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摘要：为了解加勒比松(Pinus caribaea)种源的遗传多样性，利用甲基化敏感扩增多态性技术对加勒比松 3 个变种 17 个种源

的 DNA 甲基化多样性进行了研究。结果表明，56 对引物组合共扩增出 425 条谱带，其中多态性谱带 422 条，多态性百分率

为 99.25%。加勒比松种源幼苗半甲基化比率比全甲基化比率稍高，洪都拉斯加勒比松、古巴加勒比松和巴哈马加勒比松的

DNA 甲基化率分别为 22.39%、22.29%和 22.35%，差异不显著。加勒比松的 DNA 序列遗传多样性(H=0.4376)高于 DNA 甲

基化多样性(H=0.3274)，Mantel 检验表明，基因组遗传变异与表观遗传变异不存在相关性(r=-0.171, P=0.16)。表观聚类与

遗传聚类间存在较大差异，两种聚类分析结果均未将 3 个加勒比松变种分开。这表明加勒比松变种间的表观遗传变异极为丰

富，能为加勒比松遗传改良提供优良种质资源。 
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Abstract: In order to understand the genetic diversity of Piuns caribaea Morelet, the methylation diversity among 

17 provenances to 3 varieties of P. caribaea was studied by using methylation sensitive amplification 

polymorphism (MSAP) technique. The results showed that a total of 425 bands were amplified by 56 pairs of 

primer combinations, 422 of them were polymorphic with a polymorphism rate of 99.25%. The major DNA 

methylation type in P. caribaea was hemi-methylation. The average methylation rate of P. caribaea var. caribaea, 

var. hondurensis and var. bahmaensis was 22.39%, 22.29% and 22.35%, respectively, which had no significant 

difference. The genetic diversity of DNA sequences (H=0.4376) was significantly higher than that of DNA 

methylation (H=0.3274). The Mantel test showed that there was no relation between genome genetic variation 

and methylation epigenetic variation (r=-0.171, P=0.16). The genetic cluster result was very different from that 

of methylation, although the two clustering results could not divided the three varieties of P. caribaea. So, it was 

suggested that P. caribaea had a high epigenetic diversity, which could provide excellent germplasm resources for 

genetic improvement of P. caribaea. 
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加勒比松(Pinus caribaea Morelet)分布于中美

洲，有 3 个变种，即古巴加勒比松(P. caribaea var. 

caribaea)、洪都拉斯加勒比松 [P. caribaea var. 

hondurensis (Sénéclauze) W. H. Barrett & Golfari]和

巴哈马加勒比松[P. caribaea var. bahmaensis (Grise- 

bach) W. H. Barrett & Golfari]，是世界上重要的用

材、纸浆材和采脂树种，具有生长快，适应性强等

特点。3 个加勒比松变种于 20 世纪 60 年代后期先

后引入我国，在我国两广南部及海南岛种植。在

我国加勒比松作为南方重要工业原料树种湿加松(P. 

elliottii ×P. caribaea)的父本得到进一步改良, 如何

有效利用加勒比松种质资源已成为树种改良及培

育良种的重要因素之一。 

种质资源收集与保存是实现树种改良的前提,

种质资源间亲缘关系、遗传多样性是加快改良进

程、制定遗传改良策略的重要参考。表型、分子标

记、测序等技术是种质资源亲缘关系和多样性评价

的常用手段。通过表型性状研究加勒比松 3 个变种

的系统发育，发现变种间的亲缘关系与其地理分布

是相对一致[1]。同工酶研究表明，古巴加勒比松和

巴哈马加勒比松自然群体具有高的基因多样性水

平(He=0.26)
[2]。SSR 标记研究表明，巴哈马加勒比

松先与北部洪都拉斯加勒比松聚为一组，东南部洪

都拉斯加勒比松聚为一组，再与古巴加勒比松聚为

一组[3]。RAPD 标记聚类分析表明，巴哈马加勒比

松与湿地松存在较近的亲缘关系，然后是古巴加勒

比松、洪都拉斯加勒比松[4]。质体 DNA 测序表明，

洪都拉斯加勒比松与巴哈马加勒比松遗传关系较

近，与古巴加勒比松的亲缘关系相对较远[5]。目前

加勒比松变种亲缘关系和多样性研究取得一些进

展，但从表观遗传方面开展加勒比松 DNA 甲基化

多样性的研究尚未涉及。 

DNA 甲基化属于表观遗传学范畴，是真核细胞

基因组在复制和转录后最为常见的一种修饰方式, 

对于生物生命活动起重要作用[6]。目前普遍采用甲

基化敏感扩增多态性(methylation sensitive amplifi- 

cation polymorphism, MSAP)技术检测 DNA 甲基化, 

进而开展多样性研究，该方法利用同裂酶 HpaII/  

MspI 对识别序列 CCGG 的甲基化敏感性的不同, 

能够识别的序列 CCGG 产生的甲基化状态就会导

致两者发生酶切和扩增，从而产生多态性，已在玉

米 (Zea may)
[7] 、菊花脑 (Chrysanthemum nankin- 

gense)
[8] 、陆地棉 (Gossypium hirsutum)

[9] 、樱桃

(Prunus avium)
[10]、苏铁(Cycas)

[11]等植物遗传多样

性、亲缘关系的研究上广泛应用。 

本研究以 17 个加勒比松种源为研究对象，采

用 MSAP 技术对基因组 DNA 甲基化多样性进行分

析，了解加勒比松种源 DNA 甲基化多样性，为进

一步利用加勒比松种源奠定基础。 

 

1 材料和方法 

 

1.1 试验材料 

供试 17 个加勒比松种源材料见表 1，1~10 号

洪都拉斯加勒比松种源引自洪都拉斯，12 号洪都拉

斯加勒比松种源引自澳大利亚昆士兰种子园，18 号

洪都拉斯加勒比松种源引自巴西 Lençóis Paulista种

子园；11 号、17 号、41 号古巴加勒比松种源分别

引自古巴 Pinar del Río天然林、巴西 Lençóis Paulista

种子园、墨西哥，13 号古巴加勒比松种源来自湛江

遂溪种子园；16 号巴哈马加勒比松种源引自巴西

Lençóis Paulista 种子园；上述各类种子园中，不同

变种间没有混合种植，其种子园中子代种子不存在

变种间杂交。2015 年 6 月种子播种于广东省林业科

学研究院中心苗圃，2016 年 4 月当苗龄 10 个月时

取成熟针叶用于试验。 

 

1.2 方法 

基因组 DNA 提取    采用 DNeasy Plant Mini 

Kit 试剂盒(QIAGEN)，DNA 的完整性用 1%的琼脂

糖凝胶电泳进行检测，紫外吸收法检测基因组 DNA

的浓度及纯度。每个种源采集 15 株针叶提取 DNA，

等量 DNA 混合进行分析，-20℃保存备用。 

DNA 甲基化的 MSAP 分析    采用优化的

MSAP 反应体系。分别用 EcoR I+Hpa II (Promega, 

美国)和 EcoR I+Msp I (Promega，美国)对杂交子代

及亲本基因组DNA进行酶切。随后用T4 DNA ligase 

(TaKaRa，日本)进行连接，接头引物、预扩增引物、

选择性扩增引物序列见表 2。1 μL 连接产物用于预

扩增引物，程序为：94℃30 s，65℃1 min，72℃1 min，

25 个循环。2 μL 稀释 10 倍的预扩增产物用于降落

PCR 扩增，反应程序参考 Neha 等[7]的方法。选择

性扩增产物经变性、分离后，8%聚丙烯酰胺凝胶

电泳 2.5 h (30 W)，硝酸银染色干燥后读带。 
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表 1 加勒比松种源 

Table 1 Provenances of Piuns caribaea 

编号 变种 产地 引进国 原产国 

No. Variety Location Introduce Origin 

 1 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Tierra Blanca, S.B 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 2 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Yoro 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 3 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Valle de Siria, F. M 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 4 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Santa Cruz de Yojoa 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 5 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Brus Laguna 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 6 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Dulce Nombre de Culmi, Olancho 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 7 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis La Brea 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 8 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis San Jeronimo, Comayagua 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

 9 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis EL Venado 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

10 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Ojo de Agua, Comayagoa 洪都拉斯 Hondurensis 洪都拉斯 Hondurensis 

12 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Queensland 澳大利亚 Australia 未知 Unknown 

18 洪都拉斯加勒比松 var. hondurensis Lençóis Paulista 巴西 Brazil 危地马拉 Guatemala 

11 古巴加勒比松 var. caribaea Pinar del Río 古巴 Cuba 古巴 Cuba 

13 古巴加勒比松 var. caribaea 遂溪 Suixi 中国 China 古巴 Cuba 

17 古巴加勒比松 var. caribaea Lençóis Paulista 巴西 Brazil 古巴 Cuba 

41 古巴加勒比松 var. caribaea 种子园 Seed orchard 墨西哥 Mexico 古巴 Cuba 

16 巴哈马加勒比松 var. bahmaensis Lençóis Paulista 巴西 Brazil 巴哈马 Bahamas 

 

表 2 MSAP 引物序列 

Table 2 Sequences of primers used for MSAP analysis 

 
EcoRⅠ接头和引物 (5′~ 3′) 

EcoRⅠ(E) adapter and primer 

HpaⅡ/MspⅠ接头和引物 (5′~ 3′) 

HpaⅡ/MspⅠ(H/ M) adapter and primer 

接头 1 Adapter1 CTCGTAGACTGCGTACC GACGATGAGTCTAGAA 

接头 2 Adapter2 CTGACGCATGGTTAA CATCTCAGATCTTGC 

预扩增引物 Preselective primer GACTGCGTACCAATTC(E00) GATGAGTCTAGAACGG(H/ M00) 

选择性扩增引物 Selective primer E+ AAG H/ M+TG 

ACA CAA 

 ACC CAC 

 ACG CAT 

 AGA CTA 

 AGC CTC 

 AGG CTT 

  TCA 

 

1.3 数据分析 

将所有扩增得到的 MSAP 条带转为二维矩阵, 

“1”、“0”分别代表条带的有、无。多态位点百分率

(PPL)、Nei’s 基因多态性指数(H)、Shannon 信息指

数(I)等遗传多样性参数采用 Popgene V. 1.32 软件计

算。利用 2.10e 版 NTSYSpc 软件(Applied Biostatistics, 

美国)进行聚类，并对 MSAP 分析进行 Mantel 检测。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 加勒比松 DNA 甲基化差异 

利用 56 对引物组合共扩增出 425 条谱带，平

均每对引物组合扩增 7.6 条谱带，E2-H6 引物扩增

条带最少，只有 3 条，E5-H6、E5-H8、E7-H1 引物

扩增的最多，有 13 条。多态性谱带 422 条，多态

性谱带百分率 99.25%，说明各种源间 DNA 甲基化

多态性位点非常丰富。 

石奔[12]将甲基化模式分为 4 类，I 型为 5′-CC- 

GG-3′胞嘧啶未甲基化和内侧胞嘧啶未甲基化(1, 

1)；II型为 5′-CCGG-3′外侧胞嘧啶半甲基化(1, 0); III

型为 5′-CCGG-3′内侧胞嘧啶全甲基化(0，1)；IV 型

为 5′-CCGG-3′内外侧胞嘧啶全甲基化(0, 0)(可能)。

由于 IV 型为不确定类型，不作计算。从表 3 可见，

12个洪都拉斯加勒比松种源中 II型甲基化率(11.74%)

高于 III 型(10.65%)，除 1、2、8 号种源的 II 型甲基

化率低于 III 型的外，其余种源均高于 III 型；3 号

种源的Ⅱ型甲基化率(13.88%)较高，而 2 号种源的

Ⅲ型甲基化率(13.18%)最高。4 个古巴加勒比松种
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源中 11、13 号种源的 II 型甲基化率低于 III 型，17、

41 号种源的 II 型甲基化率高于 III 型；13 号种源的

Ⅱ型(13.41%)、Ⅲ型甲基化率(18.59%)均最高。巴

哈马加勒比松16号种源的 II型甲基化率为11.76%，

III 型甲基化率为 10.59%，II 型甲基化率高于 III 型。

DNA 全甲基化率(III 型)最小的是洪都拉斯加勒比松

10 号种源(7.28%)，最大的是古巴加勒比松 13 号种源

(18.59%)；DNA 半甲基化率(II 型)为 6.59%~15.29%。

17 个种源间不同模式的甲基化率存在一定差异。 

从变种来看，洪都拉斯加勒比松种源、巴哈马

加勒比松种源的 II 型甲基化率(分别为 11.74%和

11.76%)高于 III 型的(分别为 10.65%和 10.59%), 古

巴加勒比松种源的相反，III 型的甲基化率(11.82%)

高于 II 型的(10.47%)。洪都拉斯加勒比松种源与巴

哈马加勒比松种源的 II型和 III型甲基化率相近, 他

们的 II 型甲基化率均高于古巴加勒比松种源的，而

III 型甲基化率则低于古巴加勒比松种源。III 型甲

基化率以古巴加勒比松种源 >洪都拉斯加勒比松种

源 >巴哈马加勒比松种源，II 型甲基化率以巴哈马

加勒比松种源 >洪都拉斯加勒比松种源 >古巴加勒

比松种源。加勒比松的 DNA 总甲基化水平相对较

低，其中洪都拉斯加勒比松种源为 18.78%~27.53%, 

古巴加勒比松种源为 17.41%~32%，巴哈马加勒比

松种源种源为 22.35%。 

 

表 3 加勒比松种源 CCGG 位点的胞嘧啶甲基化水平 

Table 3 Cytosine methylation levels of CCGG locus among provenances of Piuns caribaea  

种源 

Provenance 

总带数 

Total of 
bands 

I II III II+ III 

数量 

Number 
% 

数量 

Number 
% 

数量 

Number 
% 

数量 

Number 
% 

1 425 173 40.71 41  9.65 50 11.76 91 21.41 

2 425 176 41.41 36  8.47 56 13.18 92 21.65 

3 425 167 39.29 59 13.88 43 10.12 102 24.00 

4 425 165 38.82 53 12.47 40 9.41 93 21.88 

5 425 159 37.41 48 11.29 43 10.12 91 21.41 

6 425 165 38.82 55 12.94 45 10.59 100 23.53 

7 425 151 35.53 53 12.47 52 12.24 105 24.71 

8 425 178 41.88 37  8.71 44 10.35 81 19.06 

9 425 167 39.29 50 11.76 46 10.82 96 22.59 

10 425 179 42.02 49 11.50 31 7.28 80 18.78 

12 425 170 40.00 53 12.47 41 9.65 94 22.12 

18 425 157 36.94 65 15.29 52 12.24 117 27.53 

均值 Mean 425 167.25 39.34 49.92 11.74 45.25 10.65 95.17 22.39 

11 425 195 45.88 28  6.59 46 10.82 74 17.41 

13 425 131 30.82 57 13.41 79 18.59 136 32.00 

17 425 160 37.65 48 11.29 42 9.88 90 21.18 

41 425 171 40.24 45 10.59 34 8.00 79 18.59 

均值 Mean 425 164.25 38.65 44.50 10.47 50.25 11.82 94.75 22.29 

16 425 157 36.94 50 11.76 45 10.59 95 22.35 

 

2.2 MSAP 遗传多样性分析 

为探讨不同加勒比松种源基因组中发生甲基

化的多样程度，依据 Cervera 等[13]的方法产生了 17

个种源的 2 个二维矩阵，即由 DNA 序列变异引起

的甲基化不敏感扩增多态性(methylation-insensitive 

polymorphism, MISP)和由甲基化变异引起的甲基

化敏感扩增多态性(methylation-sensitive polymer- 

phism, MSP)。以 MISP 为基础分析 17 个种源的遗

传多样性水平，加勒比松种源多态性位点数为 425，

多态性位点百分率为 100.00%。Nei’s 基因多态性指

数(H)和 Shannon信息指数(I)分别为 0.4376、0.6272。

以 MSP 为基础分析 17 个种源的 DNA 甲基化多样

性，加勒比松种源的多态性位点数为 421，多态性

位点百分率为 99.06%。Nei’s 基因多态性指数(H)和

Shannon 信息指数(I)分别为 0.3274 和 0.5026。这表

明 17 个加勒比松种源在物种水平上具有较高的遗

传与表观遗传多样性，DNA 序列遗传多样性高于表

观遗传多样性。将 MISP 矩阵与 MSP 矩阵进行

Mantel 检验，基因组遗传变异与表观遗传变异不存

在相关性(r=-0.171，P=0.16)。 
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2.3 聚类分析 

利用 NTSYSpc 软件进行 Mantel 检测，将已经

获得的 MISP 和 MSP 两种转化数据，通过 UPGMA

法，得到 MISP 和 MSP 的聚类分析结果(图 1, 2), 

Mantel 检测的 r 值分别为 0.9004 和 0.6342，说明聚

类结果相对较好。 

以 MISP 为基础，17 个种源的遗传距离为

0.186~0.608，6 号种源与 11 号种源的遗传距离最

小，为 0.186，4 号种源与 17 号种源的遗传距离最

大，为 0.608。从图 1 可见，17 个种源在遗传距离

0.53 处分为 4 大类，第一类为 1、4 和 13 号种源, 第

二类为 3、5、6、11、8、41、10、12、7、18、9

和 16 号种源，第三类为 2 号种源，第四类为 17 号

种源。 

 

 

图 1加勒比松 17个种源的MISP聚类。1 ~17见表 1。下图同。 

Fig. 1 UPGMA dendrogram of 17 provenances of Piuns caribaea based MISP. 1-17 see Table 1. The same is following Figure. 

 

 

图 2 加勒比松 17个种源的MSP聚类 

Fig. 2 UPGMA dendrogram of 17 provenances of Piuns caribaea based MSP 
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以 MSP 为基础，17 个种源间的表观遗传距离

为 0.663~1.848，13 号与 18 号种源的遗传距离最近

(0.663)，2号与11号种源的遗传距离最远(1.848), 平

均表观遗传距离为 1.133。从图 2 可见，17 个种源

在遗传距离 1.33 处分为 3 大类，第一类为 1 和 2 号

种源，第二类为 3、16、41、8、4、6、5、7、18、

13、10、17、9 和 12 号种源，第三类为 11 号种源。 

表观聚类与遗传聚类间存在较大差异，两种聚

类方法均未将 3 个加勒比松变种分开，但 MSP 聚

类结果可以将古巴加勒比松 11 号种源与其他种源

分开，表明加勒比松变种间的表观遗传变异较为丰

富，不同变种间可能存在一定的基因渗透。 

 

3 讨论 
 

3.1 加勒比松种源苗期的 DNA 甲基化模式 

本研究结果表明，加勒比松种源苗期的 DNA

甲基化水平相对较低，17 个种源的 DNA 甲基化率

为 17.41%~32.00%，其中洪都拉斯加勒比松种源为

18.78%~27.53%，古巴加勒比松种源为 17.41%~ 

32.00%，巴哈马加勒比松种源为 22.35%，低于意大

利石松(Pinus pinea, 42.73%~47.90%)
[14]、菊花脑

(54.6%~62.6%)
[9]和白菜(Brassica rapa ssp. pekinensis, 

23.9%~55.8%)
[15]，而与毛白杨(Populus tomentosa, 

26.75%~29.39%)
[16] 、 欧 美 杨 (P. euramericana, 

16.93%~25.11%)
[17]、杉木(Cunninghamia lanceolata, 

20.66%~25.40%)
[18]、落叶松(Larix gmelinii, 19.92%~ 

23.14%)
[19] 和棉花 (Gossypium hirsutum, 19.18%~ 

28.69%)
[20]等物种相近。有研究表明，半甲基化是

在 DNA 复制过程中产生的，是 DNA 复制过程中的

一个中间状态[13]。如芦苇(Phragmites austrilis)发育

完全的幼嫩叶片全甲基化率高于半甲基化率[12]，对

模式植物拟南芥(Arabidopsis thaliana)的甲基化研究

得到同样结论 [21] ；芥蓝 (Brassica oleracea var. 

alboglabra)的 DNA甲基化模式以半甲基化为主[22]，

一年生辣椒 (Capsicum annuum)与中华辣椒 (C. 

chinense)种质的内甲基化率大于外甲基化率[23]。本

研究中 1、2、8、11 和 13 号种源的全甲基化率高

于半甲基化率外，其他种源的全甲基化率低于半甲

基化率，加勒比松种源苗期的甲基化模式以半甲基

化为主，这是否与参试种源苗期幼态性、发育时期、

种源数量、不同种源分布区环境以及不同种源类型

等因素有关，还有待进一步研究。 

3.2 加勒比松种源苗期的表观遗传多样性 

水稻(Oryza sativa)的 DNA 甲基化率(52.37%)明

显高于 DNA 序列多样性位点的比例(17.00%)
[24]

, 西

瓜(Citrullus lanatus)的基因组甲基化率(43%)也高于

遗传多样性(19.8%)
[25]，说明基因组 DNA 甲基化的

可塑性强于 DNA 序列的可塑性。本研究中加勒比

松种源的遗传多样性高于表观遗传多样性，表明种

源间的遗传变异更加丰富。另外 MISP 遗传多样性

比 SSR/SRAP 加勒比松群体大树的平均遗传多样

性(H=0.1743、I=0.2665)高[26]，这可能与试验材料

及材料的不同发育时期有关。 

栽培人参(Panax ginseng)与野生人参间的基因

遗传距离(0.0343)显著大于二者的表观遗传距离

(0.0164)，说明驯化造成栽培人参和野生人参间的遗

传分化要显著大于二者间的表观遗传分化[27]。本研

究中，加勒比松的表观遗传距离明显大于基因遗传

距离，这与对人参等植物的研究结果相反，初步表

明在加勒比松进化过程中表观遗传分化作用明显

大于基因遗传分化。中国杂交籼稻 ISSR 标记与

MSAP 标记的遗传距离呈正相关(r=0.55, P=0.04),

二者的相关系数达到 0.89，表明在遗传多样性评价

上两种技术大致等效[24]。本研究中 3 个加勒比松变

种间的 MISP 遗传距离变异范围与 SSR/SRAP
[26]

 

遗传距离变异范围相比，总体差异不大，说明可以

用 MSAP 技术开展加勒比松遗传多样性研究。 

有研究表明，表观等位基因可以引起明显的表

型差异，由此可以推断，甲基化多样性是群体分化

的一个重要影响因素 [28]。对一年生野生大豆

(Glycine soja)和栽培大豆(G. max)甲基化遗传多样

性进行聚类分析，结果表明，有 2~4 个栽培大豆被

分到野生大豆群体里，但没有野生大豆分在栽培大

豆群体里，这有可能是野生大豆和栽培大豆间的渐

渗产生的[29]。表观遗传聚类结果同样表明，栽培人

参中有 2 个个体被分到野生人参的分支中[27]。丹参

(Salvia miltiorrhiza)的 MSP 聚类表明，不同居群间

的单株有交叉现象[30]。同一辣椒栽培种未归为同一

表观遗传聚类中，表明辣椒表观遗传变异较基因组

遗传变异更为丰富[23]。另有研究表明，与 DNA 序

列变异相比，DNA 甲基化变异更加普遍，如不同生

态环境下 (河畔和盐碱地 )拉关木 (Laguncularia 

racemosa)的 DNA 甲基化存在大量变异，而基因组

变异较小[31]；不同生态型拟南芥甲基化调控机制不

同，导致甲基化多态性不相关，最终亲缘关系较近
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个体未归为同一类[13]。本研究的 MISP 聚类结果表

明，古巴加勒比松 11 号种源与洪都拉斯加勒比松 6

号种源关系最近，与 Dvorak 等[4]用 RAPD 和 Lev
[3]

用 SSR 标记获得的聚类结果不同。其他古巴加勒比

松、巴哈马加勒比松也不同程度地与洪都拉斯加勒

比松聚在一起，没有被分开，表明加勒比松表观遗

传变异极为丰富。但值得注意的是利用 MSP 聚类，

能将原生种源 11 号与其他大部分种源分开。本研

究中参试材料有 11 个原生种源来自天然林，6 个次

生种源来自不同改良程度的种子园，可能这些原生

种源和次生种源在适应不同环境过程中甲基化发

生不同程度变化，环境不同导致不同种源间具有不

同的甲基化调控机制。 

 

3.3 加勒比松种源苗期的 DNA 甲基化与遗传变异 

对西瓜[25]、水稻[32]、芦苇[12]等的研究表明, 基

因组遗传多样性与表观遗传多样性间存在相关性

或聚类结果相似，说明 DNA 甲基化遗传变异与基

因遗传变异相伴发生，前者依赖于后者调控，这也

表明 DNA 甲基化在调节植物基本适应能力方面是

一个可塑的机制[12]。对高度自花授粉植物拟南芥 10

个生态型(30~50 株混合为 1 个 DNA 样品)的 DNA

甲基化研究表明，甲基化敏感多态性与甲基化不敏

感多态性二维矩阵间没有相关性，说明甲基化可能

具有独立的控制系统[13]。而对高度异交植物短芒野

大麦(Hordeum brevisubulatum)的研究表明，基于

MSP 与 MISP、AFLP 和 S-SAP 的 Jaccard 相似性二

维矩阵具有一定的相关，不能判别甲基化状态控制

系统是否为独立的系统[33]。水稻的基因遗传与表观

遗传变异间的相关系数为62%, 表明一些DNA甲基

化与 DNA 序列间存在相关性，也存在一定独立性，

独立性位点的选择对水稻品种改良具有独特贡 

献[24]。本研究中加勒比松甲基化多样性与遗传多样

性没有相关性，这与拟南芥[13,34–36]、水稻[36–37]、大

豆[29]、甜樱桃[10]的研究结果一致，表明 DNA 甲基

化与基因遗传变异的产生存在不同的机制。另外加

勒比松种源表观和遗传的聚类结果差异较大，同样

说明表观遗传学与基因组遗传变异可能存在不同

的调控机制，这种调控可能是独立的。 
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