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古银杏雄株的 ISSR遗传多样性分析

王国霞 曹福亮 方炎明
(南京林业大学森林资源与环境学院)

摘要:应用 ISSR分析技术对 19 个省市的 97 株古银杏雄株进行遗传多样性分析，并对它们的亲缘关系进行分析鉴
定。结果表明:银杏雄株具有丰富的基因多样性和遗传多样性，选用的 13 个引物共扩增出 114 条 DNA 条带，其中
多态性 DNA条带 83 条，占 72. 8% ;有效等位基因数为 1. 811 7，基因多样度为 0. 437 4，Shannon 信息指数为
0. 625 3;利用 UPGMA法对扩增结果进行聚类分析，把 97 株古银杏雄株分为 2 大类，一类表现出较强的地理相关
性，另一大类结果表明遗传距离与地理位置远近不完全相关。
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WANG Guo-xia;CAO Fu-liang;FANG Yan-ming. Genetic diversity of ancient male ginkgo trees by
ISSR analysis. Journal of Beijing Forestry University (2010) 32(2)39--45 ［Ch，26 ref.］College of
Forest Resources and Environment，Nanjing Forestry University，210037，P. R. China.

The genetic diversity of 97 ancient male ginkgo trees from 19 provinces was estimated by using ISSR
markers to analyze the genetic relation of these individual trees. The results show that male ginkgo trees
have high genetic diversity. Thirteen ISSR ( inter-simple sequence repeat) primers produced a total of
114 bands，of which 83 were polymorphic. The percentage of polymorphic bands was 72. 8%，the
effective number of alleles 1. 811 7，Nei’s genetic distance was 0. 437 4 and Shannon index 0. 625 3.
UPGMA (unweighted pair-group method using arithmetic average) cluster analysis showed that the 97
individuals were divided into two groups. Group one was closely correlated with geographical locations，
while for the other group，the genetic distance among the sampled male gingko trees was uncorrelated with
geographical distance.
Key words Ginkgo biloba;male tree;ISSR;genetic diversity

ISSR( inter-simple sequence repeats)即简单重复
序列区间，是一种基于 PCR扩增的新型分子标记技
术。具有稳定性好、多态性高、实验操作简单和快速
等特点，而且 ISSR标记可以揭示整个基因组的一些
特征，不受季节、环境等外在因素的影响。与 RAPD
等技术相比，ISSR 标记的实验稳定性更好，检测到
的多态性更高

［1］。目前已被广泛用于作物遗传育
种、植物品种鉴定、基因定位和遗传图谱构建等研究
中
［2--6］。也是目前在木本植物遗传多样性分析中的
主要技术手段之一

［7--10］。
银杏(Ginkgo biloba)是现存裸子植物中与恐龙

同时代的最古老的孑遗植物。作为雌雄异株的树
种，过去人们对银杏遗传多样性的研究多集中于果

用栽培品种
［11--14］。对银杏雄株尤其是古树的研究

相对较少，由于银杏古树无性繁殖起源和个体间近

亲繁殖的可能性小，可以提供较客观的种质遗传多

样性基础信息，因而本文以来源于全国 19 个省市自
治区的 97 株百年以上的古银杏雄株为研究对象，首
次采用 ISSR分子标记技术，从 DNA 水平上对银杏
雄株进行遗传多样性分析，对其亲缘关系的相对远

近进行鉴定，为促进银杏种质资源的有效保护、遗传
改良和可持续利用提供理论依据。

DOI:10.13332/j.1000-1522.2010.02.033



1 材料与方法
1. 1 材 料

2006 年 4—5 月在全国 19 个省市 43 个市县共
调查了 97 株百年以上的高龄银杏雄性单株(见表

1)，采集刚展开的银杏嫩叶装入自封袋中，并装入
硅胶干燥保存带回备用。
1. 2 实验方法与数据处理方法
银杏 DNA提取，采用 Murray等的 CTAB法［15］，

稍作改进。用1 . 0% 琼脂糖凝胶电泳检测DNA质

表 1 供试的 97 株银杏雄株的概况
Tab. 1 Basic information of 97 male ginkgo trees

编号 名称 树龄 / a 采集地 地理位置

1 日照 02 1 500 山东日照东港区 35°40′N，119°52′E
2 日照 20 500 山东日照 35°40′N，119°52′E
3 日照 01 120 山东日照五莲县 35°73′N，119°22′E
4 蒙阴 22 450 山东蒙阴 35°70′N，117°90′E
5 海阳 31 400 山东海阳 36°77′N，121°16′E
6 泰安 02 420 山东泰安泰山王母池 36°18′N，117°13′E
7 泰安 01 100 山东泰安泰山 36°18′N，117°13′E
8 泰安 03 1 000 山东泰安斗母宫 36°18′N，117°13′E
9 泰安 04 > 2 000 山东泰安 36°18′N，117°13′E
10 泰安 05 450 山东泰安 36°18′N，117°13′E
11 郯城 01 100 山东郯城王桥 34°61′N，118°35′E
12 郯城 02 100 山东郯城新村 34°61′N，118°35′E
13 郯城 03 3 000 山东郯城 34°61′N，118°35′E
14 郯城 04 100 山东郯城 34°61′N，118°35′E
15 邳州 02 100 江苏邳州农场 34°03′N，117°97′E
16 邳州 03 100 江苏邳州铁富镇 34°03′N，117°97′E
17 宿迁 01 200 江苏宿迁 33°95′N，118°25′E
18 寿县 04 1 500 安徽寿县清真古寺 32°58′N，116°78′E
19 寿县 03 1 000 安徽寿县孔庙 32°58′N，116°78′E
20 寿县 02 100 安徽寿县报恩寺 32°58′N，116°78′E
21 寿县 01 100 安徽寿县报恩寺 32°58′N，116°78′E
22 金寨 03 200 安徽金寨楼房村 31°67′N，115°87′E
23 金寨 04 100 安徽金寨楼房村 31°67′N，115°87′E
24 金寨 02 150 安徽金寨横河村 31°67′N，115°87′E
25 金寨 01 > 500 安徽金寨横河村 31°67′N，115°87′E
26 北京 01 100 北京 39°92′N，116°46′E
27 翼城 01 > 300 山西翼城 35°74′N，117°76′E
28 晋祠 01 > 1 000 山西太原晋祠 37°87′N，112°54′E
29 晋城 01 500 山西晋城 35°48′N，112°85′E
30 周至 01 2 000 陕西周至楼观台 34°20′N，108°15′E
31 长安 01 300 陕西长安内苑村 34°16′N，108°99′E
32 嵩县 04 1 000 河南嵩县车村镇 33°34′N，111°47′E
33 嵩县 05 100 河南嵩县车村镇下庙 33°34′N，111°47′E
34 嵩县 02 100 河南嵩县车村镇宝石村 33°34′N，111°47′E
35 康县 01 > 1 000 甘肃康县 33°33′N，105°58′E
36 天目 01 100 浙江西天目山 30°23′N，119°72′E
37 天目 02 > 1 000 浙江天目山祥禄寺 30°23′N，119°72′E
38 天目 04 500 浙江天目山 30°23′N，119°72′E
39 天目 21 100 浙江天目山西华亭 30°23′N，119°72′E
40 天目 05 150 浙江天目山 30°23′N，119°72′E
41 天目 08 300 浙江天目山门内 30°23′N，119°72′E
42 湖州 02 100 浙江湖州菱湖区 30°75′N，119°84′E
43 湖州 03 100 浙江湖州菱湖区 30°75′N，119°84′E
44 湖州 01 150 浙江湖州东林镇 30°75′N，119°84′E
45 长兴 02 > 400 浙江长兴小浦镇 30°01′N，119°91′E
46 长兴 03 100 浙江长兴小浦镇 30°01′N，119°91′E
47 长兴 04 100 浙江长兴小浦镇 30°01′N，119°91′E
48 长兴 05 150 浙江长兴小浦镇 30°01′N，119°91′E
49 广德 01 800 安徽广德新杭镇 30°89′N，119°41′E

编号 名称 树龄 / a 采集地 地理位置

50 广德 02 100 安徽广德天寿寺 30°89′N，119°41′E
51 广德 03 150 安徽广德芦村乡 30°89′N，119°41′E
52 宁国 01 150 安徽宁国山门乡 30°62′N，118°96′E
53 宁国 02 100 安徽宁国山门乡 30°62′N，118°96′E
54 宁国 03 200 安徽宁国山门乡 30°62′N，118°96′E
55 宁国 04 100 安徽宁国山门乡 30°62′N，118°96′E
56 宁国 05 100 安徽宁国度村 30°62′N，118°96′E
57 泰兴 03 100 江苏泰兴黄桥 32°16′N，120°02′E
58 泰兴 04 > 200 江苏泰兴黄桥 32°16′N，120°02′E
59 泰兴 02 100 江苏泰兴根思村 32°16′N，120°02′E
60 泰兴 01 150 江苏泰兴老叶乡 32°16′N，120°02′E
61 南京 01 100 江苏南京 32°03′N，118°47′E
62 南京 02 100 江苏南京 32°03′N，118°47′E
63 奉化 01 > 1 000 浙江奉化雪窦寺 29°66′N，121°41′E
64 新县 01 300 河南新县陈店乡 31°65′N，114°85′E
65 新县 03 > 500 河南新县郭家河乡 31°65′N，114°85′E
66 新县 02 100 河南新县郭家河乡 31°65′N，114°85′E
67 西峡 03 > 1 000 河南西峡二郎坪乡 33°33′N，111°50′E
68 西峡 04 > 150 河南西峡二郎坪乡 33°33′N，111°50′E
69 西峡 01 100 河南西峡二郎坪乡 33°33′N，111°50′E
70 西峡 02 2 000 河南西峡二郎坪乡 33°33′N，111°50′E
71 安陆 01 > 1 000 湖北安陆王义贞镇 31°30′N，113°69′E
72 安陆 02 500 湖北安陆王义贞镇 31°30′N，113°69′E
73 随州 01 1 000 湖北随州胡家河 31°69′N，113°38′E
74 神农架 01 1 000 湖北神农架 31°73′N，110°67′E
75 婺源 01 2 000 江西婺源 29°26′N，117°79′E
76 武夷山 01 100 福建武夷山 27°75′N，117°94′E
77 顺昌 02 1 500 福建顺昌大干镇 26°93′N，117°72′E
78 顺昌 01 2 000 福建顺昌大干镇 26°93′N，117°72′E
79 南雄 01 2 000 广东南雄 25°14′N，114°33′E
80 南雄 02 200 广东南雄坪田镇 25°14′N，114°33′E
81 桂林 06 100 广西桂林灵川 25°29′N，110°33′E
82 桂林 09 100 广西桂林灵川 25°29′N，110°33′E
83 桂林 60 200 广西桂林灵川 25°29′N，110°33′E
84 石门 01 500 湖南常德石门洛浦寺 29°58′N，111°27′E
85 石门 02 > 1 000 湖南常德石门林场 29°58′N，111°27′E
86 安化 01 > 500 湖南安化木孔乡 28°38′N，111°20′E
87 通江 02 100 四川通江胜利乡 31°95′N，108°24′E
88 通江 01 100 四川通江诺江镇 31°95′N，108°24′E
89 重庆 01 1 500 重庆南川 25°35′N，106°24′E
90 都江堰 01 > 1 000 四川都江堰青城山 30°23′N，103°28′E
91 盘县 01 > 2 000 贵州盘县 25°71′N，104°42′E
92 印江 61 400 贵州印江 27°98′N，108°44′E
93 东安 26 100 湖南东安 26°37′N，111°27′E
94 腾冲 51 200 云南腾冲 25°02′N，98°39′E
95 腾冲 02 > 2 000 云南腾冲 25°02′N，98°39′E
96 腾冲 03 > 1 000 云南腾冲 25°02′N，98°39′E
97 腾冲 04 200 云南腾冲 25°02′N，98°39′E

注:树龄来自各地古树名木志记载及调查时获得的古树相关信息。
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量，DNA的纯度和浓度通过紫外吸收法测定。ISSR
引物由上海生工公司合成。

ISSR反应条件经过筛选和优化确定为 20 μL
反应体系，模板 DNA20 ng，0. 5 U Taq 酶(大连宝生
物工程有限公司)，1. 5 mmol /L Mg2 +，dNTP 0. 25
mmol /L，引物 0. 5 μmol /L。PCR 扩增条件:94℃预
变性 3 min;94℃变性 30 s，50 ～ 52℃复性 45 s，72℃
延伸 2 min，35 个循环;72℃延伸 7 min［16］。PCR 产
物在 1. 0%琼脂糖上电泳，凝胶成像系统拍照。为
保证实验的稳定性，每个样品每个引物均重复 3 ～
4 次。
根据各分子标记的电泳谱带有无统计所有的二

元数据:有带的记为“1”，无带的记为“0”。所得结
果为一二元数据矩阵。根据这个二元数据计算多态
位点 百 分 数，采 用 软 件 POPGENE32 ( Version
1. 31)［17］，分别计算有效等位基因数(Ne)、基因多
样度(H)、Shannon 多样性信息指数( I)，根据 Nei's
遗传距离用类平均聚类法(UPGMA)对供试单株进
行聚类分析，绘制遗传关系聚类图。

2 结果与分析
2. 1 引物筛选和 ISSR多态性分析
从 70 个引物中选出 13 个扩增条带较多、信号

强、背景清晰的引物用于 ISSR--PCR 反应(表 2)。
13 个引物对 97 个银杏雄株进行扩增共扩增出 114
条 DNA条带，其中多态性 DNA 条带 83 条，平均多
态性频率达 72. 8%。扩增出的条带大小在 300 ～
2 000 bp之间。每个引物扩增的条带数 6 ～ 13 条不
等，平均每个引物扩增 8. 77 个条带和 6. 38 条多态
带，多态性最高达 100%，最低为 66. 7%。引物
ISSR--1 扩增出的条带数最多为 13 条，而引物
ISSR--25、ISSR--65 和 ISSR--848 都只扩增出 6 条。
由于 ISSR揭示的是基因组 DNA在酶切位点和其后
的选择性碱基的变异，同一单株在不同引物产生了

不同的 ISSR产物图谱，同一引物在不同单株间产生
的扩增谱带也不相同，充分表现了供试银杏雄树单

株间在 DNA水平上具有广泛的差异。引物 ISSR--1

和 ISSR--857 扩增的部分 ISSR产物图谱见图 1。
2. 2 银杏雄株间遗传多样性分析
有效等位基因数(Ne )、基因多样度(H) 与

Shannon信息指数( I)是度量遗传多样性水平的常
用指标。将各银杏雄株的 ISSR 指纹数据用软件
POPGENE32 进行分析，分别计算 Ne、H、I，结果(见
表 3)表明，同一引物所检测不同位点的遗传多样性
程度存在较大的差异。银杏雄株的有效等位基因数
(Ne)、基因多样度(H)、Shannon信息指数( I)平均

表 2 13 个 ISSR引物扩增条带数与多态性比率
Tab. 2 Number and ratio of polymorphic bands amplified

by 13 ISSR primers

引物编号 引物序列
扩增

带数

多态性

条带数

多态性

比率 /%

ISSR--1 ACACACACACACACACT 13 10 76. 9

ISSR--5 ACACACACACACACACTG 8 5 62. 5

ISSR--17 GACAGACAGACAGACA 11 8 72. 7

ISSR--25 ACACACACACACACACCA 6 4 66. 7

ISSR--28 TGTGTGTGTGTGTGTGCC 12 8 66. 7

ISSR--50 TGTGTGTGTGTGTGTGAG 10 8 80. 0

ISSR--52 TGTGTGTGTGTGTGTGGA 7 7 100

ISSR--65 AGAGAGAGAGAGAGAGCC 6 4 66. 7

ISSR--815 CTCTCTCTCTCTCTCTG 7 6 85. 7

ISSR--835 ACACACACACACACACCG 11 8 72. 7

ISSR--844 CTCTCTCTCTCTCTCTGC 7 5 71. 4

ISSR--848 CACACACACACACACAAG 6 5 83. 3

ISSR--857 ACACACACACACACACYG 10 7 70. 0

合计 114 83 72. 8

图 1 引物 ISSR--1 和 ISSR--857 对部分银杏雄株扩增产生的谱带
Fig. 1 ISSR bands of male ginkgo trees with primer-1 and primer-857

值分别为 1. 811 7、0. 437 4、0. 625 6;有效等位基因
数(Ne)最大值为 1. 999 9，最小值为 1. 117 5;基因
多样度(H)最大值为 0. 500 0，最小值为 0. 105 1;
Shannon信息指数( I)最大值为 0. 693 1，最小值为
0. 214 8。有效等位基因数、平均基因多样度和平均
Shannon信息指数均方的标准误都较小，分别为
0. 228 1、0. 086 6、0. 097 6，估计精度较高。
2. 3 银杏雄株的聚类分析
根据 97 株古银杏雄株的 Nei’s 遗传距离，利用

UPGMA法进行聚类分析。从 Nei’s距离聚类图(图
2)可以看出，银杏雄株总体可以分为 2 大类群。位
于下方的一大类群又可分为 2 个小类群:其中印江
61、盘县 01、桂林 06、桂林 09、桂林 60 和腾冲 51、腾
冲 02、腾冲03等8株雄树聚为一类，这一小类群的
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表 3 银杏雄株各多态位点的遗传多样性
Tab. 3 Genetic diversity of each polymorphic site of male ginkgo trees

位点 样本数 Ne H I 位点 样本数 Ne H I

I1--1000 97 1. 526 6 0. 345 0 0. 528 9 I857--500 97 1. 117 5 0. 105 1 0. 214 8

I1--950 97 1. 981 9 0. 495 4 0. 688 6 I844--1000 97 1. 497 5 0. 332 2 0. 514 4

I1--880 97 1. 590 1 0. 371 1 0. 558 0 I844--900 97 1. 925 5 0. 480 7 0. 673 7

I1--780 97 1. 965 3 0. 491 2 0. 684 3 I844--800 97 1. 990 3 0. 497 6 0. 690 7

I1--650 97 1. 975 6 0. 493 8 0. 687 0 I844--750 97 1. 674 0 0. 402 6 0. 592 3

I1--600 97 1. 342 4 0. 255 1 0. 422 8 I844--500 97 1. 984 3 0. 496 0 0. 689 2

I1--560 97 1. 950 4 0. 487 3 0. 680 4 I848--850 97 1. 897 6 0. 473 0 0. 665 9

I1--450 97 1. 999 6 0. 499 9 0. 693 0 I848--700 97 1. 901 7 0. 474 2 0. 667 1

I1--400 97 1. 989 1 0. 497 3 0. 690 4 I848--650 97 1. 991 2 0. 497 8 0. 690 9

I1--350 97 1. 970 1 0. 492 4 0. 685 5 I848--600 97 1. 815 3 0. 449 1 0. 641 4

I835--1200 97 1. 998 6 0. 499 6 0. 692 8 I848--350 97 1. 993 4 0. 498 3 0. 691 5

I835--1100 97 1. 748 4 0. 428 0 0. 619 4 I65--900 97 1. 986 7 0. 496 7 0. 689 8

I835--1000 97 1. 367 7 0. 268 9 0. 439 8 I65--800 97 1. 988 5 0. 497 1 0. 690 3

I835--750 97 1. 486 4 0. 327 2 0. 508 7 I65--600 97 1. 645 5 0. 392 3 0. 581 2

I835--600 97 1. 603 5 0. 376 4 0. 563 8 I65--500 97 1. 923 6 0. 480 1 0. 673 1

I835--450 97 1. 980 7 0. 495 1 0. 688 3 I52--1400 97 1. 335 4 0. 251 2 0. 418 0

I835--400 97 1. 277 3 0. 217 1 0. 374 6 I52--1200 97 1. 313 9 0. 238 9 0. 402 6

I835--300 97 1. 689 3 0. 408 0 0. 598 1 I52--850 97 1. 934 1 0. 483 0 0. 676 0

I5--1500 97 1. 881 6 0. 468 5 0. 661 3 I52--600 97 1. 489 4 0. 328 6 0. 510 3

I5--1000 97 1. 941 3 0. 484 9 0. 678 0 I52--550 97 1. 993 2 0. 498 3 0. 691 4

I5--700 97 1. 997 5 0. 499 4 0. 692 5 I50--1300 97 1. 815 0 0. 449 0 0. 641 3

I5--500 97 1. 968 2 0. 491 9 0. 685 1 I50--950 97 1. 536 6 0. 349 2 0. 533 7

I5--450 97 1. 890 9 0. 471 2 0. 664 0 I50--850 97 1. 827 7 0. 452 9 0. 645 2

I815--1400 97 1. 999 9 0. 500 0 0. 693 1 I50--800 97 1. 918 3 0. 478 7 0. 671 7

I815--1300 97 1. 999 9 0. 500 0 0. 693 1 I50--700 97 1. 986 5 0. 496 6 0. 689 7

I815--1100 97 1. 584 0 0. 368 7 0. 555 4 I50--650 97 1. 986 5 0. 496 6 0. 689 7

I815--700 97 1. 974 6 0. 493 6 0. 686 7 I50--400 97 1. 869 1 0. 465 0 0. 657 7

I815--500 97 1. 542 3 0. 351 6 0. 536 4 I50--300 97 1. 906 0 0. 475 3 0. 668 3

I815--400 97 1. 970 3 0. 492 5 0. 685 6 I25--1000 97 1. 872 7 0. 466 0 0. 658 8

I17--1600 97 1. 999 2 0. 499 8 0. 692 9 I25--900 97 1. 976 3 0. 494 0 0. 687 1

I17--1300 97 1. 943 8 0. 485 6 0. 678 6 I25--700 97 1. 963 1 0. 490 6 0. 683 7

I17--1200 97 1. 465 3 0. 317 5 0. 497 6 I25--550 97 1. 765 5 0. 433 6 0. 625 2

I17--900 97 1. 810 6 0. 447 7 0. 639 9 I28--1400 97 1. 984 4 0. 496 1 0. 689 2

I17--800 97 1. 944 8 0. 485 8 0. 678 9 I28--1200 97 1. 965 4 0. 491 2 0. 684 3

I17--750 97 1. 906 6 0. 475 5 0. 668 5 I28--1100 97 1. 986 5 0. 496 6 0. 689 7

I17--700 97 1. 530 2 0. 346 5 0. 530 6 I28--850 97 1. 964 6 0. 491 0 0. 684 1

I17--600 97 1. 220 8 0. 180 9 0. 326 3 I28--750 97 1. 988 8 0. 497 2 0. 690 3

I857--1300 97 1. 977 7 0. 494 4 0. 687 5 I28--550 97 1. 889 6 0. 470 8 0. 663 6

I857--1000 97 1. 578 0 0. 366 3 0. 552 7 I28--380 97 1. 972 9 0. 493 1 0. 686 3

I857--850 97 1. 638 4 0. 389 7 0. 578 3 I28--300 97 1. 747 8 0. 427 8 0. 619 1

I857--700 97 1. 962 0 0. 490 3 0. 683 4 平均 97 1. 811 7 0. 437 4 0. 625 6

I857--650 97 1. 888 0 0. 470 3 0. 663 2 标准差 0. 228 1 0. 086 6 0. 097 6

I857--550 97 1. 992 3 0. 498 1 0. 691 2

雄株来源于云南、贵州、广西，均在我国西南部;另一
小类群包括日照 20、日照 01、蒙阴 22、泰安 04、泰安
05、郯城 03、郯城 04、邳州 02、邳州 03 和晋祠 01 等
10 株雄树组成，主要以我国银杏主要分布区郯城及

周边地区为主，晋祠归于此类则说明此株银杏与上

述单株亲缘关系较近，推测此株古代可能引种于山

东地区或与上述单株属于同一起源。但总体上这一
大类的 2 个小类群均表现出较强的地域相关性，即
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图 2 银杏雄株 Nei’s遗传距离的 UPGMA聚类图
Fig. 2 Dendrogram of UPGMA based on Nei’s genetic distance between male ginkgo trees

地理位置相近的，亲缘关系近。另一大类群也可分
为 2 个小类群:一个小类群是由广德 01、广德 02、广

德 03、西峡 01、西峡 03、西峡 04、泰安 01、泰安 03、
泰兴 02、泰兴 04 及南京 02、安化 01、寿县 01、金寨
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01、奉化 01、康县 01 等 16 个单株组成，尽管本类群
的单株来源地理位置较分散，但总体上来自同一地

区的单株也能聚在一起，如广德、西峡和泰安、泰兴
的几个单株都集中于此类群;另一个小类群是聚集

单株最多的一个类群，在这个类群里面，集中了其余

的来自全国大部分地区的 63 个单株，其中包括来自
天目山、湖州、长兴、宁国、新县、西峡、安陆、随州、南
雄等银杏主要分布区及陕西周至、长安和来源于其
他省份的一些著名的百年以上及多数千年古银杏雄

株，结果表明遗传距离与其地理位置的远近不完全

相关。

3 结论与讨论
1)本文应用 ISSR分析技术对分布于我国 19 个
省市的 97 株古银杏雄株进行遗传多样性分析，并对
他们的亲缘关系进行分析鉴定。结果表明，银杏雄
株具有丰富的基因多样性和遗传多样性，选用的 13
个引物共扩增出 114 条 DNA 条带，其中多态性
DNA条带 83 条，占 72. 8%。有效等位基因数平均
为 1. 811 7，基因多样度平均为 0. 437 4，Shannon 信
息指数平均为 0. 625 6;对扩增结果进行聚类分析，
把 97 株古银杏雄株分为 2 大类:一类表现出较强的
地理相关性，这说明古银杏的引种栽培多以小范围、
邻近区域引种为主，因而相邻或相近地区的亲缘关

系较近;另一大类结果表明遗传距离与地理位置远

近不完全相关，产生这种情况的原因一方面说明银

杏古时跨地区引种的情况可能也较多，另一方面也

证明了银杏雄株基因型较多，遗传资源比较丰富，这

也是银杏长期适应和进化的结果。本文研究结果表
明，我国银杏雄株资源丰富，具有丰富的遗传多样性

和基因多样性，这为银杏杂交育种和新品种选育提

供了丰富的资源和基础。
2)物种的遗传多样性还与该种的进化历史有
关。银杏是第四纪冰川残存的孑遗裸子植物，被公
认为“活化石”，其祖先具有比较丰富的遗传基础，
由于受第四纪冰川的影响，仅在我国长江流域一带

的群山中得以保存，中国是世界银杏的最后天然产

地和现代银杏的发源地，银杏在我国分布范围广，栽

培历史长，古树资源比较丰富，可以提供较客观的种

质遗传多样性基础信息，因而选用古树作为材料进

行遗传多样性研究具有非常重要的意义。本文利用
ISSR分析对 97 个古银杏雄株进行扩增，选用的 13
个引物共扩增出 114 条 DNA 条带，其中多态性
DNA条带 83 条，多态位点百分率为 72. 8%，结果表
明银杏雄株的遗传多样性较高。与其他裸子植物的
ISSR分析数据相比，银杏雄株的多态位点百分率比

穗花杉(Amentotaxus argotaenia)49%［18］、叉孢苏铁
(Cycas segmentifida) 70. 49%［19］、长叶榧 ( Torreya
jack)52. 79%［20］和百山祖冷杉(Abies beshanzuensis)
42. 86%［21］都高，略低于资源冷杉(A. ziyuanensis)
77. 78%［22］、香榧(Torreya grandi)84. 6%［23］和南方
红豆杉(Taxus wallichiana var. mairei)88. 52%［24］。

3)银杏作为雌雄异株的树种，雄株在银杏杂交
育种和栽培新品种选育过程中的重要地位都不可或

缺，但此前针对雄株的研究则相对较少。在以往对
银杏雄株的遗传多样性研究中，莫昭展等

［25］
对来自

10 个省份的 10 个银杏雄株无性系进行 RAPD 标
记，利用 12 对引物共扩增出了 96 条带，多态性条带
41 条，占总带数的 42%，扩增片段长度为 300 ～
2 000 bp，10 个银杏雄株无性系间表现出较丰富的
多态性。王利等［26］利用 AFLP 标记研究了 29 个中
国银杏雄株材料的亲缘关系，从 64 对 EcoRⅠ引物
中筛选出 7 对清晰、多态性高的引物，共产生 1 173
条谱带，187 个特异位点和 1 145 条多态带，多态带
的比例平均为 97. 6%，所有材料之间相似系数在
0. 38 ～ 0. 82 之间，供试材料遗传变异大，供试材料
的聚类与其地理位置的远近不完全相关，这与本文

的研究结果基本一致。综合上述研究及本文结论，
再次说明银杏雄株具有丰富的遗传性。由于物种对
环境变化的适应能力以及进化潜力依赖于它的遗传

多样性，从更好地保护和利用银杏遗传多样性角度

出发，必须更广泛地收集、保护各种银杏种质资源。
根据银杏遗传多样性较高的特点，在对银杏进行保

护开发中，应该尽可能地对古树资源实施保护，以保

护尽可能多的遗传多样性，也可对遗传差异较大的

单株间或地区间进行引种和杂交育种，人为创造基

因交流和重组的条件，更好地维持和提高银杏的遗

传多样性水平。
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