
植物遗传资源学报 ２０１３ꎬ１４(４):５８１￣５８７
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
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　 　 摘要:采用 ２０ 条 ＩＳＳＲ 分子标记对栗属中国特有种 － 锥栗(Ｃａｓｔａｎｅａ ｈｅｎｒｙｉ)的 １６ 个自然居群进行了遗传多样性与遗传关

系分析ꎮ 在 ４４９ 份试材上共扩增得到 ３７９ 个位点ꎬ其中多态性位点 ３７８ 个ꎬ多态性位点百分率(ＰＰＬ)达 ９９ ７４％ ꎬ平均期望杂

合度(Ｈｅ)为 ０ ２９５０ꎬＳｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)为 ０ ４５２２ꎻ居群水平遗传多样性为 ４６ ０９％ ꎬ且不同居群遗传多样性水平有较大差

异ꎬ１６ 个自然居群中以湘西居群的遗传多样性水平最高(ＰＰＬ ＝ ５３ ３０％ ꎬＨｅ ＝ ０ １８６１ꎬＩ ＝ ０ ２７８１)ꎬ其次为靖州、庆元、昭通及

都江堰居群ꎬ南平居群最低(ＰＰＬ ＝ ３６ ９４％ ꎬＨｅ ＝ ０ １２０２ꎬＩ ＝ ０ １８１７)ꎮ Ｎｅｉ′ｓ 遗传多样性和 ＡＭＯＶＡ 分析表明ꎬ居群间产生了

较大的遗传分化(Ｇｓｔ ＝ ０ ４４６６)ꎬ锥栗自然居群内的遗传变异稍占优势(５２ ５１％ )ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚类分析将 １６ 个锥栗居群分为 ２
大类 ５ 亚类ꎮ 湘西地区可能是锥栗的次生分布中心和现代遗传多样性分布中心ꎬ是锥栗研究的资源中心ꎬ也是最有价值的基

因库ꎬ需要重点保护ꎮ
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第一作者研究方向为经济林育种和栽培ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｇｏｎｇｂｃ＠ １２６. ｃｏｍ

锥栗(Ｃａｓｔａｎｅａ ｈｅｎｒｙｉ Ｒｅｈｄ. ｅｔ Ｗｉｌｓ. )为壳斗科

(Ｆａｇａｃｅａｅ)栗属 (Ｃ. Ｍｉｌｌ. ) 植物ꎬ与中国板栗 (Ｃ.
ｍｏｌｌｉｓｓｉｍａ Ｂｌ. )、茅栗(Ｃ. ｓｅｇｕｉｎｉｉ Ｄｏｄｅ. )同为我国特

有 ３ 大栗属物种ꎮ 现今世界上经济栽培的食用栗主

要有中国的板栗、欧洲栗(Ｃ. ｓａｔｉｖａ Ｍｉｌｌ. )和日本栗

(Ｃ. ｃｒｅｎａｔａ Ｓｉｅｂ. ＆ Ｚｕｃｃ. ) [１￣２]ꎬ锥栗因坚果品质好ꎬ
营养丰富ꎬ树干通直ꎬ材质坚实等优点ꎬ逐渐成为我

国乃至世界重要的食用栗之一ꎬ具果材两用双重经



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

济价值ꎬ是世界食用栗栽培品种改良的重要基因来

源[１]ꎻ锥栗直立生长特性也成为栗属植物材用林品

种改良的可利用资源ꎮ 锥栗自然资源对世界栗属植

物资源的保护、利用和可持续发展具有积极意义ꎮ
锥栗主要分布于我国长江流域及其以南的大部

分地区ꎬ除福建和浙江部分地区有少量优良品种用

于栽培外ꎬ大部处于野生状态ꎮ 由于目前社会对锥

栗资源开发利用不合理ꎬ锥栗资源保护意识不强ꎬ造
成锥栗野生资源破坏严重ꎬ所以ꎬ开展锥栗自然居群

遗传多样性和遗传关系研究ꎬ对我国锥栗资源的保

护、利用及可持续发展具有重要意义ꎮ
栗属植物系统学研究、遗传多样性、遗传分化、

品种鉴定以及遗传连锁图谱构建研究自 ２０ 世纪末

开始已有不少报道[３￣１４]ꎮ 栗属植物自然居群的遗传

多样性在欧洲栗[１５]、日本栗[１６]、茅栗[１７]、中国板

栗[１８]中均有研究ꎬ但迄今为止ꎬ关于锥栗自然居群

遗传多样性的研究未见报道ꎬ锥栗自然居群间遗传

分化程度及遗传关系尚未可知ꎮ

ＩＳＳＲ(ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)分子标记技

术在植物品种鉴定[１９]、亲缘关系分析和遗传多样性

研究[２０￣２３]、指纹图谱[２４] 和遗传连锁图谱构建[９] 等

方面得到了成功应用ꎬ适用于锥栗研究的 ＩＳＳＲ 引物

和相应的分析技术体系已经建立[２５]ꎮ 本文运用 ＩＳ￣
ＳＲ 技术对我国锥栗自然居群的遗传多样性和居群

间的遗传关系进行分析ꎬ探讨锥栗遗传多样性分布

中心和自然居群间(内)的遗传变异ꎬ为锥栗资源的

遗传学研究奠定基础ꎬ为锥栗资源保护及可持续发

展提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 样本采集

通过对锥栗野生资源的实地调查ꎬ于 ２００６ －２００８
年春季在锥栗主要自然分布区的 １０ 个省份取样ꎬ取
样策略参考金燕等[２６]ꎮ 共采集到 １６ 个天然居群

４４９ 个个体(表 １)ꎮ 采集到的锥栗叶片装入硅胶盒

中ꎬ经干燥处理后带回实验室提取基因组 ＤＮＡꎮ

表 １　 锥栗居群的采样地点信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｈｅｎｒｙｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｓａｍｐｌｅｄ

居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
纬度(Ｎ)
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度(Ｅ)
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔(ｍ)
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

人为干预

Ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ
林分类型

Ｆｏｒｅｓｔｓ ｔｙｐｅ
立地

Ｓｉｔｅｓ
取样株数

Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ

江西宜春 ２７°３９′ １１４°３２′ ５３２ ~ ５９０ 中 落叶与常绿阔叶林 山腰 ２７

福建南平 ２６°３２′ １１７°１９′ ６９０ ~ ８７３ 很少 落叶与常绿阔叶林、竹阔混交 山腰 ３０

广西资源 ２５°５３′ １１０°３２′ ６８１ ~ ７１５ 很少 竹阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ２０

云南昭通 ２８°０５′ １０４°０７′ １０２０ ~ １１２３ 中 落叶与常绿阔叶林 山脚 ２８

湖南郴州 ２５°３３′ １１３°５２′ ６０６ ~ ７０６ 近原始林 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山顶 ３０

湖南靖州 ２６°２６′ １０９°３５′ ４５３ ~ ５０９ 较多 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ２４

湖南湘西 ２８°２３′ １１０°３２′ ３０５ ~ ４９４ 中 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ３０

贵州凯里 ２６°３６′ １０８°１８′ ７７７ ~ ８９７ 中 落叶与常绿阔叶林 山脚 ３０

四川乐山 ２９°３５′ １０３°１７′ １２７１ ~ １３６４ 中 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ３０

四川都江堰 ３０°５７′ １０３°３３′ １０２９ ~ １１５０ 中 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山脚 ３０

湖北房县 ３１°５２′ １１０°２８′ ８８０ ~ １４４５ 中 落叶与常绿阔叶林 山顶 ２８

湖北宜昌 ３１°０５′ １１０°５７′ １２７１ ~ １５９０ 中 落叶阔叶林 山腰 ３０

浙江庆元 ２８°５０′ １２０°３１′ ５７９ ~ ７０９ 较多 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ２７

浙江仙居 ２７°３７′ １１８°５９′ ３６９ ~ ５８２ 中 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ３０

浙江安吉 ３０°３２′ １１９°２０′ ５８０ ~ ８１０ 中 针阔混交、落叶与常绿阔叶林 山腰 ３０

安徽黄山 ３０°１０′ １１８°１０′ ４４０ ~ ６２５ 很少 落叶阔叶林 山腰 ３０

１ ２　 ＩＳＳＲ 分析

本研究所用引物参考加拿大哥伦比亚大学 ＵＢＣ
公司公布的引物序列ꎬ由上海生工生物工程技术服务

有限公司合成ꎮ 通过前期试验ꎬ初步构建了锥栗 ＩＳ￣
ＳＲ 分析技术体系ꎬ进而从 ６０ 条 ＩＳＳＲ 引物中筛选出

２０ 条多态性高的引物用于本研究(表 ２)ꎮ ＰＣＲ 扩增

反应在 ＡＢＩ￣２７２０ 型热循环 ＰＣＲ 仪上进行ꎬ最终优化

反应体系 ２５ μＬ:模板 ＤＮＡ １ ０μＬ(５０ ｎｇ / μＬ)、Ｍｇ２ ＋

１ ５ μＬ(２５ ｍｍｏｌ / μＬ)、ｄＮＴＰｓ ２ ０ μＬ(２ ５ ｍｍｏｌ / μＬ)、
Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ０ ２μＬ (５Ｕ / μＬ)、引物 ０ ７５ μＬ
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( １０ μｍｏｌ / μＬ )、 １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ２ ５ μＬ、 ｄｄＨ２Ｏ
１７ ０５ μＬꎻ反应程序:９４ ℃ 预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ 变性

４５ ｓꎬＴｍ(不同引物退火温度有所不同)退火 ４５ ｓꎬ７２ ℃
延伸 ２ ｍｉｎꎬ３２ 个循环ꎻ最后 ７２ ℃充分延伸 ５ ｍｉｎꎮ

扩增产物在 ０ ５ × ＴＢＥ 缓冲液中ꎬ１ ５％琼脂糖

凝胶上电泳ꎬＳＹＢＲ Ｇｏｌｄ 核酸凝胶染料染色ꎬ然后通

过计算机凝胶成像系统(ＦＲ￣２００Ａ 全自动紫外与可

见分析装置)观察和摄影记录ꎮ

表 ２　 引物信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
扩增温度

(℃)Ｔｍ
多态性位点数 / 引物

Ｎｏ. ｏｆ ＰＬ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
扩增温度

(℃)Ｔｍ
多态性位点数 / 引物

Ｎｏ. ｏｆ ＰＬ

８０８ (ＡＧ) ８Ｃ ５７ １８ ８３６ (ＡＧ) ８ＹＡ ５７ ２２

８１０ (ＧＡ) ８Ｔ ５８ ２３ ８４０ (ＧＡ) ８ＹＴ ５８ ２２

８１１ (ＧＡ) ８Ｃ ５７ ２１ ８４１ (ＧＡ) ８ＹＣ ５２ １４

８１５ (ＣＴ) ８Ｇ ５５ １８ ８４２ (ＧＡ) ８ＹＧ ５６ １５

８１８ (ＣＡ) ８Ｇ ５５ １５ ８４５ (ＣＴ) ８ＲＧ ５８ １８

８２０ (ＧＴ) ８Ｃ ５７ １８ ８５７ (ＡＣ) ８ＹＧ ５２ ２２

８２１ (ＧＴ) ８Ｔ ５７ １９ ８６８ (ＧＡＡ) ５ ４４ １９

８２４ (ＴＣ) ８Ｇ ５３ １８ ８７３ (ＧＡＣＡ) ４ ５８ ２３

８２５ (ＡＣ) ８Ｔ ５８ １９ ８８０ (ＧＧＡＧＡ) ３ ５３ １８

８３０ (ＴＧ) ８Ｇ ５９ １７ ８８１ (ＧＧＧＧＴ) ３ ５９ １９

１ ３　 数据分析

采用人工读带方式进行数据统计ꎬ以标准分子

量 ２００ ｂｐ ｌａｄｄｅｒ 为标准ꎬ根据各位点电泳谱带的有

无统计所有的二元数据:同一位点(分子量相同的

条带)扩增条带有带的记为 １ꎬ无带的记为 ０ꎮ
假设居群处于 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态下ꎬ运

用 ＰＯＰＧＥＮＥ １ ３２ 分析软件计算物种水平和居群水

平的多态性位点百分率、观测等位基因数(Ａｏ)、有
效等位基因数(Ａｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)、Ｎｅｉ′ｓ 基
因多样度(即平均期望杂合度 Ｈｅ)(Ｎｅｉꎬ１９７３)、居群

总基因多样度(Ｈｔ)、居群内基因多样度(Ｈｓ)、居群

间基因分化系数(Ｇｓｔ)和 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离(Ｄ)及遗传

相似性系数ꎮ
基于遗传相似性系数ꎬ使用软件 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ ２ １

对个体及各居群进行非加权配对算术平均法(ＵＰＧ￣
ＭＡꎬｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖ￣
ｅｒａｇｅ)聚类分析ꎻ采用 ＡＲＬＥＱＵＩＮ ２ １ 软件进行分

子方差分析 ( ＡＭＯＶＡꎬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉ￣
ａｎｃｅ)ꎬ估测遗传变异在居群内和居群间的配比

情况ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 锥栗自然居群的遗传多样性

２０ 条引物对锥栗 １６ 个自然居群 ４４９ 个个体进

行 ＩＳＳＲ 分析ꎬ共检测到位点 ３７９ 个ꎬ其中多态性位

点 ３７８ 个(部分扩增结果见图 １、２)ꎮ 每条引物产生

１４ ~ ２３ 个多态性位点ꎬ平均每个引物产生多态性位

点 １８ ９ 个ꎮ

图 １　 引物 ８３６ 对乐山居群的扩增谱带

Ｆｉｇ. １　 ＩＳＳＲ ｂａｎｄｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ ８３６ ｆｒｏｍ Ｌｅｓｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
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图 ２　 引物 ８２４ 对黄山居群的扩增谱带

Ｆｉｇ. ２　 ＩＳＳＲ ｂａｎｄｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ ８２４ ｆｒｏｍ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

锥栗遗传多样性水平在物种和居群 ２ 个层面表

现不同(表 ３)ꎬ在物种水平上ꎬ多态性位点百分率为

９９ ７４％ ꎬ显示了极高的遗传多样性水平ꎬ其 Ｎｅｉ′ｓ 基
因多样度(Ｈｅ)为 ０ ２９５０ꎬＳｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)为

０ ４５２２ꎮ 在居群水平上ꎬ 多态性位点百分率在

３６ ９４％ ~５３ ３０％之间ꎬ平均为 ４６ ０９％ ꎬ遗传多样

性水平偏低ꎮ 其中多态性位点百分率最高的是湘西

居群为 ５３ ３０％ ꎬ较低的有南平居群 ３６ ９４％ 、黄山

居群 ３７ ２０％和资源居群 ３７ ９９％ ꎮ 居群的 Ｎｅｉ′ｓ 基
因多样度 (Ｈｅ ) 在 ０ １２０２ ~ ０ １８６１ 之间ꎬ平均为

０ １５７３ꎻＳｈａｎｎｏｎ 信息指数在 ０ １８１７ ~ ０ ２７８１ 之间ꎬ
平均为 ０ ２３５７ꎬＮｅｉ′ｓ 基因多样度和 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指

数 ２ 者大小与居群多态性位点百分率的大小趋势基

本一致ꎮ
２ ２　 锥栗自然居群的遗传结构和遗传分化

ＰＯＰＧＥＮＥ 分析结果表明ꎬ居群水平 Ｓｈａｎｎｏｎ 信

息指数为 ０ ２３５７ꎬ占总遗传变异的 ５２ １２％ ꎻＮｅｉ′ｓ
基因多样度为 ０ １５７３ꎬ占总遗传变异的 ５３ ３２％ ꎮ
居群间的遗传分化系数 Ｇ ｓｔ为 ０ ４４６０ꎬ基因流 Ｎｍ为

０ ５７３０ꎮ 基因流小于 １ꎬ说明居群间基因流动程度

较低ꎻ居群间遗传分化系数 Ｇ ｓｔ为 ０ ４４６０ꎬ揭示了

居群间存在明显的遗传分化ꎮ ＡＭＯＶＡ 分析结果

进一 步 表 明 ( 表 ４ )ꎬ 总 变 异 中ꎬ ４７ ４９％ ( Ｐ <
０ ００１０)出现在居群间ꎬ５２ ５１％ (Ｐ < ０ ００１０)出

现在居群内ꎬ进而说明锥栗居群间发生了较大程度

的遗传分化ꎮ

表 ３　 锥栗 １６ 个居群的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ １６ Ｃ. ｈｅｎｒｙｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

观测等位

基因数 Ａｏ

有效等位

基因数 Ａｅ

Ｎｅｉ′ｓ 基因

多样度 Ｈｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数 Ｉ

多态性位点数

Ｎｏ. ｏｆ ＰＬ
多态性百分率

(％ )ＰＰＬ

南平 Ｎａｎｐｉｎｇ １ ３６９４ １ ２０３３ ０ １２０２ ０ １８１７ １４０ ３６ ９４

黄山 Ｈｕａｎｇｓｈａｎ １ ３７２０ １ ２３６５ ０ １３５４ ０ ２００１ １４１ ３７ ２０

资源 Ｚｉｙｕａｎ １ ３７９９ １ ２３４５ ０ １３４８ ０ ２００４ １４４ ３７ ９９

安吉 Ａｎｊｉ １ ４１４２ １ ２５７２ ０ １４８６ ０ ２２１０ １５７ ４１ ４２

仙居 Ｘｉａｎｊｕ １ ４２２２ １ ２５９８ ０ １５０６ ０ ２２４０ １６０ ４２ ２２

宜春 Ｙｉｃｈｕｎ １ ４２７４ １ ２５０６ ０ １４８３ ０ ２２２４ １６２ ４２ ７４

房县 Ｆａｎｇｘｉａｎ １ ４３８０ １ ２４６４ ０ １４５９ ０ ２２０１ １６６ ４３ ８０

宜昌 Ｙｉｃｈａｎｇ １ ４５９１ １ ２３７４ ０ １４３４ ０ ２１９０ １７４ ４５ ９１

郴州 Ｃｈｅｎｚｈｏｕ １ ４９０８ １ ２９６６ ０ １７１７ ０ ２５６０ １８６ ４９ ０８

凯里 Ｋａｉｌｉ １ ４９６０ １ ２７７７ ０ １６４４ ０ ２４８１ １８８ ４９ ６０

乐山 Ｌｅｓｈａｎ １ ５０９２ １ ３０６０ ０ １７６９ ０ ２６４０ １９３ ５０ ９２

都江堰 Ｄｕｊｉａｎｇｙａｎ １ ５１１９ １ ２８１９ ０ １６５４ ０ ２４９６ １９４ ５１ １９

昭通 Ｚｈａｏｔｏｎｇ １ ５１４５ １ ３０８４ ０ １７８５ ０ ２６６２ １９５ ５１ ４５

庆元 Ｑｉｎｇｙｕａｎ １ ５１７２ １ ２９２７ ０ １７０９ ０ ２５６８ １９６ ５１ ７２

靖州 Ｊｉｎｇｚｈｏｕ １ ５１９８ １ ３０２２ ０ １７６２ ０ ２６４４ １９７ ５１ ９８

湘西 Ｘｉａｎｇｘｉ １ ５３３０ １ ３１９１ ０ １８６１ ０ ２７８１ ２０２ ５３ ３０

居群水平 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ １ ４６０９ １ ２６９４ ０ １５７３ ０ ２３５７ １７５ ４６ ０９

物种水平 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ １ ９９７４ １ ４８６９ ０ ２９５０ ０ ４５２２ ３７８ ９９ ７４
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表 ４　 锥栗 １６ 个野生居群 ４４９ 个个体的分子变异分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ(ＡＭＯＶＡ) ｆｏｒ ４４９
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｉｎ ｓｉｘｔｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ. ｈｅｎｒｙｉ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

ｄｆ
方差

ＳＳ

变异组成

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

百分率

(％ )
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ

居群间

Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１５ １３４５４ ０３０ ３１ ０７１６６ ４７ ４９ < ０ ００１０

居群内

Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

４３３ １４９１６ ４０７ ３４ ３５２００ ５２ ５１ < ０ ００１０

总和 Ｔｏｔａｌ ４４８ ２８３７０ ３７ ６５ ４２３６６ — —

２ ３　 聚类分析

根据 Ｎｅｉ′ｓ 遗传相似性系数ꎬ用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ ２ １
软件对 １６ 个自然居群进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ１６ 个

居群按照遗传一致度高低和遗传距离远近分为 ２ 大

类 ５ 个亚类(图 ３)ꎮ 房县和资源居群遗传一致度最

高ꎬ遗传距离最近ꎬ首先聚在一起ꎬ而后与宜昌居群

聚为一类ꎻ仙居和凯里、庆元居群在与其他居群聚类

前优先聚在一支ꎬ位于西南地区的乐山和都江堰居

群间遗传一致度也较其他居群高ꎬ也较先聚类ꎬ进而

才与昭通聚在一支ꎬ然后与庆元等 ３ 个居群聚为一

类ꎻ湖南的 ３ 个居群与其他居群间的遗传一致度和

遗传距离处于中间地位ꎻ安吉居群和宜春居群与其

他居群遗传一致度较低ꎬ遗传距离较远ꎬ在 ０ ８１ 阈

值处与其他居群聚类ꎻ遗传一致度最低值存在于黄

山和南平居群与其他 １４ 个居群间ꎬ二者最后与其他

１４ 个居群聚在一起ꎮ

图 ３　 锥栗自然居群间基于 Ｎｅｉ′ｓ 遗传一致度的 ＵＰＧＭＡ 聚类

Ｆｉｇ. ３　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ １６ Ｃ. ｈｅｎｒｙｉ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

３　 讨论

Ｊ. Ｌ. Ｈａｍｒｉｃｋ 等[２８] 曾对 ６５５ 种植物的遗传多样

性进行研究ꎬ并得出结论:种群水平的遗传多样性

(Ｈｅ)为 ０ １５００ꎬ多态性位点百分率(ＰＰＬ)为 ５１ ３０％ ꎻ
居群水平的遗传多样性(Ｈｅ)为 ０ １１３０ꎬ多态性位点

百分率(ＰＰＬ )为 ３４ ６０％ ꎮ 中国栗属植物具有较高

的遗传多样性水平ꎬ黄宏文[１] 通过对中国板栗 ４ 个

品种群的人工栽培群体和茅栗、美洲栗自然居群的

遗传多样性进行分析ꎬ并与欧洲栗的研究结果进行

了比较ꎬ发现中国板栗具有的遗传多样性水平显著

高于美洲栗和欧洲栗ꎬ认为中国大陆为栗属植物的

遗传多样性中心ꎻ郎萍等[２９]利用同工酶技术对栗属

３ 个中国特有种板栗、茅栗、锥栗的 ３０ 个居群(其中

锥栗 ３ 个居群ꎬ分别来自宜昌、房县、资源)ꎬ１２ 个酶

系统的 ２０ 个位点进行遗传多样性和遗传结构分析ꎬ
认为 ３ 个中国特有种均具有较高的遗传多样性水

平ꎬ且板栗在种群和居群水平都具有较茅栗、锥栗高

５８５



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

的遗传多样性ꎻ在种群的水平上ꎬ板栗的多态性位点

百分率达 ９０ ００％ ꎬ茅栗为 ８２ ４０％ ꎬ而锥栗仅为

７６ ５０％ ꎮ 在居群水平锥栗的多态性位点百分率

为 ６６ ６７％ ꎮ
本研究中锥栗在物种水平上的多态性位点百分

率达 ９９ ７％ ꎬ远高于植物的自然水平(５１ ３０％ )ꎻ居
群水平在 ３６ ９４％ ~ ５３ ３０％之间ꎬ也高于植物的自

然水平(３４ ６０％ )ꎬ反映出锥栗具有丰富的遗传多

样性ꎮ 但与郎萍等[２９] 研究结果有所不同ꎬ究其原

因ꎬ一方面可能与取样方法有关ꎬ本研究从锥栗自然

分布区的大格局取样ꎬ锥栗居群数达到 １６ 个ꎬ取样

数量多ꎬ基本覆盖整个锥栗自然分布区ꎻ另一方面ꎬ
分析方法不同ꎬ本文应用 ＩＳＳＲ 分子标记技术进行系

统分析ꎮ 锥栗自然居群高水平的遗传多样性可能是

由于:(１)锥栗为多年生落叶大乔木ꎬ属于典型的异

花授粉植物ꎬ具有高度的杂合性ꎬ实生后代变异复

杂ꎻ(２)地理分布范围也是决定植物物种遗传多样

性的主要因素ꎬ宽分布区的种趋向于具有更高的遗

传多样性水平ꎬ反之ꎬ遗传多样性水平较低ꎮ 锥栗分

布于秦岭以南广大亚热带丘陵山区ꎬ涵盖江浙、两
湖、两广等 １０ 多个省市(自治区)等ꎬ属于宽分布区

物种ꎮ 这可能是锥栗遗传多样性丰富的主要原因ꎮ
锥栗居群间的生境差异较大ꎬ海拔及分布范围

均较大(表 １)造成 １６ 个居群间的遗传多样性水平

也存在较大差异ꎮ 研究发现湘西居群遗传多样性水

平较其他 １５ 个居群高(ＰＰＬ ＝ ５３ ３％ ꎬＨｅ ＝ ０ １８６１ꎬ
Ｉ ＝ ０ ２７８１)ꎬ初步推测湘西地区为锥栗遗传多样性

的现代分布中心ꎮ 关于锥栗遗传多样性的原分布中

心ꎬ根据郎萍等[２９]、田华等[１８] 的研究结果ꎬ长江流

域的神农架及其周边地区是中国板栗的遗传多样性

中心和遗传多样性的现代分布中心ꎬ茅栗和锥栗起

源于中国板栗ꎬ且长江流域锥栗居群(神农架附近)
的遗传多样性水平(７０ ６％ )较本研究高ꎬ但究竟是

否也为锥栗的原分布中心ꎬ尚待深入研究、探讨ꎮ 本

研究中湘西地区锥栗资源丰富ꎬ野生资源分布集

中ꎬ遗传多样性水平较其他地区高ꎬ从而推测湘西

地区为锥栗遗传多样性的现代分布中心ꎮ
已有研究表明ꎬ中国板栗自然居群的遗传分

化中ꎬ居群内的遗传变异较大于居群间的[１８ꎬ２９￣３０] ꎬ
与之相比ꎬ锥栗自然居群具有较高程度的遗传分

化(Ｇｓｔ ＝ ０ ４４６０ꎻＮｍ ＝ ０ ５７３０)ꎬＷｒｉｇｈｔ 曾指出ꎬ如果

Ｎｍ < １ꎬ则遗传漂变可以导致居群间明显的遗传分

化ꎬ这意味着遗传漂变很大程度上影响着锥栗自然

居群遗传变异的分配比例ꎮ 分子方差分析(ＡＭＯ￣

ＶＡ)研究显示ꎬ锥栗自然居群间的遗传变异为

４７ ４９％ ꎬ居群内的遗传变异仅占 ５２ ５１％ ꎬ进一步

表明锥栗居群间发生了较大程度的遗传分化ꎬ但仍

以居群内为主ꎮ 锥栗属于广分布树种ꎬ分布范围广ꎬ
各居群间地理距离远ꎬ可能影响着居群间的基因交

流ꎬ造成基因流受限ꎬ进而导致居群间遗传分化加

大ꎻ此外ꎬ不同地区小气候的形成ꎬ也造成锥栗居群

生存环境的差异ꎬ引起生境的异质性ꎬ长期的自然选

择ꎬ使锥栗居群产生对局部环境的适应性ꎻ环境恶

化ꎬ人为活动对锥栗的干扰、破坏ꎬ都在一定程度上

影响着遗传分化在锥栗居群内和居群间的分配ꎮ
居群的地理分布和遗传多样性分布没有直接的

相关性[２８]ꎮ 在本研究中ꎬ根据各居群间的遗传距离

和遗传相似性系数建立的聚类图将 １６ 个居群聚为

２ 大类 ５ 个亚类ꎬ比较锥栗各居群间的地理分布及

聚类结果ꎬ可以看出ꎬ较之资源居群ꎬ同位于湖北的

房县和宜昌的地理距离最近ꎬ然而聚类时宜昌居群

却后于资源居群而与房县居群聚在一起ꎬ同样ꎬ浙江

的仙居、庆元、安吉 ３ 个居群也没有聚在一起ꎬ安吉

居群与地理分布较远的分布于江西的宜春居群单独

聚为一支ꎬ而庆元与仙居也没有优先聚为一支ꎬ而是

仙居与贵州的凯里居群先于庆元居群聚类ꎬ反映出

地理分布和遗传距离没有相关性ꎻ而分布于湖南的

郴州、湘西、靖州 ３ 个居群和位于西南地区的乐山、
都江堰、昭通 ３ 个居群却又分别聚在了一起ꎬ又表现

了地理分布与遗传多样性间的相关性ꎮ 从本研究结

果来看ꎬ如何准确判断锥栗居群间地理分布或地理

距离与遗传距离间是否具有相关性ꎬ还有待于利用

相关分析软件对锥栗遗传距离和地理距离之间的相

关性进行地理隔离模式分析ꎮ
锥栗是我国第 ２ 大栗种ꎬ生长分布范围仅次于

板栗ꎬ是我国重要的粮食树种、生态树种和材用树

种ꎮ 但由于对其重视不够ꎬ加上长期不合理利用ꎬ砍
栗种竹ꎬ伐栗用材等等ꎬ只伐不栽ꎬ野生锥栗资源遭

到严重破坏ꎬ导致各地野生锥栗分布密度不断变小ꎮ
本研究首次利用 ＩＳＳＲ 分子标记技术对锥栗自然资

源进行取样并进行系统的遗传多样性分析研究ꎬ对
于了解我国锥栗资源分布现状ꎬ进行行之有效的保

护ꎬ促进锥栗可持续发展具有重要意义ꎮ 湘西地区

资源丰富ꎬ可能是锥栗的次生分布中心或现代遗传

多样性分布中心ꎬ是锥栗研究的资源中心ꎬ也是最有

价值的基因库ꎬ需要重点保护ꎻ本研究每一居群代表

一定的生态区域ꎬ可以进行有代表性的资源收集ꎬ为
构建锥栗核心种质库提供了重要的科学依据ꎮ
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