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　 　 摘要:　 旨在揭示黄花倒水莲资源的遗传多样性ꎬ分析其遗传差异ꎬ为黄花倒水莲的良种选育提供理论基础ꎮ
以荷包山桂花居群为外类群ꎬ利用简单重复序列间扩增( Ｉｎｔｅｒ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬ ＩＳＳＲ)分子标记对来源于 １０
个地区的黄花倒水莲自然居群进行遗传多样性和亲缘关系分析ꎮ 结果显示ꎬ用 １１ 条引物共扩增得到 １３２ 条条带ꎬ
其中 ９１ 条为多态性条带(ＰＰＢ)ꎬ多态性条带比例为 ６８􀆰 ９４％ꎮ 在物种水平上ꎬ黄花倒水莲 １０ 个居群的 Ｎｅｉ’ ｓ 基因

多样性指数(Ｈ)、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数( Ｉ)分别为０􀆰 １６３ ７、０􀆰 ２５０ １ꎬ表现出较高的遗传多样性ꎬ而在居群水平上ꎬＨ、 Ｉ
的均值分别为０􀆰 ０６３ ４、０􀆰 ０９８ ８ꎬ表现出偏低的遗传多样性ꎮ Ｎｅｉ’ ｓ 遗传多样性和分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果表

明ꎬ黄花倒水莲的遗传变异主要发生在居群间ꎬ遗传分化程度较高(基因分化系数＝ ０􀆰 ６１０ ９ꎬ基因流＝ ０􀆰 ３１８ ５)ꎮ
遗传一致度及聚类分析结果显示ꎬ黄花倒水莲各居群间的亲缘关系较近(遗传距离为０􀆰 ０３２~０􀆰 １８２)ꎬ与荷包山桂花

居群的亲缘关系较远(遗传距离为０􀆰 ４２８~０􀆰 ５３６)ꎬ在遗传一致度为 ０􀆰 ６３０ 处可以将黄花倒水莲与荷包山桂花区分

开ꎬ在遗传一致度为 ０􀆰 ８６７ 处可以将 １０ 个黄花倒水莲居群分为 ３ 类ꎮ 由于黄花倒水莲居群水平上的遗传多样性水

平较低ꎬ今后应对黄花倒水莲野生资源进行合理利用与保护ꎮ
关键词:　 黄花倒水莲ꎻ 简单重复序列间扩增(ＩＳＳＲ)分子标记ꎻ 遗传多样性分析ꎻ 遗传分化
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ｔｏｔａｌ ｏｆ １３２ ｂａｎｄｓ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ １１ ｐｒｉｍｅｒｓꎬ ｉｎｃｌｕ￣
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ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｃｌｏｓｅ (ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ ０.０３２－０􀆰 １８２)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ Ｐｏｌｙｇａｌａ ａｒｉｌｌａｔａ Ｂｕｃｈ ｗａｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ￣
ｌｙ ｆａｒ (ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ ０.４２８－０􀆰 ５３６). Ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｏｆ ０􀆰 ６３０ꎬ Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ Ｈｅｍｓｌ ａｎｄ Ｐｏｌｙｇａｌａ
ａｒｉｌｌａｔａ Ｂｕｃｈ (ＹＮ) ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ. Ｔｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ Ｈｅｍｓｌ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｒｅｅ ｔｙｐｅｓ ａｔ
０􀆰 ８６７. Ｉｎ ｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｏｗ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ Ｈｅｍｓｌꎬ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
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ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

　 　 黄花倒水莲(Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ Ｈｅｍｓｌ)别称黄花

远志ꎬ是远志属(Ｐｏｌｙｇａｌａ)的多年生植物ꎬ同时还是

中国的特有物种ꎬ主要分布于中国南部地区ꎬ常见于

海拔 ３６０ ~ １ ６５０ ｍ 的山坡林木下或者沟谷丛林

边[１]ꎮ 黄花倒水莲还是一些少数民族的常用药材ꎬ
又称为结端旁[２￣３]ꎬ其性平、味甘ꎬ通常可以用来补气

血、祛湿、强筋骨等[４￣５]ꎬ还具有调脂、抗凝血、抗衰

老、保肝等作用[６￣７]ꎬ在民间有悠久的药用历史ꎮ 荷

包山桂花(Ｐｏｌｙｇａｌａ ａｒｉｌｌａｔａ Ｂｕｃｈ)与黄花倒水莲同

为远志属荷包山桂花组植物ꎬ云南当地人将其称为

鸡根ꎬ其花、叶片、果实形态及功用都与黄花倒水莲

极为相似ꎬ因此民间常有人将这 ２ 种植物混淆[３]ꎮ
近年来ꎬ由于黄花倒水莲具有药食两用特性而逐

渐为大众熟知ꎬ导致其野生资源逐渐减少ꎬ而荒地开

采等活动对黄花倒水莲所在的原始生态环境造成一

定影响ꎬ原始生态环境的改变可能会使物种的遗传多

样性程度降低ꎮ 分子标记克服了随机扩增多态性

ＤＮＡ(ＲＡＰＤ)等分子标记的缺点ꎬ已被成功应用于远

志[８]、西伯利亚远志[９]的遗传多样性分析中ꎮ 目前尚

未见有关黄花倒水莲遗传多样性的研究报道ꎬ因此本

研究利用简单重复序列间扩增(ＩＳＳＲ)技术ꎬ以荷包山

桂花作为外类群ꎬ对来自 １０ 个地区的黄花倒水莲居

群进行遗传背景差异分析ꎬ旨在从分子水平揭示不同

地区野生黄花倒水莲的亲缘关系ꎬ为黄花倒水莲的资

源保护和之后的合理应用提供可靠依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

供试植物来源见表 １ꎬ共有 １６６ 份样品ꎬ其中黃

花倒水莲来自 １０ 个野生居群ꎬ荷包山桂花来自云南

栽培居群ꎮ 选取生长健康的植株并采集其幼嫩叶

片ꎬ置于硅胶袋中干燥后保存备用ꎮ

表 １　 供试植物来源情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

物种 采集地点　 　 　 纬度(Ｎ) / 经度(Ｅ)　 　 海拔(ｍ) 样品数(个)

黄花倒水莲(Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ Ｈｅｍｓｌ) 桂林荔浦市(ＬＰ) ２４°２４′３９″ / １１０°３８′５９″ ４９０ １６

桂林灌阳县(ＧＹ) ２５°２５′４６″ / １１０°０′４７″ ８６０ １６

桂林恭城县(ＧＣ) ２５°３′１８″ / １１０°３９′２５″ ５２０ １６

桂林灵川县(ＬＣ) ２５°２６′８″ / １１１°０′４７″ ９７０ １６

梧州蒙山县(ＭＳ) ２４°１１′５６″ / １１０°３９′２５″ ４２３ １７

崇左天等县(ＴＤ) ２３°８１′４８″ / １０６°５８′４７″ ６２０ １２

百色靖西县(ＪＸ) ２３°４′３″ / １０６°２８′４２″ ７５０ １０

柳州融水县(ＲＳ) ２５°２０′４０″ / １０９°１３′４８″ ９１６ １６

湖南永州市(ＨＮ) ２５°１１′３９″ / １１１°４８′４７″ ９３９ １５

广东罗定市(ＧＤ) ２２°３５′５９″ / １１１°１４′１４″ ６２９ １５

荷包山桂花(Ｐｏｌｙｇａｌａ ａｒｉｌｌａｔａ Ｂｕｃｈ) 云南文山市(ＹＮ) ２５°１１′３９″ / １１１°４８′４７″ ２ ２４０ １７
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１.２　 方法

１.２.１　 基因组 ＤＮＡ 的提取及检测　 用十六烷基三

甲基溴化铵 ( ＣＴＡＢ) 法[１０] 提取植物干燥叶片总

ＤＮＡꎬ用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｎａｎｏ ＤｒｏｐＴＭ / ＮＤ￣２０００Ｃ 检测其浓

度ꎬ用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度ꎬ并稀释

至 ５０ ｎｇ / μｌ后于－２０ ℃保存ꎮ
１.２.２　 ＰＣＲ 扩增 　 ＰＣＲ 扩增反应在 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ ＰＣＲ
仪上进行ꎬ２０ μｌ 反应体系包括 ５０ ｎｇ ＤＮＡ 模板、１０
μｌ ２×Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ、１０ μｍｏｌ / Ｌ ＩＳＳＲ 引物ꎬ用 ｄｄＨ２Ｏ
补足体积ꎮ ＰＣＲ 扩增程序具体如下:９４ ℃预变性

５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５０ ℃退火 ３５ ｓꎬ７２ ℃延伸 １
ｍｉｎꎬ４５ 个循环ꎻ７２ ℃再延伸 １０ ｍｉｎꎮ 将扩增产物

通过 １.５％琼脂糖凝胶电泳进行分离ꎬ于 １４０ Ｖ 电

泳 ５０ ｍｉｎ 后经溴化乙锭( ＥＢ)染色ꎬ再置于 ＵＶＰ
ＥＣ ３１０ 紫外凝胶成像仪中拍照保存后进行条带统

计与分析ꎮ
１.３　 数据统计与分析

根据 ＰＣＲ 扩增产物在凝胶电泳中移动速度

的差异ꎬ对不同电泳条带采用 ０ / １ 赋值法构建表

型数据矩阵ꎬ统计各引物总条带数、多态性条带

数ꎬ 计 算 多 态 性 条 带 ( ＰＰＢ ) 比 例ꎮ 用 Ｐｏｐ￣
ｇｅｎ３２ [１１] 软件计算如下遗传参数:等位基因数

(Ｎ ａ) 、多态性位点( ＰＰＬ)比例、有效等位基因数

(Ｎ ｅ) 、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数(Ｈ) 、居群总遗传多

样性指数(Ｈ ｔ) 、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数( Ｉ) 、居群内

遗传多样性指数(Ｈ ｓ) 、基因流(Ｎｍ)和基因分化

系数(Ｇ ｓｔ) ꎮ 用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６. ５ 软件计算遗传一致

度、遗传距离ꎬ进行分子方差分析( ＡＭＯＶＡ)ꎬ用
ＮＴＳＹＳｐｃ 软件构建非加权组平均法 ( Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ
ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓꎬ ＵＰＧＭＡ)
聚类图 [１２￣１３] ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 引物的多态性分析

根据电泳结果ꎬ从 ５０ 条引物中挑选出 １１ 条条

带较清晰、可重复的引物ꎬ其扩增结果见表 ２ꎮ 用筛

选出的引物对 １６６ 个 ＤＮＡ 样本进行 ＰＣＲꎬ共获得

１３２ 条清晰可见的条带ꎬ其中 ９１ 条条带具有多态

性ꎬ平均多态性条带(ＰＰＢ)比例为 ６８􀆰 ９４％ꎬ每条引

物平均扩增出的条带数为 １２ 条ꎬ多态性条带数为

４~１５ 条ꎮ 除了引物 ＵＢＣ８９９ 的多态性条带比例为

４０􀆰 ００％外ꎬ其他引物均具有较高的多态性条带比

例ꎬ为５４.５５％~１００􀆰 ００％ꎬ图 １ 为用引物 ＵＢＣ８０８ 扩

增到的电泳条带ꎮ

表 ２　 简单重复序列间扩增(ＩＳＳＲ)引物所得扩增产物的多态性

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｂｙ ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＩＳＳＲ) ｍａｒｋｅｒｓ

引物　 引物序列(５′→３′)　 　 　 　
扩增条
带数
(条)

多态性
条带数
(条)

多态性
条带

(ＰＰＢ)
比例(％)

ＵＢＣ８０７ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＴ １０ ６ ６０.００

ＵＢＣ８０８ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣ １３ ８ ６１.５４

ＵＢＣ８１０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＴ １１ ８ ７２.７３

ＵＢＣ８２７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ １１ １１ １００.００

ＵＢＣ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ １３ ９ ６９.２３

ＵＢＣ８４４ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＲＣ １１ ６ ５４.５５

ＵＢＣ８５７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＧ １４ １１ ７８.５７

ＵＢＣ８８６ ＶＤＶＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴ １１ ６ ５４.５５

ＵＢＣ８８７ ＤＶＤＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣ １２ ７ ５８.３３

ＵＢＣ８９５ ＡＧＡＧＴＴＧＧＴＡＧＣＴＣＴＴＡＧＴＣ １６ １５ ９３.７５

ＵＢＣ８９９ ＣＡＴＧＧＴＧＴＴＧＧＴＣＡＴＴＧＴＴＣＣＡ １０ ４ ４０.００

总和 １３２ ９１ －

平均 １２ ８ ６８.９４

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒꎻ１~２０:黄花倒水莲ꎻ２１~３０:荷包山桂花ꎮ
图 １　 引物 ＵＢＣ８０８ 对部分样品 ＤＮＡ 的扩增结果

Ｆｉｇ.１　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｓｏｍｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ ＵＢＣ８０８

７０６苏秀丽等:基于 ＩＳＳＲ 分子标记的黄花倒水莲遗传多样性分析



２.２　 遗传多样性分析

如表 ３ 所示ꎬ在物种水平上ꎬ黄花倒水莲 １０ 个

居群的等位基因数(Ｎａ)为１.５９０ ９ꎬ有效等位基因数

(Ｎｅ)为１.２７８ ９ꎬ多态性位点(ＰＰＬ)比例为 ５９􀆰 ０９％ꎬ
Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数(Ｈ)为０.１６３ ７ꎬＳｈａｎｎｏｎ 多样

性指数( Ｉ)为０.２５０ １ꎮ

表 ３　 黄花倒水莲 １０ 个居群的多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ １０ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ
Ｈｅｍｓｌ

居群　 Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ ＰＰＬ 比例
(％)

融水(ＲＳ) １.１２１ ２ １.０５７ ４ ０.０３５ ２ ０.０５４ ４ １２.１２

天等(ＴＤ) １.２２７ ３ １.１０６ ５ ０.０６６ ０ ０.１０２ ６ ２２.７３

靖西(ＪＸ) １.１１３ ６ １.０５５ ３ ０.０３３ ９ ０.０５２ ２ １１.３６

蒙山(ＭＳ) １.２８０ ３ １.１２５ ６ ０.０７９ ７ ０.１２４ ３ ２８.０３

荔浦(ＬＰ) １.２１９ ７ １.１０２ ６ ０.０６３ １ ０.０９７ ６ ２１.９７

灵川(ＬＣ) １.２７２ ７ １.１４０ ６ ０.０８４ ４ ０.１２９ １ ２７.２７

恭城(ＧＣ) １.２７２ ７ １.１２８ １ ０.０７８ ２ ０.１２０ ９ ２７.２７

灌阳(ＧＹ) １.２０４ ５ １.０９１ ０ ０.０５５ ２ ０.０８６ ０ ２０.４５

广东(ＧＤ) １.２１９ ７ １.０８４ ０ ０.０５５ ０ ０.０８８ １ ２１.９７

湖南(ＨＮ) １.３２５ ８ １.１２５ ３ ０.０８２ ８ ０.１３２ ９ ３２.５８

平均 １.２２５ ８ １.１０１ ６ ０.０６３ ４ ０.０９８ ８ ２２.５８

物种水平 １.５９０ ９ １.２７８ ９ ０.１６３ ７ ０.２５０ １ ５９.０９

Ｎａ:等位基因数ꎻＮｅ:有效等位基因数ꎻＨ:Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数ꎻＩ:
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数ꎻＰＰＬ:多态性位点ꎮ

　 　 由表 ３ 还可以看出ꎬ在居群水平上ꎬ等位基因数

(Ｎａ)为１.１１３ ６~ １.３２５ ８ꎬ均值为１.２２５ ８ꎻ有效等位

基因数(Ｎｅ)为１.０５５ ３~ １.１４０ ６ꎬ均值为１.１０１ ６ꎻ 多

态性位点 ( ＰＰＬ) 比例为１１.３６％~ ３２􀆰 ５８％ꎬ均值为

２２􀆰 ５８％ꎻＮｅｉ’ ｓ 基因多样性指数 (Ｈ) 为 ０.０３３ ９~
０.０８４ ４ꎬ均值为０.０６３ ４ꎻＳｈａｎｎｏｎ 多样性指数( Ｉ)为

０.０５２ ２~０.１３２ ９ꎬ均值为０.０９８ ８ꎮ 在 １０ 个黄花倒水

莲居群中ꎬ湖南居群(ＨＮ)的变异程度最大(等位基

因数为１.３２５ ８ꎬ有效等位基因数为１.１２５ ３ꎬＮｅｉ’ ｓ 基

因多样性指数为 ０.０８２ ８ꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数为

０.１３２ ９ꎬ多态性位点比例为 ３２􀆰 ５８％)ꎬ靖西居群

(ＪＸ)的变异程度最小(等位基因数为１􀆰 １１３ ６ꎬ有效

等位基因数为１􀆰 ０５５ ３ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多样性指数为

０􀆰 ０３３ ９ꎬＳｈａｎｎｏｎ 多样性指数为０􀆰 ０５２ ２ꎬ多态性位

点比例为 １１􀆰 ３６％)ꎮ

２.３　 居群遗传分化分析

根据 Ｐｏｐｇｅｎ３２ 的计算结果ꎬ黄花倒水莲居群总

遗传 多 样 性 指 数 (Ｈｔ)＝ ０.１６２ ８ ( 标 准 偏 差 为

０.０３７ ６)ꎬ居群内遗传多样性指数(Ｈｓ)＝ ０.０６３ ３(标
准偏差为０.００６ ４)ꎬ基因分化系数(Ｇｓｔ)＝ ０.６１０ ９ꎬ基
因流(Ｎｍ)＝ ０.３１８ ５ꎬ说明有 ６１􀆰 ０９％的遗传变异出

现在居群间ꎬ有 ３８􀆰 ９１％的遗传变异出现在居群内ꎮ
分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果与上述 Ｐｏｐｇｅｎ 计算结

果一致ꎮ 总遗传变异结果显示ꎬ有 ５６％的变异发生

在居群之间ꎬ４４％ 的变异发生在居群内部ꎬ这与

Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性结果一致ꎬ表明各居群间表现出

较高的遗传分化水平ꎮ
２.４　 亲缘关系及聚类结果分析

如表 ４ 所示ꎬ１１ 个居群的遗传一致度为０.５８５~
０􀆰 ９６８ꎬ均值为 ０􀆰 ８３６ꎻ遗传距离为０.０３２~ ０􀆰 ５３６ꎬ均
值为 ０􀆰 １８７ꎮ 黄花倒水莲居群的遗传一致度为

０.８３３~ ０􀆰 ９６８ꎬ均值为 ０􀆰 ８８２ꎻ遗传距离为 ０.０３２~
０􀆰 １８２ꎬ均值为 ０􀆰 １２６ꎮ 黄花倒水莲居群中灌阳居群

(ＧＹ)与恭城居群(ＧＣ)间具有最高的遗传一致度

(０􀆰 ９６８)ꎬ且遗传距离最小 ( ０􀆰 ０３２)ꎬ而灵川居群

(ＬＣ) 与靖西居群 ( ＪＸ) 具有最低的遗传一致度

(０􀆰 ８３３)ꎬ遗传距离最大(０􀆰 １８２)ꎮ 荷包山桂花与黄

花倒水莲居群间的遗传一致度为０.５８５~０􀆰 ６５２ꎬ均值

为 ０􀆰 ６３０ꎬ遗传距离为０.４２８~ ０􀆰 ５３６ꎬ均值为 ０􀆰 ４６２ꎬ
表明黄花倒水莲、荷包山桂花 ２ 个物种之间在遗传

上有明显差异ꎮ
　 　 用 ＮＴＳＹＳｐｃ 软件基于遗传一致度构建 ＵＰＧＭＡ 聚

类图ꎮ 由图 ２ 可以看出ꎬ在遗传一致度为 ０.６３０ 处可以

将黄花倒水莲居群与荷包山桂花居群(ＹＮ)区分开ꎮ
在黄花倒水莲居群中ꎬ恭城居群(ＧＣ)与灌阳居群

(ＧＹ)最先聚在一起ꎬ具有最高的遗传一致度ꎻ此外ꎬ具
有较高遗传一致度的还有蒙山居群(ＭＳ)与靖西居群

(ＪＸ)ꎮ 在遗传一致度为 ０.８６７ 处可将 １０ 个地理来源不

同的黄花倒水莲居群分为 ３ 个类群ꎬ第Ⅰ类群是柳州融

水居群(ＲＳ)和广东罗定居群(ＧＤ)ꎻ第Ⅱ类群包括 ５ 个

地方的居群ꎬ分别为桂林荔浦居群(ＬＰ)、崇左天等居群

(ＴＤ)、百色靖西居群(ＪＸ)、梧州蒙山居群(ＭＳ)以及湖

南永州居群(ＨＮ)ꎻ第Ⅲ类群包括灵川居群(ＬＣ)、桂林

恭城居群(ＧＣ)及桂林灌阳居群(ＧＹ)ꎮ 广西桂林地区

的居群大部分聚集在第Ⅲ类群ꎬ只有桂林荔浦居群

(ＬＰ)聚集在第Ⅱ类群ꎬ与其他来自桂林的居群间的距离

较远ꎮ
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表 ４　 １１ 个居群的遗传距离和遗传一致度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｏｆ １１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群 ＲＳ ＴＤ ＪＸ ＭＳ ＬＰ ＬＣ ＧＣ ＧＹ ＧＤ ＨＮ ＹＮ

ＲＳ ０.８６６ ０.８４６ ０.８７９ ０.９０７ ０.８８０ ０.８７７ ０.８４８ ０.９１３ ０.８５２ ０.５８５

ＴＤ ０.１４４ ０.９４６ ０.９５１ ０.９３３ ０.８６０ ０.８６７ ０.８５７ ０.８７１ ０.９１３ ０.６４１

ＪＸ ０.１６７ ０.０５５ ０.９５３ ０.９０４ ０.８３３ ０.８６６ ０.８３６ ０.８４１ ０.９０５ ０.６５２

ＭＳ ０.１２９ ０.０５０ ０.０４８ ０.９３１ ０.８５０ ０.８６３ ０.８６３ ０.８７６ ０.９２２ ０.６５１

ＬＰ ０.０９８ ０.０７０ ０.１０１ ０.０７１ ０.８６８ ０.８９４ ０.８６８ ０.８８４ ０.８８９ ０.６１２

ＬＣ ０.１２８ ０.１５１ ０.１８２ ０.１６２ ０.１４２ ０.９４９ ０.９３８ ０.８５２ ０.８３６ ０.６２１

ＧＣ ０.１３１ ０.１４２ ０.１４４ ０.１４７ ０.１１２ ０.０５２ ０.９６８ ０.８４８ ０.８５８ ０.６４１

ＧＹ ０.１６５ ０.１５４ ０.１７９ ０.１４７ ０.１４１ ０.０６４ ０.０３２ ０.８３６ ０.８４５ ０.６３６

ＧＤ ０.０９１ ０.１３８ ０.１７３ ０.１３２ ０.１２４ ０.１６０ ０.１６５ ０.１７９ ０.８５０ ０.６２２

ＨＮ ０.１６１ ０.０９１ ０.１００ ０.０８１ ０.１１８ ０.１７９ ０.１５３ ０.１６９ ０.１６２ ０.６４２

ＹＮ ０.５３６ ０.４４５ ０.４２８ ０.４２９ ０.４９２ ０.４７６ ０.４４４ ０.４５３ ０.４７４ ０.４４４
ＲＳ:柳州融水居群ꎻＴＤ:崇左天等居群ꎻＪＸ:百色靖西居群ꎻＭＳ:梧州蒙山居群ꎻＬＰ:桂林荔浦居群ꎻＬＣ:桂林灵川居群ꎻＧＣ:桂林恭城居群ꎻＧＹ:桂
林灌阳居群ꎻＧＤ:广东罗定居群ꎻＨＮ:湖南永州居群ꎻＹＮ:荷包山桂花云南文山居群ꎮ 左下角的数据为遗传距离ꎬ右上角的数据为遗传一致度ꎮ

图 ２　 基于遗传一致度的非加权组平均法(ＵＰＧＭＡ)聚类结果

Ｆｉｇ.２　 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ (ＵＰＧＭＡ) ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

３　 讨 论

遗传多样性是物种对环境适应度的反映ꎬ遗传

多样性程度越高ꎬ代表物种在复杂环境中生存的概

率就越大[１４]ꎮ 分布范围广的物种通常趋向于具有

较高的遗传多样性ꎬ分布范围窄的物种则具有较低

的遗传多样性[１５]ꎮ 一般可用 Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指

数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数来评价物种的遗传多样性

水平[１６￣１７]ꎮ 本研究利用 １１ 条引物对 １０ 个黄花倒水

莲自然居群、１ 个荷包山桂花居群的共 １６６ 个个体

进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ共得到 １３２ 条电泳条带ꎬ其中多态

性条带有 ９１ 条ꎬ多态性条带占比为 ６８􀆰 ９４％ꎮ 通过

对遗传多样性指数进行计算发现ꎬ黄花倒水莲 １０ 个

居群的 Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数的平均值为０.０６３ ４ꎬ
远低于同属植物西伯利亚远志(Ｈ＝ ０.２６５ ６) [９] 和
Ｎｙｂｏｍ[１８]统计的种群遗传多样性平均值(０.２２)ꎬ表
明黄花倒水莲居群间的遗传多样性水平较低ꎮ 但在

物种水平上ꎬ黄花倒水莲还保持着较高的遗传多样

性(Ｈ＝ ０.１６３ ７ꎬＩ＝ ０.２５０ １)ꎬ在居群水平上的遗传

多样性低而在物种水平上的遗传多样性高的现象也

出现在悬钩子属植物中[１３ꎬ１９]ꎮ 由此可以推测ꎬ黄花

倒水莲的祖先具有较为丰富的遗传多样性ꎬ但是随

着人类活动愈加频繁ꎬ如经常采挖黄花倒水莲、开荒

修路等ꎬ其种群个体数量、分布范围逐渐下降ꎬ使得

物种保留着较高的遗传多样性ꎬ而居群间则保留着

较低的遗传多样性ꎮ

９０６苏秀丽等:基于 ＩＳＳＲ 分子标记的黄花倒水莲遗传多样性分析



Ｎｅｉ’ｓ 遗传多样性分析结果(Ｇｓｔ ＝ ０.６１０ ９)表明ꎬ
黄花倒水莲有 ６１􀆰 ０９％的遗传变异存在于居群间ꎬ有
３８􀆰 ９１％的遗传变异则在居群内部发生ꎬ该结果要高

于 Ｎｙｂｏｍ[１８]统计得出的基于简单重复序列标记(ＩＳ￣
ＳＲ 分子标记)的遗传分化水平(Ｇｓｔ ＝０􀆰 ３４)ꎬ同时也高

于基于山西西伯利亚远志研究得出的遗传分化水平

(Ｇｓｔ ＝０.５２６ ０) [９]ꎬ说明黄花倒水莲的遗传变异主要

来自居群间ꎬ且遗传分化水平高ꎮ 研究发现ꎬ基因流

对种群遗传变异及居群分化的发生具有重要意义ꎬ当
Ｎｍ>１ 时ꎬ可以抑制各物种遗传漂变和居群间分化的

作用ꎬ当Ｎｍ<１ 时ꎬ则容易引起各物种遗传漂变和居群

间的遗传分化[２０￣２１]ꎮ 而在本研究中ꎬ黄花倒水莲居群

的Ｎｍ ＝０.３１８ ５<１􀆰 ０００ ０ꎬ表明在黄花倒水莲居群间出

现了明显的遗传分化ꎬ这可能与黄花倒水莲的繁殖方

式、生活环境有关ꎮ 野外调查发现ꎬ黄花倒水莲有种

子繁殖、根蘖繁殖 ２ 种方式ꎬ种子成熟后掉落在亲本

植株周围ꎬ但周围环境较为潮湿ꎬ种子极易发霉ꎬ大大

影响了种子质量ꎬ因此其种子繁殖能力较低[２２￣２３]ꎮ 黄

花倒水莲生长的区域较为狭窄ꎬ主要生长在沟谷丛林

边且分布较为零散ꎬ因此其后代向外扩散的能力有

限ꎮ 此外ꎬ当地居民过度采挖黄花倒水莲野生资源ꎬ
造成其生境破碎ꎬ居群的规模逐渐缩小[２４]ꎬ在上述综

合影响下形成了居群间基因流减弱的现象ꎮ
综上所述ꎬ黄花倒水莲野生居群在居群水平上

表现出偏低的遗传多样性ꎬ因此在对其合理利用的

同时也要进行保护ꎬ首先要重点保护的是黄花倒水

莲种质的遗传多样性ꎮ 本研究结果表明ꎬ湖南永州

居群(ＨＮ)、桂林灵川居群 ( ＬＣ)、桂林恭城居群

(ＧＣ)、梧州蒙山居群(ＭＳ)４ 个居群具有相对较高

的 Ｎｅｉ’ｓ 遗传多样性ꎬ因此应将这 ４ 个居群优先保

护ꎬ同时也要保护其他居群的遗传多样性ꎮ
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