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摘要：［目的］研究红豆树优树自由授粉子代遗传多样性及其对生长的影响，比较天然居群子代和孤立木子代遗传

多样性差异，揭示子代遗传多样性的变化规律及天然居群在子代遗传多样性维持中的作用，为红豆树遗传保育和优

异种质挖掘提供科学依据。［方法］以来自浙、闽、赣、川等２６个红豆树优树自由授粉家系为研究对象，利用１１对
ＳＳＲ引物对７６５个子代群体进行遗传多样性评价，同时分析子代遗传多样性参数与种子、生长性状的相关性。［结
果］（１）红豆树优树子代群体具有较高的遗传多样性，有效等位基因数为７．７６６个，观测杂合度（ＨＯ）和期望杂合度
（ＨＥ）分别为０．４６９和０．８６５。（２）除ＳＳＲ８外，其余位点的观测杂合度均小于期望杂合度，表明子代群体绝大多数位
点处于杂合子缺失状态。（３）红豆树不同家系的遗传多样性存在明显差异，１２号家系的遗传多样性水平最高，８号
家系则最低。（４）比较发现，天然居群子代的遗传多样性显著或极显著地高于孤立木子代。（５）Ｆ统计量和分子方
差分析（ＡＭＯＶＡ）均表明，红豆树优树子代群体的遗传变异主要存在于家系内，家系间的遗传分化相对较小。（６）
相关性分析发现，子代遗传多样性参数与种子性状、子代年高生长量呈显著正相关（ｒ＝０．３７８ ０．５２７）。［结论］较
大的红豆树天然居群在维持其子代较高遗传多样性中发挥了重要作用，子代遗传多样性显著影响苗木生长，这为红

豆树遗传保育和优良家系选择提供了理论依据。
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　　遗传多样性是生物多样性的基础和核心，一个
物种的遗传多样性决定其稳定性和进化潜力［１］。一

般来讲，遗传多样性的高低与物种的进化速度和适

应能力呈正相关，但也受到生境片段化和栖息地丧

失等严重威胁。生境片段化导致居群变小，结果因

遗传漂变和近交衰退，使居群的遗传多样性降低、隐

性有害等位基因纯合，进而使后代适合度降低。从

进化角度讲，较之于天然居群，其子代群体的遗传多

样性水平更能反映居群未来的生存状态和发展趋

势［２］。对子代群体遗传多样性的研究不仅可揭示居

群间的亲缘关系，而且还能为其进化潜能的深入研

究提供重要的基础资料［３］。从已有的研究来看，对

子代遗传多样性研究多集中于种子园自由授粉或控

制授粉子代群体，而对不同天然居群或孤立木自由

授粉子代群体的遗传多样性研究较少。

红豆树（ＯｒｍｏｓｉａｈｏｓｉｅｉＨｅｍｓｌ．ｅｔＷｉｌｓ．）是我国
特有的珍贵阔叶用材树种，自然分布于浙江、江西、

福建、湖北、四川、重庆、陕西等省（市），其材质优

良，有光泽，纹理美观，是制作工艺雕刻、装饰镶嵌等

的珍贵用材。由于红豆树具有极高的经济价值，其

原有天然资源遭到人为严重破坏，导致现有天然居

群通常都很小，几株至数十株不等，片段化严重。红

豆树天然居群内每年仅有少量植株开花结实，且具

有开花结实间隔期很长，一般为３ ５ａ，个别植株
甚至更长，也有植株开花后不结实或孤立木开花结

实现象［４］。已有研究表明，现有红豆树天然居群均

具有较高的遗传多样性［５］，且较大的天然居群的遗

传多样性较高，但是其子代遗传多样性是否还维持

较高水平、居群子代的遗传多样性是否与孤立木子

代有较大差异等皆未予揭示。鉴于此，本研究以浙

江、江西、福建和四川等有限分布区选择的２６个红
豆树优树自由授粉子代家系为试验材料，利用 ＳＳＲ
分子标记对其遗传多样性进行研究，并比较同一地

区天然居群子代与孤立木子代的遗传多样性水平差

异，以了解子代遗传多样性的变化规律，阐明天然居

群对遗传多样性维持的作用。同时通过相关分析研

究子代遗传多样性对其苗木生长的影响，以期为红

豆树优良种质的发掘利用提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
２０１５年，采用优势木对比法进行材积评定并结

合形质指标在浙江省龙泉市、江西省资溪县、福建省

柘荣县和四川省内江市等地选择７７株优树，并从中
选择了当年开花并结实的２６株代表性优树，具体情
况见表１。所选优树树龄均大于３０ａ，树高１０ ２０
ｍ，胸径１９．４ ９５．３ｃｍ。１、２、４号和９、１０、１１、１２
号优树分别来自江西资溪马头山（ＪＸＭＴＳ）和浙江龙
泉八都（ＺＪＢＤ）的红豆树天然居群，３、２５和３６号为
孤立木优树。当年１０—１１月，密切观察各优树种子
成熟状况，于种子成熟期分别单株采种，并用网袋分

装，带回实验室备用。

１．２　试验方法
１．２．１　种子指标测定　每家系随机选取 ３０粒种
子，用电子游标卡尺分别测量种长、种宽和种厚，以

平行于种胚方向为其长，以腹面横向为其宽，以腹面

与背面距离为其厚，３个指标均在最长处测量，精确
到０．０１ｍｍ，重复３次。然后再通过计算得到长／宽

３４
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比。种子质量测定采用四分法取样，用１／１００电子
天平称量种子百粒质量（不足百粒的换算为百粒质

量）。

１．２．２　家系苗培育及叶样采集　２０１６年５月，将采
集的优树种子经热水浸泡结合人工机械破皮后，及

时播种于浙江省龙泉市林科院省级保障性苗圃

（１１９．０９°Ｅ，２８．０３°Ｎ，海拔 ２４５ｍ，年均气温
１７．６℃，年均降水量１６９９．４ｍｍ）；该圃地为黄壤土，
其表层为混合均匀的黄土和泥炭，比例为７∶３，排灌
条件良好，土壤肥力中等。家系苗木测定采用完全

随机区组设计，采用点播方式育苗，３次重复，３０株
小区，即每小区播种３行，每行１０株，行距３０ｃｍ，株

距１５ｃｍ。根据 Ｓｊｏｇｒｅｎ等［６］的假设，要检测到稀有

等位基因（频率小于 ５％），取样个体数至少达 ３０。
当苗高达１５ ２０ｃｍ时采集子代叶样，子代个体数
如少于３０株，则全部采集，如多于３０株，则随机采
集３０株子代，每优树子代采集数量为２１ ３０株，
共计７６５株子代。每株幼苗取２ ３片嫩叶（为避
免叶片采集对幼苗生长造成明显影响，尽量采集中

下部叶片），液氮速冻后，置于 －８０℃冰箱中备用。
分别于移苗后１个月和生长季末，每重复试验小区
选取中间一行的１０株为调查株，用钢卷尺测量其苗
高，精确至０．１ｃｍ。第２次生长调查时，增测地径，
精确至０．０１ｍｍ。

表１　红豆树优树来源
Ｔａｂｌｅ１　ＳｏｕｒｃｅｓｏｆＯｒｍｏｓｉａｈｏｓｉｅｉｐｌｕｓｔｒｅｅ

编号 Ｃｏｄｅ 来源 Ｓｏｕｒｃｅｓ 编号 Ｃｏｄｅ 来源 Ｓｏｕｒｃｅｓ　　
１ 江西省资溪县马头山镇 ３０ 浙江省龙泉市

２ 江西省资溪县马头山镇 ３６ 浙江省云和县西弄村

３ 江西省资溪县马头山镇排上村周家 ３８ 浙江省庆元县黄田镇

４ 江西省资溪县马头山镇 ３９ 福建省泰宁县

５ 江西省广昌县尖峰乡 ４０ 福建省泰宁县

８ 浙江省龙泉市锦溪镇岭根村 ４２ 福建省蒲城县富岭镇

９ 浙江省龙泉市八都镇青山村 ４３ 福建省松溪县

１０ 浙江省龙泉市八都镇青山村 ５１ 福建省柘荣县富溪镇富溪村

１１ 浙江省龙泉市八都镇青山村 ５４ 福建省柘荣县东源乡

１２ 浙江省龙泉市八都镇青山村 ５８ 福建省柘荣县富溪镇前宅村

１３ 浙江省龙泉市锦溪镇吴林村 ７５ 四川省资阳市安岳县

１４ 浙江省龙泉市八都镇青山村 ７６ 四川省内江市太平镇

２５ 浙江省龙泉市住龙镇住溪村 ７７ 四川省内江市太平镇

１．２．３　基因组ＤＮＡ提取及ＳＳＲ扩增反应　采用鼎
国昌盛生物技术公司 ＤＮＡ提取试剂盒提取子代基
因组ＤＮＡ，利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００超微量分光光度计
和０．８％琼脂糖凝胶电泳检测ＤＮＡ质量及浓度。选
用１１对多态性好、特异性强的 ＳＳＲ引物进行 ＰＣＲ
扩增（未发表数据）。参照胡磊等［７］和赵颖等［８］设

定本试验的反应体系为２５μＬ：２×ＴａｑＰｌｕｓＭａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ（Ｖａｚｙｍｅ）１２．５μＬ，ＰｒｉｍｅｒＦ＆Ｒ（１００μｍｏｌ）１
μＬ，ＤＮＡ模板（２０ｎｇ·μＬ－１）２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ９．５μＬ。
ＰＣＲ扩增反应在ＴａｋａｒａＰＣＲＴｈｅｒｍａｌｃｙｃｌｅｒ上进行，
其程序为：９４℃预变性 ５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，７２℃延
伸９０ｓ，４６ ５７℃退火６０ｓ，３５个循环；７２℃延伸１０
ｍｉｎ，４℃保存［７］。ＰＣＲ扩增产物首先经２％的琼脂
糖凝胶电泳检测，质检合格（特异性强、条带清晰）

的ＰＣＲ产物进行毛细管电泳分离（台湾 ＢＩＯｐｔｉｃ（光
鼎）公司生产的Ｑｓｅｐ１００ＴＭ）。
１．３　数据分析
１．３．１　家系遗传多样性估算　采用 ＧｅｎＡＬＥｘ６．５

软件［９］（Ｐｅａｋａｌｌ＆Ｓｍｏｕｓｅ，２０１２）分别计算不同引物
和不同家系的遗传多样性参数：等位基因数（ＮＡ）、
有效等位基因数（ＮＥ）、观测杂合度（ＨＯ）、期望杂合
度（ＨＥ）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）、Ｎｅｉ’ｓ多样性指数
（ｈ）、遗传分化系数 Ｆｓｔ及基因流（Ｎｍ）等。运用
ＦＳＴＡＴ［１０］进行１０００次模拟，检测居群子代和孤立
木子代群体的遗传多样性差异。

１．３．２　家系间遗传关系分析　为了衡量优树子代
群体的遗传分化程度，在 ＧｅｎＡＬＥｘ６．５中进行 Ｆ统
计量指数的统计［１１］，并利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．０软件［１２］对

不同家系子代群体的遗传差异进行分子变异分析

（ＡＭＯＶＡ）。利用 ＧｅｎＡＬＥｘ６．５软件计算子代群体
间的Ｎｅｉ’ｓ遗传距离和遗传一致度。根据 Ｎｅｉ’ｓ遗
传距离用 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１０ｅ软件基于 ＵＭＰＧＡ法对
２６个红豆树优树子代群体构建聚类图。
１．３．３　相关性分析　用 ＳＰＳＳ１９．０软件采用 Ｐｅａｒ
ｓｏｎ法对家系遗传多样性参数与其种子及苗木生长
性状进行相关性分析。
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２　结果与分析
２．１　优树子代群体的遗传多样性

由于前期设计并筛选的１２对 ＳＳＲ引物中有１
对引物在子代群体中扩增效果不理想，因此，利用

１１对ＳＳＲ引物对２６个红豆树优树子代群体的７６５
个个体进行扩增，共检测到１８４个等位基因（表２）。
每个位点的等位基因数（ＮＡ）变化范围为 １３ ２６
个，平均为１６．７３０个，其中，ＳＳＲ３检测出的位点数
最多，而ＳＳＲ１０和ＳＳＲ１３的最少。有效等位基因数

（ＮＥ）从 ５．０２４（ＳＳＲ５）到 １１．４６０（ＳＳＲ１），平均为
７．７６６。观测杂合度（ＨＯ）和期望杂合度（ＨＥ）变化范
围分别为０．０５９ ０．８８９和０．８０１ ０．９１３，其平均
值分别为０．４６９和０．８６５。除 ＳＳＲ８位点外，其余位
点的观测杂合度均小于期望杂合度，说明这些位点

处于杂合子缺失状态。由表２还可以看出：不同位
点的多样性参数存在一定差异，ＳＳＲ１引物的 Ｓｈａｎ
ｎｏｎ多样性指数（Ｉ）最高，为 ２．５５５，ＳＳＲ５最低，为
１．８６０，平均为２．２３６，说明各位点对子代群体遗传多
样性的贡献不同。

表２　红豆树优树子代群体的遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ２　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｐｒｏｇｅｎｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＯｒｍｏｓｉａｈｏｓｉｅｉｐｌｕｓｔｒｅｅ

引物ｐｒｉｍｅｒ ＮＡ ＮＥ ＨＯ ＨＥ Ｉ ｈ Ｆｓｔ Ｎｍ
ＳＳＲ１ １６ １１．４６０ ０．８２８ ０．９１３ ２．５５５ ０．９１３ ０．１９９ １．００８
ＳＳＲ２ １９ ６．５３４ ０．４７６ ０．８４７ ２．１７０ ０．８４８ ０．２２７ ０．８５０
ＳＳＲ３ ２６ ９．０６９ ０．２４３ ０．８９０ ２．４６３ ０．８９０ ０．２８６ ０．６２５
ＳＳＲ４ １５ ６．９３２ ０．４５３ ０．８５６ ２．１２９ ０．８５６ ０．２１１ ０．９３４
ＳＳＲ５ １３ ５．０２４ ０．２５９ ０．８０１ １．８６０ ０．８０１ ０．２８５ ０．６２８
ＳＳＲ６ １４ ８．７１１ ０．０５９ ０．８８５ ２．２９８ ０．８８６ ０．３２９ ０．５１１
ＳＳＲ７ １８ ８．８９７ ０．５０５ ０．８８８ ２．４３０ ０．８８８ ０．２４６ ０．７６６
ＳＳＲ８ １６ ７．８８７ ０．８８９ ０．８７３ ２．３０８ ０．８７４ ０．１９７ １．０１６
ＳＳＲ９ ２１ ８．３１０ ０．４１６ ０．８８０ ２．４１６ ０．８８０ ０．２５８ ０．７１８
ＳＳＲ１０ １３ ６．２９６ ０．３９５ ０．８４１ ２．００７ ０．８４２ ０．２４０ ０．７９３
ＳＳＲ１３ １３ ６．３０９ ０．６３１ ０．８４１ １．９６１ ０．８４２ ０．０９４ ２．３９７
均值Ｍｅａｎ １６．７３０ ７．７６６ ０．４６９ ０．８６５ ２．２３６ ０．８６６ ０．２３４ ０．９３１

　　注：ＮＡ：等位基因数；ＮＥ：有效等位基因数；ＨＥ：期望杂合度；Ｈｏ：观测杂合度；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数；ｈ：Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数；Ｆｓｔ：群体

间遗传分化系数．Ｎｍ：基因流．ＮＡ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ；ＮＥ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｌｌｅｌｅｓ；ＨＥ：Ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｈｏ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｉ：

Ｓｈａｎｎｏｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ；ｈ：Ｎｅｉ’ｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ；Ｆｓｔ：Ｔｈｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；Ｎｍ：Ｇｅｎｅｆｌｏｗ．

２．２　不同红豆树优树子代的遗传多样性
２６个优树子代的遗传多样性见表３。不同家系

检测到的等位基因总数相差很大，从５０个（５号家
系）到８５个（５１号家系），平均为６７．８个。优树子
代的平均等位基因数（ＮＡ）和有效等位基因数（ＮＥ）
分别为６．１８５和３．４６３，ＮＡ和 ＮＥ最高的是５１号家
系（ＮＡ＝７．７２７；ＮＥ＝４．７３１），ＮＡ最低的为２５号家系
（４．２７３），ＮＥ最低的为８号家系（２．５８８）。

在２６个优树子代中，观测杂合度（ＨＯ）和期望
杂合度（ＨＥ）分别为 ０．２８５ ０．６８７和 ０．５３９
０．７６０，除个别家系外，绝大多数家系的观测杂合度
（ＨＯ）小于其期望杂合度（ＨＥ），说明红豆树子代家
系存在纯合子过剩现象。家系平均的 Ｓｈａｎｎｏｎ多样
性指数（Ｉ）为１．３５４，其中，１２号家系最高（１．６４３），８
号家系最低（１．０９０）。由此可见，各遗传多样性参
数在２６个家系中变幅较大，说明红豆树优树子代群
体多态性水平差异较大。

以期望杂合度（ＨＥ）和 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）
这２个评价遗传多样性最常用的指标进行评价，１２
号家系的遗传多样性水平最高，最低的是８号家系。
将孤立木优树子代（３、２５、３６号家系）和来自于不同
居群子代（１、２、４家系来自于ＪＸＭＴＳ居群，９、１０、１１、
１２家系来自于 ＺＪＢＤ居群）进行对比分析时发现，
ＪＸＭＴＳ居群（ＨＥ和Ｉ平均值分别为０．６７８和１４０７）
和ＺＪＢＤ居群子代（ＨＥ和 Ｉ平均值分别为０６８０和
１．３９１）遗传多样性水平较高，均显著（Ｐ＝０．０３２）或
极显著（Ｐ＝０．００２）高于孤立木子代的遗传多样性
（ＨＥ和Ｉ平均值分别为０．６２６和１．１９５），而 ＪＸＭＴＳ
和ＺＪＢＤ两居群子代间的遗传多样性无显著差异（Ｐ
＝０．２７８）。由表３中还可看出：子代中观测到有白
化苗的家系也都保持了相对较高的遗传多样性。这

表明，虽然这些具白化苗的家系中出现了隐性致死

基因纯合体，但其存活下来的个体多为杂合体后代。

５４
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表３　２６个红豆树优树子代群体的ＳＳＲ遗传多样性
Ｔａｂｌｅ３　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ１６ｐｒｏｇｅｎｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＯｒｍｏｓｉａｈｏｓｉｅｉｂａｓｅｄｏｎＳＳＲ

家系ｆａｍｉｌｙ Ｎ ＮＡ ＮＥ ＨＯ ＨＥ Ｉ ｈ Ｆ 白化苗Ａｌｂｉｎｏｓｅｅｄｌｉｎｇ
１ ５２ ５．３６４ ３．６６０ ０．４４２ ０．６７４ １．３５９ ０．６９０ ０．３４ Ｎｏ
２ ６８ ６．１８２ ３．４３０ ０．３９９ ０．６５７ １．３５９ ０．６６９ ０．３９ Ｎｏ
３ ５５ ５．０００ ３．１３５ ０．３３３ ０．６２９ １．２１４ ０．６４０ ０．４７ Ｎｏ
４ ７６ ６．９０９ ４．０７３ ０．４１０ ０．７０２ １．５０２ ０．７１４ ０．４２ Ｎｏ
５ ５０ ４．５４５ ３．０２６ ０．４４９ ０．６１０ １．１５０ ０．６２０ ０．２６ Ｎｏ
８ ６３ ５．７２７ ２．５８８ ０．２８５ ０．５３９ １．０９０ ０．５４８ ０．４７ Ｎｏ
９ ６４ ５．８１８ ３．５０２ ０．４８２ ０．６６８ １．３４１ ０．６７９ ０．２８ Ｎｏ
１０ ５７ ５．１８２ ３．１１６ ０．４７９ ０．６３４ １．２５８ ０．６４４ ０．２４ Ｎｏ
１１ ６２ ５．６３６ ３．４０２ ０．５１８ ０．６６０ １．３２０ ０．６７２ ０．２２ Ｎｏ
１２ ８３ ７．５４５ ４．５０３ ０．５４３ ０．７６０ １．６４３ ０．７７３ ０．２９ Ｎｏ
１３ ６１ ５．５４５ ３．０３１ ０．４６１ ０．６０７ １．２１０ ０．６１７ ０．２４ Ｎｏ
１４ ８１ ７．３６４ ３．４８７ ０．４６２ ０．６８２ １．４４０ ０．６９３ ０．３２ Ｎｏ
２５ ４７ ４．２７３ ２．８２２ ０．３３９ ０．６３０ １．１４７ ０．６４０ ０．４６ Ｙｅｓ
３０ ７６ ６．９０９ ４．１８４ ０．４４８ ０．７５２ １．５８５ ０．７６６ ０．４０ Ｎｏ
３６ ６２ ５．６３６ ３．１６３ ０．４４８ ０．６１９ １．２２４ ０．６３ ０．２８ Ｎｏ
３８ ７２ ６．５４５ ３．５４３ ０．４７９ ０．６５１ １．３４９ ０．６６２ ０．２６ Ｎｏ
３９ ５８ ５．２７３ ２．８５６ ０．４３９ ０．６２１ １．２０５ ０．６３２ ０．２９ Ｎｏ
４０ ５３ ４．８１８ ２．８８０ ０．４８０ ０．６２８ １．１９１ ０．６３８ ０．２４ Ｎｏ
４２ ６０ ５．４５５ ２．７６９ ０．４０６ ０．５８９ １．１６０ ０．５９９ ０．３１ Ｎｏ
４３ ８２ ７．４５５ ３．４４６ ０．４３９ ０．６６７ １．４４９ ０．６７９ ０．３４ Ｎｏ
５１ ８５ ７．７２７ ４．７３１ ０．５６３ ０．７４１ １．６４０ ０．７５４ ０．２４ Ｙｅｓ
５４ ８２ ７．４５５ ４．３９８ ０．６３３ ０．７４６ １．６０８ ０．７５９ ０．１５ Ｙｅｓ
５８ ７６ ６．９０９ ３．８５７ ０．４４２ ０．７２５ １．５３５ ０．７３７ ０．３９ Ｙｅｓ
７５ ７８ ７．０９１ ３．５３９ ０．５９４ ０．７０１ １．４３４ ０．７１３ ０．１５ Ｎｏ
７６ ７５ ６．８１８ ３．４５５ ０．５１１ ０．６５７ １．３５５ ０．６６８ ０．２２ Ｎｏ
７７ ８４ ７．６３６ ３．４３９ ０．６８７ ０．６７３ １．４３０ ０．６８４ －０．０２ Ｎｏ
均值 ６７．８ ６．１８５ ３．４６３ ０．４６８ ０．６６２ １．３５４ ０．６７４ ０．２９
标准差 １．０５６ ０．５５６ ０．０８８ ０．０５４ ０．１６４ ０．０５５

　　注：Ｎ：等位基因总数；Ｆ：固定指数；白化苗：Ａｌｂｉｎｏｓｅｅｄｌｉｎｇｓ（有／无，Ｙｅｓ／Ｎｏ）．Ｎ：Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ；Ｆ：ｆｉｘｉｎｄｅｘ

２．３　优树家系间的遗传分化和亲缘关系
２６个子代群体的遗传分化系数变化范围为

００９４ ０．３２９，平均值为０．２３４，其中，ＳＳＲ６位点的
遗传分化最高，分化最低的是 ＳＳＲ１３，说明红豆树家
系间具有较高的遗传分化水平（表２）。子代间的基
因流变化范围为０．５１１ ２．３９７，平均为０．９３１，表明

子代间的基因交流程度较低，这与２６个红豆树优树
多来自不同的天然居群有关。通过分子方差分析

（ＡＭＯＶＡ）表明：红豆树优树子代群体的遗传变异主
要存在于家系内（７７．１２％），家系间的遗传分化相
对较小，仅占２２．８８％（表４），这与 Ｆ统计分析结果
一致。

表４　优树子代群体的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
Ｔａｂｌｅ４　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ｏｆｏｆｆｓｐｒｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｐｌｕｓｔｒｅｅｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

Ｄｆ
均方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ
变异组分

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
估计方差

ＥｓｔｉｍａｔｉｏｎＶａｒｉａｎｃｅ
变异百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｖａｒｉａｔｉｏｎ／％
家系间Ａｍｏｎｇｆａｍｉｌｉｅｓ ２５ １７０２．１４１ １．０９９ １．０７５ ２２．８８
家系内Ｗｉｔｈｉｎｆａｍｉｌｉｅｓ １５０４ ５５４６．７５３ ３．７０３ １．１５６ ７７．１２
总计 Ｔｏｔａｌ １５２９ ７２４８．８９５ ４．８０２ ４．８０５ １００．００

　　为了进一步揭示不同红豆树优树子代间的遗传
关系，根据 Ｎｅｉ（１９８７）方法计算了２６个子代间的遗
传距离（ＧＤ）及遗传一致度（ＧＩ），２６个红豆树优树
子代间的遗传距离为０．１８０ １．９８８，遗传相似系数
为０．１３７ ０．８３５，其中，８号和１０号家系间的遗传

距离最大（ＧＤ＝１．９８８），说明这两个家系的亲缘关
系较远，３９号和４０号家系的遗传距离最小，其亲缘
关系最近。来自同一居群优树子代间的遗传距离也

有一定差异，如 ＪＸＭＴＳ居群子代的遗传距离为
０．２６９ ０．７６４，ＺＪＢＤ居群子代的遗传距离则在

６４
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０．５４０ １．０６４，而来自江西资溪的４号优树子代和
来自福建柘荣的５８号优树子代，其地理距离虽较远
但其遗传距离则较小，仅为０．４１５，这意味着子代间
的遗传距离与其亲本间的地理距离不完全相关。优

树子代间的遗传一致度则与遗传距离呈相反趋势。

基于遗传距离，用 ＵＭＰＧＡ法构建了２６个家系
的聚类图（图 １）。聚类结果显示：在遗传距离为
０．９７时，２６个红豆树优树子代可划分为３组，１、２、３、
８、３６、３８、３９、４０、４２、４３、５１、５４号等１２个家系聚为第
Ｉ组，包括江西、福建省及个别来自浙江省的家系；４、

５、９、１０、１１、１２、１３、１４、２５、３０、５８号１１个家系聚为第
ＩＩ组，主要由浙江龙泉家系组成，四川省的３个家系
（７５、７６、７７）聚为第ＩＩＩ组。当遗传距离阈值取０．８０
时，第Ｉ组和第 ＩＩ组又可分别划分为３个和２个亚
组。第Ｉ组第ｉ亚组（包括１、２、３、４３、５１和５４）先与
第ｉｉ亚组（包括３８、４２）聚在一起，然后再与第 ｉｉｉ亚
组（包括８、３６、３９和４０）聚在一起；第 ＩＩ组第 ｉ亚组
包括４、１４、２５和５８号家系，而第 ｉｉ亚组包括５、９、
１０、１１、１２、１３和３０号计７个家系。

图１　２６个红豆树优树子代的聚类图

Ｆｉｇ．１　Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ２６ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｏｆＯ．ｈｏｓｉｅｉ

２．４　优树子代遗传多样性与其种子和生长性状相
关性

　　为解释子代遗传多样性是否与种子性状有关，
以及是否影响子代的生长，对红豆树优树子代遗传

多样性参数与种子、子代生长性状进行了相关性分

析，结果（表５）表明：遗传多样性参数与种子、生长
性状存在一定的相关性。在子代遗传多样性参数

中，ＮＡ和 ＨＯ２个遗传多样性参数与种子厚度、百粒
质量呈显著正相关（ｒ＝０．３８５ ０．５２７），而与种子
长、种子宽及种子长宽比呈不显著正相关（ｒ＝０．１５３

表５　红豆树优树子代遗传多样性参数与种子性状、子代生长性状的相关性分析
Ｔａｂｌｅ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓ，ｓｅｅｄｔｒａｉｔｓａｎｄｇｒｏｗｔｈｏｆＯｒｍｏｓｉａｈｏｓｉｅｉ

ＳＬ ＳＷ ＳＴ ＳＬ／ＳＷ ＨＳＷ
移苗后１个月

１ｍｏｎｔｈａｆｔｅｒｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ
Ｈ

年生长量

ａｎｎｕａｌｉｎｃｒｅｍｅｎｔ
Ｈ ＧＤ

ＮＡ ０．２７２ ０．１５３ ０．３９３ ０．２０１ ０．３８５ ０．０６５ ０．３９４ ０．１５３
ＨＯ ０．２６０ ０．１６０ ０．５２７ ０．１９２ ０．４０１ ０．１３０ ０．５２１ ０．１３１
ＨＥ ０．３２９ ０．０９８ ０．２８５ ０．３３３ ０．２４２ －０．０２５ ０．３５２ ０．２３５
Ｉ ０．３０４ ０．０９８ ０．２８５ ０．３１８ ０．２５６ ０．０４９ ０．３７８ ０．２４２

　　注：ＳＬ：种子长；ＳＷ：种子宽；ＳＴ：种子厚度；ＳＬ／ＳＷ：种子长宽比；ＨＳＷ：百粒质量；Ｈ：苗高；ＧＤ：地径；ＮＡ：等位基因数；ＨＯ：观测杂合
度；ＨＥ：期望杂合度；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数 表示在０．０５水平上差异显著。

Ｎｏｔｅ：ＳＬ：Ｓｅｅｄｌｅｎｇｔｈ；ＳＷ：Ｓｅｅｄｗｉｄｔｈ；ＳＴ：Ｓｅｅｄｔｈｉｃｋｎｅｓｓ；ＳＬ／ＳＷ：Ｓｅｅｄｌｅｎｇｔｈ／Ｓｅｅｄｗｉｄｔｈ；ＨＳＷ：Ｈｕｎｄｒｅｄｓｅｅｄｗｅｉｇｈｔ；Ｈ：Ｈｅｉｇｈｔ；ＧＤ：
Ｇｒｏｕｎｄｄｉａｍｅｔｅｒ；ＮＡ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ；ＨＯ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；ＨＥ：Ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｌｅｖｅｌａｔＰ＜０．０５．

７４



林　业　科　学　研　究 第３１卷

０．２７２）；其它遗传多样性参数与种子各性状间相
关性不大，这意味着种子越饱满、百粒质量越大的优

树家系，其遗传多样性就越高；ＮＡ、ＨＯ和 Ｉ３个遗传
多样性参数均与年高生长量呈显著正相关，相关系

数为０．３７８ ０．５１２，但与移苗后１个月苗高和地径
年生长量呈微弱正相关（ｒ＝０．０４９ ０．１３０和 ｒ＝
０１３１ ０．２４２）。可见，子代遗传多样性与种子性
状、子代年高生长量关系密切。

３　讨论
３．１　红豆树优树子代遗传多样性分析

生境片段化减少了居群与外界发生基因交流的

机会，遗传漂变和近交衰退使等位基因纯合度提高，

同时也增加了有害等位基因纯合度，使后代的遗传

多样性和适合度降低［１３－１４］。本研究利用１１对 ＳＳＲ
引物对２６个红豆树优树子代的７５６个个体进行扩
增，平均每个位点的等位基因数为１６．７３个，有效等
位基因数７．７６６个，平均观测杂合度和期望杂合度
分别为０．４６９和０．８６５，Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数为２．２３６，
说明红豆树优树子代群体仍保持较高的遗传多样

性，但稍低于天然居群的遗传多样性（ＨＥ＝０．８７０）
（待发表数据），类似于王霞等［１５］对观光木（Ｔｓｏｏｎ
ｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎｏｄｏｒｕｍＣｈｕｎ）和 Ｍａｔｈｉａｓｅｎ等［１６］对智利

火焰树（ＥｍｂｏｔｈｒｉｕｍｃｏｃｃｉｎｅｕｍＪ．Ｒ．Ｆｏｒｓｔ．＆ Ｇ．
Ｆｏｒｓｔ）的研究结果。这可能与以下两方面有关：首
先，红豆树现有天然居群较小，居群中仅有少数几株

开花结实，甚至孤立木也能开花结实，从而造成授粉

不充分或近交；其次，红豆树优树种子经过机械破皮

后人工培育在苗圃，较之于自然更新的群体（如天然

林），人为破除种皮阻力和苗圃中适宜的环境使部分

纯合体得以生存［１７］，其遗传多样性或杂合体所占比

例要低［１８］，也就是说天然林中多数自交或近交后代

在未达到生殖年龄前死亡。同时，这也说明了片段

化生境并没有明显增加红豆树子代的遗传侵蚀，可

能是由于自交不亲和机制［１６］或是早期表达的致死

效应，从而使子代保持较高的遗传多样性，在子代中

发现一定比例的白化苗就是很好的佐证。以期望杂

合度（ＨＥ）作为参照指标，红豆树子代群体的遗传多
样性水平亦高于其它濒危木本植物，如鹅掌楸（Ｌｉｒｉ
ｏｄｅｎｄｒｏｎｃｈｉｎｅｎｓｅ（Ｈｅｍｓｌ．）Ｓａｒｇｅｎｔ）（０．６８）［２］、厚朴
（ＭａｇｎｏｌｉａｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓＲｅｈｄ．ｅｔＷｉｌｓ．）（０．６４）［１９］和观
光木（０．４９９）［１５］等。这与红豆树交配方式以异交为
主有关（未发表数据）。

虽然红豆树子代群体保持了较高的遗传多样

性，但从各个家系的遗传多样性水平来看，不同红豆

树优树子代的遗传多样性水平差异较大，说明这些

子代群体存在丰富的遗传变异，可以在子代群体中

进行优异种质的选择，来弥补天然居群日渐缩小、遗

传多样性水平降低对红豆树长期进化带来的不利影

响。进一步分析发现，孤立木优树子代群体的遗传

多样性显著低于居群子代，说明较大红豆树天然居

群中，有多株植株同年开花，这对子代遗传多样性的

维持发挥了重要作用。

３．２　红豆树优树子代的遗传分化
Ｆ统计量（Ｆｓｔ）是指群体间变异占总变异的百

分比，是衡量等位基因频率在不同群体间分化程度

的指标。研究表明，红豆树优树子代群体的遗传分

化系数为０．２３４，高于天然居群间的遗传分化程度
（０．１１６），却与长寿命林木（０．２５）及特有种（０．２６）
相接近［２０］，这与红豆树优树来源于不同居群有关。

红豆树天然居群片段化现象严重，而优树又来自于

不同的居群甚至是孤立木，个体间基因流受阻（Ｎｍ
＝０．９３１）。另外，ＡＭＯＶＡ分析表明，７７．１２％的变
异存在于红豆树优树家系内，说明家系内的变异较

大，而优树子代间的遗传分化程度相对较小。

群体间的遗传距离与相应的地理距离之间的关

系因物种而异。有研究认为，二者呈正相关［２１］，但

也有研究认为不相关［２２］。本文基于遗传距离进行

ＵＭＰＧＡ法聚类，结果显示，除四川省的３个家系外，
其它２３个红豆树优树家系可单独聚成一组；而来自
浙江、福建和江西３个省的这２３个家系在聚类时虽
然并不完全按产地各呈一组，但基本呈现同一产地

的优树家系优先聚在一起，这与红豆树天然居群的

聚类结果大体一致（待发表数据）。但也发现，一些

优树子代未能聚合在母树相应的居群中。值得一提

的是，除几个母树位于同一居群的优先聚在一起外，

母树分别位于江西省和福建省的４号和５８号家系
却先聚在一起（ＧＤ＝０．４１５），其原因有待于进一步
研究。总体上看，江西省和福建省的优树子代群体

亲缘关系更近。浙江省和四川省优树的地理距离较

远，但其亲缘关系却较近，可能与四川省优树家系数

量较少有关，因此，后期应加强在各个居群（产地）

皆选取一定数量的优树，以进一步鉴定其亲缘关系。

３．３　子代遗传多样性与种子、生长性状的相关性
目前，关于遗传多样性与子代生长性状的相关

性研究结论不一［２３－２７］，且多数涉及居群遗传多样性

８４
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与子代生长的相关性。在本文中，以 ＮＡ和 ＨＯ作为
衡量遗传多样性指标，发现红豆树优树子代的遗传

多样性与其种子厚度、百粒质量及全年苗高生长量

呈显著正相关，这意味着种子越饱满、百粒质量越大

的优树家系，其遗传多样性越高，子代苗木的高生长

量也就越大。但子代的遗传多样性与其地径相关性

较小，这与美洲山杨（ＰｏｐｕｌｕｓｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓＭｉｃｈａｕｘ）的
研究结果一致［２８］，这可能与植物对竞争的反应是以

牺牲地径和根系生长为代价而又利于高生长有关，

这种现象在近交个体中尤为明显［２９］。然而，在智利

火焰树的研究中却表明，有效等位基因数与子代生

长（苗高、地径和生物量）均呈显著正相关［１６］。但也

有研究表明，子代生长与遗传多样性不相关［２６］，但

与母株的异交率呈正相关［１３，２３］。依据本研究结果，

在今后选择优树采种时，应选择粒大、饱满的种子，

进而在后期以苗高作为优良家系的选择依据。由于

红豆树并非连年开花，且居群内开花植株的数量和

密度不固定，随交配系统的时空变化可能导致同一

优树子代不同年份的遗传多样性可能不同，今后还

应开展红豆树优树子代遗传多样性及生长性状相关

性在多年份的变化规律研究，以验证本文所得出结

论的正确性。

４　结论
利用１１对 ＳＳＲ引物对 ２６个自由授粉家系的

７６５个子代群体进行遗传多样性分析，共检测到１８４
个等位基因（ＮＡ）。红豆树优树子代群体具有较高
的遗传多样性，但绝大多数位点处于杂合子缺失状

态，且不同家系的遗传多样性存在明显差异。子代

群体的遗传变异主要存在于家系内，家系间的遗传

分化较小。进一步比较发现，天然居群（ＪＸＭＴＳ和
ＺＪＢＤ）子代的遗传多样性显著或极显著地高于孤立
木子代，这说明较大红豆树天然居群中，有多株植株

同年开花，保证了较为广泛的花粉供体，使得子代维

持较宽的遗传基础，这对子代遗传多样性的维持发

挥了重要作用。通过遗传多样性与子代生长性状的

相关性分析发现，子代遗传多样性参数与种子性状、

子代年高生长量呈显著正相关（ｒ＝０．３７８
０５２７），但与其地径相关性较小（ｒ＝０．１３１
０２４２），在子代苗期选择时，可以苗高作为主要指
标。以上研究结果为红豆树遗传保育和优良家系选

择提供了理论依据。
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