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用 同工酶研究水杉群体的遗传结构

张文英
’

(1华南农业大学林学院
,

广州
,

李明鹤
5 10 64 2 ; 2华中农业 大学林学系 )

摘要 应用 同工酶分析技术
.

分析了水杉原 产地 3个天然小群体的遗传结构
。

结果表明
,

水杉

群体具有较高的分子变异水平
,

3个刁
、
群体的多态座位百分率达 83 3 % 士 .0 07 2 2

.

等位基因平均数

为 又94 士 .0 3韵 2
,

平均期望杂合度为 .0 387 3土 .0 00 7 9
。

小群体间的分化程度不高
,

3 个小群体平均

遗传距离为住0 85 7 士 .0 03 1 ;8 同工酶测定的总变异中
.

91
.

4% 的变异来 自小群体内
,

仅 8石% 的 变异

来自小群体间
.
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了解树木 自然群体的遗传结构是进行树木遗传改 良的基础
。

随着同工酶技术的广泛应

用
,

人们以同工酶作为遗传标记来研究树木群体的变异模式和机理
,

了解群体间和群体内基

因多样性的分布信息等 (A d a
nsr

,

198 3 )
.

水杉 (M
e t a s e q u o ia g ly 夕r o s r r o b o i d e s H u e t C h e n g )原产于我国鄂

、

湘
、

JI! 3 省交界处
,

是珍贵孑遗树种之一
。

本研究利用同工酶技术
,

从分子水平上探讨水杉群体的遗传结构
,

为

遗传改 良提供理论依据
。

1 材料与方法

原产地水杉 大树多 为分散生长
,

本研究根据不 同地域分布划分 为 A
、

B
、

C 3 个小群

体
。

从 49 个单株上分株采集球果并编号
,

每株采集球果 20 一 2 50 个
,

分别净种后在 O ℃ 以

下保存
,

用于同工酶分析
.

L l 同工酶测定

采用不连续双垂直板聚丙烯酞胺凝胶电泳
,

对 3 个小群体 49 个单株的种子胚乳进行 同

工酶测定
,

共测定以下 6 种酶系统 :谷氨酸草酞 乙酸转氨 酸 ( ( X ) T ; E
.

c
.

2
.

6
.

1
.

1 )
, : 一 淀粉

酶 (
: 一 A M Y ; E

.

C
.

3
.

2
.

1
.

1 )
,

苹果酸酶 (M E ; E
.

C
.

1
.

1
.

1
.

4 0)
,

苹果 酸脱氢 酶 (M 】) 11 ; E
.

C
.

1
.

1
.

1
.

2 7 )
,

6 一 磷酸葡萄糖异构酶 ( p G I : E
.

C
.

5
.

3
.

l
.

9 )
,

酉旨酶 ( E S T ; E
.

C
.

3
.

l
.

l
.

2 )
。

样品的提

取
、

电泳的凝胶和缓冲系统
、

电泳条件以及 6种酶的染色方法另文报导 ( 张文英
,

19 9 4)
。

1
.

2 资料整理与分析

由酶的缩写字母代表该酶系统
,

酶的缩写加连字号和数字来 区别酶的座位
。

各座位 上

等位基因依迁移率盯值不同分别用
a

,

b
,

.c
· ·

… 等表示
,

不表达等位基 因 (N ul l al lel
e )用 。

表示
.

采用如下同工酶座位变异的度量指标
:

1
.

2
.

1 多态座位百分率 ()P 经同工酶测定所得多态座位数占测定总座位 数的百分比率

即为 尸
。

当群体中某座位有 .0 01 以上频率的复等位基 因共存 时
,

该座位就称 为多态的
,

否
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则就是单态的 (根井正利
,

198 3 )
口

.2 2 等位基因平均数 ( A )

A 一 三 艺
。 `

儿 己= 1

式 中 :a
`
= 第 i 个座位上的等位基因数 ;

n = 同工酶测足的座位总数 ( B r o w n e t a l
,

1 9 8 3 )
。

1
.

.2 3 平均期望杂合度 (H
。

)

月
。

= 2 z n

艺入
。

式 中
:
气 一 1 一艺p乙

,

为 第 i 个 座位 上 的期 望 杂 合 度
,

尸
i ,

为第 i 个 座位 上 第 j 个 等位

基 因的频 率 (根 井正 利
,

1 9 83 )
.

1
.

2
.

4 固定指 数 ( F )

F = l 一 ( H
。

/ H
e

)

式 中
: H

。

为实际观察杂合度 ; H
。

为理论期望杂合度
。

用 F 检验群体 中实际杂合体比率 与理

论期望杂合体比率的偏离程度及原因 (W
r ig ht

,

19 6 5 )
。

1
.

2
.

5 异 交率 ( r )

t = ( l 一 F ) / ( l + F )
t 值大于 1

,

表示杂合体超过 H ar d y 一 w ie n be gr 期 望 值
,
: 值 小 于 1 则 纯 合 体 过 量

(W
r i g h t

,

1 9 6 5 )
.

1
.

.2 6 基 因分化 系数 ( sG 分

将 总群体基因多样度 (H
:
)分解 为小 群 体 内基因 多 样 度 (H s) 和小群体间基 因多样

度 (D sT )两部分
,

从而 求 出群体 内和 群 体 间基因多 样 度 的 相 对 量
.

即
,

H : = H
: + D sT

,

则
,

G
: T

% = D
: :

/ H
: x 1 0 0 %

= ( H
: 一 H

s

) / H
: x 1 0 0 %

G
: :

反映了群体间变异 占总变异量的比值大小
,

是度量群体分化的理想指标 (根井正利
,

1 9 8 3 ; B r o w n e t a l
,

1 9 8 3 )
.

1
.

.2 7 遗传距离 (D )

D = 一 I n 了
,

了一 J : y
/丫了

x
·

J
:

其电 J一青万耳此
; ,一青耳耳

Y习 2 ; J X

一青耳琴
、 厂 Y。

式 中
: 戈 j = X 群体第 i个座位第 j个等位基 因的频率 ; 矶

j = Y 群体第 i个座位第 j个等位基

因的频率
.

D 是基因频率的函数
,

表示两个特定群体间的遗传差异 (根井正利
,

19 83)
。

2 结果与分析

所分析的 6 种酶系统共受 16 个座位控制
,

所有座位均为多态座位 (张文英
,

19 9 4)
。

在此

主要利用这些酶座位作为遗传标志进行群体遗传结构的分析
.
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2
.

1群体的变异水平和平衡状况

2
.

1
.

1水衫群体各座位的等位基因频率 根据同工酶谱带统计水杉总群体以及每个小群体

在各座位上的等位基因频率
,

列于表 1
.

表 1 多态座位的等位基因频率

座 位 等位基因 总群体等位

abC0aoG o t 一 1

G o t 一 2

a
.

bG O t 一 3

“ 一 A m y 一 l a

0abCdeaO

“ 一 A m y 一 2

h七一 1

a
`

bC
`

doh企一 2

a
.

boM d h 一 l

基因频率

0
.

2 9 5 9

0
.

5 5 1 1

0
.

0 40 8

0
.

1 12 2

0
.

9 89 8

0
.

0 10 2

0
.

9 89 8

0
.

0 10 2

0
.

8 57 1

0
.

14 2 9

0
.

5 5 1 0

0
.

2 4 4 9

0
.

14 2 9

0
.

0 20 4

0
.

0 4 0 8

0
.

1 66 7

0
.

8 33 3

0
.

3 85 4

0
.

2 8 1 3

0
.

2 9 1 7

0
.

0 2 0 8

0
.

0 2 0 8

0
.

4 3 7 5

0
.

0 10 5

0
.

5 5 2 0

a
.

bM d h 一 2

a
l

bM d h 一 3

0
.

9 3 7 5

0
.

0 6 2 5

0
.

9 8 9 6

0
.

0 10 4

0
.

0 2 2 7

0
.

2 2 7 3

0
.

0 22 7

0
.

0 68 2

0
.

0 56 8

0
.

0 2 2 7

0忿0 68 2

0
.

0 4 5 5

0
.

0 2 2 7

abCder
l

ghP g i 一 l

小 群 体 等 位 基 因 频 率

A B C 平 均

0
.

2 8 9 5 0
.

4 16 7 0
.

2 2 2 2 0
.

3 0 9 5

0
.

5 5 2 6 0
.

5 0 0 0 0
.

58 3 3 0
.

5 4 5 3

0
.

0 5 2 6 0
.

0 0 0 0 0
.

0 5 5 6 0
.

0 3 6 0

0
.

1 0 5 3 0
.

0 8 3 3 0
.

13 8 9 0
.

10 9 2

0
.

9 7 3 7 1
.

0 0 0 0 1
.

0 0 0 0 0
.

9 9 1 2

0
.

0 2 6 3 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 8 8

0
.

9 7 3 7 1
.

0 0 0 0 1
.

0 0 0 0 0
.

99 1 2

0
.

0 2 6 3 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 8 8

0
.

8 6 8 4 0
.

7 6 9 2 0
.

9 1 1 8 0
.

84 9 8

0
.

1 3 1 6 0
.

2 3 0 8 0
.

0 8 8 2 0
.

1 5 0 2

0
.

5 2 6 3 0
.

0 7 6 9 0
.

9 4 1 2 0
.

5 14 8

0
.

1 57 9 0
.

6 15 4 0
.

0 5 8 8 0
.

2 7 7 4

0
.

2 10 5 0
.

2 3 0 8 0
.

0 0 0 0 0
.

14 7 1

0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 6 9 0
.

0 0 0 0 0
.

0 2 5 6

0
.

10 5 3 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 3 5 1

0
.

2 10 5 0
.

16 6 7 0
.

1 17 6 0
.

16 4 9

0
.

7 8 9 5 0
.

8 3 3 3 0
.

8 8 2 4 0
.

8 3 5 1

0
.

3 6 8 4 0
.

4 16 7 0
.

38 2 4 0
.

3 8 9 2

0
.

3 1 5 8 0
.

2 9 1 7 0
.

2 3 5 3 0
.

2 8 0 9

0
.

3 1 5 8 0
.

16 6 7 0
.

3 52 9 0
.

2 7 8 5

0
.

0 0 0 0 0
.

0 8 3 3 0
.

0 0 0 0 0
.

0 2 7 8

0
.

0 0 0 0 0
.

0 4 1 6 0
.

0 2 9 4 0
.

0 2 3 6

0
.

3 4 2 1 0
.

4 5 8 3 0
.

52 9 4 0
.

4 4 3 3

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 2 9 4 0
.

0 0 9 8

0
.

6 5 7 9 0
.

5 4 1 7 0
.

4 4 1 2 0
.

5 4 6 9

1
.

0 0 0 0 1
.

0 0 0 0 0
.

8 2 3 5 0
.

9 4 1 2

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

17 6 5 0
.

0 5 8 8

1
.

0 0 0 0 ]
.

0 0 0 0 0
.

9 7 0 6 0
.

9 9 0 2

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 2 9 4 0
.

0 0 9 8

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 1 4 0
.

0 2 3 8

0
.

0 55 6 0
.

3 3 3 3 0
.

3 5 7 2 0
.

2 4 8 7

0
.

0 5 5 6 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 18 5

0
.

1 1 1 1 0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 1 4 0
.

0 6 0 8

0
.

1 1 1 1 0
.

0 0 0 0 0
.

0 3 5 3 0
.

0 4 9 0

0
.

0 5 5 6 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 18 5

0
.

1 1 1 1 0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 1 4 0
.

0 6 0 8

0
.

1 1 1 1 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 3 7 0

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 1 4 0
.

0 2 3 8
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表 1( 续 ) 多态座位的等位基因频率

座 位 等位基因
总群体等位

基因频率

a0bCaOaOo

P g i 一 2

P g i 一 3

E S t 一 l

E S t 一 2

E S t 一 3

0
.

0 2 2 7

0
.

4 2 0 5

0
.

5 4 5 5

0
.

4 0 9 1

0
.

0 2 2 7

0
.

0 2 2 7

0
.

17 0 5

0
.

8 2 9 5

0
.

5 10 6

0
.

4 89 4

0
.

0 10 6

0
.

0 8 5 1

0
.

0 5 3 2

0
.

0 10 6

0
.

4 8 9 3

0
.

0 2 1 3

0
.

0 8 5 1

0
.

0 2 1 4

0
.

2 2 3 4

0
.

2 2 3 4

0
.

1 4 8 9

0
.

1 2 7 7

0
.

1 17 0

0
.

0 10 6

0
.

0 2 1 3

0
.

10 6 4

0
.

2 4 4 7

小 群 体 等 位 基 因 频 率

A B C 平 均

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 1 4 0
.

0 2 3 8

0
.

38 8 8 0
.

6 6 6 7 0
.

2 5 0 0 0
.

4 3 5 2

0
.

58 3 3 0
.

5 8 3 3 0
.

4 6 4 3 0
.

54 3 6

0
.

3 8 8 9 0
.

4 1 6 7 0
.

4 2 8 6 0
.

4 1 1 4

0
.

0 2 7 8 0
.

0 0 0 0 0
.

0 3 5 7 0
.

0 2 1 2

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 7 1 4 0
.

0 2 3 8

0
.

0 2 7 8 0
.

4 16 7 0
.

14 2 9 0
.

19 5 8

0
.

9 7 2 2 0
.

5 8 3 3 0
.

8 5 7 1 0
.

8 0 4 2

0
.

7 2 2 2 0
.

5 8 3 3 0
.

2 3 5 3 0
.

5 13 6

0
.

2 7 7 8 0
.

4 16 7 0
.

7 6 4 7 0
.

4 8 6 4

0
.

0 2 7 8 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

00 9 3

0
.

0 0 0 0 0
.

3 3 3 3 0
.

0 0 0 0 0
.

1 1 1 1

0
.

0 5 5 6 0
.

0 4 1 7 0
.

0 5 8 8 0
.

0 52 0

0
.

0 2 7 8 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 9 3

0
.

6 3 8 9 0
.

3 7 5 0 0
.

4 1 1 8 0
.

4 7 5 2

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 5 8 8 0
.

0 19 6

0
.

0 5 5 6 0
.

0 0 0 0 0
.

1 7 6 5 0
.

0 7 7 4

0
.

0 0 0 0 0
.

0 0 0 0 0
.

0 5 8 8 0
.

0 19 6

0
.

19 4 3 0
.

2 5 0 0 0
.

2 3 5 3 0
.

2 2 6 5

0
.

2 2 2 2 0
.

2 0 8 3 0
.

2 3 5 3 0
.

2 2 1 9

0
.

16 6 7 0
.

2 5 0 0 0
.

0 58 8 0
.

15 8 5

0
.

0 8 3 3 0
.

0 0 0 0 0
.

2 64 7 0
.

1 16 0

0
.

16 6 7 0
.

0 0 0 0 0
.

14 7 1 0
.

10 4 6

0
.

0 0 0 0 0
.

0 4 1 7 0
.

0 0 0 0 0
.

0 13 9

0
.

0 0 0 0 0
.

0 8 3 3 0
.

0 0 0 0 0
.

0 2 7 8

p
.

0 8 3 3 0
.

1 6 6 7 0
.

0 82 2 0
.

1 12 7

0
.

2 7 7 8 0
.

2 5 0 0 0
.

20 5 9 0
.

2 4 4 6

abCde
户1gho

a
.

bC
`

d

Cir口00

利用表 1 中基因频率计算 出衡量群体变异水平的几个指标列于表 .2

表 2 3个小群体的遗传参数

小群体
多态座位百分率

P / %

等位基因平均数

A

平均期望杂合度

H
。

固定指数

F

0
.

6 4 9 5

0
.

6 0 9 5

0
.

6 4 5 4

0
.

6 3 4 8

异交率

8 7
.

5 3
.

13

2
.

5 0

3
.

19

2
.

9 4

(士 0
.

3 8 0 2 )

0
.

3 8 2 6

0
.

3 9 6 4

0
.

3 8 3 0

0
.

3 8 7 3

( 士 0
.

0 0 7 9 )

0
.

2 1 2 5

0
.

2 4 2 6

0
.

2 15 5

0
.

2 2 3 5

心J,I月产OU

A

B

C

平均

( 士 S E )

8 3
.

3

(士 0
.

0 7 2 2 )

如果这些酶座位具有代表性
,

就可以认为在这 3 个水杉群体中
,

约有 83 % 的基因座位是

多态的
,

平均每个座位上有 .2 94 个等位基因
,

若群体为随机交配群体
,

就会有大约 38 % 的

杂合体
.
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2
.

1
.

2 群体的平衡状况 据表 1数据
,

计算出各群体在每 个座位上 的期望杂合度 (幼 和观

察杂合度 ( h
。

)
,

以及各座位上的固定指数 ()F 和异交率 (O值
,

列于表 3
。

从表 2
、

表 3 看
,

每

个小群体及总群体的 尸大于零 ; 除 oG t 一 2
,

oG t 一 3
,

M d n 一 3
,

gP i一 2 的 F 为负值外
,

其余 12

个座位的 F 值都大于零
,

说明群体中纯合体过量
,

杂合体不足
,

群体处于不平衡状况
。

3 个小

群体及总群体的 t 值均小于 ;l 除 G ot 一 2, oG t一 3
,

M d h 一 3
,

gP i一 2 座位的 t 值大于 1 外
,

其

余 12 个座位的 t值都小于 1
.

t值偏低
,

说明很可能存在近交
.

表 3 各座位上的杂合度 h( ,,
、

固定指数 ( F ) 及异交率 ( )t 值

座 位
异交率

助一度

G o t 一 l

G o t 一 2

G O t 一 3

“ 一 A m y 一 l

“ 一 A m y 一 2

M C 一 l

M e 一 2

M d h 一 l

M d h 一 2

M d h 一 3

P g i 一 l

P g i 一 2

P g i 一 3

E S t 一 l

E S t 一 2

E S t一 3

期望值 .h

0
.

58 4 8

0
.

0 17 1

0
.

0 17 1

0
.

2 4 8 2

0
.

4 3 6 5

0
.

2 7 2 6

0
.

6 8 0 9

0
.

4 9 0 3

0
.

0 9 6 9

0
.

0 1 9 0

0
.

6 72 5

0
.

5 2 9 4

0
.

2 6 1 7

0
.

4 1 5 8

0
.

6 54 6

0
.

7 99 5

观察值 h

0
.

50 1 5

0
.

0 17 5

0
.

0 17 5

0
.

17 5 8

0
.

0 0 0 0

0
.

0 0 0 0

0
.

4 9 1 7

0
.

14 0 1

0
.

0 0 0 0

0
.

0 19 6

0
.

0 4 4 4

0
.

5 9 6 3

0
.

0 18 5

0
.

0 5 5 6

0
.

10 2 4

0
.

0 8 4 9

固定指数

F

0
.

14 2 4

一 0
.

0 2 3 4

一 0
.

0 2 3 4

0
.

2 9 1 7

1
.

0 0 0 0

1
.

0 0 0 0

0
.

2 7 7 9

0
.

7 14 3

1
.

0 0 0 0

一 0
.

0 3 1 6

0
.

9 3 4 0

一 0
.

12 6 4

0
.

9 2 9 3

0
.

8 6 6 3

0
.

8 44 0

0
.

8 9 3 8

0
.

7 5 0 7

1
.

0 4 7 9

1
.

0 4 7 9

0
.

5 4 8 3

0
.

0 0 0 0

0
.

0 0 0 0

0
.

5 6 5 1

0
.

16 6 7

0
.

00 0 0

1
.

0 6 5 3

0
.

0 34 1

1
.

2 8 9 3

0
.

0 3 6 6

0
.

0 7 1 6

0
.

0 8 4 6

0
.

0 56 1

2
.

2

2
.

2
.

1

群体的分化

基因分化系数 ( sG 刀 据表 l 数据
,

计算出总基因变异 (H )T
,

群体内基因变异 (从 )

基因分化系数 ( sG )T列于表 o4

表 4 中 H : ,

H : 和 sG
二

值在位点间的变动很大
,

说明不同座位对基因多样度的贡献是不

相同的
。

G
: 二

平均值等于 .8 6%
,

即小群体间的变异量平均 占总变异量的 .8 6%
,

而大多数

变异
,

即 91
.

4% 的变异存在于小群体内
.

以上分析说明这 3 个水杉群体间的差异很小
,

分化程度较低
,

大部分的变异来 自小群体

内的单株 间
.

这些群体间具有遗传连续性
,

说明水杉在研究的座位上不存在显著的地理差

异
.

.2 .2 2 遗传距离 ( )D 用 N ie (19 72) 的标准遗传距离 ()D 来估测两群体间分化的程度 和模

式
,

计算出 3个小群体两两间的遗传距离见表 5
。

小群体 B 和 C 间的 D 值最大
,

而地理距离最近 ; A 和 C 间 D 值最小
,

而地理 距离最

通
,

看出遗传距离 D 与地理距离之间无明显关系
.

3个小群体间的平均遗传距离 D = .0 0 8 57,

说明这些小群体间有一定的分化
,

但分化程度较低
.
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表 4 基因多样度等级分析

群体内基因变异

H
s

基因分化系数

G s T

/%

3535298780689032”868449..1515..28L.O么.l7又.10.0认

G o t 一 l

G o t 一 2

G o t 一 3

“ 一 A m y 一 l

“ 一 A m y 一 2

M C 一 l

M e 一 2

M d h 一 l

M d h 一 2

M d h 一 3

P g i 一 l

P g i 一 2

P g i一 3

E S t 一 l

E S t 一 2

E S t 一 3

平 均

( 士 S E )

总基因变异

H
T

0
.

5 9 4 5

0
.

0 2 0 2

0
.

0 2 0 2

0
.

24 8 2

0
.

6 13 9

0
.

2 7 7 8

0
.

6 8 6 4

0
.

5 0 3 8

0
.

11 7 2

0
.

0 2 0 6

0
.

7 54 3

0
.

5 3 4 0

0
.

2 8 2 9

0
.

4 9 9 8

0
.

6 9 2 2

0
.

8 2 6 2

0
.

4 18 3

( 士 0
.

2 7 7 6 )

0
.

5 8 4 8

0
.

0 17 1

0
.

0 1 7 1

0
.

2 4 5 0

0
.

4 3 6 5

0
.

2 7 2 6

0
.

6 8 0 9

0
.

4 9 0 3

0
.

0 9 6 9

0
.

0 19 0

0
.

6 7 2 5

0
.

5 2 9 4

0
.

2 6 1 7

0
.

4 15 8

0
.

6 54 6

0
.

7 99 5

0
.

3 87 1

( 士 0
.

2 6 1 4 )

1 6
.

8 1

5
.

4 3

3
.

2 3

8
.

6 0

3 讨论

迄今在酶座位分子水平上所进行的大量研

究表明
,

树木群体是生物群体中变异最丰富的

群体
,

而且树木群体的分化水平都不高
,

绝 大

部分的变异来 自群体之 内 (M itt o n
,

19 83 )
,

本

研究中水杉也是这种情况
.

表 5 3 个小群体间的遗传距离 D

小群体

A

B

D (士 S E )

0
.

0 7 0 9 0
.

0 6 3 9

0
.

1 2 2 2

0
.

0 8 5 7 (土 0
.

0 3 1 8 )

群体的交配系统是影响群体遗传平衡状况 的因素
.

iL n h a rt 等 ( 19 8 1) 在西黄松 ( iP un
:

oP dn er os a) 的研究中认为由遗传上具有亲缘关系 的个体组成的家系组 群 会 导致大量 的

近交
.

其证据之一就是杂合体显著减少
,

固定指数正值很高
。

水杉 3 个小群体中的纯合体

明显过量
,

异交率偏低
,

群体处于不平衡状态
.

水杉群体的异交率低可能和群体的遗传结构

以及群体的起源有关
.

因为在其原产地
,

株数少
,

且相互远离
,

势必会增加 自交
、

近交 的机

会
.

例如湖北利川县谋道 乡只有一株原生母树
.

另外
,

历史上可能有群体变得很小 的时

候
,

如解放前
,

只有 4 X() 0余株原生古树
,

从而造成近交
,

虽然群体中基因交流频繁
,

但遗传

起源狭窄必然增加近交的机会
。

此外
,

生境条件等因素也会影响到群体的遗传结构
.

水杉群体具有较高的遗传变异水平
,

群体的变异体现在各个层次上
,

个体间的差异是很突

出的
,

有时群体内个体间的差异超过群体间的差异
。

所以
,

在水杉的遗传改良中
,

优 良单株的

选择是一个不可忽视的重要方面
。

随机交配会提高杂合体频率
,

建立种子 园可能有利于提
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高后代林分生长量
.
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