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西南地区野生刺梨的遗传多样性和遗传结构研究
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( 贵州大学 生命科学学院 / 农业生物工程研究院ꎬ 山地植物资源保护与保护种质创新教育部重点实验室ꎬ 贵阳 ５５００２５ )

摘　 要: 为了探究西南地区野生刺梨(Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ)的遗传多样性和起源演化ꎬ该研究基于 ２ 段单拷贝核

基因(ＧＡＰＤＨ 和 ｎｃｐＧＳ)和 ３ 段叶绿体基因(ａｔｐＦ－ｔｒｎＨ、ｔｒｎＬ－ｔｒｎＦ 和 ｔｒｎＧ－ｔｒｎＳ)的拼接序列ꎬ对刺梨 ２７ 个野

生居群共 ３２０ 个个体进行 ＰＣＲ 扩增和测序ꎬ并用相关软件对测序结果进行分析ꎮ 结果表明:(１)在单拷贝

核基因和叶绿体基因水平上刺梨均表现出较低的遗传多样性( ｓｃｎＤＮＡ: Ｈｄ ＝ ０. ４６９ ２ꎬ π ＝ ０. ０００ ４９ꎻ
ｃｐＤＮＡ: Ｈｄ＝ ０.６５３ ４ꎬ π＝ ０.０００ ６５)ꎬ并且不同居群间存在较大差异ꎮ (２)分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果均

显示ꎬ遗传变异主要发生在居群内ꎬ表明居群内的变异是野生刺梨遗传变异的主要来源ꎬ居群间存在明显的

遗传分化( ｃｐＤＮＡ:ＦＳＴ ＝ ０.３３６ ４７ꎬＧＳＴ ＝ ０.２７３ꎬＮＳＴ ＝ ０.３０８ꎻｓｃｎＤＮＡ:ＦＳＴ ＝ ０.０９４ ８７ꎬＮＳＴ ＝ ０.０７６ꎬＧＳＴ ＝ ０.０５６)ꎬ
刺梨的分布不具有明显的谱系地理结构(Ｐ>０.０５)ꎮ (３)中性检验 Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ 值均为不显著负值ꎬ符合中性

进化模型ꎮ Ｆｕ’ｓ Ｆｓ 值均为显著负值ꎬ结合失配分析曲线ꎬ推测刺梨种群在小范围内经历过扩张ꎬ但总体上

维持稳定状态ꎮ (４)根据单倍型多样性得出ꎬ毕节地区的居群遗传多样性水平较高并且拥有丰富的单倍型ꎬ
推测可能为冰期避难所ꎬ因此应对其实施就地保护ꎬ对于拥有特殊性状和特有单倍型的居群也应采取优先

保护措施ꎮ 该文为野生刺梨资源保护和遗传育种提供了一定的参考价值ꎮ
关键词: 刺梨ꎬ 单拷贝核基因ꎬ 叶绿体基因ꎬ 遗传多样性ꎬ 遗传结构
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　 　 随着社会生活质量的不断提高ꎬ人们越来越

重视食物的营养价值ꎮ 不仅如此ꎬ人类对绿色生

活和绿水青山的需求更加迫切ꎬ因此需要开发利

用 更 多 优 质 的 野 生 植 物 资 源ꎮ 刺 梨 ( Ｒｏｓａ
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ)为蔷薇科ꎬ蔷薇属重要植物资源ꎮ 原产

中国西南部ꎬ特别以贵州省资源最为丰富ꎬ湖南、
湖北、甘肃、陕西和华东有零星分布ꎬ是我国特有

的果树资源(李楠玉等ꎬ２０２１)ꎮ 因含有极高的维

生素 Ｃ 成分而备受关注ꎬ其维生素 Ｃ 的含量比猕

猴桃高 ９ 倍ꎬ被称为 “维 Ｃ 之王”ꎬ因此深受消费

者青睐ꎮ 刺梨具有巨大的开发利用价值和经济价

值ꎮ 其果实肉质肥厚且具有浓烈的特殊香气ꎬ包
含丰富的超氧化物歧化酶、过氧化物酶、多酚、刺
梨黄酮、刺梨多糖、刺梨三萜、氨基酸以及微量元

素等物质(张怀山等ꎬ２０１７)ꎮ 同时ꎬ刺梨的药用价

值高ꎬ其花、果、叶和籽均可入药ꎬ有清热降火、健
胃、消食、滋养、润肺止咳和止泻等效果ꎬ尤其是刺

梨含有丰富的超氧化物歧化酶ꎬ在心血管、消化系

统和各种肿瘤疾病等防治方面的应用十分广泛

(汪凯莎ꎬ２０１５)ꎮ 因此ꎬ刺梨成为贵州省重点发展

的果树行业ꎮ 随着刺梨利用范围的不断扩展ꎬ相
关研究也不断丰富ꎬ主要集中在化学成分以及药

理作用等方面(饶浠锐等ꎬ２０２２)ꎮ 但是ꎬ近年来ꎬ
新型城市化进程加剧造成的土地侵占ꎬ以及土地

开垦ꎬ农业耕种时的滥砍滥伐等造成的生态损坏

和生境破碎化ꎬ野生刺梨的种群数量和分布面积

呈现下降趋势(李楠玉等ꎬ２０２１)ꎮ 这一绿色资源

并没有得到很好的开发利用ꎬ当务之急就是对野

生刺梨资源做好收集和遗传背景分析及保护性利

用等方面的管理工作(鲁敏等ꎬ２０２０)ꎮ
目前ꎬ分子标记技术已广泛运用于研究植物的

遗传多样性ꎬ但刺梨种质资源分子水平的研究起步

较晚ꎮ 文晓鹏和邓秀新(２００３)通过形态学性状和

ＲＡＰＤ 标记探索了刺梨及部分近缘种的亲缘关系ꎬ
并对不同自然分布区的 ３０ 个野生刺梨进行遗传多

样性分析ꎬ结果表明来自贵州的样品蕴藏有最丰富

的遗传多样性ꎻ鄢秀芹(２０１５)通过转录组测序获得

刺梨大量功能基因组信息ꎬ开发了其 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记ꎬ并利用开发的引物进行刺梨及蔷薇属种质资源

的遗传多样性分析ꎻ鲁敏等(２０１７)基于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记构建贵州刺梨核心种质ꎻ张怀山(２０１７)利用 ＳＳＲ
标记、ＩＴＳ 序列以及 ５ 个叶绿体基因对野生刺梨居

群进行遗传结构及遗传多样性分析ꎻ鲁敏等(２０２０)
对西南地区 １２ 个居群构建刺梨核心种质ꎮ 综上表

明ꎬ刺梨起源于西南地区ꎬ但遗传背景研究存在所

使用标记遗传信息量少ꎬ采集样本数量较少ꎬ地域

性相对狭窄问题ꎬ未能详细阐明刺梨的遗传多样

性ꎬ地理分布格局和起源问题等ꎮ

６６０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



单拷贝基因( ｓｃｎＤＮＡ)是双亲遗传ꎬ携带大量

的遗传信息ꎬ属于直系同源ꎬ可以更好地反映物种

的进化史(毕毓芳等ꎬ２０１９)ꎮ 近年来叶绿体基因

(ｃｐＤＮＡ)逐渐受到广泛应用ꎬ其特点是分子量小、
序列较为保守、进化迟缓、结构单一、单亲遗传ꎬ并
且不易受外界环境影响(樊守金和郭秀秀ꎬ２０２２)ꎬ
可以用来揭示物种应对环境变化的进化潜力ꎬ对
其遗传多样性的保护以及保护计划的制订实施都

具有非常重要的价值(刘海瑞等ꎬ２０１８)ꎮ 将二者

结合分析可以更好地开展物种遗传多样性研究ꎬ
使结果更加准确ꎮ

本研究采用 ２ 个单拷贝核基因 ( ＧＡＰＤＨ 和

ｎｃｐＧＳ)和进化速率较快的 ３ 个叶绿体基因间隔区

ａｔｐＦ－ｔｒｎＨ、ｔｒｎＬ－ｔｒｎＦ 和 ｔｒｎＧ－ｔｒｎＳ 序列结合对分布

西南地区的 ５ 个省市ꎬ２７ 个居群共 ３２０ 个野生刺

梨材料进行分析ꎮ 采用群体遗传学和谱系地理学

的研究方法ꎬ探讨野生刺梨居群遗传多样性和遗

传格局ꎬ种群历史动态ꎬ并探究野生刺梨的起源演

化历史进程ꎬ为刺梨的资源保护和遗传育种提供

科学参考资料ꎮ 同时ꎬ也为西南地区植物区系演

化和物种形成机制研究奠定一定的基础ꎮ

１ 材料与方法

１.１ 实验材料

本研究的 ３２０ 个刺梨材料采自贵州省、四川

省、云南省、重庆市和湖北省共 ５ 个省市ꎬ覆盖了

整个西南地区的 ２７ 个自然居群(表 １)ꎮ 根据当地

的分布规模决定居群的样本数量ꎬ每个居群采样

５ ~ １８ 个不等ꎬ单个样本间距离 ５０ ｍ 以上(图 １)ꎮ
每株采取新鲜幼嫩的叶片 １０ ~ ２０ ｇꎬ将采集好的叶

片就地迅速保存于采集袋中ꎬ加入硅胶进行干燥

保存ꎬ后用于 ＤＮＡ 提取ꎮ 所采集的凭证标本存放

于贵州大学生命科学学院中ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及测序

采用天根生化科技(北京)有限公司的植物基

因组 ＤＮＡ 试剂盒(ＤＰ３０５)提取刺梨 ＤＮＡꎮ 利用

２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 是否提取成功ꎮ ３
段叶绿体基因序列( ａｔｐＦ－ ｔｒｎＨ、ｔｒｎＬ－ ｔｒｎＦ 和 ｔｒｎＧ－
ｔｒｎＳ)和 ２ 段单拷贝核基因(ＧＡＰＤＨ 和 ｎｃｐＧＳ)分

别通过 ５ 段引物进行 ＰＣＲ 扩增(表 ２)ꎮ ＰＣＲ 扩增

反应为 ２５ μＬ 体系:２ ×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １２. ５
μＬꎻ上游引物、下游引物和 ＤＮＡ 各 １ μＬꎻｄｄ Ｈ２ ０

９.５ μＬꎮ 扩增后得到的 ＰＣＲ 产物经 ２％的凝胶电

泳检测后将凝胶成像系统上有清晰、明亮条带的

样品送往北京擎科生物科技有限公司(重庆分公

司)进行纯化及测序ꎮ
对于单拷贝核基因 ｎｃｐＧＳ 序列所使用的反应

程序:预变性 ９４ ℃ ５ ｍｉｎꎬ变性 ９５ ℃ ４５ ｓꎬ退火 ５１
℃ ４５ ｓꎬ延伸 ７２ ℃ ２ ｍｉｎꎬ循环 ３４ 次ꎬ最后延伸 ７２
℃ １０ ｍｉｎꎬ１２ ℃恒温保存ꎮ ＧＡＰＤＨ 序列所使用的

反应条件:预变性 ９４ ℃ ４ ｍｉｎꎬ变性 ９５ ℃ ５０ ｓꎬ退
火 ５７ ℃ ５０ ｓꎬ延伸 ７２ ℃ ２ ｍｉｎꎬ循环 ３４ 次ꎬ最后延

伸 ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎬ１２ ℃恒温保存ꎮ 对于叶绿体基因

ａｔｐＦ－ｔｒｎＨ 序列所使用的反应程序:预变性 ９４ ℃ ５
ｍｉｎꎬ变性 ９４ ℃ ５０ ｓꎬ退火 ５５ ℃ ５０ ｓꎬ延伸 ７２ ℃ １
ｍｉｎꎬ循环 ３４ 次ꎬ最后延伸 ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎬ１２ ℃恒温

保存ꎮ ｔｒｎＬ－ｔｒｎＦ 序列所使用的反应条件:预变性

９６ ℃ ５ ｍｉｎꎬ变性 ９４ ℃ ４０ ｓꎬ退火 ５４ ℃ ４０ ｓꎬ延伸

７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ循环 ３５ 次ꎬ最后延伸 ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎬ１２
℃恒温保存ꎮ ｔｒｎＧ－ ｔｒｎＳ 序列所使用的反应程序:
预变性 ８５ ℃ ５ ｍｉｎꎬ变性 ９５ ℃ １ ｍｉｎꎬ退火 ５４ ℃ １
ｍｉｎꎬ延伸 ７２ ℃ ２ ｍｉｎꎬ循环 ３４ 次ꎬ最后延伸 ７２ ℃
１０ ｍｉｎꎬ１２ ℃恒温保存ꎮ
１.３ 数据处理与分析

获得测序结果后ꎬ用 Ｍｅｇａ ６ 软件( Ｔａｍｕｒａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)删掉序列两端不可靠的碱基序列后进

行比对ꎬ使用 ＢｉｏＥｄｉｔ 软件(Ａｈｍｅｄꎬ ２０１１)查看测

序峰图ꎬ将序列进行手工校正得到比对好的数据

后ꎬ利用 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ 软件(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)将两

个单拷贝核基因以及 ３ 个 ｃｐＤＮＡ 片段分别拼接成

一个整体的长片段ꎮ 采用 ＤｎａＳＰ ６ 软件(Ｒｏｚａｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)对 ２７ 个刺梨居群进行 ＤＮＡ 多态性分

析ꎬ得到相关所示数据ꎬ如单倍型数量(Ｈ)、单倍

型多样性 (Ｈｄ)、核苷酸多样性 (π)、变异位点

(Ｖｓ)、简约信息位点 ( Ｐｓ)ꎮ 进行中性检验得到

Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ 值和 Ｆｕｓ Ｆｓ 值ꎬ看结果是否符合中性进

化模型ꎬ从而判断是否曾经发生过扩张现象ꎻ以及

进行错配分析ꎬ观察曲线进一步分析居群是否经

历过 扩 张 或 瓶 颈 效 应 ( 张 晓 芸 等ꎬ ２０１９ )ꎮ 用

ＰＥＲＭＵＴＣｐＳＳＲ 软件(Ｃａｒａｕｘ ＆ Ｐｉｎｌｏｃｈｅꎬ ２００５)计
算遗传分化系数 ＮＳＴ 和 ＧＳＴꎮ 利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ 软件

(Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ ＆ Ｌｉｓｃｈｅｒꎬ ２０１０) 进行分子方差分析

(ＡＭＯＶＡ)ꎬ计算刺梨居群内和居群间的遗传变

异ꎬ并计算遗传分化系数(ＦＳＴ)揭示群体间遗传结

构ꎬ 基因流(Ｎｍ)进一步表明居群的分化水平ꎮ 利
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表 １　 ２７ 个刺梨居群的采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ２７ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群来源地
Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

居群代号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

叶绿体基因
样本数

Ｃｈｌｏｒｅｐｌａｓｔ
ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

单拷贝核
基因样本数
Ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ
ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｅ

ｎｕｍｂｅｒ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

(Ｅ)

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ
(Ｎ)

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ
(ｍ)

凭证标本号
Ｖｏｕｃｈｅｒ
ｓｐｅｃｉｍｅｎ
ｎｕｍｂｅｒ

贵州省ꎬ黔西市
Ｑｉａｎｘｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＢＪＱＸ １２ １４ １０６.１２° ２７.０５° １２００ ＰａｎＣＬ１

贵州省ꎬ金沙县
Ｊｉｎｓｈａ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＢＪＪＳ １３ １３ １０６.４４° ２７.４６° １１００ ＰａｎＣＬ２

贵州省ꎬ织金县
Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＢＪＺＪ １４ １１ １０５.７７° ２６.６６° ２２００ ＰａｎＣＬ３

贵州省ꎬ七星关区
Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＢＪＱＸＧ １４ １５ １０４.９４° ２７.１５° １５１０ ＰａｎＣＬ４

贵州省ꎬ大方县
Ｄａｆａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＢＪＤＦ １４ １４ １０５.３６° ２７.０９° １５００ ＰａｎＣＬ５

贵州省ꎬ纳雍县
Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＢＪＮＹ １５ １５ １０５.３８° ２６.７８° １４２０ ＰａｎＣＬ６

贵州省ꎬ水城县
Ｓｈｕｉｃｈｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＬＰＳＳＣ １０ １０ １０４.９６° ２６.５５° １７００ ＰａｎＣＬ７

贵州省ꎬ盘县
Ｐａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＬＰＳＰＸ １５ １５ １０４.４７° ２５.７１° １７５０ ＰａｎＣＬ８

贵州省ꎬ兴义市
Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＱＸＮＸＹ １５ １４ １０４.９０° ２５.０８° １２５０ ＰａｎＣＬ９

贵州省ꎬ安龙县
Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＱＸＮＡＬ １４ １１ １０５.４４° ２５.０９° １３５０ ＰａｎＣＬ１０

贵州省ꎬ贞丰县
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＱＸＮＺＦ ５ ５ １０５.６５° ２５.３８° １０５０ ＰａｎＣＬ１１

贵州省ꎬ紫云县
Ｚｉｙｕｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＡＳＺＹ １２ ９ １０６.０８° ２５.７５° １１６５ ＰａｎＣＬ１２

贵州省ꎬ普定县
Ｐｕｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＡＳＰＤ １１ １０ １０５.７２° ２６.２９° １２５０ ＰａｎＣＬ１３

贵州省ꎬ平坝县
Ｐｉｎｇｂａ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＡＳＰＢ １２ １２ １０６.２６° ２６.４１° １３００ ＰａｎＣＬ１４

贵州省ꎬ花溪区
Ｈｕａｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＧＹＨＸ １２ １１ １０６.６９° ２６.３３ １０５０ ＰａｎＣＬ１５

贵州省ꎬ龙里县
Ｌｏｎｇｌｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＱＮＬＬ １０ ９ １０６.８８° ２６.３１° １６００ ＰａｎＣＬ１６

贵州省ꎬ梵净山
Ｆａｎｊｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＴＲＦＪＳ １２ １２ １０８.４５° ２７.４９° １７００ ＰａｎＣＬ１７

贵州省ꎬ习水县
Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＹＸＳ ８ ８ １０６.２０° ２８.３３° １１００ ＰａｎＣＬ１８

贵州省ꎬ湄潭县
Ｍｅｉｔａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＹＭＴ ５ ５ １０７.４８° ２７.７７° ９５０ ＰａｎＣＬ１９

贵州省ꎬ黄平县
Ｈｕａｎｇｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＱＤＮＨＰ １３ １６ １０７.９０° ２６.９０° ８００ ＰａｎＣＬ２０

贵州省ꎬ雷山县
Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＱＤＮＬＳ ７ ９ １０８.０７° ２６.３８° １８００ ＰａｎＣＬ２１

四川省ꎬ石棉县
Ｓｈｉｍｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＳＣＹＡ １６ １７ １０１.５５° １０２.３１° ２０００ Ｃ２２

四川省ꎬ凉山州
Ｌｉａｎｇｓｈａｎ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＳＣＬＳ １０ １０ １０２.２５° ２７.８８° １８００ Ｃ２３

重庆市ꎬ酉阳县
Ｙｏｕｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ Ｃｉｔｙ

ＣＱＹＹ １８ １７ １０８.７６° ２８.８５° １６００ Ｃ２４

云南省ꎬ曲靖市
Ｑｕｊｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＹＮＱＪ ９ １３ １０３.７９° ２５.４８° ２０００ Ｃ２５

云南省ꎬ大理市
Ｄａｌｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＹＮＤＬ １５ ８ １００.２２° ２５.５９° １９００ Ｃ２６

湖北省ꎬ宜昌市
Ｙｉｃｈａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｈｕｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＨＢＹＣ ９ １７ １１０.９３° ３１.０８° １６００ Ｃ２７
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图 １　 刺梨采样照片
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｏｔｏｓ ｏｆ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ

表 ２　 引物名称、序列及参考文献
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ
ｎａｍｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ｎｃｐＧＳ
Ｆ: ＧＡＴＧＣＴＣＡＣＴＡＣＡＡＧＧＣＴＴＧ

Ｒ: ＡＡＴＧＴＧＣＴＣＴＴＴＧＴＧＧＣＧＡＡＧ

Ｅｍｓｈｗｉｌｌｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９

ＧＡＰＤＨ
Ｆ: ＧＡＴＡＧＡＴＴＴＧＧＡＡＴＴＧＴＴＧＡＧＧ

Ｒ: ＧＡＣＡＴＴＧＡＡＴＧＡＧＡＴＡＡＡＣＣ
Ｊｏｌｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００６ａｍ

ａｔｐＦ－ｔｒｎＨ
Ｆ: ＡＣＴＣＧＣＡＣＡＣＡＣＴＣＣＣＴＴＴＣＣ

Ｒ: ＧＣＴＴＴＴＡＴＧＧＡＡＧＣＴＴＴＡＡＣＡＡＴ
Ｌａｈａｙｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２００８

ｔｒｎＬ－ｔｒｎＦ
Ｆ: ＴＴＡＴＴＣＧＡＴＣＣＡＡＴＣＧＴＡＣＣＡＣ

Ｒ: ＡＧＡＡＧＣＣＡＴＴＧＣＡＡＴＴＧＣＣＧＧＡＡＡ
Ｔａｂｅｒｌｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ

１９９１

ｔｒｎＧ－ｔｒｎＳ
Ｆ: ＧＡＡＴＣＧＡＡＣＣＣＧＣＡＴＣＧＴＴＡＧ

Ｒ: ＡＡＣＴＣＧＴＡＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＣＡＡＴＣ
Ｓｍａｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ

１９９８

用 Ｍｅｇａ ６ 软件( Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)计算遗传距

离矩阵ꎬ利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ 软件( Ｂａｎｄｅｌｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)
基于简约性原则采用 ＭＪ 法构建单倍型网络图(潘
凤等ꎬ２０２１)ꎻ用 ＡｒｃＧｉｓ 软件(张智慧ꎬ２０１７)绘制

单倍型在地理上的分布ꎮ

表 ３　 ３２０ 个刺梨材料基于单拷贝核基因和

叶绿体基因的多态分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ｎｕｃｌｅａｒ

ｇｅｎｅ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｉｎ ３２０ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｓａｍｐｌｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

变异
位点数
Ｖａｒｉａｂｌｅ

ｓｉｔｅ
ｎｕｍｂｅｒ
(Ｖｓ)

单一
突变

位点数
Ｓｉｎｇｌｅ

ｍｕｔａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅ

ｎｕｍｂｅｒ
(Ｓｓ)

简约信息
位点数

Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ
ｉｎ

ｆｏｒｍａｔｉｖｅ
ｓｉｔｅ

ｎｕｍｂｅｒ
(Ｐｓ)

核苷酸
多样性
Ｎｕｃｌｅｏ￣
ｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
(π)

单倍型
样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
(Ｈｄ)

ｓｃｎＤＮＡ １ ２９４ ８ ３ ５ ０.０００ ４７ ０.４４９ ０

ｃｐＤＮＡ １ ８６５ ２０ １２ ８ ０.０００ ６５ ０.６５３ ４

２　 结果与分析

２.１ 遗传多样性分析

如表 ３ 所示ꎬ２ 段单拷贝核基因 ＧＡＰＤＨ 和

ｎｃｐＧＳ 拼接后的总长度为１ ２９４ ｂｐꎮ 其中ꎬＡＴ 含量

为 ５８.８８％ ~ ５９.１２％ꎬ与 ＧＣ 含量相差不大ꎮ 共检

测到 ８ 个核苷酸变异位点ꎬ其中简约性的信息位

点 ５ 个ꎬ单一突变位点 ３ 个ꎮ 变异位点分别为

９６０２１１ 期 吴诗琪等: 西南地区野生刺梨的遗传多样性和遗传结构研究



１０７、１５４、５９２、１ ０９６、１ １３１、１ １８０、１ １８２ 和１ ２２５ꎮ
将序列提交至 ＧｅｎｅＢａｎｋꎬ序列号为 ＯＰ５２６９９５ ~
ＯＰ５２７０２４ꎮ 拼接序列检测到 １５ 个单倍型ꎮ 单拷

贝核基因拼接序列的遗传多样性水平较低(Ｈｄ ＝
０.４４９ ０ꎬπ＝ ０.０００ ４７)ꎬ但不同刺梨居群间存在较

大差异(Ｈｄ ＝ ０ ~ ０.８００ ０ꎬπ ＝ ０ ~ ０.０００ ８４)ꎬ２７ 个

居群中ꎬ黔西南贞丰 ＱＸＮＺＦ 居群(Ｈｄ ＝ ０. ８００ ０ꎬ
π＝ ０.０００ ７８)、毕节纳雍 ＢＪＮＹ 居群(Ｈｄ ＝ ０.７１４ ３ꎬ
π＝ ０.０００ ８４)和毕节黔西 ＢＪＱＸ 居群(Ｈｄ ＝ ０.６７０
３ꎬπ＝ ０.０００ ８４)表现出较高的遗传多样性ꎮ 遗传

多样性水平最低的是云南曲靖 ＹＮＱＪ 居群和黔东

南雷山 ＱＤＮＬＳ 居群(Ｈｄ、π 均为 ０)ꎮ
对 ３ 段叶绿体基因 ( ａｔｐＦ － ｔｒｎＨ、 ｔｒｎＬ － ｔｒｎＦ 和

ｔｒｎＧ－ｔｒｎＳ)序列进行拼接后的总长度为 １ ８６５ ｂｐꎬ
ＡＴ 含量为 ７１.９２％ ~ ７２.２２％ꎬ碱基组成具有明显的

Ａ / Ｔ 偏好性ꎬ这与大多数叶绿体基因的碱基组成成

分一致ꎮ 其中ꎬ共检测到 ２０ 个核苷酸变异位点ꎬ简
约性的信息位点 １２ 个ꎬ单一突变位点 ８ 个ꎮ 变异位

点分别为 ５５、８８、１４２、１７５、２０９、３４４、４１５、４２３、４３０、
５４５、５５６、５７３、５９０、５９１、６５６、６９６、９６７、１ ２２７、１ ５９２
和 １ ７４０ꎮ 将 序 列 提 交 至 ＧｅｎｅＢａｎｋꎬ 序 列 号 为

ＯＰ５２６９７５~ＯＰ５２６９９４ꎬＯＰ５４５８８３~ＯＰ５４５９２２ꎮ 拼接

序列检测到单倍型数量(Ｈ) ２０ 个ꎮ 总体的遗传多

样性水平不高(Ｈｄ ＝ ０.６５３ ４ꎬπ ＝ ０.０００ ６５)ꎬ但不同

刺梨居群间存在较大差异(Ｈｄ ＝ ０ ~ ０.８００ ０ꎬπ ＝ ０ ~
０.００１ ２９)ꎬ在所有居群中毕节纳雍 ＢＪＮＹ 居群(Ｈｄ＝
０.８００ ０ꎬπ ＝ ０.０００ ８６)、毕节大方 ＢＪＤＦ 居群(Ｈｄ ＝
０.７３６ ３ꎬπ ＝ ０.０００ ７４)和毕节七星关 ＢＪＱＸＧ 居群

(Ｈｄ ＝ ０.６９２ ３ꎬπ ＝ ０.００１ ２９)的遗传多样性水平较

高ꎮ 由此可见在西南地区中ꎬ毕节地区刺梨的遗传

多样性较高ꎬ表明该地区野生刺梨的遗传信息较丰

富ꎮ 遗传多样性水平最低的是湖北宜昌 ＨＢＹＣ 居

群和四川凉山 ＳＣＬＳ 居群(Ｈｄ、π 均为 ０)ꎮ
２.２ 单倍型多样性分析

基于单拷贝核基因的拼接序列ꎬ２７ 个居群得到

１５ 个单倍型ꎮ 其中ꎬ单倍型 Ｒ￣１ 分布最广ꎬ在所有

居群中均有分布ꎬ意味着单倍型 Ｒ￣１ 是主要单倍型ꎬ
推测 Ｒ￣１ 为古老单倍型ꎬ其次为单倍型 Ｒ￣３ꎬ分布在

１５ 个群体中ꎬ为优势单倍型ꎮ 安顺平坝 ＡＳＰＢ 居群

和毕节黔西 ＢＪＱＸ 居群共有单倍型 Ｒ￣７ꎬ单倍型 Ｒ￣９
为分布在居群毕节纳雍 ＢＪＮＹ 和铜仁梵净山 ＴＲＦＪＳ
中ꎬ毕节纳雍 ＢＪＮＹ 居群与黔东南黄平 ＱＤＮＨＰ 居群

共有单倍型 Ｒ￣１２ꎮ 单倍型 Ｒ￣５ 只分布在安顺普定

ＡＳＰＤ 居群中ꎬ单倍型 Ｒ￣１１ 只分布在遵义湄潭

ＺＹＭＴ 居群中ꎬＲ￣１３ 只分布于黔东南黄平 ＱＤＮＨＰ
居群中ꎬＲ￣１５ 六盘水盘县 ＬＰＳＰＸ 居群中ꎮ 其余单

倍型均分布在多个居群中(表 ４)ꎮ
基于叶绿体基因的拼接序列ꎬ在 ２７ 个刺梨居

群中得到 ２０ 个单倍型ꎬ其中单倍型 Ｈ￣１ 分布最

广ꎬ在 ２６ 个居群中广泛分布ꎬ意味着单倍型 Ｈ￣１
是群体遗传构成的最主要单倍型ꎬ推测 Ｈ￣１ 为古

老单倍型ꎻ其次是单倍型 Ｈ￣６ꎬ在 １６ 个居群中广泛

分布ꎮ 单倍型 Ｈ￣４ 和单倍型 Ｈ￣５ 均是安顺普定

ＡＳＰＤ 居群和毕节织金 ＢＪＺＪ 居群共有ꎻ单倍型 Ｈ￣３
只分布在安顺紫云 ＡＳＺＹ 居群中ꎬ毕节七星关

ＢＪＱＸＧ 拥有最多的特有单倍型(Ｈ￣８、Ｈ￣１０、Ｈ￣１１
和 Ｈ￣１２ꎬ共 ４ 个特有单倍型)ꎬ单倍型 Ｈ￣１３ 分布在

遵义湄潭 ＺＹＭＴ 居群中ꎬ重庆酉阳 ＣＱＹＹ 居群存

在特有单倍型 Ｈ￣１４ꎬ单倍型 Ｈ￣１５ 只分布在云南大

理 ＹＮＤＬ 居群中ꎬ黔东南黄平 ＱＤＮＨＰ 居群存在特

有单倍型 Ｈ￣１６ꎬ单倍型 Ｈ￣１７ 分布在毕节金沙 ＢＪＪＳ
居群中ꎬ单倍型 Ｈ￣１８ 分布在毕节大方 ＢＪＤＦ 居群

中ꎬ毕节纳雍 ＢＪＮＹ 居群存在 ２ 个特有单倍型 Ｈ￣１９
和 Ｈ￣２０ꎮ 其余单倍型均分布在多个居群中(表 ４)ꎮ

基于单拷贝核基因检测到的 １５ 个单倍型构建

单倍型网络图(图 ２ꎬ图 ３)ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ以单倍

型 Ｒ￣１ 为中心向四周发散ꎬ与单倍型 Ｒ￣３、Ｒ￣４、Ｒ￣
６、Ｒ￣８、Ｒ￣１０ 和 Ｒ￣１３ 以一种突变步的方式直接相

连ꎬ又各自发生分化ꎬ构成一个四边形ꎮ 单倍型 Ｒ￣
１０ 分化出 Ｒ￣１２ 和 Ｒ￣１５ 分别与 Ｒ￣３ 和 Ｒ￣８ 相连ꎮ
单倍型 Ｒ￣７ 单独分化出 Ｒ￣２ꎮ 同时ꎬ网状进化图出

现多个环状结构ꎬ说明核基因重组事件的发生ꎮ
基于叶绿体基因所检测到的 ２０ 个单倍型进行

单倍型网络分析(图 ４ꎬ图 ５)ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ２０ 个

单倍型在单倍型网络构建图中呈散射分布ꎬ可分

为 Ｈ￣１ 和 Ｈ￣９ 两个分支ꎬ每个分支又各自分化ꎮ
一支以单倍型 Ｈ￣１ 为中心ꎬ与单倍型 Ｈ￣３、Ｈ￣４、Ｈ￣
５、Ｈ￣７、Ｈ￣１３、Ｈ￣１４ 和 Ｈ￣１６ 以一种突变步的方式

直接相连并聚为一类ꎻ另一支以 Ｈ￣９ 为中心ꎬ与 Ｈ￣
２、Ｈ￣６、Ｈ￣８、Ｈ￣１０、Ｈ￣１１、Ｈ￣１２、Ｈ￣１４、Ｈ￣１５、Ｈ￣１８、
Ｈ￣１９ 和 Ｈ￣２０ 聚 类 在 一 起ꎬ 包 括 毕 节 七 星 关

ＢＪＱＸＧ、毕节大方 ＢＪＤＦ 和毕节纳雍 ＢＪＮＹ 居群的

特有单倍型ꎬ表明这一支主要以毕节地区为主ꎮ
特有单倍型主要位于图的外侧ꎬ说明是最晚发生

突变的单倍型ꎬ并且还存在缺失单倍型ꎬ可能是未

收集到或在进化过程中丢失ꎮ
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表 ４　 ２７ 个刺梨居群基于单拷贝核基因和叶绿体基因的样品信息、单倍型分布及多态分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎꎬ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

２７ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ

居群代号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ

ｓｃｎＤＮＡ 单倍型分布及多态分析
ｓｃｎＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ

π Ｈｄ 单倍型(样本数)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ (Ｎｕｍｂｅｒ)

ｃｐＤＮＡ 单倍型分布及多态分析
ｃｐＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ

π Ｈｄ 单倍型(样本数)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ (Ｎｕｍｂｅｒ)

ＢＪＱＸ ０.０００ ８４ ０.６７０ ３ Ｒ１(８)、Ｒ２(１)、Ｒ４(２)、
Ｒ６(１)、Ｒ７(２)

０.０００ ３１ ０.３０３ ０ Ｈ１(２)、Ｈ６(１０)

ＢＪＪＳ ０.０００ １２ ０.１５３ ９ Ｒ１(１２)、Ｒ１０(１) ０.０００ １６ ０.１５３ ９ Ｈ１(１２)、Ｈ１７(１)∗

ＢＪＺＪ ０.０００ ２５ ０.３２７ ３ Ｒ１(９)、Ｒ３(２) ０.０００ ５０ ０.７２５ ３ Ｈ１(７)、Ｈ２(３)、Ｈ４(１)、
Ｈ５(１)、Ｈ６(２)

ＢＪＱＸＧ ０.０００ ２１ ０.２５７ ２ Ｒ１(１３)、Ｒ４(１)、Ｒ１０(１) ０.００１ ２９ ０.６９２ ３ Ｈ１(１)、Ｈ２(１)、Ｈ８(１)∗、Ｈ９(８)、
Ｈ１０(１)∗、Ｈ１１(１)∗、Ｈ１２(１)∗

ＢＪＤＦ ０.０００ ３４ ０.４３９ ６ Ｒ１(１０)、Ｒ３(４) ０.０００ ７４ ０.７３６ ３ Ｈ１(６)、Ｈ６(４)、Ｈ９(３)、Ｈ１８(１)∗

ＢＪＮＹ ０.０００ ８４ ０.７１４ ３ Ｒ１(８)、Ｒ３(１)、Ｒ６(２)、Ｒ９(１)、
Ｒ１０(２)、Ｒ１２(１)

０.０００ ８６ ０.８００ ０ Ｈ１(４)、Ｈ６(６)、Ｈ７(１)、Ｈ９(３)、
Ｈ１９(１)∗、Ｈ２０(１)∗

ＬＰＳＳＣ ０.０００ ６７ ０.６４４ ４ Ｒ１(６)、Ｒ６(２)、Ｒ１０(１)、Ｒ１４(１) ０.０００ ３６ ０.３５５ ６ Ｈ１(８)、Ｈ６(２)

ＬＰＳＰＸ ０.０００ ３７ ０.３６１ ９ Ｒ１(１２)、Ｒ３(２)、Ｒ１５(１)∗ ０.０００ ０７ ０.１３３ ３ Ｈ１(１４)、Ｈ７(１)

ＱＸＮＸＹ ０.０００ ５３ ０.６３８ １ Ｒ１(１０)、Ｒ６(１)、Ｒ８(１)、Ｒ１０(２) ０.０００ ５３ ０.６２８ ５ Ｈ１(９)、Ｈ２(２)、Ｈ７(２)、Ｈ９(２)

ＱＸＮＡＬ ０.０００ ６５ ０.６７２ ７ Ｒ１(６)、Ｒ３(１)、Ｒ６(３)、Ｒ１４(１) ０.０００ ３４ ０.６０４ ４ Ｈ１(７)、Ｈ２(６)、Ｈ６(１)

ＱＸＮＺＦ ０.０００ ７８ ０.８００ ０ Ｒ１(２)、Ｒ６(２)、Ｒ１４(１) ０.０００ ３５ ０.６００ ０ Ｈ１(２)、Ｈ２(３)

ＡＳＺＹ ０.０００ ８２ ０.５８３ ３ Ｒ１(６)、Ｒ２(１)、Ｒ３(１)、Ｒ４(１) ０.０００ ３５ ０.６２１ ２ Ｈ１(６)、Ｈ２(５)、Ｈ３(１)

ＡＳＰＤ ０.０００ ３１ ０.２００ ０ Ｒ１(９)、Ｒ５(１)∗ ０.０００ ２８ ０.４９０ ９ Ｈ１(８)、Ｈ２(１)、Ｈ４(１)、Ｈ５(１)

ＡＳＰＢ ０.０００ ５５ ０.５６１ ０ Ｒ１(６)、Ｒ３(１)、Ｒ４(１)、
Ｒ６(２)、Ｒ７(１)

０.０００ ５４ ０.５３０ ３ Ｈ１(５)、Ｈ６(７)

ＧＹＨＸ ０.０００ ５４ ０.６１８ ２ Ｒ１(６)、Ｒ３(４)、Ｒ８(１) ０.０００ ６２ ０.６２１ ２ Ｈ１(６)、Ｈ６(５)、Ｈ７(１)

ＱＮＬＬ ０.０００ ８２ ０.５５５ ６ Ｒ１(６)、Ｒ２(１)、Ｒ３(２) ０.０００ ５４ ０.５３３ ３ Ｈ１(６)、Ｈ６(４)

ＴＲＦＪＳ ０.０００ ６９ ０.７１２ １ Ｒ１(６)、Ｒ３(３)、Ｒ８(２)、Ｒ９(１) ０.０００ ３１ ０.３０３ ０ Ｈ１(２)、Ｈ６(１０)

ＺＹＸＳ ０.０００ ３３ ０.４２８ ６ Ｒ１(６)、Ｒ３(２) ０.０００ ４３ ０.４２８ ６ Ｈ１(２)、Ｈ６(６)

ＺＹＭＴ ０.０００ ９３ ０.４００ ０ Ｒ１(４)、Ｒ１１(１)∗ ０.０００ ４３ ０.４００ ０ Ｈ１(３)、Ｈ６(１)、Ｈ１３(１)∗

ＱＤＮＨＰ ０.０００ ７２ ０.６１６ ７ Ｒ１(１０)、Ｒ３(１)、Ｒ８(１)、Ｒ１０(２)、
Ｒ１２(１)、Ｒ１３(１)∗

０.０００ ５４ ０.５６４ １ Ｈ１(８)ꎬＨ６(４)ꎬＨ１６(１)∗

ＱＤＮＬＳ ０ ０ Ｒ１(９) ０.０００ ２９ ０.２８５ ７ Ｈ１(１)ꎬＨ６(６)

ＳＣＹＡ ０.０００ ３３ ０.３２３ ５ Ｒ１(１５)、Ｒ３(２) ０.０００ ２７ ０.５３３ ３ Ｈ１(８)ꎬＨ２(８)

ＳＣＬＳ ０.０００ ３１ ０.３７７ ８ Ｒ１(８)、Ｒ３(１)、Ｒ８(１) ０ ０ Ｈ１(１０)

ＣＱＹＹ ０.０００ ３４ ０.４１１ ８ Ｒ１(１３)、Ｒ３(２)、Ｒ８(２) ０.０００ ５０ ０.３８５ ７ Ｈ１(１４)、Ｈ９(３)、Ｈ１４(１)∗

ＹＮＱＪ ０ ０ Ｒ１(１３) ０.０００ ５４ ０.５３５ ７ Ｈ１(６)、Ｈ６(３)

ＹＮＤＬ ０.０００ ４４ ０.４６４ ３ Ｒ１(４)、Ｒ６(４) ０.０００ ５４ ０.２５７ １ Ｈ６(１４)、Ｈ１５(１)∗

ＨＢＹＣ ０.０００ ０９ ０.１１７ ７ Ｒ４(１６)、Ｒ１０(１) ０ ０ Ｈ１(９)

　 注: ∗ 表示居群特有单倍型ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｍｅａｎｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ.

２.３ 遗传结构分析

分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果显示(表 ５)ꎬ基
于单拷贝核基因的 ２７ 个刺梨居群的遗传变异主

要发在居群内(９０.５１％ >> ９.４９％)ꎬ遗传分化系

数 ＦＳＴ为 ０.０９４ ８７ ꎬ基因流为 ２.４４ꎬ遗传距离为 ０ ~

０.００４ꎬ群体间遗传分化系数为 ＧＳＴ ＝ ０.０５６ < ＮＳＴ ＝
０.０７６ (Ｐ < ０.０５)ꎮ 基于刺梨 ｃｐＤＮＡ 在 ２７ 个刺梨

居群内的遗传变异(６６. ３５％)显著高于居群间的

遗传变异(３３.６５％)ꎬ说明遗传变异主要存在于居

群内ꎬ遗传分化系数 ＦＳＴ 为 ０. ３３６ ４７ꎬ基因流为
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圆圈大小代表频率ꎮ 下同ꎮ
Ｃｉｒｃｌｅ ｓｉｚｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 基于刺梨单拷贝核基因构建的单倍型网络图
Ｆｉｇ.２　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ

ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

０.６１ꎬ遗传距离为 ０ ~ ０.００５ꎬ群体间遗传分化系数

为 ＧＳＴ ＝ ０.２７３ < ＮＳＴ ＝ ０.３０８ (Ｐ>０.０５)ꎮ
利用 ＤｎａＳＰ ６ 软件分别基于单拷贝核基因和

叶绿体基因的拼接序列对 ３２０ 个刺梨材料进行中

性检测ꎬ结果显示ꎬ Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ 统计值 分 别 为

－１.５７５ １６ ( ０. ０１ < Ｐ < ０. ０５) 和 － １. ２０１ ８５ ( Ｐ >
０.０１)ꎬ均不显著ꎬ符合中性进化模型ꎮ 这说明刺

梨受到环境变化、人为因素的影响较低ꎬ进化方式

为平 衡 选 择ꎮ Ｆｕ ’ ｓ Ｆｓ 值 分 别 是 －１１.００３ 和

－１２.０６６ꎬ均为显著负值ꎬ说明刺梨居群发生过扩

张ꎮ 为了进一步验证 ２７ 个刺梨居群是否经历扩

张ꎬ对其进行失配分析(李楠玉等ꎬ２０２１)ꎮ 失配分

析是检测物种居群的历史动态ꎬ如果呈单峰分布ꎬ
说明该种群经历了扩张ꎬ呈双峰或多峰分布时ꎬ则
认为该居群持续处于动态平衡或缓慢下降状态

(莫忠妹等ꎬ２０２２)ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ叶绿体基因的失

配分布图呈双峰ꎬ而单拷贝核基因的失配分布曲

线呈单峰ꎬ推测刺梨居群只是在小范围内经历过

扩张ꎬ但总体上维持稳定状态ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 刺梨居群的遗传多样性分析

刺梨单拷贝核基因 ＧＡＰＤＨ 和 ｎｃｐＧＳ 联合序

列(Ｈｄ ＝ ０. ４６９ ２ꎬπ ＝ ０. ０００ ４９)以及叶绿体基因

ａｔｐＦ－ｔｒｎＨ、ｔｒｎＬ－ ｔｒｎＦ 和 ｔｒｎＧ－ ｔｒｎＳ 联合序列(Ｈｄ ＝

０.６５３ ４ꎬπ＝ ０.０００ ６５)的遗传多样性显著低于高

源等(２０２０)采用 ４ 段叶绿体拼接序列对苹果属植

物的结果(Ｈｄ ＝ ０.８７９ꎬπ ＝ ０.００９ ５２)ꎬ刘晶(２０１３)
对蔷薇科豆梨( ｃｐＤＮＡ:Ｈｄ ＝ ０.７１９ꎬπ ＝ ０.００１ ０５)
和川梨( ｃｐＤＮＡ:Ｈｄ ＝ ０. ７１８ꎬπ ＝ ０. ０００ ８５) 的结

果ꎬ同时还低于张怀山(２０１７)对刺梨 ｃｐＤＮＡ 的研

究结果(Ｈｄ ＝ ０. ８２９ꎬπ ＝ ０. ００１ ３１)ꎬ但高于其 ＩＴＳ
序列的结果(Ｈｄ ＝ ０.２４７ꎬπ＝ ０.０００ ４０)ꎮ 本研究结

果表明ꎬ刺梨具有较低的遗传多样性ꎮ 西南地区

刺梨的遗传多样性偏低ꎬ可能与本研究所用 ３ 个

ｃｐＤＮＡ 间隔区序列的进化速率有关ꎬ选用的叶绿

体基因序列较为保守ꎬ需要更加精准的结果时则

需要 结 合 其 他 ｃｐＤＮＡ 间 隔 区 序 列 ( 王 崇 等ꎬ
２０２１)ꎻ也可能是标记的基因、自身属性以及有效

群体大小不同等因素所导致ꎮ 因为野生刺梨在进

化过程中由少数种群产生的建立者效应或者近期

发生过瓶颈效应ꎬ造成遗传变异大量丢失ꎬ遗传多

样性结果较低(何文等ꎬ２０１４)ꎮ 刺梨每个居群间

的单倍型多样性(Ｈｄ)表现不同ꎬ推测可能是西南

地区的地形十分复杂ꎬ使各居群所在的环境条件

具有差异ꎬ经过长期不同的生态环境和自然选择ꎬ
会导致具有一定地理隔离的刺梨居群的遗传多样

性存在差异ꎮ
３.２ 刺梨居群的遗传结构分析

种群在进化过程中ꎬ遗传漂变、自然选择、种
群历史和突变等因素的影响导致其遗传结构产生

复杂的构成(任婧等ꎬ２０１９)ꎮ 通过对单拷贝核基

因的 研 究 发 现ꎬ 遗 传 分 化 系 数 较 低 ( ＦＳＴ ＝
０.０９４ ８７)ꎬ遗传系数为 ＮＳＴ ＝ ０. ０７６ > ＧＳＴ ＝ ０. ０５６
(Ｐ> ０. ０５)ꎬ 虽 然 Ｐ 值 显 著ꎬ 但 是 低 于 Ｐｅｔｉｔ 等

(２００５)总结的基于核基因标记的 ２２ 种植物的平

均遗传分化程度(ＧＳＴ ＝ ０.１５)ꎮ 从两个基因的单倍

型网络图可以看出ꎬ高频率的单倍型分布到多数

种群中ꎬ存在明显网状结构ꎬ但同时各单倍型在种

群中交织分布ꎬ与种群的地理分布没有明显联系ꎬ
这也与种群间基因交流广泛ꎬ缺乏种群特有的高

频率的单倍型有关ꎮ 此外ꎬ刺梨种群的不同居群

间出现了大量亲缘关系靠近的单倍型ꎬ表明刺梨

群体间不存在明显的谱系地理结构ꎮ 不同于叶绿

体基因仅有的母系遗传ꎬ核基因还存在花粉流ꎬ导
致刺梨种群间基因交流更频繁ꎬ基因流 ( Ｎｍ ＝
２.４４)较高ꎮ 植物居群间遗传结构存在较大的差

异性ꎬ主要是地理上的隔离、突变、动荡等环境因

２７０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 ３　 基于单拷贝核基因构建的单倍型地理分布图
Ｆｉｇ. ３　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍａｐ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ

表 ５　 刺梨种群的分子方差分析
Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ｉｎ

Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

总方差
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

变异成分
Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

(％)
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红点表示丢失单倍型ꎻ ｍｖ 后的数字反映两两单倍型之间
的突变步数ꎮ
Ｒｅｄ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｍｉｓｓｉｎｇ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓꎻ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｆｔｅｒ ｍｖ
ｒｅｆｌｅｃｔｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｔｅｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ.

图 ４　 基于刺梨叶绿体基因构建的单倍型网络图
Ｆｉｇ. ４　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ

ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

素以及基因流的隔离导致居群的遗传分化所致

(莫忠妹等ꎬ２０２２)ꎮ
叶绿体基因的居群遗传分化系数为 ＧＳＴ ＝

０.２７３<ＮＳＴ ＝ ０.３０８ (Ｐ>０.０５)ꎬＦＳＴ ＝ ０.３３６ ４７>０.２５ꎬ
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图 ５　 基于刺梨叶绿体基因构建的单倍型地理分布图
Ｆｉｇ. ５　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍａｐ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ

图 ６　 刺梨种群单拷贝核基因(左)和叶绿体基因(右)的失配分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｒｏｓａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｅ (ｌｅｆｔ) ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ (ｒｉｇｈｔ)

显著高于张怀山(２０１７)基于刺梨 ｃｐＤＮＡ 的遗传

分化系数(ＦＳＴ ＝ ０.１３６)ꎬ刘晶(２０１３)对浙江省豆

梨(ＦＳＴ ＝ ０.２３)的研究结果说明ꎬ刺梨叶绿体基因

居群间的遗传分化较高且 ＮＳＴ、ＧＳＴ 均不显著(Ｐ>
０.０５)ꎬ在分布范围内群体间不存在明显的谱系地

理结构ꎮ 吴锦等(２０１９)研究表明特有单倍型频率

高的种群无法揭示出明显的谱系地理结构ꎬ并且

居群内部存在明显的可以识别的遗传变异ꎬ本研

究发现西南地区的野生刺梨ꎬ特别是以贵州省为

主的居群存在较高的单倍型频率ꎬ进一步阐明不

存在明显的谱系地理结构ꎮ 基因流 Ｎｍ ＝ ０.６１<１ꎬ
表明群体间基因流动频率较低ꎬ说明居群间发生

较强烈分化ꎬ遗传漂变成为居群遗传变异的主导

因素ꎮ

４７０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



通过 ＡＭＯＶＡ 分析ꎬ结果均显示刺梨种群主要

的遗传变异发生于居群内ꎬ居群间遗传差异较小ꎬ
可能是受到奠基者效应的影响ꎮ 本研究发现核基

因的居群内遗传变异(９０. ５１％)高于叶绿体基因

的居群内遗传变异(６６.３５％)ꎬ推测此结果可能的

原因如下:(１)刺梨有自交繁育系统ꎬ而叶绿体基

因仅有母系遗传ꎻ(２)个体间花期不重叠导致居群

间的花粉流有限制ꎻ(３)地理隔离和人为因素的影

响ꎬ使刺梨呈现片段化分布ꎻ(４)在刺梨历史基因

流中ꎬ种子流起到最主要的作用ꎮ 刘慎谔(１９８５)
在河流流向对植物分布的影响中提到ꎬ刺梨多分

布于四川、贵州ꎬ而云南仅大理有分布ꎬ推测该物

种沿着金沙江古道扩散至大理ꎬ表明河流为刺梨

物种分布和基因流提供地理便利或通道ꎬ而西南

地区的高山阻隔在一定程度上阻碍了风媒和虫媒

等介导的花粉流ꎬ只能在有限范围内进行基因交

流ꎮ 这与张怀山(２０１７)得到刺梨种子流大于花粉

流的结果一致ꎮ 本研究得出野生刺梨居群遗传结

构的主要特点是遗传变异主要发生在居群内ꎬ居
群间具有基因交流较频繁、遗传距离小等特点ꎬ与
张怀山 ( ２０１７ )、 鲁 敏 等 ( ２０２０ ) 以 及 李 楠 玉 等

(２０２１)的结果一致ꎮ
中性检验结果表明ꎬＴａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ 值均为不显著

负值ꎬ符合中性进化模型ꎮ Ｆｕ’ ｓ Ｆｓ 值均为显著负

值ꎬ再结合两个单倍型网络图与错配分布曲线考

虑ꎬ存在缺失单倍型ꎬ说明刺梨居群发生过小范围

扩张ꎬ但总体上维持稳定状态ꎮ 根据叶绿体基因

和单拷贝核基因的单倍型网络图表示ꎬＨ￣１ 和 Ｒ￣１
的分布范围最广ꎬ推测其为古老单倍型ꎮ 溯祖理

论认为在居群中遗传多样性水平最高的区域极有

可能是物种的起源中心或冰期避难所(潘凤等ꎬ
２０２１)ꎮ 我们在野外调查时发现西南地区的野生

刺梨以贵州省分布最多ꎬ其他省市分布较少ꎮ 在

本研究中贵州省内的居群遗传多样性普遍较高ꎬ
推测刺梨在西南地区的冰期避难所为贵州省ꎬ以
贵州省为主向四周扩散ꎬ扩张时可能由于云贵高

原阻断ꎬ只能在周围发生小距离扩张ꎬ与张怀山

(２０１７)的结论一致ꎮ 贵州省内遗传多样性较高的

居群有毕节地区的居群ꎬ黔西南地区的居群和安

顺地区的居群ꎬ推测在第四纪冰期时期贵州省为

主要避难所且贵州省内还存在多个避难所ꎮ
３.３ 刺梨的保护策略

随着城镇化进程加剧以及自然环境被破坏ꎬ

为避免刺梨种质资源的大规模遗失ꎬ对刺梨资源

的收集和保护等方面的工作刻不容缓(鲁敏等ꎬ
２０２０)ꎮ 在西南地区的 ２７ 个居群中ꎬ毕节地区不

仅是贵州省的主产地之一ꎬ有丰富的刺梨资源ꎬ而
且遗传多样性水平高ꎬ还拥有多个特有单倍型ꎬ应
进行优先保护ꎬ在就地保护的基础上进行种子保

存ꎬ还可采集特有单倍型居群中的少数个体以及

有特殊性状的植株ꎬ将其移至资源圃中进行保护

(何文等ꎬ２０１４)ꎮ 研究认为ꎬ对种群数量很多且遗

传多样性水平较高的居群ꎬ特别是毕节地区、安顺

平坝 ＡＳＰＢ 和黔西南贞丰 ＱＸＮＺＦ 等居群ꎬ应实施

就地保护的策略(鲁敏等ꎬ２０２０)ꎬ对于拥有独特单

倍型的居群ꎬ如安顺紫云 ＡＳＺＹ、遵义湄潭 ＺＹＭＴ、
毕节七星关 ＢＪＱＸＧ、毕节金沙 ＢＪＪＳ、毕节大方

ＢＪＤＦ、毕节纳雍 ＢＪＮＹ、重庆酉阳 ＣＱＹＹ 和黔东南

黄平 ＱＤＮＨＰ 居群ꎬ进行优先保护ꎮ 由于刺梨主要

的遗传变异发生在居群内ꎬ而个体维持遗传变异

有着重要作用ꎬ因此在制定迁地保护策略的同时ꎬ
应当尽量多保存所收集到的刺梨样品(李楠玉等ꎬ
２０２１)ꎮ
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