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中国新疆野苹果天然群体遗传多样性 ＳＳＲ 分析
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　 　 摘要:以新疆巩留、新源、霍城、托里 ４ 个居群下的 １２ 个新疆野苹果天然群体为材料ꎬ应用涉及 １２ 个连锁群的 １７ 对 ＳＳＲ
引物进行了群体微卫星位点等位基因和基因型差异分析ꎬ从地理居群、海拔高度、引物类型角度对新疆野苹果天然群体遗传

多样性和遗传结构进行了探索ꎮ 结果表明:１７ 对 ＳＳＲ 引物在新疆野苹果中种内多态性位点百分率达 １００％ ꎻＸＹ１、ＨＣ２ 群体的

基因多样性较高ꎮ 聚类结果显示ꎬ同一居群下的群体分在相同的组中ꎻ巩留居群与霍城居群的遗传关系最近ꎬ新源居群次之ꎬ
托里居群最远ꎮ 不同地区间遗传多样性ꎬ霍城居群最高ꎬ托里居群最低ꎮ 海拔高度对群体遗传结构影响较小ꎬ除了观测杂合

度与海拔存在弱正相关外ꎬ大多数遗传参数与海拔无正相关性ꎮ 新疆野苹果群体内变异大于群体间ꎬ群体间分化很小ꎬ基因

流较高ꎮ
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新疆野苹果[Ｍａｌｕｓ ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ(Ｌｅｄｅｂ. )Ｒｏｅｍ. ]属
于第三纪孑遗物种ꎬ仅分布于中国新疆的伊犁和塔

城地区ꎬ是珍贵的种质资源ꎬ长期的自然选择形成了

许多变异ꎬ例如果实形态、着色、风味ꎬ植株高矮ꎬ树

形等性状变异较多ꎬ且环境适应能力强ꎬ具有抗寒性

强、耐虫、耐病、耐旱等优良性状ꎬ能够为果树生产和

遗传育种提供大量的抗逆性强的种苗和基因资源ꎬ
并在栽培苹果的起源演化中占有重要地位ꎮ 近年
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来ꎬ由于各种原因ꎬ其分布面积急剧减少ꎬ有效保护

新疆野果林ꎬ保护新疆野苹果的遗传多样性已迫在

眉睫ꎮ
关于野苹果的研究已有一些报道ꎮ 例如ꎬ２００９

年 Ｃ. Ｍ. Ｒｉｃｈａｒｄｓ 等[１]对来自哈萨克斯坦ꎬ８ 个采样

点中ꎬ８８ 个半同胞家系的 ９４９ 野苹果个体进行了遗

传多样性分析ꎮ ２００７ 年 Ｃ. Ｙ. Ｚｈａｎｇ 等[２] 对新疆野

苹果 ４ 个居群的 １０９ 个个体进行了遗传多样性分

析ꎮ 均表明野苹果具有丰富的遗传多样性ꎮ 另外ꎬ
在新疆野苹果同工酶分析[３]、抗寒性评价[４] 等方面

均有报道ꎮ
由于新疆野苹果的分布面积较大ꎬ同一居群内

的环境因子亦有较大差别ꎬ这就要求在分布面积广

的居群内进行多个群体的采集ꎬ才能较为全面地评

价其遗传多样性ꎮ 前人的研究中ꎬ普遍存在取样群

体少ꎬ样本量不足ꎬ引物数量少、代表性较差等缺陷ꎮ
为更加全面、准确弄清新疆野苹果群体遗传多样性

和遗传结构ꎬ本研究从新疆野苹果集中分布的 ４ 个

地点收集了 １２ 个群体为材料ꎬ应用涉及 １２ 个连锁

群的 １７ 对 ＳＳＲ 引物进行了群体微卫星位点等位基

因和基因型差异分析ꎬ从地理居群、海拔高度、引物

类型角度对新疆野苹果天然群体遗传多样性和遗传

结构进行了探索ꎬ为新疆野苹果的保护、合理开发利

用、科学研究提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 植物材料

用于 ＳＳＲ 分析的新疆野苹果天然群体共有 １２
个ꎬ其中新疆伊犁地区巩留县不同海拔高度群体为

７ 个(ＧＬ１ ~ ＧＬ７)、新源县 ２ 个(ＸＹ１、ＸＹ２)、霍城县

２ 个(ＨＣ１、ＨＣ２)、塔城地区托里县 １ 个(ＴＬ)ꎮ 每个

群体中分别取 ３０ 株左右的个体采样ꎬ收集材料为叶

片ꎬ个体之间距离大于 ３０ｍꎬ选择生长正常、无明显

缺陷、在群体中处于亚优势地位、未发现病虫害的个

体ꎮ 叶片采集后利用硅胶干燥ꎬ实验室低温保存备

用[５￣６]ꎮ 详细采样数量及采样地情况见表 １ꎮ

表 １　 新疆野苹果天然群体采样地地理位置

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅｄ ｓｉｔｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｍａｌｕｓ ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ(Ｌｅｂｅｄ. )Ｒｏｅｍ.

编号

Ｎｏ.
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
经度(Ｅ)
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度(Ｎ)
Ｌａｔｉｄｕｄｅ

海拔(ｍ)
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

地形

Ｔｅｒｒａｉｎ
采样个体数

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

１ 巩留(ＧＬ１) ８２°４９′２３″ ４３°１５′２０. ９″ １１８９ 河床 ２８

２ 巩留(ＧＬ２) ８２°４３′１４. ６″ ４３°１３′６. ２″ １２４２ 半阴坡 ３０

３ 巩留(ＧＬ３) ８２°４５′１６. ９″ ４３°１３′２３″ １２９９ 阴坡 ３０

４ 巩留(ＧＬ４) ８２°４６′１３″ ４３°１４′３. １″ １３２７ 阴坡 ３０

５ 巩留(ＧＬ５) ８２°５１′３７. ２″ ４３°１５′４４. ４″ １３３８ 平地 ３１

６ 巩留(ＧＬ６) ８２°４６′５６. ９″ ４３°１２′６. ５″ １４１９ 阴坡 ３０

７ 巩留(ＧＬ７) ８２°４２′５９. ４″ ４３°１１′３５. ７″ １６７４ 半阴坡 ３０

８ 新源(ＸＹ１) ８３°３５′７. １″ ４３°２２′３８. １″ １３７０ 阴坡 ３０

９ 新源(ＸＹ２) ８３°３６′５２. ４″ ４３°２２′３４. ２″ １４４８ 阴坡 ３０

１０ 霍城(ＨＣ１) ８０°４８′２４. ４″ ４４°２７′５２. １″ １４０１ 阴坡 ３０

１１ 霍城(ＨＣ２) ８０°５９′５１. ５″ ４４°２２′２８. ０″ １３２０ 阴坡 ３０

１２ 托里(ＴＬ) ８３°２０′１. ４″ ４５°５９′７. ９″ １３６６ 阴坡 ３０

括号中的字母、数字为相应群体名称的缩写

Ｌｅｔｔｅｒｓ ａｎｄ ｄｉｇｉｔａｌ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔ ａｒｅ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｎａｍｅｓ

１. ２　 试验方法

１. ２. １　 ＤＮＡ 提取　 在新疆野苹果的叶片中含有较

多的酚类和多糖等物质ꎬ用常规的 ＣＴＡＢ 法得到的

ＤＮＡ 质量达不到进一步试验的要求ꎬ因此在 ＣＴＡＢ
法基础上略作改进ꎬ先碎破组织与细胞ꎬ通过溶解与

离心除去细胞中影响总 ＤＮＡ 质量的可溶性物质ꎬ收

集细胞后ꎬ再进行进一步的裂解、分离[７￣９]ꎮ
１. ２. ２　 ＳＳＲ 标记分析　 ＳＳＲ 引物来自文献[１０￣１１]
及相关引物查询网站 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｈｉｄｒａｓ. ｕｎｉｍｉ.
ｉｔ)ꎬ从苹果基因组 １７ 个连锁群上共挑选 ３０ 对 ＳＳＲ
引物ꎬ经过筛选ꎬ最终确定 １７ 对多态性高、谱带清

晰、重复性好的 ＳＳＲ 引物(表 ２)ꎮ

２７７
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表 ２　 １７ 对苹果 ＳＳＲ 引物信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｅｓｓａｇｅｓ ｏｆ １７ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ Ｍａｌｕｓ ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ

编号

Ｎｏ.
名称

ＳＳＲ ｎａｍｅ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ(Ｆ ａｎｄ Ｒ)
重复类型

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ
等位基因范围(ｂｐ)

Ａｌｌｅｌｅ ｒａｎｇｅ
标记类型

Ｔｙｐｅ ｏｆ ｍａｒｋｅｒ
连锁群

ＬＧ

Ｐ１８２ ＭＳ１４ｈ０３ ＣＧＣＴＣＡＣＣＴＣＧＴＡＧＡＣＧＴ
ＡＴＧＣＡＡＴＧＧＣＴＡＡＧＣＡＴＡ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １１４ ~ １４０ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ
３

Ｐ１８４ ＣＨ０２ｈ１１ａ ＣＧＴＧＧＣＡＴＧＣＣＴＡＴＣＡＴＴＴＧ
ＣＴＧＴＴＴＧＡＡＣＣＧＣＴＴＣＣＴＴＣ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １０４ ~ １３２ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ ４

Ｐ１８８ ＣＨ０３ｄ０７ ＣＡＡＡＴＣＡＡＴＧＣＡＡＡＡＣＴＧＴＣＡ
ＧＧＣＴＴＣＴＧＧＣＣＡＴＧＡＴＴＴＴＡ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １８６ ~ ２２６ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ ６

Ｐ１９５ ＣＨ０５ｄ０４ ＡＣＴＴＧＴＧＡＧＣＣＧＴＧＡＧＡＧＧＴ
ＴＣＣＧＡＡＧＧＴＡＴＧＣＴＴＣＧＡＴＴ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １７４ ~ ２１４ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １２

Ｐ１９９ ＣＨ０１ｄ０８ ＣＴＣＣＧＣＣＧＣＴＡＴＡＡＣＡＣＴＴＣ
ＴＡＣＴＣＴＧＧＡＧＧＧＴＡＴＧＴＣＡＡＡＧ

Ｐｅｒｆｅｃｔ ２３８ ~ ２９０ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １５

Ｐ２０１ ＣＨ０４ｆ１０ ＧＴＡＡＴＧＧＡＡＡＴＡＣＡＧＴＴＴＣＡＣＡＡ
ＴＴＡＡＡＴＧＣＴＴＧＧＴＧＴＧＴＴＴＴＧＣ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １４４ ~ ２５４ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １６

Ｐ２８８ Ｈｉ０２ｃ０７ ＡＧＡＧＣＴＡＣＧＧＧＧＡＴＣＣＡＡＡＴ
ＧＴＴＴＡＡＧＣＡＴＣＣＣＧＡＴＴＧＡＡＡＧＧ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １０８ ~ １５０ Ｐｒｅｓｕｍｅｄ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ １

Ｐ２９０ Ｈｉ０３ａ１０ ＧＧＡＣＣＴＧＣＴＴＣＣＣＣＴＴＡＴＴＣ
ＧＴＴＴＣＡＧＧＧＡＡＣＴＴＧＴＴＴＧＡＴＧＧ

Ｉｍｐｅｒｆｅｃｔ ２０６ ~ ２９０ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ ７

Ｐ２９２ ＡＪ３２０１８８ＳＳＲ ＡＡＣＧＡＴＧＣＴＴＧＡＧＧＡＡＧＡＡＣＡ
ＧＣＴＴＡＡＣＡＧＡＡＡＣＡＴＣＧＣＴＧＡ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １９１ ~ ２４５ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ ９

Ｐ２９６ Ｈｉ０２ｄ０４ ＴＧＣＴＧＡＧＴＴＧＧＣＴＡＧＡＡＧＡＧＣ
ＧＴＴＴＡＡＧＴＴＣＧＣＣＡＡＣＡＴＣＧＴＣＴＣ

Ｐｅｒｆｅｃｔ ２２４ ~ ２５０ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １０

Ｐ３００ Ｈｉ０８ｈ１２ ＧＡＡＧＧＡＡＡＴＣＡＴＣＡＴＣＡＡＧＡＣＧ
ＧＴＴＴＣＡＡＧＡＣＣＡＴＧＧＡＡＣＡＡＣＴＴＧＧ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １５１ ~ ２０３ Ｐｒｅｓｕｍｅｄ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ １０

Ｐ３０２ Ｈｉ２１ｆ０８ ＧＡＧＡＡＡＡＣＧＣＡＧＡＡＧＣＡＴＴＧ
ＡＧＴＡＡＴＧＡＴＴＴＣＡＴＣＧＣＧＡＧＴＣ

Ｐｅｒｆｅｃｔ ２３４ ~ ２８２ Ｐｒｅｓｕｍｅｄ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ １０

Ｐ３０６ ＣＮ４９６９１３ＳＳＲ ＴＧＣＣＴＴＴＧＡＧＡＡＴＣＧＡＡＡＴＧ
ＴＧＴＴＴＧＴＣＡＡＴＴＴＣＴＴＧＧＡＡＣＴＣ

Ｐｅｒｆｅｃｔ ２３６ ~ ２７８ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １２

Ｐ３０８ Ｈｉ０４ｇ０５ ＣＴＧＡＡＡＣＡＧＧＡＡＡＣＣＡＡＴＧＣ
ＧＴＴＴＣＧＴＡＧＡＡＧＣＡＴＣＧＴＴＧＣＡＧ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １９０ ~ ２５８ Ｐｒｅｓｕｍｅｄ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ １３

Ｐ３１６ Ｈｉ０７ｈ０２ ＣＡＡＡＴＴＧＧＣＡＡＣＴＧＧＧＴＣＴＧ
ＧＴＴＴＡＧＧＴＧＧＡＧＧＴＧＡＡＧＧＧＡＴＧ

Ｐｅｒｆｅｃｔ ２４６ ~ ２７６ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １７

Ｐ３１８ ＡＪ００１６８１ＳＳＲ ＣＣＴＧＡＧＧＴＴＡＴＴＧＡＣＣＣＡＡＡＡ
ＣＡＣＴＣＡＧＴＴＧＧＡＡＡＡＣＣＣＴＡＣＡ

Ｐｅｒｆｅｃｔ １６９ ~ １９５ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １７

Ｐ３２０ ＣＨ０２ｇ０４ ＴＴＴＴＡＣＣＴＴＴＴＴＡＣＧＴＡＣＴＴＧＡＧＣＧ
ＡＧＧＣＡＡＡＡＣＴＣＴＧＣＡＡＧＴＣＣ

Ｃｏｍｐｏｕｎｄ １３２ ~ １９７ Ｓｉｎｇｌｅ ｌｏｃｕｓ １７

ＰＣＲ 反应体系参照已有的文献[１０ꎬ１２]ꎬ并进行一

定的优化改良ꎮ 具体的 ＰＣＲ 反应体系:１. １ μＬ １０ ×
ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ( １５ ｍｍｏｌ / Ｌ Ｍｇ２ ＋ )ꎬ ０. ８ μＬ ｄＮＴＰ
(２. ５ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０. ５ μＬ ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (１０ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ
０. ５ μＬ ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (１０ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ４ μＬ ＤＮＡ ｔｅｍ￣
ｐｌａｔｅ (５ ｎｇ / μＬ)ꎬ３ μＬ ｄｄＨ２ Ｏꎬ０. １ μＬ Ｔａｑ ｅｎｚｙｍｅ
(５ Ｕ / μＬ)ꎬ共 １０ μＬꎮ

ＰＣＲ 反应程序参考已有的文献[１１ꎬ１３]ꎬ略有

改动ꎬ具体的程序:９５ ℃ １ ｍｉｎꎬ９４ ℃ ４ ｍｉｎꎬ４ 个

循环(９４ ℃ ５０ ｓꎬ６５ ℃ ５５ ｓ(每个循环减 １ ℃ )ꎬ
７２ ℃ ６０ ｓ) ꎬ３０ 个循环(９４ ℃ ５０ ｓꎬ６０ ℃ ５５ｓꎬ７２ ℃
６０ｓ)ꎬ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎬ４ ℃保温ꎮ １７ 对 ＳＳＲ 引物的

退火温度均为 ６０ ℃ꎮ
ＰＣＲ 反应结束后ꎬ取扩增产物 １ μＬ 与适量 ６ ×

ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒ 混合ꎬ在 １０％ 非变性聚丙烯酰胺凝胶

上进行电泳ꎬ稳压 ２００ Ｖꎬ当溴酚蓝指示剂移动到距

胶底部 １ ｃｍ 处时停止电泳ꎬ剥胶并通过银染法染色

显示条带ꎮ 采用的 Ｍａｒｋｅｒ 为 ＴａＫａＲａ 公司生产的
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２０ ｂｐ ＤＮＡ Ｌａｄｄｅｒ Ｍａｒｋｅｒꎮ
１. ３　 数据统计及遗传参数计算

采用 Ｃ. Ｌｉａｎ 等[１３] 的方法进行电泳图谱的判

读ꎬ统计基因型数据ꎮ 按照王中仁[１４] 的方法计算

各种群体遗传学参数与遗传多样性指标ꎮ 各种参

数计算在群体遗传学计算软件 ＰＯＰＧＥＮＥ１. ３２ 中

完成ꎮ 遗传学参数包括:等位基因频率( ｑ)、每个

位点的等位基因数(Ａ)、每个位点的有效等位基因

数(Ａｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉｍ)、平均期望杂合

度(Ｈｅ)、实际杂合度(Ｈｏ)、固定指数(Ｆ)、总群体

基因多样度(ＨＴ)、亚群体内的基因多样度(ＨＳ)以

及各亚群体之间的基因多样度(ＤＳＴ)、基因分化系

数(ＧＳＴ)、基因流(Ｎｍ)、遗传一致度( Ｉ)、遗传距离

(Ｄ)等ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 新疆野苹果群体间的遗传多样性分析

１７ 对 ＳＳＲ 引物在新疆野苹果 １２ 个群体 ３５９ 个

个体的基因组中共得到 ９３ 条清晰稳定的电泳条带ꎬ
每对引物的条带数在 ３ ~ ９ 之间ꎬ平均每对引物包括

５. ４７ 个条带ꎬ种内多态性位点百分率达 １００％ ꎮ 部

分电泳图谱见图 １ꎮ

图 １　 Ｐ２０１ 引物对新疆野苹果 ＧＬ５ 群体扩增的 ＳＳＲ 图谱

Ｆｉｇ. １　 ＳＳＲ ｐｒｏｆｉｌｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ Ｐ２０１ ｏｎ ＧＬ５ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｍａｌｕｓ ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ(Ｌｅｂｅｄ. )Ｒｏｅｍ.

新疆野苹果各个群体之间的遗传多样性参数见

表 ３ꎬ由表 ３ 可以看出遗传多样性在各群体间存在一

定差异ꎮ １２ 个群体中ꎬ多态性带数比例(Ｐ)ＸＹ１ 最

高ꎬＨＣ２ 次之ꎬＸＹ２、ＨＣ１ 最小ꎬ同为 ７９. ５７％ꎮ 观测等

位基因数(Ａ)的变化幅度为 ４. ２９４１ ~ ５. ００００ꎬ其中最

大的为 ＸＹ１ꎬＨＣ２ 次之ꎬ最小的为 ＴＬ 群体ꎮ 有效等

位基因数(Ａｅ)与观测等位基因数(Ａ)的变化趋势基

本保持一致ꎬＡｅ 的变异幅度为 ２. ６８８６ ~ ３ ３９９０ꎬ最
高为 ＨＣ２ꎬ最低为 ＴＬꎮ 观测杂合度(Ｈｏ)最高的群

体为 ＧＬ３ꎬ最低的群体为 ＸＹ２ꎮ 预期杂合度(Ｈｅ)最
高的群体为 ＸＹ１ꎬＨＣ２ 次之ꎬ最低的群体为 ＧＬ６ꎮ 固

定指数(Ｆ)在所有群体中的平均值都为正值ꎬ说明

所有群体中纯合子的数量比较大ꎬ平均固定指数

(Ｆ)最大的群体为 ＧＬ２ꎬ最小为 ＧＬ３ꎮ １２ 个新疆野

苹果群体的 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉｍ)差异不大ꎬ大
部分在 １ １ 左右ꎬＩｍ值最大的群体为 ＸＹ１ꎬＨＣ２ 次

之ꎬ最小的为 ＸＹ２ꎬ说明 ＨＣ２、ＸＹ１ 两个群体的基因

多样性比较高ꎮ

表 ３　 新疆野苹果群体内的 ＳＳＲ 遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ＳＳＲ ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｍａｌｕｓ ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ(Ｌｅｂｅｄ. )Ｒｏｅｍ.
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
多态性带数

比例(％ )Ｐ
观测等位基因数

Ａ

有效等位基因数

Ａｅ

观测杂合度

Ｈｏ
预期杂合度

Ｈｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息

指数 Ｉｍ

固定指数

Ｆ
ＧＬ１ ８１. ７２ ４. ４７０６ ± １. ４６２８ ２. ８７６９ ± １. １８２５ ０. ４２９２ ± ０. ２１７４ ０. ６０７６ ± ０. １７０５ １. １０６３ ± ０. ３８６６ ０. ２６７６ ± ０. ２９４８
ＧＬ２ ８２. ８０ ４. ５２９４ ± １. ５８５８ ２. ９０４８ ± １. ３８２０ ０. ３６１３ ± ０. ２４０９ ０. ５９７９ ± ０. １７５６ １. １２８２ ± ０. ４０９７ ０. ３９２２ ± ０. ３２８７
ＧＬ３ ８３. ８７ ４. ５８８２ ± １. ６２２５ ２. ７５６７ ± １. ０７５５ ０. ４６０８ ± ０. ２１３２ ０. ５９２０ ± ０. １６７６ １. １０３５ ± ０. ３８００ ０. １８７７ ± ０. ３５６３
ＧＬ４ ８４. ９５ ４. ６４７１ ± １. ５７８８ ２. ８３３８ ± １. ０５３２ ０. ４２８８ ± ０. ２１８３ ０. ６０８０ ± ０. １５５０ １. １３６１ ± ０. ３５７９ ０. ２８４２ ± ０. ３０６８
ＧＬ５ ８４. ９５ ４. ６４７１ ± １. ７６５７ ２. ９２１３ ± ０. ９６７４ ０. ４０５１ ± ０. １９１４ ０. ６２４８ ± ０. １４９０ １. １６２７ ± ０. ３７５７ ０. ３２５９ ± ０. ２９６５
ＧＬ６ ８４. ９５ ４. ６４７１ ± １. ４１１６ ２. ７３４４ ± １. ０８４５ ０. ４４９７ ± ０. ２３１８ ０. ５８５０ ± ０. １７１７ １. １０７２ ± ０. ３７０９ ０. ２３６０ ± ０. ３１１６
ＧＬ７ ８１. ７２ ４. ４７０６ ± １. ５４５９ ２. ８８８７ ± １. ３０１４ ０. ４５８８ ± ０. １８３０ ０. ６０４１ ± ０. １５７６ １. １２１３ ± ０. ３９５６ ０. ２０４８ ± ０. ２８６８
ＸＹ１ ９１. ４０ ５. ００００ ± １. １７２６ ３. １６３０ ± ０. ８８６９ ０. ３９４１ ± ０. １１９７ ０. ６６９１ ± ０. １０３７ １. ２８５６ ± ０. ２６７２ ０. ３８３６ ± ０. ２３１３
ＸＹ２ ７９. ５７ ４. ４１１８ ± １. ３７２０ ２. ７１９９ ± １. １２７２ ０. ３５８８ ± ０. １６８１ ０. ５８８０ ± ０. １５７１ １. ０８１９ ± ０. ３４６０ ０. ３３９５ ± ０. ３３０３
ＨＣ１ ７９. ５７ ４. ３５２９ ± １. ２７１９ ２. ８８８３ ± １. ０５５０ ０. ３８４３ ± ０. １３９０ ０. ６１３５ ± ０. １６２９ １. １３６４ ± ０. ３６０５ ０. ３５４０ ± ０. ２１８７
ＨＣ２ ８８. １７ ４. ８２３５ ± １. ７４０５ ３. ３９９０ ± １. ５８０４ ０. ４３８７ ± ０. １７２６ ０. ６５５８ ± ０. １６１５ １. ２５５４ ± ０. ４０８１ ０. ３００６ ± ０. ２４０４
ＴＬ ７８. ４９ ４. ２９４１ ± １. ７５９４ ２. ６８８６ ± ０. ８９６０ ０. ４２０９ ± ０. ２３１７ ０. ５９３１ ± ０. １５４７ １. ０６２６ ± ０. ３３９６ ０. ２５９６ ± ０. ３９１１
平均 Ｍｅａｎ ８３. ５１ ４. ５７３５ ２. ８９８０ ０. ４１５９ ０. ６１１６ １. １４０６ ０. ２９４６
种内水平 １００ ５ ± １. ５８５８ ３. １９８０ ± １. ２７９０ ０. ４１５７ ± ０. １４４３ ０. ６３５８ ± ０. １５０６ １. ２５３９ ± ０. ３７９５ ０. ３２９７ ± ０. ２０８１
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２. ２　 各群体之间的聚类分析

根据各个群体间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离ꎬ利用非加

权算术平均聚类法(ＵＰＧＭＡ)对 １２ 个新疆野苹果

群体进行聚类分析(图 ２)ꎬ从树状图可以看出ꎬ以
无偏遗传距离 ０. １２ 为阈值ꎬ可以分为 ２ 大类ꎬ塔
城地区的托里(ＴＬ)群体和伊犁地区的 １１ 个群体ꎬ
与地理分布吻合ꎮ 以无偏遗传距离 ０. ０７５ 为阈

值ꎬ可以将 １２ 个新疆野苹果天然群体分成 ４ 大类ꎬ
第 １ 大类包括 ＧＬ１、ＧＬ２、ＧＬ３、ＧＬ４、ＧＬ５、ＧＬ６、ＧＬ７
(巩留群体)ꎻ第 ２ 大类包括 ＨＣ１、ＨＣ２ (霍城群

体)ꎻ第 ３ 大类包括 ＸＹ１、ＸＹ２(新源群体)ꎻ第 ４ 大

类包括 ＴＬ(托里群体)ꎮ 结果显示ꎬ来自同一地区

的群体聚在一起ꎬ与地理分布格局完全吻合ꎬ从而

说明ꎬ不同地区间的新疆野苹果群体在遗传构成上

有一定差异ꎮ

图 ２　 １２ 个新疆野苹果群体基于 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离的聚类图

Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｇｒａｐｈ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ ｕｎｂｉａｓｅｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ １２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｍａｌｕｓ ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ(Ｌｅｂｅｄ. )Ｒｏｅｍ.

２. ３　 不同居群间遗传多样性分析

新疆野苹果 １２ 个天然群体来自 ４ 个居群ꎬ分别

为巩留居群(ＧＬ)、新源居群(ＸＹ)、霍城居群(ＨＣ)
和托里居群(ＴＬ)ꎬ４ 个居群的遗传多样性参数列于

表 ４ꎮ 从表 ４ 可以看出ꎬ观测等位基因数(Ａ)最大的

为 ＸＹ 居群ꎬ最小的为 ＴＬ 居群ꎮ 有效等位基因数

(Ａｅ)的顺序为 ＨＣ 居群 > ＧＬ 居群 > ＸＹ 居群 > ＴＬ
居群ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉｍ)最大的为 ＨＣ 居群ꎬ
ＸＹ 居群(１. ２４３２)次之ꎬ最小的为 ＴＬ 居群ꎮ ＧＬ 居

群的观测杂合度(Ｈｏ)最高ꎬＸＹ 居群最低ꎮ 预期杂

合度(Ｈｅ)最高的为 ＨＣ 群居ꎬＸＹ 居群、ＧＬ 居群次

之ꎬＴＬ 居群最低ꎮ 综合以上各个居群的遗传多样参

数可知ꎬ遗传多样性高低顺序为 ＨＣ 居群 > ＸＹ 居

群 > ＧＬ 居群 > ＴＬ 居群ꎮ

表 ４　 ４ 个居群间遗传多样性参数分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｏｐ￣
ｕｌａｔｉｏｎｓ

遗传参数

Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

居群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

巩留 ＧＬ 新源 ＸＹ 霍城 ＨＣ 托里 ＴＬ

样本数

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
４１５ １２０ １２０ ６０

观测等位

基因数 Ａ
５. １７６５

(１. ６６７２)
５. ２９４１

(１. ３５８５)
５. ００００

(１. ７３２１)
４. ２９４１

(１. ７５９４)

有效等位

基因数 Ａｅ

３. ０２３８
(１. ２５８８)

３. ０１３４
(１. ００８３)

３. ３１１３
(１. ４４４９)

２. ６８８６
(０. ８９６０)

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息指数 Ｉｍ

１. １９１８
(０. ３９４７)

１. ２４３２
(０. ２９８６)

１. ２４６６
(０. ４０７３)

１. ０６２６
(０. ３３９６)

观测杂合

度 Ｈｏ

０. ４２７５
(０. １８４６)

０. ３７６５
(０. １２７３)

０. ４１１５
(０. １４２６)

０. ４２０９
(０. ２３１７)

预期杂合

度 Ｈｅ

０. ６１３４
(０. １６０８)

０. ６３８８
(０. １１９６)

０. ６４４０
(０. １６２２)

０. ５９３１
(０. １５４７)

括号内数字为标准差　 Ｄａｔａｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

２. ４　 不同海拔高度间遗传多样性的相关分析

巩留居群中 ７ 个不同海拔高度群体的遗传参数

与海拔的相关系数列于表 ５ꎬ从表 ５ 可以得出ꎬ多态

性带数比例(Ｐ)、观测等位基因数(Ａ)、预期杂合度

(Ｈｅ)等遗传参数与海拔高度无正相关关系ꎮ 观测

杂合度(Ｈｏ)与海拔的相关系数为 ０. ５０９７ꎬ存在弱正

相关性ꎮ 说明由于地理距离较近ꎬ不同海拔群体间

花粉和种子传播频繁ꎬ导致基因交流较为通畅ꎬ群体

间遗传多样性差异小ꎬ没有形成规律性变异模式ꎮ

表 ５　 海拔与遗传参数间相关系数

Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

多态性

带数比

例 Ｐ

观测等

位基因

数 Ａ

有效等

位基因

数 Ａｅ

观测杂

合度

Ｈｏ

预期杂

合度

Ｈｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息

指数

Ｉｍ

固定

指数

Ｆ

海拔

Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ
－０. １３２２ －０. １３２０ －０. ０１７６ ０. ５０９７ －０. ０７２２ ０. ０３３８ －０. ４８９７

２. ５　 基因位点多样度及遗传结构分析

由表 ６ 可以看出ꎬ各个位点的 ＨＴ、ＨＳ、ＤＳＴ及 ＧＳＴ

等参数各不相同ꎬ总的基因多样度(ＨＴ)的平均值为

０ ６３４９ꎬ变化幅度为 ０ ２６５０(位点 Ｐ￣３００) ~ ０ ８２４１
(位点 Ｐ￣３０６)ꎮ 亚群体内基因多样度(ＨＳ)与总群体

基因多样度 (ＨＴ ) 的变化趋势一致ꎬ其平均值为

０ ６０１３ꎬ其变化幅度为 ０ ２５５８ ( 位点 Ｐ￣３００ ) ~
０ ７７８９(位点 Ｐ￣３０６)ꎮ 由于 ＨＴ与 ＨＳ之间的差值小ꎬ

５７７
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所以造成所有位点的群体间的基因多样度(ＤＳＴ)
很低(均值为 ０ ０３３６)ꎬ进一步导致各个位点的基

因分化系数(ＧＳＴ)很低ꎬ其平均值为 ０ ０５１９ꎬ说明

在总的遗传变异中ꎬ只有 ５ １９％ 的变异存在于群

体间ꎬ而 ９４ ８１％ 的变异存在于群体内ꎬ即群体内

的变异大于群体间ꎬ群体间分化很小ꎬ基因流(Ｎｍ)
较高ꎬ均值为 ４ ９８８８ꎮ

表 ６　 群体间的 １７ 个 ＳＳＲ 位点的遗传多样性统计参数

Ｔａｂｌｅ ６ 　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ １７ ＳＳＲ ｓｉｔｅｓ ａ￣
ｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

总基因

多样度

ＨＴ

群体内基

因多样度

ＨＳ

群体间基

因多样度

ＤＳＴ

遗传分

化系数

ＧＳＴ

基因流

Ｎｍ

Ｐ￣１８２ ０. ６４０９ ０. ６１８９ ０. ０２２０ ０. ０３４４ ７. ０２４５
Ｐ￣１８４ ０. ６８２７ ０. ６２６４ ０. ０５６２ ０. ０８２４ ２. ７８５０
Ｐ￣１８８ ０. ７８６４ ０. ７４８８ ０. ０３７６ ０. ０４７８ ４. ９８０４
Ｐ￣１９５ ０. ７９０９ ０. ７６４０ ０. ０２６９ ０. ０３４０ ７. １０９１
Ｐ￣１９９ ０. ７５５０ ０. ７０５０ ０. ０５００ ０. ０６６２ ３. ５２５８
Ｐ￣２０１ ０. ８０１０ ０. ７４００ ０. ０６１０ ０. ０７６１ ３. ０３５４
Ｐ￣２８８ ０. ５４３１ ０. ５０７５ ０. ０３５５ ０. ０６５５ ３. ５６９４
Ｐ￣２９０ ０. ５９７１ ０. ５６６３ ０. ０３０８ ０. ０５１５ ４. ６００３
Ｐ￣２９２ ０. ４７５９ ０. ４５８６ ０. ０１７３ ０. ０３６４ ６. ６１６２
Ｐ￣２９６ ０. ４９９４ ０. ４７２０ ０. ０２７５ ０. ０５５０ ４. ２９５７
Ｐ￣３００ ０. ２６５０ ０. ２５５８ ０. ００９２ ０. ０３４７ ６. ９６３６
Ｐ￣３０２ ０. ５２４２ ０. ５０６６ ０. ０１７６ ０. ０３３６ ７. ２０１２
Ｐ￣３０６ ０. ８２４１ ０. ７７８９ ０. ０４５２ ０. ０５４８ ４. ３１１０
Ｐ￣３０８ ０. ６８６３ ０. ６５１８ ０. ０３４５ ０. ０５０３ ４. ７１８２
Ｐ￣３１６ ０. ６７８４ ０. ６５２４ ０. ０２６０ ０. ０３８４ ６. ２６４６
Ｐ￣３１８ ０. ７３８３ ０. ６９８３ ０. ０４００ ０. ０５４２ ４. ３６０３
Ｐ￣３２０ ０. ５０５０ ０. ４７０９ ０. ０３４１ ０. ０６７６ ３. ４４８４

平均值

Ｍｅａｎ
０. ６３４９ ０. ６０１３ ０. ０３３６ ０. ０５１９ ４. ９８８８

３　 讨论

群体的遗传结构是指遗传多样性在群体内和群

体间的分布ꎬ即遗传分化ꎮ 群体的遗传结构受自然

选择、基因流动、基因突变及遗传漂变等多种因素影

响ꎬ同时还与物种的进化历史、分类地位、生活习性、
交配系统、种子扩散机制、地理分布区、演替阶段、物
候、各种不亲和机制和环境等有关[１５￣１７]ꎮ 本研究中

新疆野苹果群体遗传分化系数(ＧＳＴ)为 ０. ０５１９ꎬ说明

群体间遗传分化中等ꎬ即群体间的变异占总变异的

５. １９％ꎬ群体内的变异显著高于群体间ꎮ ２００９ 年 Ｃ.
Ｍ. Ｒｉｃｈａｒｄｓ 等[１]研究显示ꎬ不同地点间野苹果的 ＦＳＴ

＝ ０. ０５２ꎬ由于所有位点的 ＦＳＴ 加权平均值等于

ＧＳＴ
[１８]ꎬ与本研究结果吻合ꎮ ２００７ 年 Ｃ. Ｙ. Ｚｈａｎｇ 等[２]

研究表明ꎬ野苹果的遗传分化系数(ＧＳＴ)为 ０ ０６４ꎬ与

本研究差异不大ꎻ１９９６ 年 Ｗ. Ｆ. Ｌａｍｂｏｙ 等[３] 对新疆

野苹果进行等位酶研究显示ꎬ遗传分化系数(ＧＳＴ)为
０. １５ꎬ显著高于本研究ꎻ２００８ 年 Ｇ. Ｒ. Ｙａｎ 等[１９] 利用

ＲＡＰＤ 标记研究新疆野苹果群体变异ꎬ发现其群体间

遗传变异占其总变异的 １６. ９％ꎬ也显著高于本研究ꎮ
但是总的趋势都是野苹果的变异主要存在于群体内ꎬ
而不是群体间ꎮ 有相关报道表明ꎬ不同分子标记在群

体间的遗传分化系数不同[２０￣２１]ꎮ
基因流(Ｎｍ)是根据遗传分化系数推算得到的ꎬ

Ｎｍ 越大ꎬ ＧＳＴ 就越小ꎬ 与 ＧＳＴ 呈反比[２２]ꎮ Ｍ. Ｓｌａｔ￣
ｋｉｎ[２３￣２４]认为群体的基因流动可以用群体的迁移系

数来度量ꎬ如果 Ｎｍ > １ 则表明存在较大程度的基因

流动ꎬ使各基因在不同的居群间能较广泛的分布ꎬ在
一定程度上减弱了遗传漂变的作用ꎬ防止了种群分

化ꎻ如果 Ｎｍ < １ꎬ表明居群间的基因交流较少ꎬ遗传

漂变就会成为影响群体遗传结构的主要因素ꎮ 本研

究结果显示基因流(Ｎｍ)为 ４. ９８８８ꎬ说明野苹果群

体间存在较为广泛的基因交流ꎮ 基因流动对于植物

的迁移及其进化有着重要的作用ꎮ 对于种子植物来

说ꎬ基因流动主要为花粉或种子携带外来基因这两

种形式产生的[２５]ꎮ 新疆野苹果属于异花授粉ꎬ基因

流动的实现主要有以下 ３ 个途径:(１)昆虫在不同

植株间的花粉传播ꎻ(２)鸟兽辅助种子传播[２６]ꎻ(３)
花粉风传播ꎮ

本研究利用 １２ 个新疆野苹果群体间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗

传距离ꎬ用非加权算术平均聚类法(ＵＰＧＭＡ)进行聚

类分析ꎬ结果显示ꎬ巩留的 ７ 个群体首先聚类在一起ꎬ
然后与分布在霍城的 ２ 个群体聚类在一起ꎬ再与在新

源采集的 ２ 个群体聚类在一起ꎬ最后与托里群体聚

合ꎬ各个群体间严格按照地理位置聚在一起ꎮ 说明巩

留群体与霍城群体的遗传关系最近ꎬ分布在新源的群

体次之ꎬ而分布在托里的群体最远ꎮ 其中巩留、新源、
霍城群体同处于天山的伊犁河谷中ꎬ地理位置较近ꎬ
几乎没有天然阻隔ꎬ不同群体间的基因交流比较频

繁ꎬ从而导致了巩留、新源、霍城 ３ 个群体间的遗传关

系较近ꎮ 托里群体地处塔城巴尔鲁克山地区ꎬ介于天

山山脉与阿尔泰山山脉之间ꎬ由于距离和天山的阻

隔ꎬ使得托里群体与其他 ３ 个区域群体间的基因交

流较少ꎬ遗传关系较远ꎮ 巩留的 ７ 个群体来自不同

海拔高度ꎬ研究结果显示ꎬ由于地理距离较近ꎬ再加

上从花序出现到花完全凋落的历期较长ꎬ而不同海

拔间花期又较接近ꎬ造成了不同海拔间花期可以重

合ꎻ花粉活力较高[２７]ꎬ使基因交流通畅ꎬ群体间遗传

多样性差异小ꎬ没有形成规律性变异模式ꎮ

６７７
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