
王浩然等.野生玫瑰迁地保存种群遗传多样性保护成效研究

收稿日期:20240615    修回日期:20240817

*山东省重点研发计划(重大科技创新工程)“林木种质资源挖掘与精准鉴定”项目(2021LZGC023),2021年山东省林业改革发展资金专项“山东

省草本植物种质资源普查”项目(鲁财预指〔2021〕1号),2021年山东省高等学校“青创科技支持计划”“物种保护与生物入侵创新团队”项目(鲁科

教涵〔2021〕51号)资助。

【第一作者简介】

王浩然(2001-),男,在读硕士研究生,主要从事园林植物研究。

【**通信作者简介】

吴其超(1990-),男,博士,讲师,主要从事植物分类和濒危植物保护研究,Email:Wuqc@sdau.edu.cn。

【引用本文】

王浩然,解孝满,仝伯强,等.野生玫瑰迁地保存种群遗传多样性保护成效研究[J].广西科学院学报,2024,40(4):424432.

WANG
 

H
 

R,XIE
 

X
 

M,TONG
 

B
 

Q,et
 

al.Study
 

on
 

the
 

Effect
 

of
 

Genetic
 

Diversity
 

Protection
 

of
 

Wild
 

Rose
 

rugosa
 

Ex
 

Situ
 

Conservation
 

Population
 

[J].Journal
 

of
 

Guangxi
 

Academy
 

of
 

Sciences,2024,40(4):424432.

♦植物科学♦

野生玫瑰迁地保存种群遗传多样性保护成效研究*

王浩然1,解孝满2,仝伯强2,刘 丹2,马 燕1,臧德奎1,吴其超1**

(1.山东农业大学林学院,黄河下游国家林业局林业重点实验室,山东泰安 271018;2.山东省林草种质资源中心,山东济南 
250014)

摘要:野生玫瑰(Rosa
 

rugosa)具有重要的经济价值、生态价值和育种价值,被列为国家二级重点保护野生植

物。了解玫瑰野生种群和迁地保存种群的遗传多样性和遗传结构,可为其种质资源的保护及管理提供指导。
本研究基于SSR分子标记对野生玫瑰开展迁地保护成效评估,结果显示:野生种群中以辽宁大连种群的遗传

多样性最高,而吉林珲春种群最低。野生种群的总遗传变异(Ht)为0.383
 

4、种群内遗传变异(Hs)为
0.280

 

3、种群间遗传分化系数(Fst)为0.268
 

9,遗传变异主要存在于种群内。各种群的观测杂合度(Ho)均小

于期望杂合度(He),杂合子缺失(Fis>0),群体间亲缘关系较近,存在一定程度的近交。合并后的迁地保存种

群的等位基因数(Na)、Shannon's多样性指数(I)、观测杂合度、期望杂合度等均高于野生种群。以上结果说

明,迁地保存种群遗传多样性高于野生种群,野生玫瑰的迁地保护对其种群遗传多样性恢复有正向作用,迁地

保护成效较好,可为其他野生植物开展迁地保护提供借鉴。
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  野生玫瑰(Rosa
 

rugosa)为蔷薇科(Rosaceae)蔷
薇属(Rosa)植物,具有重要的生态价值、经济价值和

育种价值,在国内主要分布在辽宁、吉林以及山东部

分地区。Yang等[1]研究表明,野生玫瑰的濒危是人

类活动的结果,大部分野生玫瑰种呈现出生长缓慢、

繁殖力低、遗传多样性减少等负面趋势。2021年野

生玫瑰被列为国家二级重点保护野生植物[2],珲春市

的野生玫瑰种群被划入吉林珲春东北虎国家级自然

保护区,山东烟台市的野生玫瑰被划入烟台沿海防护

林省级自然保护区[3]。十几年前,长白山和上海建立

424



广西科学院学报,2024年,40卷,第4期
 

Journal
 

of
 

Guangxi
  

Academy
 

of
 

Sciences,2024,Vol.40
 

No.4

了3处野生玫瑰基因保存林,但规模较小,收集的异

质基因有限[4]。可见,对野生玫瑰的研究与保护亟待

深入,并且需要新的思路及多方努力。

  迁地保护是收集和保存野生植物资源,尤其是珍

稀濒危物种种质资源的重要方式[5],对生境受到严重

破坏的物种,有必要采取该方式进行保护,以维护生

物多样性和生态平衡。张凯强等[6]对杭州植物园迁

地保护的夏蜡梅(Calycanthus
 

chinensis)进行研究,
为夏蜡梅这一濒危植物的保护和利用提供科学依据。
邓丽丽等[7]对叉叶苏铁(Cycas

 

bifida)进行迁地保护

研究,发现迁地保护可有效提高其种群遗传多样性,
为其种质资源的保护及管理提供理论指导。可见,迁
地保护对于恢复种群遗传多样性、保护濒危野生植物

资源具有重要作用。

  目前对野生玫瑰的研究主要集中在资源分布[8]、
果实[9,10]、育种[11,12]和核心种质[13]等方面。本课题

组自2019年起开展野生玫瑰迁地保护工作,但未曾

对其保护成效进行评估。迁地保护种群是人为建立

的小型独立种群,存在采样不全、重复引进、资源不清

或种植条件差等问题,因此经过迁地保护的濒危植物

同样面临遗传多样性下降或灭绝的危险[14]。为此,
本研究以玫瑰野生种群和迁地保存种群为研究对象,
采用SSR分子标记技术分析其遗传多样性和遗传结

构状况,并对迁地保护的成效进行评估,以期为该物

种的有效保护提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 材料

  于2023年4月对分布于辽宁大连、吉林珲春、山
东烟台、山东威海4个地区的玫瑰野生种群(DLYS、

HCYS、YTYS、WHYS)和迁地保存种群(DLQD、

HCQD、YTQD、WHQD)进行采样(表1),摘取当年

生嫩叶作为提取DNA的样品,硅胶干燥保存。

表1 样品采集信息

Table
 

1 Sample
 

collection
 

information

种群
Population

采集地
Collection

 

site
经度

Longitude
纬度
Latitude

数量
Quantity

DLYS Dalian,Liaoning
 

Province 121°94'N 40°10'E 15

HCYS Hunchun,Jilin
 

Province 130°34'N 42°27'E 15

YTYS Yantai,Shandong
 

Province 121°61'N 37°46'E 15

WHYS Weihai,Shandong
 

Province 122°32'N 37°40'E 15

QD Shandong
 

provincial
 

agricultural
 

hightech
 

park 117°15'N 36°17'E 60

Note:QD
 

includes
 

4
 

ex
 

situ
 

conservation
 

populations,with
 

15
 

samples
 

for
 

each
 

population
 

and
 

a
 

total
 

of
 

60.

1.2 方法

1.2.1 DNA提取

  采用植物基因组DNA提取试剂盒DC104(南京

诺唯赞生物科技股份有限公司)提取样品DNA。

1.2.2 反应体系和扩增程序

  采用优化扩增反应体系:总体积20
 

μL,其中浓

度40
 

ng/μL的模板DNA
 

1
 

μL,浓度10
 

μmol/L的

正、反向引物各1
 

μL,2×Taq
 

Master
 

Mix酶10
 

μL,

ddH2O
 

7
 

μL。扩增程序:95
 

℃预变性3
 

min;95
 

℃
变性15

 

s,45-55
 

℃退火(依引物不同而异)15
 

s,72
 

℃延伸60
 

s,35个循环;72
 

℃彻底延伸5
 

min。

1.2.3 扩增产物检测

  PCR扩增在Biometra
 

Tone
 

96G型基因扩增仪

(德国耶拿分析仪器股份公司)上进行。反应结束后,
送往济南天一生物科技有限公司进行高效毛细管电

泳检测。

1.2.4 统计分析

  对8对SSR引物扩增后的产物检测得到的基因

型进行统计分析。利用GenAlEx
 

6.5软件[15]分析各

个种群的等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、
Shannon's多样性指数(I)、观测杂合度(Ho)、期望

杂合度(He)及近交系数(Fis),并根据分析数据进行

主成分分析(Principal
 

Component
 

Analysis,PCoA)。
利用POPGENE

 

1.32软件[16]计算8个种群的Nei's
遗传距离及相似系数。利用 MEGA

 

7.0软件[17]基

于遗传距离构建非加权组平均法(UPGMA)聚类图。

  使用Structure
 

2.3软件[18]对8个玫瑰种群进行

分析,并根据遗传成分差异分析种群遗传结构。遗传

学组数(K)设置为1-8,每个K 值分别运行10次。
运行结果代入公式m(|L(K+1)-2L(K)+L(K-
1)|)/s[L(K)]计算ΔK 值,分析出最佳K 值。公式

中m 代表求平均值,L(K)代表运行结果中返回的第
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K 次运行的LnP(D)值,s代表标准差。

2 结果与分析

2.1 种群遗传多样性

  基于8对SSR引物对120个玫瑰个体进行SSR

分析,共扩增出29条条带,预期产物长度为89-187
 

bp。平均每对引物扩增出的条带数为3.6条(表2)。

表2 引物序列及扩增条带数

Table
 

2 Primer
 

sequence
 

and
 

number
 

of
 

amplified
 

bands

引物编号
Primer

 

No.

引物序列
Primer

 

sequence

荧光类型
Fluorescence

 

type

预期产物长度/bp
Expected

 

product
 

length/bp

退火温度/℃
Annealing

 

temperature/℃

扩增条带数
Number

 

of
 

amplified
 

bands

Ro02 GAGAAAATCAAGTCGCC
CTCCAAACACTCCAGCA FAM 93 56 2

Ro04 CTTCACCTTCTTGGGAG
TGGCTTGTTTGGCTATC FAM 89 55 3

Ro15 GTGCCCAACTCCATCGT
GCTCACAGAAAACCGCC TAMRA 133 54 2

Ro28 GCTATTTCATCCCAACA
AAGATACTCCATTCCCC HEX 187 54 2

Ro30 CACTGAAGCAGAAGGAA
GGGAGGTGGAAGTAATC HEX 145 55 2

SSR9 ATTATTCAAGAAATCGATGCAGG
TGTGGTGATTAACAGCATTGTTC HEX 149 57 8

SSR14 GTCTCTGCTGCATTCTTTCTCC
ATCTCTATATGACCGATTCGCCT TAMRA 140 58 3

SSR17 ATATTGGACTCAACACCAGCAAT
AATGGCAGATTACGAGAGATTTG FAM 158 57 7

Note:Primers
 

Ro02,Ro04,Ro15,Ro28
 

and
 

Ro30
 

are
 

designed
 

according
 

to
 

the
 

previous
 

research
 

of
 

the
 

research
 

group;primers
 

SSR9,SSR14
 

and
 

SSR17
 

refer
 

to
 

the
 

primers
 

developed
 

by
 

Xia[19].

  遗传多样性是保护生物学研究的核心之一,对珍

稀濒危物种保护方针和措施的制定均基于对物种遗

传多样性的研究。由GenAlEx
 

6.5软件分析得知,
各种群的Na 为2.000-2.500,平均值为2.234;Ne
为1.441

 

5-2.062
 

4,平均值为1.698
 

8;I 平均值为

0.489
 

9,DLQD种群最高(0.628
 

8),HCYS种群最

低(0.392
 

4);Ho 为0.089
 

3-0.150
 

0,平均值为

0.122
 

7;He为0.226
 

0-0.359
 

8,平均值为0.283
 

5
(表3)。整体来看,HCYS的各项指标最低,即遗传

多样性水平最低,DLQD的各项指标最高;辽宁大连

与吉林珲春迁地保存种群遗传多样性水平分别高于

其对应的野生种群。
表3 8个玫瑰种群的遗传多样性指数

Table
 

3 Genetic
 

diversity
 

index
 

of
 

8
 

populations
 

of
 

Rosa
 

rugosa

种群
Population

等位基因
数Na

有效等位
基因数Ne

Shannon's
多样性指数I

观测杂
合度 Ho

期望杂
合度 He

近交系数
Fis

DLYS 2.500 1.895
 

0 0.571
 

9 0.112
 

8 0.313
 

4 0.640
 

1

DLQD 2.500 2.062
 

4 0.628
 

8 0.089
 

3 0.359
 

8 0.751
 

8

HCYS 2.125 1.441
 

5 0.392
 

4 0.100
 

0 0.226
 

0 0.557
 

5

HCQD 2.375 1.647
 

8 0.491
 

5 0.144
 

0 0.283
 

4 0.491
 

9

YTYS 2.000 1.668
 

9 0.475
 

1 0.150
 

0 0.293
 

1 0.488
 

2

YTQD 2.250 1.629
 

3 0.463
 

7 0.150
 

0 0.258
 

6 0.419
 

9

WHYS 2.125 1.744
 

9 0.494
 

0 0.116
 

7 0.288
 

8 0.595
 

9

WHQD 2.000 1.500
 

6 0.401
 

5 0.118
 

5 0.244
 

8 0.515
 

9

Average 2.234 1.698
 

8 0.489
 

9 0.122
 

7 0.283
 

5 0.557
 

7
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  将野生种群与迁地保存种群分别合并,合并后的

遗传多样性及结构分析结果如表4所示。迁地保存

种群等位基因数略高于野生种群,野生种群的I、

Ho、He分别为0.715
 

7、0.120
 

4、0.386
 

5,迁地保存

种群的I、Ho、He分别为0.752
 

3、0.127
 

2、0.409
 

3。
综合分析发现,迁地保存种群的遗传多样性水平高于

野生种群。野生种群与迁地保存种群的近交系数均

为正值且数值较高,表明种群杂合子缺失,纯合子过

剩,存在一定程度的自交或近交。

  野生种群的总遗传变异(Ht)为0.383
 

4,种群内

遗传 变 异 (Hs)为 0.280
 

3,种 群 间 遗 传 变 异 为

0.103
 

1,种群间遗传分化系数(Fst)为0.268
 

9。迁

地保存种群的Ht为0.410
 

9,Hs为0.286
 

7,种群间

遗传变异为0.124
 

2,Fst为0.302
 

3。

  野生种群和迁地保存种群的 Ht为0.399
 

7,Hs
为0.283

 

5,种 群 间 遗 传 变 异 为 0.116
 

2,Fst 为

0.290
 

7。在整体遗传多样性中,遗传变异主要存在

于种 群 内:29.07% 的 遗 传 变 异 存 在 于 种 群 间,

70.93%的遗传变异存在于种群内。

表4 玫瑰野生种群与迁地保存种群的遗传多样性及结构分析

Table
 

4 Genetic
 

diversity
 

and
 

structure
 

analysis
 

of
 

wild
 

populations
 

and
 

ex
 

situ
 

conservation
 

populations
 

of
 

Rosa
 

rugosa

种群
Population

等位基因数
Na

Shannon's
多样性指数I

观测杂合
度 Ho

期望杂合
度 He

近交系
数Fis

总遗传变异
Ht

种群内遗传
变异 Hs

种群间遗传
分化系数Fst

Wild
 

population 3.375 0.715
 

7 0.120
 

4 0.386
 

5 0.688
 

4 0.383
 

4 0.280
 

3 0.268
 

9

Ex
 

situ
 

conser
vation

 

population 3.475 0.752
 

3 0.127
 

2 0.409
 

3 0.689
 

2 0.410
 

9 0.286
 

7 0.302
 

3

Total
 

value 3.625 0.742
 

7 0.123
 

6 0.400
 

3 0.691
 

2 0.399
 

7 0.283
 

5 0.290
 

7

2.2 遗传结构

  由POPGENE
 

1.32软件计算得到8个玫瑰种群

间的Nei's遗传距离及相似系数(表5)。由此分析可

知,8个 种 群 间 的 Nei's遗 传 距 离 为 0.013
 

0-
0.386

 

6,变幅为0.373
 

6;遗传相似系数为0.679
 

4-
0.987

 

1,变幅为0.307
 

7。其中,遗传距离最近的两

个种群为 HCYS与 HCQD;遗传距离最远的两个种

群为YTQD与 WHQD。将分析出的遗传距离数据

导入 MEGA
 

7.0软件,构建8个玫瑰种群聚类图(图

1)以及120个玫瑰个体的遗传聚类图(图2)。同一

地区的野生种群与迁地保存种群均聚为一类;山东烟

台地区的种群单独聚为一类,与其他地区种群有所区

分。个体聚类与种群聚类相一致,但表现出来自不同

群体的个体出现个体混合聚类模式,代表着群体间缺

乏强遗传分化。

表5 8个玫瑰种群间的Nei's
 

遗传距离(左下角)与相似系数(右上角)

Table
 

5 Nei's
 

genetic
 

distance
 

(lower
 

left
 

corner)
 

and
 

similarity
 

coefficient
 

(upper
 

right
 

corner)
 

among
 

8
 

populations
 

of
 

Rosa
 

rugo-
sa

种群
Population DLYS DLQD HCYS HCQD YTYS YTQD WHYS WHQD

DLYS 0.941
 

6 0.917
 

7 0.901
 

2 0.766
 

7 0.711
 

8 0.778
 

3 0.866
 

1

DLQD 0.060
 

2 0.836
 

2 0.819
 

8 0.783
 

2 0.739
 

7 0.765
 

0 0.817
 

0

HCYS 0.085
 

9 0.178
 

9 0.987
 

1 0.800
 

7 0.714
 

8 0.796
 

7 0.878
 

3

HCQD 0.104
 

0 0.198
 

7 0.013
 

0 0.797
 

6 0.702
 

8 0.791
 

6 0.859
 

4

YTYS 0.265
 

6 0.244
 

4 0.222
 

3 0.226
 

1 0.963
 

3 0.794
 

2 0.738
 

2

YTQD 0.339
 

9 0.301
 

5 0.335
 

8 0.352
 

7 0.037
 

4 0.739
 

6 0.679
 

4

WHYS 0.250
 

6 0.267
 

8 0.227
 

3 0.233
 

7 0.230
 

4 0.301
 

6 0.943
 

1

WHQD 0.143
 

8 0.202
 

1 0.129
 

8 0.151
 

5 0.303
 

5 0.386
 

6 0.058
 

6
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图1 基于种群遗传距离的聚类图

Fig.1 Clustering
 

map
 

based
 

on
 

population
 

genetic
 

distance

  PCoA结果见图3。烟台种群相对独立,大连种

群与珲春种群遗传关系较为相近。Coord.1和Co-
ord.2分 别 代 表 19.91% 和 12.77% 的 总 变 异。

Structure分析结果显示,8个玫瑰种群120个玫瑰个

体最佳遗传学组数K=2[图4(a)],此时烟台种群大

部分个体分为一组,其余种群大部分个体分为一组

[图4(b)]。当 K=4时,聚类情况与野生玫瑰分布

地位置基本一致,出现少量离群样本[图4(c)]。珲

春种群、烟台种群和威海种群相对独立,仅有部分个

体与其他地区个体进行过基因交流;珲春种群中则存

在较多与外地个体交流的个体。PCoA和Structure
分析8个玫瑰种群遗传结构的结果基本一致。

图2 基于个体遗传距离的遗传聚类图

Fig.2 Genetic
 

clustering
 

map
 

based
 

on
 

individual
 

genetic
 

distance
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图3 主成分分析结果

Fig.3 Analysis
 

result
 

of
 

principal
 

component

  (a)
 

The
 

relationship
 

between
 

the
 

number
 

of
 

undeter-

mined
 

groups
 

K
 

and
 

the
 

estimated
 

value
 

ΔK;(b)
 

Population
 

Structure
 

analysis
 

when
 

K=2;(c)
 

Population
 

Structure
 

anal-

ysis
 

when
 

K=4.
图4 Structure分析结果

Fig.4 Structure
 

analysis
 

result

3 讨论

3.1 玫瑰种群的遗传多样性

  遗传多样性水平是决定种群适应环境能力和进

化潜力的重要因素之一[20]。通常,珍稀濒危植物中

孤立 且 数 量 较 小 的 种 群,其 遗 传 多 样 性 水 平 较

低[21,22]。物种水平上,野生玫瑰的遗传多样性水平

较低(Na、I、He 分别为2.234、0.489
 

9、0.283
 

5)。
野生种群中,DLYS种群的遗传多样性最高,HCYS
种群最低;迁地保存种群中,DLQD种群的遗传多样

性最高,WHQD种群最低。由于种群间的遗传多样

性不平衡,部分种群较低的遗传多样性使得整个种群

的遗传多样性水平降低。将野生种群与迁地保存种

群分别合并分析,结果显示迁地保存种群的遗传多样

性高于野生种群。各种群观测杂合度均小于期望杂

合度,说明杂合子缺失(Fis>0),群体间亲缘关系较

近,存在一定程度的近交,生境片断化的遗传效应正

逐渐显现[23]。

  影响物种遗传多样性的因素有多种,如人为破

坏、地理分布和繁殖方式等[24]。野生玫瑰在我国的

分布地比较狭窄,近年来由于农田开垦、经济开发等

人为原因破坏严重,种群在逐渐缩小和碎片化。同

时,玫瑰种子发育存在缺陷,未经人工干预时繁殖能

力低,多数通过地下根茎繁殖产生新个体[25],这可能

是导致其野生种群遗传多样性水平较低的原因。玫

瑰在野外通常依靠蜜蜂、蝴蝶等昆虫进行异花授粉,
种群间或种群内个体存在频繁的基因交流,因此种子

会拥有更高的遗传多样性[26]。本研究中,迁地保存

种群为野生玫瑰的种播苗,这可能是迁地保存种群遗

传多样性水平高于野生种群的原因。

3.2 玫瑰种群的遗传结构与分化

  植物种群的遗传构成是其在长时间演化过程中,
物种的进化历史、分布范围的变化、栖息地的破碎化

与种群的适应性变化、繁殖机制、基因交流、自然选择

等因素相互作用的结果[27]。从Nei's遗传距离与相

似系数来看,8个玫瑰种群的遗传分化并不明显,遗
传相似系数变幅为0.307

 

7。分化最大的两个种群

YTQD与 WHQD,遗 传 距 离 和 相 似 系 数 分 别 为

0.386
 

6与0.679
 

4;分化最小的两个种群 HCYS与

HCQD,遗 传 距 离 和 相 似 系 数 分 别 为0.013
 

0与

0.987
 

1。

  PCoA和Structure分析结果相似,取样种群最

佳遗传学组数K=2,即烟台地区与其他种群存在较

大差异,可单独分为一组,其余种群为另一组,说明烟

台种群与其他地区种群有明显分化。威海种群较为

接近烟台种群,由于威海与烟台地理位置接近,推测

两地区种群间存在更为频繁的基因交流,以水为媒介

进行繁殖的可能性较大[28]。DLQD种群中,部分个

体与其他地区个体发生过基因交流,说明对该地区的

保护初见成效,遗传多样性趋于丰富。

  就某一个物种来说,遗传多样性程度与其适应环

境的能力直接关联[29],遗传变异水平关系到种群的

适应能力乃至决定着整个种的进化与生存[20,30]。本

研究 中,玫 瑰 野 生 种 群 的 Ht、Hs、Fst 分 别 为

0.383
 

4、0.280
 

3、0.268
 

9,迁地保存种群的 Ht、Hs、
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Fst分别为0.410
 

9、0.286
 

7、0.302
 

3,野生种群和迁

地保存种群遗传变异主要存在于种群内,该结果与

Xu等[31]的研究结果一致。在其他植物如广西火

桐[32](Erythropsis
 

kwangsiensis)和南方红豆杉[33]

(Taxus
 

wallichiana)的迁地保护中,也出现遗传变

异主要存在于种群内而种群间基因流动频率较低的

现象,这可能是由于自然种群地理位置相距过大,从
而限制了种群间的基因交流,增强了居群内的遗传

分化[34,35]。

4 结束语

  本研究采用SSR分子标记技术,分析玫瑰野生

种群、迁地保存种群的遗传多样性和遗传结构状况,
并对迁地保护的成效进行评估,发现野生玫瑰具有较

低的遗传多样性和种群间遗传分化水平。这种遗传

结构的同质性和分化不明显可能会威胁到物种的长

期生存和进化潜能,而迁地保护对野生玫瑰遗传多样

性恢复有较大作用。该结果可为后续野生玫瑰保护

策略的制定提供科学依据,同时对其他野生植物的保

护也有借鉴意义。

  综合本课题组对野生玫瑰迁地保护工作的开展

情况以及对其遗传多样性的分析,给出以下3个建

议:首先,加强自然栖息地的保护,包括建立和升级自

然保护区,以及执行严格的管理策略以维护其自然生

态系统的完整性。其次,推进迁地保护工作,通过人

工繁育项目来增加野生玫瑰的种群数量,同时注意保

持物种的遗传多样性。最后,通过分子生物学手段深

入研究野生玫瑰的生活习性、繁殖机制和生态需求,
以便更精确地制定和实施保护策略。
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Abstract:Wild
 

rose
 

(Rosa
 

rugosa)
 

has
 

important
 

economic
 

value,ecological
 

value
 

and
 

breeding
 

value,and
 

it
 

is
 

listed
 

as
 

a
 

national
 

secondclass
 

key
 

protected
 

wild
 

plant.Understanding
 

the
 

genetic
 

diversity
 

and
 

genetic
 

structure
 

of
 

wild
 

populations
 

and
 

ex
 

situ
 

conservation
 

populations
 

of
 

R.rugosa
 

can
 

provide
 

guidance
 

for
 

the
 

protection
 

and
 

management
 

of
 

its
 

germplasm
 

resources.In
 

this
 

study,the
 

effectiveness
 

of
 

ex
 

situ
 

conservation
 

of
 

wild
 

R.rugosa
 

was
 

evaluated
 

based
 

on
 

SSR
 

molecular
 

markers.The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

genetic
 

diver-
sity

 

of
 

the
 

wild
 

rose
 

population
 

in
 

Dalian,Liaoning
 

Province
 

was
 

the
 

highest,while
 

that
 

in
 

Hunchun,Jilin
 

Province
 

was
 

the
 

lowest.The
 

total
 

genetic
 

variation
 

(Ht)
 

of
 

the
 

wild
 

population
 

was
 

0.383
 

4,the
 

genetic
 

var-
iation

 

(Hs)
 

within
 

the
 

population
 

was
 

0.280
 

3,and
 

the
 

genetic
 

differentiation
 

coefficient
 

(Fst)
 

between
 

pop-
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ulations
 

was
 

0.268
 

9.The
 

genetic
 

variation
 

mainly
 

existed
 

within
 

the
 

population.The
 

observed
 

heterozygosity
 

(Ho)
 

of
 

each
 

population
 

was
 

less
 

than
 

the
 

expected
 

heterozygosity
 

(He),and
 

the
 

heterozygotes
 

were
 

missing
 

(Fis>0).The
 

genetic
 

relationship
 

between
 

populations
 

was
 

close,and
 

there
 

was
 

a
 

certain
 

degree
 

of
 

inbreed-
ing.The

 

number
 

of
 

alleles
 

(Na),Shannon's
 

diversity
 

index
 

(I),observed
 

heterozygosity
 

(Ho)
 

and
 

expected
 

heterozygosity
 

(He)
 

of
 

the
 

combined
 

ex
 

situ
 

conservation
 

population
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

of
 

the
 

wild
 

pop-
ulation.The

 

above
 

results
 

show
 

that
 

the
 

genetic
 

diversity
 

of
 

ex
 

situ
 

conservation
 

population
 

is
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

wild
 

population.The
 

ex
 

situ
 

conservation
 

of
 

wild
 

rose
 

has
 

a
 

positive
 

effect
 

on
 

the
 

recovery
 

of
 

genetic
 

diversity
 

of
 

its
 

population,and
 

the
 

effect
 

of
 

ex
 

situ
 

conservation
 

is
 

better,which
 

can
 

provide
 

a
 

reference
 

for
 

other
 

wild
 

plants
 

to
 

carry
 

out
 

ex
 

situ
 

conservation.
Key

 

words:wild
 

rose;relocation
 

protection;effectiveness
 

evaluation;genetic
 

diversity;genetic
 

structure;SSR
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