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( １. 深圳市兰科植物保护研究中心 / 全国兰科植物种质资源保护中心ꎬ 深圳市濒危兰科植物保护与利用重点实验室ꎬ 兰科植物

保护与利用国家林业和草原局重点实验室ꎬ 广东 深圳 ５１８１１４ꎻ ２. 广东药科大学 中药资源学院ꎬ 广州 ５１０００６ꎻ
３. 中国科学院上海辰山植物科学研究中心ꎬ 上海 ２０１６０２ꎻ ４. 海口市湿地保护管理中心ꎬ 海口 ５７０１３５ )

摘　 要: 物种的遗传多样性是决定物种适应性和生存能力的关键因素ꎮ 生境片段化是造成生物多样性丧失

的重要因素之一ꎬ对植物种群的遗传多样性有着重要影响ꎮ 水角(Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ)作为一种濒危植物ꎬ其
遗传多样性状况和濒危机制尚未有报道ꎮ 该文收集了水角 ７ 个种群共计 ３４ 个样本ꎬ利用简化基因组测序

技术(ＲＡＤ￣ｓｅｑ)获得了单核苷酸变异位点(ＳＮＰ)ꎮ 通过种群遗传多样性和遗传结构的分析ꎬ并结合种群历

史动态分析和不同气候情景下物种潜在分布区预测ꎬ探讨了水角的濒危机制ꎮ 结果表明:(１)水角遗传多样

性较低(Ｈｏ ＝ ０.１５６ ９、Ｈｅ ＝ ０.１６５ ４、π＝ ０.１８６ ５)ꎬ遗传分化系数较高ꎻＡＭＯＶＡ 分析表明ꎬ遗传变异主要发生

在种群内ꎮ (２)Ｍａｎｔｅｌ 检测表明环境距离与遗传距离、地理距离均呈显著正相关ꎬ分别为 Ｐ ＝ ０.０４１ ２ 和 Ｐ ＝
０.００８ ２ꎮ (３)水角的有效种群大小从全新世中期开始持续下降ꎬ与琼北火山群的喷发时间一致ꎮ (４)与当

代气候相比ꎬ虽然在未来气候变化下水角的潜在分布区总面积变动不大ꎬ但在高 ＣＯ２排放的情景下ꎬ大量的

高适生区将会丧失并转化为低适生区ꎬ特别是位于马来群岛的适生区几乎完全消失ꎮ 该研究结果表明ꎬ生
境片段化导致了水角较低的遗传多样性和有效种群大小的持续下降ꎮ 因此ꎬ自身更新能力低以及人为活动

干扰、城市化等不利的环境条件是导致其濒危的主要原因ꎮ 建议加强对水角的就地保护ꎬ采用人工授粉等

方法提高其基因流以增加其种群的遗传多样性ꎬ同时ꎬ要着重保护湿地免遭破坏ꎮ
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ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅｒｅｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅꎬ ｗｅ ｓｈｏｕｌｄ ｆｏｃｕｓ ｏｎ ｐｒｏｔｅｃｔｉｎｇ ｗｅｔｌａｎｄｓ
ｆｒｏｍ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｈａｂｉｔａｔ ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎꎬ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ￣ｓｉｔｅ Ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ (ＲＡＤ￣ｓｅｑ)ꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｓꎬ ｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃ ｈｉｓｔｏｒｙ

　 　 保护基因组学( ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｅｎｏｍｉｃｓ)广义上

是指将基因组技术和方法应用于保护生物多样性

和物种保护工作中的一门学科( Ａｌｌｅｎｄｏｒｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎬ主要聚焦于物种的濒危机制与保护策略研

究ꎮ 评估物种的遗传多样性水平及其在个体和群

体中的分布格局是对该物种保护遗传研究的重要

内容(Ｈａｍｒｉｃｋ ＆ Ｇｏｄｔꎬ１９９６)ꎮ 分子遗传标记是评

价种质资源遗传多样性的重要工具ꎬ推动保护遗

传学的发展ꎮ 虽然遗传信息早已运用在濒危物种

的研究中ꎬ但是全基因组范围的大量信息标记却

是最 近 ２０ 年 才 开 始 使 用 ( Ｓｕｐｐｌｅ ＆ Ｓｈａｐｉｒｏꎬ
２０１８)ꎬ最初也只是应用在少数的模式植物中ꎮ

高通量测序技术( ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)
的飞速发展催生了简化基因组测序技术ꎮ 简化基

因 组 测 序 ( Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ￣ｓｉｔｅ Ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＤＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬＲＡＤ￣ｓｅｑ)是一种常见的简化基因组技

术ꎬ通过测序限制性酶切位点附近的短片段ꎬ具有

覆盖度较高、测序成本低等优点ꎮ 它不受参考基

因组 的 限 制ꎬ 能 获 得 大 量 的 高 质 量 信 息 位 点

( ｓｉｎｇｌｅ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓꎬ ＳＮＰ ) ( Ｄａｖｅｙ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻＮａｒｕｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 目前ꎬＲＡＤ￣ｓｅｑ 已

广泛应用于群体研究与分子育种等领域ꎬ包括分

子标记开发、群体遗传分析、遗传图谱构建和全基

因组关联分析等ꎮ 孙维悦等(２０２２)通过简化基因

组 测 序 对 濒 危 植 物 荷 叶 铁 线 蕨 ( Ａｄｉａｎｔｕｍ
ｎｅｌｕｍｂｏｉｄｅｓ)的保护基因组学研究ꎬ揭示了其濒危

机制ꎮ Ｃａｉ 等(２０２１)对具有重要经济价值的热带

雨林树种滇南风吹楠(Ｈｏｒｓｆｉｅｌｄｉａ ｔｅｔｒａｔｅｐａｌａ)进行

ＲＡＤ￣ｓｅｑ 测序ꎬ制定了更有效的保护策略ꎮ 曹毓蓉

等( ２０２２) 利用 ＲＡＤ￣ｓｅｑ 对极危物种波叶杜鹃

(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｈｅｍｓｌｅｙａｎｕｍ)的遗传特征进行无参

考基因组分析ꎬ证明对于无参考基因组的极小种

群 野 生 植 物 ( ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｍａｌｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ＰＳＥＳＰ)也可用简化基因组测序手段

获取 ＳＮＰ 分子标记ꎮ 因此ꎬ相信针对无参考基因

组的濒危物种ꎬ简化基因组测序可以获得充足的

遗传信息ꎬ为保护基因组学研究提供有效工具ꎮ
此外ꎬ有效种群大小的估计对于保护和管理濒危

物种、了解种群动态以及预测遗传演化的方向和

速度非常重要ꎮ 种群历史动态是保护基因组学的

５１４１８ 期 吴欣仪等: 基于简化基因组测序揭示水角的濒危机制



重要研究内容(Ｇｉｒｏｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 在种群的演

化过程中ꎬ气候变化和地质事件作为重要的外部

作用力对种群的动态变化起着关键作用ꎮ
除了物种的自身特征、气候历史等因素影响

遗传多样性以外ꎬ生境片段化也是造成生物多样

性丧失的重要因素之一(Ｗｉｌｃｏｖｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９８)ꎮ 生

境片段化不仅会导致遗传多样性降低、近交自交

衰退、基因流减少和种群规模减小等 ( Ｙｏｕｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９６ꎻ 陈 小 勇ꎬ ２０００ꎻ Ｈｏｎｎａｙ ＆ Ｊａｃｑｕｅｍｙｎꎬ
２００７)ꎬ还会造成物种栖息地减少ꎬ影响传粉者数

量ꎬ降低传粉率和繁殖成功率ꎬ从而影响物种的多

样性 ( Ａｇｕｉｌａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｇｏｎｚáｌｅｚ￣Ｖａｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９)ꎮ 生境片段化是指原先连续的生境被分割

成不同规模和形状的片段而形成的新的生境格局

(Ｗｉｌｃｏｖｅ ＆ Ｍｃｌｅｌｌａｎꎬ １９８６)ꎮ 目前ꎬ大部分的研究

表明生境片段化对遗传多样性产生的负效应多于

正效应(武晶和刘志民ꎬ２０１４)ꎮ 在以专性传粉的

石竹(Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｄｅｌｔｏｉｄｅｓ)研究中ꎬ发现片段化生境

的石竹其种子结实率低并可能产生自交种子而进

一步 降 低 其 种 群 的 遗 传 多 样 性 ( Ｊｅｎｎｅｒｓｔｅｎꎬ
１９８８)ꎮ 濒危植物 Ｂａｎｋｉａ ｇｏｏｄｉｉ 受生境片段化影

响ꎬ其路边的物种个体繁殖力降低(Ｌａｍｏｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９３)ꎮ 因此ꎬ当濒危物种遭受生境片段化影响

时ꎬ应进一步加强研究ꎬ以更好地理解生境片段化

如何影响植物遗传多样性ꎬ揭示其濒危机制并提

出有效的保护策略ꎮ
水 角 ( Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ ) 系 凤 仙 花 科

(Ｂａｌｓａｍｉｎａｃｅａｅ)水角属(Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ)多年生水生草

本植物ꎬ产自中国(海南)、印度、斯里兰卡、泰国、
越南、老挝、柬埔寨、马来西亚及印度尼西亚ꎮ 喜

生于湖边、沼泽湿地或水稻田中ꎮ 对海南省水角

资源现状的调查发现ꎬ随着农村旅游的开发建设ꎬ
水体被改造ꎬ湿地被大量开发利用ꎬ水角生境受到

不同程度的破坏ꎬ该种分布范围越来越狭窄ꎬ十分

罕见(王景飞等ꎬ２０１７)ꎮ 在«中国生物多样性红色

名录———高等植物卷(２０２０)»评估报告中ꎬ水角处

于濒危( ＥＮ) 等级ꎮ 有关水角的相关研究较少ꎬ
２０１４ 年中国科学院昆明植物研究所在海口地区重

新发现了该种植物ꎬ这是 ３０ 多年来该物种在国内

再次被发现ꎮ 水角属和凤仙花属( Ｉｍｐａｔｉｅｎｓ)的花

发育揭示了凤仙花科最早期分化谱系的进化趋

势ꎬ花序从简单的轴生花序渐进转变成更复杂的

腋生花序以及花被片的分化是一个渐进的过程

(Ｊａｎｓｓｅｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 水角属作为凤仙花科的

单种属ꎬ研究其遗传多样性不仅可以评估生境片

段化对遗传多样性的影响ꎬ同时也为凤仙花科的

进化和系统分类提供基础数据ꎮ
本研究以来自海口地区 ７ 个种群的 ３４ 个水角

个体为实验材料ꎬ通过 ＲＡＤ￣ｓｅｑ 简化基因组测序

技术ꎬ进行群体遗传分析ꎬ以探明以下内容:(１)基
因组水平下水角的遗传多样性和遗传结构ꎻ(２)水
角有效种群大小的历史变化ꎻ(３)不同气候情景下

水角的潜在分布区变化ꎮ 以期为水角种质资源的

保护利用、育种策略的实施提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料

对分布在海口市的水角进行野外采集(图 １)ꎬ
共收集到 ７ 个种群合计 ３４ 个样本ꎮ 每个种群均有

一份凭证标本ꎬ存放于深圳市兰科植物保护研究

中心标本馆 ( ＣＮＯＣＣ)ꎮ 每个种群具体信息见

表 １ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取和 ＲＡＤ 文库构建

本研究利用天根植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒

(ＤＰ３０５)进行适当改良后对所有样品的基因组

ＤＮＡ 进行提取ꎮ 通过琼脂糖凝胶电泳和 Ｑｕｂｉｔ 浓
度检测后ꎬ送至上海元莘生物医药科技有限公司

测序ꎮ 采用 ＥｃｏＲ Ｉ 限制性内切酶进行酶切后构建

长度范围在 ３００ ~ ５００ ｂｐ 的双端测序文库ꎮ 纯化

后的文库在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖｏｓｅｑ ６０００ 测序平台完成

该物种简化基因组测序ꎮ
１.３ 获取单核苷酸多态性(ＳＮＰ)

在测序数据下机后ꎬ利用 ＦａｓｔＱＣ 软件进行质

控ꎬ包括去除接头、ｐｏｌｙ＿Ａ 和低质量的数据ꎬ最后

得到高质量的数据(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)ꎬ用于后续的分析ꎮ
本研 究 利 用 Ｓｔａｃｋｓ ｖ２. ５４ 软 件 ( Ｃａｔｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)对水角的 ＲＡＤ￣ｓｅｑ 数据进行无参 Ｄｅ Ｎｏｖｏ 组

装和变异检测ꎮ 分别运行 Ｓｔａｃｋｓ 软件内的 ｐｒｏｃｅｓｓ＿
ｒａｄｔａｇｓ 对样本进行过滤ꎬ除去不含 ＲＡＤ 标签的序

列ꎮ 使用 ｕｓｔａｃｋｓ 对每个样本建立位点ꎬ设置控制

错配数的参数 Ｍ 为 ３ꎬ每个等位基因所需的最小

片段数 ｍ 为 ３ꎻ运行 ｃｓｔａｃｋｓ 程序构建包含所有位

点信息的 ｃａｔａｌｏｇ 目录文件ꎬ设置位点间允许的错

配数 ｎ 为 ３ꎻ运行 ｓｓｔａｃｋｓ 程序把每个样本比对到创

建的目录上ꎻ通过 ｔｓｖ２ｂａｍ、ｇｓｔａｃｋｓ 以及 ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
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程序得到包含７５ ２０９个 ＳＮＰｓ 位点的 ｖｃｆ 文件ꎮ 为

保证下游分析的可靠性ꎬ使用 ＶＣＦｔｏｏｌｓ ｖ０.１.１３ 软

件(Ｄａｎｅｃｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)对 Ｓｔａｃｋｓ 软件中检测出

的 ＳＮＰｓ 进一步过滤ꎮ 设置－－ｍａｘ－ｍｉｓｓｉｎｇ ０.９ꎬ即
最大缺失率为 ９０％ꎻ－－ｍａｆ ０.０５ꎬ将最小等位基因

频率设置为 ０.０５ꎻ－－ｍｉｎＤＰ ５ꎬ确保基因型最小深

度为 ５ꎮ 过滤后剩下高质量的 ３８ ６６７ 个 ＳＮＰｓ 用

于后续群体遗传结构的分析ꎮ
１.４ 群体结构分析

基于 ３４ 个 水 角 样 品 的 ＳＮＰｓ 位 点ꎬ 运 行

ｖｃｆ２ｐｈｙｌｉｐ 脚本构建个体间的遗传距离矩阵ꎬ利用

ＩＱ＿ＴＲＥＥ ｖ１.６.９ 软件(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)使用最

大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)进行系统树的

构建ꎮ 根据 １ ０００ 次重复的快速自展 ( ｕｌｔｒａｆａｓｔ
ｂｏｏｔｓｔｒａｐꎬ ＵＦＢｏｏｔ)(Ｍｉｎｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)和 ＳＨ￣ａＬＲＴ
(Ｇｕｉｎｄｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)测试进化枝ꎬ得到最终的系

统发 育 树ꎮ 利 用 ＦｉｇＴｒｅｅ ｖ１. ４. ３ 软 件 ( ｈｔｔｐ: / /
ｔｒｅｅ.ｂｉｏ. ｅｄ. ａｃ. ｕｋ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / fiｇｔｒｅｅ / ) 可视化和编辑

生成的树文件ꎮ
将之前获得的高质量的 ＳＮＰ 数据集使用

ＶＣＦｔｏｏｌｓ 软件转换成 ｐｅｄ 和 ｍａｐ 文件后进行过滤

生 成 ｂｅｄ 文 件ꎬ 用 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ ( Ａｌｅｘａｎｄｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９)基于每个个体的基因型推断个体祖先成分ꎬ
模拟在亚群数 Ｋ 值为 ２ 到 ７ 情况下的分群情况ꎬ
根据不 同 Ｋ 值 模 拟 下 的 最 小 交 叉 验 证 ( ｃｒｏｓｓ
ｖａｌｉｄａｔｉｏｎꎬ ＣＶ)获得最佳分群数ꎮ

使用 ＧＣＴＡ ｖ１. ２６. ０ 软 件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｙａｎｇｌａｂ.
ｗｅｓｔｌａｋｅ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｇｃｔａ / ) 生成用于 ＰＣＡ 分

析的矩阵ꎬ用 Ｒ 语言中的 ｇｇｐｌｏｔ２ 软件包绘制主成

分分析的结果图ꎮ
１.５ 群体遗传多样性分析

通过 Ｓｔａｃｋｓ 软件中的 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ 子程序计算物

种水平的近交系数(ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬＦＩＳ)ꎬ观察

杂合度 ( ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ Ｈｏ )ꎬ期望杂合度

(ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ Ｈｅ)ꎮ 同时基于所有(变异

和非变异) 位点计算核苷酸多态性 ( ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ π ) 等 遗 传 参 数ꎮ 再 用 Ｒ 语 言 的

ＧｒｏｕｐＧｅｎｏｍｅ ｖ２.６.１ 程序包(Ｐｆｅｉｆｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)计
算种群间遗传分化系数(ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ＦＳＴ)ꎬ衡量群体间遗传分化水平ꎮ
１.６ Ｍａｎｔｅｌ 相关性检验和分子方差分析

为了评估 ７ 个水角种群的遗传距离、地理距离

以及环境距离之间的相关性ꎬ利用 Ｒ 软件中的

“ ｒａｓｔｅｒ”和“ ｒｇｄａｌ”提取每个种群点的气候信息ꎬ构
建 １９ 个环境因子的环境距离矩阵ꎬ用“ ｇｅｏｓｐｈｅｒｅ”
构建地理距离的矩阵ꎬ利用“ ａｐｅ”读取遗传距离矩

阵ꎬ用“ａｄｅ４”对两两矩阵进行９ ９９９次的 Ｍａｎｔｅｌ 重
复检验ꎬ利用“ ｇｇｐｌｏｔ”进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验结果的绘

图ꎮ 此 外ꎬ 利 用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３. ５ 软 件 ( Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ ＆
Ｌｉｓｃｈｅｒꎬ ２０１０ ) 进 行 分 子 方 差 分 析 ( ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅꎬ ＡＭＯＶＡ)ꎮ ＡＭＯＶＡ 基于进化

距离( ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ) 来度量并计算单倍型

(含等位基因)或基因型间的方差( δ２)ꎬ计算组间

遗传分化系数( ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓꎬ
ＦＣＴ)ꎬ推断群体不同遗传组分之间的变异水平ꎮ
１.７ 种群历史动态分析

基于 ＳＭＣ 模拟种群历史动态的方法是高度依

赖于完整基因组上的重组图谱ꎬ并不适用于无参

考基因组的物种( Ｌｉ ＆ Ｄｕｒｂｉｎꎬ ２０１１)ꎮ 而基于点

位频谱(ｓｉｔｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｓｐｅｃｔｕｍꎬＳＦＳ)的方法不依赖

于位点之间的连锁或连续性 ( Ｇｕｔｅｎｋｕｎｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９)ꎬ并且对近期的种群历史大小变化有较高的

分辨率( Ｌｉｕ ＆ Ｆｕꎬ ２０１５ꎻ Ｌａｐｉｅｒｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
因此ꎬ 将 所 获 得 的 ＳＮＰ 数 据 使 用 基 于 ＳＦＳ 的

Ｓｔａｉｒｗａｙ Ｐｌｏｔ ｖ２(Ｌｉｕ ＆ Ｆｕꎬ ２０２０)推测水角在 １００
ｋｙａ~ １ ｋｙａ( ｔｈｏｕｓａｎｄ ｙｅａｒｓ ａｇｏ)间的 Ｎｅ 变化ꎮ 生

成无缺失且无连锁不平衡( ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍꎬ
ＬＤ) 的 ＳＮＰ 数据集ꎬ将 ＶＣＦ 文件用 ｐｙｔｈｏｎ 脚本

ｅａｓｙＳＦＳ(ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ.ｃｏｍ / ｉｓａａｃｏｖｅｒｃａｓｔ / ｅａｓｙＳＦＳ)
建立一维( ｏｎｅ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌꎬ １Ｄ) ＳＦＳꎮ 将 ＳＦＳ 状态

指定为 ｆｏｌｄｅｄꎬ以统计次等位基因的 ＳＦＳꎮ 选择使

位点数尽量多的 ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎ 值输出 ＳＦＳ 信息ꎬ将

ＳＦＳ 信息输入 Ｓｔａｉｒｗａｙ Ｐｌｏｔ ｖ２ 运行所需的 ｂｌｕｅｐｒｉｎｔ
文件中ꎮ 突变率设置为 １.０×１０ ￣８ꎬ２ 年为一代ꎬ２００
次自展检验用于计算 Ｎｅ 中位数及 ９５％置信区间ꎮ
结果在 Ｒ 语言中可视化ꎮ
１.８ 潜在分布区预测

根据材料采集ꎬ分布点通过 ＧＰＳ 实地定位以

及中国数字植物标本馆( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｖｈ. ｏｒｇ. ｃｎ / )
和全球生物多样性信息网络 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｇｂｉｆ.
ｏｒｇ / )等相关数据库获取标本采集地经纬度信息ꎬ
共收集到东南亚水角坐标信息 ２００ 余个ꎮ 对所有

数 据 按 照 ＭａｘＥｎｔ 模 型 ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ａｍｎｈ. ｏｒｇ / ｏｐｅｎ ＿ ｓｏｕｒｃｅ / ｍａｘｅｎｔ) 要求进

行标准化处理ꎬ 并且为了防止在进行最大熵模型

分析时出现过拟合现象ꎬ将水角的分布数据进行
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筛选ꎬ在 ５０ ｋｍ２ 内的分布点仅保留 １ 个ꎬ共计得到

２９ 个具有经纬度信息的水角分布点并整理生成

ＣＳＶ 文件ꎮ
从全球气候数据库 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ ２. １ ( ｈｔｔｐ: / /

ｗｗｗ.ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ. ｏｒｇ) 分别下载全新世中期 ( ｍｉｄ￣
Ｈｏｌｏｃｅｎｅꎬ ＭＩＤꎻ 约 ６ ０００ 年 前 ) 、 当 代 ( １９７０—
２０００ 年)和未来 ( ２０８１—２１００ 年) 的 １９ 个生物

气候变量ꎬ数据空间分辨率为 ２. ５ ｍｉｎ( ５ ｋ 分辨

率) ꎮ 未来气候情景选择 ＣＭＩＰ６ 中 ＳＳＰ１￣２. ６ 和

ＳＳＰ５￣８.５ ( ｓｈａｒｅｄ ｓｏｃｉｏｅｃｏｎｏｍｉｃ ｐａｔｈｗａｙꎬ ＳＳＰ ) 的

两组数据ꎬ分别表示年平均温度上升 １.４ ~ １.８ ℃
和 ４.４ ~ ４.８ ℃ ꎮ

运行 ＭａｘＥｎｔ 软件模拟水角在不同气候情景下

的潜在分布格局ꎬ设置训练集为 ７５％ꎬ测试集为

２５％进行模拟分析ꎮ 将物种分布数据与气候环境

数据一起导入 ＭａｘＥｎｔ 中ꎬ选择刀切法( Ｊａｃｋｋｎｉｆｅ)
模型迭代 ５００ 次ꎬ计算各环境变量对物种分布格

局的贡献率ꎬ绘制响应曲线并制作预测图ꎮ 加载

到 ＡｒｃＧＩＳ １０.２ 中ꎬ提取东南亚区域ꎬ根据生境适

宜度指数(ｈａｂｉｔａｔ ｓｕｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎬ ＨＳＩ)ꎬ划分为四

个等级ꎮ 其中ꎬＨＳＩ≤０.１ 为非适生区ꎻ０.１<ＨＳＩ≤
０.３ 为低适生区ꎻ０.３<ＨＳＩ≤０.５ 中适生区ꎻＨＳＩ>０.５
为高适生区ꎮ 采用 ＲＯＣ 曲线评价预测模型的准确

性ꎬ同时根据气候因子的贡献率判断影响物种分

布的主导环境因子ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 测序数据概况

本研究利用 ＲＡＤ 简化基因组技术对 ３４ 个水

角样本进行测序ꎬ测序结果以 ＦＡＳＴＱ(简称 ｆｑ)格

式储存ꎬ包含了测序的序列信息和其对应的测序

质量信息ꎮ 经过质量评估和过滤后ꎬ共获得 ３７.９１
Ｇｂ 的 ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 数据ꎬ平均每个样本为 １. １２ Ｇｂꎮ
每个样本的 ｒｅａｄｓ 读长在 ２ ５１２ ９１９ 到 ５５ ０９３ ７４０ꎬ
其中 ＧＣ 含量均值为 ３６.２％ꎬ所有样本的 Ｑ３０ 均值

为 ９２.９％ꎬ表明测序质量较高ꎬ达到后续分析的要

求ꎮ 使用 Ｓｔａｃｋｓ 进行无参考基因组分析后ꎬ得到

水角 ３４ 个样本的平均位点数为 ６８ ２２６ꎬ平均片段

覆盖深度为 ８.６１ Ｘꎮ 经过 ＶＣＦｔｏｏｌｓ 再次过滤后ꎬ
最终获得 ３８ ６６７ 个高密度的 ＳＮＰ 位点ꎮ
２.２ 群体遗传结果分析

进行 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 分析发现ꎬ当 Ｋ ＝ ３ 时ꎬＣＶ 值最

小(图 ２:Ａ)ꎬ说明 ３４ 个个体可分为 ３ 个遗传聚类

(图 ２:Ｂ)ꎮ 利用最大似然法(ＭＬ)基于 ３８ ６６７ 个

ＳＮＰｓ 位点对 ３４ 个样本构建的系统进化树表明

(图 ２:Ｃ)ꎬ每个种群的个体都能聚在同一个遗传

分支上ꎬ并具有 １００％的支持率ꎮ 昌旺溪(ＣＷＣ)、
卜茂村(ＢＭＣ)、东兴村(ＤＸＣ)的遗传结构更相似

为一组(Ｃｌｕｓｔｅｒ １)ꎻ卜壁村(ＢＢＣ)、卜史村(ＢＳＣ)、
文选村 ２(ＷＸＣ２)的遗传结构显示出更近的亲缘

关系ꎬ倾向于另一组(Ｃｌｕｓｔｅｒ ２)ꎻ文选村 １(ＷＸＣ１)
表现出与其他种群不一样的遗传结构ꎬ为 Ｃｌｕｓｔｅｒ
３ꎮ 主成分分析( ＰＣＡ)是根据群体的原始数据矩

阵计算出单个个体的特征向量ꎬ再绘制特征向量

的散点图来获得群体分类情况ꎮ ３４ 个样品基于主

成分 １ 和主成分 ２ 绘制 ＰＣＡ 图(图 ３)ꎮ 可见ꎬ每
个种群都分布得很集中ꎬ这与系统树结果一致ꎮ
其中 ＤＸＣ、ＣＷＣ、ＢＭＣ、ＢＢＣ 和 ＷＸＣ２ 分布相对集

中ꎮ 在 ＰＣ２ 维度上ꎬＷＸＣ１ 与其他种群相隔得较

远ꎬ这与 ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 分析的结果一致ꎮ
２.３ 群体遗传多样性分析

对 ７ 个种群的遗传多样性信息进行的统计分

析表明(表 ２)ꎬ３４ 份材料的平均 Ｈｏ、Ｈｅ 和 π 分别

为 ０.１５６ ９、０.１６５ ４ 和 ０.１８６ ５ꎬ各种群中均具有特

有等位基因ꎬ平均值为 ８２８.２９ꎬ其中 ＢＳＣ 的特有等

位基因最高(１ ４４５)ꎬ同时其 Ｈｏ 最低(０.０７９ １)ꎮ
核苷 酸 多 样 性 ( π ) 分 析 表 明ꎬ π ＝ ０.０１５ ０２ ~
０.２３９ ９ꎬ在采样地东部的 Ｃｌｕｓｔｅｒ １ 种群 ( ＢＭＣ、
ＣＷＣ 和 ＤＸＣ) 具 有 更 高 的 遗 传 多 样 性ꎮ Ｆ ＩＳ ＝
－０.００６ １ ~０.１６８ ３ꎬ种群内 Ｆ ＩＳ平均值为 ０.０６１ ６７ꎬ
其中 ＣＷＣ 和 ＷＸＣ２ 略为负值ꎬ说明这两个种群存

在杂合子过剩现象ꎮ
基于 ３８ ６６７ 个 ＳＮＰｓ 位点的 ３４ 个水角样本种

群间成对的 ＦＳＴ 值计算结果 (表 ３) 表明:ＦＳＴ 为

０.２０３ ５ ~ ０.５８４ ６ꎬ其中 ＣＷＣ 与 ＢＭＣ 之间的 ＦＳＴ值

最小(０.２０３ ５)ꎬ表明两个种群间的遗传交流在所

有种群间最为频繁ꎮ 其他成对 ＦＳＴ均大于 ０.２５ 表

明水角 ７ 个种群间的遗传分化程度较高ꎮ 其中ꎬ
ＷＸＣ１ 种群分化最大ꎬ与其他 ６ 个种群间的遗传分

化系数均值为 ０.５２８ １ꎮ
２.４ ＡＭＯＶＡ 分子方差分析和 Ｍａｎｔｅｌ 检测

ＡＭＯＶＡ 分子方差分析的结果(表 ４)显示ꎬ当
把 ７ 个水角种群分成上述 ３ 个群组时ꎬ ９.３５％的遗

传变异发生在组间ꎬ群组间的遗传分化系数为

ＦＣＴ ＝ ０.０９３ ５３ꎬ说明群组间的遗传分化不显著ꎮ 种
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Ａ. 花ꎻ Ｂ. 果实ꎻ Ｃ. 生境ꎮ
Ａ. Ｆｌｏｗｅｒｓꎻ Ｂ. Ｆｒｕｉｔｓꎻ Ｃ. Ｈａｂｉｔａｔ.

图 １　 水角的形态特征
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ

表 １　 水角样品采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｄｅｔａｉｌｓ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ (Ｅ)

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ (Ｎ)

样本量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

东兴村
ＤＸＣ

海南省澄迈县东兴村
Ｄｏｎｇｘｉｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｅｎｇｍａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°１０′４３.３６″ １９°４７′４９.７５″ ５

昌旺溪
ＣＷＣ

海南省海口市遵谭镇
Ｚｕｎｔａｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｈａｉｋｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°１７′０１.４６″ １９°４７′１２.７１″ ５

卜茂村
ＢＭＣ

海南省海口市新坡镇卜茂村
Ｂｕｍａｏ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉｎｐｏ Ｔｏｗｎꎬ Ｈａｉｋｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°１８′４２.８３″ １９°４６′２８.７５″ ４

卜壁村
ＢＢＣ

海南省海口市新坡镇卜壁村
Ｂｕｂｉ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉｎｐｏ Ｔｏｗｎꎬ Ｈａｉｋｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°２０′４３.９５″ １９°４６′５０.１２″ ５

卜史村
ＢＳＣ

海南省海口市美仁坡镇卜史村
Ｂｕｓｈｉ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｍｅｉｒｅｎｐｏ Ｔｏｗｎꎬ Ｈａｉｋｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°２３′２５.５８″ １９°４９′３９.１１″ ５

文选村 １
ＷＸＣ１

海南省海口市新坡镇文选村
Ｗｅｎｘｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉｎｐｏ Ｔｏｗｎꎬ Ｈａｉｋｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°２０′０２.２６″ １９°４４′４４.４６″ ５

文选村 ２
ＷＸＣ２

海南省海口市新坡镇文选村
Ｗｅｎｘｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉｎｐｏ Ｔｏｗｎꎬ Ｈａｉｋｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１０°１９′４２.７２″ １９°４５′２９.９２″ ５
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Ａ. 不同 Ｋ 值所对应的交叉验证错误值ꎻ Ｂ. 数字高程模型最佳聚类结果的地理分布ꎬ其中饼状图代表每个种群的遗传簇ꎻ Ｃ. 基于

３８ ６６７个 ＳＮＰ 的最大似然法建树结果和当 Ｋ＝３ 时的遗传结构分析结果ꎮ (每一个柱形代表 １ 个样本ꎬ每种颜色代表 １ 个遗传簇ꎮ)
Ａ. Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｅｒｒｏｒ ｖａｌｕｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｋ ｖａｌｕｅｓꎻ Ｂ. ＤＥＭ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｃｌｕｓｔｅｒｓ. Ｐｉｅ ｃｈａｒｔ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｃ. Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ３８ ６６７ ＳＮＰ ａｎｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ａｎａｌｙｓｉｓｌ ｗｉｔｈ Ｋ＝３. (Ｅａｃｈ ｃｏｌｕｍｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｓａｍｐｌｅꎬ ｅａｃｈ ｃｏｌｏｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ.)

图 ２　 水角的群体遗传结构分析结果
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒｅ

群内的遗传变异占总变异的 ５２.６５％ꎬ种群间的遗

传变异率为 ３８％ꎮ 基于遗传距离和环境距离的

Ｍａｎｔｅｌ 检测ꎬ结果表明两者之间存在显著正相关

(Ｒ ＝ ０.４３４ ６ꎬＰ ＝ ０.０４１ ２) (图 ４:Ａ)ꎻ基于遗传距

离和地理距离的 Ｍａｎｔｅｌ 检测ꎬ 结果证明两者之间

不存在显著的联系(Ｐ ＝ ０.３３９ ３)(图 ４:Ｂ)ꎻ基于环

境距离与地理距离的 Ｍａｎｔｅｌ 检测结果表明环境距

离与地理距离呈显著正相关ꎬ意味两者之间存在

很强的联系(Ｒ ＝ ０.６４３ ２ꎬＰ ＝ ０.００８ ２)(图 ４:Ｃ)ꎮ
２.５ 群体大小历史分析

为在 Ｓｔａｉｒｗａｙ Ｐｌｏｔ 中对水角的群体大小随时

间变化进行推测ꎬ首先筛选到不连锁的 ＳＮＰ 数量

３８ ６６７ 个ꎮ Ｓｔａｉｒｗａｙ Ｐｌｏｔ 推测该种群 １００ ｋｙａ ~ １

ｋｙａ 的有效群体大小变化(图 ５)ꎮ 由图 ５ 可知ꎬ在
１１.７ ｋｙａ 的末次冰期( ｌａｓｔ ｇｌａｃｉａｌ ｐｅｒｉｏｄꎬ ＬＧＰ)以

后ꎬ种群有收缩趋势ꎮ 在 ＭＩＤ 时期ꎬ特别是在 ４
ｋｙａ~ ２ ｋｙａꎬ水角有效种群大小出现明显的下降ꎮ
２.６ 不同情景下的潜在分布格局

根据 ＭａｘＥｎｔ 模型 ＡＵＣ 值均大于 ０.９５２ꎬ表明

该模型预测物种适宜分布区的结果比较可靠ꎮ 在

环境变量中ꎬ温度季节性、最冷月份的最低温度、
年平均温度和海拔所占贡献率较大ꎬ表明它们是

影响水角分布的主要环境因子ꎮ
结果表明从 ＭＩＤ 时期到当代 (图 ６:ＡꎬＢ 和表

５)ꎬ水角的总适生面积大幅度的减少ꎬ主要表现在

高适生面积减少 ２９％ꎬ中适生面积减少 ３４％ꎮ 未

０２４１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



不同颜色分别代表 ７ 个不同种群ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｅｖｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ.

图 ３　 基于 ＳＮＰ 的水角 ＰＣＡ 分析结果
Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ)

ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ

表 ２　 水角 ７ 个种群的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ｓｅｖｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

特有
等位
基因
Ａｐ

观察
杂合度

Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ

核苷酸
多样性

π

近交
系数
Ｆ ＩＳ

ＢＭＣ １６２ ０.１８８ ８ ０.２０７ ４ ０.２３９ ９ ０.１００ ０

ＣＷＣ ３８９ ０.２１０ ５ ０.１８４ １ ０.２０６ ５ －０.００４ ８

ＤＸＣ １ ３８５ ０.１７９ ８ ０.１７７ ０ ０.１９９ ３ ０.０４１ ３

ＢＢＣ ４０８ ０.１２６ ８ ０.１６０ ９ ０.１８０ ５ ０.１１５ ５

ＢＳＣ １ ４４５ ０.０７９ １ ０.１４３ ８ ０.１６１ ０ ０.１６８ ３

ＷＸＣ２ ７５６ ０.１７２ ３ ０.１５０ １ ０.１６７ ８ －０.００６ １

ＷＸＣ１ １ ２５３ ０.１４０ ８ ０.１３４ ３ ０.１５０ ２ ０.０１７ ５

平均值
Ａｖｅｒａｇｅ

８２８.２９ ０.１５６ ９ ０.１６５ ４ ０.１８６ ５ ０.０６１ ７

　 注: 种群缩写见表 １ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １.

来在 ＳＳＰ１￣２.６ 情景下(图 ６:Ｃ 和表 ５)ꎬ水角的潜

在分布总适生面积较当代增加了４.７４％ꎬ主要表现

在低适生面积较当代增加了 ３３.４０％ꎮ 在 ＳＳＰ５￣８.５
情景下 (图 ６:Ｄ 和表 ５)ꎬ 水角的总适生面积变动

不大ꎬ但是高适生面积大幅减少ꎬ 高适生面积较当

表 ３　 水角种群间的遗传分化系数
Ｔａｂｌｅ ３　 ＦＳＴ ｖａｌｕｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅａｃｈ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ

ＣＷＣ ＢＭＣ ＢＢＣ ＢＳＣ ＷＸＣ１ ＷＸＣ２

ＤＸＣ ０.４４５ ４ ０.３５３ ８ ０.４４５ ０ ０.４９８ ４ ０.５５０ ９ ０.５４９ ６

ＣＷＣ ０.２０３ ５ ０.４０４ ９ ０.４９７ ４ ０.５３９ ６ ０.５２０ ６

ＢＭＣ ０.２８８ ７ ０.３９４ ４ ０.４５０ ０ ０.４１４ ２

ＢＢＣ ０.３９２ １ ０.４９８ ７ ０.５０１ ２

ＢＳＣ ０.５４４ ９ ０.５４８ ７

ＷＸＣ１ ０.５８４ ６

表 ４　 水角各组间分子方差分析
Ｔａｂｌｅ ４　 ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ

ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ
(％)

组间
Ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ２ ３７ ７０３.７０９ ２８３.６７２ ０４ ９.３５

组内种群间
Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐｓ

４ ５０ ８４０.８２４ １１ ５２.４９４ ９０ ３８.００

种群内
Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ６１ ９７ ４０８.６００ １ ５９６.８６２ ３０ ５２.６５

总计 Ｔｏｔａｌ ６７ １８５ ９５３.１３２ ３ ０３３.０２９ ２３

组间遗传分化系
数 ＦＣＴ

０.０９３ ５３

代减 少 了 ２３.３４％ꎬ 中 适 生 面 积 较 现 在 减 少 了

４.９１％ꎬ而低适生面积增加了 ７２.９４％ꎮ 由此可见ꎬ
在未来随着 ＣＯ２ 浓度的升高ꎬ全球平均温度的升

高ꎬ海平面的上升ꎬ生境破碎化严重ꎬ对水角的高

适生区有很大的影响ꎬ大量的高适生区将会丧失

或转化为低适生区ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 水角的遗传多样性:生境片段化降低了水角的

遗传多样性

自 ２０ 世纪 ９０ 年代以来ꎬ生境片段化问题在国

内逐渐受到关注ꎬ一直是保护生物学和生态学领

域的研究热点之一ꎮ 起初集中在热带雨林中开展

(朱华等ꎬ２００１ꎻ王喜龙等ꎬ２０１６)ꎬ亚热带森林次之

(李铭红等ꎬ２００８)ꎮ 在不同生境类型中ꎬ岛屿的研

究仅占 ２％(吴倩倩等ꎬ２０１７)ꎮ 研究物种的遗传多
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Ａ. 遗传距离[ＦＳＴ / (１－ＦＳＴ)]与环境距离ꎻ Ｂ. 遗传距离与地理距离ꎻ Ｃ. 环境距离与地理距离ꎮ
Ａ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ [ＦＳＴ / (１－ＦＳＴ)] ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅꎻ Ｂ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅꎻ
Ｃ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ.

图 ４　 水角遗传距离、地理距离和环境距离之间的 Ｍａｎｔｅｌ 检测结果
Ｆｉｇ. ４　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｍｏｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬ ｇｅｏｇｒａｐｈｉ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｈｙｄｒａｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ

粗线为中位数ꎬ阴影部分为 ９５％置信区间ꎮ
Ｔｈｉｃｋ ｌｉｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｍｅｄｉａｎꎬ ａｎｄ ｓｈａｄｅｄ ａｒｅａ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ
９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ.

图 ５　 Ｓｔａｉｒｗａｙ Ｐｌｏｔ 基于 ＳＦＳ 的水角群体大小变化分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｈａｎｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ｏｆ Ｈｙｄｒａｃｅｒａ

ｔｒｉｆｌｏｒａ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｂｙ Ｓｔａｉｒｗａｙ Ｐｌｏｔ ｕｓｉｎｇ ｆｏｌｄｅｄ ｓｉｔｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｓｐｅｃｔｒｕｍ (ＳＦＳ)

样性ꎬ不但可以反映物种适应环境变化的潜力ꎬ而
且还可以为物种资源特别是濒危物种现有的生存

方式及状态进行有效的评估(Ｍａｂｌｅꎬ ２０１９)ꎮ 研究

发现ꎬ由于遗传漂变和近交的原因ꎬ地理分布广泛

的物种遗传多样性高于地理分布狭窄的稀有和濒

危物种(Ｃｏｌｅꎬ ２００３)ꎬ遗传多样性水平较低是一个

物种濒危或分布狭窄的普遍特征(Ｇｉｔｚｅｎｄａｎｎｅｒ ＆
Ｓｏｌｔｉｓꎬ ２０００ꎻ景昭阳等ꎬ２０２３)ꎮ 核苷酸多样性是衡

量群体遗传多样性的整体指标 ( Ｃａｔｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３ｂ)ꎮ 本研究利用 ＳＮＰ 分子标记对水角 ７ 个种

群进行群体遗传学分析ꎬ结果显示水角具有较低的

遗传 多 样 性 ( π ＝ ０. １８６ ５ꎬ Ｈｏ ＝ ０. １５６ ９ꎬ Ｈｅ ＝
０.１６５ ４)ꎮ 在濒危植物荷叶铁线蕨的群体遗传分析

中也有类似的发现ꎬ其不同居群的平均 π、Ｈｏ 和 Ｈｅ

分别为 ０.３７３、０.１０６ 和 ０.１３５(孙维悦等ꎬ２０２２)ꎮ 与

木本植物相比ꎬ草本植物具有更低的遗传多样性

(Ｃｈｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 利用 ＲＡＤ￣ｓｅｑ 技术研究的极

危树种波叶杜鹃的遗传多样性为(π ＝ ０.２４１ ０ꎬＨｅ ＝
０.２２６ ７)(曹毓蓉等ꎬ２０２２)ꎮ 与同科的物种相比ꎬ水
角的平均 Ｈｅ 为 ０. １６５ ４ꎬ略低于大旗瓣凤仙花

( Ｉｍｐａｔｉｅｎｓ ｍａｃｒｏｖｅｘｉｌｌａ)的 Ｈｅ(０.０１８ ６)(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 同时本研究结果发现ꎬ水角的平均 Ｈｏ 小于

平均 Ｈｅꎬ尽管结果在统计上不显著ꎬ但这也暗示着

水角种群中存在杂合子缺失和一定程度的近交ꎬ是
生境片段化的遗传效应的表现ꎮ Ｄｉｘｏ 等(２００９)研

究发现ꎬ 巴西大西洋沿岸森林中蟾蜍 ( Ｒｈｉｎｅｌｌａ
ｏｒｎａｔａ)种群遗传多样性与破碎化面积呈正相关ꎬ生
境片段化对剩余栖息地之间的基因流也产生负面

影响ꎮ 生境片段化导致种群之间的遗传流动受到

限制ꎬ从而导致种群内部的近亲交配增加ꎬ杂合子

缺失的发生ꎬ进而降低其遗传多样性ꎮ
不同种群间的遗传距离有助于对不同种群的

遗传多样性进行研究ꎬ 也可用来表述群体遗传结
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Ａ. 全新世中期情景ꎻ Ｂ. 当代(１９７０—２０００ 年)气候情景ꎻ Ｃ. 未来(２０８１—２１００ 年) ＳＳＰ１￣２.６ 气候情景ꎻ Ｄ. 未来(２０８１—２１００
年) ＳＳＰ５￣８.５ 气候情景ꎮ (图中虚线圆圈部分表示海南岛潜在分布区的放大图ꎮ 深绿色表示非适生区ꎻ 浅绿色表示低适生区ꎻ
黄色表示中适生区ꎻ 红色表示高适生区)
Ａ. Ｍｉｄ￣Ｈｏｌｏｃｅｎｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｓｃｅｎａｒｉｏꎻ Ｂ. Ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ (１９７０－２０００) ｃｌｉｍａｔｅ ｓｃｅｎａｒｉｏꎻ Ｃ. Ｆｕｔｕｒｅ (２０８１－２１００) ＳＳＰ１￣２.６ ｃｌｉｍａｔｅ ｓｃｅｎａｒｉｏꎻ
Ｄ. Ｆｕｔｕｒｅ (２０８１－２１００) ＳＳＰ５￣８.５ ｃｌｉｍａｔｅ ｓｃｅｎａｒｉｏ. (Ｄａｓｈｅｄ ｃｉｒｃｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉａｇｒａｍ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ａｎ ｅｎｌａｒｇｅｄ ｖｉｅｗｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ
ｏｆ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ. Ｄａｒｋ ｇｒｅｅｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｕｎｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａꎻ ｌｉｇｈｔ ｇｒｅｅｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｌｏｗ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａꎻ ｙｅｌｌｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｍｅｄｉｕｍ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａꎻ ｒｅｄ
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｈｉｇｈ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ.)

图 ６　 不同情景下水角的潜在分布格局
Ｆｉｇ. ６　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｈａｂｉｔａｔｓ ｆｏｒ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｃｅｎａｒｉｏｓ

构差异ꎮ 不同种群之间的群体遗传多样性可通过

ＦＳＴ进行研究ꎮ 当 ＦＳＴ为 ０.２５ 以上ꎬ表示种群间有

很大的遗传分化(Ｗｒｉｇｈｔꎬ １９７８)ꎮ 在水角 ７ 个种

群两两之间的 ２１ 对 ＦＳＴ中有 ２０ 个 ＦＳＴ大于 ０.２５ꎬ
表明 ７ 个种群间的遗传分化水平较高ꎮ ＡＭＯＶＡ
分析表明ꎬ水角 ３８％的遗传变异发生在组内群体

间ꎬ而群体内的遗传变异更高ꎬ为 ５２. ６５％ꎮ 当前

并未见有对水角遗传多样性的研究ꎬ凤仙花科仅

仅包括水角属和凤仙花属ꎬ这些植物在分类学上

密切相关ꎮ 因此ꎬ对凤仙花科的研究结果可以为

水角的遗传多样性研究提供一些初步的参考ꎮ 钟

云芳等(２０１４)利用 ＩＳＳＲ 对凤仙花科的研究中发

现ꎬ海南凤仙花( Ｉｍｐａｔｉｅｎｓ ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ)自然种群的

主要变异来自种群内(９２％)ꎬ种群间变异较少(８％)ꎬ
水角也有与之一致的结果ꎬ即种群内的遗传变异

较大ꎮ 同时在对大旗瓣凤仙花的研究中也发现ꎬ
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表 ５　 水角在不同时期不同环境变化下的适生面积
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｃｅｒａ ｔｒｉｆｌｏｒａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄｓ

气候情景
Ｃｌｉｍａｔｅ ｓｃｅｎａｒｉｏ

总适生面积
Ｔｏｔａｌ

ｓｕｉｔａｂｌｅ
ａｒｅａ

( ×１０４ ｋｍ２)

高适生
Ｈｉｇｈ ｓｕｉｔａｂｌｅ

面积
Ａｒｅａ

( ×１０４ ｋｍ２)

比例
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

(％)

中适生
Ｍｅｄｉｕｍ ｓｕｉｔａｂｌｅ

面积
Ａｒｅａ

( ×１０４ ｋｍ２)

比例
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

(％)

低适生
Ｌｏｗ ｓｕｉｔａｂｌｅ

面积
Ａｒｅａ

( ×１０４ ｋｍ２)

比例
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

(％)

非适生
Ｕｎｓｕｉｔａｂｌｅ

面积
Ａｒｅａ

( ×１０４ ｋｍ２)

比例
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

(％)

全新世中期 ＭＩＤ ５９０.６１ １１６.８４ ３.０７ ２０５.７６ ５.４１ ２６８.０１ ７.０５ ３ ２１２.４８ ８４.４７

当代 Ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ ４１６.７５ ８２.９５ ２.１８ １３５.６５ ３.５７ ２１８.９１ ５.７６ ３ ３６５.８０ ８８.５０

未来 ＳＳＰ１￣２.６
Ｆｕｔｕｒｅ ＳＳＰ１￣２.６

４３６.５１ ８６.５５ ２.２８ １５４.０５ ４.０５ ２９２.０２ ７.６８ ３ ２７０.６９ ８６.００

未来 ＳＳＰ５￣５.８
Ｆｕｔｕｒｅ ＳＳＰ５￣５.８

４０３.７６ ６３.５９ １.６７ １２８.９９ ３.３９ ３７８.５８ ９.９５ ３ ３９９.５５ ８９.３８

无论是利用 ＩＳＳＲ 分析(李祥军ꎬ２０１３)ꎬ还是使用

基于“跳跃基因”或基于逆转录转座子的引物间结

合位点( ｉｎｔｅｒ￣ｐｒｉｍｅｒ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅꎬ ｉＰＢＳ)标记系统

来评估(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ其种群内的遗传多样

性大于种群间的ꎬ即主要的遗传多样性存在于种

群内ꎬ表明该种在收集种质的每个地点都有广泛

的基因型ꎮ 在聚类分析、遗传结构分析和 ＰＣＡ 分

析中ꎬ本研究收集到的海南水角群体可分为 ３ 个

具有不同遗传组分的组ꎮ 尽管存在这些不同的遗

传组 分ꎬ 但 其 组 间 的 遗 传 分 化 较 低 ( ＦＣＴ ＝
０.０９３ ５３)ꎮ 考虑到水角的生境特征以及人类建

筑、农田等人为屏障的存在ꎬ我们推测亚居群的形

成可能是生境隔离所致ꎮ
对水角的环境距离、遗传距离和地理距离的

Ｍａｎｔｅｌ 相关性检验结果表明:水角环境距离与地

理距离具有显著的正相关(Ｐ ＝ ０.００８ ２)ꎬ同时环境

距离 和 遗 传 距 离 也 存 在 显 著 的 正 相 关 ( Ｐ ＝
０.０４１ ２)ꎬ意味着水角种群之间的遗传分化与它们

之间的环境差异有关ꎬ并且这种环境差异与地理

距离的变化密切相关ꎮ 但是其地理距离与遗传距

离没有显著相关性(Ｐ ＝ ０.３３９ ３)ꎬ即水角种群的遗

传距离没有随着隔离距离的增加而增加ꎮ 这与海

南凤仙花自然种群的遗传距离和地理距离呈显著

的高度相关性( ｒ ＝ ０.９５２ꎬＰ<０.０１)有差异(钟云芳

等ꎬ２０１４)ꎮ 这可能是水角不同于广泛的水生植

物ꎬ其具有肉质假浆果ꎬ裸露于水面或沉入水中ꎬ
可供鸟类或鱼类等动物取食ꎬ因此其地理距离不

能反映其种群的遗传距离ꎮ 也可能与水角的狭窄

分布ꎬ不同种群间其地理距离过近有关ꎮ 总体而

言ꎬ水角种群遗传分化水平高ꎬ遗传距离与环境距

离相关但与地理距离不相关ꎬ这说明水角种群间

的遗传分化主要受到生境片段化所引起的环境距

离的影响ꎬ而不是地理距离的影响ꎮ
３.２ 水角的群体历史:万年前琼北火山群爆发后水

角种群大小急剧衰退

物种的种群历史动态是其所经历的历史事件

和遗传特性共同作用的结果(Ｈｅｗｉｔｔꎬ ２０００)ꎬ能预

测物种当前和未来的生存力(Ｈａｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
本研究通过使用大量的 ＳＮＰ 标记对水角进行群体

大小历史分析ꎬ发现水角在 １００ ｋｙａ 到末次冰期之

前ꎬ有效种群大小都相对稳定ꎬ我们推测这与全新

世早期ꎬ全球性气候转温ꎬ海南岛植物区系较为兴

盛发达有关(颜家安ꎬ２００６)ꎮ 水角的有效种群大

小从末次冰期( ＬＧＰ:１１.２ ｋｙａ)后开始持续下降ꎬ
直至现在ꎮ 琼北火山群的喷发活动可能发生在距

今约 １ 万年(樊祺诚等ꎬ２００４)ꎬ这与水角有效种群

大小开始下降时间吻合ꎬ推测琼北火山群的喷发

活动可能引起土地破坏、气候变化或其他环境因

素的改变ꎬ导致水角生境的片段化ꎬ限制了水角的

基因交流ꎮ 在 ＭＩＤ 时期ꎬ水角有效种群大小在明

显下降ꎮ ＭＩＤ 是一个全球范围内人类活动扩张的

重要时期ꎮ 在这个时期ꎬ人类社会经历了从狩猎

采集生活方式向农业和定居生活的转变ꎬ这对环

境演化也产生了重要影响ꎮ 在新石器中晚期ꎬ有 １
万余人觅食于海南岛ꎬ与植物争地ꎬ植物生境也逐

渐发生较大的变化(司徒尚纪ꎬ１９８７)ꎮ 蒋有绪等

(２００２)对海南岛北部火山口沉积孢粉的研究ꎬ发
现海南岛的农业活动早在３ ０００ ａＢＰ 就开始对地
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低植物具有较明显的影响ꎮ 由此推测ꎬ水角的有

效种群大小在历史时期首先受到琼北火山群爆发

的影响ꎬ进而又受到人类活动的影响ꎬ两种因素叠

加导致生境的持续变化ꎮ 这种有效种群大小的减

少可能导致了其遗传多样性的丧失和种群的遗传

分化ꎬ逐渐形成如今的分布格局ꎮ
３.３ 水角的潜在分布格局:高 ＣＯ２排放情境下水角

的高适生区转变为低适生区
在环境因子贡献率的分析中ꎬ本研究分析所

得ꎬ温度季节性、最冷月份的最低温度和年平均温

度的总贡献率占比达 ６７.６％ꎬ这与水角喜温怕寒ꎬ温
度低于 １５ ℃即停止生长的生活习性相符(王景飞

等ꎬ２０１７)ꎮ 而海拔占了第四高的贡献率 ７.４％ꎬ表明

它是影响水角分布的主要环境因子之一ꎬ也佐证了

在海南凤仙花的研究中低海拔的遗传多样性远远

高于高海拔梯度的种群这一结果ꎬ说明海拔是影响

群体基因流的重要因素(钟云芳等ꎬ２０１４)ꎮ
对不同气候情景下东南亚地区的水角的潜在

分布适生区进行模拟分析ꎬ结果表明从 ＭＩＤ 时期

到当代ꎬ水角的总适生面积大幅度的减少ꎬ其中位

于海南岛的适生区由高适生区和中适生区的分布

格局转变为当代的以低适生区为主的分布格局ꎮ
这与种群历史动态分析结果一致ꎬ表明从 ＭＩＤ 时

期开始ꎬ水角的生存受到威胁直至现在ꎮ 与当代

气候相比ꎬ在未来气候变化下水角的潜在分布区

总面积变动不大ꎬ但低适生面积较当代增加了

３３.４０％ꎮ 特别是在 ＳＳＰ５￣８.５ 的气候环境情景下ꎬ
高适生面积较现在减少了 ２３.３４％ꎬ取而代之的是

低适生面积增加了 ７２.９４％ꎮ 其中ꎬ位于马来群岛

的适生区几乎完全消失ꎮ 根据政府间气候变化专

门 委 员 会 ( Ｉｎｔｅｒｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔａｌ Ｐａｎｅｌ ｏｎ Ｃｌｉｍａｔｅ
Ｃｈａｎｇｅꎬ ＩＰＣＣ) 发 表 的 «第 六 次 评 估 报 告»ꎬ 在

ＳＳＰ５￣８.５ 的气候环境下ꎬＣＯ２ 排放量到 ２０５０ 年将

增加一倍ꎬ到 ２１００ 年全球平均气温将升高 ４.４ ℃ ꎮ
我们推测这可能与气候变暖条件下亚热带北界向

北推移有很大的关联ꎬ未来 ＣＯ２浓度升高将引起全

球变暖ꎬ动植物的分布逐渐向高纬度和高海拔地

区移动(Ｔｉｎｇｌｅｙꎬ ２０１４)ꎬ从而导致水角在马来群岛

的适生区近乎消失ꎮ 这些分析结果表明ꎬ未来的

气候变化将进一步影响水角的适生区ꎬ特别是高

适生区将面临丧失和转变的风险ꎮ 这说明水角种

群面临着适生环境变化的挑战ꎬ其保护策略也应

随之调整ꎮ

人类开荒、伐木、放牧等活动以及交通和水库

建设等是全球自然生境面临着生境丧失、片段化

威胁和生物多样性降低的主要原因( Ｌａｕｒａｎｃｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｈａｄｄａｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 城市化也加剧栖

息地的破碎化ꎬ特别是对于城市中残余的小种群

本土植物更是如此ꎮ
对于水角而言ꎬ较低的遗传多样性水平ꎬ可能

削弱了其在迁徙过程中的适应潜力ꎬ导致其有效

种群规模降低ꎮ 种群内的遗传分化系数较高ꎬ说
明其自然种群之间的基因流动较少ꎮ 环境距离与

遗传距离、地理距离之间均呈显著正相关ꎬ表明环

境因素在水角种群遗传分化中起到重要的作用ꎬ
而地理距离则作为间接因素通过影响环境差异来

影响遗传分化的发生ꎮ 因此ꎬ限制水角种群发展

的重要原因来自其自身较低的遗传多样性和生境

因素ꎬ具体表现为湿地生境的片段化严重ꎬ再加上

人为活动干扰、城市化等不利的环境条件使得其

生境进一步被破坏ꎬ种群规模进一步减小ꎬ逐步形

成如今濒危的状态ꎮ 针对水角濒临灭绝这一现

象ꎬ一方面要着重保护湿地免受人为因素的破坏ꎬ
其次进行就地保护ꎬ更有效地提高其群体的遗传

特性ꎻ另一方面采用人工授粉等方法提高其基因

流ꎬ以促进其种群的发展ꎮ
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