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摘要:由于地理关系,台湾海峡两岸的红树植物组成具有高度的相似性,都以耐寒性较强的秋茄为优势种。 中国台湾(以下简

称“台湾冶)与大陆仅一水之隔,因此台湾的秋茄种群来源最有可能来自东南沿海种群,然而台湾南、北红树植物种群的拓殖路

线以及与大陆东南沿海种群的遗传关系的研究至今仍未见报道。 通过 SSR 分子标记, 利用近似贝氏计算(Approximate
Bayesian Computation)推测海峡两岸 4 个分布区域秋茄的起源及其拓殖路线。 结果表明 4 个区域的种群出现明显分化,大陆东

南北部种群与其他种群间分化程度最高。 通过推测台湾北部种群起源可追溯到 29000—48400a 前,早于末次冰期时间,且台湾

北部种群遗传结构与大陆东南南部种群最相近,推测它们可能共同起源于南方祖先。 大陆东南沿海南北种群的溯祖时间约为

15.1 万年至 25.2a 年前,约为更新世中期末,则意味东南沿海南、北种群的遗传分化可能受到更新世后期气候变化与海侵海退

的影响而出现隔离,或东南沿海南、北种群可能来自不同的起源。 而台湾南部种群与台湾北部种群的相似性,表明台湾南部种

群是由北部种群拓殖而来,近似贝氏计算亦支持这个假说。 因而,可以推测海峡两岸秋茄的拓殖路线是从大陆东南南方种群随

黑潮迁移至台湾北部,再从北部拓殖到台湾南部。 利用近似贝氏计算推论台湾海峡两岸红树林种群起源及拓殖路线,为未来我

国东南沿海红树林植物的生物地理研究提供参考。
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Abstract: The community compositions of mangroves in both southeastern coasts of mainland China and west coast of
Taiwan share great similarities because of topogeographic reasons and Kandelia obovata, with its higher cold鄄tolerance,is the
dominant mangrove species on either side of the Strait. Therefore, K. obovata populations in Taiwan, China may most
possibly derive from that of China southeast coastal areas. However, the colonization route of the northern and southern
populations in Taiwan, China and their genetic relationship with that of mainland China have not been reported. In this
study simple鄄sequence鄄repeat ( SSR) markers and approximate鄄Bayesian鄄computation ( ABC) were applied to trace its
origins in the four distribution locations between the Strait. The results showed obvious differentiation among them and the
northern part of the mainland southeastern coast illustrated a higher degree than the other three. It was also inferred that the
origin of the northern Taiwan, China population could be trance back to circa 29000—48400 years ago, prior to the last
glacial period and its genetic structure was the closest to the southern population of China southeast coast, suggesting they
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may derive from a common ancestor in the south. The northern and southern populations of the Southeast China coast
probably coalesced circa 151000—252000 years ago, approximately during the late mid鄄Pleistocene. The possible
implication lies in that the genetic differentiation between the northern and southern populations and their separation may
caused by late鄄Pleistocene climate changes and sea transgression and regression or that they had different origins. Whereas
the highest population similarity between the northern and southern Taiwan, China indicates that the southern population
was colonized from the north one, and the hypothesis is also supported by the results of approximate Bayesian computation.
It can be inferred therefore that the overall colonization route started from southern population of southeast China and
migrated with the Kuroshio Branch Current to the north of Taiwan, China before it ultimately colonized in the south. The
study is the first one to utilize approximate Bayesian computation to illustrate the origination and colonization route of
mangrove populations between Taiwan, China Strait and has provided referential model for mangrove biogeographic research
in coastal Southeast China.
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中国台湾(以下简称“台湾冶)位于欧亚大陆东南端,约 250 万年前,由于地壳褶皱不断上升,构成台湾岛

现代地形。 台湾与大陆之间的台湾海峡形成于更新世冰期[1鄄2],第四纪末次盛冰期(Last Glacial Maximum,
LGM),海水下降 100—120m,台湾海峡成为大陆与台湾之间的陆桥,即著名的东山陆桥[3],陆桥成为两岸物种

交流的通道。 由于第四纪冰期与间冰期反复出现,大陆与台湾之间也反复出现相接、间断,直至距今约 8500
年以前,陆桥才最后被淹没[4]。 因此,台湾植物区系的形成与大陆植物有非常紧密的关系。 台湾植物共 1201
属,其中与大陆共有的属有 1156 属[5]。 高等植物中生物多样性相似度为 79.3%[6]。 还出现台湾岛内和横断

山区(东喜马拉雅)的高山植物景观极其相似的现象[7]。 但台湾特有种也非常丰富,约 1070 种,占全部种数

的 29.3%。 特有种比例高[5]。 台湾的植物区系是新老植物成分并存且共同发展的古老区系,是多次地质事件

侵袭后,再活化的历史事件演变的结果。
红树植物在海峡两岸都有分布,且具有非常高的相似性[4],分布于台湾北部竹围的秋茄 (Kandelia

obovata)与福建福鼎的秋茄种群遗传结构具有较高的相似性,但遗传多样性却低于福鼎种群,且分布于大陆

东南沿海秋茄种群的遗传多样性呈现由北向南不断降低的趋势[8]。 大多数红树植物的繁殖体具有漂浮能

力,随洋流进行漂移。 胎生苗漂移是红树植物基因交流的主要方式[9鄄12],是红树植物地理分布格局的重要影

响因子[13鄄16]。 当陆桥形成时,有助于两岸陆地物种交流,但对于繁殖体借助于海水进行漂移的红树植物来

说,陆桥却可能成为阻碍其扩散的主要因子。 因此台湾海峡的陆桥出现便可能成为台湾红树植物起源、拓殖

方向的影响因子。 黑潮(Kuroshio current)是西太平洋由南向北流动的洋流,将热带的温暖海水带往北方较为

寒冷的海域,也同时推动红树植物由南向北迁移[17]。
本研究以分布于两岸的红树植物秋茄种群为研究对象,利用简单重复序列 ( simple sequence repeats,

SSR)分子标记,通过近似贝氏计算(approximate鄄Bayesian鄄computation,ABC)推测台湾红树植物的起源,以期为

红树植物保护提出生态保护单元,为红树植物生态恢复与保护提出科学依据。

1摇 材料与方法

1.1摇 材料的采集

针对海峡两岸秋茄的自然分布的特点,选取自然分布于广州深圳、福建漳州、福建福鼎、福建宁德、台湾北

部竹围及台湾南部四草的秋茄样地。 共 6 个样地,依地理分布位置区分为大陆东南沿海北部种群(N. CN),
大陆东南沿海南部种群(S. CN),台湾北部种群(N. TW),台湾南部种群(S. TW)。 采集地相关资料分别见表

1 及图 1。 采集方法:在野外每个样地采集 5—10 株个体叶片,每株间距至少 10m 以上。 采集的嫩叶片立即放

入装有硅胶的塑料袋中干燥,并记录采集地生境类型、海拔高度、个体编号等信息。
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表 1摇 采集地相关信息

Table 1摇 Information regarding the sampling areas in this study

采集地代号
Population code

采集地点
Collecting sites

样品数
Sample size

经纬度
Coordinate (N / E)

种群特征
Population

characteristics

S.CN ZJ 福建漳州漳江口红树林自然保护
区竹塔村

5 N 23毅55.452忆
E 117毅24.893忆 原生群落

SZ 广东深圳福田红树林保护区 5 N 22毅32忆
E 114毅03忆 原生群落

N.CN FD 福建宁德福鼎沙埕港 5 N 26毅52忆—27毅26忆
E 119毅55忆—120毅43忆 原生群落

ND 福建宁德三都湾 5 N 26毅18忆—27毅4忆
E118毅32忆—120毅44忆 原生群落

N.TW TP 台湾北部竹围红树林保护区 10 N 25毅09忆
E 120毅16忆 原生群落

S.TW TN 台湾南部台江国家公园(四草) 10 N 23毅00忆
E 120毅08 原生群落

摇 摇 N. CN: 大陆东南沿海北部种群,S. CN: 大陆东南沿海南部种群,N. TW: 台湾北部种群,S. TW 台湾南部种群

图 1摇 台湾种群起源及拓殖路线假说

Fig.1摇 The origin hypotheses and probable migration routes of mangroves in Taiwan, China

A: 采样地地理位置分布图;B—F:分别为 5 种可能的起源地及迁移路径;虚线代表隔离事件,箭头方向为可能的拓殖方向和路径;t1—t3 分

别为各隔离、拓殖事件发生的时间;N. CN: 大陆东南沿海北部种群,N. CN: 大陆东南沿海北部种群,S. CN: 大陆东南沿海南部种群,N.

TW: 台湾北部种群,S. TW: 台湾南部种群;FD: 福建省福鼎沙埕港、ND: 福建省宁德三都湾、ZJ: 福建漳州漳江口红树林自然保护区竹塔

村、SZ: 深圳福田红树林保护区、TP: 台湾北部竹围红树林保护区、TN: 台湾南部台江国家公园(四草)

1.2摇 试验方法

1.2.1摇 DNA 的提取

摇 摇 DNA 的提取分别采用 2伊CTAB 法[18] 和改良的 4伊CTAB[19] 法进行。 改良的 4伊CTAB 法改进之处主要是
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在常规 2伊CTAB 法的基础上,将 Tris 和 EDTA 的浓度都增加 1 倍。 而盐离子(NaCl) 浓度不变。
1.2.2摇 引物的选取及 PCR 反应

从已发表的文献中选取 18 对核基因 SSR 引物,其中 8 对引物扩增出较强的多态位点(表 2)。 PCR 反应

体系为 20 滋L,其中一组的 PCR 反应条件是 94益变性 30s,48益退火 30s,72益延伸 30s,循环数 35 次。 反应前

94益预变性 3min,反应后 72益延伸 5min。 另一组的 PCR 反应条件是 94益变性 30s,53—62益退火(依引物不

同而异,表 2) 30s,72益延伸 1min,循环数 40 次。 反应前 94益预变性 9min,反应后 72益延伸 5min。

表 2摇 引物及多聚酶链式反应(PCR)条件

Table 2摇 The primers and polymerase chain reaction(PCR) amplification conditions

引物点
Locus

序列(5忆—3忆)
Primer sequence

PCR 反应条件
PCR amplification conditions

Kcan004 5忆鄄CTTGGGGAGGTTTCTCCATTTG鄄3忆摇 5忆鄄GCGCCCCTAATTAATGCTT鄄3忆 引自 Sugaya 等 2002[20]

Kcan009 5忆鄄CCCGAACTGATGCAGATTCA鄄3忆摇 5忆鄄AGGATGGGTCTTTACAGGTTATTT鄄3忆

Kcan011 5忆鄄AGCCACTCAGGTGTTCTATG鄄3忆摇 5忆鄄CAGGTCTCATGGCTGTGTCC鄄3忆

Kcan034 5忆鄄CAGAAGCAGCAAGTAAGGAA鄄3忆摇 5忆鄄GAAGAACGTGAAGACAGTGA鄄3忆

Kaca01a 5忆鄄ATTCACACTAGTCCACTTCTCCGC鄄3忆摇 5忆鄄ACACACACACACACAGAGAG鄄3忆 引自 Islam 等 2006[21]

Kaca04b 5忆鄄ATCGTAGCGCACGAATGCTTAATA鄄3忆摇 5忆鄄AGAGAGAGAGAGAGACACAC鄄3忆

Kaca05c 5忆鄄GTAGTGCGGTGAGGTTTATAGGAA鄄3忆摇 5忆鄄ACACACACACACACTCTCTC鄄3忆

Kaca10d 5忆鄄TTTTTAGATCTGGCCGGCACGTGC鄄3忆摇 5忆鄄TCTCTCTCTCTCACACACACAC鄄3忆

摇 摇 a、b、c、d: 退火温度分别为 60、57、58、62益

1.2.3摇 SSR 检测及基因分型

PCR 反应产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测确认后,送北京睿博兴科生物技术有限公司,由该公司利用

ABI3730 自动测序仪(Applied Biosystems)配合 Genemarker V1.75 软件分析确定微卫星片断长度和识别。 微

卫星数据用软件 MICRO鄄CHECHER[22]检测非期望突变、大空位(gap)、不正常大小的等位基因或无效等位基

因。 分析位点都未发现异常等位基因。 无异常位点等位基因数据用于数据处理。
1.3摇 数据分析

1.3.1摇 遗传多样性参数

遗传多样性的估算采用 GenALEx6.2[23] 计算有效等位基因数、观测杂合度、期望杂合度、种群分化指数

FST和遗传距离。 并以 ARLEQUIN3.0[24] 对种群遗传结构分子变异 (AMOVA)进行分析,程序运行中进行

10000 次的重复模拟检验后取得遗传变异的期望值分布区间,并检测观测值是否偏离期望值,以评估台湾海

峡两岸的秋茄是否呈明显种群结构。
1.3.2摇 遗传组成相似性及归群分析

种群遗传相似度归群分析采用 STRUCTURE 2.3.3[25鄄27] 进行种群遗传结构分析,该程序基于贝叶斯聚类

分析方法(Bayesian clustering analysis)计算种群的遗传组成,并估计种群间遗传混杂程度。 本研究运用马尔

可夫链蒙特卡尔法(Markov chain Monte Carlo)针对 K= 1—7 进行运算。 每个 K 值进行 10 次独立运算。 每次

运算进行 1000000 次模拟,再选择舍弃 100000 资料(burn鄄in),并使用选择混合祖先模型(admixture model)。
各 K 值利用 STRUCTURE HARVESTER V 0.6.8[28],收集其概率 L(K)并以 驻K 作为标准判断最好的 K 值。 求

最大可能 K 值,将该 K 值对应的 10 次独立运算结果以 CLUMPP V1.1.2[29]进行 10000 次随机顺序整合。 最后

用 DISTRUCT[30]软件绘制成种群遗传结构图。
1.3.3摇 贝叶斯近似计算法(简称 ABC)中拓殖路线假说构建

假说 1:起源受到陆桥的影响,台湾红树植物南、北种群呈多次起源,有多条迁移路线。 假说 2:起源未受

到陆桥的影响,台湾红树植物呈一次性起源,台湾种群从东南北部起源,向东迁移至台湾北部再沿台湾西海岸
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拓殖到台湾南部。 假说 3:起源未受到陆桥的影响,台湾红树植物呈一次性起源,东南南部是起源地,向东迁

移至台湾南部再沿台湾西海岸拓殖到台湾北部。 假说 4:起源未受到陆桥的影响,台湾红树植物呈一次性起

源,东南北部是起源地,向东南迁移至台湾南部再沿台湾西海岸拓殖到台湾北部。 假说 5:起源未受到陆桥的

影响,台湾红树植物呈一次性起源,东南南部是起源地,向东北迁移至台湾北部再沿台湾西海岸拓殖到台湾南

部(图 1)。
1.3.4摇 贝叶斯近似计算模型的构建与评估

为检测台湾秋茄种群的起源及拓殖路线假说,采用 DIYABC 软件[31] 进行检测(图 1,图 2)。 每一个假说

(假设为一个情境) 构建成一个模型,分别进行 12000000 次模拟,模拟参数的估计范围设定为默认值。
DIYABC 模拟完成后,选取最接近观测值的 35000 个数据计算逻辑回归概率值,以评估最佳情境。 DIYABC 参

数设定(1)N1,N2,N3 和 N4 分别为大陆东南沿海北部种群、大陆东南沿海南部种群、台湾北部种群及台湾南

部种群的有效种群大小。 (2)设定秋茄种群历史时间。 由于末次盛冰期(距今约 2 万年前)台湾岛与大陆通

过陆桥相连,因此现今的台湾西部海岸当时是陆地而无红树林分布,故可假设台湾的秋茄种群的拓殖历史小

于 2 万年,由于秋茄胎生苗从萌发至结实最快为两年,秋茄的每一世代最短为 3a。 因而台湾秋茄种群拓殖历

史时间 t2 及 t1 上限设定为 1 万代(约 3 万年),而大陆东南沿海南北种群 t3 上限则设定为 10 万代(约 20 万年

前),且根据种群发展的时间顺序设定 t3> t2> t1。

图 2 摇 5 种可能的情境模型

Fig.2摇 Five colonization scenarios of K. obovata

实线为大陆东南沿海种群,虚线为台湾种群;黑线为北部种群、灰线为南部种群; t1—t3 分别为各隔离、拓殖事件发生的时间情境

2摇 结果与分析

2.1摇 4 个种群的遗传多样性参数

4 个区域 8 个 SSR 位点分析结果表明, 8 个位点多态性为 100%。 有效等位基因平均数是 4.537依0.453,
变化范围是 6.537依1.019(S.CN)至 3.364依0.522(C.CN)。 Shannon忆s index 是 1.526依0.079,变化范围是 1.892依
0.173(S.CN)至 1.27依0.149(C.CN)。 期望杂合度是 0.728依0.022,变化范围是 0.811依0.036(S.CN)至 0.648依
0.054(C.CN)(表 3)。 4 个种群中分布于大陆东南沿海南部的遗传多样性最高,而分布于大陆东南沿海北部

多样性最低。 从分子变异分析(AMOVA)可得,13.08%的分化来源于种群间,86.98%的分化来源种群内的个

体间。 群体间差异明显(FST = 0.1308,P= 0.000)(表 4)。 但种群间两两比较,大陆东南沿海北部种群与其他

种群差异最大,大陆东南沿海南部种群与台湾南、北种群的差异较小分别为 0.05103 和 0.09491(表 5)。
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表 3摇 遗传多样性分析

Table 3摇 Genetic diversity of four populations

自然群落
Populations code Na Ne I Ho He FST

S.CN 8.375依1.179 6.537依1.019 1.892依0.173 0.925依0.037 0.811依0.036 -0.164依0.088

N.CN 4.875依0.639 3.364依0.522 1.27依0.149 0.858依0.067 0.648依0.054 -0.338依0.068

N.TW 5.125依0.515 4.045依0.437 1.451依0.098 1.000依0.000 0.736依0.023 -0.368依0.042

S.TW 5.875依0.693 4.2依0.687 1.493依0.14 0.820依0.083 0.718依0.041 -0.133依0.103

总计 Total 6.063依0.453 4.537依0.397 1.526依0.079 0.901依0.029 0.728依0.022 -0.251依0.042

摇 摇 Na:等位基因 Allele,Ne:有效等位基因 Effective allele,I:香农指数 Shannon忆s index,Ho:观察杂合度 Observed heterozygosity,He:期望杂合度

Expected heterozygosity,FST:种群分化指数 Population differentiation coefficient

表 4摇 种群间分子差异分析(AMOVA)

Table 4摇 Summary of analysis of molecular variance (AMOVA) for four sampling areas

变异来源
Source of variation

自由度
df

方差和
Sum of squares

方差分量
Variance components

变异百分比
% Variation

GST

种群间 Among populations 3 22.163 0.27688 13.02 0.13018

个体间 Among individuals 76 140.600 1.85000 86.98

总计 Total 79 162.762 2.12688

表 5摇 秋茄种群间成对遗传分化值(FST值)的比较

Table 5摇 Genetic differentiations between sampling areas revealed by pairwise FST

S.CN N.CN N.TW S.TW S.CN N.CN N.TW S.TW

S.CN 0.00000 N.TW 0.09491** 0.2442** 0.00000
N.CN 0.13946** 0.00000 S.TW 0.05103** 0.17343** 0.06022** 0.00000

摇 摇 *P臆0.05,**P臆0.001

2.2摇 遗传组成相似性及种群结构分析

贝叶斯聚类分析的结果呈现四大地理分区 6 个种群的归群方式中,当归群数(K)为 4 时,驻K 值最大,其
中漳江口自然保护区与福田红树林保护区两个种群的遗传组成归为同群,福鼎沙埕港与三都湾两个种群归群

为同群(图 3),表示本研究根据地理分布而归群的大陆东南沿海北部、南部地理区与遗传组成的分布一致。
然而台湾南、北两种群的遗传组成较大陆东南沿海两地理区要复杂,其中台湾北部的竹围红树林自然保护区

的秋茄在遗传组成可分成两群,呈现种群内的遗传分化现象,检测出其中部分个体来自大陆东南沿海南部的

遗传成分,呈现两地理区间可能存在一定程度的基因交流;而台湾南部的台南四草种群的遗传组成多为台湾

北部种群的其中之一(图 3 白色部分),而少数个体也有来自大陆东南沿海南部及北部的遗传成分,表明该种

群可能在近代有较频繁的基因交流。
2.3摇 种群起源、隔离事件及迁移路线的推测

利用 DIYABC 软件评估情境中,以逻辑回归计算最接近观测值的 35000 次模拟值与观测值的偏差所得到

的情境 1 至情境 5 的后验概率密度,得到最高的后验概率密度为情境 5,其平均值为 0.5515(95%CI: 0.5403—
0.5627),比情境 1 至情境 4 的后验概率密度高(情境 1—4 的值 0.0001—0.2054)(图 4)。 情境 5 即近似贝氏

计算评估大陆东面沿海南北种群分岐早,可能有各自不同的来源,且台湾秋茄种群从大陆东南沿海南部种群

起源向东北迁移至台湾北部后,再向南拓殖到台湾南部的假说获得较高的支持。
根据情境 5 的模拟参数结果显示大陆南部种群具有较大的有效种群大小 (NS.CN = 77000,95%CI =

15600—98000),其次为台湾南部种群(NS.TW = 11500,95%CI = 3180—47300),两岸的北部种群皆小于南部

种群(大陆北部种群 NN.CN = 1930,95%CI = 701—9500;台湾北部种群 NN.TW = 2010,95%CI = 720—8730)(表
6)。 根据有效种群大小的估算结果也显示南部种群的遗传多样性高于北部种群。 种群拓殖的时间估计表
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图 3摇 利用 Structure 对 4 个种群进行结构分析结果

Fig.3摇 Results of the Bayesian clustering analysis of sampling areas

图 A、B 分别是以 ln冶(K)与 delta K 判断最佳分群数(K)为 4 时的图形,图 C 是当 K= 4 时的各种群的遗传组成

摇 图 4摇 图 1 及图 2 中 5 种情境的后验概率逻辑回归分析结果

Fig.4 摇 Logistic regression analysis of posterior probabilities for

five biogeographic scenarios illustrating in Fig. 1 and Fig. 2

明,台湾北部种群拓殖至南部种群的时间( t1)约为 2520
个世代前(95%CI = 870—7540),倘若秋茄一个世代时

间约为 3—5a(自胎生苗萌发至成树结实),则南迁时间

约为 7560a 至 12600a 前。 然而台湾秋茄种群的起源时

间( t2) 的估计值为 9670 个世代前 ( 95% CI = 2230—
9890),约为 29000—48400a 前。 而大陆东南沿海南部

种群与北部种群的溯祖时间为 50400 个世代前(95%CI
= 9280—97600),约为 15.1 万年至 25.2 万年前,约为

更新世中期末,早于后更新世( late鄄Pleistocene,12.3 万

年前至 1 万年前)时的全球气温下降至末次全冰时期

(约 11.5 万年前至 1 万年前)的时间。 该溯祖时间显示

大陆东南沿海南、北种群可能有不同的起源,或受末次

冰期时海平面下降的隔离而分化。

表 6摇 DIYABC 模拟最佳情境后,根据后验概率推测相关参数

Table 6摇 DIYABC parameter estimation

参数
Parameter

平均值
Mean

中值
Median

众数
Mode

q025 q975

NN.CN 4.24伊103 3.74伊103 1.93伊103 7.01伊102 9.50伊103

NS.CN 6.01伊104 6.11伊104 7.70伊104 1.56伊104 9.80伊104

NN.TW 3.58伊103 3.16伊103 2.01伊103 7.20伊102 8.73伊103

NS.TW 1.97伊104 1.71伊104 1.15伊104 3.18伊103 4.73伊104

t1 3.62伊103 3.39伊103 2.52伊103 8.70伊102 7.54伊103

t2 7.02伊103 7.40伊103 9.67伊103 2.23伊103 9.89伊103

t3 5.35伊104 5.32伊104 5.04伊104 9.28伊103 9.76伊104

摇 摇 NN.CN,NS.CN,NN.TW,NS.TW分别表示大陆东南沿海北部种群、南部种群及台湾北部种群、南部种群的有效种群大小;t1,t2,t3 分别为各隔离、拓

殖事件发生的时间,q025为 95%置信区间的下限值,q975表示为 95%置信区间的上限值
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3摇 讨论

3.1摇 4 个种群的遗传多样性及遗传结构

本研究利用 8 组 SSR 分子标记估算了秋茄整体遗传多样性程度(He = 0.728依0.022)与 Geng 等[32] 针对

广东湛江种群的估算相似(He = 0.704—0.738),但若只针对大陆东南沿海南部种群的估算(He = 0.811依
0.036)略高于 Geng 的估算值。 而对台湾地区的一般多样性评估上,本研究的所估算的遗传多样性各指数在

Na,Ne 及 I 上北部种群皆略小于南部种群,但杂合子比例期望值(He)呈现北部种群较高的现象,贝叶斯聚类

分析的结果中呈现台湾北部种群内有明显的种群内分化现象,可解释其等位基因数低但杂合子比例期望值高

的原因。 而此结果也与 Chiang 等[33]的叶绿体 DNA 序列分析结果类似。 在整体评估上,大陆东南沿海南部种

群遗传多样性最为丰富,该地区气候与生境有利于秋茄的生长,且大陆东南沿海南部也可能是亚洲红树植物

分布区的多样性中心之一,Liao 等[12]曾研究南中国海周边的角果木(Ceriops tagal)时发现,分布在海南岛的

角果木拥有较为古老的基因型。 此外,大陆东南沿海北部是秋茄的分布临界,生境温度较低,在生境因子中温

度对秋茄的影响最大,它不但限制秋茄的生理生长,也限制了秋茄的遗传结构的复杂性。
3.2摇 台湾种群的起源及秋茄的迁移路线

由 5 个情境模型模拟计算结果可以推测台湾种群起源于大陆东南南方种群(图 3,表 6)。 其起源时间大

约在 29000—48400 年前,早于末次盛冰期(大约 2 万年前),东南南部种群拓殖至台湾北部的时间早于末次盛

冰期,意味着现今台湾北部秋茄种群的起源可能并未受到东山陆桥的影响,可能在末次冰期前与东南南部种

群共同起源自南方的共同祖先。 就全球尺度来看,红树科植物在第三纪进入了地质历史最繁盛的时期[34]。
但到了第三纪后期,从上新世开始由于气候呈现较大幅度的变化,而影响全球植物的分布,至更新世冰期的出

现,红树植物的分布范围大大缩小,据 1994 年张玉兰对红树植物花粉在我国东南部海域沉积物中的分布及古

环境意义的研究中表明,南海沿岸沉积了更新世中、晚期的花粉,这些花粉主要由本地原生的红树植物花粉沉

积而成[17]。 表明红树科植物南部种群起源古老这些研究与本文的研究一致 (表 3)。 随着冰期结束海退,黑
潮(Kuroshio current,流经台湾东部,沿琉球群岛至日本东岸或黑潮支流(Kuroshio branch current,自台湾南端

进入台湾海峡)对胎生苗迁徙的影响非常明显,许多研究表明[17,35],黑潮影响了秋茄的分布,大陆沿海南部海

域周围的秋茄胎生苗也可能随黑潮支流向北漂移并定居于台湾北部,而后进向台湾南部拓殖。 而贝叶斯聚类

分析的结果亦显示台湾的秋茄种群遗传结构受近期基因交流的影响高于大陆东南沿海种群,故检测出部分个

体来自大陆沿岸的遗传成分,显示海岛种群受外来基因的影响高于大陆种群的现象。
3.3摇 东南沿海南、北种群的分化原因

东南沿海原始的秋茄种群的溯祖时间(15.1 万年至 25.2 万年前)早于晚更新世时期,则意味(1)东南沿

海南、北种群的遗传分化可能受到气候变化与海侵海退的影响,或(2)东南沿海南、北种群可能来自不同的起

源。 结果与分子变异分析 (AMOVA)和 STRUCTURE 的分析结果相同,4 个种群间都已出现遗传分化,但大陆

东南北部种群的遗传差异与其他 3 个种群间分化最大(表 5 与图 3)。 分布于东南北部种群的起源可能与南

部种群起源不同,这个结果与 AFLP 的分析研究结果相同[8]。 种群的分化也可能来自各种群不同的栖息地环

境条件差异所引起,Ruan 等[8]也利用 AFLP 为分子标记,区分出适应性基因座与中性基因座,再进行了分析

比较,推论出种群间的分化可能受到部分的区域性适应(local adaptation)所致,因为该区域的选择压力造成的

分化可能与地理分布因子无关。 温度是影响秋茄分布的主要因子[36鄄38,35],东南北部是秋茄的分布北界,因而

温度因子也可能影响秋茄南、北种群分化。 然而适应性分化的推论还需要更多的分子及生理证据支持。 地理

环境及其他因子的影响使秋茄种群出现明显分化的结果与 Chen 等[39]用 ISSR 分子标记进行遗传结构分析所

得推论一致。

4 摇 结语与种群遗传结构保护建议

秋茄种群的起源古老,特别大陆东南沿海南部种群可能是台湾海峡周围秋茄的起源中心,也是遗传多样
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性的中心,所以保护大陆东南沿海南部种群是红树林保护的重点。 大陆东南沿海北部种群出现与其他种群分

化程度高的现象,显示了一独立于其他种群之外的演化显著单元,应视为独立的保护经营单元。 进行人工引

种栽培时,需注意南、北种群引种地的选择。 避免引种栽培时将南、北种群的种苗混杂栽植(即南苗北栽或北

苗南栽)而造成基因混杂,导致原生基因被外来基因取代而使遗传多样性丧失。 从 DIYABC 研究推断台湾南

部种群是由台湾北部种群拓殖定居形成的,而北部种群与大陆东南沿海南部种群可能同时起源于一个中心,
然而因长期的海峡隔离以及可能来自其他地区(如琉球)的基因交流,台湾地区的秋茄种群也明显与大陆东

南沿海种群有遗传上的分化。 台湾地区虽对西部沿海各红树林重要分布地成立了保护区或国家公园以维持

原生种群,但仍需注意在其他河口滩地进行引种栽培时的种苗来源。 避免来源不明的种苗进行人工栽培。
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