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华东地区两种植被带内天女花遗传结构研究
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摘要：天女花是一种名贵的珍稀观赏树种，现已被列为国家Ⅲ级保护植物，其自然分布区的植被类型可大致分为温带落叶阔叶

林带（长江以北）和暖温带常绿阔叶林带（长江以南）。 华东地区是天女花分布比较集中的区域之一，也是两种植被带的分界

区。 论文采用微卫星标记对华东地区两种植被带内的 ８ 个天女花自然种群的遗传多样性和遗传结构进行了分析。 结果表明：
华东地区天女花种群遗传多样性与近缘种相比较低（ＮＡ ＝ ３．８３、ＨＯ ＝ ０．２５、ＨＥ ＝ ０．４０）；大别山（落叶阔叶林带）种群的遗传多样

性（均值为 ＨＯ ＝ ０．１８ 和 ＨＥ ＝ ０．２８）明显低于皖南种群（常绿阔叶林带）的（均值为 ＨＯ ＝ ０．３３ 和 ＨＥ ＝ ０．５１），并且两者已发生了明

显的遗传分化；两种植被带内的种群特征（如种群大小、胸径或丛枝数）差异不显著，种群内年幼亚群体的遗传多样与年老亚群

体相比没有发生显著的变化。 因此，推测大别山天女花种群经历的种群历史较短（较皖南种群）是导致其遗传多样性较低的主

要原因，建议两种植被带内的天女花种群应视为不同的进化单元进行保护，当前仍应以就地保护为主。
关键词：天女花；遗传多样性；遗传结构；植被带；保护建议
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木兰科植物由于具有较高材用、食用、药用及观赏和科研价值（古老的木本植物），且超过半数的类群已

处于濒临灭绝的状态，现已引起了植物学研究者的广泛关注［１⁃５］。 天女花（Ｏｙａｍａ ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ（Ｋ．Ｋｏｃｈ）Ｎ．Ｈ． Ｘｉａ
＆ Ｃ．Ｙ．Ｗｕ）又名小花木兰、天女木兰，属落叶小乔木，该植物零星分布于我国东北和华东地区（日本和朝鲜也

有少量分布），是典型的第三纪孑遗植物。 其叶肥厚，花大，色白香浓，提取物可作为化妆品、香料以及药品的

原料，具有较高经济利用价值，也是东亚特有的名贵珍稀观赏树种［６］。 但近年来由于气候变化，人为砍伐和

过渡采挖，再加上其自身的原因，天女花分布区正逐步缩小，种群及个体数量锐减，现已被列为国家Ⅲ级保护

植物（国务院环境保护委员会，中国珍稀濒危植物名录（第一批），１９８４）。 现有关天女花的研究工作主要是针

对其种群群落结构、种子萌发特性、生殖对策以及快繁技术等开展的［７⁃１７］，有关其种群的遗传多样性和遗传结

构研究至今未见报道。
植被是指某一地区内全部植物群落的总称，是栖息地景观中最重要的特征之一，它为该地区的植物、动物

和微生物的生存提供了必要的物质基础和环境［１８］，对区域内的动植物遗传特征有着重要的影响［１９⁃２１］。 天女

花现有野生种群分布区的植被大致可以分为两类，即长江以北的温带落叶阔叶林带和长江以南的暖温带常绿

阔叶林带［２２］。 两种植被带内的天女花种群遗传多样性及遗传结构是否有差异？ 如果有差异，导致差异形成

可能的因素是什么？ 弄清这些问题对该珍稀濒危植物遗传管理和有效保护措施的制订具有指导意义［２３， ２４］。
因此，本文拟对两种植被带分界线两侧，即大别山区（温带落叶阔叶林的代表）和皖南山区（包括江西三

清山种群，暖温带常绿阔叶林带的代表）各 ４ 个种群的种群特征（种群大小、平均胸径及丛枝数）进行调查研

究，并通过 ８ 对高多态性的微卫星引物分析它们的遗传多样性及遗传结构特征，以期为天女花科学保护措施

的制订提供指导。

１　 材料和方法

图 １　 天女花 ８ 个采样种群的地理分布图

　 Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ８ ｓａｍｐｌｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

１．１　 样品采集及种群特征的调查

在查阅馆藏标本的基础上，于 ２０１３ 年 ６ 月对华东

地区天女花可能的分布地点进行了调查和样品采集，共
采集到 ８ 个自然种群（见图 １ 和表 １），其中大别山山区

４ 个和皖南山区 ４ 个（包括江西三清山种群），共 ２２３ 个

植株，取幼嫩叶片硅胶干燥备用。 对采样植株的地上丛

枝数和最粗枝的胸径进行统计测量，并估测和统计种群

大小（植株数）。
１．２　 总 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 反应

总 ＤＮＡ 提取参照改良的 ＣＴＡＢ 法［２５］ 进行，提取的

产物在 １％的琼脂糖中电泳检测 ＤＮＡ 的质量。 从近缘

种中［４， ２６］筛选出 ８ 对高多态性且扩增稳定的微卫星引物用于本实验，并对上游引物 ５′末端进行荧光修饰

（ＦＡＭ、ＨＥＸ 或 ＴＡＭＲＡ，见表 ２）。 ＰＣＲ 扩增反应在 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ ｉＣｙｃｌｅｒ ＰＣＲ 仪上进行，反应总体积为 １５μＬ，包括：

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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５ ｎｇ ＤＮＡ 模板，１．５μＬ Ｂｕｆｆｅｒ，２ ｍＭ ＭｇＣｌ２，０．２ ｍＭ ｄＮＴＰ，０．４ Ｕ Ｔａｑ 聚合酶，０．４μＭ 引物。 ＰＣＲ 扩增程序为：
９５℃预变性 ５ ｍｉｎ；９５℃变性 ３０ ｓ，５０—５８℃退火 ３０ ｓ（表 ２），７２℃延伸 ３０ ｓ，２５ 个循环；９５℃变性 ３０ ｓ，５３℃退

火 ３０ ｓ，７２℃ 延伸 ３０ ｓ，１０ 个循环； ７２℃ 延伸 １５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物使用 ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ 基因电泳系统

（ＡＢＩ３７３０ＸＬ）进行数据自动化分析，用 ＧｅｎｅＳｃａｎ ３．７ 分析软件（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，ＵＳＡ）对微卫星基因型进

行判读。

表 １　 取样的天女花种群信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

种群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

样本数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

种群大小
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ

ＴＴＺ 安徽省，六安市，天堂寨 ３１°０７′ １１５°４６′ １０００—１３００ ３４ 约 ３００

ＹＬＰ 安徽省，安庆市，鹞落坪 ３０°５８′ １１６°０６′ １０００—１４００ ３４ 约 ５００

ＢＭＪ 安徽省，六安市，白马尖 ３１°０６′ １１６°１０′ １１８０ １３ ２３

ＴＺＳ 安徽省，安庆市，天柱山 ３０°４４′ １１６°２７′ １３７０ ３３ 约 ３００

ＧＮＪ 安徽省，池州市，牯牛降 ３０°０３′ １１７°２７′ １５５３ ２８ 约 １５０

ＨＳ 安徽省，黄山市，黄山 ３０°０７′ １１８°０９′ １６００—１７５０ ３３ 约 ５００

ＱＬＦ 安徽省，黄山市，清凉峰 ３０°０５′ １１８°５１′ １４３０ ２２ 约 ３００

ＳＱＳ 江西省，上饶市，三清山 ２８°５４′ １１８°０３′ １４４３ ２６ 约 ３００

表 ２　 微卫星位点及引物特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｕｓｅｄ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｉｍｅｒｓ

位点
Ｐｒｉｍｅｒ

序列
Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′⁃３′）

退火温度 ／ ℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

荧光标记
Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｍ６Ｄ１ （ＣＴ） ４３ ＡＣＴＧＧＡＧＣＡＧＴＧＣＣＴＧＧＡＴＡ ５２．２ ＨＥＸ ８

ＴＣＧＣＡＡＣＴＧＣＧＴＧＴＴＣＴＣＡＴ

Ｍ６Ｄ３ （ＣＴ） ２２ ＡＣＡＴＧＧＡＴＡＧＴＣＧＴＴＧＧＡＴＡ ５０．０ ＦＡＭ １０

ＡＣＣＣＣＡＣＴＧＡＡＧＡＣＡＡＡＣＡＴ

Ｍ６Ｄ４ （ＣＡ） ２（ＧＡ） １５ ＣＡＣＣＧＴＡＣＣＣＴＡＴＣＡＧＡＡＣＣ ５０．６ ＨＥＸ ２０

ＡＴＴＴＴＣＡＧＣＡＴＣＡＴＣＡＧＴＴＧ

Ｍ１０Ｄ８ （ＣＴ） ３Ｃ（ＣＴ） １０ ＡＧＣＣＣＴＣＴＡＴＡＣＡＣＧＣＡＣＡＣＡＴ ５２．６ ＦＡＭ １４

ＣＧＧＡＧＣＴＡＣＡＡＧＧＡＧＣＡＧＡＡＴＡ

Ｍ１７Ｄ５ （ＧＡ） １９ ＴＧＣＴＧＣＴＣＧＡＡＧＴＴＣＴＧＡＡＴ ５３．８ ＦＡＭ ９

ＣＧＴＧＣＡＧＴＡＡＡＴＣＡＧＧＡＴＧＴ

ＳＴＭ０２３１ （ＴＣ） ２８ ＡＡＡＴＴＧＴＴＧＴＴＣＧＧＡＴＧＡＴ ５０．０ ＴＡＭＲＡ １６

ＧＴＧＡＡＧＧＧＣＣＴＴＴＡＴＣＴＧ

ＳＴＭ０２６４ （ＧＡ） ３３ ＡＡＧＣＡＡＡＧＣＣＴＣＣＴＡＧＧＴＣ ５８．０ ＴＡＭＲＡ １３

ＴＣＴＡＣＧＣＣＴＡＡＣＡＧＧＴＣＴＧＴＣ

ＳＴＭ０２９７ （ＴＧ） １１（ＡＧ） ２７ ＴＣＣＡＣＧＣＡＧＣＡＡＣＴＣＡＴＣ ５５．０ ＨＥＸ １５

ＴＧＣＡＴＣＡＧＧＡＣＧＴＴＣＴＡＧＴＣＡ

１．３　 数据分析

使用 Ｇｅｎｅｐｏｐ４．０［２７］ 软件检验引物是否存在连锁不平衡以及是否偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡；使用 Ｍｉｃｒｏ⁃
Ｃｈｅｃｋｅｒ ２．２．３［２８］软件检验各微卫星位点是否存在无效等位基因；使用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６［２９］软件计算种群的等位基因

数（ＮＡ）、观测杂合度（ＨＯ）、期望杂合度（ＨＥ）和近交系数（ＦＩＳ）等遗传参数；使用 Ｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋ 软件检测各种群在

近期是否经历了瓶颈效应；使用 ＧＥＮＥＴＩＸ［３０］软件计算种群间的遗传分化系数（ＧＳＴ和 ＦＳＴ）和基因流（Ｎｍ）；利
用 ＴＦＰＧＡ［３１］软件进行 Ｍａｎｔｅｌ 统计学检验种群间的地理距离与遗传分化程度的相关性。 由于胸径和丛枝数

与天女花生长的年限可能存在正相关性，为了检测各种群遗传特征的变化趋势，取胸径与丛枝数的中位数为

３　 ７ 期 　 　 　 徐延年　 等：华东地区两种植被带内天女花遗传结构研究 　
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界，把种群内的个体分为年幼和年老亚群体，再通过上述软件分别计算两亚群体的遗传参数。 统计分析在

ＳＰＳＳ１１．０ 软件中进行，用单因素方差分析检验种群特征（胸径、丛枝数和种群大小）差异是否显著；分别用

Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ ｔｅｓｔ 检验不同植被带内的遗传多样性参数差异显著性，用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ ｓｉｇｎｅｄ⁃ｒａｎｋ ｔｅｓｔ 检验年老

和年幼亚群体的遗传多样性参数差异显著性。
在遗传结构上，用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．５［３２］软件进行种群间和种群内的分子变异分析。 使用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２．２［３３］ 中贝

叶斯聚类法对所有个体进行聚类，Ｋ 值设为 ９，１０ 个重复，使用混合模型（ａｄｍｉｘｔｕｒｅ ｍｏｄｅｌ），ｂｕｒｎ⁃ｉｎ 设为 １００，
０００ 和 ｒｕｎ⁃ｌｅｎｇｔｈ 设为 １，０００，０００，参照 Ｅｖａｎｎｏ 等［３４］计算 ΔＫ 值，分析可能的遗传结构；同时采用不基于遗传

平衡原理的 ＧｅｎＡｌＥｘ 软件进行基于个体的主成分分析（ＰＣｏＡ）。 采用 ２ＭＯＤ ０．２ ［３５］软件检测和计算各种群基

因流和隔离漂变的相对强弱（ｇｅｎｅ flｏｗ ｍｏｄｅｌ ｖｓ． ｄｒｉｆｔ ｍｏｄｅｌ）。

２　 结果

经广泛查阅馆藏标本信息和调查，在温带落叶阔叶林植被带与暖温带常绿阔叶林植被带分界的长江两侧

仅发现 ８ 个天女花自然种群（见图 １ 和表 １），其中 ４ 个位于长江以北的大别山区，属温带落叶阔叶林植被带

（以下简称大别山种群）；另 ４ 个位于长江以南，属暖温带常绿阔叶林植被带（以下简称皖南种群）。 天女花自

然种群植株数目差别较大，最小的为白马尖种群（ＢＭＪ，仅 ２３ 个植株）；最大的为黄山（ＨＳ）和鹞落坪（ＹＬＰ）种
群，植株数约 ５００ 株，它们的胸径也比较粗，平均值分别为 ４．３７ｃｍ 和 ４．８９ｃｍ，明显大于其它种群（Ｆ７，２１２ ＝
９．６５２，Ｐ ＜０．００１）；各种群的丛枝数平均值从 ３． ７３—６． ３６ 不等，但种群间差异不显著（Ｆ７，２１２ ＝ １． ９９３，Ｐ ＝
０．０５７）。 两种植被带内的种群大小、胸径及丛枝数差异均不显（Ｐ ＞０．０５）。

从日本厚朴 （ Ｈｏｕｐｏëａ ｏｂｏｖａｔａ （ Ｔｈｕｎｂｅｒｇ ） Ｎ． Ｈ． Ｘｉａ ＆ Ｃ． Ｙ． Ｗｕ） 和星花玉兰 （ Ｙｕｌａｎｉａ ｓｔｅｌｌａｔａ
（Ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚ） Ｎ． Ｈ． Ｘｉａ）筛选出在天女花中能稳定扩增并具有多态性的引物共 ８ 对。 它们对 ２２３ 个个体扩

增共检测到 １０５ 个等位基因，每个位点平均约 １３ 个基因（表 ２），其中 Ｍ６Ｄ４ 引物等位基因数最多（达 ２０ 个），
Ｍ６Ｄ１ 引物最少（仅 ８ 个）。 Ｍｉｃｒｏ⁃Ｃｈｅｃｋｅｒ 和 Ｇｅｎｐｏｐ 软件在这些微卫星位点中仅检测出少量位点在个别种群

中可能存在无效等位基因和连锁现象，未见任何位点在 ３ 个以上的种群中出现无效等位基因或与其他位点连

锁。 因此这 ８ 对微卫星引物可以用于天女花种群的遗传多样性和遗传结构的分析研究。

表 ３　 ８ 个天女花种群的遗传多样性参数、瓶颈效应及 ２ＭＯＤ 的分析结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋ ａｎｄ ２ＭＯＤ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｓｔｕｄｉｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＮＡ ＨＯ ＨＥ ＦＩＳ ＭＤ ＭＢ ＴＰＭ ＳＭＭ Ｍｏｄｅ⁃ｓｈｉｆｔ ｔｅｓｔ ２ＭＯＤ

ＴＴＺ ２．３８ ０．１６ ０．３１ ０．５０ ２．７６ ４．１０ ０．０３９ ０．５００ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．６９０

ＹＬＰ ４．２５ ０．２３ ０．４３ ０．４８ ４．８９ ６．３２ ０．４２２ ０．７１９ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．４７１

ＢＭＪ １．７５ ０．１８ ０．１９ ０．０６ １．７８ ４．００ ０．９２２ ０．９２２ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．７５２

ＴＺＳ ２．２５ ０．１４ ０．２０ ０．３０ ２．５５ ５．７６ ０．９０６ ０．９０６ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．７３３

ＧＮＪ ２．８８ ０．２４ ０．３５ ０．３１ ４．３７ ６．３６ ０．０７８ ０．５００ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．６２５

ＨＳ ６．００ ０．３８ ０．６２ ０．４０ ３．０４ ６．６７ ０．２７３ ０．８４４ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．２６２

ＱＬＦ ５．１３ ０．３１ ０．５１ ０．４２ ３．３９ ５．９３ ０．９８６ ０．９９８ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．３０９

ＳＱＳ ６．００ ０．３８ ０．５５ ０．３３ ２．０６ ３．７３ ０．５３１ ０．９７３ Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ０．３０４
　 　 注：ＮＡ ＝等位基因数（Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｅｓ）； ＨＯ ＝观测杂合度（Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ）；ＨＥ ＝期望杂合度（Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ）；ＦＩＳ ＝

近交系数（Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ）； ＭＤ＝胸径均值（Ｔｈｅ ｍｅａｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ）；ＭＢ＝平均丛枝数（Ｔｈｅ ｍｅａｎ ｂｒａｎｃｈｅｓ）；ＴＰＭ＝两相突变模型

（Ｔｗｏ⁃ｐｈａｓｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ）；ＳＭＭ＝逐步突变模型（Ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ）；Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ 表示种群没有出现瓶颈效应（Ｌ⁃ｓｈａｐｅｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

ｉｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ａ ｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋ）；种群编号见表 １

８ 个天女花自然种群的平均等位基因数（ＮＡ）为 ３．８３，观测杂合度（ＨＯ）为 ０．２５，期望杂合度（ＨＥ）为 ０．４０，
ＹＬＰ 和 ＨＳ 种群的遗传多样性较高（ＨＥ分别为 ０．４３ 和 ０．６２，ＨＯ为 ０．２３ 和 ０．３８），ＢＭＪ 和 ＴＺＳ 种群的遗传多样

性较低（ＨＥ分别为 ０．１９ 和 ０．２０，ＨＯ为 ０．１８ 和 ０．１４）。 大别山区（即落叶阔叶林带）种群的遗传多样性参数

（ＮＡ，ＨＯ和 ＨＥ）均显著低于皖南山区（见表 ４）。 ８ 个种群作为总体和两种植被带分别检验种群的遗传多样性
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与种群特征（如大小、胸径及丛枝数）的相关性，仅发现皖南种群的期望杂合度（ＨＥ）与种群大小有明显的正相

关性（ ｒ＝ ０．９８２，Ｐ＝ ０．０１８），其它相关性均不显著（Ｐ ＞０．０５）；种群内部根据胸径或丛枝数分为年老和年幼亚群

体的遗传多样性参数（ＮＡ，ＨＯ和 ＨＥ）及近交系数（ＦＩＳ）也不存在显著的差异（见图 ２）。 种群近交系数（ＦＩＳ）从
０．０６—０．５０ 不等，均明显偏离哈⁃温平衡（９５％的置信区间已明显大于 ０）。 各种群均未检测到明显的瓶颈效应

（表 ４），总体而言天女花采样种群的基因流模型和漂变模型大致相当（２ＭＯＤ 值平均为 ０．５２，表 ４），但大别山

种群更倾向于基因流模型（０．６６），而皖南种群漂变模型更明显（０．３８）。

表 ４　 大别山种群与皖南种群的遗传多样性参数均值及其统计分析结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｍｅａｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｄａｂｉｅｓｈａｎ ａｎｄ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ａｎｈｕｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＮＡ ＨＯ ＨＥ ＦＩＳ ＭＤ ＭＢ ２ＭＯＤ

总平均值 Ｏｖｅｒａｌｌ ｍｅａｎ ３．８３±１．７４ ０．２５±０．９５ ０．４０±０．１６ ０．３５±０．１４ ３．１１±１．０８ ５．３６±１．２１ ０．５２±０．２１

大别山种群平均值
Ｍｅａｎ ｏｆ Ｄａｂｉｅｓｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２．６６±１．１０ ０．１８±０．０４ ０．２８±０．１１ ０．３４±０．２０ ３．００±１．３３ ５．０５±１．１７ ０．６６±０．１３

皖南种群平均值
Ｍｅａｎ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ａｎｈｕｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ５．００±１．４８ ０．３３±０．０７ ０．５１±０．１２ ０．３６±０．０５ ３．２２±０．９５ ５．６７±１．３３ ０．３８±０．１７

Ｚ －２．０３３∗ －２．３２３∗ －２．０２１∗ －０．０００ｎｓ －０．５７７ｎｓ －０．８６６ｎｓ －２．０２１∗

图 ２　 天女花种群的年幼和年老亚群体遗传多样性差异比较

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｙｏｕｎｇ ａｎｄ ｏｌｄ ｓｕｂ⁃ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

华东地区天女花种群间的遗传分化系数 ＧＳＴ均值为 ０．３１５（表 ５），其中最大值出现在 ＴＺＳ 和 ＧＮＪ 种群间

（ＧＳＴ ＝ ０．５４６），最小值出现在 ＴＺＳ 和 ＹＬＰ 种群间（ＧＳＴ ＝ ０．１０８）。 大别山和皖南种群的平均遗传分化系数分别

为 ０．１９８ 和 ０．２６９，两者间差异不显著性（Ｔ１，１１ ＝ １．８８２，Ｐ ＝ ０．０８９）。 总体上种群间的遗传分化程度与地理距离
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有正相关性（Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ： ｒ＝ ０．４３６，Ｐ＝ ０．０２０），但两种植被带内这种正相关性并不明显（Ｐ＞０．０５）。 种群间的

总体平均基因流 Ｎｍ ＝ ０．３４０，大别山种群的平均基因流为 Ｎｍ ＝ ０．６３２，高于皖南种群的 Ｎｍ ＝ ０．３５２。

表 ５　 ８ 个天女花种群间的遗传分化系数（ＧＳＴ，对角线下）和地理距离（Ｄ，对角线上） ／ ｋｍ

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ ＧＳＴ ｖａｌｕｅｓ （ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ （ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ８ ｓａｍｐｌｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ

Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

ＴＴＺ ＹＬＰ ＢＭＪ ＴＺＳ ＧＮＪ ＨＳ ＱＬＦ ＳＱＳ

ＴＴＺ ３２ ３７ ７７ ２０１ ２５４ ３１５ ３３１

ＹＬＰ ０．１７６ １５ ４５ １６８ ２２０ ２８３ ３００

ＢＭＪ ０．３１４ ０．１４６ ４８ １７０ ２１８ ２８１ ３０４

ＴＺＳ ０．２８５ ０．１０８ ０．１５７ １２３ １７６ ２４０ ２５５

ＧＮＪ ０．４８５ ０．４１２ ０．５４１ ０．５４６ ７０ １３４ １４０

ＨＳ ０．３２３ ０．２７１ ０．３７８ ０．３８３ ０．２９８ ６７ １３７

ＱＬＦ ０．３２０ ０．２５４ ０．３３４ ０．３１０ ０．２８５ ０．２１９ １５１

ＳＱＳ ０．３４８ ０．２８４ ０．４２２ ０．４０８ ０．３２９ ０．２３３ ０．２４９

ＡＭＯＶＡ 方差分析表明取样种群的主要遗传变异存在于种群间（占总变异的 ５４．１６％），而且不同植被带

内天女花的遗传特征已发生了明显分化，它们之间的差异占总遗传差异的 ２４．９１％（Ｐ ＜０．００１，见表 ６）。 主成

分分析（图 ３）和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析的结果（图 ４）也一致支持上述结果，不同植被带内的天女花种群均优先各

自聚为一组。

表 ６　 天女花分子变异的 ＡＭＯＶＡ 分析结果

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ （ＡＭＯＶＡ） ｗｉｔｈｉｎ ／ ａｍｏｎｇ ｓｕｒｖｅｙｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

方差和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

占总变异比例 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

显著性检验
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔｓ

组间 Ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ １ ２５８．２３０ ０．８７６０４ ２４．９１ Ｐ＜０．０５

组内种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐｓ ６ ３５０．４０７ １．０２８４７ ２９．２５ Ｐ＜０．００１

个体间 Ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２１５ ４７８．６８４ ０．６１４３４ １７．４７ Ｐ＜０．００１

个体内 Ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｗｉｔｈｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ２２３ ２２２．５００ ０．９９７７６ ２８．３７ Ｐ＜０．００１

总和 Ｔｏｔａｌ ４４５ １３０９．８２１ ３．５１６６１ １００．００

３　 讨论

木兰科植物是现存被子植物原始类群的重要代表［３６］，据化石记录起源于白垩纪亚尔必期［３７］。 它们大多

数为高大乔木，是重要的森林和用材树种，而且多数具有较高的药用和观赏价值。 由于气候变化、自身生物学

特性及人为干扰和过渡采伐等原因，现全球超过半数的物种已处于濒临灭绝的状态［３， ５］。 木兰科植物野生种

质资源的保护与可持续利用是当前刻不容缓的重要课题［３］。 由于是古老的木本植物且具异交的繁育系统，
木兰科植物的种群遗传多样性相对较高，种群间分化较小［３８］，如日本厚朴（ＨＯ ＝ ０．８８，ＨＥ ＝ ０．８７） ［３９］、星花玉兰

（ＨＯ ＝ ０．６６６，ＨＥ ＝ ０．７１９） ［４０］、Ｍａｇｎｏｌｉａ ｔｏｍｅｎｔｏｓａ Ｔｈｕｎｂ．（ＨＯ ＝ ０．６５０，ＨＥ ＝ ０．６７５） ［４１］ 等。 然而本文研究的天女

花华东地区的 ８ 个自然种群遗传多样性却较低（ＨＯ ＝ ０．２５，ＨＥ ＝ ０．４０），明显低于这些近缘种，也略低于天女花

的日本亚种（Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ ｓｓｐ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｋ． Ｕｅｄａ，ＨＯ ＝ ０．３６０，ＨＥ ＝ ０．４２７）。 但其种群间的遗传分化程度却较高

（ＧＳＴ均值为 ０．３１５），主要的遗传变异存在于种群间（占总变异 ５４．１６％），明显高于它的近缘种厚朴（Ｈｏｕｐｏëａ
ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ （Ｒｅｈｄｅｒ ＆ Ｅ． Ｈ． Ｗｉｌｓｏｎ） Ｎ． Ｈ． Ｘｉａ ＆ Ｃ． Ｙ． Ｗｕ）、长蕊木兰（Ａｌｃｉｍａｎｄｒａ ｃａｔｈｃａｒｔｉｉ （Ｊ． Ｄ． Ｈｏｏｋｅｒ ＆
Ｔｈｏｍｓｏｎ） Ｄａｎｄｙ）、星花玉兰等，也明显高于多年生植物的均值 （ ０． １９） 和具异交繁育系统植物的均值

（０．２２） ［４２］。
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图 ３　 天女花 ８ 个种群遗传结构的主成分分析结果

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｆｏｒ ８ ｓａｍｐｌｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

图 ４　 天女花 ８ 个种群的遗传结构 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析结果

Ｆｉｇ ４　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｅｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ８ ｓａｍｐｌｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｏ． ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

ａ：不同 Ｋ 值运算的 ｌｎＰ（Ｄ）平均值； ｂ：依据 Ｅｖａｎｎｏ 等（２００５）计算的 ΔＫ 值； Ｃ： Ｋ＝ ２ 时的个体分配柱形图；种群编号同表 １

物种的遗传多样性和遗传结构是其种群历史、繁育系统、基因突变、遗传漂变、基因流、自然选择等综合作

用的结果［３８］。 对天女花而言，片断化岛屿状的生境、自交亲和的繁育系统及传粉昆虫缺乏可能是导致其遗传

结构不同于近缘种（即种群内遗传多样性较低，种群间分化明显）的主要原因。 天女花虽然分布较广，但间断

分布明显，对生境要求比较高，喜凉爽、湿润的环境，多生于阴坡山谷。 华东地区的天女花都局限分布于海拔

１０００ 米以上的阴坡山林，这些生境通常面积较小，呈典型的片断化岛屿状分布。 而且这些生境内湿度大，气
温较低，传粉昆虫通常缺乏，如于小丽等［４３］和王立龙等［１６］均研究发现天女花在自然状态下的结籽率很低（仅
１３％左右），人工补授花粉可以显著提高其结籽率。 再加上天女花虽然雌蕊较雄蕊先熟，但人工控制授粉实验

表明其自花授粉也能座果并产生饱满种子，说明它仍然保留着自交亲和的繁育系统，以适应传粉昆虫不足，保
障生殖成功。 这些因素综合导致了天女花种群间基因流小（Ｎｍ ＝ ０．３４０），不足以克服遗传漂变所带来的遗传

负面效应，从而促使了种群的遗传多样性较低，种群间分化加剧［４４］。
已有很多研究表明不同的生境或植被类型会对其区域内的动植物遗传多样性产生显著的影响［１９， ４５， ４６］。
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本文研究结果也表明天女花在两种植被带内种群的遗传多样性也存在显著差异，大别山区落叶阔叶林内的种

群遗传多样性明显低于皖南常绿阔叶林内的种群（见表 ４）。 一般来说，种群较大和较强的基因流有利于保存

较高的遗传多样性［２０， ４７， ４８］，但华东地区不同植被带内的天女花种群大小、胸径及丛枝数并没有显著差异，基
因流反而是大别山区种群间较强（可能是由于地理距离较近的原因），种群内年幼亚群体的遗传多样性也并

不显著低于年老亚群体，因此种群大小、基因流及人为活动应该不是导致大别山天女花种群遗传多样性较低

的主要原因。 野外调查发现，虽然天女花种群在长江以南的常绿阔叶林植被带有分布，但其种群均在海拔

１０００ｍ 以上，小生境仍然是落叶阔叶林，因此天女花应是典型的落叶阔叶林树种，它的分布区与落叶阔叶林密

切关联。 然而，在第四纪盛冰期时，落叶阔叶林向南退缩到了北纬 ２２°—３０°附近，而北纬 ３０°以北是针叶林或

非森林植被［２２， ４９］。 因此在末次盛冰期时，天女花种群可能全部退缩到了北纬 ３０°以南，现北纬 ３０°以北的种

群应是由北纬 ３０°以南的残存种群随着冰期后的气温回升向北逐步回迁而形成的。 所以纬度越高，种群建立

的历史相对越短，奠基者效应就越明显，种群遗传多样性也就越低，这可能是导致大别山区种群遗传多样性较

低的主要原因，也可进一步推测华北地区的天女花种群遗传多样性可能更低（尚需进一步验证）。
物种保护的主要内容是保护其遗传多样性及进化潜力，种内遗传多样性越丰富，物种对环境变化的适应

能力越强，其进化潜力也越大［５０］。 因此，物种遗传多样性及其遗传结构分析可以为珍稀濒危物种保护价值的

评估以及保护策略的制订提供非常重要的信息［５１］。 对华东地区天女花遗传结构的研究分析表明，两种植被

带内天女花的遗传多样性已发生了明显的分化，各自聚为一组（图 ３ 和 ４）。 虽然大别山种群的遗传多样性显

著低于皖南种群，而且它极有可能是冰期后气温回暖过程中低纬度种群向北回迁而形成的，但由于生境选择

或遗传漂变等原因，它现与皖南种群在遗传上已发生了明显分化，遗传特征并不包含在皖南种群内（图 ３ 和

４），因此建议大别山种群和皖南种群应视为独立的进化单元进行保护。 与近缘种相比，虽然天女花种群的遗

传多样性较低，种群间基因流较小，但考虑到它在两种植被带内的年幼亚群体与年老亚群体相比，遗传多样性

均没有发生显著降低，预示着自然种群现处于基因流－隔离漂变平衡中［３５］。 再加上野外观察还发现天女花自

然种群年龄结构比较稳定，并存在一定数量的幼苗，种群自然更新能力尚可。 因此建议当今仍应以就地保护

为主，尤其注意对其适宜生境的保护，在条件允许的情况下，可以适当辅以相同植被带内种群间的人工授粉，
以增加其自然结籽率，来增强其自然更新的能力。
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