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摘　 要: 采用 ＩＳＳＲ 分子标记技术ꎬ对广西特有珍稀濒危植物小花异裂菊 ６ 个野生种群的遗传多样性进行了研

究ꎮ 结果表明:１０ 条引物对 １４１ 个个体共检测到 ９６ 个位点ꎬ其中 ２９ 个位点具有多态性ꎬ多态位点百分率

(ＰＰＢ)为 ３０. ２１％ꎮ 在物种水平上ꎬ小花异裂菊 ＰＰＢ 为 ３０. ２１％ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多样性指数 (Ｈ) 为０.１０５ ４ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数( Ｉ)为０.１５４ ６ꎮ 在种群水平上ꎬＰＰＢ 为 ９％ ~ １９％ꎬＨ 为０.０２１ ２ ~ ０.０５１ ３ꎬ Ｉ 为０.０３３ ９ ~
０.０８０ ５ꎮ 基于 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传多样性分析所得出的种群间基因分化系数 Ｇｓｔ ＝ ０.６９０ ５ꎬ表明种群内的遗传变异为

３０.９５％ꎬ种群间的遗传变异为 ６９.０５％ꎬ小花异裂菊的遗传变异主要存在于种群间ꎮ ＡＭＯＶＡ 分析结果与前面

结果相符ꎮ 小花异裂菊种群间的基因流(Ｎｍ)为０.２２４ ２ꎮ 从遗传距离看ꎬ杨堤和兴坪种群的遗传距离最小ꎬ为
０.０３９ ８ꎬ白沙和阳朔之间的遗传距离最大ꎬ为０.１６０ ９ꎮ 在 ＵＰＧＭＡ 聚类图中ꎬ６ 个种群可分为两组ꎬ阳朔和高田

为一组ꎬ普益、白沙、兴坪、杨堤聚为一组ꎮ 研究认为小花异裂菊的自交亲和的繁育系统和分布区域的片段化

可能是导致种群遗传多样性较低和种群间高遗传分化的主要原因ꎮ 该研究结果为该物种种质资源的保护提

供了科学依据ꎮ
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该属 ５ 个种全部为中国特有种:异裂菊(Ｈ. ｓｖｅｒｎｏｎ￣
ｉｏｉｄｅｓ)、小花异裂菊(Ｈ. ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ)、绢叶异裂菊

(Ｈ. ｓｅｒｉｃｏｐｈｙｌｌａ)、凹脉异裂菊(Ｈ. ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉａ)和

柳州异裂菊 (Ｈ. ｉｎｃａｎａ) (陈艺林ꎬ１９８５ꎻ梁健英ꎬ
１９９４ꎻ覃海宁和刘演ꎬ２０１０)ꎮ 小花异裂菊地理分布

范围十分狭小ꎬ仅分布于广西阳朔县石灰岩石山山

顶的狭小区域ꎬ种群个体数量很少ꎮ 近年来ꎬ由于自

然生态环境和植被遭受破坏ꎬ该种的野生植株正在

逐年减少ꎮ 小花异裂菊对于研究菊科某些类群的分

类及其演化具有重要的科学价值ꎬ已被列为国家二

级保护植物(付立国ꎬ１９９２)ꎮ
小花异裂菊一般不能形成大的群落ꎬ只分布在

石山上部的小片区域ꎬ形成局部片段群落ꎬ这种片段

化分布极有可能会对小花异裂菊的遗传多样性及其

进化潜能造成影响ꎮ 近年来ꎬ小花异裂菊的研究只

有核型(张国莉和龚洵ꎬ２００２)、化学成分(樊晓娜

等ꎬ２０１０)、异地保护适应性(黄仕训等ꎬ２００２)、ＩＳＳＲ
分析条件优化(史艳财等ꎬ２０１２)等少数几个方面ꎬ
对于其分子水平的研究尚未见报道ꎮ 通过物种的遗

传多样性及其遗传结构的分析可以加深对该植物进

化历史和适应机制的认识ꎬ并可为该植物的保护提

供科学的指导ꎮ 对于不同群落类型小花异裂菊种群

的遗传多样性变化规律的研究将可深入了解其适应

进化及其濒危机制ꎮ ＩＳＳＲ 集 ＳＳＲ 和 ＲＡＰＤ 技术的

优点于一身ꎬ实验操作快速、简单ꎬ费用低ꎬ可检测到

的遗传多态性高ꎬ是 Ｚｉｅｔｋｉｅｗｉｃｚ ＆ Ｒａｆａｌｓｋｉａ (１９９４)

提出的一种分子标记技术ꎮ 目前ꎬＩＳＳＲ 已广泛应用

于植物系统演化、分类以及遗传多样性等研究(莫
文娟等ꎬ２０１３)ꎮ 本文采用 ＩＳＳＲ 技术从 ＤＮＡ 水平分

析了小花异裂菊种群的遗传多样性和遗传结构ꎬ以
阐明小花异裂菊对环境的适应机制及其进化潜力ꎬ
为有效保护小花异裂菊的遗传资源提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 供试材料

２０１２ 年在广西桂林市阳朔县选择 ６ 个小花异

裂菊种群采集样品ꎬ每个种群采集 １５ ~ ４０ 个生长健

壮、无病虫害植株的幼嫩叶片ꎬ植株之间至少间隔 ５
ｍꎮ 选取每个植株嫩叶 ３ ~ ５ 片ꎬ装于放有硅胶的封

口袋中干燥保存(柴胜丰等ꎬ２０１４)ꎮ ６ 个种群的地

理位置分布见表 １ꎮ
１.２ 基因组 ＤＮＡ提取与聚合酶链式反应(ＰＣＲ)扩增

植物总 ＤＮＡ 采用改良后的 ＣＴＡＢ 法提取ꎮ 用

１％琼脂糖凝胶电泳法和紫外分光光度计分别检验

ＤＮＡ 质量和浓度ꎬ置于－２０ ℃ 冰箱中保存ꎮ ＩＳＳＲ￣
ＰＣＲ 反应体系为 ２５ μＬ 的体系中含 ｄＮＴＰ ０. ２０
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ꎬＭｇ２＋ １.５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ꎬ ＴａｑＤＮＡ 聚合酶 １.５
Ｕꎬ模板 ＤＮＡ ５０ ｎｇꎬ 引物 ０.８ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ꎬ １０×Ｂｕｆｆｅｒ
２.５ μＬꎮ 最后确定的 ＰＣＲ 扩增程序为 ９４ ℃预变性

５ ｍｉｎꎻ４０ 个循环ꎻ９４ ℃变性 ４０ ｓꎻ５３ ℃退火 ４５ ｓꎻ７２
℃延伸 １.５ ｍｉｎꎻ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 取 ５ μＬ
ＰＣＲ 扩增产物用 １.５％的琼脂糖凝胶电泳 １ ~ ２ ｈꎬ
然后用０.５μｇ􀅰ｍＬ￣１的ＥＢ液染色２０ｍｉｎꎬ置于ＵＶＰ

０１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



表 １　 小花异裂菊种群的地理位置和取样数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｈ. ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ

种群
代号

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｃｏｄｅ

地点
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
Ｌｏｃａｌｉｔｉｏｎ

纬度 /
经度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ /
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

样品数
Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

ＸＰ 阳朔县兴坪镇
Ｘｉｎｇｐｉｎｇ Ｔｏｗｎꎬ
Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°４２′３３″ Ｎ
１１０°２５′３７″ Ｅ

４１５ ２８

ＰＹ 阳朔县普益镇
Ｐｕｙｉ Ｔｏｗｎꎬ

Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°４２′３１″ Ｎ
１１０°３２′２９″ Ｅ

３４８ ２９

ＹＳ 阳朔县阳朔镇
Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｔｏｗｎꎬ
Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°４６′２２″ Ｎ
１１０°２９′０２″ Ｅ

４３０ ２７

ＧＴ 阳朔县高田镇
Ｇａｏｔｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ

Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°４６′４１″ Ｎ
１１０°２９′０６″ Ｅ

１６０ １５

ＢＳ 阳朔县白沙镇
Ｂａｉｓｈａ Ｔｏｗｎꎬ

Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°４８′５７″ Ｎ
１１０°２４′０６″ Ｅ

２２６ ２７

ＹＤ 阳朔县杨堤镇
Ｙａｎｇｄｉ Ｔｏｗｎꎬ

Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°５９′３１″ Ｎ
１１０°２４′３２″ Ｅ

１７２ １５

表 ２　 筛选出的 ＩＳＳＲ 引物序列及标记位点
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １０ ｐｒｉｍｅｒｓ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ

ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列(５′－ ３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－ ３′)

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

(℃)

多态位点
比率

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ ｓｃｏｒｅｄ

(％)

８０８ Ａｇ ＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＣ ５４.５９ ２２.２２

８３４ Ａｇ ＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＹＴ ５３.８８ ３０

８３５ Ａｇ ＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＹＣ ５６.１６ ３６.３

８４１ ｇ Ａｇ ＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇ ＡＹＣ ５６.１６ ５５.５５

８５３ ＴＣ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣ ＴＣＲＴ ５３.８８ ３６.３６

８５５ ＡＣ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣ ＡＣＹＴ ５３.８８ １１.１１

８８７ ＤＶＤＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣ ５２.９８ １８.１８

８０７ Ａｇ ＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＴ ５２.１８ ２０

８４０ ｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡｇＡＹＴ ５３.８８ ５７.１４

８４８ ＣＡ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲｇ ５６.１６ ２２.２２

　 Ｒ＝(ＡꎬＧ)ꎻ Ｙ＝(ＣꎬＴ).

凝胶成像系统中拍照ꎮ
１.３ 引物筛选

扩增引物采用加拿大哥伦比亚大学(ＵＢＣ)公

布的第 ９ 套 １００ 条 ＩＳＳＲ 引物序列ꎬ序列在上海生物

工程公司合成ꎮ 从 ６ 个种群中各选取 １ 个个体进行

引物扩增筛选ꎮ 用 １０ 条扩增条带清楚、重复性好的

引物(表 ２)用于所有个体的扩增ꎮ
１.４ 数据处理与统计分析

按照电泳图谱中同一位置上 ＤＮＡ 条带有或无

赋值ꎬ无带(隐性)记为“０”有带(显性)记为“１”ꎮ
多态位点百分率(ＰＰＢ)、有效等位基因数(Ｎｅ)、观
测等位基因数(Ｎａ)、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数( Ｉ)、Ｎｅｉ’ ｓ
基因多样性(Ｈ)群体总基因多样性(Ｈｔ)、各群体之

间的遗传分化指数(Ｇｓｔ) 和 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传距离利用

ＰＯＰＧＥＮＥ ３.２ 软件和 ＮＴＳＹＳｐｃ￣２.１ 软件计算(张杰

等ꎬ２０１２)ꎮ
采用 ＤＣＦＡ１. １ 软件计算欧式距离平方和ꎬ用

ＷＩＮＡＭＯＶＡ１.５５ 软件进行分子方差分析ꎬ计算种群

内、种群间的变异方差分布ꎮ 小花异裂菊种群间的

遗传关系聚类分析基于 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传距离ꎬ利用

ＮＴＳＹＳ ｐｃ２.１ 软件的非加权配对算数平均法(ＵＰＧ￣
ＭＡ)计算(卜静等ꎬ２０１２)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 小花异裂菊的遗传多样性

１０ 条引物对小花异裂菊 ６ 个种群 １４１ 个个体

共扩增出 ９６ 条条带ꎬ其中 ２９ 条多态带ꎬ多态位点比

率为(ＰＰＢ) ３０.９１％ꎮ １０ 条引物扩增总带数 １ ~ １０
不等ꎬ平均扩增带数为 ２.９ꎮ 在物种水平上ꎬ小花异

裂菊 ＰＰＢ 为 ３０. ２１％ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多样性 (Ｈ) 为

０.１０５ ４ꎬＳｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数( Ｉ)为０.１５４ ６ꎻ在种群

上平 上ꎬ ＰＰＢ 的 变 化 范 围 为 ９ ~ １９％ꎬ 平 均 为

１３.３３％ꎬＨ 的变化范围为０.０２１ ２ ~ ０.０５１ ３ꎬ平均为

０.０３２ ５ꎻＩ 变化范围为 ０.０３３ ９ ~ ０.０８０ ５ꎬ 平均为

０.０５２ ２ꎮ 观测等位基因数为１.０９０ ０ ~ １.１９０ ０ꎬ有效

等位基因数为１.０３４ １ ~ １.０８２ ３ꎮ 种群 ＹＳ 的多态位

点百分率、等位基因数、观测等位基因数、有效Ｎｅｉ’ｓ
基因多样性以及 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数均高于其他种

群ꎬＢＳ 种群最低ꎮ
２.２ 小花异裂菊种群的遗传结构

小花异裂菊总的基因多样性(Ｈｔ)为０.１０５ ０ꎬ种
群内基因多样性(Ｈｓ)为０.０３２ ５ꎬ种群间的基因多样

性(Ｄｓｔ)为０.０７２ ５ꎬ基因分化系数(Ｇｓｔ)为０.６９０ ５ꎬ
总的遗传变异中有 ６９.０５％来自于种群间ꎬ种群内的

遗传变异占 ３０.９５％ꎬ说明小花异裂菊的遗传变异主
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表 ３　 小花异裂菊种群的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ. ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ

种群代号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

多态位点
百分率
(ＰＰＢ)

观测等位
基因数
(Ｎａ)

有效等位
基因数
(Ｎｅ)

Ｎｅｉ’ｓ 基因
多样性
指数
(Ｈ)

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
信息指数

( Ｉ)

ＹＳ １９.００ １.１９００ １.０３４１ ０.０２６５ ０.０４９４

ＧＴ １８ １.１８００ １.０８２３ ０.０５１３ ０.０８０５

ＰＹ １１ １.１１００ １.０３７６ ０.０２５１ ０.０４０８

ＢＳ ９ １.０９００ １.０３４８ ０.０２１２ ０.０３３９

ＸＰ １０ １.１０００ １.０５２６ ０.０３０８ ０.０４６８

ＹＤ １３ １.１３００ １.０６６２ ０.０４０１ ０.０６２０

种群平均值
Ｍｅａｎ

１３.３３ １.１３３３ １.０５１２ ０.０３２５ ０.０５２２

物种平均值
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

３０.２１ １.２７００ １.１８５５ ０.１０５４ ０.１５４６

表 ４　 小花异裂菊种群多样性 Ｎｅｉ’ｓ 分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ｏｆ Ｈ. ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ＩＳＳＲ

总基因
多样性
(Ｈｔ)

种群内基
因多样性

(Ｈｓ)

种群间基
因多样性
(Ｄｓｔ)

基因分化
系数
(Ｇｓｔ)

基因流
(Ｎｍ)

平均
Ｍｅａｎ

０.１０５ ０ ０.０３２ ５ ０.０７２ ５ ０.６９０ ５ ０.２２４ ２

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ
Ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

０.０３２ ９ ０.００５ ２

表 ５　 小花异裂菊种群间和种群内分子

变异的 ＡＭＯＶＡ 分析
Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＡＭＯＶＡ)

ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

总方差
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

平均
方差
ＭＳ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎ￣
ｅｎｔｓ

总变异
百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔ￣
ａｇｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

种群间
Ａｍｏｎｇ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

５ ４９７.００２ ９ ９９.４０１ ４.２１８ ３ ７２.７２％ <０.００１

种群内
Ｗｉｔｈｉｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

１３５ ２１３.６６３ ７ １.５８３ １.５８２ ６ ２７.２８％ <０.００１

要来自于种群间ꎮ ＡＭＯＶＡ 分析结果与前面结果相

符ꎬ在总的遗传变异中ꎬ２７.２８％的变异发生在种群

内ꎬ７２.７２％的变异发生在种群间ꎬ说明遗传变异主

要发生在种群间ꎮ 小花种群间的基因流 ( Ｎｍ)
为０.２２４ ２ꎮ
２.３ 小花异裂菊种群间的遗传一致度和遗传距离

从遗传距离看ꎬＹＤ 和 ＸＰ 的遗传距离最小ꎬ为
０.０３９ ８ꎬＢＳ 和 ＹＳ 之间的遗传距离最大ꎬ为０.１６０ ９ꎮ
从遗传一致度看ꎬＹＤ 和 ＸＰ 的遗传一致度最高ꎬ为
０.９６１ ０ꎬＢＳ 和 ＹＳ 的遗传一致度最低ꎬ为０.８５１ ４ꎬ两
者表现规律基本一致ꎮ 在 ＵＰＧＭＡ 聚类图中ꎬ６ 个

种群可分为两组ꎬＹＳ 和 ＧＴ 为一组ꎬＰＹ、ＢＳ、ＸＰ、ＹＤ
聚为一组ꎮ

表 ６　 小花异裂菊种群的遗传距离(对角线下方)
和遗传一致度(对角线上方)

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ (ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ａｎｄ Ｎｅｉ’ｓ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ) ｂｅｔｗｅｅｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ. ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＹＳ ＧＴ ＰＹ ＢＳ ＸＰ ＹＤ

ＹＳ ∗∗∗∗ ０.９４６ ０ ０.８５７ ７ ０.８５１ ４ ０.８８１ ５ ０.９０４ ０

ＧＴ ０.０５５ ５ ∗∗∗∗ ０.８９２ １ ０.８７５ ８ ０.９１８ ６ ０.９３８ ４

ＰＹ ０.１５３ ５ ０.１１４ ２ ∗∗∗∗ ０.９４０ ８ ０.９１５ １ ０.９１５ ６

ＢＳ ０.１６０ ９ ０.１３２ ６ ０.０６１ １ ∗∗∗∗ ０.９１８ ０ ０.９３７ ３

ＸＰ ０.１２６ ２ ０.０８４ ９ ０.０８８ ７ ０.０８５ ５ ∗∗∗∗ ０.９６１ ０

ＹＤ ０.１０１ ０ ０.０６３ ５ ０.０８８ １ ０.０６４ ７ ０.０３９ ８ ∗∗∗∗

图 １　 小花异裂菊 ６ 个种群 Ｎｅｉ’ｓ 遗传距离 ＵＰＧＭＡ 聚类

Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｉｘ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ. ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ

３　 讨论

３.１ 小花异裂菊的遗传多样性

许多研究结果证明稀有、特有或分布区很狭窄

的物种其遗传多样性水平都相应偏低(李昂和葛

颂ꎬ２００２)ꎬ但也有些却能保持较高水平的遗传多样

２１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



性(Ｒｉｃｈｔｅｒ ｅｔ ａｌꎬ１９９４)ꎮ 采用 ＩＳＳＲ 技术得到的小花

异裂菊 ６ 个野生种群物种水平的 ＰＰＢ、Ｈ、Ｉ 的值分

别为 ３０.２１％、０.１０５ ４、０.１５４ ６ꎬ小花异裂菊种群内

的遗传多样性 ＰＰＢ ＝ １３. ３３％ꎬ Ｈｓ ＝ ０.０３２ ５ꎬ Ｈ ＝
０.０３２ ５ꎬ Ｉ ＝ ０.０５２ ２ꎬ种群间遗传分化程度 Ｇｓｔ ＝
０.６９０ ５ꎬ多样性指数均较低ꎬ低于种子风媒植物(Ｈｓ
＝ ０.２６１ꎬＧｓｔ ＝ ０.２３)、异花传粉植物(Ｈｓ ＝ ０.２６０ꎬＧｓｔ
＝ ０.２３)和长命植物(Ｈｓ ＝ ０.２４２ꎬＧｓｔ ＝ ０.２３)的平均

水平(Ｇｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００３)以及 Ｎｙｂｏｍ ＆ Ｂａｒｔｉｓｈｊｉ(２０００)
基于 ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＩＳＳＲ 等显性标记所统计的 １０７
个物 种 总 结 得 出 的 平 均 遗 传 多 样 性 ( ＰＰＢ ＝
７１.０２％)ꎬ表明其种群水平和物种水平上遗传多样

性都较低ꎮ 以往研究结果表明ꎬ繁育系统、分布范

围、生活型、分类地位、种子散播机制在种群水平上

对遗传变异的影响呈下降趋势 ( Ｈａｍｒｉｃｋ ｅｔ ａｌꎬ
１９８９)ꎬ繁育系统可同时影响种群和物种水平上的

遗传变异ꎮ 一般来说ꎬ分布范围广、寿命长、风媒授

粉、异交为主、结实性高且存在于演替末期群落中的

物种具有较高的遗传变异(Ｋｏｒｒｏｎꎬ １９８７)ꎮ 小花异

裂菊分布在广西阳朔县ꎬ其分布范围的地理跨度较

小ꎬ主要分布于石灰岩石山上部向阳的狭小范围内ꎬ
无论是光照、湿度、温度、土壤量等都相差不大ꎬ造成

各局域生境因子的较小差异ꎮ 此外ꎬ小花异裂菊的

繁育系统为异交、部分自交亲和在长期进化过程自

交程度随着种群的减小而呈加剧趋势ꎮ 因此ꎬ生境

片段化和自交繁育系统可能是使得小花异裂菊在物

种水平上具有较低水平的遗传多样性的主要原因ꎮ
３.２ 小花异裂菊种群的遗传分化

小花 异 裂 菊 种 群 间 基 因 分 化 系 数 Ｇｓｔ 为

０.６９０ ５ꎬ总的遗传变异中有 ６９.０５％来自于种群间ꎬ
表明种群间发生了较大程度的遗传分化ꎮ Ｗｒｉｇｈｔ
(１９６５)提出可根据种群每代迁移数(Ｎｍ)的大小来

判断种群间遗传分化的主要原因ꎮ 根据基因流估算

值的大小ꎬ分为高、中、低三个水平(Ｇｏｖｉｎｄａｒｄｊｕ ｅｔ
ａｌꎬ １９８８)ꎮ 种群间的基因分化与基因流 Ｎｍ 的数值

呈负相关ꎬ大的基因流可以阻止种群之间的遗传分

化ꎮ 小花异裂 ６ 个种群的基因流仅为０.２２４ ２ꎬ远小

于 １ꎬ基因流呈低水平ꎮ
一般来说木本植物基因流的大小主要决定于花

粉流或种子流(Ｅｎｎｏｓꎬ１９９４)ꎮ 据观测ꎬ小花异裂菊

的繁育系统为异交、部分自交亲和、需传粉者ꎮ 小花

异裂菊开花期山顶温度可以高达 ４０ ℃左右且持续

时间长ꎬ光照强烈ꎬ白天和夜晚的风速都相对较高ꎮ

在强风和高温作用下柱头表面干燥和花蜜蒸发速度

加快ꎬ花粉对传粉者的吸引力降低ꎬ使传粉者的活动

减少ꎮ 气象因素的变化还会影响访花者的种类和数

量ꎮ 这些因素使小花异裂菊具有不稳定的传粉环

境ꎮ 小花异裂菊各种群呈片段化分布ꎬ花粉难以通

过风媒或传粉者在水平地理、垂直距离都较远的种

群间进行有效的传播ꎬ不同种群间相互传粉受精几

率愈来愈小ꎬ不利于种群之间、分布区域之间的基因

交流ꎮ 小花异裂菊种群的植株数量一般在 １０ ~ ５０
之间ꎬ其中只有部分开花ꎬ昆虫随机的访花方式极易

引起同株异花授粉ꎬ从而导致自交ꎮ 小花异裂菊自

然分布十分狭窄ꎬ种群规模很小ꎬ长期的自交在一定

程度上导致种群遗传多样性降低ꎮ
野外调查发现小花异裂菊虽然结实率很高ꎬ但

种子萌发率极低ꎮ 其次小花异裂菊幼苗分布地多位

于植被的底层ꎬ光照度低ꎬ弱光导致幼苗生长异常ꎬ
生存能力降低ꎬ种群的自然更新能力较差ꎮ 以上因

素造成小花异裂菊种群个体数量日益缩小ꎮ ５０ 个

个体为维持足够等位基因丰度的最小有效种群的个

体数ꎬ ５００ 个个体才能保证维持种群内数量性状的

遗传变异和种群对不断变化的环境的适应能力ꎮ 我

们在野外调查发现ꎬ小花异裂菊绝大多数种群中的

个体在 ３~１００ 之间ꎬ远远低于可维持种群遗传多样

性的有效规模ꎮ 种群个体数量的不断减小必然导致

小花异裂菊遗传多样性的丧失 ( Ｆｒａｎｋｅ ｅｔ ａｌꎬ
１９９５)ꎮ

一般来说ꎬ植物的多样性中心可能是该物种的

起源中心(Ｖａｖｉｌｏｖꎬ１９３０)ꎬ因此 ＹＳ 种群可能是小花

异裂菊的部分起源中心ꎮ ＹＳ 位于 ６ 个种群的中间

位置ꎬ与其他种群有相对较大的基因流交流ꎬ基因重

组的空间和机会更大ꎬ更易扩大种群的遗传多样性

水平ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚类结果显示ꎬＹＳ 和 ＧＴꎬＢＳ 和 ＹＤꎬ
ＸＰ 和 ＰＹ 亲缘关系相对较近ꎬ来自于相近地理生态

型的种群可以聚于一类ꎬ呈现出一定的地域性分布

规律ꎮ 这可能是产期自然选择使个体中发生的不定

向变异演变为群体遗传结构的定向变异(张怀山

等ꎬ２０１４)ꎬ再加上长期的自交等因素ꎬ导致同一地

区的大部分个体基因型趋于相似的结果ꎮ
３.３ 保护措施

建议采取以下措施对小花异裂菊资源进行保

护:(１)制止乱砍滥伐ꎬ保护的生境不被破坏ꎮ (２)
提高基因杂合度ꎮ 小花异裂菊受威胁最主要的内在

因素是其有性繁殖能力低ꎬ种群复壮最主要的途径

３１１ 期 史艳财等: 广西特有珍稀濒危植物小花异裂菊遗传多样性分析



就是提高有性繁殖能力ꎮ 因此ꎬ保存现有小花异裂

菊种群面积或者人工促进种群内与种群间的传粉ꎬ
增加后代的基因杂合度ꎬ可在很大程度上达到复壮

种群的目的ꎮ (３)小花异裂菊种子萌发率和幼苗成

活率都极低ꎬ在以后的研究中需加强对小花异裂菊

种子育苗和管理技术的研究ꎮ

参考文献:
ＢＵ ＪꎬＷＡＮＧ ＤＭꎬＬＩ ＤＷꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２. ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｎ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｐｏｌｙｇｏ￣
ｎａｔｕｍ ｏｄｏｒａｔｕｍ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｔｒａｄ Ｈｅｒｂ
Ｄｒｕｇｓꎬ ４３(９):１８２４ － １８２８. [卜静ꎬ王冬梅ꎬ李登武ꎬ 等ꎬ
２０１２. 不同产地野生玉竹种质资源多样性与亲缘关系的
ＩＳＳＲ 分析 [Ｊ]. 中草药ꎬ ４３(９):１８２４－１８２８.]

ＣＨＡＩ ＳＦꎬＺＨＵＡＮＧ ＸＹꎬＺＯＵ Ｒꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｐｌａｎｔ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｕｂｉｐｅｔａｌａ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ＩＳ￣
ＳＲ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌ Ｓｉｎꎬ ３４(１):９３－９８. [柴
胜丰ꎬ庄雪影邹蓉ꎬ等ꎬ ２０１４. 濒危植物毛瓣金花茶遗传多样
性的 ＩＳＳＲ 分析 [Ｊ]. 西北植物学报ꎬ ３４(１):９３－９８.]

ＣＨＥＮ ＹＬꎬ １９８５. Ａｎ ｅｎｄｅｍｉｃ ａｎｄ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｇｅｎｕｓ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘｉｓ
Ｃｈａｎｇ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｘｉ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ５(４):３３７－３４３. [陈艺林ꎬ
１９８５. 广西特有和濒危的异裂菊属 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ５(４):
３３７－３４３.]

ＥＮＮＯＳ ＲＡꎬ １９９４. Ｅｓｔｉｍａｔｎｇ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ａｎｄ ｓｅｅｄ
ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ [Ｊ]. Ｈｅｒｅｄｉｔｙꎬ ７２:２５０－２５９.

ＦＡＮ ＸＮꎬ ＬＩＮ Ｓꎬ ＺＨＵ ＣＧꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０. Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘｉｓ
ｍｉｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｂｉｏａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎａ Ｊ Ｃｈｉｎ Ｍａｔ Ｍｅｄꎬ
３５ (３): ３１５－３２２. [樊晓娜ꎬ 林生ꎬ 朱承根ꎬ 等ꎬ ２０１０. 小花
异裂菊中的萜类成分及其活性 [ Ｊ]. 中国中药杂志ꎬ ３５
(３): ３１５－３２２.]

ＦＲＡＮＫＥ ＯＨꎬ Ｂ ＲＯＷＮ ＡＨＤꎬ ＢＵＲＤＯＵ ＪＪꎬ １９９５. Ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖａ￣
ｔｉｏｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ [ Ｍ]. Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ ＭＡ: Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓ.

ＦＵ ＬＧꎬ １９９２. Ｃｈｉｎｅｓｅ ｐｌａｎｔ ｒｅｄ ｂｏｏｋ [ Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｐｒｅｓｓ. [付立国ꎬ １９９２. 中国红皮书———稀有濒危植物
[Ｍ]. 北京:科学出版社.]

ＧＥ ＹＱꎬ ＱＩＵ ＹＸꎬ ＤＩＮＧ ＢＹꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００３. Ａｎ ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌｉｃｔ ｐｌａｎｔ Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ
[Ｊ]. Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓ Ｓｃｉꎬ １１(４):２７６－２８７.

ＧＯＶＩＮＤＡＲＤＪＵ ＤＲꎬ １９８８. Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ａｂｉｌｉｔｙ
ａｎｄ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｉｏｗ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ [Ｊ]. Ｏｉｋｏｓꎬ ５２:３１－３５.

ＨＡＭＲＩＣＫ ＪＬꎬ ＧＯＤＴ ＭＪＷꎬ １９８９. Ａｌｌｏｚｙｍｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｐｌａｎｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ [Ｍ] / / ＢＲＯＷＮ ＡＤＨꎬ ＣＬＥＧＧ ＭＴꎬ ＫＡＨＬＥＲ ＡＬꎬ ｅｔ
ａｌ. Ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ.
Ｓｕｎｄｅｒｌａｎｄ:Ｓｉｎａｕｅｒ Ｐｒｅｓｓ.

ＨＵＡＮＧ ＳＸꎬ ＬＵＯ ＷＨꎬ ＴＡＮＧ ＷＸꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００２. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ
ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒａｒｅ ａｎｄ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｐｌａｎｔｓ ｅｘ￣ｓｉｔｕ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２２(０２): １３６－１３９. [黄仕训ꎬ 骆文
华ꎬ 唐文秀ꎬ 等ꎬ ２００２. 石山稀有濒危植物迁地保护适应性
研究 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２２(０２): １３６－１３９.]

ＫＯＲＲＯＮ ＪＤꎬ １９８７. Ａ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅｎｔｉｃ ｐｏｌｙｍｏｒ￣

ｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｓｅｌｆ￣ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ: ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｌｙ ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ａｎｄ
ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄ ｐｌａｎｔ ｃｏｎｇｅｎｅｒｓ [Ｊ]. Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ １(１):４７－５８.

ＬＩ Ａꎬ ＧＥ Ｓꎬ ２００２. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ
[Ｊ]. Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓ Ｓｃｉꎬ１０(１):６１－７１. [李昂ꎬ葛颂ꎬ ２００２. 植物保
护遗传学研究进展 [Ｊ]. 生物多样性ꎬ１０(１):６１－７１.]

ＬＩＡＮＧ ＪＹꎬ １９９４. Ｔｗｏ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘｉｓ Ｃｈａｎｇ(Ｃｏｍｐｏｓｉ￣
ｔａｅ) [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ １４(０２): １２６－１２９. [梁健英ꎬ １９９４. 异裂
菊属两新种 [Ｊ]. 广西植物ꎬ １４(０２): １２６－１２９.]

ＭＯ ＷＪꎬＦＵ ＪＭꎬＱＩＡＯ Ｊꎬｅｔ ａｌꎬ ２０１３. ＩＳＳＲ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａ￣
ｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｇｅｎｕｓ Ｐａｕｌｏｗｎｉａ [ Ｊ]. Ｓｃｉ Ｓｉｌｖ Ｓｉｎꎬ ４９(１):６１ －
６７. [莫文娟ꎬ傅建敏ꎬ乔杰ꎬ等ꎬ ２０１３. 泡桐属植物亲缘关系
的 ＩＳＳＲ 分析 [Ｊ]. 林业科学ꎬ ４９(１):６１－６７.]

ＮＹＢＯＭ Ｈꎬ ＢＡＲＴＩＣＨ ＩＶꎬ ２０００. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｆｅ ｈｉｓｔｏｒｙ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｎ ｇｅｎｅｎｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ
ＲＡＰＤ ｍａｒｋｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｅｃｏｌｏｇｙ [Ｊ]. Ｅｖｏｌ
Ｓｙｓｔꎬ ３(２):９３－１１４.

ＱＩＮ ＨＮꎬ ＬＩＵ Ｙ ꎬ ２０１０. Ａ ｃｈｅｃｋｌｉｓｔ ｏｆ ｖａｓｃｕｌａｒ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ
[Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ:Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ. [覃海宁ꎬ 刘演 ꎬ ２０１０. 广西植
物名录 [Ｍ]. 北京:科学出版社.]

ＲＩＣＨＴＥＲ ＴＳꎬ ＳＯＬＴＩＳ ＰＳꎬ ＳＯＬＴＩＳ ＤＥꎬ１９９４. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎａｒｒｏｗ ｅｄｄｅｍｉｃ Ｄｅｌｐｈｉｎｉｕｍ
ｖｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ [Ｊ]. Ａｍ Ｊ Ｂｏｔꎬ ８１:１０７０－１０７６.

ＳＨＩ ＹＣꎬＺＯＵ ＲꎬＬＵＯ ＷＨꎬｅｔ ａｌꎬ ２０１２. Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ａｎｄ ｏｐｔｉｍｉ￣
ｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＩＳＳＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘｉｓ ｓｅｒｉｃｏｐｈｙｌｌａ
Ｙ. Ｌ. Ｃｈｅｎ [Ｊ]. Ｓｅｅｄꎬ３１(９):３４－３７. [史艳财ꎬ邹蓉ꎬ骆文华ꎬ
等ꎬ ２０１２. 广西特有植物小花异裂菊 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 反应体系的
建立 [Ｊ]. 种子ꎬ３１(９):３４－３７.]

ＶＡＶＩＬＯＶ ＮＩꎬ １９３０. Ｗｉｌｄ ｐｒｏｇｅｎｉｔｏｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｒｕｉｔ ｔｒｅｓｓ ｏｆ Ｔｕｒｋｉｓｔａｎ
ａｎｄ ｔｈｅ Ｃａｕｃａｓｕｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｂｌｅｍ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｆｒｕｉｔ ｔｒｅｅｓ
[Ｍ]. Ｌｏｎｄｏｎ:Ｐｏｃｒ Ｇｔｂ Ｉｎｔ Ｈｏｒｔ Ｃｏｎｇ.

ＷＲＩＧＨＴꎬ １９６５. Ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｂｙ Ｆ ｓｔａ￣
ｔｉｓｔｉｃｓ ｗｉｔｈ ｓｐｅｃｉａｌ ｒｅｇａｒｄ ｔｏ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ ｍａｔｉｎｇ [ Ｊ]. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ
１９:３９５－４２０.

ＺＩＥＴＫＩＥＷＩＣＺ Ｅꎬ ＲＡＦＡＬＳＫＩＡ Ｌꎬ １９９４. Ｇｅｎｏｍｅ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｂｙ
ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ａｎｃｈｏｒｅｄ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃ￣
ｔｉｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ [Ｊ]. Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０: １７６－１８３.

ＺＨＡＮＧ ＧＬꎬ ＧＵＯ Ｘꎬ ２００２. Ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｎｅｍｏｃｌｅｍａ
ｇｌａｕｃｉｆｏｌｉｕｍ ａｎｄ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘｉｓ ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ ｂｏｔｈ ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ
Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｙｕｎｎａｎꎬ ２４(６): ７６５－７６８. [张国莉ꎬ 龚
洵ꎬ ２００２. 中国特有罂粟莲花和小花异裂菊的核型分析
[Ｊ]. 云南植物研究ꎬ ２４(６): ７６５－７６８.]

ＺＨＡＮＧ ＨＳꎬ ＸＩＡ ＺＲꎬＬＩ ＭＦꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
Ｐｅｎｎｉｓｅｔｕｍ ｌｏｎｇｉｓｓｉｍｕｍ ｖａｒ. ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
ｕｓｉｎｇ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔ Ｓｉｎꎬ ３４
(２):２５６－２６４. [张怀山ꎬ 夏增润ꎬ栗孟飞ꎬ等ꎬ ２０１４. 中型狼
尾草种质资源遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析 [Ｊ]. 西北植物学报ꎬ
３４(２):２５６－２６４.]

ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ＬＩ ＨＹꎬｅｔ ａｌꎬ ２０１２. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏ￣ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｐｌａｎｔ Ｐｒｕｎｕｓ
ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｂｙ ＩＳＳＲ Ｍａｒｋｅｒｓ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｅｃｏｌ Ｓｉｎꎬ３２(１４):４４４３－
４４５２. [张杰ꎬ 王佳ꎬ 李浩宇ꎬ等ꎬ ２０１２. 濒危植物蒙古扁桃不
同地理种群遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析 [ Ｊ]. 生态学报ꎬ３２
(１４):４４４３－４４５２.]

４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷


