 9郾 5 m;福建屏南(FP)种群面

积约 6 hm2,树龄 300 a,平均胸径 50郾 2 cm,平均树

高 13郾 2 m;江西上饶(JS)种群面积约 0郾 4 hm2,树龄

800 a,平均胸径 62郾 8 cm,平均树高 18郾 3 m;江西余

江(JY)种群面积约 0郾 25 hm2,树龄 400 a,平均胸径

35郾 9 cm,平均树高 13郾 6 m;广东斗门(GD)种群面

积约 24 hm2,树龄 35 a,平均胸径 16郾 9 cm,平均树

高 14郾 8 m;各样地的基本概况和人工种群的种质来

源见表 1. 各种群水平距离均>50 km.
随机选取生长状况良好的成年植株,相邻植株

间距 50 m 以上,个体在 10 株以下的种群全部采样,
共获得 8 个种群 136 株个体样本. 分单株采集当年

生嫩叶置于密封袋中,硅胶干燥保存后,带回实验室

-40 益冷藏.
1郾 2摇 研究方法

1郾 2郾 1 DNA 提取及纯度检测摇 取水松嫩叶 0郾 5 g,用
液氮冷冻、研碎后,采用改良 CTAB 法[14] 提取水松

嫩叶总 DNA,保存于 4 益冰箱中待用. 用 0郾 8%的琼

脂糖凝胶电泳检测总 DNA 质量,用紫外分光光度计

(UV鄄1600)检测其浓度.
1郾 2郾 2 ISSR 扩增及扩增产物检测摇 采用加拿大哥伦

比亚大学(UBC)提供序列、上海生工公司合成的

ISSR引物,在 20 滋l 反应体系中进行扩增筛选. 从
100个引物中筛选出扩增条带较多、信号强、背景清

表 1摇 水松种源的地理位置和气候条件
Table 1摇 Localities and temperature of Glyptostrobus pensilis populations
林型
Forest type

种源代码
Population code

经度
Latidude
(E)

纬度
Longitude

(N)

海拔
Altitude
(m)

年均温
Mean annual

temperature (益)

年降雨量
Annual rainfall

(mm)

取样数
Sample size

自然种群 FS 118毅08忆 26毅10忆 1100 19郾 2 1620郾 6 17
Natural population FP 118毅57忆 26毅58忆 1208 14郾 5 1842郾 3 23

JS 117毅24忆 28毅22忆 52 18郾 1 1816郾 0 13
JY 116毅58忆 28毅17忆 46 17郾 6 1788郾 8 12

人工种群 FF 119毅38忆 25毅45忆 45 18郾 4 1600郾 4 18
Artificial population FN 118毅20忆 27毅23忆 502 17郾 8 1684郾 5 7

GD 113毅16忆 22毅15忆 32 21郾 8 1998郾 8 30
GZ 113毅15忆 23毅06忆 23 20郾 3 2000郾 6 16

FS:福建三明 Sanming in Fujian; FP:福建屏南 Pingnan in Fujian; JS:江西上饶 Shangrao in Jiangxi; JY:江西余江 Yujiang in Jiangxi; FF:福建福州
Fuzhou in Fujian; FN:福建南平 Nanping in Fujian; GD:广东斗门 Doumen in Guangdong; GZ:广州 Guangzhou.
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表 2摇 ISSR 引物序列及扩增结果
Table 2摇 ISSR primers and their amplification results from Glyptostrobus pensilis populations
引物编号
Primer code

序列
Sequence
of prime

退火温度
Annealing
temperature

(益)

统计条带
No. of

bands scored

多态性条带数
No. of

polymorphic
bands

多态带百分比
Percentage of
polymorphic
bands (% )

811 GA(8)C 56郾 4 10 4 40郾 0
813 CT(8)T 51郾 0 10 5 50郾 0
815 CT(8)G 53郾 4 10 4 40郾 0
840 GA(8)YT 54郾 9 7 2 28郾 6
841 GA(8)YC 55郾 8 9 2 22郾 2
856 AC(8)YA 54郾 6 10 4 40郾 0
857 AC(8)YG 53郾 4 8 2 25郾 0
872 GATA(4) 52郾 6 10 4 40郾 0
873 GACA(4) 53郾 1 13 7 54郾 0
880 GGAGA(3) 52郾 6 8 3 37郾 5

晰的 10 个引物(811、813、815、840、841、856、857、
872、873 和 880)用于 PCR 扩增,变性温度根据引物

的 Tm 值变化 1 益 ~3 益(表 2). 20 滋l 反应体系为:
2 滋l 10 伊 Buffer (10 mmol·L-1 Tris鄄HCl pH 9郾 0,50
mmol·L-1KCl),1郾 5 mmol·L-1 MgCl2,0郾 1 mmol·L-1

dNTPs,200 mmol·L-1引物,1郾 5 UTaq DNA 聚合酶,20
ng·滋l-1模板 DNA. 扩增程序: 94 益预变性 5 min,
然后进行 35 个循环,每循环包括 94 益 变性 30 s、
48 益 ~ 53 益 退火 (退火温度随引物而定) 45 s、
72 益复性 1郾 5 min,最后 72 益延伸 10 min,将扩增

产物置于 4 益 冰 箱 内 保 存. PCR 反 应 在 德 国

BIOMETRA T鄄Gradient 型热循环仪上进行,PCR 产

物用 1郾 5%琼脂糖凝胶电泳分离,后经溴化乙锭染

色,以 DL2000Marker 作为分子量标准,采用 Gene
Genius 公司的 Bio Imaging System 成像分析.
1郾 3摇 数据处理

采用人工计带法判读电泳图谱中扩增产物和分

子量. 同一引物的扩增产物,迁移率相同的条带记为

一个位点,扩增阳性赋值为“1冶,阴性赋值为“0冶,构
成表型数据矩阵. 采用 POPGENE 3郾 2 软件对全部种

群进行遗传参数分析,分别计算多态性位点比率

(P)、有效等位条带数(Ae)、Shannon 信息指数( I)、
Nei 的条带多样度(He)、种群总条带多样度(Ht)、种
群内条带多样度(Hs)、种群间遗传分化指数(Gst)及
Nei 的遗传距离(D),根据种群间的遗传距离,采用

UPGMA 法对各种群进行聚类分析.

2摇 结果与分析

2郾 1摇 水松种群的 ISSR 遗传多样性分析

对 8 个水松种群 136 个 DNA 样品进行 PCR 扩

增,结果均有扩增产物. 其中引物 UBC813 对部分水

松植株 DNA 样品的扩增结果见图 1.
摇 摇 10 个引物共扩增出 95 条清晰、重复性高的条

带,平均每个引物扩增出 9郾 5 条条带. 其中多态性条

带 37 条,多态位点百分率(P)为 39郾 0% ,平均有效

等位条带数(Ae)1郾 224. 由于福建南平(FN)种群仅

有 7 株水松,为避免抽样偏差影响整体结果,数据统

计时未将其列入. 由表 3 可见,水松各种群的 P 值

变化范围在 30郾 2% ~ 41郾 1% 之间,平均为 35郾 6% ,
其高低顺序为 FP>FS>JY>JS>GD>FF>GZ,福建屏南

(FP)种群最高,广州(GZ)种群最低;各种群的 He

值变化范围在 0郾 1193 ~ 0郾 1571,平均为 0郾 1396,高
低顺序为 FS>FP>JS>JY>FF>GD>GZ;I 值在 0郾 1724
~ 0郾 2304 之间,平均为 0郾 2012,其高低顺序为 FS>
FP>JY>JS>GD>FF>GZ;He 和 I 变化趋势与 P 大致

相同. 4 个自然种群的 P、 He、 I 平均值分别为

39郾 3% 、0郾 1499 和 0郾 2202,远高于人工种群的平均

值(30郾 7% 、0郾 1265 和 0郾 1759),说明水松种群遗传

多样性水平极低,不同种群间遗传多样性差别很大,
自然种群的遗传多样性明显高于人工种群.

图 1摇 引物 UBC813 扩增水松种群 20 个植株基因组 DNA 的
ISSR 电泳图
Fig. 1摇 ISSR profiles of 20 individuals of Glyptostrobus pensilis
with primer UBC813.
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表 3摇 8 个水松种群遗传多样性分析
Table 3摇 Genetic diversity among the 8 populations of Glyptostrobus pensilis based on ISSR marker
种源
Population

个体数
No. of
samples

多态位点百分率
Percentage of

polymorphic loci
(P,% )

观测等位条带数
Observed allele

number
(A0)

有效等位条带数
Effective allele

number
(Ae)

Nei 的条带多样度
Nei爷s gene

index
(He)

Shannon 信息指数
Shannon information

index
( I)

FS 17 40郾 0 1郾 4000 1郾 2761 0郾 1571 0郾 2304
FP 23 41郾 1 1郾 4105 1郾 2654 0郾 1524 0郾 2257
JS 13 37郾 5 1郾 3053 1郾 2166 0郾 1475 0郾 2037
JY 12 38郾 7 1郾 3368 1郾 2061 0郾 1408 0郾 2210
FF 18 30郾 8 1郾 3684 1郾 2488 0郾 1391 0郾 1771
FN 7 15郾 8 1郾 1579 1郾 1116 0郾 0654 0郾 0955
GD 30 31郾 1 1郾 4105 1郾 2473 0郾 1213 0郾 1783
GZ 16 30郾 2 1郾 4014 1郾 2521 0郾 1193 0郾 1724

表 4摇 Nei 的遗传一致度和遗传距离
Table 4摇 Nei爷s genetic identity (S) and genetic distance (D)

遗传一致度 Genetic identity
FF FS FP JS JY FN GD GZ

遗传距离 FF 0郾 9817 0郾 9874 0郾 9733 0郾 9677 0郾 9311 0郾 9764 0郾 9723
Genetic FS 0郾 0185 0郾 9894 0郾 9590 0郾 9645 0郾 9360 0郾 9824 0郾 9714
distance FP 0郾 0127 0郾 0107 0郾 9681 0郾 9654 0郾 9333 0郾 9817 0郾 9725

JS 0郾 0271 0郾 0418 0郾 0324 0郾 9760 0郾 9134 0郾 9645 0郾 9543
JY 0郾 0328 0郾 0361 0郾 0352 0郾 0242 0郾 9214 0郾 9662 0郾 9567
FN 0郾 0714 0郾 0662 0郾 0691 0郾 0906 0郾 0819 0郾 9127 0郾 9028
GD 0郾 0238 0郾 0178 0郾 0184 0郾 0362 0郾 0344 0郾 0913 0郾 9357
GZ 0郾 0217 0郾 0171 0郾 0174 0郾 0349 0郾 0397 0郾 0935 0郾 0121

2郾 2摇 水松种群间遗传分化程度

水松种群总条带多样度(Ht)为 0郾 1926,种群内

条带多样度(Hs)为 0郾 1159,表明水松遗传变异主要

发生在种群内部. 各种群间基因分化系数(Gst)为

0郾 3982,即在总的遗传变异中有 39郾 8% 的变异发生

在种 群 间, 种 群 内 遗 传 变 异 占 总 遗 传 变 异 的

60郾 2% ,种群间和种群内变异均极显著(P<0郾 001).
自然种群间遗传分化系数(Gst = 0郾 4513)远高于人

工种群(Gst =0郾 3025). 水松种群间存在一定程度的

遗传分化,但种群内个体间变异在其遗传变异中占

主导地位. 根据公式 Nm = (1-Gst) / 4Gst推算,水松种

群间的基因流(Nm)较低,仅为 0郾 3778.
2郾 3摇 水松种群遗传距离与聚类分析

由表 4 可以看出,剔除 FN 种群,D 值的变化范

围在 0郾 0107 ~ 0郾 0418,平均为 0郾 0259,说明水松种

群间的相似程度较高. 其中 FS 和 FP 种群间的遗传

距离最小(D=0郾 0107),FS 和 JS 种群间的遗传距离

最大(D=0郾 0418). 前者可能是由于地理位置较近、
基因交流频率较高;后者可能是由于地理距离最远,
基因交流一定程度上受阻. D 值的人工种群平均遗

传距离小于自然种群,表明人工种群的遗传相似性

更明显. 对水松各种群间的地理距离和遗传距离进

行 Mantel 检验,结果表明,二者存在显著相关( r =
0郾 4832).
摇 摇 由图 2 可以看出,间断分布的 3 个省份中的种

群各自聚集在一起,FS 种群和 FP 种群聚为一类;JS
种群和 JY 种群聚为一类;GZ 种群和 GD 种群聚为

一类. 另外,聚类分析也体现出人工种群和自然种群

的遗传分化. 同为自然种群,FS 种群和 FP 种群,JS
种群和 JY 种群各自聚为一类;同为人工种群,GZ 种

群和 GD 种群聚为一类;FF 种群与 FP 种群聚为一

类 ;FN种群自成一类,可能是邵武、浦城、建阳等不

图 2摇 水松种群间 Ne 的遗传一致度 UPGMA 聚类
Fig. 2摇 Dendrogram of UPGMA based on Nei爷s genetic identity
of different population of Glyptostrobus pensilis.
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同种源混杂及取样数偏少造成. 这表明水松种群间

遗传变异的分布与其地理空间格局基本一致.

3摇 讨摇 摇 论

3郾 1摇 水松种群的遗传多样性

通常,稀有濒危物种的遗传变异低于广布种,但
不同物种遗传多样性水平及遗传结构可能存在较大

差异[15] . ISSR鄄PCR 分析表明,水松自然种群的 P 值

为 39郾 32% ,He 值为 0郾 1499,I 值为 0郾 2202. 与其他

珍稀濒危裸子植物相比,水松自然种群 P 值远低于

资源冷杉(Abies ziyuanensis,77郾 8% ) [16]、银杏(Gink鄄
go biloba, 70郾 5% ) [17]、 南方红豆杉 ( Taxus mairei
var. mairei,51郾 2% ) [18]、元宝山冷杉 ( Abies yuan鄄
baoshanensis,50郾 2% ) [19],和水杉(Metasequoia glyp鄄
tostroboides,38郾 6% ) [20]、银杉(Cathaya argyrophylla,
32郾 2% ) [21]相近;He 和 I 也明显低于资源冷杉(He =
0郾 2344,I=0郾 3764)、银杏(He =0郾 2508,I=0郾 3599).

水松自然种群的遗传多样性水平较低,与其地

理环境和气候变化密切相关. 水松是一个古老孑遗

树种,对生存环境依赖程度很高,繁殖更新能力不

强,原始的生物学特性制约了其发展规模[3] . 经历

了第四纪冰川气候变迁,水松分布范围急剧缩减、南
移,加之自然地理因素和人为活动的影响,多数种群

已相继灭绝,仅在少数受冰期影响较小的“避难所冶
残存下来,代表和保存了原始水松的部分基因型. 其
在漫长的进化过程中经历了严重的“瓶颈效应冶,种
群间基因交流存在障碍,导致现存水松物种遗传多

样性水平低下. 造成种群内遗传衰退的原因可能是

近交作用与遗传漂变[22] . 由于人类干扰造成的生境

改变、破碎化,水松生境隔离现象十分突出,个体多

呈零星分布,种群规模日益减小,加剧了小种群近交

和遗传漂变. 近交降低了水松基因杂合性,导致其后

代个体适合度下降;遗传漂变改变了水松基因频率,
影响其种群遗传结构.

水松人工种群遗传多样性低于自然种群,可能

与种源选择有关. 大部分种源来自福建屏南和广州

等少数水松母树,由于当时栽培时没有现代的遗传

学理论作指导,每个人工种群只能涵盖有限的水松

遗传多样性. 人工种群遗传多样性低,也反映出目前

并没有对水松母树进行全面异地保存. 野外调查发

现,原生地水松母树生长现状堪忧,受生长年限及人

为干扰的影响,部分水松母树死亡在所难免,导致某

些基因永久丧失.
3郾 2摇 水松种群的遗传结构与分化

水松自然种群间分化系数(Gst = 0郾 4513),比水

杉(0郾 1082)和银杏(0郾 18)高,亦高于 Nybom 和 Bar鄄
tish[23]统计的植物 ISSR 遗传分化系数平均值(Gst =
0郾 34),表明水松自然种群间存在相当程度的遗传

分化,主要遗传变异发生在种群内部,与前人研究结

论相近[10] . Hutchison 等[24]认为,种群的遗传结构是

基因流和遗传漂变相互作用的结果,当基因流 Nm<
1 时,遗传漂变可能导致种群间的分化. 水松种群间

极低的基因流(Nm = 0郾 3778)可能是导致较高遗传

分化的主要原因. 残存的水松种群主要分布于经济

发达、交通便利的长江中下游和珠江三角洲地区,人
为干扰频繁,生境破碎化严重,导致种群间基因交流

受到限制. 此外,水松生物学特性亦是影响种群遗传

分化的重要因素. 水松生殖花期短,球果包含种子数

量少,花粉、种子的扩散和传播能力差,降低了种群

间基因交流的可能性;水松种子野外不易萌发,幼苗

成活率低,导致有效种群规模不断减小,加之地理环

境隔绝影响,限制了种群间的基因流动,增加了种群

间的遗传分化. 如果考虑人工种群间 的 Gst =
0郾 3982,说明人为选择作用对种群分化存在一定

影响.
对水松各种群间的地理距离和遗传距离进行了

Mantel 检验,结果表明,二者存在显著正相关. 对于

相隔较远的种群,距离隔离在种群遗传分化中的作

用比较突出,可能是水松种群扩散历程和地理距离

影响种群间基因交流所致. 聚类分析的结果与地理

自然分布规律基本一致,可结合野外种群调查与分

子标记技术来评价水松资源遗传多样性,进一步探

讨水松种群的亲缘地理学与遗传结构的时空变化

规律.
3郾 3摇 水松自然种群和人工种群的遗传差异

水松人工种群的 P、He 和 I 值均远低于自然种

群,表明虽然水松人工栽培的数量和规模较为可观,
但在种源选择时所涵盖的遗传多样性却很低. 与自

然种群(Gst =0郾 4513,D = 0郾 0301)相比,人工种群遗

传分化系数及平均遗传距离明显偏低(Gst =0郾 3025,
D=0郾 0192),表明人工种群间呈现出更明显的遗传

相似性. 人工种群与自然种群各自聚类,体现出两种

群间遗传分化明显,遗传变异分布与其地理空间格

局基本一致.
人工种群遗传多样性低于自然种群的现象在水

杉[25]、银杏[17]、白云杉(Picea abies) [26] 等树种中也
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有报道,其原因主要与种群恢复方法有关,如取样效

应和小种群效应会导致恢复种群的遗传多样性降

低[27] . 水松自然种群与人工种群存在较大遗传差异

的原因,可从以下几个方面解释:首先,水松人工栽

培过程中受到采种的非随机因素影响,种子可能采

自同一种群或少数植株高大的母树,即栽培水松来

自极其有限的孑遗水松个体,不能充分反映大种群

的遗传组成,不可避免地丧失某些特定的基因,导致

人工种群遗传结构单一,遗传多样性水平总体上低

于自然种群. 其次,小种群效应对人工栽培后种群生

长和更新阶段的遗传变异产生较大影响,可能导致

遗传漂变、近交作用和基因流受限,加剧了人工种群

遗传异质性的缺失. 因此,为避免受到小种群效应影

响,水松恢复种群应维持一定的种群有效规模. 第
三,采样过程中受到水松种群数量和种群内个体数

量稀少及交通不便等因素影响,试验样本无法代表

所有水松种群,可能影响统计结果的准确性. 但研究

结果基本反映出水松人工种群遗传多样性及遗传分

化程度低的事实,为水松大量基地化种植敲响了

警钟.
3郾 4摇 水松资源保护思考

珍稀濒危植物的遗传多样性研究是保护生物学

的核心问题之一. 运用分子标记技术研究濒危物种

恢复种群的遗传多样性及遗传变异规律,对实现物

种的有效保护具有重要意义[27-28] . 面对生境人为破

坏严重、自然及人工栽培种群遗传多样性较低、基因

交流受限的现状,保护珍贵的水松种质资源已势在

必行.
濒危物种的保护与恢复不应仅单纯地恢复个体

数量,还应考虑保持恢复种群较高的遗传多样性. 针
对濒危树种的种群遗传学特性选择相应的生态恢复

方法,并采取相应的措施,将有助于增强种群长期的

存活能力[29] . 虽然目前水松人工栽培取得了较快进

展,但人工种群遗传多样性明显低于自然种群,且遗

传分化程度更低. 因此,运用种群遗传学原理开展水

松恢复保护尤为重要. 对水松自然种群以就地保护

为主,选择遗传多样性水平较高、适宜水松生长的集

中分布区(如 FP 种群),建立自然保护区. 对自然种

群内的个体进行相互移栽和采种育苗移栽,人为提

高种群的基因交流,最大限度地保护水松的遗传多

样性. 另一方面,迁地保护作为增强种群间基因交流

的重要手段,能使其种群得以有效保存和恢复,应考

虑水松生长适宜的环境条件,尽可能从不同地方更

广泛地收集、保护各种水松种质资源,尤其加强来自

某些特定优树种源的人工种群保护,扩大种群的异

质性,增加遗传变异水平,促进基因交流,避免遗传

多样性的丧失.
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