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闽江流域野生蕉(Ｍｕｓａ ｉｔｉｎｅｒａｎｓ)遗传多样性和遗传
结构的 ＩＳＳＲ 分析
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　 　 摘要:采用 ＩＳＳＲ 分子标记技术对福建省闽江流域 １０ 个野生蕉自然居群的遗传多样性和遗传结构进行分析ꎬ结果显示:１２
条 ＩＳＳＲ 引物共检测出 １１７ 个条带ꎬ１０５ 个多态性条带ꎬ多态性百分率为 ８９. ７％ ꎻ野生蕉 Ｎｅｉ 遗传多样性指数为 ０. ２４４ꎬＳｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息指数为 ０. ３８１ꎬ其中三明野生蕉遗传多样性水平最高ꎬ且不同自然居群间遗传多样性指数之间具有显著性差异ꎻ总遗传变

异系数为 ０. ５８９ꎬ基因流为 ０. ３４９ꎬ居群间的遗传分化程度高于居群内ꎻ基于遗传距离的聚类结果与模型聚类结果均聚为 ３ 大

类ꎬ分别为沙溪支流的三明野生蕉类群、闽江上游及附近支流的南平野生蕉类群和闽江下游的福州野生蕉类群ꎮ 研究认为ꎬ
闽江流域野生蕉资源丰富的遗传多样性主要来源于自然居群间生境异质化所引起的高频率遗传变异ꎬ且三明野生蕉类群的

遗传多样性和遗传分化程度最高ꎬ可能是福建野生蕉的起源中心ꎬ也是野生蕉资源开发和利用的最主要群落ꎮ 此外ꎬ水流是

闽江流域野生蕉遗传迁移最关键的自然主导因素ꎮ
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　 　 香蕉(Ｍｕｓａ ｓｐｐ. )是芭蕉科(Ｍｕｓａｃｅａｅ)芭蕉属

(Ｍｕｓａ)多年生大型草本果树ꎬ也是热带亚热带地区

重要经济作物ꎮ 长期以来ꎬ香蕉栽培面临品种单一、
抗病性差、自然灾害严重等问题ꎬ因此具有优良性状

香蕉新品种的选育是香蕉产业发展的关键ꎮ 野生蕉

在长期自然进化过程中保留了大量优良基因ꎬ在抗

寒、抗病和抗逆等方面均表现出良好抗性ꎬ为香蕉育

种提供了重要的遗传资源ꎮ
遗传多样性和遗传结构研究是野生蕉保护和开

发利用的前提ꎮ 马来西亚、印度尼西亚和印度等东

南亚地区普遍被认为是全球野生蕉遗传多样性中

心ꎬ该地区野生蕉起源早ꎬ气候环境适宜且人为开发

破坏较少ꎬ野生蕉遗传多样性丰富ꎬ长期地理隔离导

致的低水平基因交流也使遗传距离进一步拉

大[１￣３]ꎮ 而一旦自然环境过度破坏ꎬ野生蕉授粉媒

介减少ꎬ自花授粉与无性繁殖旺盛ꎬ有限的基因交流

往往使得野生蕉遗传多样性越来越差ꎬ甚至濒临灭

绝[４]ꎮ 此外ꎬ野生蕉遗传多样性研究也为不同地区

野生蕉资源亲缘关系鉴定和准确命名提供了重要

依据[５￣９]ꎮ
中国作为香蕉生产的北缘地带ꎬ通常也认为是

西太平洋野生蕉多样性中心的边缘地区ꎮ 研究发

现ꎬ中国野生蕉在居群和物种水平上多具有较高的

遗传多样性ꎬ与野生蕉起源中心相比ꎬ处于外缘的中

国野生蕉可能包含有一些特异优良基因ꎬ具有重要

的利用价值[１０￣１２]ꎮ 而在海南等一些原生境适宜野

生蕉无性繁殖的地区ꎬ野生蕉遗传多样性和遗传分

化程度也往往较低ꎬ应注重对其保护[１３]ꎮ 在福建省

野生蕉资源的调查研究中ꎬ本研究所对各个地市的

野生蕉种质资源进行了调查和收集ꎬ并相继开展福

州、泉州和三明等地野生蕉的遗传多样性研究ꎬ初步

为其保护利用提供了理论依据[１４￣１７]ꎮ 必需特别指

出的是ꎬ在我们之前的研究中ꎬ根据 Ｓｉｍｍｏｎｄｓ 和

Ｓｈｅｐｈｅｒｄ 的形态评分法将福建野生蕉归属于 ＡＢ 或

ＡＡ 类群ꎬ但已有一些研究认为这种分类方法在野

生蕉分类中并不一定适用ꎬ福建野生蕉具有比较长

的地下走茎ꎬ应该属于芭蕉属的近缘种阿宽蕉(Ｍｕ￣
ｓａ ｉｔｉｎｅｒａｎｓ) [１８￣２０]ꎮ 此外ꎬ赖钟雄等[１８￣１９] 研究发现ꎬ
福建不同地区野生蕉的生物学特征存在显著差异ꎬ
而这种表观性状差异是否由遗传差异导致尚未见报

道ꎮ 在野生蕉的其他研究中ꎬ刘伟良等[２１￣２２] 认为野

生蕉属于湿生或者半湿生植物ꎬ其生长过程受水分

制约ꎬ赖恭梯等[１６]也认为水流是野生蕉自然居群形

成和迁移的重要影响因素ꎬ而水对野生蕉遗传多样

性的影响、水流上中下游不同地区野生蕉是否存在

遗传差异等仍少有研究ꎮ 鉴于此ꎬ本试验以分别处

于闽江流域上中下游三明、南平和福州境内 １０ 个自

然居群的 ３４９ 份野生蕉样品进行 ＩＳＳＲ 分析ꎬ并结合

Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ 和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２. ２ 等进行遗传多样性

和遗传结构分析ꎬ以进一步阐明水流在野生蕉遗传

信息迁移中的作用ꎬ并揭示福建省不同地区野生蕉

之间的遗传差异和亲缘关系ꎬ同时初步探索福建野

生蕉的起源中心ꎬ为福建野生蕉资源的保护和开发

利用进一步提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

本研究所于 ２０１４ 年 ３ － ７ 月对福建省闽江流域

三明、南平和福州境内的野生蕉进行了实地调查和

资源收集(图 １)ꎬ并采集其中 １０ 个自然居群 ３４９ 份

样品用于试验研究ꎬ具体样品分布及样品信息见表

１ 和图 ２ꎮ 每个居群内间隔 １０ ｍ 以上ꎬ随机采集生

长健壮、无病虫害的野生蕉新抽嫩叶 ３０ ~ ４０ 份ꎬ液
氮速冻后置于 － ８０ ℃保存备用ꎮ
１. ２　 方法

１. ２. １ 　 野生蕉基因组 ＤＮＡ 提取及 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩

增　 闽江流域 ３４９ 份野生蕉叶片样品基因组 ＤＮＡ
的提取、ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增以及琼脂糖凝胶电泳参考本

研究所陈红俊等[１４]建立的方法进行ꎮ
１. ２. ２　 数据统计　 根据电泳图谱ꎬ将任意位点条带

记为 １ꎬ没有条带记为 ０ꎬ构建 １ꎬ０ 二元数据矩阵ꎬ采
用 Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ 计算遗传多样性参数ꎻ根据遗传相似

系数采用 ＵＰＧＭＡ 进行遗传聚类分析ꎻ参照 Ｇ. Ｅｖａｎ￣
ｎｏ 等[２３]的方法采用模型聚类软件 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２. ２
进一步进行遗传结构分析ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 野生蕉 ＩＳＳＲ 扩增结果多态性分析

闽江流域 ３４９ 份野生蕉样品 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增结

果如表 ２ 所示ꎬ１２ 条 ＩＳＳＲ 引物共扩增 １１７ 个条带ꎬ
其中 １０５ 个为多态性条带ꎬ每条引物平均扩增 ９. ７５
个条带和 ８. ７５ 个多态性条带ꎬ多态性百分比为

８９􀆰 ７％ ꎮ 其中引物 ＵＢＣ８０７ 扩增结果多态性最低ꎬ
仅为 ７０％ ꎬ 而引物 ＵＢＣ８１０、 ＵＢＣ８１１、 ＵＢＣ８２３ 和

ＵＢＣ８４５ 扩增结果多态性百分比均达到 １００％ ꎮ 由

此可见ꎬ闽江流域野生蕉具有较高水平的遗传多态

性ꎬ即可能存在较高频率的遗传变异ꎮ

８１２
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图中 １ ~ ４ 分别为三明夏茂 ＸＭ 野生蕉自然居群、三明贡川 ＧＣ１ 野生蕉自然居群、三明贡川 ＧＣ２
野生蕉自然居群和南平郑坊 ＺＦ 野生蕉自然居群

Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ １ － ４ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｐｉｃｔｕｒｅｓ ｄｅｎｏｔｅ ＸＭ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓａｎｍｉｎｇ ＸｉａｍａｏꎬＧＣ１ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓａｎｍｉｎｇ Ｇｏｎｇｃｈｕａｎꎬ
ＧＣ２ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓａｎｍｉｎｇ Ｇｏｎｇｃｈｕａｎ ａｎｄ ＺＦ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｎａｎｐｉｎｇ Ｚｈｅｎｇｆａｎｇ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 １　 闽江流域部分野生蕉自然居群

Ｆｉｇ. １　 Ｓｏｍｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

表 １　 供试野生蕉样品信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｓａｍｐｌｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
流域或支流

Ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｏｒ ｔｒｉｂｕｔａｒｙ
分布地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ
ＧＰＳ 坐标

Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ
海拔(ｍ)
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

样品数

Ｎｏ. ｏｆ ｓａｍｐｌｅ
ＸＭ 沙溪支流 三明夏茂 ２６°３８′０９. ８４″Ｎ

１１７°４１′３６. ９０″Ｅ
２７６ ３５

ＧＣ１ 沙溪支流 三明贡川 ２６°０８′３７. １４″Ｎ
１１７°２９′２８. ０２″Ｅ

１７３ ３５

ＧＣ２ 沙溪支流 三明贡川 ２６°０８′５３. １０″Ｎ
１１７°２９′４２. ７８″Ｅ

１６７ ３５

ＴＱ 闽江上游 南平塔前 ２６°２６′５３. ６４″Ｎ
１１８°０８′２７. ０６″Ｅ

２５８ ３５

ＺＦ 富屯溪支流 南平郑坊 ２６°４１′４２. ６６″Ｎ
１１７°４２′２０. ２８″Ｅ

４２２ ３１

ＤＨ 建溪支流 南平大横 ２６°４３′０７. ４４″Ｎ
１１８°１３′５０. １６″Ｅ

８５ ３４

ＢＹ 闽江下游 福州白云 ２６°０２′２７. ４８″Ｎ
１１８°５４′４４. １０″Ｅ

５１４ ３５

ＨＫ１ 闽江下游 福州霍口 ２６°２６′１４. ０４″Ｎ
１１９°１６′１５. ６０″Ｅ

３２０ ３６

ＨＫ２ 闽江下游 福州霍口 ２６°２６′１４. ０４″Ｎ
１１９°１６′１５. ６０″Ｅ

３０４ ３８

ＢＴ 闽江下游 福州白塔 ２６°２８′２９. ８２″Ｎ
１１９°２８′４０. ３２″Ｅ

４５６ ３５

９１２
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图 ２　 闽江流域野生蕉取样分布图

Ｆｉｇ. ２　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

表 ２　 １２ 条引物 ＰＣＲ 扩增结果多态性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ １２ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
引物序列(５′￣３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

总条带数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ
多态性条带数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｂａｎｄｓ
多态性百分率(％ )

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ＵＢＣ８０７ (ＡＧ) ８Ｔ １０ ７ ７０

ＵＢＣ８１０ (ＧＡ) ８Ｔ １０ １０ １００

ＵＢＣ８１１ (ＧＡ) ８Ｃ ９ ９ １００

ＵＢＣ８１５ (ＣＴ) ８Ｇ １１ ９ ８１. ８

ＵＢＣ８２３ (ＴＣ) ８Ｃ １２ １２ １００

ＵＢＣ８２５ (ＡＣ) ８Ｔ ７ ６ ８５. ７

ＵＢＣ８４３ (ＣＴ) ８ＲＡ ９ ８ ８８. ９

ＵＢＣ８４４ (ＣＴ) ８ＲＣ ８ ７ ８７. ５

ＵＢＣ８４５ (ＣＴ) ８ＲＧ １０ １０ １００

ＵＢＣ８５５ (ＡＣ) ８ＹＴ ６ ５ ８３. ３

ＵＢＣ８５６ (ＡＣ) ８ＹＡ １１ ９ ８１. ８

ＵＢＣ８９１ ＨＶＨ(ＴＧ) ７ １４ １３ ９２. ９

合计 Ｔｏｔａｌ — １１７ １０５ ８９. ７

２. ２　 野生蕉遗传多样性分析

采用 Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ 对 １０ 个自然居群的遗传多样

性进行比较ꎬ其等位基因数(Ｎａ)、有效等位基因数

(Ｎｅ)、Ｎｅｉ 基因多样性参数(Ｈ)、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指

数( Ｉ)、多态性位点数(ＮＰＢ)、多态性位点百分率

(ＰＰＢ)等几个参数分析结果如表 ３ꎮ １０ 个自然居群

的 Ｎｅｉ 基因多样性指数(Ｈ)介于 ０. ０６８ ~ ０. １５６ꎬ平
均为 ０. ２４４ꎬＳｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉ)介于 ０. １０５ ~
０􀆰 ２３５ꎬ平均为 ０. ３８１ꎬ方差分析发现不同野生蕉居

群间的 Ｎｅｉ 基因多样性指数之间具有显著差异

(Ｆ ＝ ０. ９６７ꎬＰ < ０. ０５)ꎬ说明闽江流域野生蕉居群间

存在较高的遗传多样性水平ꎮ 进一步根据数值大小

排列闽江流域野生蕉自然居群的遗传多样性程度为

贡川一号(ＧＣ１) >贡川二号(ＧＣ２) >夏茂(ＸＭ) >白

塔(ＢＴ) >霍口二号(ＨＫ２) > 白云(ＢＹ) > 郑坊(ＺＦ)
>塔前(ＴＱ) >大横(ＤＨ) >霍口一号(ＨＫ１)ꎮ １０ 个

野生蕉自然居群的多态性位点数介于 ２７ ~５８ꎬ遗传多

样性比率范围为 ２２. ２２％ ~４９. ５７％ꎬ其中取自三明沙

溪支流的夏茂(ＸＭ)、贡川一号(ＧＣ１)和贡川二号

(ＧＣ２)野生蕉均保持较高的多态性位点百分率ꎮ

０２２
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表 ３　 野生蕉遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

自然居群

Ｎａｔｉｏｎａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
等位基因

Ｎａ
有效等位基因

Ｎｅ
Ｎｅｉ′基因多样性

Ｈ
香农信息指数

Ｉ
多态性位点数

ＮＰＢ
多态性位点百分率

(％ )ＰＰＢ

ＸＭ １. ４９６ １. ２５５ ０. １５４ ０. ２３４ ５８ ４９. ５７

ＧＣ１ １. ４８７ １. ２６３ ０. １５６ ０. ２３５ ５７ ４８. ７２

ＧＣ２ １. ３８５ １. ２０９ ０. １２７ ０. １９２ ４５ ３８. ４６

ＤＨ １. ２３１ １. １０７ ０. ０７０ ０. １０９ ２７ ２３. ０８

ＴＱ １. ２５６ １. １１５ ０. ０７３ ０. １１４ ３０ ２５. ４６

ＺＦ １. ２６５ １. １３１ ０. ０８５ ０. １３１ ３１ ２６. ５０

ＢＹ １. ２９１ １. １２９ ０. ０８６ ０. １３６ ３４ ２９. ０６

ＨＫ１ １. ２２２ １. １０７ ０. ０６８ ０. １０５ ２６ ２２. ２２

ＢＴ １. ２９１ １. １３８ ０. ０９０ ０. １４０ ３４ ２９. ０６

ＨＫ２ １. ２９９ １. １５７ ０. ０９８ ０. １４９ ３５ ２９. ９１

合计 Ｔｏｔａｌ １. ９３２ １. ３９９ ０. ２４４ ０. ３８１ １０９ ９３. １６

２. ３　 野生蕉遗传分化分析

闽江流域野生蕉总遗传分化系数 ( Ｇｓｔ) 为

０􀆰 ５８９ꎬ即该地区野生蕉 ４１. １ ％ 的遗传分化存在于

居群内ꎬ５８. ９ ％ 的遗传分化来源于居群间ꎬ说明闽

江流域野生蕉居群内和居群间均存在丰富的遗传分

化或遗传变异ꎬ且居群间的变异大于居群内部ꎮ 进

一步分析发现ꎬ该地区野生蕉的基因流(Ｎｍ)仅为

０􀆰 ３４９ꎬ远远小于 １. ０ꎬ表明不同自然居群之间遗传

漂移阻碍较大ꎬ并没有高频率的基因交流ꎮ 而在居

群内部和居群间分析中ꎬ居群内部个体之间遗传多

样性(Ｈｓ)仅为 ０. １０１ꎬ居群间的遗传多样性(Ｈｔ)为
０. ２４５ꎬ在缺乏基因交流的情况下ꎬ这种多样性差异

可能就是由于不同遗传分化水平所导致的ꎬ与所处

野生蕉生长的局部环境差异可能存在较大关系ꎮ 因

此ꎬ对该野生蕉开发利用时也需要较大的样本量以

提高利用效率ꎮ
２. ４　 野生蕉遗传距离分析

遗传相似度和遗传距离是鉴定物种亲缘关系

的关键指标ꎮ 如表 ４ 所示ꎬＰｏｐｇｅｎｅ ３２ 分析结果发

现ꎬ１０ 个自然居群野生蕉的遗传相 似 度 介 于

０􀆰 ７３８ ~ ０􀆰 ９４２ 之间ꎬ平均为 ０. ８２４ꎬ说明闽江流域

不同局部环境下野生蕉仍保持较近亲缘关系ꎬ该
野生蕉可能具有相同的起源ꎮ 其中ꎬ处于闽江下

游霍口二号(ＨＫ２)与上游塔前( ＴＱ)自然居群的

亲缘关系最远ꎬ仅为 ０ . ７３８ꎬ这种现象可能为二者

之间巨大的局部环境差异导致ꎻ而下游霍口一号

(ＨＫ１)和白云( ＢＹ)自然居群的亲缘关系最近ꎬ
遗传相似度达到 ０ . ９４２ꎬ推测可能与这 ２ 个自然

居群距离闽江河流主干较近且生态环境较一致

有关ꎮ

表 ４　 闽江流域 １０ 个野生蕉自然居群遗传相似度和遗传距离

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ １０ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ

ＸＭ ＧＣ１ ＧＣ２ ＤＨ ＴＱ ＺＦ ＢＹ ＨＫ１ ＢＴ ＨＫ２

ＸＭ ∗∗∗∗ ０. ８８６ ０. ８６１ ０. ７５３ ０. ７６０ ０. ７９５ ０. ７８４ ０. ７９０ ０. ８０６ ０. ７５８

ＧＣ１ ０. １２２ ∗∗∗∗ ０. ９２３ ０. ７６９ ０. ７９５ ０. ８３１ ０. ８１０ ０. ８３３ ０. ８４７ ０. ８２４

ＧＣ２ ０. １４９ ０. ０８１ ∗∗∗∗ ０. ８０１ ０. ８４０ ０. ８５６ ０. ８３８ ０. ８４０ ０. ８３９ ０. ８１３

ＤＨ ０. ２８３ ０. ２６３ ０. ２２２ ∗∗∗∗ ０. ８４２ ０. ７９８ ０. ７６５ ０. ７７５ ０. ７４１ ０. ７３８

ＴＱ ０. ２７４ ０. ２２９ ０. １７４ ０. １７２ ∗∗∗∗ ０. ９１０ ０. ８１０ ０. ８１７ ０. ７９２ ０. ７３８

ＺＦ ０. ２３０ ０. １８５ ０. １５６ ０. ２２５ ０. ０９４ ∗∗∗∗ ０. ８０９ ０. ８１７ ０. ８００ ０. ７４３

ＢＹ ０. ２４４ ０. ２１１ ０. １７７ ０. ２６８ ０. ２１１ ０. ２１２ ∗∗∗∗ ０. ９４２ ０. ９２１ ０. ８９６

ＨＫ１ ０. ２３５ ０. １８３ ０. １７５ ０. ２５５ ０. ２０２ ０. ２０２ ０. ０６０ ∗∗∗∗ ０. ９４２ ０. ９０５

ＢＴ ０. ２１６ ０. １６７ ０. １７６ ０. ３００ ０. ２３３ ０. ２２４ ０. ０８３ ０. ０６０ ∗∗∗∗ ０. ９０８

ＨＫ２ ０. ２７７ ０. １９４ ０. ２０７ ０. ３０４ ０. ３０４ ０. ２９７ ０. １１０ ０. ０９９ ０. ０９７ ∗∗∗∗
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　 　 采用 Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ 的 ＵＰＧＭＡ 方法基于遗传距离

分析发现ꎬ１０ 个野生蕉自然居群可聚为南平野生蕉

(ＮＰ ｇｒｏｕｐ)、福州野生蕉(ＦＺ ｇｒｏｕｐ)和三明野生蕉

(ＳＭ ｇｒｏｕｐ)３ 大类群ꎬ如图 ３ 所示ꎬ南平野生蕉类群

(ＮＰ ｇｒｏｕｐ)包括闽江上游的塔前(ＴＱ)、上游附近建

溪支流的大横(ＤＨ)以及上游富屯溪支流的郑坊

(ＺＦ)３ 个自然居群ꎻ福州野生蕉类群(ＦＺ ｇｒｏｕｐ)包
括闽江下游的白云(ＢＹ)、霍口一号(ＨＫ１)、霍口二

号(ＨＫ２)和白塔(ＢＴ)４ 个自然居群ꎻ三明野生蕉类

群(ＳＭ ｇｒｏｕｐ)则包括沙溪支流的贡川一号(ＧＣ１)、
贡川二号(ＧＣ２)和夏茂(ＸＭ)自然居群ꎮ 这一聚类

结果与野生蕉地理位置分布、实际所属水流相符合ꎬ
且根据野生蕉所在地市准确划分ꎮ

图 ３　 基于 Ｎｅｉ 遗传距离的野生蕉遗传结构分析

Ｆｉｇ. ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ １０ ｎａｔｉｏｎａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２. ５　 野生蕉自然居群遗传结构分析

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件根据样品后验概率进行模型

聚类ꎬ采用不同的颜色表示分类结果ꎬ同时标注样品

自然居群归属ꎬ聚类结果准确且表现效果直观ꎮ 试

验中设定 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２. ２ 群体数 Ｋ 值 ２ ~ １６ꎬ重复

运算 ７ 次ꎬ对数似然函数值随群体数的增加先上升

后趋于平缓ꎬ但并未出现明显拐点(图 ４)ꎮ 随后分

析 ΔＫ 的变化趋势发现ꎬＫ 值取 ３ 时ꎬΔＫ 值为 ７１􀆰 ８ꎬ
达到峰值ꎬ而 Ｋ 值取 １０ 或 １４ 时 ΔＫ 虽也出现较大

值ꎬ但远小于前者(图 ５)ꎮ 因此ꎬ闽江流域野生蕉可

划分为 ３ 大类群ꎬ与 ＵＰＧＭＡ 聚类结果一致分别为

三明野生蕉类群(ＳＭ ｇｒｏｕｐ)、福州野生蕉类群(ＦＺ
ｇｒｏｕｐ)和南平野生蕉类群(ＮＰ ｇｒｏｕｐ)ꎬ也进一步验

证了该分类结果的准确性ꎮ
进一步分析发现ꎬ野生蕉模型聚类的后验概率

Ｑ 值介于 ０. ５１８ ~ ０. ９９９ 之间ꎬ除贡川二号自然居群

(ＧＣ２)以外ꎬ其余野生蕉归属 ３ 大类群的概率值几

乎都大于 ０. ７ꎬ且 ９２. ４ ％的野生蕉个体分布 Ｑ 值大

于 ０. ９ꎬ说明该地区野生蕉居群间的遗传信息交流

可能较为有限ꎮ 而贡川二号自然居群(ＧＣ２)较为独

特ꎬＱ 值介于 ０. ５１８ ~ ０. ９９７ 之间ꎬ其中大于 ０. ９ 的

野生蕉个体仅占 ６８. ６ ％ ꎬ低于 ０. ７ 的野生蕉个体占

２５. ７％ ꎬ与其他自然居群相比ꎬ该野生蕉可能存在更

高的遗传多样性ꎬ进一步结合图 ６ꎬ三明野生蕉类群

(ＳＭ ｇｒｏｕｐ)内部颜色差异较为明显可能具有更丰富

的遗传多样性ꎬ该地区野生蕉具有更高的开发利用

价值ꎮ

图 ４　 对数似然函数值随类群数 Ｋ 变化趋势

Ｆｉｇ. ４　 Ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｇ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｎ Ｋ ｖａｌｕｅ

图 ５　 ΔＫ 随类群数 Ｋ 变化趋势

Ｆｉｇ. ５　 Ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ΔＫ ｏｎ Ｋ ｖａｌｕｅ

３　 讨论

３. １　 闽江流域野生蕉丰富的遗传多样性来源于生

境异质化所引起的适应性高频率遗传变异

Ｎｅｉ 遗传多样性指数是物种遗传多样性研究常

用指标[２３￣２４]ꎮ 试验发现闽江流域野生蕉 Ｎｅｉ 遗传多

样性水平为 ０. ２４４ꎬ高于 Ｈ. Ｎｙｂｏｍ[２４] 公布的多种植

物的平均遗传多样性水平(０. ２２ ~ ０. ２３)ꎬ也明显大

于 Ｍ. Ｆｅｒｒｉｏｌ 等[２５]揭示的单子叶植物平均遗传多样

性(０. １９３)ꎬ显示了该地区野生蕉丰富的遗传多样

性ꎮ 而在已有相关研究中ꎬ这一结果也略高于广西

野生蕉 ０. ２２３[１２]的 Ｎｅｉ 遗传多样性水平ꎮ
通常ꎬ植物遗传多样性主要来源于遗传变异和

基因交流ꎮ 分析闽江流域野生蕉 ＩＳＳＲ 指纹图谱发

现其遗传多态性为 ８９. ７％ ꎬ明显高于福建东南部野

生蕉 ６９. ５％ [１４]的水平ꎬ而与三明野生蕉 ８８. ６％ [１６]

的遗传多态性较为接近ꎬ可见闽江流域野生蕉遗传

变异程度较高ꎮ 进一步分析其遗传信息在居群内或

２２２



　 ２ 期 赖瑞联等:闽江流域野生蕉(Ｍｕｓａ ｉｔｉｎｅｒａｎｓ)遗传多样性和遗传结构的 ＩＳＳＲ 分析

纵轴数值表示样品归属后验概率ꎻ横轴数值表示样品编号ꎬ括号中 １ ~ １０ 分别代表 ＸＭ、ＧＣ１、ＧＣ２、ＴＱ、ＺＦ、ＤＨ、ＢＹ、ＨＫ１、
ＨＫ２ 和 ＢＴ 自然居群ꎻ样品所对应颜色面积比表示该样品归属相应类群的概率ꎬ其中红色、绿色和蓝色分别

表示南平野生蕉类群、福州野生蕉类群和三明野生蕉类群

Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｎｖｅｒｔｉｃａｌ ａｘｉｓ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ａｘｉｓ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｄｅｓꎬ１ － １０ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ
ｄｅｎｏｔｅ ＸＭꎬＧＣ１ꎬＧＣ２ꎬＴＱꎬＺＦꎬＤＨꎬＢＹꎬＨＫ１ꎬＨＫ２ ａｎｄ ＢＴ ｎａｔｉｏｎａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ａｒｅａ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｕｒｓ ｍｅａｎ ｔｈｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｒｅｄꎬｇｒｅｅｎ ａｎｄ
ｂｌｕｅ ｃｏｌｏｕｒ ｒｅｆｅｒｓ ｔｏ ＮＰ ｇｒｏｕｐꎬＦＺ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ＳＭ ｇｒｏｕｐ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ６　 基于 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２. ２ 野生蕉聚类结果

Ｆｉｇ. ６　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｂａｎａｎａ ｓａｍｐｌｅｓ ｂｙ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ２. ２

群体间的流动水平发现其基因流参数仅为 ０. ３４９ꎬ
远远小于 １. ０ꎬ根据 Ｓ. Ｗｒｉｇｈｔ[２６] 和 Ｄ. Ｅ. Ｉｒｗｉｎ 等[２７]

理论ꎬ该野生蕉居群间遗传信息交流程度低ꎮ 因此ꎬ
综合分析认为ꎬ闽江流域野生蕉丰富的遗传多样性

源于高水平遗传变异ꎮ
在此基础上ꎬ进一步研究发现闽江流域野生蕉

总遗传变异系数为 ０. ５８９ꎬ即居群间的遗传分化程

度大于居群内ꎬ根据 Ｊ. Ｂｕｓｓｅｌｌ[２８]公布植物远交物种

和近交物种居群间 ０. １９３ 和 ０. ６２５ 的平均值ꎬ闽江

流域野生蕉应为近距离杂交为主的混合类群ꎮ 而在

试验中ꎬＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２. ２ 和 ＵＰＧＭＡ 同时将该地区

野生蕉分为三明、南平和福州 ３ 大类群ꎮ 由此初步
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推断ꎬ闽江流域野生蕉丰富的遗传多样性主要来源

于 ３ 个地区之间独特的局部环境造成的大幅度定向

遗传变异ꎮ 在已有报道中ꎬ杨锋等[２９]、Ｈ . Ｐ. Ｚｈｏｕ
等[３０]和史建强等[３１] 曾研究证实自然选择压、分布

格局和地理环境是植物空间遗传结构和遗传关系重

要影响因素ꎬ王雷宏等[３２] 和 Ｋ. Ｗｅｉ 等[３３] 也认为居

群间生境异质性的增加产生不同选择压和适合度水

平并最终会导致遗传分歧ꎬ而 Ｅ. Ｎｅｖｏ[３４] 和雷伟

等[３５]发现温度是这其中最关键的环境因子ꎮ 综合

本试验结果与福建各地气候环境进行分析ꎬ闽江下

游福州地区处沿海地带ꎬ受海洋气流调节ꎬ终年气候

温和ꎬ野生蕉主要以提高抗病能力为主ꎻ上游南平野

生蕉分布于内陆山区ꎬ冬季易受冷空气影响ꎬ主要以

抗寒变异为主ꎻ而三明沙溪地区东临戴云山ꎬ西为武

夷山ꎬ南有玳瑁山ꎬ形成了一个类似盆地的小气候类

型ꎬ影响因素更为复杂ꎮ 此外ꎬ植物的遗传变异也受

生殖模式影响ꎬ野生蕉居群扩大和数目增加主要依

靠地下茎和种子构成遗传体的传播ꎬ王红卫等[３６] 认

为这种有性繁殖和克隆繁殖相结合易形成和积累变

异ꎮ 在早期野生蕉调查和生物学特征分析时ꎬ赖钟

雄等[１８ － １９]发现三明野生蕉和福州野生蕉表观性状

存在较大差异ꎬ因此ꎬ我们认为闽江流域野生蕉起源

古老ꎬ通过环境定向选择以及特殊繁殖方式积累大

量变异ꎬ形成了多样性资源体系ꎬ从而导致了这种形

态学差异ꎮ
３. ２　 水流是闽江流域野生蕉遗传信息迁移的自然

主导因素

陈红俊等[１４] 研究福州和泉州野生蕉遗传结构

时认为地理隔离与野生蕉亲缘关系密切相关ꎬ而随

后赖恭梯等[１６]提出水流是福建中部野生蕉群落形

成和迁移的环境因子ꎬ由此推断ꎬ福建野生蕉亲缘关

系受水流和地理分布双重自然力的影响ꎮ 本研究

中ꎬ闽江流域不同河段野生蕉自然居群间遗传相似

度达到 ０. ８２４ꎬ野生蕉亲缘关系较近ꎬ而水流可能是

这种亲缘关系的维系纽带ꎮ 在遗传结构聚类中ꎬ自
然居群实际分布距离较近的夏茂(ＸＭ)和郑坊(ＺＦ)
并不归一类ꎬ而与同属沙溪支流的贡川(ＧＣ)归类ꎬ
从而验证了这一结论ꎻ同属沙溪支流地理隔离较近

的贡川一号(ＧＣ１)和二号(ＧＣ２)遗传相似性也更

高ꎬ也说明地理距离是除水流之外另一个重要因素ꎮ
综上所述ꎬ闽江流域野生蕉遗传信息迁移关键的自

然因素是水流ꎬ其次是地理隔离ꎮ Ｊ. Ｒｏｎｇ 等[３７] 研

究认为ꎬ距离隔离可有效降低群落间的基因漂移ꎬ这
可能由于距离隔离导致风媒为主的空气中花粉密度

下降ꎻ此外ꎬ昆虫授粉和小型野生动物取食蕉果所导

致的遗传信息迁移也受地理隔离和迁移地自然环境

的不确定性所制约ꎮ 而水流引起的野生蕉种子和假

茎的迁移阻力较小ꎬ水流附近水量丰富ꎬ高大植被较

少ꎬ也易形成野生蕉大型群落ꎮ 因此ꎬ空气、昆虫和

小型野生动物等介导的野生蕉遗传信息漂移只在较

小的空间范围产生作用ꎬ而水流才是闽江流域野生

蕉遗传漂移的自然主导因素ꎮ 这种水流介导的植物

遗传体转移导致的基因漂移现象在野生稻[３８] 和野

生莲[３９]等其他湿生植物中也有报道ꎮ
３. ３　 沙溪支流的三明类群可能是闽江流域野生蕉

的起源中心

在植物进化及亲缘关系研究中ꎬ通常认为物种

起源中心兼具种质资源遗传变异丰富、遗传多样化

程度高等特点[４０]ꎮ 在闽江流域野生蕉种质资源研

究中发现ꎬ三明野生蕉比南平、福州等地野生蕉遗传

多样性和遗传变异程度高ꎬ且三明野生蕉同时与南

平和福州野生蕉保持较近的亲缘关系ꎮ 由此推断ꎬ
三明沙溪是闽江流域野生蕉的起源中心ꎮ 从生态环

境角度分析ꎬ三明沙溪地处闽江流域上游ꎬ受三大山

脉环状包围ꎬ土壤肥沃ꎬ水源充足ꎬ往往容易形成大

型野生蕉群落ꎬ且经长期积累和演变最终建立丰富

的野生蕉遗传信息库ꎬ随后该野生蕉原始种群以水

流为媒介向其他地区进行扩散和辐射ꎬ并在河流平

缓和气候适宜地区重新建立群落ꎮ
此外ꎬ结合前人研究结果ꎬ福建野生蕉遗传变异

和遗传多样性程度大小分别是三明野生蕉 >福州野

生蕉 >泉州野生蕉[１４￣１７]ꎬ由此推断三明野生蕉可能

也是福建中部和东南部野生蕉的起源中心ꎬ也是该

地区野生蕉最有利用价值的类群ꎮ
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