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湖南白檀居群形态多样性及与环境的相关性
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（ １ 中南林业科技大学，长沙 ４１０００４；２ 湖南省林业科学院，长沙 ４１０００４）

　 　 摘要：为了解白檀在湖南地区不同环境的适应性及遗传变化程度，对湖南地区 ６ 个白檀天然居群的 １８９ 个个体的 １１ 个表

型性状进行形态遗传多样性分析。 结果表明，１１ 个表型性状均具有丰富的遗传多样性（Ｈ′ ＝ １ ３８９），居群间的平均方差分量

为 ５２ ６０％ ，居群内的平均方差分量为 ３７ ０３％ ，说明在白檀形态性状多样性分布上是居群间多样性程度大于居群内，即居群

间的形态变异是白檀形态变异的主要来源。 聚类分析结果表明，６ 个居群的表型性状并没有严格依地理距离聚类，主成分与

相关分析结果显示在 １１ 个表型中树型因子是主要形态变异因子，年降雨量与树型因子呈显著正相关，其他表型变异受遗传的

影响可能大于受环境的影响。
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表型多样性是基因和环境因子共同作用的结

果，是基因组 ＤＮＡ 序列与其调控序列多样性的具体

表现，表型性状的差异是遗传多样性最明显的表

现［１⁃２］。 形态学标记由于其简单易行、比较直观地

表现出个体的差异，而被广泛地应用于农作物［３］、
经济植物［４］、林木［５］ 及园艺植物［６］ 物种遗传多样

性、种质资源鉴定和育种材料选择等方面研究。
白檀（Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ （Ｔｈｕｎｂ． ）Ｍｉｑ． ）为山

矾科山矾属落叶灌木或小乔木，自然分布广，具有耐

干旱瘠薄、根系发达、易繁殖等优点，是优良的水土保

持树种［７］。 白檀果实含油率高，且其果实油富含不饱

和脂肪酸［８］，既是高品质食用油［９］，又可以作为工业
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原料油，更是制取生物柴油的理想原料［１０］，生态经济

栽培潜力大。 目前对白檀的研究报导极少，且主要是

对其生物学特性、水土保持功能及野生资源的开发

利用。 对白檀资源的分布及遗传多样性还未见研

究报道。 为了解白檀资源的适应性及遗传特点，
本研究对湖南地区白檀分布较集中的 ６ 个居群进

行性状多样性分析，以了解该种质的自然表型变

异情况，揭示变异程度、变异格局及其与地理环境

的关系，为筛选优良变异种质、建立核心种质库、
制定资源保护及利用策略提供参考依据。

１　 材料与方法

１ １　 材料来源与居群选择

２０１３⁃２０１４ 年通过广泛的白檀野外资源调查，

充分了解不同居群所处的自然条件、分布和生境特

点，并统计野生植株数量、分布式样，观察其生长发

育等特点后，共选择 ６ 个天然居群，分别来自湘中

（浏阳大围山 Ａ 区和 Ｂ 区）、湘南 （南岳衡山、道
县）、湘北（岳阳）、湘西（龙山县）５ 个地区。 每个

居群内随机选择 ３５ 株长势相同、树龄相仿、健康

无病虫害并结有果实的样株，以保证取样均匀性

和一致性，并通过 ＧＰＳ 定位挂牌，确定每个样株间

水平距离 ５ 倍株高（５０ ｍ）以上，海拔高度相差 ５ ｍ
以上，最大限度地降低了样本植株间的亲缘关系。
使所采集的样本尽可能充分代表各分布区及其生

态环境的特点，各白檀居群的分布和基本特点见

表 １、图 １。

表 １　 不同白檀居群分布及生境特点

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群编号

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＩＤ

产地

Ｒｅｇｉｏｎ

样本数

（株）
Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

生境

Ｈａｂｉｔａｔｅ

土壤概况

Ｓｏｉｌ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

经度

（Ｎ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度

（Ｅ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔

（ｍ）
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

年均

气温

（℃）
ＴＡＭ

最高

气温

（℃）
ＴＨ

最低

气温

（℃）
ＴＬ

年日照

（ｈ）
ＨＡＳ

无霜期

（ｄ）
ＤＦ

年均

降雨量

（ｍｍ）
ＲＡＭ

Ａ 浏阳大围山

Ａ 区

３１ 东坡山顶，灌丛

草甸，地势开

阔，光照强

土壤肥沃，
ｐＨ４ ９

１１４°０９′ ２８°２５′ １５５０ ８ １ ３９ ８ － １３ １３７６ ３ ２４５ １５７０ ５

Ｂ 浏阳大围山

Ｂ 区

３５ 北坡山腰，竹林

中，光照弱

黄棕中偏上，
ｐＨ５ １

１１４°０８′ ２８°２６′ １２６３ ９ ６ ３９ ３ － １１ ５ １３６７ ５ ２４９ １７８８ ４

Ｃ 湘西龙山 ３２ 松林下，阴湿，
光照弱

黄紫壤中偏

上，ｐＨ６ ５
１０９°１０′ ２８°４４′ １００２ １２ ８ ３２ １ － ６ １２６１ ２３１ １５８９ １

Ｄ 南岳衡山 ３０ 草甸中，地势

开阔，光照强

黄壤中等，
ｐＨ４ ７

１１２°４２′ ２７°１５′ ４５０ １６ ９ ３７ ３ － １１ ６ １３３７ ５ ２５６ １６０５ ５

Ｅ 岳阳 ３０ 矮坡上，混合

林，光照强

红壤肥沃，
ｐＨ６ ７

１１３°０６′ ２９°２２′ ８０ １７ ３８ ０ － ４ １７２２ １ ２７７ １３０２ ０

Ｆ 道县 ３１ 林缘，光照强 红壤贫瘠，
ｐＨ６ ２

１１１°４６′ ２５°２４′ １００ １６． ６ ３６． １ － ４． ９ １６００ ０ ２８７ １３００ ０

ＴＡＭ：Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ＴＨ： Ｈｉｇｈｅｓｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ＴＬ： Ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ＨＡＳ： Ａｎｎｕａｌ ｓｕｎｌｉｇｈｔ ｈｏｕｒｓ， ＤＦ： Ｆｒｏｓｔ⁃ ｆｒｅｅ ｄａｙ， ＲＡＭ： Ａｎｎｕａｌ
ｍｅａｎ ｒａｉｎｆａｌｌ

１ ２　 性状的选取与测定方法

采取随机选样方法，对每个居群内选定的白檀

样株逐个测量具有遗传性状相对稳定的表型性状的

指标，比如树高、冠幅、地径、枝下高、叶长、叶宽、叶
柄长、叶色、果实纵 ／横径、果粒数 １１ 项形态指标并

记录。 观测的形态性状及标准（表 ２）。

１ ３　 数据统计及分析方法

数据的标准化：叶色是非数值性状 （质量性

状），无法进行量化和统计分析，因此需要将其赋值

后再进行数据化分析，赋值情况见表 ２。 通过原始

数据对数量性状进行基本分析，采用数值性状的分

级数据来计算多样性指数［１１］，将数值性状分为 １０

１８
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级，１ 级 ＜ Ｘ － ２α，１０ 级≥Ｘ ＋ ２α，中间每级间隔为

０ ５α，α 为标准差。
变异系数：应用 ＳＡＳ ８． ２ 软件对各表型性状进行

方差分析。 应用巢式方差分析，线性模型为：Ｙｉｊｋ ＝ μ ＋
Ｓｉ ＋Ｔ（ｉ）ｊ ＋ ｅ（ｉｊ） ｋ；其中 Ｙｉｊｋ为第 ｉ 个居群第 ｊ 个单株第 ｋ
个观测值；μ 为总均值；Ｓｉ为居群效应（固定）；Ｔ（ｉ）ｊ为居

群内单株效应（随机）；ｅ（ｉｊ） ｋ 为试验误差［１２］。
表型分化系数（Ｖｓｔ）常用来表示居群间变异占遗

传总变异的百分比，反映居群间表型分化的程度，表型

分化系数的计算公式为： Ｖｓｔ ＝ ［（δ２ｔ ／ ｓ） ／ （δ２ｔ ／ ｓ ＋ δ２ｓ ）］ ×
１００％。 式中，δ２

ｔ ／ ｓ和 δ２
ｓ分别为居群间和居群内方差分

量。 δ２ｔ ／ ｓ ＝ （ＭＳｔ －ＭＳｓ ） ／ ｊｋ，δ２ｓ ＝ （ＭＳｓ －ＭＳｅ ） ／ ｋ；式中，ＭＳｔ

为居群间均方，ＭＳｓ为居群内均方，ＭＳｅ为随机误差均方，
ｊ 为居群内样本数，ｋ 为观测重复数值［１３］。

图 １　 湖南 ６ 个白檀野生居群的地理分布图

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｉｘｎａｔｕｒａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ ｉｎ Ｈｕｎａｎ

表 ２　 白檀形态性状及标准

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｍｅａｓｕｒｅ ｃｒｉｔｅｒｉａ ｆｏｒ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
代码

Ｃｏｄｅ
测量标准

Ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｃｒｉｔｅｒｉａ

树高（ｍ） ＳＧ 实际测量的各株树的高度

冠幅（ｍ × ｍ） ＧＦ 选定东西和南北为坐标，分别用卷尺测量树体东西、晴天

中午南北方位树枝投影密集区的东西端和南北端距离

地径（ｃｍ） ＤＪ 距离地面 ３０ ｃｍ 处测量所得的树干直径

枝下高（ｃｍ） ＺＸＧ 测量主干的第 １ 分枝处离地面的距离所得值，若树从地面起分为两枝，则第 １ 分枝高为 ０

叶长 ／ 叶宽（ｍｍ ／ ｍｍ） ＹＣ ／ ＹＫ 取植株上、中、下部叶片各 ５ 片，叶长为叶片基部至叶尖的横向距离，
叶宽为与叶片长度垂直的最大距离，取平均值

叶柄长（ｍｍ） ＹＢＣ 叶柄长度为叶片基部至叶柄基部的距离

叶色 ＹＳ １ ＝ 黄绿色，２ ＝ 绿色，３ ＝ 深绿色

果实纵径 ／ 横径（ｍｍ ／ ｍｍ） ＧＺＪ ／ ＧＨＪ 每株树任选大小不等的 ２０ 粒果实，记录游标卡尺测量纵横方向的值，取平均值

单穗果粒数 ＤＳＧＳ 每株树选 ５ 个果穗测量结果数，取平均值

多样性指数：通过 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数计算性

状多样性指数 Ｈ，即：
Ｈ′ ＝ － （ ｉ ＝ １，…，ｍ）ΣＰ ｉｊ ｌｎＰ ｉｊ，　 Ｈ ＝ （１ ／ ｎ）（ ｊ ＝

１，…，ｎ）ΣＨ′。 其中：ｉ 为第 ｉ 个性状的代码（ ｉ ＝ １，２，
３，． ． ． ，ｍ，为性状所划分的等级数），ｊ 为性状数（ ｊ ＝
１，２，３，． ． ． ，ｎ），Ｐｉｊ为第 ｊ 个性状第 ｉ 个代码值出现

的频率，即其在群体中所占有的比率。
主成分分析：应用 ＰＡＳＷ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １８ ０ 软件中

“分析”的“降维”项，对已录入的生物学性状数据进

行均值化，建立协方差距阵，计算出特征根和累积贡

献率。
聚类分析：应用 ＰＡＳＷ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １８ ０（汉化版）

软件，利用离差平方和法对不同白檀居群表型性状

进行数据标准化后计算欧氏距离，以分层聚类平均

距离 ５ ０ 为阈值，采用非加权配对算数平均（ＵＰＧ⁃
ＭＡ）方法进行聚类分析［１４］。

２　 结果与分析

２ １　 白檀形态性状方差分析与表型分化

对 ６ 个居群的 ９０ 株白檀的树高、冠幅、地径等

１１ 个形态性状进行巢式设计方差分析居群差异显

著性，结果在观测的 １１ 个性状中，树高，冠幅等 １０
个表型性状在居群内和居群间 ２ 个层次上的差异均

表现极显著（Ｐ ＜ ０． ０１），单穗果粒数性状在居群间

差异显著（Ｐ ＜ ０． ０５），在居群内差异不显著。 表明

白檀表型性状在居群间和居群内绝大部分存在广泛

的差异，而生殖器官在不同环境下比营养器官较稳

定，受到外界因子的影响相对较小（表 ３）。

２８



　 １ 期 杨　 艳等：湖南白檀居群形态多样性及与环境的相关性

表 ３　 白檀形态性状的方差分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

均值 Ｍｅａｎ Ｆ 值 Ｆ ｖａｌｕｅｓ

居群间

Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
居群内

Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
机误

Ｅｒｒｏｒｓ
居群间

Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
居群内

Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＳＧ ６０ ５１６ ０ ７４８ ０ ２７７ ８０ ９３６∗∗ ５８ ３１８∗∗

ＧＦ １８３９ ４１４ ５６ ３３７ １ ６６９ ３２ ６５０∗∗ ２０ ３５０∗∗

ＤＪ ５１６ ７１６ ２５ ２６０ ０ ９５４ ２０ ４５６∗∗ ９ ６５９∗∗

ＺＸＧ ２ ６６０ ０ ０８３ ０ ０６４ ３１ ８６１∗∗ ２６ ６０５∗∗

ＹＣ １４ ０３８ ２ ７４１ ０ ２３０ ５ １２１∗∗ ５ ６２２∗∗

ＹＫ ３ ００８ ０ ６６０ ０ １１１ ４ ５５９∗∗ ５ ６１８∗∗

ＹＢＣ ０ ５０２ ０ ０４９ ０ ０３５ １０ ２８０∗∗ ７ ７２７∗∗

ＹＳ １ ９３９ ０ ４０８ ０ ０８８ ４ ７５４∗∗ ３ ８０９∗∗

ＧＺＪ １６ ２０６ ０ ７５４ ０ １６７ ２１ ４９６∗∗ １７ ０４５∗∗

ＧＨＪ ９ ４９５ ０ ５７１ ０ １３５ １６ ６２１∗∗ ２０ ２２１∗∗

ＤＳＧＳ １７０ ４４６ ７３ ９４４ １ ０９２ ２ ５０５∗ １ ３４４

∗∗表示极显著差异（Ｐ ＜ ０． ０１），∗表示显著差异（Ｐ ＜ ０． ０５）
∗∗ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ０． ０１ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｌｅｖｅｌ，∗ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ０． ０５ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｌｅｖｅｌ

依据方差分析结果，分别计算出树高、冠幅、地
径等 １１ 个形态性状居群间与居群内的方差分量和

各性状的表型分化系数（表 ４），结果表明，除叶性状

（即叶长、叶宽和叶色）、单穗果粒数居群内的方差

分量大于居群间外，其他形态性状的方差分量均为

居群间大于居群内。 居群间的平均方差分量为

５２ ６０％ ，居群内为 ３７ ０３％ ，机误为 １０ ６６％ ，表明

居群间的变异是白檀形态总变异的主要来源。 各性

状的表型分化系数在 １７ ４５％ ～ ９１ ９０％ 之间，变异

最小的是单穗果粒数，而最大变异为树高，其次是枝

下高，平均变异系数为 ５９ １６％ ，说明居群间的形态

变异对总变异的贡献率约占 ６０％ ，而这其中又以树

形因子（树高、枝下高、冠幅）的变异对居群间形态

变异的贡献率最大。

表 ４　 白檀形态性状的方差分量及居群间表型分化系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｔｙｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

方差分量 Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ 方差分量百分比（％ ）Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｐｏｒｔｉｏｎ

居群间

Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
居群内

Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
机误

Ｅｒｒｏｒｓ
居群间

Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
居群内

Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
机误

Ｅｒｒｏｒｓ

表型分化系数（％ ）
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ＳＧ ５ ３６７ ０ ５０１ ０ ２７８ ８８ １２ ７ ８４ ４ ４３ ９１ ９０

ＧＦ １６３ ７１９ ５４ ６５９ １ ６５８ ７５ ４３ ２３ ９４ ０ ６６ ７４ ９６

ＤＪ ４５ ９４８ ２４ ３２１ ０ ９５３ ６３ ９４ ３４ １５ １ ４４ ６５ ４２

ＺＸＧ ０ ２２１ ０ ０２０ ０ ０６５ ７３ ６２ ７ ０１ １８ ３６ ９１ ３２

ＹＣ １ ２２９ ２ ５０９ ０ ２３４ ３１ ２１ ６４ ３１ ６ ７９ ３２ ８９

ＹＫ ０ ２６０ ０ ５４８ ０ １１２ ２９ １７ ５８ ９９ １１ １７ ３１ ７０

ＹＢＣ ０ ０４１ ０ ０１３ ０ ０４６ ４６ ２２ １４ ５６ ２８ １３ ７４ ５４

ＹＳ ０ １６６ ０ ３２１ ０ ０７８ ２８ ７９ ５５ ９３ ２５ ４５ ３４ ２３

ＧＺＪ １ ４３０ ０ ５８８ ０ １５９ ６５ ３５ ２７ ５３ ８ ６８ ７０ ８５

ＧＨＪ ０ ８４１ ０ ４４０ ０ １４８ ５９ ４４ ３０ ９４ ９ ８０ ６５ ４６

ＤＳＧＳ １５ ０８２ ７２ ８５３ １ １７６ １７ ３５ ８２ １３ ２ ３３ １７ ４５

平均值Ｍｅａｎ ２１ ３００ １４ ２５２ ０ ４４６ ５２ ６０ ３７ ０３ １０ ６６ ５９ １６

３８
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２ ２　 白檀居群内形态性状的变异特点

统计分析 ６ 个白檀居群树高、冠幅、地径、枝下

高和叶片形状等 １１ 个形态指标的变异系数，结果显

示白檀表型性状在不同居群内个体之间的变异幅度

存在差异，在同一居群内各个性状的变异程度也不

尽相同（表 ５）。

表 ５　 白檀居群表型性状的变异系数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ （％ ）

性状

Ｔｒａｉｔｓ

居群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ Ｆ
平均 Ｍｅａｎ

ＳＧ ２１ ９８ １３ ３９ ２０ ５２ ２１ ２９ １５ ２１ １７ ６６ １８ ３４

ＧＦ ５９ ３５ ３９ ５１ １７ １２ ３０ ８９ ８６ ３６ １５ ０９ ４１ ３９

ＤＪ ２９ ５２ ４５ １８ ２０ １６ ３５ ８８ ４７ ８２ ２１ ０２ ３３ ２６

ＺＸＧ ４４ １３ ２６ ９７ ２９ ０４ ２６ ４５ ３２ ６９ １３ ６９ ２８ ８３

ＹＣ ９ ４２ ３７ ７ １５ ４２ ２５ ９３ １６ ２２ １８ ４４ ２０ ５２

ＹＫ １１ ０２ ２１ ０３ １２ ４３ １５ ４５ １２ ７８ １５ ９８ １４ ７８

ＹＢＣ ２６ ０６ ３３ １２ ３７ ８０ ３１ ６１ ３１ ２８ ２０ ２４ ３０ ０２

ＹＳ ２１ ３６ ２２ ９４ ３１ ０９ １９ ９９ ３５ ２０ ３１ ９５ ２７ ０９

ＧＺＪ ７ １３ １１ ８９ １８ ７８ ８ ６１ １２ ８９ １０ ７４ １１ ６７

ＧＨＪ ９ ５９ ８ １７ １９ ８９ １３ ２５ １４ １４ １５ ２３ １３ ３８

ＤＳＧＳ ３ ４１ ４８ ８５ ２０ ８４ ４５ ５６ １８ ９２ １６ ７６ ２５ ７２

平均值Ｍｅａｎ ２２ ０９ ２８ ０７ ２２ １０ ２４ ９９ ２９ ４１ １７ ８９

在 １１ 个形态性状中，居群内形态性状中平均

变异系数最小的是果实纵径（１１ ６７％ ），其次是果

实横径，而冠幅的平均变异幅度最大，平均变异系数

为 ４１ ３９％ ，说明各性状中果实的形状（长与宽）变
化较小，而冠幅大小变化较大。 总的趋势是树高、地
径、冠幅、枝下高及叶形态变异程度高于果实纵 ／横
径，说明白檀的营养器官性状变异程度大于其生殖

器官性状变异，生殖器官在不同环境下比营养器官

更稳定，受到外界因子的影响相对较小。 但单穗果

粒数不同居群间变异幅度较大，可见与果实的大小

相比，每一果穗的果实数量易受到外界因子的影响。
不同居群因地理位置不同，各形态性状的变异

程度亦存在差异。 在 ６ 个居群中形态性状平均变异

系数变异幅度为 １７ ８９％ ～ ２９ ４１％ ，以岳阳白檀居

群平均变异系数最大（２９ ４１％ ），道县居群形态性

状的平均变异系数最低，不同居群各形态性状平均

变异系数由大到小依次是：岳阳（Ｅ） ＞ 浏阳大围山

Ｂ 区（Ｂ） ＞南岳衡山（Ｄ） ＞ 湘西龙山（Ｃ） ＞ 浏阳大

围山 Ａ 区（Ａ） ＞ 道县（Ｆ）。
２ ３　 白檀形态性状的多样性分析

根据白檀的形态指标数据，计算形态多样性指

数（表 ６），结果显示，１１ 个形态性状的平均多样性

指数为 １ ３８９，且不同性状的多样性指数差异较大。

冠幅的多样性指数最大；不同性状多样性指数从高

至低依次为：冠幅 ＞树高 ＞ 叶片长 ＞ 果实纵径 ＞ 叶

片宽 ＞果实横径 ＞地径 ＞枝下高 ＞叶柄长度 ＞单穗

果粒数 ＞叶片颜色。 丰富的性状多样性，尤其是树

形的多样性，为白檀优良资源的多用途栽培育利用

与定向选育提供了丰富的遗传基础。

表 ６　 白檀形态性状多样性指数的比较

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｄｉｃｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｒ⁃
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
多样性指数

Ｈ′
性状

Ｔｒａｉｔｓ
多样性指数

Ｈ′

ＳＧ １ ７６３ ＹＢＣ １ ０６８

ＧＦ １ ７７９ ＹＳ １ ０４３

ＤＪ １ １５２ ＧＺＪ １ ６８３

ＺＸＧ １ １２０ ＧＨＪ １ ３３１

ＹＣ １ ７２３ ＤＳＧＳ １ ０６４

ＹＫ １ ５５４ 平均 Ｍｅａｎ １ ３８９

２ ４　 白檀形态性状的主成分分析

通过多变量的主成分分析可以显示各因素在形

态多样性构成中的作用。 白檀形态多样性主成分分

析（表 ７），结果表明，在 １１ 个形态性状中，前 ２ 个主

成分累积贡献率达 ６１ ４０％ ，保留了原始因子中所

４８
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代表 的 大 部 分 信 息。 第 １ 主 成 分 贡 献 率 为

４０ ４２％ ，起决定性作用的表型性状有树高、冠幅、地
径、枝下高；第 ２ 主成分贡献率为 ２０ ９８％ ，特征向

量绝对值较大的分量是叶片长宽比、叶柄长、叶色；
第 ３ 主成分贡献率为 １４ ６９％ ，起较大作用的表型

性状有叶色、果实纵横径比和单穗果粒数。 第 １ 主

成分主要反映了树形特征，第 ２ 主成分主要反映叶

的特征，而第 ３ 主成分主要反映果实特征。 该分析

结果进一步说明，在白檀居群的形态分化中，树形是

主要差异来源，验证了变异系数和表型多样性指数

研究结果的可靠性。

表 ７　 白檀形态性状主成分分析计算结果表

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｆｏｒ Ｓ． ｐａｎｉｃｕｌａｔａ
ｓｔｒａｉｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

项目

Ｉｔｅｍ

第 １ 主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ １

第 ２ 主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ２

第 ３ 主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ３

ＳＧ ０ ２４６ － ０ ０４０ － ０ ０２３
ＧＦ ０ ２４６ － ０ ０３８ － ０ ０２６
ＤＪ ０ ２４８ － ０ ０４０ ０ ０３６
ＺＸＧ ０ ２３４ － ０ ０２９ － ０ ０６０
ＹＣ ／ ＹＫ － ０ ０２６ ０ ３４１ ０ ０５３
ＹＢＣ － ０ ０４７ ０ ３１９ － ０ ０９０
ＹＳ － ０ ０１０ ０ ２４２ ０ ２１１
ＧＺＪ ／ ＧＨＪ ０ ０５５ － ０ １０３ ０ ４７７
ＤＳＧＳ ０ １６１ － ０ ０３５ ０ １８７
特征值 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ ４ ４５ ２ ３２ １ ６４

贡献率（％ ）
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

４０ ４２ ２０ ９８ １４ ６９

累计贡献率（％ ）
Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

４０ ３９ ６１ ３８ ７６ １３

２ ５　 白檀形态性状的聚类分析

对白檀 ６ 个居群 １１ 个性状进行聚类分析（图 ２），
可将白檀分为 ３ 类：Ｉ 类：道县（Ｆ）和岳阳（Ｅ）居群，该
类群植株主要分布在低坡（岳阳）和丘陵（道县）地带，
其植株为小灌木，即株高较矮，冠幅小，地径小，枝下高

较低；叶色主要呈黄绿色，叶片呈近椭圆形，叶柄较短；
果实近圆球形，单穗果粒数相对较少。 ＩＩ 类：大围山 Ａ
区（Ａ）、衡山（Ｄ）居群和龙山（Ｃ）居群，其中包括２ 个亚

类群，大围山 Ａ 区与衡山聚为一个亚类群，龙山单独聚

成一个亚类群；这一类白檀的树体、冠幅、地径和枝下

高均介于小乔木与灌木之间，即植株为较高的灌木；叶
片多呈椭球形绿叶，叶柄较长；果实近圆球形，单穗果

粒数较多。 ＩＩＩ 类：大围山 Ｂ 区（Ｂ）居群，植株分布在海

拔较高的山地，该类白檀树体较高，冠幅比较大，地径

和枝下高较大，为小乔木至乔木；叶片多为绿色长椭圆

形，叶柄长度中等；果实呈椭球形，单穗果粒数中等。
上述分析结果表明，Ｉ 类白檀可作为矮化油料

植物种质的备选资源，ＩＩ 类是潜在的高产油料植物

种质资源。

图 ２　 白檀居群表型性状聚类图

Ｆｉｇ． ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｍａｐ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ
Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２ ６　 白檀表型性状与地理因子的相关性分析

对白檀 １１ 个形态性状的平均值与其采样地的

地理气候因子进行相关性分析和检验（表 ８） ，结果

表 ８　 白檀各形态性状与地理气候因子的相关系数

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ

ＳＧ ＧＨ ＤＪ ＺＸＧ ＹＣ ＹＫ ＹＢＣ ＹＳ ＧＺＪ ＧＨＧ ＤＳＧＳ

经度（Ｎ）Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ０ ４１３ ０ ２６９ ０ ３８４ ０ ２８８ ０ １１９ －０ ８２７∗ － ０ ３０５ － ０ １９５ ０ ５６４ ０ ２１８ ０ ５３０

纬度（Ｅ）Ｌａｔｉｔｕｄｅ ０ ３２６ ０ ２９９ ０ ４２５ ０ ５１６ － ０ ０４６ ０ ０２１ ０ ３４０ ０ １２１ ０ １０６ － ０ １２５ ０ ２７４

海拔（ｍ）Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ０ ６３０ ０ ７０８ ０ ７６０ ０ ５３２ ０ ３０５ － ０ １１５ ０ ６１９ ０ ５９０ ０ ５４７ ０ ０９３ ０ ６８０

年均气温（℃）
Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

－ ０ ５６９ － ０ ６２７ － ０ ６８７ － ０ ４３９ － ０ ０９９ ０ ３３０ － ０ ４０７ － ０ ３８２ － ０ ５３５ － ０ ０５９ － ０ ５６５

年均降雨量（ｍｍ）
Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｒａｉｎｆａｌｌ

０ ９４４∗∗ ０ ９８５∗∗ ０９７２∗∗ ０ ８９４∗ ０ ５４９ ０ １５９ ０ ６０３ ０ ５５６ ０ １７４ － ０ ２９２ ０ ８３２∗

年日照时数（ｈ）
Ａｎｎｕａｌ ｓｕｎｌｉｇｈｔ ｈｏｕｒｓ

－ ０ ６０９ － ０ ７３６ － ０ ６９１ － ０ ５７９ － ０ ６６５ － ０ ５２７ －０ ８７９∗ －０ ８６０∗－ ０ ２１２ ０ ０３２ － ０ ６５８

∗：在 ０ ０５ 水平相关性显著；∗∗：在 ０ ０１ 水平相关性显著
∗：Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ，∗∗：Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０ ０１ ｌｅｖｅｌ

５８
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表明，地理因子中经度与叶宽呈显著负相关，树形（树
高、冠幅、地径与枝下高）因子与海拔呈不显著正相

关，其他地理因子与形态性状呈不显著正或负相关

性。 气候因子中，年降雨量与树高、冠幅、地径呈极显

著正相关，与枝下高、单穗果粒数呈显著正相关，这说

明白檀的树形（树体结构）受降雨量的影响最大，其
次是单穗果粒数；而年日照时数与叶柄长、叶色呈显

著负相关，即光照日数长叶柄较短、叶色浅。

３　 讨论

３ １　 白檀野生居群表型变异与遗传多样性

表型性状变异是最直观的适应进化的表现［１５］，
本研究发现油料植物白檀表型性状在居群内和居群

间均存在丰富的表型变异及遗传差异，这是白檀种质

资源表型多样性的来源。 ６ 个野生白檀居群树高、冠
幅、地径与枝下高、果实纵 ／横径等表型性状的变异系

数较大，变幅为 １７ ４５％ ～９１ ９０％，与杨维泽等［１６］ 对

云南滇龙胆的多样性研究结果相似。 居群间的变异

反映了地理和生殖隔离上的差异，居群内的变异是构

成居群间变异的基础，反映了生物对不同环境的适应

程度，白檀绝大部分表型性状在居群内、居群间差异

均达到极显著或显著水平，且居群间的表型性状变异

大于居群内，这与杨树华等［１７］研究结果相反，原因可

能是其采样点为新疆东天山地区，居群间距离较小，
气候环境特点相似，而湖南地区白檀不同野生居群自

然分布区跨度大、环境条件多样，经过长期地理隔离、
自然选择与人工选择，使其产生了极其丰富的表型变

异［１８］。 因此形态水平上对遗传多样性进行的探索，
可以帮助进一步了解群体遗传与环境的复杂性及其

适应环境压力的广泛程度［１９］，而且这些遗传特性将

有利于筛选优良种质资源和培育新品种。 白檀是极

具发展潜力的油料植物，目前对该资源的研究报道极

少，本研究填补了这一空白，研究结果对该资源的发

掘利用具有较高的参考价值。
３ ２　 环境与白檀野生居群表型遗传多样性的关系

湖南地区 ６ 个野生白檀居群依据其表型性状聚

为 ３ 类，结果显示白檀不同居群表型性状并没有完全

依地理距离而聚类，说明其居群间表型性状的变异是

不连续的，杨树华等［１７］有过类似报道，而这 ３ 个类群

形态性状变异的差异主要来源树形。 将表型性状欧

式距离与地理环境和主要气候因子进行相关分析，发
现这些性状的差异与环境因子降雨量和海拔呈极显

著和显著的相关性，其中对总形态性状变异贡献率最

大的树形因子与降雨量呈极显著正相关，与海拔呈正

相关，刘冬云等［２０］研究也证实该结论，其他形态性状

的遗传特性也能影响其变异，表明气候对表型变异的

影响在一定程度上反映了植物遗传变异。 因此环境

因素多样性是影响植物变异的重要因子之一，其分布

区的环境条件越复杂，则居群的表型变异越大［２１］。
本研究为将来从遗传角度上探索研究提供一些参考

依据［２２］。 为更全面揭示白檀的遗传多样性，今后将

需要通过分子手段进行更深入的研究。
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