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摘要?以扩增片段长度多态性;%Q*D>分析了黑石顶南亚热带常绿阔叶林优势种群黄果厚壳桂;RSTUVWXYSTYXWZX[ZZY>在

三个不同群落类型中的遗传多态性及遗传结构3并比较了该 #个种群间的遗传分化P以 N对 %Q*D选择引物组合产生了

大量扩增表型带3用 %4)/%BDEF*,D等软件分析计算了种群的遗传结构P结果表明黑石顶黄果厚壳桂种群具有高的

种群内遗传多态性B低的种群间遗传分化P并讨论了种群遗传变化与生境的关系P
关键词?黄果厚壳桂M优势种群M%Q*DM遗传结构M植物群落M分子生态
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qt\̂~s‘stws
!E%.+"#$L*%3&%.+!’K$(LQK$(3&%.+)0L-#$3*,4%$(L+#5$(3!E%.+&K%LF%$
;*X+WW,W-.[-/*X[/ZX/30+WZ12+YZ3Z[4/S2[VT356YZ17+W6<"$!=<3R+[ZY>

7u‘ot\vo?%891%J%H5:%0$J65(8K$:1K$(:’901;8069’%<8;%Q*D>=5<K8910;K>:05$51;?K909#15:%0$(K$K:L

%H<:6#H:#6K5$>@56%5:%0$0JRSTUVWXYSTYXWZX[ZZY35>08%$5$:<9KH%K<%$10=K6<#A:609%H51K@K6(6KK$A605>L

1K5@K>J06K<:<2#=%$>%@%>#51<0JRSTUVWXYSTYXWZX[ZZYJ608#>%JJK6K$:H088#$%:%K<%$EK%<’%>%$(.5:#651

BK<K6@K=K6K<5891K>5$>:’K%6C.%<=K6K5891%J%K>#<%$(N%Q*D<K1KH:%@K96%8K6H08A%$5:%0$<2<"

901;8069’%H9’K$0:;9%H95::K6$<;10H%>=K6KH51H#15:K>5$>5$51;?K>#<%$(-’5$$0$%$J0685:%0$H0KJJ%L

H%K$:3%4)/%5$>DEF*,DJ06:’K(K$K:%H>%@K6<%:;5$>>%JJK6K$:%5:%0$0J:’K#RSTUVWXYSTYXWZX[ZZY909L

#15:%0$<2E%(’(K$K:%H>%@K6<%:;=%:’:’K909#15:%0$5$>10=>%JJK6K$:%5:%0$580$(:’K#909#15:%0$<=K6K

>K:KH:K>A5<K>0$**D;-#80J<E#56K>>K@%5:%0$<>3F*D;4K5$<E#56K>>K@%5:%0$<>5$>@56%5$HKH0890L

$K$:<0J%4)/%<:5:%<:%H5$51;<%<2’’K<K=K6KH0$<%<:K$:=%:’:’K6K<#1:<J608-’5$$0$H0KJJ%H%K$:H51H#L

15:%0$2.K%G<(K$K:%H>%<:5$HK51<0%$>%H5:K>@K6;10=>%JJK6K$:%5:%0$580$(:’K909#15:%0$<2’’K6K15:%0$<’%9

0J909#15:%0$(K$K:%H@56%5:%0$5$>:’K8%H60’5A%:5:=5<>%<H#<<K>2

Hs_rmtl‘?RSTUVWXYSTYXWZX[ZZYM>08%$5$:909#15:%0$M%Q*DM(K$K:%H<:6#H:#6KM915$:H088#$%:;M801KH#L

156KH010(;
文章编号?"$$$L$@##;!$$">$#L$#@"L$C 中图分类号?I"N< 文献标识码?%

有关森林优势种群的遗传结构与变异的研究较早是以同工酶检测诸如欧洲赤松;J[Z622T,4/2VS[2>和

加州闭果松类群;J[Z62<#A<KH:KWXYSUY/>L"3!M等天然林树种的等位基因分布与变异3之后3随着 C.%
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标记技术的应用!此类研究迅猛发展"到现在!已对温带森林的优势种群#$!%&’热带雨林的优势种群#(!)&等类

型的森林优势种群开展了一些分子生态的研究"我国有关方面的研究包括对红松*+,-./0123,4-/,/5’红皮

云杉*+,6430123,4-/,/5’辽东栎*7.426./8,319.-:4-/,/5等这些温带林优势种群的遗传结构与变化特征的报

道!基本上都表明优势种群有较高的遗传多样性!而且种群间基因流动频繁#;!<!=&"在对热带林树种优势种

群遗传结构与分化的研究中!>?@ABCD等#EF&发现这些树种具有高水平远交能力并在个体与种群间的遗传

化随着地理距离的加大而增加 GH?IJI等#EE&发现新热带树种邻体间的基因流对其超种群*KJL?MNMOP?LBNQ5
中遗传变异的维持十分重要"RCHBJAJQSJCD等#(&对热带雨林的几个广布的雌雄异株*TBNJCBNOI5种群的遗传

研究中!采用 UVWT分析了种群的遗传多样性!发现这些种群密度在沿海拔梯度变化的情况下!遗传组建

很少随地理距离变化!其中的 $个种群遗传多样性的 =)X<Y以上在样方内!说明种群的花粉与种子传播在

此空间距离上的有效!使得其遗传分化不大!仍说明这些种群在大范围内的基因交流频繁"UOIIJPP等#EZ&用

V[\W检测了秘鲁亚马逊平原热带河岸占绝对优势的茜草科树种 ]38̂61_‘̂88.a/_2.643-.a=个种群的

遗传变化!VKbcV分析 )(个 V[\W带的结果表明个体间 =EY的变化是在种群内"
以南亚热带常绿阔叶林优势种群为对象的分子生态研究工作仍非常少!有关黄果厚壳桂这一南亚热

带林优势种群的生物学与生态学特征的研究已有一些报道#E$&!而了解黄果厚壳桂在不同森林生态类型中

分子水平上的遗传结构及变化!不同的群落类型其种群在分子水平上有什么变异对从微观水平认识宏观

生态生态问题很重要!也是本研究对南亚热带常绿阔叶林优势种群分子生态的研究目的及拟解决的问题"
黄果厚壳桂*]2̂_91632̂361-6,--35!属樟科*\?OA?CJ?J5植物!是南亚热带常绿阔叶林中重要的优势种

群之一!分布于广东黑石顶’鼎湖山’罗浮山!以及台湾的南凤山等位于北回归线附近的地带性植被群落

中#E%&"
在黑石顶森林群落组成中!黄果厚壳桂主要分布于海拔 Z(Fd((F@地段!在低山常绿阔叶林中是第一

亚层和第二亚层的优势种#E(&"作为演替较高阶段的优势种群!黄果厚壳桂在鼎湖山厚壳桂群落中生物量和

净第一生产力均占整个群落的 EFY!这在维持群落结构的稳定性方面起着重要作用"在一些生物学特征如

叶片结构特征参数上黄果厚壳桂也表现较稳定!说明种群内的小气候也相对稳定#E$&"

e 自然概况

黑石顶自然保护区位于北纬 Z$fZ;g!东经 EEEf($g!处南亚热带北缘!面积约 %FFFH@Z"黑石顶气候为南

亚热带季风气候!具有气候温暖!雨量充沛的特点!年平均气温 E=X)h!最冷月均温 EFX)h!无霜期 Z=;ij
年降雨水 E;%$X<@@!雨量集中在 %d=月!相对湿度 <FY以上"黑石顶地质构造以泥盆纪花岗岩为主"地

形起伏大!属低山山地地貌"一般海拔高度为 E(Fd;FF@!主峰黑石顶高 =Z;@"东南高而西北低!溪流众

多"土壤为赤红壤!主要由花岗岩’砂页岩’砂岩等发育而成"植被覆盖好!水土流失少!枯枝落叶多!腐殖质

相当丰厚!土壤发育良好!红壤和黄壤以海拔 ;(F@左右为界!<<F@以上是山地草甸土#E)&"
黑石顶植被属南亚热带常绿阔叶林"其中亚热带常绿阔叶林的标志科!如樟科*\?OA?CJ?J5’壳斗科

*[?k?CJ?J5’山茶科*lHJ?CJ?J5’木兰科*K?kQNPB?CJ?J5’金缕梅科*>?@?@JPBi?CJ?J5’杜英科*mP?JNn

C?AM?CJ?J5等所占属数及种数比例大"同时!热带性的茜草科*UOSB?CJ?J5’豆科*\JkO@BQNI?J5’桑科

*KNA?CJ?J5的比例也不少#E)&"厚壳桂属*]2̂_91632̂35则是其表征属"

o 材料与方法

oXe 材料

在广东省黑石顶自然保护区选取 $个不同群落类型pq大冲 Z$fZ;gEZrs!EEEf($gFZrm*tWR定位5"
森林群落是罗浮栲*]3/93-1_/,/u3v2,w水栗 ]3/93-1_/,/-,:24/64-/w硬叶稠 x,9‘1632_./81‘3-:y.!森林类

型为天然成熟林!黄果厚壳桂种群分布随海拔增高而减少"其样品采集以小树为主!沿海拔 %FFd((F@随

机取样!样品序号为 E$dZF"z独田 Z$fZ;g$$rs!EEEf($gFZrm*tWR定位5"森林类型为水栗*]3/93-1_/,/

-,:24/64-/n阿丁枫 {89,-:,36‘,-4-/,/w光叶红豆 |2a1/,3:83v22,a3n黄果厚壳桂 ]2̂_91632̂361-6,--3n华南

省藤 ]383a./2‘3v}1683}./天然成熟林群落"黄果厚壳为下层优势种群!种群多度大!但多为小树或幼苗!
样品采集以小树为主"沿海拔 $ZFd%FF@采集!样品序号 ZEd$;"~船底窝 Z$fZ<g%Ers!EEEf(Fg(Erm
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!"#$定位%&优势种群为杉木 ’())*)+,-*,.,)/01.,2,3马尾松 4*)(5-,551)*,),及腺叶山矾 67-8.1/15

,90)18:7..,等为主的早期演替群落类型;黄果厚壳桂分布不多;且多为林下树&样品沿海拔 <=>?@>>A采

集;样品株间相距至少 <>A;以尽量避免同一母树的后代;样品序号为 BCB<&
独田与大冲相距 BD@EA;两地又距离船底窝 FD@EA&

GDG 方法

在植物种群分子生态研究中采用多种分子标记方法;其中;HIJ#与其他 KLH标记方法!如 MH#K和

MIJ#等%相比;具有高的可重复性及可能检测到更多的多态位点!利用其选择性硷基长短来控制片段的多

少%&HIJ#的数据分析与 MIJ#和 MH#K相似;是基于相似性系数!$NANOPQNRSNTUVW;$X%分析 KLH带

型YBZ[;并可在种群水平上根据 HIJ#表现型计算出其遗传结构和分化YB\[;目前已越来越多地应用在植物

种群分子生态研究中YB<;B];<>[&

GDGD̂ KLH提取Y<B[ 取新鲜叶片约 >D=?B_置于研钵中;加液氮研磨成细粉;置于 BD=AO的离心管中;
加入 BAO的提取液!B>>A‘ aQNbcdeO;Bfg‘ LPeO;<=A‘ hKaH;<ieaHj;>fBikc巯基乙醇lmd\D>%;振

摇使成匀浆;在 F=n保温 Bo;然后 B>>>>QmA离心 B>ANT&将上清液移入新的离心管并加入等体积的酚p
氯仿!BpB%;颠倒离心管使之乳化;离心分层;移出上清至新离心管中;加入等体积的氯仿p异戊醇!<gp

B%;颠倒乳化;离心;取上清于新离心管&加入 <D=倍体积的乙醇;混匀;q<>n静置过夜l离心收集沉淀;溶

于=>rOah!B>A‘ aQNbcdeO;md\f>;BA‘hKaH%缓冲液中&在 Bi琼脂糖胶上与标准对照测定KLH含量&

GDGDG HIJ#测定Y<<[ 基因组总 KLH!约 <=>T_%加限制性内切酶 s/1MX和 t50X!LVuhT_OPTUevf%各

=w;及 B>x缓冲液 <D=rO;超纯水至总体积 <=rO;在 @Zn保温 <o;然后 Z>n灭活内切酶&加入 B>m‘s/1MX
接头;=>m‘ t50X接头;<wag连接酶及 Bxag连接酶缓冲液!Lhevf%;总体积至 =>rO;在 BFn保温 BFo进

行连接&连接后的产物做选择性 #eM扩增Y<<[&
实验选用的引物为y

=zc"Hea"e"aHeeHHaae{||c@z !hcH""%

=zc"Hea"e"aHeeHHaae{’}c@z !hcHea%

=zc"Ha"H"aeea"H"aHH’{|c@z !‘ceH"%

=zc"Ha"H"aeea"H"aHH’}’c@z !‘ceae%
扩增在如下条件进行y扩增循环从 ]gn!变性%F>b;F=n!退火%F>b;Z<n!延伸%]>b开始;前 B>次循环

每次循环退火温度下降 Bn;直到第 BB个循环&然后另 <=个循环在以下条件进行y

]gn@>b~ =Fn@>b~Z<nF>
!

b

#eM后的产物;用 =i的变性聚安凝胶电泳分离;电泳后的凝胶用银染法Y<@[显示结果&

GDGD" 数据分析 HIJ#方法在高等植物基因组中用这两种酶切的位点很多;利用引物3@选择性硷基

控制扩增的片段多少;每块序列胶可显示平均 =>个以上位点的表型带&HIJ#的扩增表型带以 >#B!无#
有%计数&对多态性位点计数的标准以稳定性好C清楚易辩;至少有一个以上样品中现出!研究中选用基因

频率$=i的位点带%;而又不是在所有样品中都有的表型带YBZ[&
杂合性计算Y<g[y

:%& <)!Bq’(<*%#!<)q B%

其中;)为种群数;(N为 *个位点的等位基因频率&
遗传结构分析 用 #d)JX#软件计算 LVN的遗传距离Y<=[y

*&q OT
’
-
’
*
8B-*8<-*

’
-
’
*
8<B+ -* ’

-
’
*
8<<+ -*

其中;-为所有位点的和;*是第 -位点上的所有等位基因;8B-*代表种群第 -个位点上第 *个等位基因的

频率&
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!"#$$%$&’()$)*多样性指数+,-.

/ 012
3
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647%8,64

式中964为第 4个等位基因的频率:
以种群内平均多样性;/<%<=及种群总的多样性;/><=9种群内;/<%<?/><=及种群间;;/><1/<%<=?/><=

的遗传多样性比例来衡量其种群遗传结构:

@ABC@+,D.遗传变化分析 @ABC@;@$#7E>(>%FG%7)HI7#*J#*(#K(%$=是一套适合于单套基因组

;L#<7%KE<)=或显性;如 M@NO等=的遗传计算方法9现在也用于 @PQN等以 R?5表型扩增带反映位点变化

的遗传变化分析+5,9,S.:

@ABC@以方差和;!IG%F>TI#*)UU)J(#K(%$>=V均方差;A)#$>TI#*)UU)J(#K(%$>=V变化成分;C#*(#&

K(%$H%G<%$)$K>=以及 W3X来反映种群遗传结构及变化情况:计算采用了欧氏距离系数+,S.Y

Z,[\0 2;[41 \4=,

其中9[49\4分别表示第 4位点上 [9\样品中的 R?5数据:

] 结果

本研究采用 @PQN的 个̂引物组合9在聚丙烯酰胺电泳凝胶上共显现出几百条扩增表型带:按标准计

数的多态性位点带为 _5条;见图 5=:
所得的种群遗传杂合度比较高9平均杂合度达 R‘aaD,:a个不同种群的 对̂引物扩增产物杂合度平均

值 分别为船底窝 R‘â_bcRdR̂DR;RdR_̂,=9大冲 Rda_-̂cRdR,_a;RdR,b,,=和独田 Rd,-,5cRdRb_,

;R‘55R=:以大冲的最高9船底窝的接近9而独田的较低:
对̂引物组合在 a个不同群落类型中黄果厚壳桂种群的平均杂合度如表 5所示:

表 e ]个不同样点中黄果厚壳桂种群 fghi产物的遗传杂合度

jklmne jonfghipnqnrstonrnuvwxpvysrxvz{|}~!"#$|#"!%"&%%#’v’(mkrsvqsqrounnysrny

引物对

N*(G)*<#(*>

平均杂合度 );c*+=

船底窝 ,"I#$U(-% 大冲 O#H"%$8 独田 OIK(#$

.&@//A&,@/ RdaD5,cRdRRD__ RdaaaacRdRRbR̂ Rd5S-_cRdRRa_D

.&@,0A&,@/ Rda5aacRdRR-_- RdaDDScRdRRb5R Rd,_̂DcRdRR,Sb

.&@//A&,0, Rd̂RbRcRdRR_D_ RdaS_,cRdR5R-a Rd̂5bbcRdRRaD_

.&@,0A&,0, Rd,SbbcRdRRS5- Rda,b,cRdRRb5- Rd5SD,cRdRRâ^

1表中数据为遗传杂合度平均值c标准误d0")U#K#*)<*)>)$KG)#$>%F8)$)K(H")K)*%2E8%>(KEc*+;>K#$U#*U)**%*=

通过 !"#$$%$&’()$)*信息指数计算表明9黄果厚壳桂种群内很高的遗传多样性及 a个种群间很小的

遗传分化水平:遗传多样性以船底窝最高9独田次之9大冲较低;表 ,=:
表 3 4组引物对 5e个多态位点体现的黄果厚壳桂 ]个种群内基因多样性;/R=和平均值;/<%<=遗传多样性分布;基于

!"#$$%$&’()$)*信息指数=

jklmn3 6nqnrst7s8nuysrxkq77syrusl(rsvqvz5efghimvtssq{$|}~!"#$|#"!%"&%%#’v’(mkrsvqk9’mszsn7lx4’us9nu

’ksuy;:#>)U%$!"#$$%$&’()$)*($U(H)>=

/R

船底窝

,"I#$U(-%

大冲

O#H"%$8

独田

OIK(#$

/<%< />< /<%<?/>< ;/><1/<%<=?/><

_dab_5 _d,bR5 _da-,- _daâ5 _d̂bSD RdbDR5 RdR,bb

@ABC@计算的黄果厚壳桂种群遗传多样性以变异成分百分比来衡量:代表种群间遗传分化的 W3X
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只有 !"!#$其中变异成分的 %%&以上都是在种群内’只有不到 #&是在种群间(见表 )*$
表 + ,-./,计算黑石顶黄果厚壳桂 +个种群 01条 ,234扩增多态带的遗传多样性参数(基于 56789:;<=距离系数*

>?@AB+ ,-./,CBDBEFGHFIBJKFELBKEFM?EBKNO01,234PNALMNJPQFGANGFFD+RBFKQFHFDCSTUVWXYZTUZYX[Y\[[ZPNP]A?̂

EFNDK

变化范围

_<‘9;abc7<8;
dde fde

变异成分

gh

&变化

& ijaia<8

klm

种群内 noi=pqiq68<a9i=c rs!t%%r ut!vv ut!vuw %%t!x !t!#
种群间 y9az9=qiq68<a9i=c xwtw%) rvt)sw !t!wv# !t%x

黄果厚壳桂的 )个种群的 {;9遗传距离分化以船底窝与大冲的分化最大’而与独田的距离次之’最小

的是大冲与独田的遗传距离(表 s*$
表 | +个不同群落类型中黄果厚壳桂 01个多态位点的 }BF遗传距离

>?@AB| ~KEFM?EBKNO}BF!KCBDBEFGHFKE?DGBNO01,234PNALMNJPQFGANGFFDEQJBBSTUVWXYZTUZYX[Y\[[ZPNP]A?EFNDK

船底窝 大冲 独田

"z6<=:9#i $<7zi=p $6a9<=
船底窝 "z6<=:9#i !t!!!!
大冲 $<7zi=p !"#)ru !"!!!!
独田 $6a9<= !"!v#x !"!wsu !"!!!!

图 # 黄果厚壳桂种群在 5̂n%%’& "̂n%引物组合下的 n’()扩增带’箭头所示为多态位点带

’9pt# n’()cp;=;‘<a;:j‘iop;=io97${nij)u9=:9*9:6<8cijh+,-m./0+,0/.1/21106c9=pq‘9o;‘7io39=<a9i=

4/.5n%%̂fl6"n%tn‘‘i#c9=:97<a;az;cio;qi8boi‘qz978i76c3<=:c

| 讨论

|"1 合适的分子标记

利用 n’()作为植物种群学研究的分子标记’在黄果厚壳桂种群的遗传结构与分化分析中表现出大

量的多态性信息’使得该方法比 5n)$75’()等优越’而又不象 5’()等操作繁琐$由于 n’()可检测到

更多的遗传变化位点’而被检测到的多态位点也就更多$虽然利用银染法也可使 5n)$分析的灵敏度提高

x%))期 张军丽等8黑石顶南亚热带常绿阔叶林优势种群黄果厚壳桂的 n’()分析
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不少!但 "#$%的作用原理使之能有更好的重现性和稳定性!而且可根据选择硷基的多少得到适合观测的

谱带数&’’(!特别是在平均每分析单位的带数上&’)(*而且由于采用 "#$%分析!+对引物组合可反映出几百

个位点情况!在遗传分析中可因位点的增多而减小误差!对于自然种群来说基本上可反映种群杂合度情

况&’+(*尽管所测结果表明黑石顶黄果厚壳桂种群的遗传分化很小!但在 ,个不同类型的群落中种群的遗传

分化仍表现出较用 -"%.&/(0-#$%&1(等分子标记明显的结果!因而利用 "#$%分析黄果厚壳桂等南亚热

带常绿阔叶林优势种群的遗传结构与变化!以及在分子水平上研究种群在环境作用下的动态变化等具有

其优越性及很大发展潜力*

图 ’ 黄果厚壳桂 ,个不同种群 "#$%扩增产物 /2个

多态表型带 %3445分析6%75$8%,9/:的相关树系图

6数字为样品序号:

#;<=’ >?@ABCC@DEF;G@H@IHCBI<CEJ BK"#$%EJLD;M

K;@HLBDNJBCL?;ALCBHOAFP;IQRSTUVWXRSXWVYWZYYXLBLM

ODEF;BIP[EP@HBI%3445LCB<CEJ6%75$8%,=/:62\

2’]PEJLD@PBK ?̂OEIH;_B!2,\ ’‘]PEJLD@P;I.EM

A?BI<!’2\,a]PEJLD@PKCBJ.OF;EI:

b9c 种群遗传分析

正如对红皮云杉种群的研究发现从大兴安岭到长

白山上千公里范围内仍有基因流动&a!d(e恽锐等在对中

国栎属植物种群的遗传分析中发现栎属两种在从中国

东北到华北形成一个地理渐变群!存在大范围0强大的

双向基因流&,‘(!而地理分布在北京东灵山的辽东栎种

群遗传结构则介于两者之间e有关长白松的遗传多样

性也与赤松类群间的地理渐变关系&,(相关等等!表明

这些地带性优势种有其相似的遗传结构特征!即种群

内遗传多样性高而种群间遗传分化低*f?EIIBIM

g;@I@C信息指数计算结果表明!黄果厚壳桂船底窝种

群内的遗传多样性较高!独田的次之!大冲较小*,个种

群内的平均遗传多样性为 /9,,1+2!种群总的遗传多样

性为 /9+)da!所反映出的多样性水平比较用其他方法

分析的高&/!1!)(*而用以衡量遗传多样性分布的种群内

比例6hLBLihPL:为 ‘9)a‘2!也就是说!遗传多样性在种

群 内 占 了 )aj!种 群 间 的 分 化 6hPLk hLBL:仅 为

‘9‘’))*以欧氏距离系数的 "lmn"计算结果也表明

黄果厚壳桂种群内遗传多样性很高!而种群间的遗传分化很小6表 ,:!性很高0而通过变化成分及变化的百

分率反映种群遗传多样性及分布情况的结果说明!多样性的 ))9‘/j在种群内!只有不到 2j分布于处群

间!opU也表明其种群间分化程度为 ‘9‘2*4@;遗传距离的计算也得出类似结果6表 +:*
虽然转基因作物的基因流研究中报道对于作物6草本:来说基因流在一定范围内可受到阻碍&,2(!但在

高大的木本植物!特别是地带性优势种!这些多年生长寿木本种群!除了种群分布0种群大小的影响外!花

粉的传播范围会大得多&,!a\2‘(*在黑石顶地区!黄果厚壳桂种群间的基因交换是十分频繁的!从以上 ,个样

点 "#$%检测的遗传距离均提示出其花粉传播的有效性!在相距 1qJ的范围内变化不大!这与 fA?;@C@IM

[@Aq等&/(对几种热带林主要树种种群的遗传分析表明其在 2\)qJ范围内遗传组建不大的结果相似*而

用 f?EIIBI信息指数!"lmn"及 4@;遗传距离计算的结果都说明在黑石顶地区的黄果厚壳桂种群通过

传粉及种子传播反映出较广范围的基因交流!这与珍稀濒危植物种群的遗传结权形成对照!后者即使在小

范围内也常表现出明显的种群间分化&,’(*在用 %75$8%软件中 %3445聚类分析中也可见 ,个群落类型

的 ,a个体之间并无明显的成簇6图 ’:*而珍稀濒危种群即使在所测位点较少的情况下!也能表现明显的基

因流阻碍&,’(*

b9r 种群大分子遗传结构与生境变化的关系

f?EIIBI!"lmn"及 %75$8%中 4@;遗传距离 ,种遗传分析方法都表明黑石顶黄果厚壳桂 ,个不同

群落种群间非常低的遗传分化水平!而 f?EIIBI和 "lmn"分析的结果表明了结构与分化上的分配情

况*黄果厚壳桂作为南亚热带常绿阔叶林中的优势种!从它的分布及种群在群落演替中的格局0种群的生

理生态特征也反映了这点&2,(*从黑石顶 ,个不同群落类型中黄果厚壳桂种群的 "#$%遗传分析结果可看

1), 生 态 学 报 ’2卷
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出不同生境在一定条件下对种群的遗传结构产生影响!表现在种群遗传结构上为"#$个种群不同的遗传

多样性水平及一定程度的分化%&在船底窝阳生性群落中表现出的与生境相关的位点带’
鼎湖山永久样地的黄果厚壳桂种群动态的研究中!发现在南亚热带地带性植被代表性群落从先锋群

落经过一系列演替阶段到达中生性顶极群落过程中!黄果厚壳桂种群增长曲线为近似 (形的逻辑斯谛曲

线!也就是说当阳生性树种侵入先锋树种林造成群落生境变化时!促进了黄果厚壳桂种群的增长)*$+’从 $
个不同群落的结构格局上可以看出船底窝的马尾松,杉木群落接近南亚热带植被演替中的先锋群落!在遗

传结构上!黄果厚壳桂种群表现了较高的杂合度及遗传多样性!揭示分子水平可能比外部性状更敏感反映

出群落格局变化的趋势%大冲群落类型接近中生性植物为主的常绿阔叶林!其种群遗传结构-杂合度与多

样性指数.反映了该群落的基本较稳定的演替特征!与种群的生态分布格局相似)*$+!即处于种群稳定发展

阶段%独田的种群杂合度与 (/01121多样性指数的差距较大!采集的黄果厚壳桂样品多为林下幼树!而可

能造成采样误差’与热带林优势种群的遗传结构比较)3+!456遗传距离仍能反映出一些与空间距离相关的

分化!这一方面是由于采用 789:作为分子标记!得到更多的多态位点!提高了检测的灵敏度%另外也可能

由于南亚热带常绿阔叶林种群遗传结构因受较大环境变化的影响而较热带雨林的种群有更多些的分化’
作为南亚热带常绿阔叶林的优势种群!黄果厚壳桂在该地带广泛分布!进一步的工作是开展更大范围内的

种群遗传分析!以了解该种群更多更深入的分子生态与环境变化的关系’
在船底窝的黄果厚壳桂样品中!有些位点上出现特别的表型带!这提示了在这个由阳生性向中生性过

渡的群落类型中的特殊现象’这从另一方面提示了生境可能对种群中某些特殊-突变.位点产生随机固定

作用!这些特别的基因片段大多不会是功能基因!但即使是一种冗余现象)$$+!也说明基因组 ;47在微环

境作用下的变化-即使是量的变化.’这种与生态相关的分子证据为今后的研究提供了一个重要的线索!有

利于更深入的研究和探讨种群分子生态的特征及变化’
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