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摘要：［目的］研究毛红椿天然群体遗传多样性取样策略，为其种质资源收集、保存和遗传多样性保护等提供参考依

据。［方法］利用８对微卫星分子标记进行毛红椿天然群体遗传多样性和空间自相关分析，综合制定其天然群体合
理取样策略。［结果］毛红椿天然群体等位基因数平均为７．５个，期望杂合度（Ｈｅ）和多态性信息指数（ＰＩＣ）均值分

别为０．６４３７和０．６３６０，基因分化系数（ＧＳＴ）均值为０．２９０７。在遗传多样性取样策略方面，提出了根据毛红椿群

体基因分化系数来确定取样群体遗传变异所占总变异比例的运算公式为１－（ＧＳＴ）
ｎ－１，其中，ｎ为取样群体的数

量。当取样群体达到４个时，基本上能包括该树种９７．５％的遗传变异；同时确定了目标群体的选择方法，应选择与
其它群体间基因分化系数均值较大的４个群体，即贵州册亨（ＣＨ）、浙江遂昌（ＳＣ）、浙江仙居（ＸＪ）和云南师宗
（ＳＺ）。通过构建云南宾川（ＢＣ）、云南师宗（ＳＺ）和江西宜丰（ＹＦ）群体内取样单株数量与基因多样性和等位基因之
间的捕获曲线，确定了群体内取样单株数量应达到１５个以上；毛红椿天然群体内３００ ５２０ｍ范围内的单株间存
在相似关系，超出此范围个体间差别较大，说明在进行群体内单株取样时，单株间距应大于５２０ｍ。［结论］取样群
体数量、群体间遗传分化系数、群体内单株数量以及单株间距离等影响了毛红椿取样群体的遗传多样性。毛红椿

天然群体遗传多样性取样策略为取样群体４个、每个群体最少取样１５个单株，单株间距大于５２０ｍ。
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　　取样策略是指对一定区域分布范围内的植物个
体取样时，使取样样本具有代表性和包含尽可能多

的遗传变异的最佳取样方法，包括取样群体数量和

群体内的个体数以及取样方式等［１］。由于人力和物

力等条件的限制，一般不可能对每个物种的所有群

体和个体都进行收集或保护，只能收集或保护其中

的一部分。在种质资源收集和遗传多样性保护过程

中，希望在可操作的前提下，抽取的样本能包含尽可

能多的遗传变异，能够反映该物种在进化过程中形

成的特定时空遗传结构。如果没有一个合理的取样

策略，收集和保护的种质资源很难客观反映研究对

象的遗传多样性；同时，植物取样策略很大程度上受

到植物自身的生物学和生态学特性、环境条件和取

样目的等方面的影响［２－４］。因此，应根据植物自身

特性，制定适宜的取样策略。目前，在植物取样策略

研究中，草本植物取样策略研究较多［５－７］，而木本植

物取样策略鲜见报道。

合理的取样策略制定主要包括以下４个方面内
容：群体的数量、目标群体的选择、群体内单株的数

量和单株之间的距离。为获得这些信息，应首先了

解所研究物种遗传多样性及其空间遗传结构。遗传

多样性的研究可以揭示群体的遗传多样性水平以及

群体间遗传分化程度等；空间遗传结构对天然群体

的取样策略有重要指导作用［８］，对遗传变异空间结

构的研究有助于提高取样的效率，从而达到最大限

度地保护和利用遗传多样性的目的［９］。空间自相关

分析是研究遗传变异空间结构的一种有效方法，尤

其是在小尺度空间范围内，用来检测与量化多个观
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测数据之间潜在的相互空间依赖性［１０－１１］。

毛红椿（Ｔｏｏｎａｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ（Ｆｒａｎｃｈ．）
Ｈａｎｄ．－Ｍａｚｚ．）为楝科（Ｍｅｌｉａｃｅａｅ）香椿属（Ｔｏｏｎａ
Ｒｏｅｍ．）落叶大乔木，雌雄同株，花较小，花粉和种子
分别主要靠昆虫和风力传播；其生长迅速，树干通

直，材质曙红，木纹美丽，素有“中国桃花心木”之

称，是热带和亚热带地区珍贵用材树种，具有很高的

经济价值和开发前景［１２－１３］。毛红椿在我国主要分

布于江西、浙江、安徽、贵州和云南等省份，由于人为

砍伐、环境变化以及其天然更新较缓慢等原因，天然

群体数量不断减少。目前，浙江仙居和遂昌、安徽泾

县、江西官山以及云南元谋、宾川、师宗、武定和贵州

册亨等群体保存较好，群体内单株数量较多［１４］。毛

红椿被列为国家二级保护濒危种，同时也被各分布

省列为珍稀濒危树种［１５－１７］。

目前，已开展了毛红椿天然群体遗传结构、空间

遗传结构以及群落结构等［１１，１８－１９］方面的研究，但未

涉及毛红椿遗传多样性保护中天然群体的取样策略

问题。毛红椿野生资源分布较广，其天然群体表型

变异和分子变异丰富［１８］，适宜的取样策略是群体遗

传学研究的基础，制定毛红椿天然群体遗传多样性

取样策略，对该树种资源保护和合理开发利用具有

重要意义。因此，本文利用所收集的毛红椿９个天
然群体材料，在获取群体遗传多样性和空间遗传结

构的基础上，系统探讨毛红椿天然群体合理取样策

略，包括取样群体数量、目标群体的选择、群体内取

样单株数量以及取样单株间距离，为毛红椿和类似

生物学特性树种的遗传多样性保护、种质资源收集

和保存提供参考。

１　材料与方法
１．１　试验材料

对分布于浙江、江西、安徽、贵州和云南５省９
个毛红椿天然群体进行实地调查，所调查天然群体

情况和取样数量见表１。为避免重复取样，毛红椿
单株间相距５０ｍ以上。分单株采集树冠中上部叶
片，并迅速用变色硅胶干燥，硅胶与叶片质量比为

１０∶１，共收集３８４个单株材料。利用手持 ＧＰＳ（ｅＸ
ｐｏｒｉｓｔ６００，美国Ｍａｇｅｌｌａｎ公司）对每个取样单株进行
定位，定位精度为７ｍ。

表１　毛红椿９个天然群体地理位置和采样数量
Ｔａｂｌｅ１　ＧｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｌａｃｅｓａｎｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｎｕｍｂｅｒｓｏｆｎｉｎｅｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴ．ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 东经Ｅ 北纬Ｎ 海拔高度Ａｌｔｉｔｕｄｅ／ｍ 面积Ａｒｅａ／ｈｍ２ 采样数量Ｎｕｍｂｅｒ

江西宜丰ＹＦ １１４°２９′ １１４°４５′ ２８°３０′ ２８°４０′ ２２０ ４７５ ６８ ６５
浙江遂昌ＳＣ １１９°１２′ １１９°２３′ ２８°３０′ ２８°３６′ ５１０ １２２０ ３０ ２５
浙江仙居ＸＪ １２０°３２′ １２０°５６′ ２８°４８′ ２８°５６′ ６００ ８２０ ３２ ２７
云南元谋ＹＭ １０１°４９′ １０１°５２′ ２５°１７′ ２５°４０′ １１１２ １２３０ １８ ３０
安徽泾县ＪＸ １１８°３５′ １１８°３６′ ３０°３１′ ３０°３４′ ２７０ ４９７ ２８ ４８
贵州册亨ＣＨ １０５°４０′ １０５°５２′ ２４°３６′ ２４°５５′ ６２０ ８１０ ２５ ２４
云南宾川ＢＣ １００°１６′ １０１°２３′ ２５°０２′ ２５°２２′ １４０４ １８２０ ２０ ６０
云南武定ＷＤ １０２°０８′ １０２°１２′ ２５°４７′ ２５°５１′ １４０５ １８０２ ６０ ２９
云南师宗ＳＺ １０３°４２′ １０４°３４′ ２４°２１′ ２５°００′ ８１２ ９１２ ５５ ８４

１．２　 基因组ＤＮＡ的提取和ＰＣＲ扩增
利用改良的 ＣＴＡＢ法提取毛红椿叶片基因组

ＤＮＡ［１３］。试验中ＰＣＲ扩增反应采用１５μＬ体系，包
括０．３μＬＴａｑ酶（２Ｕ·μＬ－１），ｄＮＴＰ（２．５ｍｍｏｌ·
Ｌ－１），引物（１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１），１．５μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ和
３０ｎｇＤＮＡ模板。用基因扩增仪（ＴＰ６００，日本ＴａＫａ
Ｒａ公司）进行ＰＣＲ扩增，ＰＣＲ扩增程序是９４℃预变
性４ｍｉｎ，然后进行３５个扩增循环（９４℃变性１ｍｉｎ，
Ｔ℃退火０．５ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ），最后７２℃延伸
１０ｍｉｎ。微卫星引物为本实验室筛选并设计的８对
扩增谱带清晰、重复性好且稳定的引物［１３］。ＰＣＲ扩
增产物加入５μＬ的Ｌｏａｄｉｎｇｂｕｆｆｅｒ，聚丙烯酰胺凝胶

（浓度为８％）进行电泳，电压１２０Ｖ。电泳所采用的
缓冲液为１×ＴＢＥ，电泳３ｈ以后，银染检测并用数
码相机照相。

１．３　数据分析
微卫星是共显性标记，同一引物扩增产物中电

泳迁移率一致的条带被认为具有同源性，用Ａ、Ｂ、Ｃ、
Ｄ、Ｅ……按条带大小从大到小进行编号。采用Ｐｏｗ
ｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．２５软件［２２］计算各天然群体的等位基因

数（Ｎａ）、基因型数（Ｎｇ）和多态性信息指数（ＰＩＣ）
等。采用ＰＯＰＧＥＮＥ３２软件计算毛红椿天然群体间
基因分化系数（ＧＳＴ）、期望杂合度（Ｈｅ）以及聚类分
析。利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．２５软件 Ｃｏｒｅｓｅｔ功能模

６７１
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块，采用模拟退火算法和随机搜索 ２种取样方法，
设置１、２、３、４、５、６、７、８、９、１０、１５、２０、２５、３０、３５、
４０、４５、５０、５５、６０等不同数量单株的取样样本，每
个取样数量重复１０００次，构建群体内取样单株数
量与基因多样性、等位基因捕获量间的关系图。空

间自相关分析方法参考陈小勇等［２０］和刘军等［１１］

的方法。利用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ软件［２１］对群体结构进

行分析。

２　结果与分析
２．１　毛红椿天然群体遗传多样性

位点Ｔｃ０６、Ｔｃ０３全部样品的扩增产物银染结果

见图１、２。从表２可以看出：在种水平上，８个位点
的等位基因数为６ ９个，其均值为７．５个，其中，
位点 Ｔｃ０５、Ｔｃ０６和 Ｔｃ０７等位基因数最多，位点
Ｔｃ０１、Ｔｃ０２和Ｔｃ０３的等位基因数最少；不同位点基
因型数为９ ２２个，平均基因型数为１４．４；毛红椿
天然群体期望杂合度（Ｈｅ）的均值为０．６４３７，变化范
围为０．３７６２ ０．７４２６；多态性信息指数（ＰＩＣ）为
０．３５１３ ０．７６６６，其均值为０．６３６０；毛红椿天然
群体间基因分化系数（ＧＳＴ）为０．２９０７，说明毛红椿
天然群体２９．０７％的遗传变异存在于毛红椿天然群
体间，７０．９３％的遗传变异存在于毛红椿天然群
体内。

Ｍ

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ

图１　位点Ｔｃ０６扩增产物银染结果
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｒｅｓｕｌｔａｂｏｕｔｓｉｌｖｅｒｄｙｅｉｎｇｏｆａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｗｉｔｈｌｏｃｕｓＴｃ０６

Ｍ

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ

图２　位点Ｔｃ０３扩增产物银染结果
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｒｅｓｕｌｔａｂｏｕｔｓｉｌｖｅｒｄｙｅｉｎｇｏｆａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｗｉｔｈｌｏｃｕｓＴｃ０３

表２　毛红椿天然群体遗传多样性统计表
Ｔａｂｌｅ２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｆｏｒｎａｔｕｒａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴ．ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ
等位基

因数Ｎａ
基因型数

Ｎｇ
期望杂

合度Ｈｅ
多态性信息

指数ＰＩＣ
基因分化

系数ＧＳＴ
Ｔｃ０１ ６ ９ ０．７０４４ ０．６６１０ ０．４０６６
Ｔｃ０２ ６ ９ ０．３７６２ ０．３５１３ ０．２８８６
Ｔｃ０３ ６ １５ ０．６１１３ ０．５６６８ ０．１８８３
Ｔｃ０４ ８ １４ ０．７０９０ ０．６６３２ ０．２５０８
Ｔｃ０５ ９ １５ ０．７０３１ ０．７０６４ ０．５６０１
Ｔｃ０６ ９ ２２ ０．７４２６ ０．７６６６ ０．１９４７
Ｔｃ０７ ９ １８ ０．７１０１ ０．７３０４ ０．０６７８
Ｔｃ０８ ７ １３ ０．５９２６ ０．６４２３ ０．３７５３

平均Ｍｅａｎ ７．５ １４．４ ０．６４３７ ０．６３６０ ０．２９０７
标准差 ＳＤ １．５０６ ２．５４８ ０．１３７４ ０．１９５５ ０．０８６５

２．２　群体样本取样策略的确定
根据 Ｈａｍｒｉｃｋ等［２２］提出的用基因分化系数

（ＧＳＴ）来估算一个物种内应取样的群体数。如果取
样的群体数为ｎ，则所包含的遗传变异的比例为１－
（ＧＳＴ）

ｎ。本研究中，群体间基因分化系数 ＧＳＴ平均值
为０．２９０７（表２），所以，３个群体基本上能包括该物
种总体变异的９７．５％。但经模拟取样证明，取样３
个群体所包含的变异仅占该物种总体变异的

８６８％ ９６．１％，未能达到９７．５％；而取样４个群体
时，所包含的变异占物种总变异的９２．２％ ９８．３％
（表３）。因此，当取样群体数量为ｎ时，取样群体所
包含的遗传变异占总变异的比例为 １－（ＧＳＴ）

ｎ－１。
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在毛红椿天然群体取样以及对其遗传多样性保护

时，可以选择其中４个天然群体进行取样和遗传多
样性保护。

表３　不同群体取样方法捕获遗传多样性的比例
Ｔａｂｌｅ３　Ｒａｔｉｏｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｃａｐｔｕｒｅｄｂｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｍｐｌｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓ

群体取样方法

Ｓａｍｐｌｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓ
取样群体期望杂合度

ＳａｍｐｌｅｄＨｅ
总的期望杂合度

ＴｏｔａｌＨｅ
取样群体所包含该物种

遗传变异比例／％
选取与其它群体间基因分化系数均值较大的４个群体
ＦｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｈｉｇｈｅｒＧＳＴ

０．６３３０ ０．６４３７ ９８．３

选取与其它群体间基因分化系数均值较小的４个群体
ＦｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｌｏｗｅｒＧＳＴ

０．５９３５ ０．６４３７ ９２．２

选取与其它群体间基因分化系数均值较大的３个群体
ＴｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｈｉｇｈｅｒＧＳＴ

０．６１８０ ０．６４３７ ９６．１

选取与其它群体间基因分化系数均值较小的３个群体
ＴｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｌｏｗｅｒＧＳＴ

０．５５８７ ０．６４３７ ８６．８

表４　毛红椿天然群体间遗传分化系数
Ｔａｂｌｅ４　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｂｅｔｗｅｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴ．ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 江西宜丰ＹＦ 安徽泾县ＪＸ 云南元谋ＹＭ 云南宾川ＢＣ 云南武定ＷＤ 云南师宗ＳＺ 浙江遂昌ＳＣ 浙江仙居ＸＪ
安徽泾县ＪＸ ０．１７５
云南元谋ＹＭ ０．０８８ ０．１６８
云南宾川ＢＣ ０．１６８ ０．１４７ ０．１２９
云南武定ＷＤ ０．１５９ ０．１１９ ０．１２６ ０．０５３
云南师宗ＳＺ ０．１９４ ０．１２８ ０．１３５ ０．０６８ ０．０３９
浙江遂昌ＳＣ ０．００７ ０．１７９ ０．１１４ ０．１８７ ０．１７９ ０．２１３
浙江仙居ＸＪ ０．０２０ ０．１８８ ０．０７４ ０．１６０ ０．１５１ ０．１９２ ０．０４３
贵州册亨ＣＨ ０．３６０ ０．３７１ ０．３４０ ０．３９４ ０．４０１ ０．４３１ ０．３７９ ０．３４６

　　从表３可以看出：在群体取样的过程中，当选取
与其它群体间遗传分化系数均值较大的４个群体
时，取样群体所包含的遗传变异占总体变异的

９８３％。通过计算群体间遗传分化系数，贵州册亨
（ＣＨ）、浙江遂昌（ＳＣ）、安徽泾县（ＪＸ）和云南师宗
（ＳＺ）这４个群体分别与其它群体间遗传分化程度
较大（表４），其中，ＣＨ群体与其它群体间遗传分化
系数均值达到０．３７７８。浙江遂昌（ＳＣ）、安徽泾县
（ＪＸ）和云南师宗（ＳＺ）这３个群体与其它群体遗传
分化系数均值分别为０．１６３、０．１８４和０．１７５（表４）。
选择这４个群体进行取样，取样群体所包含的遗传
变异更丰富。基于邻接分析构建了毛红椿天然群体

系统发育树，从图３可以看出：所选择的４个群体均
匀分布于系统发育树的四周，贵州册亨（ＣＨ）、浙江
遂昌（ＳＣ）、安徽泾县（ＪＸ）和云南师宗（ＳＺ）分别代
表了毛红椿天然分布区的南部、东部、北部和西南部

群体。同时利用ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ软件对其群体进行分
析，结果得出最佳Ｋ值为５，聚类结果与基于邻接分
析方法一致（图４）。
２．３　群体内单株样本取样策略的确定

金燕等［１］研究发现，群体内单株数量的对数与

图３　基于邻接分析的毛红椿天然群体聚类分析
Ｆｉｇ．３　Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ｂａｓｅｄｏｎｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ

取样样本等位基因数量成正比。因此，本文选择群

体内单株数量较多的群体云南师宗（ＳＺ）、云南宾川
（ＢＣ）和江西宜丰（ＹＦ）作为研究对象，分析其群体
内单株样本的取样策略。利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．２５
软件［２３］进行群体遗传多样性分析（表５）得出：云南
师宗（ＳＺ）、云南宾川（ＢＣ）和江西宜丰（ＹＦ）群体等
位基因总数分别为３４、２９和２７个，基因多样性分别
为０．４５０、０．５１９和０．４８８。
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图４　毛红椿天然群体ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析（Ｋ＝５）
Ｆｉｇ．４　ＳＴＲＵＣＴＵＲＥａｎａｌｙｓｉｓｏｆＴ．ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｋ＝５）

表５　云南师宗、江西宜丰和云南宾川群体
遗传多样性分析

Ｔａｂｌｅ５　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｏｆＳＺ，
ＹＦａｎｄＢＣｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 等位基因数Ｎａ 基因多样性Ｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

云南师宗 ＳＺ ３４ ０．４５０

云南宾川ＢＣ ２９ ０．５１９

江西宜丰ＹＦ ２７ ０．４８８

图５ ７揭示了群体内取样单株数量与基因
多样性捕获量、等位基因捕获量间的关系。可以看

出，随着群体内取样个体数量的增加，捕获的基因

多样性和等位基因数量也逐步增加。当云南师宗

（ＳＺ）、江西宜丰（ＹＦ）、云南宾川（ＢＣ）群体内取样

个体数量分别达到１５、７、１５时，模拟退火取样方法
所捕获的基因多样性占群体基因多样性的９９．５％
以上，同时几乎捕获了该群体的全部等位基因；而

随机搜索取样方法所捕获基因多样性占江西宜丰

（ＹＦ）、云南师宗（ＳＺ）、云南宾川（ＢＣ）群体基因多
样性的９７．９％、９７．６％和９７．５％，捕获的等位基因
占江西宜丰（ＹＦ）、云南师宗（ＳＺ）、云南宾川（ＢＣ）
群体全部等位基因的 ７７．７％、７３．６％和 ７３．２％。
综上分析，利用模拟退火取样方法，群体内取样单

株数量达到１５个时，基本捕获了该群体９９．５％以
上的基因多样性，同时捕获了群体全部等位基因。

所以，在毛红椿核心种质构建中，建议群体内取样

单株数量≥１５个。

图５　云南师宗群体内取样单株数量与等位基因捕获量、基因多样性捕获量的关系
Ｆｉｇ．５　ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＳＺｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃａｐｔｕｒｅｄａｌｌｅｌｉｃ

ｎｕｍｂｅｒａｎｄｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２．４　群体内取样单株间距
由于微环境的差异，以及植物的繁育系统、种子

和花粉传播机制的影响，使植物群体内的遗传变异

在空间上并不完全呈随机分布，而是呈斑块状分布。

本研究通过计算江西宜丰（ＹＦ）、云南宾川（ＢＣ）和
云南师宗（ＳＺ）群体内单株之间的空间自相关系数，
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Ａ：江西宜丰群体内取样单株数量与等位基因捕获量的关系；Ｂ：江西宜丰群体内取样单株数量与基因多样性捕获量的关系

Ａ：ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＹＦｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃａｐｔｕｒｅｄａｌｌｅｌｉｃｎｕｍｂｅｒ；Ｂ：Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｉｎｇ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＹＦｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃａｐｔｕｒｅｄｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

图６　江西宜丰群体内取样单株数量与等位基因捕获量、基因多样性捕获量的关系
Ｆｉｇ．６　ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＹＦｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃａｐｔｕｒｅｄ

ａｌｌｅｌｉｃｎｕｍｂｅｒａｎｄｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

图７　云南宾川群体内取样单株数量与等位基因捕获量、基因多样性捕获量的关系

Ｆｉｇ．７　ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＢＣｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃａｐｔｕｒｅｄａｌｌｅｌｉｃ

ｎｕｍｂｅｒａｎｄｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

将单株之间距离分为８个距离等级，每个距离等级
为８０ｍ，空间自相关分析结果（图８）表明：江西宜丰
（ＹＦ）、云南宾川（ＢＣ）和云南师宗（ＳＺ）群体内单株
间距分别为３００、３８０和５２０ｍ以内，空间自相关系
数显著正相关，说明在３个群体此距离等级范围内
的个体间存在相似关系，在此距离等级范围外，随着

距离增大，正值减少而负值增加，说明３个群体内此
距离等级以外，个体间差别较大。因此，在进行群体

内单株取样时，为避免重复取样，单株间距应该在

５２０ｍ范围以外。

３　讨论
３．１　毛红椿天然群体遗传多样性

毛红椿天然群体遗传多样性水平与所报道的

具有相同生物学和生态学习性物种遗传多样性水

平相似［２４］，如大叶桃花心木（Ｓｗｉｅｔｅｎｉａｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ
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图８　群体空间自相关分析结果
Ｆｉｇ．８　Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｓｐａｔｉａｌａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ｋｉｎｇ）［２５］ 和 圭 亚 那 苦 油 楝 （Ｃａｒａｐａ ｇｕｉａｎｅｎｓｉｓ
Ａｕｂｌ．）［２６］期望杂合度（Ｈｅ）分别为０．６５７和０．６６７。
毛红椿天然群体的等位基因的平均数为７．５，群体
间基因分化系数平均值为０．２９０７，说明有２９．０７％
的遗传变异存在群体之间，而有７０．９３％的遗传变
异存在于群体之内。毛红椿群体基因分化系数明显

高于相同生物学习性物种的基因分化系数的平均值

（ＧＳＴ＝０．２２）
［２４］，说明毛红椿天然群体间遗传分化

较大，可能是由于毛红椿天然群体片段化严重所致。

３．２　毛红椿天然群体取样策略
Ｓｃｈｏｅｎ等［２７］提出，在进行种质资源收集时，应

先制定有效的取样策略，对于近交种或群体间基因

分化系数较大的物种，首先应作遗传多样性分析，以

确定哪些群体具有较高的遗传多样性。许多珍稀濒

危树种天然群体数量有限，很多树种天然群体数量

已减少至５个或者更少，对于这些树种的种质资源
收集保护，宜对所有的天然群体进行取样［２８］。Ｈａｍ
ｒｉｃｋ等［２２］提出，在制定群体取样策略时，应充分考

虑群体遗传多样性分布和群体间分化情况，阐明如

何利用基因分化系数来设计取样策略。本文从包括

群体取样数量、目标群体的选择、群体内取样单株数

量以及取样单株间距离４个不同层次研究了毛红椿
天然群体取样策略。在群体取样数量方面，本研究

对Ｈａｍｒｉｃｋ等［２２］确定取样群体遗传多样性比例的

一般公式进行了改进，如果群体取样数量为 ｎ，取样
群体所包含的遗传多样性占该物种总变异的比例为

１－（ＧＳＴ）
ｎ－１。因为树种间生物学特性和群体分布

情况存在差异，导致不同树种群体间遗传分化程度

也存在差异。毛红椿为长寿命多年生、虫媒花和种

子靠风力传播植物，对于类似毛红椿生物学特性的

树种而言，群体间基因交流较少，遗传分化较大［１４］，

为捕获群体更多的遗传多样性，需要增加取样群体

的数量。根据Ｈａｍｒｉｃｋ等［２２］的方法，只需要３个天
然群体就能捕获总变异的９７．５％，但实际上应用于
本研究中，只能捕获总变异的８６．８％ ９６．１％。当
取样群体数量达到 ４个时，就能捕获总变异的
９２２％ ９８．３％。所以，在毛红椿天然群体取样以
及遗传多样性保护时，应该选取至少４个群体进行
取样和遗传多样性保护。

在确定了群体取样数量后，以往对天然群体取

样策略的研究很少涉及关于目标群体的选择，即选

择哪４个群体进行取样。虽然根据 Ｓｃｈｏｅｎ等［２７］的

方法，可以选择４个遗传多样性水平较高的群体进
行取样，但由于毛红椿天然群体间遗传分化较大，群

体间基因交流较少，可能部分群体长时间与其它群

体地理隔离，致使其部分群体特别是边缘群体含有

较多的稀有等位基因［１４］。为了捕获一定水平的等

位基因和遗传多样性，需充分考虑由于地理隔离导

致的群体间遗传分化。本文对比了不同取样方法对

取样群体遗传多样性捕获量的影响，提出了选择与

其它群体间遗传分化系数平均值较大的４个群体进
行取样，基本可以捕获毛红椿总变异的９８．３％。

在群体内取样单株数量方面，Ｓｊｇｒｅｎ等［２９］提出

了一个针对有限群体的假设模型，认为要检测到频

率为５％的稀有等位基因，群体内取样数至少要达
到３０个单株。本文利用２种分析方法，构建了群体
取样数量与等位基因捕获量、基因多样性捕获量关

系图。根据分析结果得出，运用模拟退火温度的方

法，群体内取样单株数量达到１５个时，基本捕获了
该群体基因多样性的９９．５％，同时捕获了群体全部
等位基因。所以，在毛红椿核心种质构建中，建议群

１８１
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体内取样单株数量≥１５个。
由于受群体内地形影响以及繁殖系统、种子和

花粉传播方式等影响，群体内遗传变异非随机分布，

导致群体内存在空间遗传结构［３０］。欧洲山毛榉

（ＦａｇｕｓｓｙｌｖａｔｉｃａＬ．）研究结果揭示了地理距离隔离
导致其群体内空间遗传结构的产生［３１］。Ｂｅｒｅｎｓ
等［３２］对非洲李（ＰｒｕｎｕｓａｆｒｉｃａｎａＬ．）研究表明，限制
的种子传播和微生境是形成其群体空间遗传结构的

主要原因，利用微卫星分子标记发现，非洲李基因流

传播距离为２３６ ５５８ｍ。空间自相关分析可以用
于群体内单株间遗传相似性与地理距离之间相关性

检验［９］。本文利用空间自相关分析对江西宜丰、云

南师宗和云南宾川取样群体空间遗传结构情况进行

分析表明，３个群体分别在３００、３８０、５２０ｍ范围内单
株间存在相似关系，此距离范围以外个体间差异较

大。该研究结果与非洲李［３２］和纺锤树（Ｃａｖａｎｉｌｌｅｓｉａ
ａｒｂｏｒｅａＫ．Ｓｃｈｕｍ．）［３３］等结果类似，但与草本植物
大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ（Ｌ．）Ｍｅｒｒ．）［４］和青冈（Ｑｕｅｒｃｕｓ
ｇｌａｕｃａＴｈｕｎｂ．）［２０］等差异较大，其原因为不同物种
生物学特性差异较大。毛红椿雌雄同株，花较小，花

粉主要靠昆虫传播，果实为蒴果，成熟后自然开裂；

种子两侧具翅，翅为膜质，质量较轻，主要依靠风力

传播，传播距离较远。而大豆和青冈果实较重，成熟

后靠重力和动物传播，传播距离相对较近。因此，在

进行群体内单株取样时，单株间距应大于５２０ｍ，有
利于在同样多的样本下获取更多毛红椿种质资源遗

传多样性。

４　结论
为最大限度地收集和保存毛红椿天然群体遗传

变异，利用８对微卫星分子标记进行毛红椿天然群
体遗传多样性和空间自相关分析，综合制定了其天

然群体合理取样策略。首先根据毛红椿群体基因分

化系数（ＧＳＴ）来确定取样群体遗传变异所占总变异
比例的运算公式为１－（ＧＳＴ）

ｎ－１，其中，ｎ为取样群
体的数量。毛红椿天然群体间遗传分化系数为

０．２９０７，当取样群体达到４个时，基本上能包括该
树种９７．５％的遗传变异。其次在目标群体选择方
面，通过不同方法对比，确定了应选择与其它群体间

基因分化系数平均值较大的４个群体。第三通过构
建群体内取样单株数量与基因多样性和等位基因之

间的捕获曲线，确定了群体内取样单株数量应达到

１５个以上，基本可以捕获群体９９．５％以上的基因多

样性，同时捕获了群体全部等位基因。最后根据毛

红椿天然群体空间遗传结构，揭示了毛红椿天然群

体内３００ ５２０ｍ范围内的单株间存在相似关系，
超出此范围个体间差别较大，说明在进行群体内单

株取样时，单株间距应大于５２０ｍ。
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ｅｎｃｅｓ，ＵＳＡ，１９９１，８８（１０）：４４９４－４４９７．

［２８］ＣｅｓｋａＪＦ，ＡｆｆｏｌｔｅｒＪＭ，ＨａｍｒｉｋＪＬ．Ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇａｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅ

ｇｙｆｏｒＢａｐｔｉｓｉａａｒａｃｈｎｉｆｅｒａｂａｓｅｄｏｎａｌｌｏｚｙｍｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．Ｃｏｎｓｅｒ

ｖａｔｉｏｎＢｉｏｌｏｇｙ，１９９７，１１（５）：１１３３－１１３９．

［２９］ＳｊｇｒｅｎＰ，ＷｙｎｉＰＩ．Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｒａｒｅ

ａｌｌｅｌｅｓｉｎｆｉｎｉｔｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＢｉｏｌｏｇｙ，１９９４，８

（１）：２６７－２７０．

［３０］ＪｉｎＹ，ＨｅＴＨ，ＬｕＢＲ．Ｆｉｎｅｓｃａｌｅｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎａｗｉｌｄｓｏｙ

ｂｅａｎ（Ｇｌｙｃｉｎｅｓｏｊａ）ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ

［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２００３，１５９（２）：５１３－５１９．

［３１］ＬａｆｏｎｔａｉｎｅＧＤ，ＤｕｃｏｕｓｓｏＡ，ＬｅｆèｖｒｅＳ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｏｎｇｅｒｓｐａｔｉａｌｇｅ

ｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｒｅｃｏｌｏｎｉｚｅｄａｒｅａｓｔｈａｎｉｎｒｅｆｕｇｉａｉｎｔｈｅＥｕｒｏｐｅａｎ

ｂｅｅｃｈ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙ，２０１３，２２（１７）：４３９７－４４１２．

［３２］ＢｅｒｅｎｓＤＧ，ＢｒａｕｎＣ，ＧｒｉｅｂｅｌｅｒＥＭ，ｅｔａｌ．Ｆｉｎｅ－ｓｃａｌｅｓｐａｔｉａｌ

ｇｅｎｅｔｉｃｄｙｎａｍｉｃｓｏｖｅｒｔｈｅｌｉｆｅｃｙｃｌｅｏｆｔｈｅｔｒｏｐｉｃａｌｔｒｅｅＰｒｕｎｕｓａｆｒｉ

ｃａｎａ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔｙ，２０１４，１１３（５）：４０１－４０７．

［３３］ＪúｎｉｏｒＡＦＭ，ＣａｒｖａｌｈｏＤ，ＢｒａｎｄｏＭＭ，ｅｔａｌ．Ｓｐａｔｉａｌｇｅｎｅｔｉｃ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＣａｖａｎｉｌｌｅｓｉａａｒｂｏｒｅａＫ．Ｓｃｈｕｍ．（Ｍａｌｖａｃｅａｅ）ｉｎｓｅａ

ｓｏｎａｌｌｙｄｒｙｔｒｏｐｉｃａｌｆｏｒｅｓｔ：Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｂｉｏ

ｃｈｅｍｉｃａｌＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓａｎｄＥｃｏｌｏｇｙ，２０１５，５８：１１４－１１９．
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ＤｉｓｃｕｓｓｉｏｎｏｎＧｅｎｅｔｉｃＤｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄＳａｍｐｌｉｎｇＳｔｒａｔｅｇｙｏｆＮａｔｕｒａｌ
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ＬＩＵＪｕｎ１，ＱＩＡＯＷｅｉｙａｎｇ２，ＱＩＵＹｏｎｇｂｉｎ２，ＬＩＵＸｕｅｓｏｎｇ３，ＣＨＥＮＲｉｈｏｎｇ３，
ＺＨＯＮＧＺｈｉｚｈｅｎ３，ＹＵＦｅｎｇ３，ＪＩＡＮＧＪｉｎｇｍｉｎ１

（１．ＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＳｕｂｔｒｏｐｉｃａｌＦｏｒｅｓｔｒｙ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＦｏｒｅｓｔｒｙ，Ｈａｎｇｚｈｏｕ３１１４００，Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ；２．ＫａｉｈｕａＣｏｕｎｔｙＦｏｒｅｓｔＦａｒｍ，

ＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｋａｉｈｕａ２３４３００，Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ；３．ＦｏｒｅｓｔＢｕｒｅａｕｏｆＪｉａｎｄｅＣｉｔｙ，ＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｊｉａｎｄｅ３１１６００，Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：［Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ］ＴｏｓｔｕｄｙｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙｏｆｎａｔｕｒａｌＴｏｏｎａｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕ
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ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｚｏｎｅ．Ｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｓｐａｔｉａｌａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｗｅｒｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｗｉｔｈ８ｍｉｃｒｏ
ｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ．ＳｉｍｕｌａｔｅｄｓａｍｐｌｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｄｅｖｅｌｏｐｓａｍｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙｏｆｎａｔｕｒａｌＴ．ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．
ｐｕｂｅｓｃｅｎｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．［Ｒｅｓｕｌｔ］Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｗｅｒｅ７．５．Ｔｈｅｍｅａｎｅｘ
ｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙａｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（ＰＩＣ）ｗａｓ０．６４３７ａｎｄ０．６３６０，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅ
ａｖｅｒａｇｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ（ＧＳＴ）ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓ０．２９０７．Ｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｓａｍ

ｐｌｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙｏｆＴ．ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ，ａｆｏｒｍｕｌａｆｏｒｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗａｓｆｏｕｎｄ
ｕｓｉｎｇＧＳＴａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ：１－（ＧＳＴ）

ｎ－１，ｗｈｅｒｅｎｍｅａｎｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｗｈｅｎ

ｆｏｕｒｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｗｈｉｃｈｆｒｏｍＣｅｈｅｎｇｏｆＧｕｉｚｈｏｕＰｒｏｖｉｎｃｅ，ＳｕｉｃｈａｎｇｏｆＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｘｉａｎｊｕｏｆ
ＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，ａｎｄＳｈｉｚｏｎｇｏｆＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ，ｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｏｒｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎａｎｄｓａｍｐｌｉｎｇ，９７．５％ ｏｆｇｅ
ｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｗａｓｃａｐｔｕｒｅｄ．ＴｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｗｉｔｈｈｉｇｈｅｒａｖｅｒａｇｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆＧＳＴａｍｏｎｇｏｔｈｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓ

ｃｈｏｓｅｎ．ＴｈｅｍｅａｎａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｃｒｅａｓｅｄｗｉｔｈｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｅｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｉｎＳｈｉ
ｚｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ，ＢｉｎｃｈｕａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ，ａｎｄＹｉｆｅｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍ
ＪｉａｎｇｘｉＰｒｏｖｉｎｃｅｂｙｕｓｉｎｇｃａｐｔｕｒｅｄｃｕｒｖｅ．Ｗｈｅｎｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｉｎａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｒｅａｃｈｅｄ１５，ｔｏｔａｌａｌｌｅｌｅｓａｎｄ
９９．５％ ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗｅｒｅｃａｐｔｕｒｅｄ．Ｓｏｍｏｒｅｔｈａｎ１５ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｓｈｏｕｌｄｂｅｓａｍｐｌｅｄｗｈｅｎｇｅｒｍｐｌａｓｍｏｆＴ．
ｃｉｌｉａｔａｖａｒ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓｗｅｒｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｎｄｓａｍｐｌｅｄ．Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｒｅｌａｔｉｏｎｅｘｉｓｔｅｄａｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｉｔｈｉｎａｄｉｓｔａｎｃｅ
ｏｆ３００－５２０ｍ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｇｒｅａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｖｅｒｔｈｉｓｄｉｓｔａｎｃｅｒａｎｇｅ．Ｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅａｍｏｎｇｉｎ
ｄｉｖｉｄｕａｌｓｗａｓｂｅｙｏｎｄ５２０ｍｗｈｅｎｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｃｏｅｆｆｉ
ｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｎｕｍｂｅｒｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅａ
ｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｃｏｕｌｄａｆｆｅｃｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．［Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ］Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍ
ｐｌｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｎｕｍｂｅｒｉｎｐｏｐｕｌａ
ｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅａｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｃｏｕｌｄａｆｆｅｃｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｉｔｉｓｓｕｇｇｅｓｔｅｄ
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