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题目： 应用ISSR-PCR分析蒙古栎种群的遗传多样性 
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摘要： 本研究应用ISSR标记技术对东北地区的优势树种蒙古栎(Quercus mongolica)的25个种群

遗传多样性进行了分析, 目的是为蒙古栎早期选择提供依据。从60条ISSR引物中筛选出

10个特异性强、稳定性好的引物进行ISSR分析。共获得位点数71个, 其中多态位点数56

个, 多态位点百分率为78.87%。PopGene分析结果表明: 种群的平均多态位点百分率为

45.2%, Shannon表型多样性指数(I)平均值为0.25, 具有较高的遗传多样性, 种群间存在一

定程度的基因流(Nm为1.3818)和遗传分化(Nei’s信息多样性指数平均值为0.1068, Gst平

均值为0.2657), 种群内的基因多样度占总种群的73.43%, 种群间占26.57%, 表明蒙古栎

种群的变异主要来源于种群内。结合聚类分析和地理变异规律把种群划分为两个大的

种群组: 小兴安岭种群组和长白山种群组。以上结果可为栎属种质资源的保护和利用以

及物种分化研究提供基础资料。  
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