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摘要：该文对福建省光皮桦11个天然群体的 RAPD 和 ISSR 的遗传多样性和基因多样性进行分析�选择34个引物
（25个 RAPD引物�9个 ISSR引物）�对11个光皮桦群体77个个体进行扩增．RAPD 引物共检测到270个位点�多态
位点267个�占98∙52％．ISSR引物共检测到113个位点�均为多态位点．研究结果表明�11个天然群体中沙县罗卜
岩自然保护区和武平梁野山自然保护区群体的遗传多样性和基因多样性最丰富�三元群体的遗传多样性和基因多
样性最低；群体内的遗传多样性和基因多样性明显高于群体间的遗传多样性和基因多样性；邵武卫闽和沙县罗卜
岩自然保护区群体遗传相似度最低．两种标记的 UPGMA 聚类分析结果虽存在差异�但都将11个天然群体明显分
为两大类．该研究结果为光皮桦树种今后的遗传改良奠定了基础．
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Province�Fuzhou�350003�P．R．China．

Analysis on the genetic diversity of11natural populations of Betula luminifera was carried out in Fujian
Province．Thirty-four reliable primers（25RAPD primers�nine ISSR primers） were chosen to amplify DNA
samples from77individuals of11natural populations of B．luminifera．Based on the25RAPD primers�a
total of270bands were generated�among which polymorphic bands accounted for98∙52％ and the number is
267．Based on the nine ISSR primers�113bands were produced and all of them were polymorphic bands．The
results of research showed that among the11natural populations�those in Luobuyan Nature Reserve of Shaxian
County and Liangye Mountain Nature Reserve of Wuping County had the highest genetic and gene diversity and
richness�while the population of Sanyuan County had the least one．Also the genetic and gene diversity within
populations was obviously higher than that among the populations．It also showed that the similarity index
between Weimin County and Luobuyan Nature Reserve of Shaxian County was the least．Based on RAPD and
ISSR markers�the11natural populations were divided into two clusters according to the UPGMA cluster
analysis�although the differences between RAPD and ISSR markers were observed．All of the results lay a
foundation for the future genetic improvement of B．luminifera．
Key words　 Betula luminifera�natural populations�genetic diversity�ISSR�RAPD

　　光皮桦（Betula luminifera）是我国优良乡土阔叶
树种�适应性强�速生�材质好�用途广�是商品林发
展、生态公益林建设和荒山造林、疏残林改造的好树
种．由于经济价值高�木材被大量采伐利用�天然林
破坏相当严重�其基因资源保护已迫在眉睫．近年
来�有关学者对光皮桦的天然群体结构特征［1--6］、造

林技术［7--8］等进行了研究�但在遗传多样性方面的研
究未见报道．本文应用 RAPD 和 ISSR 分子标记技
术［9--21］�研究福建省光皮桦天然群体遗传多样性�为
光皮桦基因资源的有效保护、合理经营以及遗传改
良提供理论依据．
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1　材料与方法
1∙1　供试材料

试验材料采自福建省境内光皮桦主要天然分布

区的11个群体中�材料采集的基本情况见表1．每
个群体的样本数7个�每个样本之间的距离大于
50m�采集植株的幼嫩叶片置于保鲜袋中�封口�置
于样品储藏箱带回实验室�－70℃低温冰箱保存�供
DNA提取．
1∙2　试验方法
1∙2∙1　DNA的提取

采用改良的 CTAB 法．基因组 DNA的提取步骤
为：称取2g保存的叶片�加0∙2g非水溶性的 PVP�
用液氮研磨成粉末并迅速装入50mL 的离心管中�
先加入150～300μL 的β-巯基乙醇�再加入在65℃
预热的15mL DNA 提取液 （2％ CTAB、100mmol
Tris--HCl（pH8∙0）、1∙4mol NaCl、20mmol EDTA（pH
8∙0）�轻轻摇晃均匀�在65℃水浴30min后�冷却至
室温．加入等体积的氯仿/异戊醇�缓慢上下颠倒30
～50次．室温下8000r/min离心10min�转移上清液

于另一离心管�重复以上操作后再用氯仿/异戊醇
（体积比为24∶1）抽提一次．取上清液于离心管中�
加入等体积的冰冷的异戊醇�缓慢颠倒数次�静置直
至絮状沉淀集结�用70％的酒精清洗两次后�于超
净工作台上晾干．将晾干的 DNA 溶于300μL TE 缓
冲液中．检测提取 DNA 的质量与片段大小�保存于
－20℃下备用．
1∙2∙2　DNA的扩增

反应体系为25μL�其中 Tris--HCl （pH 8∙0）
10mmol、KCl 50 mmol、MgCl22∙0mmol、dNTP 200
μmol、上下引物各30ng、DNA 模板40ng 及 DNA 聚
合酶1∙5U�最后加30μL 石蜡油覆盖反应混合物�
以防止反应过程中液体蒸发．Taq酶和 dNTP 为上海
生工产品�PCR反应在 PTC--100多功能型 PCR仪中
进行．经优化 RAPD的 PCR扩增程序为：94℃预变性
5min�94℃变性1min�36℃退火1min�72℃延伸
1min�共40个循环；72℃延伸10min．ISSR的PCR扩
增程序为：94℃预变性3min�94℃变性1min�54℃退
火50s�72℃延伸30s�共40个循环；72℃延伸10min．

表1　采样群体生境的基本情况
TABLE1　Sampling locations for natural populations of B∙ luminifera

群体 地点 海拔/m 生境

光泽 光泽司前乡九龙坑 450 典型常绿、落叶阔叶混交林�郁闭度0∙6�土层薄�多基岩裸露�表土疏松�林下灌木和
草本少．主要伴生树种为木荷（Schima superba）、细叶青冈（Cyclobalanopsis myrsinaefolia）

邵武卫闽 邵武卫闽乡中村 800 典型的次生落叶阔叶林�林冠总郁闭度0∙9�草本层盖度20％．草本层细弱．伴生树种
拟赤杨（Alnipyllum fortunei）

邵武拿口 邵武拿口镇 750 次生落叶阔叶林�林冠总郁闭度0∙8�草本层盖度20％．伴生树种为枫香（ Liquidambar
formosana）

武夷山 武夷山自然保护区 700 光皮桦散生于公路边�树体高大挺拔．伴生树种为黄山松（Pinus taiwanensis）、木荷
永安 永安天宝岩自然保护区 1080 常绿阔叶树占优势�光皮桦散生�高大挺拔．发现被伐倒的光皮桦大树．郁闭度0∙9�草

本层生长不良．伴生树种为甜槠（Castanopsis eyrei）、栲树（Castanopsis fargesii）
尤溪 尤溪县板面乡青坑村 800 树种繁多�森林资源丰富�落叶阔叶混交林�郁闭度0∙9�草本层盖度10％�伴生树种为

栲树、拟赤杨
三元 三明三元区岩前镇白叶坑 370 次生常绿阔叶林�林分长期受人为干扰�灌木层树种生长良好�分布和高度很均匀．盖

度30％．伴生树种为甜槠、钩栗（Castanopsis tibetana）
将乐 将乐县陇栖山自然保护区 1200 次生常绿、落叶阔叶混交林�落叶占优势�虽然森林较原始�但随处可见人为干扰现

象�林相不整齐�常绿树种矮小．伴生树种为拟赤杨
武平 武平梁野山自然保护区 820 光皮桦树体高大挺拔�郁闭度0∙9�常绿阔叶树的幼树生长发育良好．草本层盖度

10％．伴生树种为栲树、甜槠
沙县 沙县罗卜岩自然保护区 570 乔木种类多�光皮桦高大挺拔�老树�无中、幼林小树．亚层常绿阔叶林占极大优势．林

内较荫�草本层生长不良．伴生树种为闽楠（Phoehe nunmu）
建瓯 建瓯市龙村乡仰坑 805 乔木层树种多样�常绿阔叶树占优势�林冠总郁闭度0∙7�草本层植物生长较好�盖度

15％．伴生树种为甜槠、栲树

1∙2∙3　引物筛选
ISSR引物购自加拿大 British Columbia 大学�编

号为UBC801--880�共80个引物；RAPD 引物购自美
国Operon 公司、上海生工�引物编号为 S200--S300、
G6100--6160、G5240--5270�共160个引物．选择经预
备试验PCR扩增良好的来自不同群体的DNA模板�

对80个 ISSR引物和160个RAPD引物进行扩增、筛
选�最后筛选出稳定性好、多态性强的引物对所有群
体的 DNA模板进行 PCR扩增和电泳分析．
1∙2∙4　电泳检测

PCR反应产物在含 EB 的1∙5％琼脂糖凝胶电
泳后�用 BIO--RAD 公司的 GEL DOC1000型凝胶成
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像系统观察并拍照记录．
1∙2∙5　数据处理与统计分析

记录清晰的谱带�统计位点总数、多态位点数
（对某一位点而言�变异个体的频率大于0∙01时此
位点即为多态位点）�计算多态位点比例（多态位点
比例＝群体的多态位点数/位点总数×100％）．每个
样品的扩增电泳谱带按有（1）和无（0）记录�构成原
始数据矩阵�用 POPGEN软件进行统计分析．
2　结果与分析
2∙1　多态性分析

从11个光皮桦群体中各选出一个 DNA样品进
行RAPD扩增�扩增产物经电泳分离后进行引物筛

选．从160个 RAPD随机引物中筛选出25个扩增谱
带清晰且多态性丰富的引物�对11个光皮桦群体
77个个体进行扩增．25条 RAPD引物（表2）共扩增
出270个条带�其中多态性位点为267个�多态率为
98∙9％．扩增条带数最多的引物为 S256、G5264（图
1）�达到17条；扩增条带最少的引物为 W85528、
S202�条带数5条．从80个 ISSR随机引物中筛选出
9个扩增谱带清晰且多态性丰富的引物（表3）�对
11个光皮桦群体77个个体进行扩增．9条 ISSR 引
物共扩增出113个条带�其中多态性位点为113个�
多态率为100％．扩增条带数最多的引物为 UBC804
（图2）�达到17条；扩增条带数最少的引物为 UBC
829、UBC839�条带数为9条．

表2　不同引物的碱基序列及扩增结果（RAPD）
TABLE2　Sequences and amplification efficiency of different primers（RAPD）

引物编号 引物碱基序列 扩增带数/条 多态性带数/条 多态率/％
W85528 ACGCGCATGT 5 4 80
W85533 AAGTCCGCTC 9 8 88∙9
W85540 TGGACCGGTG 9 9 100
W85549 GGAAGCTTGG 7 7 100
W85553 GGAGTACTGG 9 9 100
W85561 AAGTGCACGG 10 10 100
W85568 CATCCCCCCTG 9 9 100
W85571 TTCCCCCGCT 9 9 100
W85575 TGAGTGGGTG 10 10 100
W85577 CCAGTACTAC 11 11 100
W85582 TGGTGGACCA 9 9 100
W85587 GGGACGATGG 16 15 93∙8
S202 GGAGAGACTC 5 5 100
S224 CCCCTCACGA 9 9 100
S239 GGGTGTGCAG 9 9 100
S256 CTGCGCTGGA 17 17 100
S285 GGCTGCGAACA 14 14 100
G5264 ACCCGGTCAC 17 17 100
G5259 CATCCGTGCT 11 11 100
G5255 AGCGCCATTG 16 16 100
G5249 TGAGCGGACA 11 11 100
G6152 GAGTGGTGAC 11 11 100
G6139 GAGGGAAGAG 12 12 100
G6133 AAGCGGCCTC 12 12 100
G6126 CCACACTACC 13 13 100

表3　不同引物的碱基序列及扩增结果（ISSR）
TABLE3　Sequences and amplification efficiency of different primers（ISSR）

引物编号 引物碱基序列 扩增带数/条 多态性带数/条 多态率/％
UBC804 TATATATATATATATAA 17 17 100
UBC809 AGAGAGAGAGAGAGAGG 16 16 100
UBC815 CTCTCTCTCTCTCTCTG 16 16 100
UBC826 ACACACACACACACACC 11 11 100
UBC829 TGTGTGTGTGTGTGTGC 9 9 100
UBC839 TATATATATATATATARG 9 9 100
UBC848 CACACACACACACACARG 14 14 100
UBC856 ACACACACACACACACYA 10 10 100
UBC877 TGCATGCATGCATGCA 10 10 100

注：R＝（A�G）�Y＝（C�T）．
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图1　光皮桦 RAPD引物 G5264扩增结果
FIGURE1　RAPD amplification results of B．luminifera with primer G5264

注：M为 Marker�从上至下依次为2000、1000、750、500、250、100bp（下图同）．

图2　光皮桦 ISSR引物 UBC804扩增结果
FIGURE2　ISSR amplification results of B．luminifera with primer UBC804

2∙2　群体遗传多样性分析
由表4可知�RAPD 标记分析中�用 Shannon 指

数（ I）估计的11个光皮桦群体内的遗传多样性为
0∙2694�其中沙县群体的遗传多样性最高�其次是
武平�三元最低．Nei 指数（H）估算11个群体内基因
多样性为0∙1790�较 Shannon指数低�个别群体内的
基因多样性大小顺序与 Shannon指数估计的值有所

不同�但仍以沙县群体的遗传多样性最高�其次是武
平�三元最低．ISSR 标记分析中�Shannon 指数估计
的11个光皮桦群体内的遗传多样性为0∙3116�其
中武平的遗传多样性最高�其次是沙县�光泽最低．
Nei指数估算11个群体内的基因多样性为0∙2035�
较 Shannon指数低．以武平群体的遗传多样性最高�
其次是沙县�光泽最低．

表4　不同光皮桦群体内的遗传多样性
TABLE4　Genetic diversity within11populations of B∙ luminifera

群体
RAPD ISSR

Ne H I Ne H I
光泽 1∙3031 0∙1786 0∙2683 1∙2820 0∙1727 0∙2653

邵武卫闽 1∙2750 0∙1628 0∙2455 1∙3372 0∙2094 0∙3232
邵武拿口 1∙2915 0∙1688 0∙2517 1∙3158 0∙1982 0∙3092
武夷山 1∙2680 0∙1591 0∙2413 1∙3082 0∙1886 0∙2919
永安 1∙2877 0∙1680 0∙2509 1∙3073 0∙1891 0∙2911
尤溪 1∙2963 0∙1694 0∙2516 1∙3226 0∙1992 0∙3084
三元 1∙2559 0∙1532 0∙2318 1∙3541 0∙2160 0∙3323
将乐 1∙2647 0∙1559 0∙2361 1∙3369 0∙1973 0∙2975
武平 1∙3693 0∙2109 0∙3131 1∙4120 0∙2449 0∙3694
沙县 1∙4329 0∙2592 0∙3937 1∙4063 0∙2380 0∙3562
建瓯 1∙3049 0∙1833 0∙2799 1∙3063 0∙1848 0∙2830
平均 1∙3045 0∙1790 0∙2694 1∙3353 0∙2035 0∙3116
合并群 1∙3877 0∙2372 0∙3720 1∙3874 0∙2468 0∙3913

注：Ne 为有效等位基因数目�H为 Nei 基因多样度�I 为 Shannon信息指数．
2∙3　群体遗传分化

由表5可知�RAPD标记分析中�Shannon指数显
示光皮桦群体内平均遗传多样性为0∙2694�总的遗
传多样性平均为0∙3720；在总的遗传变异中�群体

内的遗传变异占72∙43％�群体间的遗传变异小于
群体内的遗传变异�占27∙58％．Nei 指数估算的11
个群体总的基因多样性平均为0∙2372�群体内平均
为0∙1790�群体间为0∙0582�群体内的遗传分化系
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数为0∙7546�群体间的遗传分化系数为0∙2454．这
与 Shonnon 指数估算的结果相一致�说明群体内的
遗传多样性高于群体间的遗传多样性．ISSR标记分
析中�Shannon指数显示光皮桦群体内平均遗传多样
性为0∙3116�总的遗传多样性平均为0∙3913；在总
的遗传变异中�群体内的遗传变异占79∙63％�群体
间的遗传变异小于群体内的遗传变异�占20∙37％．

Nei指数估算的11个群体总的基因多样性平均为
0∙2468�群体内平均为0∙2035�群体间为0∙0433�
群体内的遗传分化系数为0∙8246�群体间的遗传分
化系数为0∙1754．这与 Shonnon指数估算的结果相
一致�说明群体内的遗传多样性高于群体间的遗传
多样性．

表5　不同光皮桦群体遗传性特征指数分析
TABLE5　Analysis on the genetic diversity indices of11populations of B．luminifera

项目
Shonnon指数

RAPD ISSR 项目
Nei 指数

RAPD ISSR
群体内遗传多样性 0∙2694 0∙3116 群体内基因多样性 0∙1790 0∙2035
群体总的遗传多样性 0∙3720 0∙3913 群体总的基因多样性 0∙2372 0∙2468
群体内遗传多样性比率 0∙7243 0∙7963 群体内基因多样性比率 0∙7546 0∙8246
群体间遗传多样性比率 0∙2758 0∙2037 群体间遗传分化系数 0∙2454 0∙1754

　　RAPD标记分析中�按 Nei方法计算光皮桦群体
间的遗传相似度和遗传距离（表6）�结果表明11个
光皮桦群体间的遗传相似度在0∙8844～0∙9868之

间�群体间的遗传分化不大．其中永安与武夷山群体
相距很近�邵武卫闽和沙县群体遗传相似度最低．

表6　光皮桦群体间 Nei 遗传相似性和遗传距离（RAPD）
TABLE6　Neʾi s genetic similarity and genetic distances among11populations of B．luminifera（RAPD）

群体 光泽 邵武卫闽 邵武拿口 武夷山 永安 尤溪 三元 将乐 武平 沙县 建瓯

光泽 0∙9485 0∙9391 0∙9386 0∙9532 0∙9569 0∙9220 0∙9154 0∙9295 0∙9160 0∙9109
邵武卫闽 0∙0529 0∙9677 0∙9418 0∙9458 0∙9364 0∙9341 0∙9328 0∙9255 0∙8844 0∙8901
邵武拿口 0∙0629 0∙0329 0∙9657 0∙9641 0∙9431 0∙9456 0∙9408 0∙9422 0∙9052 0∙8958
武夷山 0∙0633 0∙0600 0∙0349 0∙9868 0∙9691 0∙9483 0∙9493 0∙9509 0∙9177 0∙9114
永安 0∙0480 0∙0558 0∙0366 0∙0133 0∙9750 0∙9526 0∙9439 0∙9511 0∙9249 0∙9162
尤溪 0∙0441 0∙0657 0∙0586 0∙0314 0∙0253 0∙9520 0∙9496 0∙9508 0∙9229 0∙9229
三元 0∙0812 0∙0682 0∙0560 0∙0531 0∙0486 0∙0492 0∙9674 0∙9419 0∙9129 0∙9168
将乐 0∙0884 0∙0695 0∙0610 0∙0521 0∙0578 0∙0518 0∙0331 0∙9590 0∙9176 0∙9282
武平 0∙0731 0∙0774 0∙0595 0∙0503 0∙0501 0∙0504 0∙0599 0∙0419 0∙9568 0∙9462
沙县 0∙0877 0∙1229 0∙0996 0∙0859 0∙0780 0∙0802 0∙0911 0∙0860 0∙0441 0∙9524
建瓯 0∙0933 0∙1165 0∙1101 0∙0928 0∙0875 0∙0802 0∙0869 0∙0745 0∙0553 0∙0488

注：上三角为 Nei 遗传相似性�下三角为遗传距离．下表同．
　　ISSR标记分析中�按 Nei 方法计算光皮桦群体
间的遗传相似度和遗传距离（表7）�结果表明11个
光皮桦群体间的遗传相似度在0∙9041～0∙9978之

间�群体间的遗传分化很小．其中邵武拿口群体与武
夷山群体相距很近�永安群体和武平群体遗传相似
度最低．

表7　光皮桦群体间 Nei 遗传相似性和遗传距离（ISSR）
TABLE7　Neʾi s genetic similarity and genetic distances among11populations of B．luminifera（ISSR）

群体 光泽 邵武卫闽 邵武拿口 武夷山 永安 尤溪 三元 将乐 武平 沙县 建瓯

光泽 0∙9784 0∙9867 0∙9843 0∙9645 0∙9891 0∙9476 0∙9568 0∙9292 0∙9569 0∙9315
邵武卫闽 0∙0218 0∙9864 0∙9841 0∙9825 0∙9828 0∙9647 0∙9507 0∙9253 0∙9592 0∙9282
邵武拿口 0∙0134 0∙0137 0∙9978 0∙9792 0∙9894 0∙9639 0∙9592 0∙9282 0∙9619 0∙9327
武夷山 0∙0159 0∙0160 0∙0022 0∙9681 0∙9902 0∙9539 0∙9442 0∙9294 0∙9581 0∙9303
永安 0∙0361 0∙0176 0∙0210 0∙0324 0∙9683 0∙9451 0∙9171 0∙9041 0∙9399 0∙9122
尤溪 0∙0110 0∙0174 0∙0106 0∙0099 0∙0322 0∙9699 0∙9673 0∙9482 0∙9748 0∙9526
三元 0∙0539 0∙0359 0∙0367 0∙0472 0∙0565 0∙0306 0∙9799 0∙9759 0∙9845 0∙9592
将乐 0∙0442 0∙0506 0∙0417 0∙0575 0∙0865 0∙0332 0∙0204 0∙9596 0∙9835 0∙9476
武平 0∙0734 0∙0776 0∙0745 0∙0732 0∙1008 0∙0532 0∙0244 0∙0412 0∙9675 0∙9706
沙县 0∙0441 0∙0416 0∙0388 0∙0428 0∙0619 0∙0256 0∙0157 0∙0166 0∙0331 0∙9568
建瓯 0∙0710 0∙0745 0∙0696 0∙0723 0∙0919 0∙0486 0∙0416 0∙0538 0∙0299 0∙0442

　　根据Nei遗传距离�利用UPGMA聚类方法对11
个群体进行聚类分析�其树状图分别如图3、4所示．

根据聚类结果�RAPD可将11个光皮桦群体分为两
大类群：一类为光泽、邵武卫闽、邵武拿口、武夷山、
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永安、尤溪、三元、将乐；另一类为武平、沙县、建瓯．
ISSR将11个光皮桦群体分为两大类群：一类为光
泽、邵武拿口、邵武卫闽、武夷山、尤溪、永安；另一类
为武平、沙县、建瓯、三元、将乐．RAPD 和 ISSR 两种
标记的 Nei遗传距离聚类分析结果有所不同�但共
同的结果是邵武卫闽和沙县种群遗传相似度最低．
聚类的结果从地理位置上看�闽北南平地区除了建
瓯外�大部分群体均聚为一类；闽西龙岩地区为一
类；三明地区一部分群体归闽北一类�一部分群体与
闽西龙岩地区同类．建瓯位于南平地区的东部�与南
平地区西北部的群体在遗传上有所差别�与闽西种
类归为一类．

图3　光皮桦群体间为据的 RAPD遗传距离 UPGMA聚类图
FIGURE3　Dengrogram produced by POPGENE software for

the populations of B．luminifera based on RAPD data

图4　光皮桦群体间为据的 ISSR遗传距离 UPGMA聚类图
FIGURE4　Dengrogram produced by POPGENE software for

the populations of B．luminifera based on ISSR data

3　结论与讨论
1）应用 RAPD 和 ISSR 对福建省光皮桦树种主

要分布区的遗传多样性和基因多样性进行研究�结
果表明：11个天然群体的 RAPD 多态位点百分率在
80％～100％之间�平均98∙52％；ISSR的多态位点百
分率为100％．Shonnon 指数和 Nei 指数分析结果表
明�11个天然群体中沙县罗卜岩自然保护区群体和

武平梁野山自然保护区的遗传多样性和基因多样性

最高�光泽县群体最低．群体内的遗传多样性和基因
多样性明显高于群体间的遗传多样性和基因多样

性．
2）RAPD和 ISSR两种标记按 Nei 方法计算光皮

桦群体间的遗传相似度和遗传距离�结果表明11个
光皮桦群体间的遗传相似度两种标记的平均值在

0∙8943～0∙9923之间�群体间的遗传分化不大．天
然光皮桦群体在自然状态下�具有较强的有性繁殖
更新能力．这与光皮桦树种特性有关�光皮桦树种的
种子带翅�易飞散�结实量多�成熟期正值多雨季节�
逢风吹雨送可传播几十米至几百米远�其种子散落
于地面小隙中即可迅速发芽成长�因其速生而极具
竞争力．因此�只要合理利用和保护得当�就可以促
进其基因交流�保持应有的遗传结构�达到永续利
用．

3）光皮桦树种资源渐危的直接原因是掠夺性采
伐．由于光皮桦树种本身特点及经济价值高�木材被
大量采伐利用�天然林破坏相当严重．目前光皮桦天
然资源锐减�可利用资源极少�处于渐危状态．本文
所调查的天然群落主要分布在各自然保护区以及少

部分边远的山区�遗传多样性和基因多样性还丰富�
其余的光皮桦天然林群体散布性强、不连续�呈零星
状分布�共建种各异�由混生、异龄个体组成�光皮桦
组成比、重要值低．因此�应加强现有这些群体遗传
多样性的保护以及群体之间的基因交流�以防止遗
传多样性缩小或丧失．同时�应根据群体内遗传多样
性丰富这一特性�注重天然群体内优树选择和遗传
资源的收集与保存．

4）桦木遗传改良的已有理论和实践表明�遗传
改良的增益来自于优良种源中的优良家系内的个

体�以及高配合力亲本之间的杂交和再选择．RAPD
和 ISSR两种标记的 Nei 遗传距离聚类分析结果有
所不同�但均将11个群落明显分为两大类．这为今
后的杂交育种提供参考�选择亲缘关系较远的材料�
增加遗传变异�以达到最大限度地提高改良性状的
遗传增益�维护育种群体广泛的遗传基础．
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