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摘 要=运用 a%cq技术对内蒙古不同草原地带分布的 @个羊草种群7共 #$$个个体<的遗传多样性进行分析C8#个随机引物

7#$K5<在 @个羊草种群中共检测到 "A>个扩增片断3其中多态性片断 ";A个3总的多态位点百分率达 A;r>sC利用 .JF指数和

-HEKK0K指数估算了 @个种群的遗传多样性3并计算种群相似系数和遗传距离运用 oc+t%法进行聚类分析C结果表明=无论

是种群内还是种群间3羊草均存在较高的遗传变异3大部分的遗传变异存在于种群内 7.JF指数和 -HEKK0K指数估算结果分别

为 ;@r"s和 9!r@s<3只有少部分的遗传变异存在于种群间:不同种群的遗传多样性存在差异3各种群的遗传多样性与其所处

的地理位置具有显著的相关性:@个种群的平均遗传距离为 $r@$A@3变异范围为 $r">;"B$r@"9>:聚类分析结果显示地理距离

较近的种群遗传距离较小3首先聚在一起3而地理距离较远的种群遗传距离较大3说明羊草种群间的遗传分化与地理距离存在

一定相关性:但地理距离最近的两个种群并未最先聚集3说明羊草种群间的分化还与其生境的异质性有关C
关键词=羊草:a%cq:地理种群:遗传分化
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变异是生物进化的基础5遗传分化在种群内或种群间都会发生5而且在不同尺度范围即不同空间均会发生‘近年来5国内

外学者利用UVWX技术对多种植物进行了种内变异a种间变异及遗传分化的研究bYc9d‘羊草\ABCDEFGHIJBJFIF̂是内蒙古东部草

原地带不同类型草原的建群种或优势种‘在不同的土壤a水分a温度等生态因子作用下5在长期的适应和进化过程中5不同地理

种群羊草在形态结构a生理生化反应a同工酶直到 XeV水平上均产生了不同程度的分化b;cY1d‘目前5对羊草遗传分化的研究多

集 中 在 大 尺 度 范 围 的 种 群 或 不 同 生 态 型 之 间bYYcY8d5有 关 同 一 生 境 的 连 续 分 布 种 群 或 相 邻 群 落 地 段 的 种 群 遗 传 分 化 也 有 报

道bY8d‘对地理距离较小a但生境存在间隔情况下羊草的种群遗传分化也有报道bY3d‘对于内蒙古不同草原地带羊草遗传多样性及

与环境因子的关系却少见报道‘本文选用内蒙古不同草原地带分布的 3个自然羊草种群为材料5利用 UVWX技术5并结合植物

群落分析及土壤样品分析5从 XeV水平上分析不同地理种群羊草的遗传结构及遗传分化程度5分析遗传标记和环境因子的相

关性5并试从理论上探讨遗传变异的可能机制‘

f 材料与方法

f2f 实验材料

]11]年 ;c4月对内蒙古境内不同草原地带羊草的几个主要分布区进行考察5选取代表性种群 3个5每个种群随机取样 ]1
株\羊草植株之间间隔 Y1"以上 5̂单株采集叶片硅胶保存b3d5带回实验室于室温保存5并将样地内采集的土壤样品进行分析‘3
个地理种群所在生境的自然概况列于表 Y‘

表 f g个羊草种群所在生境的自然概况

hijkLf hlLLmnoPOmpLmqikQiqirOPqlLronLsOstkiqoOmROruvwxyz{|}~v~z}z
种群编号

W#,-.!&*#$<#=(

样点

!!",.*$%/*&(

纬度\"ê
#!&*&-=(

经度\"$̂
##$%*&-=(

海拔\"^
V.&*&-=(

土壤类型

!#*.&7,(

群落类型

%#""-$*&7&7,(

WY 霍林郭勒市 8328 YY42; Y1Y3 黑钙土 贝加尔针茅&羊草’

W] 西乌珠穆沁旗 8823 YY;28 YY39 暗栗钙土 大针茅&羊草(

W[ 阿巴嘎旗 8821 YY321 Y]19 砂质栗钙土 羊草&杂类草)

W8 定位站* 8[23 YY929 Y[][ 典型栗钙土 大针茅&羊草(

W3 克什克腾旗 8[23 YY92; Y[;1 暗栗钙土 大针茅&羊草(

*中国科学院内蒙古草原生态系统定位研究站T’+,I-./.IG.0BJFIF& ABCDEFGHIJBJFIFT( +,I-.12.J3IF& ABCDEFGHIJBJFIFT) ABCDEF

GHIJBJFIF&’(6@/

表 4 5f个引物对 g个种群羊草扩增 6789位点数和多态位点比率

hijkL4 :tpjLPOr6789kO;oimQsPOsOPqoOmOrsOkMpOPslo;kO;o

QLqL;qLQNoql5fsPopLPRrOPronLsOstkiqoOmROruvwxyz{|}~v~z}z

种群编号

W#,-.!&*#$
<#=(

总位点数

?#&!..#<*

多态位点数

W#.7"#6,’*<
.#<*

多态位点百分率

W(6<($&!%(#)
,#.7"#6,’*<
.#<*\Ŵ

位点<引物

e-"@(6#)
.#<*<,6*"(6

WY ]:: ][] :129 42[

W] [Y3 ]3: :Y24 Y12]

W[ 8Y4 [99 :;28 Y[23

W8 [38 [18 :324 YY28

W3 8[9 [4Y :42; Y82Y
总计 ?#&!. 849 8:4 4:29 Y32;

f24 XeV提取与检测

参 照 %.!6=bY9d!X!法5从 硅 胶 干 燥 过 的 羊 草 叶 片 中 提 取

XeV5共获得 XeV样品 Y11份‘加入 UeV!/(纯化 XeVT在

含有 123> $?的 12:>琼脂糖凝胶中电泳检测各模板有无降

解T紫外分光光度计检测 XeV浓度和纯度5@]1A保存备用‘

f25 引物筛选

本 研 究 所 用 引 物 购 自 美 国 B,(6#$公 司5从 Y11个 Y1碱

基寡聚核苷酸 随 机 引 物 中 经 预 试 验 筛 选 出 对 全 部 XeV样 品

均 有 清 晰a稳 定 扩 增 产 物 并 且 重 复 性 好 的 [Y条 引 物5用 于 扩

增反应\表 [̂‘

f2C W%U反应

本试验选用总体积为 ]3D.的 随 机 扩 增 反 应 体 系5其 中 包

:3Y] 生 态 学 报 ]8卷
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括!"#$%&’’()*+,-./012.*3*,445.678*-./9:;<3"#445.678#+,-./;=>?:@<5.A4()=B(3,C6-.8#+*-.3以上均为

D=E15E7F9+产品8/<)G4()3,H45.678"-.3IH()5E公司8/双蒸水 "J+K-./羊草基因组?:@"##E1左右/在L(E(公司的<;2M

"##<2N仪上进行 N@<?O扩增程序为!PQR 预变性 Q4GESPQR变性 Q#B/TUR退火 "4GE/J*R延伸 *4GE/Q#个循环S最后

J*R 延伸 "#4GEO

V+W 电泳结果记录

扩增产物用 "+QX的琼脂糖凝胶电泳3含 "-164.Y%8进行分离/电泳缓冲液为 "$;@Y/以鼎国生物生产的 D?##,为分子

量标准/电泳结果在紫外透射仪上观察拍照O对电泳中能稳定清晰出现的扩增片断3条带8记为 "/没有扩增产物的记为 #S与空

白对照反应产物具有相同迁移率的带作为污染带/不予记录O

VZ[ 数据分析

3"8多态位点比率 分别计算各种群不同位点上的扩增频率/当某一位点上扩增的 ?:@片断出现频率小于 #+PP时/该位

点为多态位点\"J]O多态位点比率 _̂多态位点数6检测到的总位点数O

3*8估算 D‘=EE5E指数\"K]

D‘=EE5E多样性指数 a_bc d̂.51̂ d

式中/̂ d为一条扩增产物存在频率O

a可以计算两种水平的多样性!种群内遗传多样性 aefe和种内多样性 ageOaefe6age是种群内遗传多样性所占的比

例S3ageMaefe86age为种群间多样性所占比例O

3T8用 :(G指数\"P]估算种群遗传结构参数

总基因多样性 ah_ "bc3c d̂6i"8*6i*

种群内基因多样性 aj_ "bc3c^*d6i"86i*
式中/̂ d为单个位点扩增频率/i"为总位点数/i*为 材料数O
种群间基因多样性 kjh_ ahb aj

基因分化系数 ljh_ kjh6ah

种群每代迁移数目 mn_ 3"b ljh86Qljh

3Q8相似系数o遗传距离和聚类分析 根据 :(G和 7G\"P]的公式/N@<?片断的平均遗传相似度

p_ *mqr63mqs mr8/mqr
式中/为 qor两个个体共有的扩增带数/mqomr为 qor两个 个体各自拥有的扩增带数O
遗传距离 k_ "b p
通过:;DtDM<2*+#"\*#]程序软件将数据输入计算机/用C<L0@法对 ,个样地羊草种群的N@<?结果进行聚类/构建分

子聚类图O

u 结果分析

u+V N@<?扩增带的多态性

用 T"个寡聚核苷酸引物对 ,个种 群 "##个 个 体 的 基 因 组 ?:@进 行 <2N扩 增/共 得 到 QPU个 N@<?位 点3条 带8/扩 增

?:@片断长度介于 T##v*,##wH之间/其中多态位点 QKP个/总的多态位点百分率为 PK+UXO所用引物在 ,个不同种群所检

测出的N@<?位点数及多态位点百分率不同3表 *8O克什克腾羊草种群和阿巴嘎羊草种群由这 T"个引物扩增的N@<?位点数

最多/分别为 QTU和 Q"PS位点数最少的为霍林郭勒羊草种群和西乌羊草种群/分别为 *KK和 T",O多态位点百分率以克什克腾

羊草种群为最高3KP+JX8/其次为阿巴嘎羊草种群3KJ+QX8/其它几个羊草种群的多态位点百分率均较高/均在 K#X以上O高

的多态位点比率表明 ,个羊草种群内均存在较高的 N@<?变异和分化O
各引物检测到的 N@<?位点数在 ,v*#之间/平均每个引物可检测出 ",+J个位点/不同引物扩增的多态带数及多态位点

比率存在着明显不同O每个个体平均 N@<?条带数为 UZ*K条/变化范围为 Q+TvK+#条Z阿巴嘎羊草种群每个个体平均 N@<?
条 带数最多3J+"P8/霍林郭勒羊草种群每个个体 N@<?条带数最少3,+QU8/,个种群每个个体 N@<?条带数呈现出随经度的

增加而递减的趋势O经相关检验表明!,个种群的个体平均条带数与各种群所处的经度呈显著负相关3ex#+#,8O

u+u 不同羊草种群的遗传结构

u+u+V D‘=EE5E多样性指数 用 T"个引物所检测到的 ,个羊草种群表型频率计算各种群遗传多样性指数3表略8O不同引物

检测到的羊草种群内遗传多样性有较大差异/变化范围 #+###vK+#JJO,个羊草种群中/克什克腾羊草种群的平均遗传多样性

最高3Q+,TJ8/其次为阿巴嘎羊草种群3Q+TTP8/而霍林郭勒羊草种群的多样性最低3*+U**8/多样性排列顺序如下!<,y<Ty<Q

y<*y<"O遗传多样性的变异范围为 *+U**vQ+,TJ/可见羊草不同种群间的遗传多样性存在较大差异O

P,"*"#期 刘惠芬 等!内蒙古中东部不同草原地带羊草种群遗传分化
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利用 !"#$$%$信息指数可把羊草的遗传变异划分为种群内变异和种群间变异&表 ’()由表 ’可以看到*羊草种群内平均遗

传多样性为 ’+,,-*种内平均遗传多样性为 .+/01)引物 23456所检测到的种内总的遗传变异最大&,+5/1(*而 237/1检测到

的遗传变异最小&-+-1-()总的来看*羊草的大部分遗传变异&6-+.8(存在于种群内*只有 -6+.8的遗传变异存在于种群间*即

羊草群体间的遗传分化达到 -6+.8)不同引物所估算的遗传变异在羊草种群内和种群间的分布存在着差异*引物 234/6检测

到种群内遗传变异最大&99+18(*而引物 23:/-检测到种群内最小的遗传变异&00+-8()

;+;+; 7<=基因多样性指数 由 7<=指数估算各引物检测到的 .个羊草种群的基因多样性&表 0(与由 !"#$$%$多样性指数估

算的数值相差很 大*但 所 反 映 的 规 律 基 本 相 同*仍 以 克 什 克 腾 羊 草 种 群 遗 传 多 样 性 最 高&/+,’-(*霍 林 郭 勒 羊 草 种 群 最 低

&/+./5(*按基因多样性大小顺序排列如下>3.?3’?30?3-?35)根据 7<=指数计算的 .个种群间的遗传分化系数为 /+50,*
即在羊草的总变异中*种群间分子变异占所有种群总基因多样性的 50+,8*而 9.+08的变异存在于种群内)

表 @ 由 ABCDDED信息指数估算的羊草种群内和种群间的遗传分化

FCGHI@ JCKLMLMEDMDNEOLBINIDILMPQMRIKSMLTGILUIIDCDQUMLBMDVEVWHCLMEDSEOXYZ[\] _̂‘aYa]‘]UMLB@bVKMcIKSISLMcCLIQGTABCDDEDdS

QMRIKSMLTMDQIe
引物

3f=g<f
hijik hlim hijinhlio &hliphiji(nhliq

引物

3f=g<f
hijik hlim hijinhlio &hliphiji(nhliq

23:/5 -+9/0 0+165 /+.,0 /+0’, 2345- ’+.6/ 0+11’ /+65. /+-9.

23:/- -+5-’ 0+9/- /+00- /+..9 23450 0+,.. ,+/.5 /+6,1 /+-’5

23:/’ 5+6,6 -+99/ /+,5’ /+’96 2345, -+091 ’+’,/ /+605 /+-.1

23:/6 0+.-, .+1’, /+6,- /+-’9 23456 0+-05 ,+5/1 /+,10 /+’/,

23:/9 -+5/0 ’+55/ /+,6, /+’-0 237/’ 0+’0’ .+1-- /+6’’ /+-,6

23:/1 ’+0-- 0+,0. /+6’6 /+-,’ 237/. .+/.’ ,+/-9 /+9’9 /+5,-

23:5/ ’+9-0 .+6-/ /+,,9 /+’’- 237/9 0+-99 .+11- /+65, /+-90

23:5’ ’+’-6 0+,.0 /+65. /+-9. 237/1 5+.9’ -+-1- /+,1/ /+’5/

23:59 ’+6.1 .+’1’ /+,16 /+’/’ 23755 ’+695 0+6/. /+9/0 /+51,

23:51 0+695 .+1’/ /+9/, /+510 2375- ’+,1, .+-61 /+6// /+’//

23:-/ ’+619 .+-,5 /+6-- /+-69 2375’ ’+’65 0+.,9 /+6’9 /+-,-

234/’ ’+9.5 0+161 /+66’ /+--6 23750 0+-’, .+611 /+6’/ /+-6/

234/. 0+096 .+’96 /+9’’ /+5,6 2375. ’+0/’ .+-,1 /+,0, /+’.0

234/, -+600 ’+696 /+6-0 /+-6, 2375, ’+90. .+9-, /+,,/ /+’0/

234/6 .+’/9 .+16- /+991 /+555 237-/ 0+06/ .+616 /+665 /+--1

234/1 ’+9,1 .+55’ /+6.6 /+-0’ 平均 r<#$ ’+,,- .+/01 /+6-. /+-6.

k hiji种群内遗传多样性s=t"=$pu%uvw#t=%$x<$<t=yz={<f|=t}~m hli总的遗传多样性!%t#wx<$<t=yz={<f|=t}~o hijinhli种群内多样

性 占 总 遗 传 多 样 的 比 例 s=t"=$pu%uvw#t=%$z={<f|=t}#|#uf%u%ft=%$%"t%t#wx<$<t=yz={<f|=t}~q &hliphiji(nhli种 群 间 遗 传 多 样 性 比 例

#<t$<<$pu%uvw#t=%$z={<f|=t}#|#uf%u%ft=%$%"t%t#wx<$<t=yz={<f|=t}

;+;+@ 基因流 种群每代迁移数7g是测定基因流的一种方法*根据种群间遗传分化系数%&’计算不同引物检测到的()&见

表 0()可见*多数引物估算的()大于 5*其最大值为 0+./0*最小值为 /+69,*平均值为 5+,--)所以可以认为种群之间的基因

流很大)这与 !"#$$%$指数和 7<=指数得到的大部分遗传变异存在于种群内的结论相一致)

;+@ 遗传相似系数*遗传距离及其聚类分析

种群间的 +:3,片断共享度&即遗传相似度(能够在一定程度上反映种群间的遗传分化和 ,7:差异)将每个引物在 .个

羊草种群上的扩增结果输入计算机*计算得到 .个种群间的遗传距离和相似系数矩阵&表 .()结果可见>.个羊草种群间遗传距

离从 /+0,90到 /+.06,不等*平均遗传距离为 /+./1.)遗传距离最大的是西乌种群和定位站种群*最小的为定位站种群和阿巴

嘎种群)
根据遗传距离用 -3.r:法进行聚类分析*结果如图 5)本研究中定位站羊草种群和阿巴嘎种群遗传距离最小&/+0,90(

首先聚集*再与克什克腾羊草种群聚集&遗传距离为 /+.5-/(为一类~而西乌羊草种群与霍林郭勒羊草种群聚为第二类&遗传距

离为 /+0959(*最后与前一类在遗传距离 /+.’56处聚集)

@ 讨论

@+b 羊草的遗传多样性

由 +:3,分析得到的数据结果来看*各个地理种群羊草均存在较高的遗传变异*总的多态位点比率为 19+,8*与崔继哲

等/500的结果&1,+58(较为一致*高于钱吉等/550对不同种群羊草的 +:3,分析&65+18(及胡宝忠等/5’0对松嫩草原灰绿型和黄
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绿型羊草 !个种群的分析"#$%&’()这与钱吉等*++,-胡宝忠等*+$,分析的是种群间的遗传变异有关.一般来说)代表供实验种群

的样本越多)其所覆盖的遗传多态信息越多.另外)崔继哲等*/+,对微生境下羊草两种生态型的等位酶研究中得到的多态位点比

率 为 !#%0’)小于本文的 1#%0’.据估计)建立在同工酶电泳可以检测出基础上的遗传变异大概相当于实际值的 +2$3+2/)由

于 4567技术是基于 785分子水平)能够检测出更高的突变比率)受选择约束较弱*//,)而且可以方便地采用多个随机引物覆

盖整个基因组)因此由 4567检测出的遗传多样性水平更高.另外扩增产物以及多态位点比率均随引物本身-引物数量及样品

数 量 而 异)鉴 于 本 研 究 使 用 的 引 物 多 达 $+个)样 本 数 量 多 达 /&个)因 此 能 够 很 好 的 覆 盖 所 选 种 群 所 包 含 的 遗 传 多 样 性 信

息*/$3/9,.一个物种的进化潜力和抵御不良环境的能力取决于其遗传多样性的高低*/0,.较高的遗传多样性是羊草耐寒-耐旱-耐

盐碱等的遗传基础.

表 : 由 ;<=指数估算的 >个羊草种群的基因多样性及种群间的遗传分化

?@AB<: C<D<E=FG=H<IJ=EKLMIL=H<NMNOB@E=MDJMLPQRSTUVWXYQYUXU@DGEZ<=I[<D<E=FG=LL<I<DE=@E=MD@\MD[EZ<\<JE=\@E<GAK;<=]J=DG<̂

引物 6_‘ab_ 6+ 6/ 6$ 6c 69 def dgh iegj kegl mno

p65&+ &%/!/ &%9!0 &%c0! &%$1& &%9/0 &%cc0 &%9/+ &%&!c &%+c$ +%9&+

p65&/ &%/1! &%c#9 &%c/1 &%/#/ &%$0! &%$!/ &%c9# &%&#9 &%+#! +%&#1

p65&$ &%c+! &%/!+ &%$#& &%00$ &%#&+ &%9&0 &%0+c &%+&# &%+!9 +%+!0

p65&! &%!/$ &%9+1 &%09& &%!$0 &%0/+ &%09& &%!c0 &%&1! &%+/1 +%0#&

p65&# &%9/$ &%&&& &%c/& &%/c9 &%0+& &%$0& &%c!c &%++c &%/c+ &%!#0

p65&1 &%c#9 &%9$1 &%0&& &%0c& &%!&c &%91$ &%!&0 &%++/ &%+91 +%$+#

p65+& &%9$$ &%$0! &%9c9 &%9$0 &%9cc &%9&9 &%91# &%&1$ &%+99 +%$0$

p65+$ &%9&0 &%!&1 &%9!# &%0/+ &%c1# &%9#/ &%019 &%++$ &%+0$ +%/#0

p65+# &%&&& &%0/+ &%0c1 &%009 &%99+ &%c1! &%9!+ &%&!c &%+/1 +%0#0

p65+1 &%09# &%099 &%0#/ &%001 &%0c& &%00+ &%!&/ &%&c+ &%&9# c%&9c

p65/& &%c!& &%9+1 &%9#& &%c$0 &%9$! &%9&# &%91c &%&#9 &%+cc +%c#9

p6q&$ &%9#0 &%0$# &%0+1 &%!#1 &%!9! &%0!# &%!9/ &%&!c &%&11 /%/!9

p6q&9 &%91! &%99/ &%01! &%#$! &%!$c &%0#$ &%!## &%+&c &%+$$ +%0$9

p6q&0 &%c/$ &%9++ &%c1! &%$1/ &%!+! &%9&# &%0&$ &%&19 &%+9! +%$c/

p6q&! &%!$0 &%09# &%9c+ &%0$& &%0c1 &%0c$ &%!++ &%&0# &%&19 /%$0!

p6q&1 &%9&0 &%!&! &%9&0 &%0$c &%9#+ &%9#! &%0#& &%&1$ &%+$! +%9!#

p6q+/ &%9c+ &%9/+ &%c+! &%01+ &%91# &%99$ &%09& &%&1! &%+c1 +%c$/

p6q+c &%91! &%0$$ &%9#$ &%9c9 &%!/+ &%0+0 &%!&/ &%&#0 &%+// +%!1c

p6q+0 &%cc/ &%+c! &%9/c &%$#c &%901 &%c+$ &%9&$ &%&#1 &%+!# +%+90

p6q+! &%!!+ &%c9c &%!/+ &%9c! &%!cc &%0c# &%0#1 &%&c+ &%&911 $%1/&

p68&$ &%90! &%c90 &%0&/ &%0/& &%911 &%901 &%000 &%&1! &%+c0 +%c09

p68&9 &%0!! &%9!! &%019 &%911 &%0$9 &%0$! &%!$$ &%&10 &%+$+ +%090

p68&# &%c11 &%0!+ &%911 &%9/$ &%919 &%9!# &%0#/ &%+&c &%+9$ +%$#+

p68&1 &%+&9 &%c01 &%c0+ &%$9! &%9!+ &%$1$ &%9+! &%+/c &%/c& &%!1+

p68++ &%9&1 &%9#/ &%cc9 &%91$ &%01! &%909 &%00$ &%&1! &%+c! +%c9c

p68+/ &%0+9 &%9!9 &%0&! &%!/c &%01+ &%0c/ &%!$+ &%&## &%+/+ +%#+!

p68+$ &%9/+ &%0c$ &%90# &%9$1 &%9c! &%90c &%00c &%+&+ &%+9+ +%c&&

p68+c &%0#! &%9!/ &%91/ &%9$! &%9!1 &%91c &%!/9 &%+$+ &%+#+ +%+$/

p68+9 &%c!9 &%9$c &%0/! &%0$+ &%!+$ &%910 &%!+# &%+// &%+!& +%/+0

p68r0 &%c!$ &%91! &%0#/ &%!+$ &%!c0 &%0c/ &%!$# &%&10 &%+$& +%0!0

p68/& &%$$/ &%0+$ &%!!! &%091 &%!0& &%0/# &%!c/ &%++c &%+9$ +%$#+

sbtu &%9&+ &%9/# &%9!9 &%9!/ &%0$/ &%90/ &%090 &%&1c &%+c0 +%0//

f种群内基因多样性 v‘wx‘uyz{z|}tw‘{u~bub!‘"b_#‘w$%h总的基因多样性 &{wt}~bub!‘"b_#‘w$%j种群间基因多样性 ’bw(bbuyz{z|}tw‘{u

~bub!‘"b_#‘w$%l种群间遗传分 化 系 数 ){b**‘+‘buw{*~bubw‘+!‘**b_buw‘tw‘{uta{u~z{z|}tw‘{u#%o种 群 每 代 迁 移 数 目 8|a,b_{*a‘~_tuw#zb_

~bub_tw‘{u

-%. 羊草种群的遗传分化

多态位点比率-/xtuu{u多样性指数和 8b‘基因多样性指数是衡量种群遗传变异的几个主要指标.从上述几个指标来看)9
个羊草种群均存在丰富的遗传变异.从 /xtuu{u指数来看)羊草种群内的遗传多样性比率为 !/%9’)而种群间的遗传多样性比
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率为 !"#$%&说明大部分的遗传变异存在于种群内&这符合羊草风媒异交植物的特点&与崔继哲等’(()对松嫩草原灰绿型和黄

绿型种群的分析结果较为一致*采用 +,-指数得到的种群内与种群间的遗传分化情况与采用 ./01121指数得到的结果基本一

致&种群遗传分化系数 345为 6#(78*繁育系统是影响种下水平遗传多样性的最重要因素’!"&!9)*对于异交风媒植物来说&只有

不到 (6%的变异产生于种群间的差异:345;6#(<&也就是说 =6%的遗传多样性保持在种群内部’!=)&同本文根据 +,-指数估算

的种群间遗传多样性 9$#7%相接近*另一方面&羊草为兼性生殖植物&主要靠根茎进行营养繁殖&同时有一定有性生殖能力&这

种特殊的繁育系统可能使其具有特殊的种群遗传结构&不完全符合异交风媒植物的特点*

表 > >个 羊 草 种 群 ?@AB片 断 的 遗 传 相 似 度:上 三 角<及 遗 传 距 离

:下三角<

CDEFG> CHGIJKJFDLJMN:DEOPGQJDROSDF<DSQRGSGMJTQJIMDSTG:EGFOU

QJDROSDF<OV?@ABVLDRKGSMIIHDLGQDKOSRVJPGWOWXFDMJOSIOVYZ

[\]̂_̂‘]‘QGMGTMGQUJMHabWLJKGLI
种群编号

c2def0g-21h2i,
c( c! cj c7 c$

c( k 6#$(9! 6#$!89 6#7"j$ 6#7"j9

c! 6#79(9 k 6#7=6( 6#7$!7 6#78!9

cj 6#7"j! 6#$6== k 6#$j(8 6#$!66

c7 6#$!8$ 6#$7"8 6#7897 k 6#7986

c$ 6#$!8! 6#$j"! 6#7966 6#$(76 k

图 ( 内蒙古不同地理种群羊草的 lmcn聚类分析

o-pZ( qferg,s010ftr-r2ui-uu,s,1gp,2ps0d/-hd2def0g-21r2u

vwxyz{|}~!w!{~{-1"11,s#21p2f-0er-1plmcni0g0

a#a 不同羊草种群的遗传变异

从羊草的多态位点比率$./01121多样性指数和 +,-基因多样性指数来看&虽然按不同指标得到的多样性的数值不同&但

其所反映的种群间遗传多样性的变化趋势基本是一致的%克什克腾羊草种群的遗传多样性最高&阿巴嘎羊草种群的遗传多样性

次之&霍林郭勒羊草种群的遗传多样性最低且与西乌羊草种群的遗传多样性比较接近&呈现出由东到西$由高纬度到低纬度遗

传多样性逐渐增加的趋势*相关分析表明&各种群的遗传多样性与其所处的地理位置具有显著的相关性:&’6#6$<*从各种群

的分布来看&霍林郭勒和西乌的羊草种群位于羊草分布的中心区&而阿巴嘎羊草种群接近于羊草分布的西部边缘*一般来说&一

个物种的边缘分布区生境与中心区生境差异较大&自然选择压力也相对较大(此外&过度放牧和人为干扰也增加了羊草的选择

压力&导致种内遗传变异的频率升高&从而使边缘区种群内积累较多的遗传变异以适应改变了的环境*本研究检测到阿巴嘎羊

草种群遗传多样性较高说明了这一点*在研究区域内&克什克腾羊草种群具有最高的遗传多样性可能与其所在生境的特殊性有

关*由于生境内水分条件较好&羊草种群的密度大:!69分株)*!<&而羊草抽穗多少与密度有关&密度大抽穗多’j6)&即有性繁殖

增加&必然引起种群内遗传多样性增加(而位于相似地理位置同属典型草原带的定位站种群&羊草密度小:($分株)*!<&此时羊

草的有性生殖受到很大限制&很少能发育形成生殖枝&即使能开花结实&种子形成的幼苗比起无性系分株来成活率较低&羊草营

养繁殖:根茎分蘖<的增加及有性繁殖率的下降必然引起该种群内多样性的降低(霍林郭勒羊草种群位于大兴安岭西南翼山前

丘陵&属草甸草原&羊草生长的水分条件较好&自然选择压力较小&而且该地区全年温度较低&不利于羊草的开花结实&羊草以根

茎繁殖为主&因此种群的遗传多样性最低*

a#+ 种群间的遗传相似度$遗传距离及聚类分析

从羊草种群间的遗传相似度和遗传距离来看&最大遗传距离存在于地理距离较大的西乌种群与定位站种群之间:6#$7"8<&
即二者的相似性最小(最小的遗传距离发生在地理距离较近的定位站和阿巴嘎羊草种群之间:6#7897<(克什克腾羊草种群与阿

巴嘎羊草种群$霍林郭勒羊草种群与西乌羊草种群之间的遗传距离都较小&分别为 6#7966和 6#79(9&反映出地理距离较近种

群间的遗传差异相对较小*相关分析表明&羊草种群间的遗传距离与种群所处纬度和经度的差异均呈正相关:,分别为 6#8(6=
和 6#777"<&即与地理距离具有一定的相关性&较符合-距离.隔离/模型*钱吉等’(()在 n+m混合样品基础上&研究了不同种群

羊草的遗传分化及水分因子对羊草遗传分化的影响&也得到相似结论&相邻种群遗传距离较小&随着水因子在内蒙古高原上连

续的梯度变化&羊草各种群间也呈连续的倾群变异*聚类结果:图 (<也显示&地理距离较远的种群总是最后聚在一起*
本研究中地理距离最近的定位站羊草种群和克什克腾羊草 种 群 间 的 遗 传 距 离 为 6#$(76&大 于 $个 种 群 的 平 均 遗 传 距 离

:6#$6=$<&反映出羊草种群间遗传分化格局的复杂性*这种复杂性可能与各种群的原分布中心$进化过程及种群间的基因交流

等多种因素有关*以往研究表明&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’8)&遗传分化可能是因为

其它的单个因子或几个因子的综合作用来决定的’(!)*克什克腾羊草种群与定位站种群所处地理位置相近&年降水量$光温等气
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候条件一致!但由于两者在土壤水分状况和羊草本身在群落中的生长繁殖状况有明显差异!二者实际的遗传距离远大于由地理

距离推测的预期值!所以在聚类时二者并未首先聚集"

#$% 羊草遗传多态性的维持机制

种群是物种进化的基本单位!种群遗传结构是一个物种最基本的特征之一"因自然或人为原因发生突变&基因流&选择和遗

传漂变!种群间可能发生遗传分化"羊草是欧亚草原区广泛分布的多年生草本植物!兼性生殖!以根茎繁殖为主!同时以异交授

粉进行有性繁殖"这种特殊的生活史使种&种群产生并维持很高的遗传变异性"本文根据种群间遗传分化系数 ’()计算了种群

每代迁移数目 *+!得到的*+ 大于 ,!即说明羊草种群间的基因流强度较大"较大的基因流可防止由遗传漂变引起的种群之间

的遗传分化!这也符合异交植物的特点"所以!维持羊草遗传多态现象的机制不是遗传漂变"另一方面!以上研究的羊草种群分

布较为连续!种群间并不缺乏有效的基因流"据此可以认为!不同地理种群羊草的遗传分化和变异与纬度&经度具有一定相关

性!自然选择的压力显得较为重要-小地区范围内羊草种群间的遗传分化主要是由环境的异质性所引起的"
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6,m7 !=Q)_xtNKẐNMY:t]̂NMLXt-’K-KLXZ\M-[y7tN̂LXt-_!R>I9nR;;:HWaCU;_8R_!‘<?I=>W:<:HW!=V’R>b!,emk_

6,|7 !=Q)_p?QIQ<:IQRHRS:T=>:D=9=I=>R2wDR?QIw:HWD=H=IQPWQ?I:HP=S>R<:?<:;;HC<U=>RSQHWQTQWC:;?_’K-KLXZ\!,em|!;h5k|zlke3_

6,e7 !=Q) :HW+QB n_):I9=<:IQP:;<RW=;SR>?ICWwQHDD=H=IQPT:>Q:IQRHQHI=><?RS>=?I>QPIQRH=HWRHCP;=:?=?_:YtZ_*MLN_#ZM[_(ZX_

6(#!,eme!&g5kfjelkfmz_

zj,f,3期 刘惠芬 等5内蒙古中东部不同草原地带羊草种群遗传分化

万方数据



!"#$ %&’()*+,-./0/123",#4,-56789:;(<;=&>&6?;>@65(<9A;89;<7;>;(?B9BB?B<76,C=7<78/&)<D;87E-7D0&8FE4GGH,

!"4$ 359+IEJ95K0EI50L,L7>7<9:@9A78B9<?;>@@9))787><9;<9&>&)<D&7:&<?M7B&)K7?65B:’9>7>B9BM&M5(;<9&>B9>69:8&’;N9<;<1

;((&O?67;>;(?B9B,PQRSTQUVUWXQSYXZXQSE"###E[\]̂_‘âabâG,
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