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摘要：［目的］研究南方皂荚的遗传多样性和遗传结构现状，为制定有效的保护策略和育种策略提供理论依据。［方

法］采用扩增片段长度多态性技术对供试的２１５份皂荚的遗传多样性及遗传距离进行分析。［结果］表明：检测到
１７８２个位点，其中，有１３８９个为多态性位点，多态位点百分率为７７．９４％；皂荚各群体 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数平均为
０．２５６；Ｎｅｉ’ｓ多样性指数平均为０．１６８，表明皂荚群体的遗传多样性偏低，皂荚群体间存在着一定的遗传分化；根据
遗传距离ＵＰＧＭＡ聚类分析，将１０个群体划分为４大类。由遗传分化系数和分子方差分析结果发现，群体内的变异
是皂荚遗传变异的主体，７４．７９％的变异来自群体内。［结论］皂荚群体的遗传多样性与遗传结构的形成不仅与其
分布广泛、种子特性及生活史有关，而且与人为的砍伐、引种、生境片段化等因素有重要关系。基于上述结果提出了

皂荚的保护策略。
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第１期 李　伟，等：１０个南方皂荚群体遗传多样性的ＡＦＬＰ分析

　　皂荚（Ｇｌｅｄｉｔｓｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ）又名皂荚树，为豆科皂
荚属植物，为我国重要的乡土树种，皂荚原产于我国

长江流域，在我国大部分地区均有分布，多生于山坡

林地、山谷及路旁。皂荚适应性强［１］、耐干旱，也具

有很高的工业价值和药用价值，是优良的中药材［２］

和工业原料［３］，可用作经济林、用材林、防护林及园

林绿化。尽管皂荚分布区域广，但是近年来，由于人

为的砍伐和自然环境的恶化，导致我国皂荚天然种

群呈片段化分布，多数的群体以单株形式存在，皂荚

野生种的数量逐渐减少，处于濒危状态，遗传多样性

是物种的重要特征，也是研究物种多样性的核心问

题，它反映了物种对环境的适应能力。通过对物种

遗传多样性的研究，对于揭示物种对环境演替的适

应规律，对物种的保护和合理利用有着重要意义。

扩增片段长度多态性 ＡＦＬＰ分子标记具多态性丰
富、可重复性强和稳定性高、标记覆盖密度高、引物

组合通用等优点，主要应用于品种鉴定［４］、遗传多样

性评价［５］、分子标记连锁图谱构建［６］、数量性状位

点定位［７］以及亲缘关系分析［８］。相比于测序技术，

ＡＦＬＰ在分析精度上与测序方法存在明显的差距，但
是群体遗传学研究通常需要通过多群体大样本采样

分析，因此，基于成本、效率以及数据分析等因素的

限制，测序技术在林木群体遗传学研究领域的成功

应用未见相关报道，ＡＦＬＰ技术在对于一些没有参
考基因组序列的植物，非常有用［９］，仍是进行植物遗

传多样性研究的有力手段。

目前，国内外对皂荚开展了引种栽培［１０］、抗逆

性［１］、种实、刺特性与成分［２］等方面的研究，对皂荚

的遗传学研究主要集中在北方群体［１４］，顾万春

等［１１］对中国北方６个省市的皂荚进行了种源试验，
并构建了北方产区的核心种质；兰彦平等［１２］对北方

自然分布区的皂荚表型多样性进行了分析，研究发

现，皂荚不同群体间绝大多数种子表型指标都存在

极显著差异；李伟等［１３］对南方皂荚表型多样性研究

发现，皂荚果实、种子等性状在群体间和群体内存在

丰富的变异，群体内的变异是皂荚的主要变异来源。

因此，为有效保护南方皂荚的遗传资源，在 ６个省
（市）采集１０个皂荚天然群体，采用 ＡＦＬＰ分子标记
研究南方皂荚群体遗传多样性，揭示我国南方地区

皂荚群体的遗传多样性和遗传结构的现状，为制定

有效的保护策略和科学的育种策略提供理论依据。

１　材料与方法
１．１　材料

在勘查的基础上，２０１１年１１月采样，选择皂荚
分布相对集中、具有代表性的１０个群体，共计２１５
个个体，具体地理位置详见表 １。株间距大于 １００
ｍ，样本采集尽量选择生长正常，无病虫害，在群体
内选定的每个植株树冠中部向南的位置采集嫩叶

片，用硅胶干燥保存，带回实验室后保存在 －８０℃冰
箱，备用。

表１　皂荚种群采集信息及样本大小
Ｔａｂｌｅ１　ＣｏｌｌｅｃｔｉｎｇｄａｔａａｎｄｓａｍｐｌｅｓｓｉｚｅｏｆＧ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
经度（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度（Ｎ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔

Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ／ｍ
年均气温

ＡＭＴ／℃
年均降水量

ＡＭＰ／ｍｍ
个体数

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｎｕｍｂｅｒ／个
湖北京山ＨＢＪ １１３°０１′ ３１°０２′ ３０ １６．３ １１７９ １６
湖北宜昌ＨＢＹ １１０°１５′ ３０°１７′ １１４ １５．７ １１６７ ３１
贵州麻江ＧＺＭ １０７°５８′ ２６°０５′ ９５０ １５．１ １３５０ ２３
贵州兴义ＺＧＸ １０１°５８′ ２５°４３′ １２５３ １５．２ １３１５ ２４
湖南城步ＨＮＣ １１０°３０′ ２６°３０′ ５００ １６．１ １２１８ ２２
重庆秀山ＣＱＸ １０８°５８′ ２８°４５′ ４７７ １６．５ １３３４ １２
湖北恩施ＨＢＥ １０９°４７′ ３０°０３′ １０００ １５．６ １３７０ １８
四川成都ＳＣＣ １０４°０６′ ３０°６７′ ５００ １６．２ ９１８２００ ２９
四川万源ＳＣＷ １０８°０３′ ３２°０７′ １２００ １４．７ １２４６ １９
广西桂林ＧＸＧ １１０°２８′ ２５°２７′ １５０ １８．９ １９４９ ２１

１．２　试验方法
１．２．１　ＤＮＡ的提取　皂荚叶片 ＤＮＡ提取采用
ＣＴＡＢ法，利用紫外分光光度计（ＮａｎｏＤｒｏｐ８０００，
Ｔｈｅｒｍｏ，Ａｍｅｒｉｃａｎ）检测 ＤＮＡ质量以及浓度，ＤＮＡ
浓度稀释到５０ｎｇ·μＬ－１，－２０℃保存备用。

１．２．２　ＡＦＬＰ分析　ＡＦＬＰ实验步骤参考黄平［１４］的

方法，仅对ＰＣＲ反应体系和程序进行优化。接头序
列和预扩增引物序列由北京天根生物科技有限公司

合成，选择性扩增引物５’端添加Ｃｙ５荧光标记。
１．２．３　ＰＣＲ产物检测　ＰＣＲ产物检测参照黄平［１４］

７４
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的方法，原始数据分析使用系统自带软件。

１．２．４　数据处理　利用软件 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１和 Ｐｏｐ
ｇｅｎｅ３．２对皂荚群体进行遗传多样性和遗传相似性
分析，包括多态位点百分比（ＰＰＢ）、Ｎｅｉ’ｓ多样性指
数、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数Ｉ、遗传距离（Ｄ）和遗传一致
度，对各群体进行 ＵＰＧＭＡ聚类分析和分子方差分
析（ＡＭＯＶＡ）。

２　结果与分析
２．１　ＡＦＬＰ扩增片段多态性

从６４个组合中选出１４对多态性好、分辨力高
的ＡＦＬＰ引物组合（表２），用于供试材料的分析，酶
切电泳、预扩增电泳图和毛细管电泳图见图１ ３。
共统计到１７８２条带，其中，多态性条带有１３８９条，
平均每对引物的扩增条带为１２７条，扩增条带的数
量变化范围为１１３ １４１，平均每对引物的多态性条
带有９９条，变化范围为 ８１ １１７；１４个引物组合
ＰＣＲ扩增产物多态性比率变化范围为 ６８．８０％
８７．９７％。引物 ＥＡＣＡ／ＭＣＡＧ组合的 ＰＣＲ扩增产
物多态性比率最高，平均为８７．９７％，引物 ＥＡＣＧ／
ＭＣＡＧ组合的ＰＣＲ扩增产物多态性比率最低，平均
为６８．８０％；引物组合ＥＡＣＣ／ＭＣＡＧ扩增片段数量
最多为 １４１条，而引物组合 ＥＡＣＡ／ＭＣＴＣ扩增片
段数量最少为１１３条。

表２　ＡＦＬＰ引物组合多态性分析
Ｔａｂｌｅ２　ＡＦＬＰｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｈｅｉｒａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓ

引物组合

Ｐｒｉｍｅｒｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

总片段数量

Ｎｏ．ｔｏｔａｌ
ｆｒａｇｍｅｎｔ／个

多态性片段数量

Ｎｏ．ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｆｒａｇｍｅｎｔ／个

多态性

比率

ＰＰＢ／％

ＥＡＣＣ／ＭＣＡＴ １３１ ９９ ７５．５７
ＥＡＧＧ／ＭＣＡＧ １２８ １００ ７８．１３
ＥＡＣＧ／ＭＣＡＧ １２５ ８６ ６８．８０
ＥＡＣＧ／ＭＣＴＣ １２５ ９７ ７７．６０
ＥＡＣＡ／ＭＣＴＣ １１３ ８１ ７１．６８
ＥＡＣＴ／ＭＣＴＧ １１６ ９３ ８０．１７
ＥＡＣＣ／ＭＣＡＧ １４１ １１６ ８２．２７
ＥＡＧＧ／ＭＣＡＡ １１９ ９３ ７８．１５
ＥＡＣＧ／ＭＣＴＡ １３０ １０３ ７９．２３
ＥＡＣＡ／ＭＣＡＧ １３３ １１７ ８７．９７
ＥＡＣＴ／ＭＣＡＴ １１４ ８９ ７８．０７
ＥＡＡＧ／ＭＣＴＡ １２８ １０１ ７８．９１
ＥＡＡＧ／ＭＣＴＴ １４０ １０８ ７７．１４
ＥＡＣＣ／ＭＣＡＡ １３９ １０６ ７６．２６
总数 Ｔｏｔａｌ １７８２ １３８９ ７７．９４
均值Ｍｅａｎ １２７ ９９

２．２　遗传多样性分析
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数和 Ｎｅｉ’ｓ多样性指数是衡

图１　酶切电泳图

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆＧ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ

图２　预扩增电泳图

Ｆｉｇ．２　Ｐｒｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ

量遗传多样性水平的常用指标。由表３可以看出：
在群体水平上，Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数 Ｉ的平均值为
０２５６，Ｎｅｉ’ｓ多样性指数为０．１６８。２个指数的变化
趋势基本一致，说明这２个指数所揭示的皂荚群体
遗传变异规律是一致的，均表现为贵州兴义群体的

最高（Ｉ＝０．２９２，ｈ＝０．１９１），广西桂林群体的最低（Ｉ
＝０．１９７ｈ＝０．１２５），１０个南方皂荚群体的 Ｉ为
０１９７ ０．２９２，ｈ为０．１２５ ０．１９１。

本研究表明：皂荚群体在种水平上的遗传多样

性（Ｈｔ）为 ０１２６，群体间的遗传多样性（Ｈｓ）占
０．０３２，群体内的遗传多样性（Ｄｓｔ）为０．０９５，群体内
的遗传多样性占７４．７９％，群体间的遗传多样性占
２５．２１％，表明皂荚群体的遗传多样性主要存在于群
体内部。

　　基因流（Ｎｍ）是表明基因在群体间的交换程度，
根据公式Ｎｍ＝０．５（１－Ｇｓｔ）／Ｇｓｔ得出皂荚群体种水

８４



第１期 李　伟，等：１０个南方皂荚群体遗传多样性的ＡＦＬＰ分析

图３　部分引物组合毛细管电泳图

Ｆｉｇ．３　ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｅｍｉｅｒｃａｐｉｌｌａｒｙｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＡＦＬＰｍａｒｋｅｒ

平上的基因流为１．４８３，这说明皂荚群体的基因流
处于中等偏下水平，群体间交流较少。

表３　皂荚种群遗传多样性指数
Ｔａｂｌｅ３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＧ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ

群体

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
Ｎｅｉ’ｓ多样性指数（ｈ）

Ｎｅｉ’ｓＩｎｄｅｘ
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数（Ｉ）
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓＩｎｄｅｘ

湖北京山ＨＢＪ ０．１８４ ０．２８０
湖北宜昌ＨＢＹ ０．１７５ ０．２４８
贵州麻江ＧＺＭ ０．１８４ ０．２８０
贵州兴义ＺＧＸ ０．１９１ ０．２９２
湖南城步ＨＮＣ ０．１７９ ０．２７３
重庆秀山ＣＱＸ ０．１６５ ０．２６２
湖北恩施ＨＢＥ ０．１８１ ０．２７６
四川成都ＳＣＣ ０．１４６ ０．２０２
四川万源ＳＣＷ ０．１５３ ０．２４０
广西桂林ＧＸＧ ０．１２５ ０．１９７
均值Ａｖｅｒａｇｅ ０．１６８ ０．２５６

２．３　群体变异的ＡＭＯＶＡ分析
表４表明：皂荚不同群体的遗传多样性存在极

显著差异（Ｐ＜００１），说明１０个南方皂荚群体间均
存在一定程度的遗传分化。在总的遗传变异中，

７３．１３％的变异发生在群体内，只有２６．８７％发生在
群体间，说明皂荚群体在群体内和群体间均存在遗

传变异，而群体内的变异是皂荚群体变异的主要来

源（表４），说明皂荚遗传变异以群体内为主，ＡＭＯ
ＶＡ分析和遗传多样性指数分析结果相同。

２．４　皂荚群体关系与聚类分析
通过Ｎｅｉ指数计算群体间的遗传距离和遗传一

致度（表 ５），皂荚群体遗传一致度为 ０．８４３６
０９９８７，平均为０．９５０，其中，湖北宜昌群体和湖北
恩施群体的遗传相似程度最高（０．９９８７），贵州兴义
群体和四川万源群体之间的遗传相似程度最低

（０．８４８５）。群体间的遗传距离为 ０．００４２
０１７２０，平均为０．０５９，其中湖北恩施和湖北宜昌群
体的遗传距离最小（Ｄ＝０．００４２），湖南城步群体和
贵州兴义群体的遗传距离最大（Ｄ＝０．１７２０），研究
结果表明皂荚群体间存在着较小的遗传分化。

采用ＮＴＳＹＳｐｃ２．１软件对皂荚群体进行 ＵＰＧ
ＭＡ聚类分析（图４），１０个群体的遗传距离均大于
０，这表明供试的１０个群体间有相同的遗传背景，但
是各群体间又存在着一定差异，其中湖北恩施群体、

湖北宜昌群体、湖北京山群体、重庆秀山群体这４个
群体距离相近，群体间遗传距离较小，可以聚为一

类；四川成都群体、四川万源群体、广西桂林群体和

湖南城步群体间遗传距离较小，这４个群体聚为１
类，以上２类基本与其地理分布格局相吻合，但贵州
麻江群体和贵州兴义群体的地理距离较近，但是并

未优先聚在一起，各自聚为１类，这说明群体间的地
理距离和群体间遗传分化程度并没有显著的相

关性。

表４　皂荚种群分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
Ｔａｂｌｅ４　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ（ＡＭＯＶＡ）ｏｆＧ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ

变异来源

Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓｏｕｒｃｅ
自由度

ＤｅｇｒｅｅｏｆＦｒｅｅｄｏｍ
平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ
均方

Ｍｅａｎｓｑｕａｒｅ
方差分量

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
方差分量百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ／％
群体间（Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ） ９ １００２９．３７ １０３２０．７８ ２３．８７ ２６．８７
群体内（Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ） ２３１ １７３９２．０１ ６４．９７ ６４．９７ ７３．１３

９４
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表５　皂荚群体间遗传相似度和遗传距离
Ｔａｂｌｅ５　ＧｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆＧ．ｓｉｎｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
重庆秀山

ＸＳ
四川万源

ＷＹ
贵州麻江

ＭＪ
贵州兴义

ＸＹ
湖北宜昌

ＹＣ
广西桂林

ＧＬ
湖北恩施

ＥＳ
湖北京山

ＪＳ
湖南城步

ＣＢ
四川成都

ＣＤ
重庆秀山 ＸＳ ０．０４４６ ０．０４５８ ０．１０５０ ０．０３５１ ０．０５４４ ０．０４００ ０．０２０４ ０．０３５３ ０．０３１４
四川万源 ＷＹ ０．９５９４ ０．１１８０ ０．１６７０ ０．０３８３ ０．０２８９ ０．０６０６ ０．０５１４ ０．０２７８ ０．０２０６
贵州麻江 ＭＪ ０．９５８９ ０．８９１８ ０．０６４１ ０．０３６９ ０．０８３１ ０．０２３４ ０．０３６６ ０．０８７５ ０．０９５９
贵州兴义 ＸＹ ０．９０３６ ０．８４８５ ０．９４１２ ０．０８８９ ０．１５１０ ０．０９１０ ０．１４２０ ０．１７２０ ０．１０５０
湖北宜昌 ＹＣ ０．９６８６ ０．９６４９ ０．９６７０ ０．９１７５ ０．０１３８ ０．００４２ ０．０１８２ ０．０２６９ ０．０２５１
广西桂林 ＧＬ ０．９４９９ ０．９７３８ ０．９２３２ ０．８６１８ ０．９８８７ ０．０２４８ ０．０２８４ ０．０１５８ ０．０２６７
湖北恩施 ＥＳ ０．９６４０ ０．９４３８ ０．９８０４ ０．９１５８ ０．９９８７ ０．９７８１ ０．０１５０ ０．０４２９ ０．０４５４
湖北京山 ＪＳ ０．９８３１ ０．９５２６ ０．９６７５ ０．８７００ ０．９８４８ ０．９７４６ ０．９８８２ ０．０２６４ ０．０４７２
湖南城步 ＣＢ ０．９６７９ ０．９７４５ ０．９１８８ ０．８４３６ ０．９７５６ ０．９８６２ ０．９６０２ ０．９７６２ ０．０２７４
四川成都 ＣＤ ０．９７１８ ０．９８１７ ０．９１１２ ０．９０２７ ０．９７７５ ０．９７５６ ０．９５８１ ０．９５６３ ０．９７４６
　　注：上三角为遗传距离；下三角为遗传一致度。

Ｎｏｔｅ：Ｎｅｉ’ｓｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）

图４　１０个皂荚群体遗传一致度ＵＰＧＭＡ聚类图

Ｆｉｇ．４　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ１０Ｇ．ｓｉｎｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｕｓｉｎｇＮｅｉ’ｓｂｉａｓｅｄｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙ

３　讨论
ＡＦＬＰ分子标记技术是对生物基因组进行分析

的一种较为理想的方法，具有分析所需 ＤＮＡ量少、
可重复性好、多态性强、分辨率高、样品适用性广等

诸多特点，但是 ＡＦＬＰ分析中也存在操作步骤繁琐、
银染检测灵敏度低、实验效率低以及数据分析复杂

的缺点。本研究通过加入荧光引物和毛细管电泳进

行自动分析，使 ＡＦＬＰ分子标记技术在遗传多样性
的测定上更方便快捷，结果也更准确。皂荚是我国

特有的乡土树种，在我国分布广泛，但是由于人为破

坏，我国皂荚呈片段化分布，多数的皂荚以单株形式

存在，皂荚野生种的数量逐渐减少。到目前为止，有

关皂荚遗传资源评价工作并不多，对其遗传背景也

不清楚，这严重影响了皂荚遗传资源的保护和利用。

本研究从湖北、四川、重庆、湖南、广西和贵州收集了

１０个群体，共计２１５份皂荚种质资源，对不同地区
的皂荚遗传资源进行遗传多样性评价。ＡＦＬＰ分析
表明：所有１４对荧光引物组合对２１５份样品扩增出
１３８９条多态性条带，多态性百分比达７７．９４％，平
均每对引物的多态性条带有９９条。

皂荚群体在种水平上的遗传多样性为０．１２６，低
于红豆杉（ＴａｘｕｓｗａｌｌｉｃｈｉａｎａＲｅｈｄ．）（０４９５）、板栗
（ＣａｓｔａｎｅａｍｏｌｌｉｓｓｉｍａＢｌ．）（０１５３）、蒙古栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ
ｍｏｎｇｏｌｉｃａＢｌ．）（０１４５）、苦楝 （Ｍｅｌｉａａｚｅｄａｒａｃｈ
Ｌｉｎｎ．）（０．２０６）、连香树（ＣｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌｕｍＪａｐｏｎｉｃｕｍ

０５
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Ｓｉｅｂ．）（０３５１）等植物［１５－１７］。皂荚遗传差异的分

析结果显示，１０个群体间的遗传距离为０．００４２
０．１７２０，平均为０．０５９，这也说明了不同地区皂荚具
有一定的遗传多样性，但较有限。这也许是由于自

然状态下皂荚的种子受到荚果（含有胶状物质）和

种皮（种皮厚而坚硬，透水性差）的抑制很难萌发，

多数的皂荚以单株形式存在，皂荚个体间基因交流

有限，使其多样性流失，再加上长期以来的人为干

扰，使得皂荚野生资源处于濒危状态，这也导致了其

遗传多样性降低。此外，基于 ＡＦＬＰ分子标记的遗
传多样性分析反映的是基因组的一部分信息［１８］，这

也可能是皂荚遗传多样性偏低的原因之一。

群体的遗传结构受到基因流、交配系统、突变和

选择等因素的影响。群体变异的分子方差分析

（ＡＭＯＶＡ）表明，１０个南方皂荚群体间均存在着一
定程度的遗传分化，皂荚群体在群体内和群体间均

存在遗传变异，而群体内的变异（７３．１３％）是皂荚
群体变异的主要来源。皂荚群体的遗传分化系数

（Ｇｓｔ）为 ２５．２１％，低于自交（０．６５）和混合交配
（０４０）系统植物，高于异交（０．２７）系统植物，这与
皂荚虫媒异花授粉的特征不符，这可能是由于皂荚

群体间的分布距离较远，使得群体间呈现出一定的

遗传分化；此外，皂荚群体的遗传分化系数高于栓皮

栎（ＱｕｅｒｃｕｓｖａｒｉａｂｉｌｉｓＢｌ．）（４．５５％）、银叶树（Ｈｅｒｉｔｉ
ｅｒａｌｉｔｔｏｒａｌｉｓＤｒｙａｎｄ．）（２３．９４％）、秀雅杜鹃（Ｒｈｏｄｏ
ｄｅｎｄｒｏｎｃｏｎｃｉｎｎｕｍＨｅｍｓｌ．）（７２６％），低于连香树
（ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌｕｍＪａｐｏｎｉｃｕｍＳｉｅｂ．）（５０．００％）、鹅掌楸
（ＬｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎｃｈｉｎｅｎｓｉｓＳａｒｇｅｎｔ．）（３４３４％），刺槐
（ＲｏｂｉｎｉａｐｓｅｒｄｏａｃａｃｉａＬｉｎｎ．）（４２０３％），观光木
（ＴｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎｏｄｏｒｕｍＳｉｎ．）（３４３４％）、白花树
（ＳｔｙｒａｘｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓＣｒａｉｂ．）（３４０４％）、珙桐（Ｄａｖｉｄｉａ
ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔｅＢａｉｌｌ．）（２６％）、资源冷杉（Ａｂｉｅｓｚｉｙｕａｎｅｎ
ｓｉｓＬ．Ｋ．ＦｕｅｔＳ．Ｌ．Ｍｏ）（３７７７％），银杉（Ｃａｔｈａｙａ
ａｒｇｙｒｏｐｈｙｌｌａＣｈｕｎ．）（２６００％）等树种。物种的分
布范围会影响到群体间的分化，群体间如果由于生

境破碎化等因素造成生殖隔离，则该群体间就会产

生较大的遗传差异［２１］。目前，皂荚在我国分布呈散

生的状态，成片的天然林基本消失，人为的破坏严

重，造成生境片段化以及交换种子花粉的几率变小，

从而导致皂荚群体的遗传结构存在着一定的分化。

基因流影响着群体的遗传结构，基因流的大小

反映出群体遗传结构的大小，通常来说，基因流越

大，群体间的遗传分化系数越小。基因流 ＞１时说

明该群体间存在着一定的基因流动［２１］。本研究表

明，皂荚群体的基因流（Ｎｍ＝１．４８３）处于中等偏下
水平，群体间的交流较少。本研究所用材料分布广

泛，其花粉和种子可以借助风力、昆虫和鸟类进行远

距离传播，因此，皂荚群体间有一定的基因交流；但

是，由于皂荚散生分布的特点造成交换种子及花粉

的几率小，因此，群体间交流也相对较少。

大多数研究表明，遗传关系和地理距离具有一

定的相关性［２２］，但也有研究表明，二者之间并不呈

显著的相关性［２３］。根据 Ｎｅｉ’ｓ遗传距离聚类分析
可以看出，１０个群体主要分为４大类，各类群体按
地理空间分布聚在一起，但是也有例外，如湖南城步

群体，这可能与湖南群体特定的分布范围（多分布于

村边、路边等人流量较大地区）和特定的环境条件

（降雨量大）等有关，也可能是从四川等地引种等多

因素造成的。

４　结论
本研究利用ＡＦＬＰ分子标记技术揭示了皂荚群

体的遗传多样性，该结果比较全面的反映了我国南

方皂荚群体的遗传信息。（１）ＡＦＬＰ分析表明：所有
１４对荧光引物组合对２１５份样品扩增出１３８９条多
态性条带，多态性百分比达７７．９４％，平均每对引物
的多态性条带有９９条。（２）皂荚群体在种水平上的
遗传多样性为０．１２６，遗传多样性偏低；皂荚群体间
均存在着一定程度的遗传分化，皂荚群体在群体内

和群体间均存在遗传变异，而群体内的变异是皂荚

群体变异的主要来源。（３）根据 Ｎｅｉ’ｓ遗传距离聚
类分析可以看出，１０个群体主要分为４大类，各类
群体主要按地理空间分布聚在一起。为更好的保护

和利用皂荚遗传资源需要广泛的分析全国范围内皂

荚的遗传多样性，从皂荚生态效益、药用价值和分子

水平相结合来全面评价其遗传多样性。此外，对于

保护皂荚遗传资源来说，在开展原地保存和异地保

存的同时建立种质资源收集圃进行保存。在进行皂

荚的原地保存工作时，保护一个群体的完整性尤为

重要；在对皂荚进行异地保存时，保存的个体尽量来

自不同的居群，以保证基因流能在各居群间最广泛

的交流。
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