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羊草种群遗传分化的RAPD分析 II. RAPD
数据的统计分析
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摘要 对松嫩草原上分布的灰绿型和黄绿型羊草，个种群进行了”个引物的RAPD分析。统计结果表明，两类神群的扩

增片段数和多态位点比率明显不同，黄绿璧种群低于灰绿型 其值分别<90与>100. <50?/,与>70 ̀/c比较了7种不同

统计方法据RAPD表型或基因型颇率估算的种群遗传多样性 几种统计结果都锡示，改绿型种群低于灰绿型种群 用Ft..

值矫正种群对Hardv-Weinberg平衡的偏离后，估算等位基因频率，通过Shannon指数和Nei指数估计羊草种群间分化分

别为37. 6.0/n和3a"7}/ .高于等位醉的分折 讨论比较了等位璐和RAN)分析结果的异同口

关份词 羊草 RAPD遗传多徉性:遗传分化

Genetic Differentiation in Leymus chinensis Populations Revealed

by RAPD Markers II.Statistics Analysis
CUI Ji-Zhe", ZU Yuan-Gang'，NIE Jiang-Cheng'   (1. Key t.hararary of Farest plant Eta1agv.
Nbrthean Forestry University, Harhia 150040. Ch- , 2. Ltepaame.u of Biology. 11-la, Normal University, Hs,Aia

150080 ,China ). Art. Ecoladiea Siai- 2002, 22(7) ; 982- 989

Abalract;Leymuschinensis(Tria. )Tzvel.，which is one of rhizome grass species, has two ecotypes in the

Songnen Plain,including a gray green type and a yellow green type. The levels of genetic diversity and

genetic differentiation based on RAPDa were assessed among seven populations of the gray green type and

two populations of the yellow green type (a total of 105 individuals). Fifteen 10-met primers screened

from seventy Operon's primer series were used to amplify RAPID fragments using a standard RAPID

protocol. The number of amplified fragments and the percentage of polymorphic loci were different among

nine populations. Populations that belong to the yellow green type possessed fewer amplified fragments

(<90) and lower percentage of polymorphic loci(<50Yo)than that of the gray green type (>100 and>

70Vo respectively). Genetic diversity based on RAPID phenotypic or genotypic frequencies was calculated

using seven published methods by the statistical package RAPDISTANCE. The genetic diversity level in

the yellow green type was lower than that in the gray green type. Frs value previously estimated with

codominant markers, e, g. allozymes for the same population was used to estimate the null-allele

frequencies for putative RAPID loci corrected for potential deviations from Hardy-Weinberg equilibrium.

Shannon's information index and Nei's index of genetic diffferentiation were used to partition diversity

within and among population components, and 37.6厂。:35.7% of the variation detected with RAPDa

was partitioned among populations. Genetic identity between the populations of two types were both on

0. 8, while the genetic indentity within the gray green populations was above 0. 9. The results achieved by

the methods of either allozymes previously adopted or RAPD, revealed the same genetic pattern of

variation. These results at the DNA level were parallel to those at the protein level. At both the protein
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and DNA levels. genetic polymorphism was higher in the populations of the gray green type than that in

the yellow green populations.
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    RAPD技术自间世以来 已广泛用于植物分子生态学研究领域几卜钊。但是，由于几乎所有的RAPD标

记都是显性的，因而利用RAPD资料进行遗传变异的统计分析还没有一个统一公认的方法.羊草是根茎

型禾本科植物，分布广泛。在不同的土壤、水分、沮度等生态因子作用下，在长期的适应和进化过程中，羊草

种群产生了不同程度的分化.有报道 不同地理种群的羊草遗传分化具有复杂性，在不同的层次上表现出

不同的适应性反应[-j.在“羊草种群生态型分化的分子生态学”系统研究中通过移栽试验、等位醉分析和

RAP]技术，分析了松嫩草原上黄绿型和灰绿型两种叶色类型羊草种群的遗传变异性及其分化，发现这两

类羊草的分化在这3个层次上是一致的。在RAPD分析中，对RAPD数据进行了多种方法的统计分析.以

期使研究结论更可靠，同时探讨了这些分析方法的适用性。本文报道有关RAPD统计分析研究的结果。

1 材料与方法

1. 1 实脸材料

    从裁植于实软园地内的9个羊草种群CHLG 1.CHLG 5, CHLG6.CHLG7, CHLG8,CHLY 8,CHLY9.

WLMGGV WLMYG中，各随机选取15个样株，剪取新萌生的嫩叶，It 4 C备用.其中CHLXX采自吉林

省长岭腰井子草原.CHLY8和CHLY9为黄绿型，其它5个种群为灰绿型;WLMXX采自黑龙江省攀东五

里木草场，叶色为灰绿型[a1野外采样方式及生境条件详见前文〔t-3

1.Z 实验方法
    采用CTAB法，按文献au提取DNA。对7。个Op-.系列引物进行筛选，选出15个用于各种群样本

的扩增，扩增反应在PE9600型PCR仪上进行。扩增产物经1.2%琼脂籍凝胶电泳分离，紫外进射仪上观

察拍照，记录结果。试验条件及扩增产物的检测、记录详见文献[ ml

卜3 数据分析

1.3.1 多态位点比率P 扩增的DNA片段出现预率小于。. 99的位点为多态位点:

                      多态位点比率P=具有多态的位点数/捡侧到的位点数

1.3.2 基于相似系数，由遗传距离指标估算遗传多样性— 根据RAPD标记计算两个个体间的相似系数

F求出两个个体间遗传距离D。以种群内个体间遗传距离的平均值作为该种群遗传多样性的估测值[a].

    本研究分别用下列5种方法[D计算相似系数F:

    ([)Nei乙Li法 n�((2n +。。、十，。)

    (2)Jaccard法 n�l(n一nw)

    (3) Russell法 ”;/”

    (4)Apostol法 伽L+刀。。)/”

    (5) Rodgers法 认1+”、)/(月1+2认。+”)+nw)

    其中，二二谱带位数;晰，二两个个体都有带的位数〔即z=1和y=1的位数)。，、=两个个体都无带的位

数(即"=0，且y=。的位数)sno二二无带.y有带的位数Mu=二有带.y无带的位数.x和y为相比较的两

个个体。

    用RAPDISTANCE["'软件计算各相似系数，并同时转换成相应的遗传距离。对(1)式，按D=1-F和

D=丫不于分别计算.其它几式、都按D=1-F计算。
1.3.3  Shannon信息指数 Shannon信息指数是生态学中用于度R物种多样性的最常用方法，

Lewontin"'-将其用于人类遗传多样性的研究 Chalmer等U.1发展了这个方法，将其用于RAPD数据的统

计分析。其计算公式:
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                            H一 乙P,lo:一。
    打为多样性指数带P,是一条扩增产物存在的R率。H n(计算两种水平的多样性 种群内遗传多样性

Hpop和种内多样性Hspo Hpop/Hsp是种群内遗传多样性所占的比例;(Hsp-Hpop) /Hsp为种群间多样

性所占比例

1.3.S  Nei基因多样性指数月和遗传分化系数G-(W "')

  H一1一艺群.P，为单个位点上的等位基因的频率.

  G二一Ds, /H,一Hr一H,/Hz; Hr = 1一J.; Hs = I一〔名J,) /s.，为种群数目J,是第，个种群
内的基因一致性

1.3.5 遗传一致度和遗传距离 据Nei 计算种群的无偏遗传一致度和遗传距肉，并根据遗传距离值卜

采用UPGMA方法对种群聚类

    上述“1.3.3'...̀1. 3.4","l- 3.5”的计算都是在根据等位酶分析枯算F二的基础上卜计算出等位基因频

率后进行的。用POPGENE051软件计算

2 结果分析

2.1 多态位点百分率

      15个寡核昔酸引物共扩增出155个RAPD位 表1 不同种屏”个引物的APP位点傲和备右位点比率

Table I  Pr叩action or polymorphic loci to tot目RAPP loci

in each population detected with 15 primers

  种 群

Population

样本数位点数多态位点数

Sample Total Polymorphic

size   loci     loci

Proportion of引物
pntytaarphu  Laei/

loci (P)   primer

77
肠
们
75
67
刹
刘
肠
80

八
U

0

0

O

0

10.3

0494
何
0748
0742
0961

阅

01
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村

从

肠

部

49

亡
口

林子

左

︹J

n

O
﹄

R

月J

Cll

眨
口

1

，
︺

几z

l

o

n吕

八
。

。
白

。
公

︸匀

12

H

比

10

10

13

铭

13

9

沥

点，多态位点共计149个 总的多态位点百分率为

96.1写 所用引物在不同种群中所检测出的RAPD

位点数及多态位点百分率不同(表1). WLMGG和

CHLG5种群由这15个引物检测出的位点数最多卜

各为127;位点数最少的种群是黄绿型的2个种群

(CHLY8和CHLY 9 )，分别是89和88,多态位点百 I CHLG1

分率以灰绿型种群CHLG5为最高(”.5%)，其它62

个灰绿型种群多态位点百分率也都在了。%以上，而3

黄绿型的2个种群多态位点百分率仅为49.4环和4
38.6%.以多态位点百分率排序;CHLG5>CHLG6

> CHLG8> WLMGG ) WLMYG)

CHLGI>CHLY8>CHLY9

2.2  Shannon多样性指数

CHLG7>7

                  8

CHLG5

CHLG6

CHLG7

CHLG8

CHLY8

CHLY9

WLMGG

    根据统计结果(表2)，黄绿型种群CHLY9的遗

传多样性最低(0.122)，其次为CHLY8(0.57).也是

9 WLMYG

急计Total

黄绿型，黄绿型种群的Shannon多样性指数明显低于灰绿型各种群;顺序排列各种群;CHLG5>WLMGG

>CHLG6>WI.MYG>CHI.G7>CHLG1>CHLG8>CHLY8>CHLY9。由Shannon指数估算的羊草的遗

传变异有62.40/,存在于种群内，37.6%变异存在于种群间(表3)

2.3  Nei基因多样性指数

    由Nei指数枯算的羊草9个不同种群的基因多样性结果列于表9。由该指数估算的基因多样性仍以黄

绿型的两个种群CHLY9和CHLY8为最低(分别是0.083和0.108)，明显低于7个灰绿型种群。9个种群

的多样性指数较Sha-on指数略低、按基因多样性大小顺序排列各种群WLMYG>WLMGG>CHI,G5>

CHLG6>CHLG7>CHLGI>CHLG8>CHLY8>CHLY9,根据Vei指数计算的羊草各种群间的遗传分化

为。357(表5)，也就是说，羊草有35. 7%的遗传变异存在于种群之间，64.3%的变异存在于种群之内。

2.4 基于相似性系数，由遗传距离指标估算的遗传多样性

    府用5种已发表的统计方法进行了6种计算，对RAPD数据的分析显示出广泛的多样性变异((0.083

万方数据
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                          襄2 由Shaman伯息指盆估沐的羊草各种群的甘传多样性
        Table 2  Genetie diversity for 9 popuiatioas of Leym. ckdnelrsis rati-ted by Sb- .'s diversity lades

    引物 一 一 一 一
                    CHLGI    CHLG5  CH1.Gfi    CP1LG7    CRT (:R   CRT VR    1'H1 va   WT M-  W I MVc

Prim

OPAOI

OPG06

Veil I

OPII9

OPNOI

OPN12

OPN16

OPN19

OPQ03

  VPQ05

  OPQ06

  OPQ09

  OPQ l4

  OPQ 15

  ()PQ 17

平均Mcan

0.148

0.144

0.297

0. 071

0.189

0.117

0. 53a

0. 438

0. 173

0. 307

0. 059

0.212

0.417

0.399

0.426

0.262

0. 229

心.269

0. 313

0.121

0. 266

0Z06

0.270

0. 421

0.28

0. 519

0. 097

0。40弓

0. 270

0. 306

0. 363

0. 30l

0. 311

0.322

0. 399

0. 266

0. 424

0.268

0. 319

0- 538

0.199

0. 215

0.178

0. 30

0. 222

0. 211

0.256

0. 297

0. 083

0.230

0. 091

0. 326

0.357

0. 154

0. 339

0. 447

0. 209

0.271

0. 174

0. 337

0.358

0. 345

0. 266

0.268

0. 174

0. 285

0. 406

0. 071

0. 290

0.213

0 395

0. 312

0.381

0.106

0.093

0.355

0. 161

0.199

0.228

口 250

0. 000

Q 167

0. 265

口.056

0. 065

0. 048

0. 225

0. 375

0.319

0.052

0. 132

0.19

0.303

0. 075

0.184

0.157

0. 24

0.092

0. 117

0. 000

0.082

0. 266

0.000

0.323

o. Q31

0.121

0. 024

0. 137

0. 137

0. 000

0. 232

0. 122

0. 186

0. 193

0. 363

0.392

0. 382

0. 159

0. 443

0. 313

0.211

0. 43

0.152

Q 207

0. 173

0. 334

0.500

o.2身9

0. 272

0.248

0. 335

0. 216

0. 415

0. 265

0.487

0. 391

0 231

0.082

0. 162

0 362

(1. 326

0. 249

0. 445

0.296

一。.702)(表6)0虽然不同方法的估算结果在数值
上有一些变化，但这几种计算反映出了共同的趋

势，也就是，黄绿IV种群的遗传多样性低于灰绿型

种群。并且，Nei & Li法和Jaccard法揭示出完全一

致的种群遗传多样性规律:CHLG8> CHLG6 >

CHLG5> WLMYG > CHLG7> WLMGG >

CHLGI>CHI.Y8>CHLY9; Aposlol等(1993)和

Rodger等(1560)的方法估算的结果也一致:
WLMYG > CHLG6> CHLG5> W LMGG >

CHI.G8>CHLG7>CHLGI >CHLY8>CHLY9;

Russell等(1940)方法估算的结果数值最高，种群

间遗传多样性由高至低的顺序为 CHLG6 >

CHLG5> CHI.G7> CHLG 1> WLMYG >

WLMGG>CHLG8>CHLY8>CHLY9

2.5 遗传距离和遗传一致度

    由遗传一致度(表7，上三角值)两种类型种群

间的关系一目了然。灰绿型和黄绿型两种类型种

群间遗传一致度值都在0.8水平上:除一对种群

(CHLGS与WLMYG)外，灰绿型内各种群间遗传

一致度值都在0.9水平之上。从遗传距离(表7下

三角值)上看，以0.12为界 可以把灰绿型羊草与

黄绿型羊草区分开.

    UPGMA聚类图(图1)更清楚地反映出了各

种群间的关系.长岭腰井子草原上的5个灰绿型种

  班3 由Shannon多样性指橄估林的种脚间甘传分化

Table 3 入八itioning讨 the肚netic divemi妙between and

within 9 populations of Leymus ckineasis with 15 primers

estimated by Shmnon's diversity index

引物①

OPA01

OPGo6

OP111

OPI19

OPN01

OPN12

OPN16

OPN19

()PQ03

OPQ05

OPQ06

OPQ09

OPQ 14

OPO15

OPQ17

  平均

  M Ean

种群内遗 总种群扭 种群内遗传多样种群间遗传多

传多样性⑧传多样性⑧ 性所占比率④样性所占比率。

0.183

0. 217

0. 287

0-168

0.270

0.188

0. 337

0.401

0. 226

0. 234

0.119

0.279

0. 263

0.235

0.322

0. 268

0. 343

0. 436

0.347

0. 454

0. 326

0. 519

0.576

0. 426

0.401

0. 156

0.439

0. 421

0.423

0.457

0.682

0. 632

0. 658

0.4B5

0. 595

0. 577

0. 649

0. 696

O 530

0. 583

0. 762

0. 639

0. 624

0. 555

0. 704

0.317

0. 367

0.342

0.516

0.405

0. 423

0. 351

0.304

0. 470

0.417

0. 238

0. 365

0.376

0.445

0.296

0 249 6.399 0.624 0. 376

① Primer,霉Within-population genetic diversity Hpap;③

Total genetic diversity Hrp,④ Proportion of genetic diversity

within-population  }IpoPIHrp,⑤ Proportion             of  geneuc

diversity among populations (Hsp-Hpop)JHap

群间遗传距离最小，首先聚为一类;五里木草原上的2个灰绿型种群也先后与它们聚在一起;黄绿型2种

群以较大的距离最后与灰绿类型聚为一组

万方数据
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                    衰月 由Net相橄估计的种群‘因多样性

Table 4  Gene diversity for 9 p叩.]all.- of Leymas ehiaeasir estimated by Nei's index

引 物
CHLGI CHLG5   CHLG6             CHLG7    CHLG8   CHLY8   CHLY9 WLMGG  WLMYG

OPA01

OPGO6

OPl l l

OPI19

OPNOI

OPN12

OPN16

OPN19

OPQ03

OPQ05

OPQ06

OPQO9

OPQ14

OPQ15

OPQ17

平均Mean

〕。101

〕089

〕 186

D. 045

0. 120

0. 072

0. 368

0.301

0.103

0.197

0. 035

0.136

0.276

0. 265

0. 295

0.173

0.145

0.169

0.199

0.081

0. 145

0. 125

0.167

0. 284

0.184

0.348

0.069

0. 254

0.166

0. 193

0. 242

0. 194

0. 202

0. 211

0.252

0.179

0. 282

0. 169

0.208

0.358

0.125

0.139

0. 107

0. 192

0. 143

0. 128

0.158

0.192

0. 59

0. 150

0.050

0. 220

0. 243

0.097

0. 241

0. 291

0. 126

0. 183

0. 107

0.233

0. 239

0. 225

0. 181

0.177

0. 108

0.187

0.263

0.04

0.196

0. 135

0.299

0. 247

0. 257

0. 071

0. 054

0. 234

0.104

0.127

0.148

0. 165

0.000

0. 108

0. 188

0. 027

0.042

0.032

0. 161

0. 259

0. 217

0.035

0.087

0.131

0. 218

0. 054

0.132

0. 108

0. 168

0.059

0.079

0.000

0. 056

0. 184

0.000

0. 227

0.016

0. 085

0. Oil

0. 092

0.088

0.000

0.156

口_0只3

0.121

0. 121

0. 231

0.261

0. 257

0.095

0. 295

0. 218

0. 109

0. 274

0.102

0. 134

0.098

0. 213

0.348

0.195

0.181

0.161

0. 227

0.144

0. 282

0.165

0.333

0. 273

0. 144

0.052

0.101

0. 24

0. 22

0. 167

0. 29

0.197

  襄5 羊.，个种屏间的.传分化(由Nei指数估算)

Table5 Genetic differcntiatiom among 9 populations of

Leymvs c&isansis estimated by Net's indes

41 viPrimer

总的基因

  多样性
Total gene
di}e*sity

种群内的荃

  因多样性
    Within-

  population

gene diversity

种群间遗传分化
    Genetic

differentiation among
  populations Gsr

                            月‘
                      一 . 一 一 一 一

升?

OPAO 1

0PGO6

OPI l l

OPI19

OPNO1

OPN12

OPNl6

OPN19

OPQ03

OPQ05

OPQ06

OPQ09

OPQ14

OPQ15

OPQ17

0. 163

0. 214

0. 272

0. 222

0. 290

0. 195

0.348

0.391

0.278

0.242

0. 087

0.278

0. 272

0. 269

0. 295

0. 265

0.121

0.139

0.186

0. 111

0. 180

0. 119

0.227

0. 273

0. 142

0. 154

0. 075

0.183

0.173

0.152

0. 217

0. 165

0.258

0.350

0.316

0.500

0.379

0. 389

0. 348

0.302

0.489

0. 364

0.138

0. 342

0.364

0. 435

0.264

口_357

CHLGI
CHLGS

口几6.
CFQ.G7

CfQ.G6

WL 旧C

WLMYC

CHLY

C日工丫9

11 10 9  g 7 ‘ ， 4 」 2  1  0

遗传距离Q国efic diYmee

图1        9个羊草种群的UPGMA琪类

FigL.
UPGMA

,hi-is based on

clustering for  9 populations of

RAPO

3 讨论与绪论

1 1 关于RAPD数据的统计分析

平均 Mean

3. 1. 1    RAPD揭示羊草种群具有很高的遗传多样

性。15个引物在9个种群扩增的155位点中多态位

  点的百分率为96.1%.在不同种群中所检出的

RAPD位点及多态位点百分率不同，黄绿型种群多

_态位点百分率小于50%，而灰绿型种群多态位点百

  分率都在70环以上。随机扩增多态DNA片段共享

DNA水平变异的重要参数。本文选用5种方法6种度F(亦称为遗传相似度)是目前评价种群间、种群内
运算对羊草种群RAPD资料进行了分析。结果表明，从考查遗传多样性在种群间的相对关系的角度讲，Nei

& Li法与J.-rd的方法一致, Apostol法与Rodgers方法一致,Rossell法显示的是另一种情形(表6)这
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一结果与Maguire等3的讨论是一致的。但从枯值揭示的遗传多样高低来看jaccard与Roger法更相近

Apostol法和Nei 8- L.的未经平方根转换方法结果更一致 Rossel l法和Nei $- Li的平方根转换法估算的

值更高些。尽管不同统计分析方法所反映的羊草种群的遗传多样性有所不同，但它们都揭示出相同的规

律.黄绿型种群的遗传多样性明显低于灰绿型种群<表6),

                                      衰‘ 不同方法估林的遗传多样性值

Table‘ Genetic diremily and the orderp即ulations of Ley- ehiaensis estimated from RAPD data usingdifferent

meth.川，

排序

灭粉改 r

  Nn & Li

(1979)(11'

  Nei乙Li

(19791(2〕‘ laresrd(19011 Roseau(1940) \p.,.](1993) Rodgers(1960)
跳口朋on、

hulex(1972)

N,,'., order

(1973)

CHLG8(0.295)

CHI.G6(0.292)

C'HI石5(0.2791

WLMYG(0. 2731

CHLG7(0.257)

WLMGG(C. 242:

C日LGI(0.23.)

CHLY8 (C-094)

CHLY9(0.083)

CHLGS(0.539)

CHLG6(0.539)

CI习石5(0.528)

WLM狄:(0.524)

CHLG7(0-506)

WLMGG(C.490)

CHLGI(0.483)

CHLY8(0.301)

CHLY9(C.286)

CHLG8(0.453)

口习石60 451)

CHLG5(0.436)

WLMYG(0.43I)

CHLG7(0.110)

WLMGG(0.380)

〔和石1(0. 3?9)

CHLY8(C.170)

CHLY9(0-155)

C川LG6(0.70Z)

CHLG5(0.68B)

CHLG7(0.687)

CHLGI(0.661)

WLMYG(0.665)

WLMGG(0. 640)

(」习石名(0573}

CHLY8 (0.5731

CHLY9(i.557)

WLMYG(0. 254)

CHLG6(C.247)

CHLG5(C.2(2)

WLMGG;O-2887

CHLG8(].218)

已旧石7(3Z131

CHLGI(0.205)

CHLYB(O.OB9)

CHLY90.081)

WLMYG(O. 403)

CHLG6(0.393)

CHLG5(0.389)

WLMGG(o. 372)

CHLGB(0.356)

CHLG7(O.353)

口习石1(0.3401

Cl肚YB(0.158)

CHLY9(G.149)

CI召石5(03OU

W1加GG(0. 299)

CHLG6(0.297)

WLMYG(0.296)

CHLG7(,268)

CHLGI(O.261)

CHLG8(0.250)

CHLY8(0.157)

CHLY9(0-1225

WLMYG(0.19r)

WLMGG(0,195)

cw,c5(0.194)

CHLG6(0. 192)

CHLG7(0.177)

CHLG1(0.172)

CHLG8(0.165)

CHLY8(0.108)

c1王Y9(0C83}

愁 心22R 0.减“ 0. 364 0639 0.198 0. 324 认250 0155

·(I) D=1-F; (2)。一Y1-N'

                              衰， 羊草，个种群间的遗传一歌度和遗传距离

Table，Genetic identity (above diag- D and genetic distance (below diagonal ) of 9 populations of Leymes chineasis

detected川lh15 primers

种群

Population

1 CHLG1

2 CHLG5

3 CHLG6

4 CHLG7

5 CHLG8

6 CHLY8

7 CHLY9

9 WLMGG

9 WLMYG

0. 9336

0. 0687

0.0829

0.0908

0. 0624

0.1418

::::
0. 9132

0. 9457

0.9400

0. 9395

0.9610

0.9286

0. 9359

0. 8678

0.8594

0.8595

0.8609

0. 8709

0.8145

0.8459

0.8385

0. 8253

0. 8120

0.8207

0.0710

0. 0558

0. 0397

0.1516

0.2034

0.0656

0. 0993

0. 0619

0.0741

0. 1514

0.1762

0.0936

0.1040

0.0662

0. 1497

0. 1920

0. 0775

0.0997

0.1382

0. 2082

0.0816

0.1135

0.1976

0. 1792

0.1571

0. 9151

0. 9365

0. 9107

0. 9255

0. 9216

0. 8360

0. A028

:{::

0. 9001

0. 9055

0. 9012

0. 9051

0.8927

0.8547

0. 8102

a 914.5

0. 0894

3.1.2  RAPD标记的显性特征使实验中确定显隐性等位基因频率困难较大。为使RAPD数据能反映出更

多的信息，有学者提出，可以在假定Hardy-Weinberg平衡的条件下，将RAPD数据换算成基因频率，以此

分析不同种样的遗传参数1L+二。但是，这一假设通常无法验证，有的情况下，种群确实偏离Hardy-Weinberg

平衡〔HWE)。对此，Chong等[Uel提出了种群在偏离HWE情况下，一种估测RAPD位点上的暇定等位基因

颇率的新方法 这就是用对同一种群进行等位酶分析计算的F,s值估算隐性等位基因颇率。本文根据

Chong等的方法，用Fu值校正种群对Hardy-Weinberg平衡的偏离后，计算显、隐性等位基因频率，并通过

Shannon信息指数和Nei基因多样性指数估计种群的遗传多样性和种群间的遗传分化

    由Nei指数估算的种群遗传多样性比由Shannon指数估计的值为低，但二者揭示的种群间的遗传多

样性变化趋势基本是一致的，灰绿型种群的遗传多样性远高于黄绿型种群(表6).并且根据Shannon指数

和Nei指数分别估算的种群间的遗传分化比例基本相同，分别为37.6肠和35.7%>晚伟等us1根据

万方数据



988 生 态 学 报 22卷

Kongkiatngam}"方法，在HWE前提下估算等位基因频率，用Shannon指数和\ei指数分别统计锦鸡儿各
种群的遗传多样性，发现二者估算的群体间遗传多样性所占比例相去甚远.该作者认为，根据估算的等位

基因频率计算的Shannon指数会合理些 本文的结果与魏伟等1’，分析是不同的，这与二者分析的前提条件

不同有关。本文是在对同样的种群进行等位酶分析并计算了各种群的F,:值基础上，校正了种群对HWE

的偏离后，计算相应的等位基因频率，并从而估算Shannon和Nei指数的，这种分析应当是更为合理的。因

此，在本文的前提条件下对RAPD数据进行分析，Shannon和\,i 的指数都是可行的

3.2 等位酶和RAPD分析结果的比较

    等位酶标记已广泛被用于种群遗传结构研究中，随着研究深入 发现等位酶标记并不是基因组的随机

代表样本卜由此可能会导致种群分析的偏差。等位酶揭示的是编码蛋白质序列的变化，可能受到选择的约

束1.1。与中性位点相比，等位酶分析会高估种群间等位基因的相似度[21，而随机的DNA标记则不受这些

影响。RAPD标记因比其它nNA标记〔如RFLPs)简单、利于进行大量位点的分析，被认为比等位酶分析能

提供更多的基因组随机样本等，在种群研究中受到重视。但是.RAPD与等位酶相比也有其明显的局限

性.其中最主要的一点就是，大多数RAPD位点是显性的，据RAPD进行的等位基因颇率估算可能高估种

群间的分化czz.ztl
    为深人探查羊草种群的遗传交异性及其分化，同时为更好地理解RAPD和等位酶标记的局限及优势

在系列研究中对部分相同的种群及类型分别进行了等位酶，和RAPD的分析 在此，对一些参数进行比较

(表8)

                      衰8 等位阵和RAPD检测的羊草种群遗传多样性、谙传分化结.比较

          Table吕 Comparison of召enelrc diversity and genetic differentiation deterted by atlarytce 二dRAPD

参数Parameter

多态位点百分率

等位酸，一All-me RAPD

  Percentage of
polymorphic loci P

种水平Species level
黄绿型Yellow green type
灰绿型Gray green type }!一: !:一1

    种群分化系数
  Coefficients of gene

differentiation F,, (G.,,)

0. 151 0. 357(0. 376)0

  遗传一致度
Geneuc identity I

类型内Within-type

黄绿蜜Yellow green type
灰绿型Gray green type
类里间 Among types 个::: )一::{

    遗传距离
Genetic d;atanee D

类型内Within-type
黄绿型Yellow g,-. type
灰绿型Gray green type
类型间Among types 牛):: :.{{)

a括号前数据由Nei指数计算而来，括号内数据为Shannon指数计算的结果The dates before parentheses calculated by

Nei' index. The dates in parentheses calculated by Shannon Index.

    由表8可见，对羊草种群的RAPD和等位酶分析结果趋势是一致的:多态位点百分率都是黄绿型种群

低于灰绿型，但RAPD检侧的多态位点百分率无论在类型间还是在种水平上都高于等位酶的分析，表明

RAPD可检侧出更高水平的遗传多样性;种群间的遗传分化 RAPD的结果也高于等位酶，都反映出羊草

大部分的遗传变异性存在于种群内，由此也表明这两种类型羊草的种内一致性o RAPD和等位酶估侧的种

群间遗传一致度和遗传距离在灰绿型种群间和两种类型种群间的结果相同，数值相差无几，都显示灰绿型

种群间遗传一致度大于。.9而两种类型间遗传一致度在0.8水平上，灰绿型种群间遗传距离远小于两种

类塑种群间的距离。但是对于黄绿型羊草,RAPD检测的种群间分化远大于等位酶的分析.总之，由RAPD

和等位醉揭示的羊草种群的遗传多样性和种群间分化都在可比较的水平上.RAPD和等位醉显示的遗传
多样性格局相似，该些结果与前人的一些研究J双禹基本一致，这也显示了RAPD和等位酶分析作为植物
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，

种群遗传多样性研究的重要工具是具有普遍意义的。
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