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摘　 要: 为弄清广西境内马褂木(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ)天然群体的遗传多样性及分布情况ꎬ该研究运用 ＩＳＳＲ
分子标记ꎬ对广西境内现存的 ６ 个野生马褂木种群进行遗传多样性分析及评价ꎮ 结果表明:广西马褂木群体

具有较丰富的遗传多样性ꎬ６ 个参试群体的平均(及总体)有效等位基因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样度(Ｈ)和

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)分别为１.４５４ １(１.６３３ ７)、０.２５７ ６(０.３６３ ３)和０.３７８ ６(０.５２９ ３)ꎻ群体间存在基因流动但

水平有限(Ｎｍ＝ １.２１８ ４)ꎬ使群体间存在较高遗传分化(Ｇｓｔ ＝ ０.２９１ ０)ꎻ聚类分析(ＵＰＧＭＡ)将 ６ 个天然群体分

为东部(全州 ＱＺ、资源 ＺＹ 及融水老堡 ＲＳ￣Ｌ)、西部(融水安太 ＲＳ￣Ａ、环江 ＨＪ 及乐业 ＬＹ)两组ꎬ其中东部组具

有较低遗传多样性及较高的遗传分化ꎬ可能受到较强的人为干扰ꎻＭａｎｔｅｌ 检验表明群体间符合距离隔离模式

(Ｒ＝ ０.５４５ꎬ Ｐ＝ ０.０４３)ꎬ表明人为破坏导致的生境碎片化是造成广西马褂木天然群体遗传分化的重要原因ꎮ
针对广西马褂木天然群体较丰富的遗传多样性及较高的遗传分化ꎬ除了考虑对遗传多样性较高群体(如 ＲＳ￣Ａ
及 ＨＪ)进行原地保护外ꎬ宜对各群体采集种子或穗条ꎬ统一营建基因资源收集区ꎬ以供后续育种及生产利用ꎮ
关键词: 马褂木ꎬ 天然种群ꎬ ＩＳＳＲ 标记ꎬ 遗传多样性ꎬ 遗传分化
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ｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ (ｏｒ ｔｏｔａｌ) ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ (Ｎｅ)ꎬ Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈ) ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｆｏｒ￣
ｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ (Ｉ) ｏｆ ｓｉｘ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ １.４５４ １ (１.６３３ ７)ꎬ ０.２５７ ６ (０.３６３ ３) ａｎｄ ０.３７８ ６ (０.５２９ ３). Ａ ｌｉｍｉｔｅｄ ｇｅｎｅ
ｆｌｏｗ (Ｎｍ＝１.２１８ ４) ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｉｎ ａ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ (Ｇｓｔ ＝ ０.２９１ ０) ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｓｉｘ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｄｅｐｅｎｄｉｎｇ ｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ). Ｏｎｅ ｇｒｏｕｐ (ｗｅｓｔ ｇｒｏｕｐ) ｃｏｎｔａｉｎｓ ｔｈｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｗｅｓｔ (ＲＳ￣Ａꎬ ＨＪ ａｎｄ ＬＹ) ａｎｄ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ (ｅａｓｔ ｇｒｏｕｐ) ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｅａｓｔ (ＱＺꎬ
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ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ａｂｕｎｄａｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (ｅ.ｇ. ＲＳ￣Ａꎬ ＨＪ) ｉｓ ｃｒｉｔｉｃａｌꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｅｘ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｅｅｄｓ ｏｒ
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　 　 马褂木(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ)系木兰科(Ｍａｇｎｏ￣
ｌｉａｃｅａｅ)鹅掌楸属(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ)高大乔木ꎬ是国家公

布的Ⅱ级濒危保护植物(王章荣ꎬ２００５)ꎮ 马褂木干形

直、生长快ꎬ是优良的用材树种ꎻ叶形奇特ꎬ形似马褂ꎬ
花大而美ꎬ是优良的园林观赏树种(李周歧和王章荣ꎬ
２０００)ꎻ也是一个很古老的孑遗树种ꎬ对古植物系统学

研究具有重要的科研价值(惠利省ꎬ２０１０)ꎮ 马褂木在

我国分布范围较广(２２°３７′~ ３２°３８′ Ｎꎬ１０３°１５′~ １２０°
１７′ Ｅ)ꎬ分布于 １１ 个省区的 ８４ 个县(郝日明等ꎬ
１９９５)ꎮ 但随着生境变化及人为破坏ꎬ其天然分布及

群体数量越来越稀少(贺善安和郝日明ꎬ１９９９)ꎮ 在广

西ꎬ现有马褂木天然分布区主要位于桂北与黔、湘交

界区域ꎬ呈片段状分布ꎮ 作为广西北部重要的树种之

一ꎬ其天然种群的遗传多样性如何ꎬ群体间遗传差异

有多大ꎬ目前尚不得而知ꎮ
ＩＳＳＲ 是一种比较理想的分子标记(Ｒｅｄｄｙ ｅｔ ａｌꎬ

２００２ꎻ王建波ꎬ２００２ꎻ赵谦等ꎬ２００８)ꎮ 已被用于许多

树种的遗传多样性、种质鉴定、遗传作图、基因定位

等研究中(张博ꎬ２００５ꎻＦｅｙｉｓｓａ ｅｔ ａｌꎬ２００７ꎻ汪琼等ꎬ
２０１３ꎻ林乐静等ꎬ２０１５ꎻ刘春英等ꎬ２０１３)ꎮ 遗传多样

性及遗传结构反映了一个物种生存和发展的重要特

征ꎮ 一些学者对中国马褂木种源或野生群体进行了

遗传多样性研究ꎬ部分研究认为中国马褂木的遗传

多样性处于较低水平 ( 惠利省ꎬ ２０１０ꎻ 占志勇ꎬ
２０１０)ꎬ但亦有研究认为其具有较高的遗传多样性

(Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ２０１４)ꎮ 但在遗传分化上均一致认为群体

间分化较大ꎬ彼此基因交流较少ꎬ认为马褂木天然群

体生境已严重碎片化(李建民和周志春ꎬ２００２ꎻ惠利

省ꎬ２０１０ꎻＬｉ ｅｔ ａｌꎬ２０１４)ꎮ 以往研究主要从大尺度上

(全国范围)对马褂木的遗传多样性及遗传结构进

行了研究ꎬ采样地点涉及全国诸多省区ꎮ 但对广西

区内天然马褂木群体的分布现状及遗传多样性水平

鲜有涉及ꎬ仅少数文献在研究中涉及到了广西资源

猫儿山群体(朱晓琴等ꎬ１９９７ꎻＬｉ ｅｔ ａｌꎬ２０１４)ꎮ

虽然这些研究从整体上对中国马褂木的分布格

局和遗传资源的保护和利用提供了非常有价值的信

息ꎬ但对局部范围内马褂木天然种群进行遗传多样

性及区域遗传结构研究可以更清楚地揭示小尺度水

平上马褂木遗传多样性水平及变化规律ꎬ剖析其产

生原因ꎬ进而为该地区天然马褂木遗传资源的合理

保存和利用提供理论依据ꎮ 同时也作为马褂木大尺

度研究的有效补充ꎬ完善中国马褂木遗传资源的保

存策略ꎮ 基于此ꎬ本研究利用 ＩＳＳＲ 分子标记ꎬ分析

了广西境内马褂木天然群体的遗传多样性及遗传结

构ꎬ力求为广西现有马褂木天然群体的合理保存、收
集与利用提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究材料及采样策略

研究材料为广西境内的 ６ 个马褂木野生群体

(表 １)ꎬ采样地分别位于广西全州安和(ＱＺ)、资源

两水(ＺＹ)、融水老堡(ＲＳ￣Ｌ)及安太(ＲＳ￣Ａ)、环江明

伦(ＨＪ)及乐业雅长(ＬＹ) ６ 个乡镇ꎮ
采样策略为每个群体随机挑选 ３０ 个植株ꎬ尽量

保证群体内采样株间距在 ３０ ｍ 以上(其中 ＬＹ 群体

由于株数太少(９ 株)而对群体内所有植株进行了采

集)ꎬ样本共计 １５９ 个ꎮ 分别采集 ３ ~ ５ 片嫩叶装入

塑料自封袋ꎬ编号后置于冰盒中ꎬ带回实验室备用ꎮ
１.２ 研究方法

１.２.１ ＤＮＡ 提取与检测　 马褂木叶片总 ＤＮＡ 采用试

剂盒(杭州博日)提取ꎮ 然后取 ５ μＬ ＤＮＡ 样品ꎬ利
用 １％ 琼脂糖凝胶进行电泳检测(ＤＹＹ￣１２ 型高压电

泳仪ꎬ北京六一)ꎮ 利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ￣１０００(Ｔｈｅｍｏ
ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ美国)检测 ＤＮＡ 的浓度与纯度ꎬ并根据测

定结果将浓度稀释至 ６０ ｎｇ􀅰μＬ￣１ꎮ
１.２.２ ＩＳＳＲ 引物筛选　 ＩＳＳＲ 引物源于加拿大不列颠

哥 伦比亚大学( Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ＢｒｉｔｉｓｈＣｏｌｕｍｂｉａ ) 公布
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表 １　 ６ 个采样群体的基本情况
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｓｉｘ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

ｏｆ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
(Ｃｏｄｅ)

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ

ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ
(ｍ)

林分起源
Ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ
ｓｔａｎｄ

取样数
Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

全州
ＱＺ

１１０°５３′ Ｅꎬ
２５°４０′ Ｎ

９１９ 天然林
Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｒｅｓｔ

３０

资源
ＺＹ

１１０°２５′ Ｅꎬ
２５°５６′ Ｎ

１２０６ 天然林
Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｒｅｓｔ

３０

融水老堡
ＲＳ￣Ｌ

１０９°２９′ Ｅꎬ
２５°３９′ Ｎ

６６４ 天然林
Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｒｅｓｔ

３０

融水安太
ＲＳ￣Ａ

１０９°０５′ Ｅꎬ
２５°２３′ Ｎ

８９６ 天然林
Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｒｅｓｔ

３０

环江
ＨＪ

１０８°２５′ Ｅꎬ
２５°１２′ Ｎ

６６８ 天然林
Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｒｅｓｔ

３０

乐业
ＬＹ

１０６°１３′ Ｅꎬ
２４°４９′ Ｎ

９０３ 天然林
Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｒｅｓｔ

９

的序列(Ｓｅｔ Ｎｏ.９ꎬ Ｎｏ.８０１￣９００)ꎮ 经引物合成(上海

捷瑞)、筛选ꎬ选取了扩增条带清晰、稳定的 １０ 条引

物作为标记引物(表 ２)ꎬ进行群体检测ꎮ
１.２.３ ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增条件与检测 　 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增

体系:总体积 ２０ μＬꎬ其中含 １０ ×ｂｕｆｆｅｒ 为 ２. ０ μＬ、
ＭｇＣｌ２浓度为 １. ８ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１、ｄＮＴＰｓ 终浓度为 ０. ２
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１、引物终浓度为 ０.５ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１、 Ｔａｑ ＤＮＡ
聚合酶 １ Ｕ、ＤＮＡ 模板 ６０ ｎｇꎮ 于 Ｂｉｏｍｅｔｒａ ＴＧｒａｄｉｅｎｔ
９６ ＰＣＲ 仪(德国)上进行扩增ꎬ扩增程序为 ９４ ℃预

变性 ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃变性 １ ｍｉｎꎬ５０~５６ ℃退火 ４５ ｓꎬ７２
℃延伸 ２ ｍｉｎꎬ４５ 个循环ꎬ７２ ℃完全延伸 ７ ｍｉｎꎬ４ ℃
保存(石晓蒙等ꎬ２０１３)ꎮ ＰＣＲ 产物检测:取 ８ μＬ
ＰＣＲ 产物ꎬ用水平电泳分离条带(１％琼脂糖凝胶)ꎮ
电压 １００ ｖꎬ电泳时间 １ ｈ ꎬ以 １００ ｂｐ ｌａｄｄｅｒ ＤＮＡ 为

参照ꎮ 电泳完成进行凝胶成像(Ｂｉｏｓｅｎｓ ＳＣ７５０ 凝胶

成像系统) (其中ꎬ１０×ｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰｓ、Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合

酶均购自捷瑞生物工程有限公司ꎮ)
１.２.４ 数据分析　 能清晰扩增的位点进行记录(有条

带记为 １ꎬ无条带记为 ０ꎬ构建各群体的 ０、１ 矩阵)ꎮ
利用 ＰＯＰＧＥＮＥ１.３２(Ｙｅｈ ｅｔ ａｌꎬ１９９９)计算群体遗传

多样性指标ꎬ包括有效等位基因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ｓ 基因

多样度(Ｈ)、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)及多态位点百分

率(ＰＰＢ)等、群体间 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传距离(Ｄ)及基因分

化系数(Ｇｓｔ)ꎻ利用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６. ５ 进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验

(Ｐｅａｋａｌｌ ＆ Ｓｍｏｕｓｅꎬ２０１２)ꎻ利用 ＭＥＧＡ ５ 绘制系统

聚类图(ＵＰＧＭＡ 法)(Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌꎬ２０１１)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 参试 ＩＳＳＲ 标记扩增多态性分析

对 ＺＹ、ＱＺ、ＲＳ￣Ａ、ＲＳ￣Ｌ、ＨＪ 及 ＬＹ 共 ６ 个自然群

体进行 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增ꎬ结果显示:每个标记在参试

群体中扩增出的条带数不等ꎬ在 １０ ~ １６ 条之间(平
均 １２.５ 条)ꎮ １０ 个标记的多态位点百分率(ＰＰＢ)
在 ９２.８６％~１００％之间(平均 ９７.９５％)ꎻ扩增位点的

片段大小在 ２００~２ ２００ ｂｐ 之间ꎻ其中扩增位点最多

的为 ＵＢＣ￣８８１(１６ 个)ꎬ最少为 ＵＢＣ￣８８９ 及 ＵＢＣ￣８９０
(１０ 个)(表 ２ꎬ图 １)ꎮ

表 ２　 ＩＳＳＲ 引物编号、序列及其扩增结果
Ｔａｂｌｅ ２　 ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ
ｃｏｄｅ

序列
Ｐｒｉｍｅｒ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ

总位点数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｌｏｃｉ

多态性位
点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｌｏｃｉ

多态位点
百分比
ＰＰＢ
(％)

ＵＢＣ￣８０７ (ＡＧ) ８Ｔ １３ １３ １００

ＵＢＣ￣８１８ (ＣＡ) ８Ｇ １０ １０ １００

ＵＢＣ￣８２５ (ＡＣ) ８Ｔ １４ １４ １００

ＵＢＣ￣８２６ (ＡＣ) ８Ｃ １４ １３ ９２.８６

ＵＢＣ￣８２９ (ＴＧ) ８Ｃ １２ １２ １００

ＵＢＣ￣８４７ (ＣＡ) ８ＲＣ １４ １３ ９２.８６

ＵＢＣ￣８８１ (ＧＧＧＴ) ３Ｇ １６ １５ ９３.７５

ＵＢＣ￣８８９ ＤＢＤ(ＡＣ) ６ＡＣ １０ １０ １００

ＵＢＣ￣８９０ ＶＨＶ(ＧＴ) ７ １０ １０ １００

ＵＢＣ￣８９１ ＨＶＨ(ＴＧ) ７ １２ １２ １００

平均 Ｍｅａｎ １２.５ １２.２ ９７.９５

总计 Ｔｏｔａｌ １２５ １２２ ９７.６０

２.２ 群体遗传多样性分析

总体来看ꎬ６ 个参试群体的有效等位基因数

(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ｓ 基因多样度(Ｈ)、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)
及多态位点百分率 (ＰＰＢ) 分别在 １. ３８３ ~ １. ５４６、
０.２１３~０.３０９、０.３１２~０.４５５ 及 ５７.６ ~ ８１.６ 之间ꎮ ＲＳ￣Ａ
群体在参试群体中遗传多样性水平相对最高(Ｎ ＝
１.５４６ꎬＨ＝０.３０９ꎬＩ ＝ ０.４５５ꎬＰＰＢ ＝ ８１.６)ꎬ而 ＲＳ￣Ｌ 群体

各遗传多样性指标均最低 (Ｎ ＝ １. ３８３ꎬＨ ＝ ０. ２１３ꎬ
Ｉ＝０.３１２ꎬＰＰＢ＝ ５７.６)ꎬ６个群体中有３个群体(ＺＹ、ＲＳ￣

４２ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



图 １　 ２ 条 ＩＳＳＲ 引物在两个参试群体中的扩增片段 　 Ａ. ＵＢＣ￣８０７ 在 ＺＹ 群体中的扩增ꎻ Ｂ. ＵＢＣ￣８２６ 在 ＱＺ 群体中的扩增ꎮ
Ｆｉｇ. １　 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ ｂａｎｄｓ ｆｒｏｍ ｔｗｏ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｐｒｉｍｅｒｓ

Ａ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＺＹ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ＵＢＣ￣８０７ꎻ Ｂ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＱＺ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ＵＢＣ￣８２６.

表 ３　 ６ 个参试群体的遗传多样性水平
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｉｘ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

全州
ＱＺ

资源
ＺＹ

融水老堡
ＲＳ￣Ｌ

融水安太
ＲＳ￣Ａ

环江
ＨＪ

乐业
ＬＹ

均值
Ｍｅａｎ

总体
Ｔｏｔａｌ

等位基因数(Ｎａ) １.６８８ １.６６４ １.５７６ １.８１６ １.７１２ １.６３２ １.６８１ １.９７６

有效等位基因数(Ｎｅ) １.４８８ １.４１７ １.３８３ １.５４６ １.４４６ １.４４４ １.４５４ １.６３４

Ｎｅｉ’ｓ 基因多样度(Ｈ) ０.２７３ ０.２４２ ０.２１３ ０.３０９ ０.２５８ ０.２４９ ０.２５８ ０.３５９

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ) ０.３９９ ０.３５９ ０.３１２ ０.４５５ ０.３８３ ０.３６５ ０.３７９ ０.５２９

多态位点百分率(ＰＰＢ) ６８.８ ６６.４ ５７.６ ８１.６ ７１.２ ６３.２ ６８.１ ９７.６

表 ４　 参试群体的遗传分化系数及基因流
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ

ｏｆ ｇｉｖｅｎ ｓｉｘ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

均值
ｘ ± ｓ

总基因多样度
Ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈｔ)

０.３６３ ± ０.０２１

种群内
Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ (Ｈｓ)

０.２５８ ± ０.０１６

种群间
Ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｄｓｔ)

０.１０６

遗传分化系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ (Ｇｓｔ)

０.２９１

基因流
Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ (Ｎｍ)

１.２１８

Ｌ、ＬＹ)的遗传多样性指标均低于平均值(表 ３)ꎮ
２.３ 群体遗传分化分析

经过计算ꎬ发现有 ２９.１％的遗传变异发生在 ６
个群体间(Ｇｓｔ ＝ ０.２９１)(表 ４)ꎬ而种群内遗传变异为

７０.９ ％ꎻＡＭＯＶＡ 分析亦获得类似结果ꎬ６ 个参试群

体间的遗传变异约为 ３１.５％(ФＳＴ ＝ ０.３１５)ꎮ 这接近

于以往马褂木大尺度水平上的研究结果(李建民

等ꎬ２００２ꎻ惠利省ꎬ２０１０)ꎮ 群体间的基因流 Ｎｍ 为

１.２１８ꎬ稍高于 Ｗｒｉｇｈｔ(１９３１)提出的可以有效阻止因

遗传漂变而引起的群体间遗传分化的临界值(Ｎｍ>
１)ꎮ 说明参试种群间虽存在基因交流ꎬ但群体间在

遗传上仍然有不小的分化ꎬ这意味着该基因流水平

５２１ 期 李龙梅等: 广西境内马褂木天然群体遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析



未能有效阻止参试群体间在遗传上的分化ꎮ
２.４ 群体的遗传距离及聚类分析

６ 个马褂木野生群体的遗传距离的变化在

０.１０１ ４~０.２３２ ８之间(平均 ０.１７４２) (表 ５)ꎮ 其中

ＬＹ 群体与其他几个群体的遗传差异相对较大ꎮ 基

于群体间遗传距离ꎬ构建了 ６ 个马褂木自然群体的

亲缘关系图(图 ２)ꎮ ６ 个群体主要分为两大类ꎬ一
类是由处于东部的 ＱＺ、ＲＳ￣Ｌ 及 ＺＹ 群体构成ꎻ另一

类由靠近西部的 ＨＪ、ＲＳ￣Ａ 及 ＬＹ 群体组成ꎮ 总体上

距离较近的群体聚为一类ꎮ

表 ５　 ６ 个参试群体间的遗传距离
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｓｉｘ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ

ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＱＺ ＺＹ ＲＳ￣Ｌ ＲＳ￣Ａ ＨＪ ＬＹ

ＱＺ １.０００ ０

ＺＹ ０.１６７ ９ １.０００ ０

ＲＳ￣Ｌ ０.１６５ ３ ０.１７０ ２ １.０００ ０

ＲＳ￣Ａ ０.１６１ ９ ０.１９０ ２ ０.１７４ ０ １.０００ ０

ＨＪ ０.１５５ ６ ０.１７２ ８ ０.１９０ ７ ０.１０１ ４ １.０００ ０

ＬＹ ０.２１２ ３ ０.１９９ ５ ０.２３２ ８ ０.１５６ １ ０.１６２ ０ １.０００ ０

图 ２　 ６ 个参试种群遗传距离聚类(ＵＰＧＭＡ)
Ｆｉｇ. ２　 ＵＰＧＭＡ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｉｘ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ

ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

　 　 Ｍａｎｔｅｌ 检验表明参试群体间在遗传距离和地理

距离上存在显著的正相关性(Ｒ ＝ ０.５４５ꎬＰ ＝ ０.０４３)
(图 ３)ꎬ遗传距离随地理距离的增大而增大ꎬ说明地

理隔离是导致群体间遗传分化的原因之一ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 广西现存马褂木自然群体的遗传多样性

该研究利用 ＩＳＳＲ 标记对广西境内现存的 ６ 个

图 ３　 ６ 个参试群体间遗传距离与地理距离的相关性

Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｓｉｘ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

马褂木自然群体的遗传多样性进行了分析ꎬ结果表

明ꎬ广西现存马褂木自然群体具有较丰富的遗传多

样性ꎮ 广西马褂木天然群体平均 Ｎｅｉ’ｓ 基因多样度

(Ｈ)为０.２５７ ６ꎬ总 Ｈ 为０.３５８ ９ꎮ 与前人研究利用等

位酶(０.２６５ ０) (朱晓琴等ꎬ１９９７)、ＲＡＰＤ(０.２５６ ８)
(李建民等ꎬ２００２) 及 ＳＲＡＰ (０.２５２ １) (赵亚琦等ꎬ
２０１４)标记研究的马褂木天然群体(或种源试验林)
的多样性水平相当ꎮ 与其他树种比较ꎬ广西马褂木

ＩＳＳＲ 遗传多样性高于银杏(Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ) (葛永奇

等ꎬ２００３)、枫香 ( Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｆｏｒｍｏｓａｎａ) (毕泉鑫

等ꎬ２０１０)、锥栗 (Ｃａｓｔａｎｅａ ｈｅｎｒｙｉ) (龚榜初和刘国

彬ꎬ２０１３)等树种ꎮ 在群体规模较小、其生境碎片化

情况下ꎬ各群体仍能维持较高的遗传多样性ꎬ这一方

面很可能与马褂木高度异交的繁殖策略有关(Ｌｉ ｅｔ
ａｌꎬ２０１４)ꎬ另一方面ꎬ有效种群大小小于 ２０ 个ꎬ不存

在选择和基因流时ꎬ遗传漂变和近交对群体遗传变

异大小的影响才会凸显(陈小勇ꎬ２０００)ꎮ 而本研究

中ꎬ除 ＬＹ 群体外ꎬ其他群体大小均在 ３０ 个以上ꎬ且
大多为成年树ꎬ同时群体间或多或少存在一定程度

的基因流动(Ｎｍ ＝ １.２１８ ４)ꎬ因此ꎬ群体的遗传多样

性水平能够在一定程度上得以维持ꎮ
３.２ 广西马褂木自然群体的遗传分化及原因

与其他从大尺度(全国范围)上研究马褂木遗

传分化的结果类似(惠利省ꎬ２０１０)ꎬ广西马褂木天

然群体间存在较高的遗传分化(Ｇｓｔ ＝ ０.２９１ ０)ꎮ 虽

然群体间基因流动(Ｎｍ ＝ １.２１８ ４)稍高于大尺度水

平上的研究结果(朱晓琴等ꎬ１９９７ꎻ惠利省ꎬ２０１０ꎻＬｉ
ｅｔ ａｌꎬ２０１４)ꎬ但与其他一些遗传分化较低的树种比

６２ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



较ꎬ该基因流水平仍然偏低(郎萍和黄宏文ꎬ１９９９ꎻ
徐小林等ꎬ２００５ꎻ毕泉鑫等ꎬ２０１０)ꎬ不能有效阻止群

体间的分化ꎮ Ｍａｎｔｅｌ 检验(Ｒ ＝ ０.５４５ꎬｐ ＝ ０.０４１)表

明ꎬ群体间符合距离隔离模式ꎬ群体间分化程度大小

与地理距离大小呈显著正相关ꎮ 这与以往马褂木自

然群体的研究结果一致 (惠利省ꎬ２０１０ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ
２０１４)ꎮ 马褂木作为虫媒植物(王章荣ꎬ１９９７)ꎬ昆虫

对花粉传播能力会显著受到地理隔离的影响ꎮ
需要指出的是ꎬ尽管 ６ 个参试群体总体上符合

距离隔离模式ꎬ但群体间现有的遗传结构显然还受

到其他一些因素的影响ꎮ 从遗传距离聚类结果可知

(图 ３)ꎬ群体间的遗传距离大小与地理距离变化并

不完全一致ꎬ从组间来看ꎬＲＳ￣Ａ 和 ＲＳ￣Ｌ 群体间的地

理距离并不大ꎬ却各自聚类到不同组中ꎮ 主要原因

可能是两个群体受到的人为影响不同ꎬＲＳ￣Ｌ 群体相

对更靠近人类聚居区ꎬ受到的人为干扰和破坏更大ꎮ
两个群体截然不同的遗传多样性水平(ＲＳ￣Ｌ 各项指

标均最小)也侧面证实了这一点ꎻ此外ꎬ另一可能原

因是位于两个采样群体间的元宝山对传粉媒介起到

了一定的阻隔作用ꎬ降低了基因流ꎮ 从两个组的遗

传多样性及聚类图可知ꎬ西部组群体具有相对较高

的遗传多样性(其中 ＬＹ 群体因规模较小除外ꎬ可能

近年几十年来遭受较大强度的采伐破坏)ꎬ群体间

遗传距离较小ꎬ据此可以推测ꎬ东部组群体演化过程

受到人为干扰要远大于西部组ꎮ 这可能归因于东部

组群体位于桂东北交通要道ꎬ人为活动频繁ꎬ使群体

规模剧减ꎬ群体间分化加大ꎮ
３.３ 广西现有马褂木自然资源的收集与保存

在国内野生马褂木资源日渐稀少ꎬ遗传多样性

急剧下降情况下ꎬ广西境内现有马褂木野生群体仍

具有较高的遗传多样性ꎬ这使得广西现有马褂木资

源的保护、收集和保存具有重要意义ꎮ 尤其对于遗

传多样性较高的 ＲＳ￣Ａ 及 ＨＪ 群体ꎬ应加强其现有栖

息地的保护ꎬ减少人为破坏ꎬ通过结合自然保护区或

生态防护林的方式ꎬ对其进行就地保存ꎮ 同时ꎬ针对

广西马褂木群体间较高的遗传分化现状ꎬ应考虑对

各群体采集种子及穗条等ꎬ采用有性及无性繁殖方

式ꎬ摸索适宜的配套繁育措施ꎬ在合适区域统一营建

基因保存林ꎬ并结合种源试验ꎬ筛选出优良种源及个

体ꎬ在后续育种及生产中加以利用ꎮ
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«广西植物志»(第五卷)正式出版发行

由广西壮族自治区中国科学院广西植物研究所编著的«广西植物志»(第五

卷)ꎬ日前由广西科学技术出版社正式出版发行ꎮ
«广西植物志»(第五卷)收载了全区单子叶植物 １ ６７７ 种 １９ 亚种 ９０ 变种和 １

杂交种(隶属 ４５ 科 ４５１ 属)ꎬ对科、属、种的名称、形态特征、产地、生境、分布及已知

经济用途等均作了扼要的介绍ꎬ并有形态特征比较图或全貌图的图版 ２９８ 幅ꎬ含
６８１ 种或种下等级ꎮ 文字描述简要翔实ꎬ图文并茂ꎬ可读性强ꎬ可供植物学、农学、林
学、园艺、药学、轻工业等工作者及有关教学、生产和供销部门参考应用ꎬ是广西及

邻近地区乃至越南等植物区系地理、石漠化生态修复、植物学及其他分支学科研究与教学等的重要参考书ꎮ
参与本卷编著的单位还有中国科学院植物研究所、中国科学院华南植物园、中国科学院昆明植物研究

所、华南农业大学、广西中医药研究院、广西林业科学研究院、广西天然药物研究中心、玉林师范学院等ꎮ
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