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　 　 摘要:采用 ＩＳＳＲ 分子标记ꎬ利用筛选的 ２０ 条引物对舟山群岛 ４ 个野生山茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ)种群的遗传多样性进行分

析ꎮ 结果表明:山茶种群的多态性位点百分比(ＰＰＢ)为 ６４ ０６％ ꎬＮｅｉ′ｓ 基因多样性指数(Ｈｅ)为 ０ ２３９０ꎬＳｈａｎｎｏｎ 信息多态性指

数(Ｈ)为 ０ ３５４８ꎬ种群水平遗传多样性较高ꎮ 基因分化系数 Ｇｓｔ ＝ ０ ２２４１ꎬ表明种群间具有较高的遗传分化ꎮ 地理距离与遗传

距离具有显著相关性( ｒ ＝ ０ ９６５３ꎬＰ < ０ ０５)ꎬ表明岛屿隔离对山茶种群的遗传分化具有重要影响ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚类表明同岛种

群间的亲缘关系更近ꎮ 基于舟山群岛山茶种群遗传结构分析ꎬ建议在其自然生长地加强就地保护ꎮ
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舟山群岛位于我国东部海岸线中点ꎬ是南北

和东西植物的中转站ꎬ共有野生维管植物 １６６ 科

６５２ 属 １４０７ 种ꎬ植物区系特色明显ꎬ物种多样性丰

富ꎬ在我国沿海岛屿生态系统中具有代表性[１] ꎮ
岛上分布有全缘冬青( Ｉｌｅｘ ｉｎｔｅｇｒａ)、舟山新木姜子

(Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ ｓｅｒｉｃｅａ)等一些珍惜的岛屿特有植物ꎬ这
些植物因具有地理隔离、基因流阻隔及种群规模

较小 等 特 点 已 成 为 种 群 遗 传 分 化 研 究 的 热

点 [２￣３] ꎬ然而却少有研究关注在大陆和海岛皆有

分布的同一物种的种群结构ꎬ而这样的研究却能

为深入理解物种的形成和群体演化规律提供重

要线索 [４]ꎮ
山茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ)隶属山茶科(Ｔｈｅａｓｅ)

山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ)ꎬ为雌雄同株、虫媒传粉的常绿

灌木或小乔木[５] ꎬ具有较高的园林观赏价值ꎮ 由

于人们对野生山茶长期的掠夺式开发利用ꎬ使其
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遭受了严重破坏ꎬ自然种群萎缩严重[６] ꎮ 目前ꎬ国
内的野生山茶主要分布于一些人居活动较少的沿

海岛屿上ꎮ 笔者运用 ＩＳＳＲ 分子标记对舟山群岛山

茶种群的遗传结构进行分析ꎬ以期了解舟山群岛

山茶种群的遗传多样性水平和遗传分化程度以及

岛屿地理隔离、人为因素等对其遗传结构的影响ꎬ
为野生山茶种质资源的保护和开发利用提供科学

依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 舟山群岛野生山茶种群概况

野生山茶在我国大陆地区主要分布于东部沿海

地区ꎬ其中舟山群岛是大陆地区的分布中心ꎬ而朱家

尖岛、普陀岛和桃花岛则是主要的分布集中区ꎮ
普陀岛野生山茶种群主要分布于佛顶山和善财

洞附近ꎬ规模都较小ꎬ幼树数量也较少ꎬ作为当地乔

木层和灌木层的伴生植物ꎮ 植株基部分枝较多ꎬ一
般为 ３ ~ ４ 个ꎬ树高 ３ ~ ４ ｍꎬ冠幅 ３ ｍ 左右ꎬ叶长、叶
宽分别为 ７ ４ ｃｍ、４ ４ ｃｍ 左右ꎬ花径较大(平均为

４ ５ ｃｍ)ꎮ
朱家尖岛的大青山是山茶的主要分布地ꎬ共有

１０００ 余株ꎬ作为当地植被群落的优势种ꎬ其中有许多

山茶小苗ꎮ 岛上气候恶劣ꎬ常年海风大ꎬ山体自然土

层较浅ꎬ立地条件极差ꎬ灌丛覆盖度在 ５０％ ~ ７０％ ꎬ
山茶多为灌木或小乔木状ꎬ多生长在岩石缝隙中ꎬ生
长势较差ꎬ基部分枝较多(一般为 ２ ~ ３ 个)ꎬ高度在

２ ５ ~ ３ ５ ｍ 之间ꎬ群体冠幅普遍在 １ ~ ３ ｍ 左右ꎬ
基干直径在 ２０ ~ ３０ ｃｍꎬ叶长、叶宽分别为 ６ ６ ｃｍ、
３ ４ ｃｍ 左右ꎬ花径为 ２ ３ ~ ４ ５ ｃｍ(平均为 ３ ９ ｃｍ)ꎮ
野生山茶的花为单瓣ꎬ红色ꎬ雌、雄蕊发育完全ꎬ雄蕊

整齐排列成桶状ꎬ也有部分野生山茶的花型、花色、
叶片形状等出现了变化ꎬ有的变异株甚至开出半重

瓣型花朵ꎮ
桃花岛桃花寨分布的野生山茶树ꎬ主要生长于

阔叶林下ꎬ数量少ꎬ植株平均高度 １ ~２ ｍꎬ冠幅 １ ５ ｍ
左右ꎬ基部分枝为 ３ ~ ４ 个ꎬ叶长 ７ ２ ｃｍ 左右ꎬ叶宽

３ ７ ｃｍ 左右ꎮ 该地山茶种群相对于朱家尖岛种群

来说ꎬ花型、花色更加俏丽ꎬ以紫色、深紫色、粉红色、
紫红色为主ꎬ花径一般较小ꎬ为 ２ ４ ~ ４ １ ｃｍ(平均

为 ３ ２ ｃｍ) [７]ꎮ
１ ２　 样品采集

经前期调查ꎬ选择舟山群岛中 ３ 个岛屿的 ４ 个

野生山茶种群为研究对象ꎬ分别为:桃花岛的桃花

寨种群( ＴＨＺ)ꎬ朱家尖岛的大青山种群( ＺＪＪ)ꎬ普

陀岛的善财洞种群(ＳＣＤ)和慧济寺种群(ＨＪＳ)(表
１)ꎮ 采用间隔距离取样法ꎬ个体间隔为 １０ ｍ 以

上ꎬ采集每个种群不同个体的嫩叶样本 ３０ 个ꎬ用
冰袋保鲜运回实验室ꎬ洗净、干燥后立即放入 －
８０ ℃冰箱保存ꎮ

表 １　 山茶居群采样位置

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅｄ ｌｏｃａｌｉｔｙ ｏｆ Ｃ. ｊａｐｏｎｉｃａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒ
产地

Ｌｏｃａｌｉｔｙ
地理位置

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ
海拔(ｍ)
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

桃花寨 ＴＨＺ ３０ 桃花岛桃花寨 ２９°４８′Ｎꎬ１２２°１８′Ｅ １２

朱家尖 ＺＪＪ ３０ 朱家尖大青山 ２９°２５′Ｎꎬ１２１°４２′Ｅ ３７２

善财洞 ＳＣＤ ３０ 普陀岛善财洞 ３０°００′Ｎꎬ１２２°２４′Ｅ ２８８

慧济寺 ＨＪＳ ３０ 普陀岛佛顶山 ３０°００′Ｎꎬ１２２°２３′Ｅ ２９１

１ ３　 ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增

采用改良 ＣＴＡＢ 法[８] 提取山茶基因组 ＤＮＡꎬ用
１ × ＴＥ 溶解后放入 － ２０ ℃冰箱中保存备用ꎮ 通过

１％琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 浓

度和纯度ꎮ
１ ４　 ＰＣＲ 扩增与引物筛选

预试验确定 ＩＳＳＲ 反应体系为:２０ μＬ ＰＣＲ 反应

体系中含 ２ μＬ １０ × Ｂｕｆｆｅｒ 缓冲液ꎬ １ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ
Ｍｇ２ ＋ ꎬ０ ２ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰꎬ０ ６ μｍｏｌ / Ｌ 引物ꎬ１ ０ Ｕ
Ｔａｑ 酶ꎬ４０ ｎｇ ＤＮＡ 模板ꎬ１４ ２ μＬ 无菌水ꎮ ＰＣＲ 扩增

程序为:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ４０ ｓꎬ退火 ４５ ｓꎬ
７２ ℃延伸１ ５ ｍｉｎꎬ４０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎬ４ ℃保

存ꎮ ＰＣＲ 产物用 １ ５％琼脂糖凝胶(含 ０ ５ μｇ / ｍＬ 溴

化乙锭)于 ５ Ｖ / ｃｍ 电压下电泳 ９０ ｍｉｎꎬ电泳结果用

凝胶成像系统(ＦＲ￣２００Ａ)拍照并记录ꎮ
从有关山茶科植物的 ＩＳＳＲ 研究报道中选取 ６０

个引物ꎬ由生工生物工程(上海)服务有限公司合

成ꎬ根据预试验结果筛选出了 ２０ 个扩增带型清晰且

重复性好的引物序列(表 ２)ꎮ
１ ５　 数据处理与分析

统计条带时认为电泳迁移率相同的条带是扩增

基因组上相同的 ＤＮＡ 片段ꎬ将电泳图谱中较清晰的

条带(包括弱带)计为 １ꎬ无带计为 ０ꎬ转化成 ０ / １ 二

元矩阵ꎮ 采用 ＰＯＰＧＥＮ １ ３２ 软件分析数据ꎬ计算多

态性位点百分比 ( ＰＰＢꎬ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ)、Ｎｅｉ′ｓ 遗传多样性(ＨｅꎬＮｅｉ′ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)、
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数 (Ｈꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ′ ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ￣
ｄｅｘ)、观察等位基因数(Ｎａꎬｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌ￣
ｌｅｌｅｓ)、有效等位基因数(Ｎｅꎬｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ)、

５９５
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表 ２　 ＩＳＳＲ 扩增引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＩＳＳＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物

Ｐｒｉｍｅｒｓ
序列(５′￣３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度(℃)
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

总条带数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ
ｒｅｃｏｒｄｅｄ

多态性条带

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

多态性位点百分比(％)
ＰＰＢ

ＵＢＣ８１０

ＵＢＣ８１１

ＵＢＣ８１３

ＵＢＣ８１８

ＵＢＣ８２４

ＵＢＣ８２５

ＵＢＣ８２７

ＵＢＣ８３４

ＵＢＣ８３５

ＵＢＣ８３６

ＵＢＣ８４１

ＵＢＣ８４３

ＵＢＣ８４８

ＵＢＣ８５３

ＵＢＣ８５６

ＵＢＣ８６６

ＵＢＣ８７３

ＵＢＣ８８０

ＩＲ４３

ＩＲ５３

　 　 　 (ＧＡ) ８Ｔ

　 　 　 (ＧＡ) ８Ｃ

　 　 　 (ＣＴ) ８Ｔ

　 　 　 (ＣＡ) ８Ｇ

　 　 　 (ＴＣ) ８Ｇ

　 　 　 (ＡＣ) ８Ｔ

　 　 　 (ＡＣ) ８Ｇ

　 　 　 (ＡＧ) ８ＹＴ

　 　 　 (ＡＧ) ８ＹＣ

　 　 　 (ＡＧ) ８ＹＡ

　 　 　 (ＧＡ) ８ＹＣ

　 　 　 (ＣＴ) ８ＲＡ

　 　 　 (ＣＡ) ８ＲＧ

　 　 　 (ＴＣ) ８ＲＴ

　 　 　 (ＡＣ) ８ＹＡ

　 　 　 (ＣＴＡ) ６

　 　 　 (ＧＡＣＡ) ４

　 　 　 (ＧＧＡＧＡ) ３

　 　 　 (ＧＡ) ８ＣＴ

　 　 　 (ＣＡＡ) ８ Ｇ

　 　 　 　 　 ５４ ８

　 　 　 　 　 ５４ ８

　 　 　 　 　 ５１ ２

　 　 　 　 　 ５１ ２

　 　 　 　 　 ５４ ６

　 　 　 　 　 ５２ ２

　 　 　 　 　 ５４ ８

　 　 　 　 　 ５３ ９

　 　 　 　 　 ５６ ２

　 　 　 　 　 ５１ ２

　 　 　 　 　 ５６ ２

　 　 　 　 　 ５４ ０

　 　 　 　 　 ５４ ８

　 　 　 　 　 ５１ ２

　 　 　 　 　 ５６ ６

　 　 　 　 　 ６１ ８

　 　 　 　 　 ５１ ６

　 　 　 　 　 ５３ ６

　 　 　 　 　 ５２ ９

　 　 　 　 　 ５６ ６

１１　 　 　 　

１２　 　 　 　

１０　 　 　 　

９　 　 　 　

１１　 　 　 　

１３　 　 　 　

１１　 　 　 　

７　 　 　 　

９　 　 　 　

１０　 　 　 　

１３　 　 　 　

１０　 　 　 　

１０　 　 　 　

１１　 　 　 　

１２　 　 　 　

１２　 　 　 　

８　 　 　 　

１１　 　 　 　

９　 　 　 　

９　 　 　 　

９　 　 　 　

１０　 　 　 　

８　 　 　 　

８　 　 　 　

９　 　 　 　

１１　 　 　 　

８　 　 　 　

５　 　 　 　

７　 　 　 　

８　 　 　 　

１０　 　 　 　

９　 　 　 　

８　 　 　 　

１０　 　 　 　

１０　 　 　 　

９　 　 　 　

６　 　 　 　

９　 　 　 　

７　 　 　 　

７　 　 　 　

　 　 　 ８１ ８２

　 　 　 ８３ ３３

　 　 　 ８０ ００

　 　 　 ８８ ８９

　 　 　 ８１ ８２

　 　 　 ８４ ６２

　 　 　 ７２ ７３

　 　 　 ７１ ４３

　 　 　 ７７ ７８

　 　 　 ８０ ００

　 　 　 ７６ ９２

　 　 　 ９０ ００

　 　 　 ８０ ００

　 　 　 ９０ ９１

　 　 　 ８３ ３３

　 　 　 ７５ ００

　 　 　 ７５ ００

　 　 　 ８１ ８２

　 　 　 ７７ ７８

　 　 　 ７７ ７８

Ｔｏｔａｌ ２０８ １６８ 　 　 　 ８０ ７７

Ｙ ＝ (ＣꎬＴ)ꎬＲ ＝ (ＡꎬＧ)

遗传分化系数(Ｇｓｔ)、Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离(Ｄ)和遗传一

致度( Ｉ)ꎬ基因流值(Ｎｍ)计算公式为:Ｎｍ ＝ (１ －
Ｇｓｔ) / ４Ｇ[９]

ｓｔ ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ｅ 软件分析获得的

遗传距离矩阵ꎬ按 ＵＰＧＭＡ ( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ
ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅｓ)法进行聚类分析ꎬ
构建聚类图ꎮ

利用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６ ４１ 软件[１０] 对种群的遗传分化

进行 ＡＭＯＶＡ(ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ)方差分

析ꎮ 同时以种群为单位ꎬ采用 Ｍａｎｔｅｌ 检验来分析种

群间遗传距离和地理距离的相关性ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 山茶种群及物种水平遗传多样性

２０ 个引物在 ４ 个种群的基因组 ＤＮＡ 上扩增共

得到 ２０８ 条带ꎬ其中多态性条带 １６８ 条ꎬ多态性位点

百分比(ＰＰＢ)为 ８０ ７７％ (表 ２)ꎬ表明山茶基因组

ＤＮＡ 多态性较高ꎮ 扩增片段长度范围主要集中于

１００ ~ １０００ ｂｐꎬ每条引物最少得到 ７ 条扩增带ꎬ最多

１３ 条扩增带ꎬ平均 １０ ４ 条扩增带ꎮ 种群水平多态

性位点百分比 ( ＰＰＢ) 的变化范围为 ６２ ０２％ ~
６６ ８３％ ꎬ平均为 ６４ ０６％ (表 ３)ꎮ 引物 ＵＢＣ８２４ 的

ＩＳＳＲ 扩增结果见图 １ꎮ
在假设种群处于 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡条件下ꎬ４

个种群的平均有效等位基因数(Ｎｅ)为 １ ４２１６ꎬ平均

Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数(Ｈｅ)为 ０ ２３９０ꎬ平均 Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数(Ｈ)为 ０ ３５４８ꎬ各参数值均低于物种水平ꎮ
种群间的遗传多样性参数有所差异ꎬ有效等位基因

数(Ｎｅ)最大值为 １ ４３５２ꎬ最小值为 １ ４１２２ꎻＮｅｉ′ｓ 基

因多样性指数 (Ｈｅ ) 最大值为 ０ ２４７８ꎬ最小值为

０ ２３２４ꎻＳｈａｎｎｏｎ 信息指数(Ｈ)最大值为 ０ ３６５４ꎬ最
小值为 ０ ３４８７ꎬ表明山茶种群之间存在着一定的遗

传差异ꎮ

６９５
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Ｍ:Ｍａｒｋｅｒꎻ１ ~ ３０:ＴＨＺ 种群个体ꎻ３１ ~ ６０:ＺＪＪ 种群个体ꎻ６１ ~ ９０:ＳＣＤ 种群个体ꎻ９１ ~ １２０:ＨＪＳ 种群个体

１￣３０:Ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ＴＨＺ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ３１￣６０:Ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ＺＪＪ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ
６１￣９０:Ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ＳＣＤ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ９１￣１２０:Ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ＨＪＳ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图 １　 引物 ＵＢＣ８２４ 的 ＩＳＳＲ 扩增图

Ｆｉｇ １　 ＩＳＳＲ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ ＵＢＣ８２４

表 ３　 ４ 个山茶种群的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ. ｊａｐｏｎｉｃａ

种群代号

Ｃｏｄｅ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒ
Ｎａ Ｎｅ Ｈｅ Ｈ ＰＰＢ(％ )

ＴＨＺ
ＺＪＪ
ＳＣＤ
ＨＪＳ
平均值 Ｍｅａｎ
物种水平 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

３０
３０
３０
３０
３０
１２０

１ ６４９０(０ ４７８４)
１ ６６８３(０ ４７２０)
１ ６２５０(０ ４８５３)
１ ６２０２(０ ４８６５)
１ ６４０６(０ ０２２３)
１ ８０７７(０ ３９５１)

１ ４１２２(０ ３９２６)
１ ４３５２(０ ３９３５)
１ ４２０２(０ ３８９９)
１ ４１８６(０ ３９３４)
１ ４２１６(０ ００９７)
１ ５４５７(０ ３４６０)

０ ２３５５(０ ２０５９)
０ ２４７８(０ ２０５７)
０ ２４０１(０ ２０６７)
０ ２３２４(０ ２１０７)
０ ２３９０(０ ００６７)
０ ３１４４(０ １７６７)

０ ３４８７(０ ２９００)
０ ３６５４(０ ２８９９)
０ ３５３１(０ ２９４３)
０ ３５１８(０ ２９９５)
０ ３５４８(０ ００７３)
０ ４６２９(０ ２４７３)

６４ ９０
６６ ８３
６２ ５０
６２ ０２
６４ ０６
８０ ７７

括号内为标准差　 Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ａｒｅ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ

２ ２　 山茶种群的遗传结构

利用 ＰＯＰＧＥＮ １ ３２ 软件计算得 ４ 个种群的总基

因多样度(ＨＴ)为 ０ ３１４４ꎬ种群内基因多样度(ＨＳ)为
０ ２４４０ꎬ种 群 间 遗 传 分 化 系 数 Ｇｓｔ 为 ０ ２２４１ꎬ 即

２２ ４１％的变异存在于种群之间ꎬ山茶变异主要还是

发生在种群内个体之间ꎬ占总遗传变异的 ７７ ５９％ ꎬ
基因流(Ｎｍ)为 ０ ８６５５ꎬ表明山茶种群间基因交流

受到一定的限制[１１]ꎮ 普陀岛内种群(ＳＣＤ 和 ＨＪＳ 种

群)间的遗传分化指数 Ｇｓｔ为 ０ １３６９ꎬ表明岛内仅有

约 １３ ６９％ 的遗传多样性由种群间的差异产生ꎬ岛

７９５
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屿内种群间存在较高的基因流(Ｎｍ ＝ １ ５７５８)ꎮ 利

用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６ ４１ 软件进行 ＡＭＯＶＡ 方差分析ꎬ表明

４ 个种群之间存在着显著差异(Ｐ < ０ ００１)ꎬ２３ １８％
的变异存在于种群之间ꎬ７６ ８２％则发生在种群内个

体之间ꎬ与 ＰＯＰＧＥＮ １ ３２ 软件计算结果相近ꎬ表明

岛屿隔离对山茶种群的遗传分化具有重要影响ꎮ
基于 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离(Ｄ)可进一步分析种群间的

遗传分化程度ꎮ ＳＣＤ 种群和 ＨＪＳ 种群之间的地理距

离最近(１ ４ ｋｍ)ꎬ遗传距离最小(Ｄ ＝ ０ １０３９)ꎻＴＨＺ
种群和 ＨＪＳ 种群之间的地理距离最大(２２ ３ ｋｍ)ꎬ遗
传距离也最大(Ｄ ＝ ０ １４７７) (表 ４)ꎮ 经 Ｍａｎｔｅｌ 检
验ꎬ发现地理距离与遗传距离之间存在显著相关性ꎬ
相关系数 ｒ ＝ ０ ９６５３ꎬＰ < ０ ０５ꎬ进一步证明岛屿地

理隔离对山茶种群遗传分化具有重要作用ꎮ

表 ４　 ４ 个种群的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离和地理距离

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＴＨＺ ＺＪＪ ＳＣＤ ＨＪＳ

ＴＨＺ
ＺＪＪ
ＳＣＤ
ＨＪＳ

—
０ １１５１
０ １３９０
０ １４７７

　 ６ ７
　 　 —
　 ０ １２３５
　 ０ １３４５

２１ １
１６ ２

—
　 ０ １０３９

２２ ３
１７ ４
　 １ ４
—

右上角为地理距离( ｋｍ)ꎬ左下角为遗传距离 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ
(ｋｍ)(ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ)ａｎｄ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ(ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ)

２ ３　 聚类分析

根据 Ｎｅｉ′ ｓ 遗传距离构建 ＵＰＧＭＡ 聚类图

(图 ２)ꎬ表明同岛种群间的亲缘关系明显较近ꎬ普陀

岛的 ＳＣＤ 种群和 ＨＪＳ 种群聚为一小支ꎬ这是由于同

岛种群不受海水阻隔ꎬ基因交流频繁ꎬ遗传分化程度

较小ꎮ 桃花岛种群(ＴＨＺ)与朱家尖岛种群(ＺＪＪ)另
聚为一支ꎬ表明两种群间的亲缘关系也较近ꎬ之后与

普陀岛种群聚为一大支ꎮ

图 ２　 山茶种群 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ ２　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｃ. ｊａｐｏｎｉｃａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２ ４　 主坐标分析

主坐标分析结果表明前 ３ 个坐标分别代表山茶

种群总遗传变异的 ３４ ０６％ 、２２ ６２％和 １９ ４３％ (累
计代表总遗传变异的 ７６ １２％ ) (图 ３)ꎮ 主坐标分

析结果和聚类分析结果基本一致:舟山群岛 ２ 个种

群不同个体间的混杂度较高ꎬ而其他 ２ 个种群间的

个体则相互区分明显ꎮ

图 ３　 ４ 个山茶种群的主坐标分析(ＰＣＡ)结果

Ｆｉｇ ３　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ. ｊａｐｏｎｉｃａ

３　 讨论

３ １　 山茶遗传多样性分析

遗传多样性和物种的分布范围及种群的规模

都具有重要的相关性[１２￣１３] ꎮ ＩＳＳＲ 分子标记揭示了

舟山群岛山茶种群平均的多态性百分比(ＰＰＢ)、
种群内基因多样度(Ｈｅ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多态性信息指

数(Ｈ)分别为 ８０ ７７％ 、０ ３１４４、０ ４６２９ꎬ遗传多样

性水平高于舟山群岛特有种全缘冬青( Ｉｌｅｘ ｉｎｔｅｇ￣
ｒａ) ( ＰＰＢ ＝ ４１ ２％ ꎬＨｅ ＝ ０ １５３ꎬＨ ＝ ０ ２２７ ) [２] ꎮ
全缘冬青为濒危植物ꎬ零星分布于舟山群岛较偏远

的海岸[１４]ꎮ 山茶种群的分布范围及规模都相对较

大ꎬ其中朱家尖岛的大青山是山茶的主要分布地ꎬ相
对较大的种群规模也使该种群保持了相对较高的遗

传多样性[１５]ꎮ Ｎｙｂｏｍ 统计了基于 ＩＳＳＲ 位点分析物

种的种群内基因多样度(Ｈｅ)平均值为 ０ ２２００[１６]ꎬ
低于山茶种群(Ｈｅ ＝ ０ ２５６９)ꎬ表明山茶种群的遗传

多样性水平较高ꎬ该结果与张立[７]、李力等[１７] 以及

Ｊ. Ｆ. Ｗｅｎｄｅｌ 等[１８] 的研究结果一致ꎬ可能是由于山

茶种群间具有较高的花粉流动而引起的[１９]ꎮ
山茶为完全两性花ꎬ但其主要还是依靠虫媒进

行异花授粉ꎬ且开红花的山茶也具备典型鸟媒植物

的一些特征ꎬ而容易取得的花蜜也吸引了很多非专

性嗜蜜的鸟类ꎬ如遍及旧大陆的热带和亚热带地区

的暗绿绣眼鸟(Ｚｏｓｔｅｒｏｐｓ ｊａｐｏｎｉｃａ) [２０]ꎬ因而山茶种

群之间具有较高的花粉流ꎮ 山茶的种子主要是靠重

力传播ꎬ但有研究发现许多啮齿动物也是山茶种子

传播的载体[２１]ꎬ这种繁育方式使得山茶保持了较高

８９５
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的遗传多样性ꎮ
３ ２　 岛屿地理隔离对山茶遗传分化的影响

研究发现同岛种群间的遗传分化程度(Ｇｓｔ ＝
０ １３６９)较不同岛屿种群间的遗传分化程度(Ｇｓｔ ＝
０ ２２４１)小ꎬＵＰＧＭＡ 也将同岛种群聚为亲缘关系最

近的一支ꎬ这可能与岛屿范围较小、生境单一、短距

离种群间基因交流频繁有关[２２]ꎮ 冷欣等[２３] 对舟山

群岛红楠(Ｍａｃｈｉｌｕｓ ｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉ)种群的研究结果也说

明了这个问题ꎮ 海岛分布的山茶受宽阔海面的隔

离ꎬ昆虫、鸟类等传粉媒介难以逾越传粉ꎬ在一定程

度上阻碍了岛屿间种群的基因交流ꎬ使得岛屿种群

间的地理距离与遗传距离具有相关性ꎬＭａｎｔｅｌ 检验

( ｒ ＝ ０ ９６５３ꎬＰ < ０ ０５)证实了这种相关性ꎮ
３ ３　 山茶种群多样性的保护

舟山群岛山茶集中分布在海拔 １０ ~ ３００ ｍ 之

间ꎬ伴生有红楠、铁冬青( Ｉｌｅｘ ｒｏｔｕｎｄａ)、蚊母树(Ｄｉ￣
ｓｔｙｌｉｕｍ ｒａｃｅｍｏｓｕｍ)、香樟(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ)、
枫香 ( Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｆｏｒｍｏｓａｎａ )、 黄 连 木 ( Ｐｉｓｔａｃｉａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)、栓皮栎 ( Ｑｕｅｒｃｕｓ ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ)、 青冈 ( Ｃｙ￣
ｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｇｌａｕｃａ) 和苦槠 (Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｓｃｌｅｒｏｐｈｙｌ￣
ｌａ)等树种ꎬ作为各类阔叶林的伴生种或更新种ꎮ 普

陀岛上山茶只有在佛顶山和善财洞有分布ꎬ规模较

小ꎬ许多百年以上山茶古树都遭到了砍伐ꎬ至今岛上

剩有约 ４３ 棵分散分布的百年以上山茶古树ꎬ其中

４００ 年以上 ２ 棵ꎬ３００ 年以上 ７ 颗ꎬ幼树数量较少ꎮ
大青山山茶种群生长势较差ꎬ多数以灌木形态生存ꎬ
遭人为砍伐严重ꎮ 桃花岛上山茶分布较分散ꎬ数量

较少ꎮ
由于人们对野生山茶资源的过度开发利用以及

对岛屿生境的破坏ꎬ使得许多岛屿上天然山茶资源

遭到了严重的人为破坏ꎮ 因此ꎬ建议加强岛屿自然

种群的就地保护力度ꎬ避免加剧对现有岛屿生境的

破坏与侵占ꎻ同时也要增强岛屿居民的生态保护意

识ꎬ禁止挖掘山茶幼苗及采摘种子ꎬ以维护种群的自

然更新ꎮ
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