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不同尺度下野大豆种群的遗传分化
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吉林农科院大豆研究所庄炳昌研究员提供各纬度野大豆材料=中国科学植物研究所胡志昂教授在数据处理等方面提供

的指导和帮助在此谨表谢忱>
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作者简介:府宇雷16@;A8B91男1上海人1硕士>主要从事生态遗传研究>

摘要:为了阐明不同尺度范围内野大豆种群的遗传分化情况1应用随机扩增多态性 C,#6D#EC9方法1分别对我国 <个

纬度 F个不同地点的野大豆6GHIJKLMNOPQ9种群及浙江金华地区 <个野大豆种群1进行了分子生态学研究>根据 D#EC数

据计算相似系数及遗传距离并进行聚类分析1发现无论是不同纬度野大豆种群还是金华地区野大豆小种群均存在较高

的遗传变异1且不同纬度野大豆种群间的遗传变异与地理纬度有一定正相关>在对金华地区野大豆种群遗传多样性的研

究中1利用 +RSTT.T指数估算了 <个野大豆种群的遗传多样性1发现大部分的遗传变异存在于野大豆种群间6AFU<V91
只有少部分的遗传变异存在于种群内>本文就此探讨了不同尺度下野大豆种群的遗传多样性与环境因子的关系1并对其

成因及维持机制进行了讨论>
关键词:野大豆=D#EC=遗传多样性=+RSTT.T指数=遗传距离
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大豆是世界最主要的蛋白质P油料作物1又是最主要的固氮植物之一>中国不仅是栽培大豆的故乡1而

且其近缘种野大豆资源占世界总量的 ;"V以上>根据以往研究1野大豆种内的变异分成两个层次:一是大

范围的生态倾群1即植物性状随环境梯度呈梯度变化1如因光温随纬度P海拔等地理因子的梯度变化1而把

野大豆划分成若干光温生态型=二是小地区的变异1即因微环境的变化或因为基因的随机漂变等作用1从

而在一个地方种群内存在众多基因型Q@B8R>利用分子生态学等手段1开展野大豆的生态遗传学研究1

SSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS

对于保

万方数据



护和开发大豆的种质资源!改良栽培大豆品质具有重要意义"本文选用 #个不同纬度$不同地点的野大豆

种群和金华地区 %个野大豆种群为材料!利用 &’()技术!从 )*’水平上分析各自的遗传变异及种群的

遗传分化程度!并从理论上探讨野大豆种群在不同尺度内遗传变异的成因和机制!为如何保护好大豆近缘

种野大豆的基因库及取样对策提供分子生物学依据"

+ 材料和方法
表 + 不同纬度野大豆种群具体地理位置及种子形态

,以上样本均由吉林农科院大豆研究所提供-

./012+ .3242546/7389/1:8;2/<=:22=93/6/9;265>;32
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C<:;8;B;25>D5@02/<!E818<F4689B1;B62F9/=2A@5>D982<92-

纬度

GHIJIKLM

编号

*NO

地点

PJIM

品种

QRSM

种子形态

TUHVHWIMV

XYZ XY[ 浙江丽水 野生 黑色$颗粒小

X%Z X%[ 江苏沛县 野生 黑色$颗粒小

\YZ \Y[H 辽宁 野生 黑色$颗粒中

\YZ \Y[] 河北 野生 深褐色$颗粒中

\X̂%Z \X̂%[ 内蒙通辽 野生 黑色$颗粒大

\%Z \%[H 黑龙江双城 野生 黑色$颗粒小

\%Z \%[] 吉林德惠 野生 黑色$颗粒小

\%Z \%[W 吉林九台 半野生 浅褐色$颗粒大

表 _ 金华地区 ‘个野大豆种群生境资料

./012_ .322<a865<A2<;/18<>56A/;85</05B;>8a2

757B1/;85<:5>;32?81=:5@02/<8<E8<3B//62/

*NOb *NOc *NOX *NO\ *NO%

生境

dH]JIHI

荒地 农舍$小
路$荒地

公路 公路 公路

攀援物

TeJf]MV

高草$小
灌木

篱笆$
低草

小灌木 高草 高草$
小灌木

光照度

GJgUI

中强 中 强 强 中强

潮湿度

dKfJLJIR

中 中强 中 中 中

+O+ 本文所用的不同纬度野大豆种群样品来源于

中国大陆 %个纬度$#个地点!均由吉林农科院大豆

研究所提供,具体地理位置及种子形态见表 b-!各纬

度所用种子数为 bY颗h金华地区野大豆种群样品是

在浙江省金华市北山南坡,ciZbXj*!bbiZX#jk-!X̂c

l\̂#mfc内随机取 %个样点!各样点范围 bYYn

cYYfc!随机取样 cYnXY株!单株收集种子!每株用

种子数为 b%颗,具体生境资料及位置见表 c!图 b-"

图 b 本课题中浙江金华北山南坡

%个野大豆种群的地理位置分布

oJgOb QUMgMNgVHSUJWHepJIMH]NKIqJrMSNSKeHIJNsp

NqIUM[JeLpNR]MHsJstJsUKHHVMH

+O_ 样品在自然条件下培养!用 TQ’u法提取幼苗叶

片总 )*’"

+Ov 随机扩增引物采用中科院生工基地合成的 cY个

经初步筛选的 bY个碱基的寡聚核苷酸,w(dbnw(d
cY-"

+Ox 本实验中随机扩增反应体系为总体积为 c%ye!含

\ye稀释至 bzcY的模板 )*’hbyec%f{ {gTechĉ%ye(T&bYl]KqqMV,{gc|浓度为 cYf{-hŶXyecYf{

L*Q(hcyecYy{引物hŶ%yeb}zyeQH~)*’聚合酶及 b\̂!ye无菌双蒸水"反应程序为 i%" bfJs!X%"

bfJs!!c" cfJs,%个循环-hi\" bfJs!X%" bfJs!!c" b̂%fJs,\Y个循环-h!c" %fJsO

+O‘ 琼脂糖凝胶电泳分离随机扩增产物!ku染色!并用凝胶扫描系统检测

+O# 用PUHssNs指数$*MJ指数估算种群遗传结构参数及相似系数和遗传距离!并用(d$G%(软件进行
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图 ! 用引物 "#$%&对不同纬度野大豆样品进行

’(#)扩增得到的 ’(#)图谱

*+,-! ./0’(#)1/232,451/267+89:2;<05=:642>
9+66040=3853+3?905>18+6+09<;14+>04"#$%&

@注A左面为 B)C(DEF2’GH$+=9GGGI54J04K

聚类分析L

M 结果与分析

M-N 不同纬度野大豆种群

M-N-N 对于不同纬度野大豆种群O本实验所用 %P个

引物共扩出 %%!条条带O每个引物 %QR条不等O平均

每个引物 S条O其中多态性条带 %T&条O根据 TURR的多

态位点标准O多态位点比率为 R!UR%VL

M-N-M 不同纬度野大豆种群的相似系数W遗传距离及

其聚类分析 由表 X可见不同纬度 Y个野大豆种群的

遗传距离从 T-%%PX到 T-RTT%不等O平均遗传距离为

TUZST!L聚类分析可以发现O纬度相同乃至相近的野大

豆基本上能聚类在一起L

M-M 金华地区野大豆种群

M-M-N 对于金华地区野大豆种群O本实验所用 !T个

表 [ 不同纬度野大豆种群的相似系数和遗传距离

\]̂_‘[ \a‘bcdc_]ecfghi‘jjchc‘kf@?=9049+5,2=58K]klm‘k‘fch

lcbf]kh‘@?12=9+5,2=58Kijnc_lbiĝ‘]kbjeidlcjj‘e‘kf_]fcfol‘

XT7 XZ7 &T75 &T7< &X-Z7 &Z75 &Z7< &Z7F
XT7 p T-Z%XZ T-SZ&& T-Z%Z! T-YTTT T-SS!! T-YXSY T-P&S
XZ7 T-&YPZ p T-!TTT T-%SXR T-ZZX& T-&ZPZ T-ZYP! T-PPP
&T75 T-!&ZP T-YTTT p T-&!&! T-&PX& T-&P&X T-&XRX T-Y&T
&T7< T-&Y&Y T-Y!P% T-ZSZY p T-PSPY T-P%XP T-S%TY T-P%Z
&X-Z7 T-!TTT T-&&PP T-ZXPP T-X!X! p T-%ZYS T-X%&X T-YSR
&Z75 T-!!SY T-Z&XZ T-ZXZS T-XYPX T-Y&%X p T-%%PX T-YP%
&Z7< T-%P!! T-&%XY T-ZPTS T-!YR! T-PYZS T-YYXS p T-R%T
&Z7F T-XZ!R T-XXXX T-%PTT T-XY&P T-%!TZ T-%XYR T-TRTT p

该矩阵对角线上方为遗传距离 qO下方为相似系数 r

图 X 用 s#tI(法对不同纬度野大豆种群所做的聚
类分析

*+,-X s#tI( 90=942,45> 267+89:2;<05=:642>

9+66040=3853+3?90

引物共扩出 XST条条带O平均每个引物 %Y-Z条O其中

多态性条带 XPY条O多态位点比率为 RRUZVLM-M-M
金华地区野大豆种群的相似系数W遗传距离及其聚类

分析 表 &是根据相似系数 u计算得出的 Z个种群间

遗传距离矩阵O对角线上方为遗传距离O下方为相似系

数L各种群遗传距离从 TUP&X到 TUYTR不等O平均遗传

距离为 TUS&ZL

表 v 金华地区 w个种群间相似系数 x和遗传距离矩阵

\]̂_‘v \a‘bcdc_]ecfghi‘jjchc‘kf@?=9049+5,2=58K

]klm‘k‘fchlcbf]kh‘@?12=9+5,2=58K]dikmjcy‘

zizo_]fcikbijnc_lbiĝ‘]kbck{ckao]]e‘]

C2-% C2-! C2-X C2-& C2-Z

CT-% p T-P&X T-S&X T-YTR T-SP%
C2-! T-X&S p T-SPT T-S!X T-SP%
C2-X T-!ZS T-!&T p T-SXY T-S%&
C2-& T-%R% T-!SS T-!P! p T-YT!
C2-Z T-!XR T-!XR T-!YP T-%RY p
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图 ! 用引物 "#$%对金华地区三号样点野大豆样品进行 &’#(扩增得到的 &’#(图谱

)*+,! -./&’#(0.121+340.152./6*7891:;/4<159*2/=1,>*<?*<.@443/44A07*5*/8;:03*A/3"#$%

B注C两边为 D(=’EFG1&HI$*<8HHHJ43K/3L

表 M 金华地区 M个野大豆种群间的遗传一致性

NOPQRM NSRTRURVWXWYRUVWVZO[\UT]ŴR_\_‘QOVW\Ua\]bWQYa\ZPROUaWUcWUS‘OOdRO

Hef He> He! Heg Hf> Hf! Hfg H>! H>g H!g

"0.e h,hi! h,!%j h,hhh h,>%> h,ekf h,hhh h,>jj h,hhh h,f!f h,hhh
"0.f h,g%g h,hki h,>!e h,hhh h,hhh h,!j% h,hhh h,!>j h,ij> h,g%>
"0.> h,>kk h,f%i h,hhh h,!>f h,ef! h,fjk h,hk% h,!hj h,!>% h,egk
"0.! h,eii h,ek> h,>>j h,ehi h,e%j h,hhh h,hif h,hhh h,e%! h,ejk
"0.g h,!g> h,!ik h,fik h,gji h,hhh h,jfk h,f>g h,hhh e,hhh h,f%i
"0.j h,!%k h,hhh h,ge% h,!%j h,e!f h,>jf h,fkg h,gkh h,hhh h,ji>
"0.% l h,ghj h,>fe h,kfe l l l h,%ee e,hhh h,%g!
"0.k l h,eke h,%!j h,h!f l l l h,kh! h,>%% e,hhh
"0.i h,jhe h,ggf h,>hj h,hhh h,f>i h,e>k h,hhh e,hhh h,!ij h,efi
"0.eh h,>>k h,eki h,hj> h,fhi h,%h% h,ge% h,fh% h,jg> h,hik h,fgj
"0.ee h,>eg h,gee h,fg% h,!hj h,>hh h,!hh h,hhh h,ig> h,hhh h,ejg
"0.ef h,!h> h,fek h,>i% h,hhh h,>fi h,!hk h,fif h,g!! h,f%i h,e>i
"0.e> h,j>! h,ffe h,ej> h,>gh h,!%f h,hhh h,!%j h,>ig h,!>h h,fjh
"0.e! h,eie h,ehi h,f%> h,>eg h,hhh h,hhh h,!hf h,g!i h,e!k h,hhh
"0.eg h,ffe h,hie h,hhh h,fki h,hif h,h%> h,hhh h,fff h,eff h,hhh
"0.ej h,e!j l h,e>j h,ek! l h,fjf h,e!e l l h,hhh
"0.e% h,ekf h,jhf h,e%h h,hhh h,>hk h,hhh h,g>k h,!jj h,hhh h,hhh
"0.ek h,e!j h,eeh h,hhh h,hhh h,efi h,>e% h,hie h,fek h,e>! h,hhh
"0.ei h,>k% h,hhh h,g>h h,hj> h,hhh h,jjh h,eji h,hhh h,>k% h,hke
"0.fh h,!h% h,efg h,!>> h,h>e h,gi> h,ejj h,geh h,f>% h,igk h,h>f
平均 ’m/34+/ h,>!f h,f>> h,fj! h,f>! h,ff> h,fgi h,fej h,!>h h,>ke h,f>!

由表 g可见n各种群间遗传一致性最大为 h,!>hn最小为 h,fejn平均种群间遗传一致性为 h,fkfn这说

明种群间遗传变异较大o
表 %是根据遗传一致性 H计算得到的 g个种群间的遗传距离矩阵n各种群间遗传距离最大的是 =1,f

和 =1,gBepg>fLq=1,f和 =1,>BepghhLn最小的是 =1,>和 =1,!Bhpk!jLn平均遗传距离为 epfigo

r,r,s t.4<<1<指数 根据 &’#(数据计算得到的统计结果n=1,g遗传多样性最低为 ep>ken=1pf遗传

多样性最高为 fpjjin按顺序排列如下 C=1,fu=1,eu=1,>u=1,!u=1,go种群内和种群间遗传多样性

所占比例分别为 fe,gv和 %kpgvo遗传变异大部分存在于种群间n有的引物甚至检测出有 kkp>v的遗传

变异存在于种群间B详细计算结果略Lo

r,r,w =/*指数 由 =/*指数估算各引物检测到的基因多样性中n=1,>遗传多样性最高为 hp>khn=1,e
最低为 h,>hgn按顺序排列如下 C=1,>u=1,gu=1,fu=1,!u=1,en根据 =/*指数计算的 g个种群间遗

传分化系数为 h,gk>n即种群间分子变异占所有种群总的基因多样性的 gkp>vn说明种群间遗传变异要明

显大于种群内的遗传变异o
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表 ! 根据遗传一致性计算得到的金华地区 "个野大豆种群间的遗传距离

#$%&’! #(’)’*’+,-.,/+$*-’$01*)2,3’4145&$+,1*/126,&./17%’$*/,*8,*(5$$9’$619:’.15+%7)’*’+,-,.’*+,+7

;<= ;<> ;<? ;<@ ;=> ;=? ;=@ ;>? ;>@ ;?@

ABC< =D>E? FDG?= H FDIJE <DGF? H <DFF@ H <D?<I H
ABC= FD@@> =D?<I <DFGE H H FDGE< H FDJ>F FDF>J FD@@G
ABC> FDI?G <D=GG H FDJ>I =DFJG <D><G =D??= FDIF< FDJ=J <DJ?@
ABC? <DE<? <DEIJ <DFI< =D=<E <DG>G H =D>JE H <DG?I <DGJ?
ABC@ FDGI= FDEIG <D=<< FD@E? H FD?E@ <D??J H FDFFF <D=GG
ABCE FDG>J H FDEEF FDG?= <DI@= <DF<E <D=@@ FD@?@ H FD>EG
ABCG K FDEJ< <D<>E FD<IG K K K FD>?< FDFFF FD=J=
ABCJ K <DGFI FD=I> >D<GF K K K FD=<J FDIGE FDFFF
ABCI FD@FI FD@I? <D<J? H <D?>< <DIJ< H FDFFF FDGF< =DF?J
ABC<F <DFJ@ <DEEE =DGE@ <D@E@ FD>?G FDEEF <D@G@ FD?=E =D>=> <D>E>
ABC<< <D<@@ FDEG< <D>@I FDIF< <D=F? FDI<E H FDF?J H <DJF=
ABC<= FDIFI <D@=> FDI=? H <D<<= FDJIE <D=>< FDEFI <D=GG <DIG>
ABC<> FD?@E <D@<F <DJ<? <DF@F FDG@< H FDG?= FDI=I FDJ?? <D>?G
ABC<? <DE@@ =D=<E <D=IJ <D<@@ H H FDI<< FDEFF <DI<< H
ABC<@ <D@<F =D>IG H <D=?< =D>JE =DE<G H <D@F@ =D<F? H
ABC<E <DI=? K <DII@ <DEI> K <D>>I <DI@I K K H
ABC<G <DGF? FD@FG <DGG= H <D<GJ H FDE=F FDGE? H H
ABC<J <DI=? =D=FG H H =DF?J <D<?I =D>IG <D@=> =DF<F H
ABC<I FDI?I H FDE>@ =DGE@ H FD?<E <DGGJ H FDI?I =D@<>
ABC=F FDJII =DFGI FDJ>G >D?G? FD@=> <DGIE FDEG> <D??F FDF?> >D??=

图 @ 根据表 ?用 LMNOP法对金华地区野大豆种群

所作的聚类分析

QRSD@ LMNOPTUVTWXSWYZX[\R]T X̂_‘UYV̂ RVaRVb

CcYYWUYYddXWTRVSeXeCUTYeYRVeY‘]U?

图 E 根据表 G用 LMNOP法对金华地区野大豆种群

所作的聚类分析

QRSDE LMNOPTUVTWXSWYZX[\R]T X̂_‘UYV̂ RVaRVb

CcYYWUYYddXWTRVSeXeCUTYeYRVeY‘]UG

表 f 根据遗传一致性 g计算得到的金华地区 "个种群间

的遗传距离矩阵

#$%&’f #(’0$+9,h12)’*’+,-.,/+$*-’$01*)2,3’4145&$i

+,1*/126,&./17%’$*/,*8,*(5$$9’$619:’.15+%7)’*’+,-

,.’*+,+7g

jXD< jXD= jXD> jXD? jXD@
jXD< K
jXD= <DFG= K
jXD> <D?@@ <D@FF K
jXD? <D>>< <D>@F FDJ?E K
jXD@ <D?@@ <D@>= FDIE? <D?@< KK

kDkD" 从所有引物检测到的 lm来看n见表 Iop最

大的为 Fq=JFp最小的为 FqFIGp它们的平均值为

Fq<J<p均远远小于 <p所以可以认为它们之间的基

因流很小r这与 sCYVVXV指数和 jUR指数得到的大

部分遗传变异存在于种群间的结论相一致r

t 讨论

tDu 从 vPM;分析得到的数据结果来看p无论是

不同纬度野大豆还是金华地区野大豆种群均存在较

高的遗传变异p这一点与王洪新等人的结果是一致

的w?xEyr之所以金华地区的野大豆种群的多态位点
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表 ! 由 "#$指数估算的金华地区野大豆群体的基因多样性

%&’(#! %)#*#+#,$-.$/#01$,2345$(.132’#&+1$+6$+)7&&0#&#1,$8&,#.’2"#$91$+.#:

引物

;<=>?<
@ABC @ABD @ABE @ABF @ABG HI HJ KIJ LIJ @>

M;HNC NBDGG NBEOE NBECO NBFCP NBDQD NBEED NBPFD NBGCN NBRNR NBCRE

M;HND NBDGF NBFNR NBEGQ NBEGR NBFQC NBERO NBPDO NBFRN NBGGG NBDNN

M;HNE NBEGG NBEGG NBFDE NBFDP NBDOQ NBEQD NBPEO NBFRQ NBGGQ NBCOO

M;HNF NBDPQ NBDPQ NBFDD NBEDF NBEDO NBEEN NBPFQ NBGCQ NBRCN NBCRN

M;HNG NBECD NBFDD NBFCR NBFDR NBFEP NBFNE NBPED NBFDO NBGCR NBDEF

M;HNR; NBEEN NBDOG NBFCN NBCQG NBECP NBENR NBPCR NBGCN NBRCG NBCGN

M;HNQ NBFFF S NBEPE NBEGP NBFGQ NBFCC NBQQP NBERQ NBFQD NBDPN

M;HNP NBEDR S NBENF NBFFF NBENO NBEFR NBQON NBFFF NBGRD NBCOG

M;HNO NBEQF NBEGQ NBDED NBCNR NBDRE NBDRR NBPND NBGER NBRRP NBCDF

M;HCN NBDOG NBEFF NBEGQ NBDGN NBERD NBEDD NBPNO NBFPQ NBRND NBCRG

M;HCC NBDQC NBDRE NBEEC NBEFG NBEQO NBECP NBPCR NBFOP NBRCN NBCRN

M;HCD NBFND NBEQE NBFND NBDFR NBECQ NBEFP NBPEE NBFPG NBGPD NBCPN

M;HCE NBEDD NBDOF NBEOP NBFDE NBFCG NBEQ NBPEO NBFRO NBGGO NBCOQ

M;HCF NBERG NBEOO NBEOG NBFCC NBFGR NBFNG NBPGE NBFFP NBGDG NBDDR

M;HCG NBEEF NBEGE NBEED NBDNP NBFCQ NBEDO NBPGD NBGDE NBRCF NBCGQ

M;HCR NBCEG NBDNQ S NBDDQ NBENF NBDCP NBQPC NBGRE NBQDC NBNOQ

M;HCQ NBDDE NBFNE NBFDD NBEER NBFCR NBERN NBPFR NBFPR NBGQF NBCPR

M;HCP NBDRG NBEFQ NBEOG NBFCO NBEFE NBEGF NBPGP NBGNF NBGPQ NBCQR

M;HCO NBECF NBFEO NBFOD NBENE NBEFG NBEQO NBPFQ NBFRP NBGGE NBDND

M;HDN NBDGC NBFCG NBFER NBDOE NBDPO NBEEO NBPDE NBFPF NBGPP NBCQG
平均

TU?<VW?
NBENG NBEGE NBEPN NBEDG NBERN NBEFE NBPDR NBFPF NBGPE NBCPC

比例要高于不同纬度野大豆种群的多态位点比例X可能是因为用于提抽 K@T的植株数前者是后者的十多

倍X一般说来X代表供实验种群的样本越多X其所覆盖的遗传多态信息越多Y另外X李军在对金华地区野大

豆种群同工酶的研究中得到的多态位点比率为 NZFCCP[D\X]̂ =V_W‘B]B在对分布在韩国a日本的 QD个野

大豆种群的同工酶研究得到的平均多态性为 RQZFbX均要远远小于本文 OOZGb的比率X造成上述差异是

因为同工酶研究是在蛋白质水平X仍是基因的表型X种种原因导致了大量的遗传变异无法用同工酶方法检

测到X据估计建立在电泳可以检测出基础上的遗传变异大概相当于实际值的 CcEdCcDB由于 eT;K技术

是基于 K@T分子水平X使得在基因初级层次上研究种群遗传变异成为可能X并且可以方便的采用多个随

机引物覆盖整个基因组X加之其灵敏度很高X所以对研究遗传多样性更有效Y另外扩增产物以及多态位点

比率均随引物本身a引物数量及样品数量而异X鉴于本研究中使用的引物多达 DN个X因此能够很好的覆盖

所用种群所包含的遗传多样性信息[QdCC\Y

fBg 用 h;LiT法对于不同纬度不同地点的野大豆种群进行聚类分析XFGjV和 FGjk总是先聚类X其遗

传距离 NZCCRE明显小于其大类与 FEZGj聚类时的遗传距离 NZQCPFX其他聚类也有相似现象X这在北方地

区尤为明显X这说明遗传距离与地理距离存在一定的相关性X较符合l距离m隔离n的模型B这与 o=V_W和

]̂ =V_W在对分布在韩国a日本的 QD个野大豆种群的同工酶研究中得出的遗传距离和纬度a物候农艺学性

状有相关性的结论一致Y也再次验证了徐豹先生提出的光温生态型的分化规律[E\Y
由于种群遗传变异是多种生态因子及本身特性综合作用的结果X因而也有一些例外X不可能与纬度完

CPCD期 府宇雷等p不同尺度下野大豆种群的遗传分化
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全一致!如图 "中!#$%&没有先和 #$%’聚类!而是先与 "(%聚类后!才与 #$%’聚类!这可能与它们所处

的具体地理位置有关)#$%&处于河北!#$%’位于辽东半岛!一个在关内!一个在关外!因此 #$%&与位于江

苏北部的 "(%之间的基因交流较之与同纬度的 #$%’之间的基因交流可能更为容易!这同样证实了*距离+
隔离,的模型)另外!还有一种可能是从形态上分析!#$%&的种子外观形态同 #(%-.半野生/相近!因此不

能排除 #$%&可能实际为半野生大豆!因而导致上述聚类结果)这也提示人们不仅需要用分子生物学依据!
还需要结合其它各个层次多种学科进行进一步的平行比较研究)
从图 "中还可以看出!#(%-比较特别!不是先和同纬度或相近纬度的野大豆聚类!而是与地理距离最

远的 "$%聚类!这是因为 #(%-是半野生大豆.吉林九台/的缘故!其与同纬度 #(%’0#(%&的差异要大于不

同纬度野大豆间的差异!这也说明了 "$%比较接近于半野生大豆)张二荃在不同纬度0不同进化类型大豆

1&-2基因结构分析与分子进化研究中也有类似情况!聚类分析的结果表明!3(45半野生大豆总是先和

"$450"(45的野大豆聚类!然后再与 3(45的野大豆聚类!这与徐豹的研究发现南方野大豆和栽培大豆的

6789图谱相似性似乎高于北方相类似!也再一次提示南方地区在栽培大豆起源中值得注意)

:;: <=>>?@A&.BCDB/指出!近交植物.@E&1AAFA1/有两种极端情况!某些种在各个位点上几乎都是同一个基

因G在另一些近交种的种群之间一些位点等位基因频率变化很大!会出现在某些种群里一个等位基因的频

率很低!而另一些种群里有很高的频率HCI)而远交植物.=J>&1AAFA1/!种群杂合性在种群间很接近)从2K’E+

E=E指数来看!金华地区野大豆种群内的遗传多样性比率为 3BL(M!而种群间的遗传多样性比例为

NDL(M!说明大部分的遗传变异存在于种群间!这符合野大豆自交种群的特点!与野大豆在自然条件下只

有 $LBM左右的异花授粉率是一致的!与胡志昂0李军等人分别对北京和金华野大豆小种群的同工酶研究

的分析结果是相同的HB!"I)由 4A@指数得到的种群间与种群内的遗传分化情况与 2K’EE=E指数得到的基本

一致!但其种群遗传分化系数 OPQ.$L(D"/与 2K’EE=E指数估算的 NDL(M相去甚多!这可能是因为!4A@指

数的计算需要严格的显隐性等位基因频率!由于 6789并不能区别相关位点是纯合的还是杂合的!所以需

要借助另外的实验手段来确定位点的杂合性!这有待以后进一步的研究!本文只能根据 R=EST@’ES’U等

的方法估算等位基因频率!所以出现这样的偏差是可以理解的)虽然最初这些参数是在假设随机交配并达

到 V’1FW+XA@E&A1S平衡的条件下计算的!但也可用于近交种群)这些参数有其生物学含义)胡志昂!王洪

新在对北京地区 B"个野大豆种群的同工酶研究中发现!不同种群间的遗传距离有的为 $!有的为无穷

大HBI)本文在用 6789分析金华地区 (个野大豆种群过程中也发现多个引物得到的种群间遗传距离有的

为 $!有的为无穷大.见表 Y/)这说明了种群遗传结构的随机性!反映了遗传上相互隔离的状况!而这正是

自交植物的特点)另外!V’U1@-T和 <=F>.BCDC!BCCB/对 BY(个属!##C种植物共 Y("篇等位酶研究报道进

行了统计分析!整理出不同植物的遗传变异水平和种群分化程度!其中自交植物的种群分化程度 OPQ为

$L(B$HB3I!同本文根据 4A@指数估算的种群间遗传多样性 (DL"M很接近!这更进一步说明了对于自交植物

应用 4A@指数来估算遗传多样性是可行的)而 2K’EE=E指数就不同了!它较之 4A@指数来说!缺乏生物学

意义!但正由于它没有很明确的生物学意义!从而在一定程度上!避免了对 6789扩增位点显隐性的讨论)

:LZ 本文还分别根据相似系数 2和遗传一致性 [!计算了金华小尺度野大豆种群间的两种遗传距离 9!并

进行了聚类分析)聚类结果显示!4=;B总是先和 4=;3聚类!而从地图上看!4=;3和 4=;"的地理距离最

近!另外从地理距离上看!相距最远的 4=;B和 4=;(之间的遗传距离 $LNYB只略微大于 (个种群间的平均

遗传距离 $LN#(!其它种群也有相类似情况!也就是说!种群间的遗传距离大小与地理距离的远近无关)这

与胡志昂0李军等人分别对北京和金华野大豆小种群的同工酶研究的分析结果相一致HB!3I)而与本文有关

不同纬度野大豆种群研究得出的结论及R@’ES和\K@’ES对分布在韩国0日本的 N3个野大豆种群的同工酶

研究得到的结论相左!产生这一矛盾的原因显然是上文所述的研究是基于大尺度范围内的野大豆作为研

究对象!故有别于小地区内的研究!因为大范围内影响植物遗传变异的主要因素是随纬度变化的光温生态

因子)而在小地区内!这一因子就显得微不足道了!从表 #金华地区 (个野大豆种群的生境列表也可以看

出光温0水分等生态因子的差别不大)以往的研究也发现!即在地理距离较小的种群间!遗传距离与地理距

离之间!没有显著相关性H3I)另外!李军在对野大豆种子库生化遗传结构多样性时空动态的初步研究结果
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显示!野大豆种子库生化遗传结构的多样性主要来自于由时间引起的环境异质性!而非空间变化"
根据 #$%种群间遗传分化系数计算了 &’每代种群间迁移者数目!得到的 &’为 ()*+*!远小于 *!故种

群间的基因流强度很小!这也符合自交种群的特点"所以!维持其遗传多态现象的机制很可能是遗传漂变!
因此!就金华地区野大豆种群而言!可以这样认为!小种群遗传多态现象的成因是突变!而随机漂变是其分

布格局的主要因素"这一结论似乎比较符合中性理论的解释"
综上所述!在以上野大豆种群的研究中!将不同尺度范围内的野大豆种群放在一起进行研究比较!可

发现两者均存在很高的遗传变异!对于不同纬度不同地点野大豆种群观察到的变异进行聚类!似与纬度有

一定相关性!自然选择的压力显得较为重要!其遗传分化的分布格局可能与地理环境的变化相关!较符合

大的随机交配种群的进化学说,而对于金华地区野大豆种群!所观测到的遗传变异!与外界环境无明显相

关"一方面可能是因为野大豆是严格自交的!这使得中性突变在种群内容易固定下来!即随机漂变在小种

群的进化中起主导作用"另一方面!小地区内环境条件及物候条件不太可能出现质的变化!从而使自然选

择压力趋于一致"

-./ 对于野大豆种质资源保护取样策略的建议

本文研究表明小地区范围内的野大豆种群也存在着高度的遗传变异!且大多数的遗传变异存在于种

群间0如由 1234454指数得到的金华地区野大豆种群间的遗传多样性为 6+)78!而种群内只有 9*)78:!
因而原来在一定地区内只取一株或邻近几株的全部种子作为该地区的代表的取样策略实际上是不合理

的"因此!根据野大豆不同尺度内遗传变异分布的特点!本文认为!野大豆种质资源取样保护策略也应作相

应调整!如应在一个地区内尽可能多的单株搜集种子!考虑到野大豆是严格自交的!故每株只需采集几个

豆荚即可,或是在野大豆重点分布区内选择尽可能多的种群!每个种群可取一定数量的个体!单株采集种

子加以保存等"胡志昂等人也提供了较好的修正方法可供参考;**<"
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