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内蒙古荒漠草原植物遗传多样性对模拟增温处理的
响应
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摘要：为探究全球变暖对温带荒漠草原地上种群的遗传影响，对已经接受模拟增温处理 ６ 年的短花针茅草原 ４ 种不同生活型植

物，即半灌木、多年生禾草、多年生杂类草和一年生植物，应用 ＡＦＬＰ 分子标记方法研究了其遗传多样性和遗传结构。 结果显

示，对照处理与增温处理下的木地肤、短花针茅、细叶葱、猪毛菜 ４ 种植物的多态位点百分率（ＰＰＢ）分别为 １１．３２％，１１．３２％；
４０．８３％，３９．９１％；１４．２９％，１３．１０％；１９．８５％，１９．１２％。 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ）分别为 ０．０２７４，０．０２５９；０．０８１２，０．０８９９；０．０１３１，
０．００８４；０．０５０６，０．０４５６。 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数值（ Ｉ）分别为 ０．０４４７，０．０４３０；０．１３５４，０．１４６６；０．０２６７，０．０１８２；０．０８１１，０．０７３３。 分子方

差分析（ＡＭＯＶＡ）显示 ４ 种植物的变异主要来源于实验处理内部，木地肤为 ８５．０３％，短花针茅为 ６６．３５％，细叶葱为 ７０．００％，猪
毛菜为 ６６．５２％；增温处理间的变异分别占－２．８１％，－５．４７％，－３．６０％，２．５３％（Ｐ＞０．０５）。 ４ 种植物增温处理与变异程度之间在统

计学上并无相关性。 研究表明虽然短时间的模拟增温并不足以使 ４ 种生活型植物种群遗传多样性和遗传结构发生显著变化，
但相对于 ３ 种多年生植物，一年生植物猪毛菜更容易受到增温影响。 多年生和一年生植物对增温具有不同的遗传响应。
关键词：木地肤；短花针茅；细叶葱；猪毛菜；遗传多样性；扩增片段长度多态性（ＡＦＬＰ）；模拟增温

Ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ ｉｎ
Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ， Ｃｈｉｎａ
ＣＡＯ Ｌｕ１，２，ＬＩ Ｃｈｕｎｒｕｉ１，２，ＴＩＡＮ Ｑｉｎｇｓｏｎｇ１，ＤＵ Ｊｉａｎｃａｉ１，ＷＡＮＧ Ｚｈｏｎｇｗｕ３，ＨＡＮ Ｂｉｎｇ１，２，∗

１ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｈｏｈｈｏｔ ０１００１８， Ｃｈｉｎａ

２ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｈｏｈｈｏｔ ０１００１８，Ｃｈｉｎａ

３ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｈｏｈｈｏｔ ０１００１８，Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｃｌｉｍａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒ ｔｈａｔ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ， ａｎｄ，
ａｃｃｏｒｄｉｎｇｌｙ， ｔｈｅｓｅ ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｒｅ ｔｗｏ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｐｒｏｍｉｎｅｎｔ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ． Ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ， ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ａｇｒｅｅ
ｔｈａｔ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ｗｉｌｌ ｉｎｅｖｉｔａｂｌｙ ｌｅａｄ ｔｏ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ， ａｎｄ ｉｆ ｔｈｉｓ ｃｈａｎｇｅ ｃｏｎｔｉｎｕｅｓ，
ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｐｒｏｆｏｕｎｄ ａｎｄ ｅｎｄｕｒｉｎｇ． Ｅｘｉｓｔｉｎｇ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ ｃａｕｓｅｓ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ
Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａ ｃａｅｓｐｉｔｏｓａ， Ｃａｒｅｘ ａｌｒｏｆｕｓｃａ， ａｎｄ Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ； ａｓ ｃｌｉｍａｔｅｓ ｃｈａｎｇｅ， ｔｈｅｓｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
ｍａｉｎ ｃｏｍｐａｎｉｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ａ Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｈｕｍｉｌｉｓ ｍｅａｄｏｗ ｈａｖｅ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅｄ ａｎ ａｄｖａｎｃｅｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅｉｒ ｓｐｒｉｎｇ ｐｈｅｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ａ
ｄｅｌａｙ ｉｎ ｔｈｅｉｒ ａｕｔｕｍｎ ｐｈｅｎｏｐｈａｓｅ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａ ｃａｅｓｐｉｔｏｓａ ｉｎ ａ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｓｉｃｈｕａｎ
ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ ｈａｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ． Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ ｗａｓ ｉｒｒｅｇｕｌａｒ， ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｈａｓ ａｌｓｏ



ｂｅｅｎ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｄｉｕｍ， ｐｏｔａｓｓｉｕｍ， ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｉｔｔｌｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｈａｓ ｂｅｅｎ
ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ａｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ
ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ， ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｈａｖｅ ｂｅｃｏｍｅ ｕｎｅｖｅｎｌｙ
ｅｌｅｖａｔｅｄ， ｗｉｔｈ ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｆｒｏｍ ８．１℃ ｉｎ ｔｈｅ １９５０ｓ ｔｏ ９．０℃ ｉｎ ｔｈｅ １９９０ｓ． Ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ
ｅｘｐｌｏｒｅｓ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｆｏｒａｇｅ ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ
ｓｔｅｐｐｅ ｈａｂｉｔａｔ， ｉｎ ａｎ ｅｆｆｏｒｔ ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅｉｒ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｔｏ ａｄａｐｔ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅ． Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅ ｗａｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｉｎ Ｓｉｚｉｗａｎｇｑｉ ｔｅｒｒｉｔｏｒｙ ｏｆ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ． Ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ｉｎｆｒａｒｅｄ ｒａｄｉａｔｏｒｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｒｅａｔｅ ａ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ
ｗａｒｍｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ ｎａｔｕｒａｌ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｗａｒｍｉｎｇ ｂｅｇａｎ ｏｎ Ｍａｙ ３， ２００６． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ａｔ ｄｅｐｔｈｓ ｏｆ ０， ７．５， １５， ３０， ａｎｄ ５０ ｃｍ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ １．３２， ０．９２， ０．８８， ０．８０， ａｎｄ ０．７４℃， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ， ａｆｔｅｒ ｗａｒｍｉｎｇ ｆｏｒ
１ ｙｅａｒ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｉｎ ｐｌｏｔｓ ｎｏｔ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｆｏｒ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｉｎ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ： （１） ｓｍａｌｌ ｈａｌｆ ｓｈｒｕｂｓ， ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ； （２） ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｇｒａｓｓｅｓ，
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ； （３） ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｆｏｒｂｓ， ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ； ａｎｄ （４） ａｎｎｕａｌｓ ａｎｄ ｂｉｅｎｎｉａｌｓ，
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ）． Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｕｎｄｅｒ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ ｐｒｅｓｓｕｒｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ
ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕｓｉｎｇ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ． Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ ｉｎ Ｋ． ｐｒｏｓｔｒａｔａ， Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ，
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ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ ｗｅｒｅ １１． ３２％， ３９． ９１％， １３． １０％， ａｎｄ １９． １２％， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ， ｍｅａｓｕｒｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ， ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ：
Ｋ． ｐｒｏｓｔｒａｔａ （０．０２７４， ０．０２５９）， Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ （０．０８１２， ０．０８９９）， Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ （０．０１３１， ０．００８４）， ａｎｄ Ｓ． ｃｏｌｌｉｎａ
（０．０５０６， ０．０４５６）． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｌ ｐａｔｔｅｒｎ ａｓ ｔｈａｔ ｏｆ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ Ｋ．
ｐｒｏｓｔｒａｔａ （０．０４４７， ０．０４３０）， Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ （０．１３５４， ０．１４６６）， Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ （０．０２６７， ０．０１８２）， ａｎｄ Ｓ． ｃｏｌｌｉｎａ
（０．０８１１， ０．０７３３）． Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｋｎｏｗｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅａｃｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｔｏ ｔｈｅ
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ｖａｒｉａｔｉｏｎ： Ｋ． ｐｒｏｓｔｒａｔａ （８５．０３％）， Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ （６６．３５％）， Ａ． ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ （７０．００％）， ａｎｄ Ｓ． ｃｏｌｌｉｎａ （６６．５２％）． Ｔｈｅ
ａｍｏｎｇ － ｇｒｏｕｐｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｎｄ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ： Ｋ． ｐｒｏｓｔｒａｔａ
（ －２．８１％）， Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ （－５．４７％）， Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ （－３．６０％）， ａｎｄ Ｓ． ｃｏｌｌｉｎａ （２．５３％）． Ｎｏ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
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ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｓｔｕｄｉｅｄ ｈｅｒｅ； ｈｏｗｅｖｅｒ， ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｐｅｒｅｎｎｉａｌｓ ｓｔｕｄｉｅｄ， ｔｈｅ ａｎｎｕａｌ ｐｌａｎｔ Ｓ． ｃｏｌｌｉｎａ， ｉｓ
ｍｏｒｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｔｏ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｐｅｒｅｎｎｉａｌｓ ａｎｄ ａｎｎｕａｌｓ ｈａｖｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｔｈａｔ ｃａｎ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｆｅ
ｆｏｒｍｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｆｏｒａｇｅ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ， ａｎｄ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔ ｆｏｒａｇｅ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｆｏｒａｇｅ
ｑｕａｌｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ； Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ； Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ； Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ＡＦＬＰ；
ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｒｍｉｎｇ

气候是决定地球上植被类型及物种分布最主要的因素，而植被类型和物种分布是地球气候最鲜明的反映

和标志。 目前，人们普遍认同环境变化必然引起植物群落结构和功能的改变，如果这种变化持续下去，影响将

是深刻而持久的［１⁃２］。 已有的研究结果表明，增温使发草（Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａ ｃａｅｓｐｉｔｏｓａ）、黑褐苔草（Ｃａｒｅｘ ａｌｒｏｆｕｓｃａ）、
羊草（Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）的生物量有所增加；矮篙草草甸建群种和主要伴生种春季物候期提前，秋季物候期推

迟；川西北高寒草甸植物发草（Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａ ｃａｅｓｐｉｔｏｓａ）的植物光合速率增加；而对植物气孔导度变化没有规
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律，叶片中钠、钾、磷的含量显著下降［３⁃４］。 李英年［５］对矮嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｈｕｍｉｌｉｓ）草甸的模拟增温研究表明，短
期增温条件下群落的总生物量变化不明显，增温导致禾草生物量显著增加，而杂类草生物量显著减少。 田云

录［６］利用开放式主动增温系统模拟增温使冬小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ）地上生物量、产量、有效穗数和千粒重显

著提高。 在贺刚［７］对烟苗的研究中，增温增加了烟苗茎粗、叶片数、干物质含量。 而在模拟增温条件下有关

植物种群遗传多样性和遗传结构的研究还相对较少。
在全球气候变化的背景下，中国的气候与环境也发生了显著变化［８］。 近 ５０ 年的观测发现，内蒙古自治区

的气候也有明显变暖的趋势。 根据马瑞芳的研究［９］，内蒙古荒漠草原气温呈现波动式升高的规律，平均温度

从 ５０ 年代的 ８．１℃增加到 ９０ 年代的 ９．０℃。
为了更准确地预测未来气候变化对生态系统的影响，由国家自然科学基金委资助，在我国温带典型草原

进行了“全球变暖背景下白天和夜间增温对温带草原群落结构和生态系统功能的特异性影响”的增温实验。
本研究所在的“内蒙古农牧科学院四子王旗实验基地”是设置在该增温样带上荒漠草原的一个观测站点，地
处内蒙古乌兰察布市四子王旗王府一队。 在模拟全球气候变暖的条件下，以红外线辐射器照射提高温度为手

段［１０］，在野外自然条件中进行生态系统控制性增温实验。 经测定经过增温处理一年后样地内的 ０ｃｍ，７．５ｃｍ，
１５ｃｍ，３０ｃｍ 和 ５０ｃｍ 土壤平均温度与不增温样地相比，平均增加了 １．３２℃，０．９２℃，０．８８℃，０．８０℃，０．７４℃ ［１１］。
目前在该实验区内已经取得了大量的实验成果，模拟增温使荒漠草原上的短花针茅（Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）、冷蒿

（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ）、无芒隐子草 （ Ｃｌｅｉｓｔｏｇｅｎｅｓ ｓｏｎｇｏｒｉｃａ）、木地肤 （ Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ）、阿氏旋花 （ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｕｓ
ａｍｍａｎｎｉｉ）、细叶葱（Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ）春季返青提前，总物候持续天数延长［１１］；但未能显著促进土壤呼

吸［１２］；没有明显改变植物群落的组成［１３］；模拟增温和氮素添加降低荒漠草原多年生植物氮素回收效率［１４］。
本研究选择了 ４ 种生活型植物，分别属于灌木、半灌木（Ｓｈｒｕｂｓ、ｈａｌｆ ｓｈｒｕｂｓ）的木地肤、多年生禾草（Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ
ｇｒａｓｓｅｓ）的短花针茅、多年生杂类草（Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｆｏｒｂｓ）的细叶葱以及一、二年生植物（Ａｎｎｕａｌｓ ａｎｄ ｂｉｅｎｎｉａｌｓ）中的

猪毛菜（Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ）。 运用扩增片段长度多态性（ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＡＦＬＰ）方法，研究

温度增加对荒漠草原 ４ 种生活型植物种群结构和遗传多样性的影响，揭示从 ２００６ 年 ５ 月 ３ 日开始增温至

２０１２ 年 ７ 月 １４ 日，上述 ４ 种植物种群遗传多样性对模拟增温的响应趋势，为预测野生牧草的产量、品质变化

及维持生态系统稳定性，探究荒漠草原不同生活型的野生牧草对环境变化的适应潜能提供实验依据。

１　 材料与方法

１．１　 样地概况及增温设置

实验样地设立在内蒙古四子王旗境内的“内蒙古农牧科学院四子王旗实验基地”。 地理位置为东经 １１１°
５３′４１ ７＂ ，北纬 ４１°４６′４３ ６＂ ，海拔高度 １４５６ｍ，年均降水量约为 ２４８ｍｍ，年平均气温 ２—５℃，土壤为淡栗钙土。
该区是处于内蒙古中部、阴山山脉以北乌兰察布高原地区的荒漠草原，是内蒙古草原的重要组成部分，也是草

原区向荒漠区过渡的旱生性最强的草原生态系统。 荒漠草原以其独特的种类组成、结构和功能，以及地理分

布规律和独特的自然景观，成为亚洲中部的一种特殊的、十分重要的生态系统类型，具有强烈的大陆性特点。
荒漠草原是草原中最旱生的类型，建群种由强旱生丛生禾草组成，经常生有大量的强旱生的小半灌木、并在群

落中形成稳定的优势层片。 试验区属于以短花针茅为建群种的荒漠草原的地带性植被，草地植物群落类型为

短花针茅＋冷篙＋无芒隐子草，植被草层低矮，平均高度为 ８ｃｍ，且植被较稀疏，盖度为 １２％—１８％，种类组成较

贫乏，植物群落主要由 ２０ 多种植物组成，建群种为短花针茅，优势种为冷篙、无芒隐子草。 研究区域内植物类

型划分见表 １。
该样地在野外自然条件下进行生态系统控制增温实验，设置增温处理小区和对照处理小区，每处理 ６ 次

重复，共 １２ 个小区。 样地内增温处理小区和对照小区为随机分布，每个小区面积为 ３ｍ×４ｍ＝ １２ｍ２；在 ６ 个增

温小区内各安装一个红外线辐射器（Ｉｎｆｒａｒｅｄ Ｒａｄｉａｔｏｒ）进行加热，该装置通过悬挂于样地中央上方、可以散发

红外线辐射的灯管来实现模拟气候变暖。 红外线辐射器由美国伯利恒 Ｋａｌｇｌｏ 电子公司（Ｋａｌｇｌｏ Ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃｓ
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Ｂｅｔｈｌｅｈｅｍ， ＰＡ，ＵＳＡ）生产，在对照小区同样安装用于悬挂灯管的装置，但不安装灯管，用以消除增温装置对

样地内植物生长环境的影响。 从 ２００６ 年 ５ 月 ３ 日开始加热。 样地示意图见图 １。

表 １　 样地内植物生活型功能群组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌｏｔｓ

植物生活型
Ｔｙｐｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｌｉｆｅ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

植物生活型
Ｐｌａｎｔ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

灌木、半灌木
Ｓｈｒｕｂｓ，ｈａｌｆ ｓｈｒｕｂｓ

冷 篙 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ、 木 地 肤 Ｋｏｃｈｉａ
ｐｒｏｓｔｒａｔａ、小叶锦鸡 Ｃａｒａｇａｎａ ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ、狭
叶锦鸡儿 Ｃａｒａｇａｎａ ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ

多年生禾草
Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｇｒａｓｓｅｓ

短 花 针 茅 Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ、 无 芒 隐 子 草
Ｃｌｅｉｓｔｏｇｅｎｅｓ ｓｏｎｇｏｒｉｃａ、羊草 Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｓｉｓ

多年生杂类草
Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｆｏｒｂｓ

阿氏 旋 花 Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｕｓ ａｍｍａｎｎｉｉ、 细 叶 葱
Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ、 蒙 古 韭 Ａｌｌｉｕｍ
ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ、 乳 白 花 黄 芪 Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ
ｇａｌａｃｔｉｔｅｓ、大包鸳尾 Ｉｒｉｓ ｂｕｎｇｅｉ Ｍａｘｉｍ、寸草
苔 Ｃａｒｅｘ ｄｕｒｉｕｓｃｕｌａ

一、二年生植物
Ａｎｎｕａｌｓ ａｎｄ ｂｉｅｎｎｉａｌｓ

栉叶 篙 Ｎｅｏｐａｌｌａｓｉａ ｐｅｃｔｉｎａｔａ、 猪 毛 菜 ｓａｌｓｏｌａ
ｃｏｌｌｉｎａ、刺穗黎 Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ａｒｉｓｔａｔｕｍ、马齿觅
ｐｏｒｔｕｌａｃｅ ｏｌｅｒａｃｅａ

图 １　 样地示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｐｌｏｔｓ

　 灰色阴影小区（Ｗ１—Ｗ６）为增温处理（Ｗａｒｍｉｎｇ）小区，白色小区

（Ｃ１—Ｃ６）为空白对照（Ｃｏｎｔｒｏｌ）小区

１．２　 样品采集与 ＤＮＡ 提取

２０１２ 年 ７ 月，在植物生长旺盛期，分别采集增温小

区和对照小区的木地肤、短花针茅、细叶葱、猪毛菜（因
Ｗ６、Ｃ６ 小区中木地肤和猪毛菜数量极少，数据分析过

程中予以剔除）。 在每个小区每种植物分单株采样，选
择健康无病斑的植物将嫩叶剪下，用无菌水冲洗干净后

置放于 ２ｍｌ 冻存管中，立即投放在液氮罐中备用。 具体

采样情况见表 ２。
采用 ＣＴＡＢ 法提取基因组 ＤＮＡ［１５］。 用琼脂糖凝胶

电泳检测 ＤＮＡ 完整性，用紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 纯

度和浓度。 条带单一明亮，ＯＤ（Ａ２６０ ／ ２８０）值在 １．８—２．０
之间，表明所提取的 ＤＮＡ 纯度高，可用于 ＡＦＬＰ 的操

作。 将 ＤＮＡ 浓度稀释至 ５０ｎｇ ／ μＬ，于－２０℃保存备用。
１．３　 ＰＣＲ 扩增与数据统计

ＡＦＬＰ 扩增参照 Ｖｏｓ［１６］等的方法。 ＥｃｏＲ Ｉ 和 Ｍｓｅ Ｉ
酶切后连接接头，进行预扩增，反应程序：９４℃ 预变性

３ｍｉｎ； （９４℃， ４０ｓ； ６０℃， ４０ｓ； ７２℃， ６０ｓ） ×３５ 循环；
７２℃，１０ｍｉｎ。 每种植物从 ３２ 对选择性扩增引物中筛选

出 ５ 对信号强度一致、条带分布均匀、清晰并具有多态

性的引物进行后续实验。 扩增产物用 ８％的聚丙烯酰

胺凝胶电泳检测。 银染后室温干燥过夜，扫描图像。

ＡＦＬＰ 条带大小从 １００—１５００ ｂｐ，按照电泳结果中，同一迁移率上条带的有无进行统计，有条带的记为“１”，无
条带的记为“０”，获得 ０１ 矩阵。
１．４　 数据分析

根据 ＡＦＬＰ 获得的 ０１ 矩阵，分别利用 ＰＯＰＧＥＮ １．３１［１７］软件计算 ４ 种生活型植物处理间的位点数，多态位

点数，多态位点百分率（ＰＰＢ），Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ），Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数（ Ｉ），遗传一致度和遗传距离。
利用 ＮＴＳＹＳ ２．１［１８］软件进行非加权算术平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类。 并利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１１［１９］软件进行分子方差分

析及等级剖分分析。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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表 ２　 ４ 种生活型植物的采样情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓａｍｐｌｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｐｌａｎｔｓ

生活型
Ｐｌａｎｔ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

小区及个体数
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｎｕｍｂｅｒ

合计
Ｔｏｔａｌ

小半灌木 木地肤 增温 Ｗ１ Ｗ２ Ｗ３ Ｗ４ Ｗ５ Ｗ６ １２２

Ｓｍａｌｌ ｈａｌｆ ｓｈｒｕｂｓ Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ １２ １５ １０ １５ １０ ０

对照 Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３ Ｃ４ Ｃ５ Ｃ６

１２ １３ １０ １５ １０ ０

多年生禾草 短花针茅 增温 Ｗ１ Ｗ２ Ｗ３ Ｗ４ Ｗ５ Ｗ６ １３２

Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｇｒａｓｓｅｓ Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ １４ １１ １１ １３ １４ ５

对照 Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３ Ｃ４ Ｃ５ Ｃ６

１５ １３ ９ １３ ７ ７

多年生杂类草 细叶葱 增温 Ｗ１ Ｗ２ Ｗ３ Ｗ４ Ｗ５ Ｗ６ １６８

Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｆｏｒｂｓ Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ １４ １３ １４ １５ １４ １４

对照 Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３ Ｃ４ Ｃ５ Ｃ６

１４ １４ １５ １４ １３ １４

一、二年生植物 猪毛菜 增温 Ｗ１ Ｗ２ Ｗ３ Ｗ４ Ｗ５ Ｗ６ １３２

Ａｎｎｕａｌｓ ａｎｄ ｂｉｅｎｎｉａｌｓ Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ １３ １４ １２ １３ １４ ０

对照 Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３ Ｃ４ Ｃ５ Ｃ６

１４ １４ １３ １１ １４ ０

２　 结果与分析

２．１　 遗传多样性分析

经过 ＰＯＰＧＥＮ １．３２ 软件的计算，木地肤 ５ 对引物扩增出 １０６ 个位点，其中对照小区多态性位点 １２ 个，多
态位点百分率 １１．３２％；增温小区多态性位点 １２ 个，多态位点百分率 １１．３２％。 短花针茅 ５ 对引物扩增出 ２１８
个位点，其中对照小区多态性位点 ８９ 个，多态位点比例 ４０．８３％；增温小区多态性位点 ８７ 个，多态位点百分率

３９．９１％。 细叶葱 ５ 对引物扩增出 ８４ 个位点，其中对照小区多态性位点 １２ 个，多态位点百分率 １４．２９％；增温

小区多态性位点 １１ 个，多态位点百分率 １３．１０％。 猪毛菜 ５ 对引物扩增出 １３６ 个位点，其中对照小区多态性

位点 ２７ 个，多态位点百分率 １９．８５％；增温小区多态性位点 ２６ 个，多态位点百分率 １９．１２％。 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性

指数与 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数普遍较低，４ 种植物对照与增温处理下的 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ）分别为

０．０２７４，０．０２５９（木地肤）；０．０８１２，０．０８９９（短花针茅）；０．０１３１，０．００８４（细叶葱）；０．０５０６，０．０４５６９（猪毛菜）。
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数值（Ｉ）分别为 ０．０４４７，０．０４３０（木地肤）；０．１３５４，０．１４６６９（短花针茅）；０．０２６７，０．０１８２（细叶

葱）；０．０８１１，０．０７３３９（猪毛菜）。 ４ 种植物在增温处理和对照间的遗传差异较小（表 ３）。 增温处理并未对其遗

传多样性产生明显影响。
２．２　 遗传分化

遗传一致度和遗传距离代表了不同处理间的植物的亲缘关系。 遗传一致度越大、遗传距离越小，则亲缘

关系较近。 由表 ４ 可见木地肤、短花针茅、细叶葱和猪毛菜增温与对照之间的的遗传一致度分别为 ０．９９９９，０．
９９６３，０．９９９４，０．９９２９；遗传距离分别为 ０．０００１，０．００３７，０．０００６，０．００７１。 其中猪毛菜的遗传一致度最小为 ０．
９９２９，遗传距离最远为 ０．００７１。

根据遗传一致度，利用 ＮＴＳＹＳ ２． １０ 软件进行非加权组平均法 （ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ － ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ
ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ， ＵＰＧＭＡ）聚类。 图 ２ 为 ４ 种植物的不同小区间的聚类图，其中木地肤增温处理小区 Ｗ４、
Ｗ１、Ｗ３ 分别依次和对照小区的 Ｃ５、Ｃ４、Ｃ３ 形成三个一级聚类，依次形成的二、三级及高级聚类都没有将增温

和对照小区聚为大类；短花针茅虽然 Ｃ１ 和 Ｃ２、Ｗ１ 和 Ｗ２、Ｃ３ 和 Ｃ６ 这 ６ 个小区分别形成 ３ 个相同处理的一级

聚类，但是在更高级的聚类中没有相同规律；细叶葱的 Ｃ１ 和 Ｗ４ 形成一级聚类，Ｗ２、Ｗ３ 和 Ｃ３ 形成一级聚类，

５　 ２１ 期 　 　 　 曹路　 等：内蒙古荒漠草原植物遗传多样性对模拟增温处理的响应 　
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然后依次与 Ｃ４、Ｗ６ 和 Ｃ５ 形成二、三、四级聚类；猪毛菜 Ｗ３ 和 Ｗ５，Ｃ４ 和 Ｗ４，Ｗ１ 和 Ｗ２ 分别形成一级聚类，
进一步的聚类也没有规律。 可见 ４ 种植物并没有按照增温与对照处理的聚为不同的两支，聚类皆没有规律

可循。

表 ３　 ４ 种植物的遗传多样性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｐｌａｎｔｓ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

位点数
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌｏｃｉ

多态位点数
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态位点百分率
Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

Ｎｅｉ′ｓ 基因
多样性指数
Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ

木地肤 Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ 对照 １０６ １２ １１．３２％ ０．０２７４ ０．０４４７
增温 １０６ １２ １１．３２％ ０．０２５９ ０．０４３０
合计 １０６ １３ １２．２６％ ０．０２６８ ０．０４４５

短花针茅 Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ 对照 ２１８ ８９ ４０．８３％ ０．０８１２ ０．１３５４
增温 ２１８ ８７ ３９．９１％ ０．０８９９ ０．１４６６
合计 ２１８ ９０ ４１．２８％ ０．０８６３ ０．１４２８

细叶葱 对照 ８４ １２ １４．２９％ ０．０１３１ ０．０２６７
Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ 增温 ８４ １１ １３．１０％ ０．００８４ ０．０１８２

合计 ８４ １２ １４．２９％ ０．０１０９ ０．０２２９
猪毛菜 Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ 对照 １３６ ２７ １９．８５％ ０．０５０６ ０．０８１１

增温 １３６ ２６ １９．１２％ ０．０４５６ ０．０７３３
合计 １３６ ２８ ２０．５９％ ０．０５２２ ０．０８３４

表 ４　 ４ 种植物处理间的遗传一致度和遗传距离

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｐｌａｎｔｓ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

遗传一致度
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

遗传距离
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

遗传一致度
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

遗传距离
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

木地肤 Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ ０．９９９９ ０．０００１ 细叶葱 Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ ０．９９９４ ０．０００６
短花针茅 Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ ０．９９６３ ０．００３７ 猪毛菜 Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ ０．９９２９ ０．００７１

图 ２　 ４ 种生活型植物的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ．２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｂｙ ＵＰＧＭＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｐｌａｎｔｓ

Ａ 为木地肤 １０ 个小区的 ＵＰＧＭＡ 聚类图，Ｂ 为短花针茅 １２ 个小区的 ＵＰＧＭＡ 聚类图，Ｃ 为细叶葱 １２ 个小区的 ＵＰＧＭＡ 聚类图，Ｄ 为猪毛菜

１０ 个小区的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
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２．３　 分子方差分析

对 ４ 种植物进行 ＡＭＯＶＡ 分析，结果（表 ５）显示四种植物的变异主要来源于种群内。 其中，木地肤种群

内变异最多 ８５．０３％，细叶葱 ７０．００％，猪毛菜次之 ６６．５２％，短花针茅最少 ６６．３５％。 而 ４ 种植物来源于处理间

的变异都较少分别为－２．８１％（木地肤）、－５．４７％（短花针茅）、－３．６０％（细叶葱）、２．５３％（猪毛菜）。 其中木地

肤、短花针茅、细叶葱的处理间的变异百分率都为负值，说明增温处理与其变异并没有相关性。 而猪毛菜来源

于处理间的变异占到了总变异的 ２．５３％，虽然 Ｐ 值仍然大于 ０．０５，但表明在模拟增温处理 ６ 年之后发生了一

定程度上的遗传结构的变化。 猪毛菜作为一年生植物，表现出与其他生活型植物不同的响应。

表 ５　 ４ 种植物的 ＡＭＯＶＡ 分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ） ｆｏｒ ｆｏｕｒ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｐｌａｎｔｓ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｆ ｆｒｅｅｄｏｍ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

总变异百分率
Ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｎｃｅ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

木地肤 Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ 处理间 １ －０．０５８９８ －２．８１％ ０．９５２１０

处理内种群间 ８ ０．３７３２５ １７．７６％ ０

种群内 １１２ １．７８７１０ ８５．０３％ ０

合计 １２１ ２．１０１３７

短花针茅 Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ 处理间 １ －０．７２４４６ －５．４７％ ０．９２４７３

处理内种群间 １０ ５．１９５８６ ３９．２２％ ０

种群内 １２１ ８．７７８１４ ６６．３５％ ０

合计 １３２ １３．２４９５４

细叶葱 Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ 处理间 １ －０．０３０５６ －３．６０％ ０．９３５４１

处理内种群间 １０ ０．８３４２７ ３３．６０％ ０

种群内 １５６ ０．５９３８６ ７０．００％ ０

合计 １６７ ０．８４８３６

猪毛菜 Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ 处理间 １ ０．１１６４５ ２．５３％ ０．２７４６８

处理内种群间 ８ １．４２６４６ ３０．９６％ ０

种群内 １２３ ３．０６５１１ ６６．５２％ ０

合计 Ｔｏｔａｌ １３２ ４．６０８０２

通过等级剖分（ｎｅｓｔｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ）分析 ４ 种植物种群内、处理内种群间和处理间的遗传

分化系数（表 ６）。 处理间的遗传分化都较低，其中木地肤、短花针茅、细叶葱都为负值（－０．０２８０７、－０．０５４６８、－
０．０３６０２），只有猪毛菜数为正值（０．０２５２７）。 说明木地肤、短花针茅、细叶葱 ３ 种植物的遗传分化与增温处理

之间并无相关性。 而猪毛菜在增温处理之下发生了一定程度遗传变异。

表 ６　 ４ 种植物的遗传分化系数

Ｔａｂｌｅ ６　 ＰＨＩ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｉｆｅ ｆｏｒｍｓ ｐｌａｎｔｓ

植物种
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

种群内遗传分化系数
ＰＨＩ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｗｉｔｈｉｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

处理内种群间遗传分化系数
ＰＨＩ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｍｏｎｇ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐｓ

处理间遗传分化系数
ＰＨＩ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｍｏｎｇ

ｇｒｏｕｐｓ

木地肤 Ｋｏｃｈｉａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ ０．１７２７７ ０．１４９５５ －０．０２８０７

短花针茅 Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ ０．３７１８２ ０．３３７４８ －０．０５４６８

细叶葱 Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍｕｍ ０．３２４３２ ０．２９９９８ －０．０３６０２

猪毛菜 Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ ０．３１７５９ ０．３３４８３ ０．０２５２７

３　 讨论与结论

气候预测显示，未来我国气温仍将升高［３］。 在野外自然条件下的生态系统增温实验成为了研究全球变
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暖与陆地生态系统的关键［２０］。 本研究所使用的红外线辐射器（Ｉｎｆｒａｒｅｄ ｒａｄｉａｔｏｒ）可以同时影响显热、潜热和土

壤热通量［２１］，因而有效的模拟了全球变暖的情况。
在本研究中 ４ 种生活型植物木地肤、短花针茅、细叶葱、猪毛菜的多态位点百分率分别为 １２．２６％、４１．２８、

１４．２９、２０．５９，Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数分别为 ０．０２６８、０．０８６３、０．０１０９、０．０５２２ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数分别为 ０．
０４４５、０．１４２８、０．０２２９、０．０８３４，都较低，遗传多样性并不丰富。 对 ４ 种生活型植物的聚类图分析也显示增温处

理组与对照组并未聚为两个类群。 首先，这与样地设置有关，在以往有关遗传多样性的研究中大都是以不同

品种或是地理间隔较远的植物为研究目标［２２⁃２４］，如在对大针茅 （ Ｓｔｉｐａ ｇｒａｎｄｉｓ） ［２５］ 和克氏针茅 （ Ｓｔｉｐａ
ｋｒｙｌｏｖｉｉ） ［２６］遗传多样性的研究中，研究者在同一地点不同样本之间的采样距离也会间隔 ５０ｍ 以上，因为以往

都是研究自然种群遗传差异，由于研究目的不同，地理种群间距离较远，种群间有较高的遗传多样性（克氏针

茅 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数 ０． ２９８９，Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数 ０． ４０１４；大针茅 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数 ０．３４８６，Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息指数 ０．２３１４）而在本研究中 １２ 个小区间相隔只有 ３ 米，由于间隔近，不同小区间植物的遗传背景较一致，
有的不同小区内的植株甚至可能来源于同一个母株的种子。 这是种群间遗传多样性较低的直接原因。 其次，
由于增温处理的时间有限，６ 年的时间很有可能并不足以使植物种群遗传发生明显分化。 在模拟增温对青藏

高原草甸生态系统影响的研究中发现［２７］，在增温实验的前两年出现植物初级生产量大幅增加，生物多样性增

加的现象，而在实验的第三年之后初级生产量开始下降，并且生物多样性也在降低。 这说明在植物响应模拟

增温的过程，其反应随处理时间的长短会产生不同的结果，推测短花针茅草原各种生活型植物在遗传上对增

温的响应还没有出现。 另外多年生植物在样地内并没有适宜的条件允许实生苗建植，即使增温处理使种子产

生了某些变化，这些种子也未必能在小区内形成植株，继而无法被采集到相关遗传改变的信息；而且多年生植

物对这种温和的增温处理在新芽和新生叶片生长过程中可能未受到影响。
分子方差分析是 １９９２ 年由 Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ［１９］ 发展出来的一种进行遗传变异等级剖分的方法，并提出了与 Ｆ－

ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ 类似的 ＰＨＩ－ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ 等方法来有效地度量亚群体的分化。 在本研究中，４ 种生活型植物当中的多年

生植物处理间变异占总变异的百分率（Ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｎｃｅ）以及遗传分化系数（ＰＨＩ－ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ）都为负值。 这种现象

在张丽［２８］对中华白蛉（Ｐｈｌｅｂｏｔｏｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）的研究中也曾经出现过，负值说明处理间不存在遗传分化。 而

一年生植物猪毛菜则表现出了不同，其处理间的遗传分化系数为 ０．０２５３，处理间的变异百分率也达到了 ２．
５３％，虽然 Ｐ 值仍然大于 ０．０５，但表现出一定程度的遗传分化趋势。 这 ４ 种生活型植物都是荒漠草原的典型

植物，从形态结构上来看，他们都具有典型的旱生结构，可以有效的反射阳光，控制水分的蒸发［２９⁃３２］。 以往的

研究结果显示一年生植物对增温处理有较敏感的响应，常兆丰［３３］ 对民勤荒漠区不同生活型植物响应气候变

暖的研究中发现，草本植物的春季物候和秋季物候响应气候变暖的敏感程度都大于灌木。 在杨健［３４］ 的研究

中发现，增温处理对多年生植物加拿大一枝黄花（Ｈｅｍｅｒｏｃａｌｌｉｓ ｃｉｔｒｉｎａ）地下部分没有影响，但趋于降低一年生

植物鬼针草（Ｂｉｄｅｎｓ ｐｉｌｏｓａ）对根系生物量的分配。 本研究中作为一年生植物的猪毛菜很可能是因为具备了更

短的生活周期，才能够在相同的时间内较早的对模拟增温作出了遗传层面上的应答。 推测每次含有一些变异

的种子飘落后都会在小区内参与下一年群落的形成，因而增温处理对其影响在每个世代（每年）中都有一些

积累，虽然这种积累非常的微弱。 这种变异在一定程度上反映了增温对植物影响的趋势。
而王迪［３５］等认为，当植物遇到环境压力时，即使 ＤＮＡ 序列水平上没有发生变化，也会发生表观遗传学上

的变化，这种变化一部分是可以遗传的，一部分会因为压力的去除而在同一代细胞中发生回复。 近年来表观

遗传学已经越来越受到关注［３６］。 和传统意义上的遗传学相比，所谓的表观遗传学，就是不涉及 ＤＮＡ 序列改

变，然而最终可能影响表型变化的可遗传的现象［３７］。 在作者其他的研究中发现，短花针茅虽然在增温处理与

未增温处理间 ＤＮＡ 水平没有发生改变，但是在转录组水平上发现了一些基因的差异表达，表明增温影响了基

因的表达，这其中不能否定有表观遗传学水平的变化，模拟增温使表观遗传的修饰程度会发生改变。 自然选

择是塑造和维持植物自然遗传多样性与种群遗传结构的主要动力［３８］。 随着全球气候变暖的趋势，植物的种

群［３９］、群落［４０⁃４１］、生态系统［４２⁃４５］乃至整个生物圈［４６］必将发生巨大改变。 而本研究发现不同的生活型植物面
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对这一变化产生不同的结果，一年生植物会容易受到增温影响。 随着时间的推移，研究的深入，在之后的研究

中将会加入对增温去除组的关注，并进行表观遗传学的研究，将对模拟增温下不同生活型植物的适应机制会

有更加透彻的了解。
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