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麻栎天然群体种子表型变异分析
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摘要：[目的 ] 揭示麻栎种子变异程度和变异规律，为促进麻栎种质资源保护和遗传改良提供科学依据。

[方法 ] 采用方差分析、聚类分析和相关分析等分析方法对 7个天然群体麻栎种子的表型性状进行分析比较。

[结果 ] 在群体间和群体内，不同群体麻栎种子的长度、宽度、长宽比、表面积、体积和千粒质量存在极显著

差异，各性状变异系数范围为 10.34%～28.18%，平均表型分化系数为 78.84%，表明群体间变异为主要变异来

源。各表型性状间呈极显著相关关系；利用系统聚类可将 7个群体分为 2个组群。[结论 ] 麻栎种子在群体间

和群体内都存在丰富的表型变异，聚类分析结果显示与各个群体的地理位置分布无明显相关性，此研究为麻栎

多样性种质资源保护和利用提供了理论依据。
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麻栎 (Quercus acutissima Carruth.)属于壳斗科

(Fagaceae)栎属 (Quercus)植物，在我国分布十分

广泛，是一种重要的珍贵用材树种 [1]，可作为木

材、菌材和薪炭材，具有较高的经济价值和利用价

值；其种子富含淀粉和脂肪油，可酿酒、制作饲

料，也可食用，具有非常广阔的发展前景。种子是

植物有性生殖最重要的器官，是联系上下代植物体

不可替代的纽带[2]。20世纪 50年代以来，种子的

微形态特征被一些学者应用于植物系统学和分类研

究，证明了种子微形态特征在科、属、种等不同层

次上具有分类学意义[3-5]。已知的大多数森林树种

是通过种子发育生长为生殖成熟的个体，从而周而

复始的繁殖下去，生长在不同环境中的林木经过漫

长的演化过程形成了对各自生境的适应性，各部分

器官具有多样的形态变异，其中，种子的形态变异

蕴含了许多较为稳定的可遗传变异，因此，种子是

研究林木天然群体遗传变异的重要材料。

目前，对麻栎种质的相关研究主要集中在组织

培养及快速繁殖技术[6]，苗期生长特性[7]，优良家

系的选择[8] 和群体遗传多样性[9-10] 等，对表型多样

性的研究鲜有报道。表型变异是基因型与环境相互

作用的结果，是探索群体遗传分化和变异来源的重

要层面。因此，本研究通过对 7个麻栎天然群体种

子表型变异进行分析，以期揭示麻栎表型变异大小

及规律，为促进麻栎种质资源保护和遗传改良提供

科学依据。 

1　 材料与方法
 

1.1    试验材料

供试的麻栎种子于 2019年 9月至 10月分别

采自麻栎自然分布区 (25°21′～39°49′ N，100°54′～
121°59′ E)的 7个天然群体。麻栎林中选择优势树

种作为母树，采种母树之间相距 50 m以上，每一

群体选取 20～30株母树采集种子作为 1份，每份

种子不少于 300粒，将采集的所有种子进行充分混

合，然后将其用作群体的种子样品，为增加实验的

准确性，将每个地理种源都使用了 GPS定位软件

进行定位。种子来源情况详见表 1。 
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1.2    表型性状测定及分析

对不同群体的种子长、种子宽、种子长宽比、

表面积和体积等利用扫描仪 Epson/V700 PHOTO测

定表型性状，采用 winseedle Pro 2013b软件可获得

表型性状指标，使用 1/100电子天平测定千粒质

量，从每组样品分别随机选取 50粒种子称质量，

重复 3次，取其平均值。

x

x

采用巢式线性模型对麻栎群体间和群体内的表

型变异进行方差分析。用变异系数（CV）表示表

型性状的离散程度。计算表型分化系数（Vst）来

表示麻栎群体的表型分化程度，即群体间方差分量

与方差总量的比值。计算公式分别为：CV = (δ/ ) ×
100%，其中，δ为标准差、 为群体平均值，Vst =
[δ2

t/s /(δ2
t/s + δ2

s)] × 100%，其中，δ2
t/s 为群体间的方

差分量，δ2
s 为群体内的方差分量 [11]。采用 Excel

2010软件对数据进行统计，用 SPSS 21软件对各

项指标进行分析，其中，采用 Pearson相关分析双

变量相关性，并根据各性状在群体间的欧氏距离进

行聚类分析。 

2　 结果与分析
 

2.1    麻栎种子性状的群体间变异

由表 2的方差分析结果可知：在群体间和群体

内，种子长、宽、长宽比、表面积、体积及千粒质

量均差异极显著（P < 0.01），说明麻栎种子表型

性状在群体间存在一定程度的变异。

根据表 3可以看出：各群体种子长度的平均值

为 1.63～2.32 cm，其中，最大的是云南祥云县群

体，最小的是贵州贵定县群体；各群体种子宽度的

平均值为 1.33～1.84 cm，贵州贵定县群体最小，

云南祥云县群体最大；长宽比最大的是山西中条山

群体，最小的是河北联峰山群体；种子体积的平均

值为 1.48～4.15 cm3 ，其中，最小的是贵州贵定县

群体，最大的是云南祥云县群体；种子表面积平均

值为 5.19～10.41 cm2，最小的是贵州贵定县群体，

最大的是云南祥云县群体；种子千粒质量差异最

大，平均变幅为 1.74～4.82 kg，贵州贵定县群体最

小，云南祥云县群体最大。 

表 1    麻栎群体采种母树来源

  Table 1    The source of the mother trees collected by the population of Quercus acutissima
编号
Code

群体
Population

纬度（N）
Latitude/（°）

经度（E）
longitude/（°)

海拔
Altitude/m

种质份数
Amounts of fruits

GDX 贵州贵定县 26.35 107.26 1 017 1

XYX 云南祥云县 25.35 100.92 1 976 2

ZTS 山西中条山 35.01 111.53 930 3

TBX 河南桐柏县 32.32 113.33 309 14

PLD 辽宁普兰店区 39.45 121.98 59 7

HDQ 山东黄岛区 35.77 119.98 180 6

LFS 河北联峰山 39.82 119.45 70 1

表 2    麻栎群体种子表型性状方差分析表

  Table 2    Table of variance analysis of phenotypic traits of Quercus acutissima populations seeds

表型性状
Phenotypic trait

均方 Mean square F值 F value

群体间
Among populations

群体内
Within population

随机误差
Random errors

群体间
Among populations

群体内
Within population

种子长 Seed length 20.093 1.633 0.037 544.521** 44.262**

种子宽 Seed width 10.859 1.128 0.028 386.434** 40.128**

长宽比 Length-width ratio 0.944 1.336 0.006 148.223** 209.654**

体积 Volume 298.025 36.764 0.700 425.611** 52.502**

表面积 Surface area 1 102.154 108.469 2.178 506.070** 49.805**

千粒质量 1 000-grain weight 12.615 3.055 0.299 42.239** 10.229**

　　注：**表示差异极显著。
　　Note:**means the difference is significant
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2.2    麻栎种子性状的群体内变异

分析和比较不同表型性状时，性状的离散程度

用变异系数来表示[12]，变异系数越大，性状的变异

程度越大；变异系数越小，性状的变异程度越小。

由表 4可知：在麻栎的 6个表型性状中，平均变异

系数最大的为种子体积，达 28.18%，其次是种子

表 面 积 (18.79%)， 变 异 系 数 最 小 的 为 种 子 长

(10.34%)，表明种子长的变异程度最小，而种子体

积这一性状的变异程度最大。

 
 
 

表 4    麻栎群体种子表型性状变异系数

Table 4    Table of variation coefficient of phenotypic traits in Quercus acutissima population seeds %
群体

Population
种子长

Seed length/cm
种子宽

Seed width/cm
长宽比

Length-width ratio
体积

volume/cm3
表面积

Surface area/cm2
千粒质量

1 000-grain weight/kg
平均值
Mean

GDX 10.43 9.77 10.98 25.68 16.96 5.17 13.17

XYX 8.62 10.33 11.39 25.06 16.23 3.11 12.46

ZTS 9.18 9.94 5.43 26.27 17.53 11.46 13.30

TBX 10.41 9.84 16.67 26.40 17.59 25.17 17.68

PLD 9.04 10.11 6.67 27.25 18.12 15.12 14.39

HDQ 13.29 14.09 6.90 38.46 25.43 25.32 20.58

LFS 11.41 9.21 20.29 28.13 19.68 4.88 15.60

平均值Mean 10.34 10.47 11.19 28.18 18.79 12.89 15.31
 
 
 

2.3    麻栎种子表型性状的群体间分化

由表 5可以看出：在表型性状的总方差分量占

比中，群体间方差分量占比 51.29%，群体内方差

分量占比 13.64%，机误占比 35.07%。从群体间表

型性状的变异幅度看，群体间种子长宽比的方差分

量百分比最小，为 41.67%；而千粒质量的方差分

量百分比最大，为 72.20%。从群体内表型性状的

变异幅度看，种子宽的方差分量百分比最大，其次

为种子长，最小的是长宽比。种子表型分化系数

(Vst)为 73.17%～ 84.34%， 其 中 ， 千 粒 质 量 的

Vst 最大，种子宽的 Vst 最小；表型分化系数的平

均值为 78.84%，表明麻栎群体 78.84%的变异来自

群体间。 

2.4    表型性状间的相关分析

根据表 6可知：各种子表型性状中两两性状具

有极显著的相关关系，其中，千粒质量与长宽比的

相关系数较小，为 0.289；而种子宽和种子体积的

相关系数达 0.907。说明选择的 6个表型性状进行

麻栎种子表型性状分析是可行的。 

2.5    麻栎群体表型聚类分析

利用欧氏平方距离系数对麻栎群体进行聚类，

图 1表明：以欧氏距离 10为阈值，7个麻栎群体

可以划分为 2大类，第 1类包括山西中条山、辽宁

普兰店区、河南桐柏县、云南祥云县群体，第 2类

包括贵州贵定县、山东黄岛区、河北联峰山群体。

  

表 3    麻栎群体种子的平均值和标准差

  Table 3    Mean and standard deviation of Quercus acutissima population seeds
群体

Population
种子长

Seed length/cm
种子宽

Seed width/cm
长宽比

Length-width ratio
体积

Volume/cm3
表面

Surface area/cm2
千粒质量

1 000-grain weight/kg

GDX 1.63 ± 0.17 1.33 ± 0.13 0.82 ± 0.09 1.48 ± 0.38 5.19 ± 0.88 1.74 ± 0.09

XYX 2.32 ± 0.20 1.84 ± 0.19 0.79 ± 0.09 4.15 ± 1.04 10.41 ± 1.69 4.82 ± 0.15

ZTS 1.96 ± 0.18 1.81 ± 0.18 0.92 ± 0.05 3.35 ± 0.88 8.67 ± 1.52 4.10 ± 0.47

TBX 2.21 ± 0.23 1.83 ± 0.18 0.90 ± 0.15 3.94 ± 1.04 9.95 ± 1.75 4.37 ± 1.10

PLD 1.99 ± 0.18 1.78 ± 0.18 0.90 ± 0.06 3.34 ± 0.91 8.72 ± 1.58 3.77 ± 0.57

HDQ 1.73 ± 0.23 1.49 ± 0.21 0.87 ± 0.06 2.08 ± 0.80 6.37 ± 1.62 2.37 ± 0.60

LFS 1.84 ± 0.21 1.52 ± 0.14 0.69 ± 0.14 2.24 ± 0.63 6.86 ± 1.35 2.46 ± 0.12
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3　 讨论
 

3.1    麻栎群体种子表型变异多样性

表型变异既是生物遗传变异最直接的表现形

式，也是遗传多样性研究的重要内容之一[13-14]。通

常分布范围广泛的树种都具有丰富的表型变异，本

研究以麻栎群体种子为材料进行表型性状变异的分

析，可以在一定程度上反映其群体遗传多样性水

平[15-16]。

由巢式方差分析结果可知：7个麻栎群体种子

表型性状在群体间和群体内均差异极显著，表明麻

栎种子遗传变异较丰富，不同群体的地理环境不同

使得麻栎种子性状变异差异明显，为下一步进行优

良种源和家系的选择奠定了基础。麻栎群体间的变

异大于群体内，这与许洋等[17]、刘志龙等[18] 及张

元燕等[19] 的研究结论相反，可能是与遗传因素和

环境因素的共同作用有关。此外，麻栎结实有明显

的“大小年”现象，而且不同群体间种子的成熟期不

一致，可能会造成个体的差异，所以，群体间的变

异程度也可能与个体的差异有关。各个不同性状

中，种子体积的变异系数最大，为 28.18%，种子

长的变异系数最小，为 10.34%，说明种子长这一

性状较稳定，这与常恩福等[20]、梁德洋等[21] 及厉

月桥等 [22] 对锥连栎和蒙古栎的研究基本上一致。

7个群体中，平均变异系数最大的是青岛黄岛区群

体，为 20.58%，平均变异系数最小的是贵州贵定

表 5    麻栎群体种子表型性状方差分量及表型分化系数

  Table 5    Table of variance components of phenotypic traits and phenotypic differentiation
coefficient of Quercus acutissima population seeds

表型性状
Phenotypic trait

方差分量 Variance component 方差分量百分比 Percentage of variance component/% 表型分化系数
Phenotypic

differentiation
coefficient/%

群体间
Among populations

群体内
Within population

机误
Random errors

群体间
Among populations

群体内
Within population

机误
Random errors

种子长 Seed length 0.045 0.014 0.031 50.00 15.56 34.44 76.27

种子宽 Seed width 0.030 0.011 0.023 46.88 17.19 35.94 73.17

长宽比 Length-width ratio 0.005 0.001 0.006 41.67 8.33 50.00 83.33

体积 Volume 0.715 0.204 0.615 46.61 13.30 40.09 77.80

表面积 Surface area 2.646 0.740 1.867 50.37 14.09 35.54 78.15

千粒质量 1 000-grain weight 1.018 0.189 0.203 72.20 13.40 14.40 84.34

平均值 Mean 0.743 0.193 0.458 51.29 13.64 35.07 78.84

表 6    麻栎种子表型性状的相关分析和差异显著性检验

  Table 6    Correlation analysis and difference significance test of phenotypic traits of Quercus acutissima seeds
表型性状

Phenotypic trait
种子长

Seed length
种子宽

Seed width
长宽比

Length-width ratio
体积

Volume
表面积

Surface area
千粒质量

1 000-grain weight

种子长 Seed length 1.000 0.774** 0.136** 0.853** 0.901** 0.696**

种子宽 Seed width 1.000 0.445** 0.907** 0.904** 0.688**

长宽比 Length-width ratio 1.000 0.378** 0.341** 0.289**

体积 Volume 1.000 0.985** 0.703**

表面积 Surface area 1.000 0.716**

千粒质量 1 000-grain weight 1.000

　　注：**表示在0.01水平上极显著相关。
　　Note:** indicates a very significant correlation at level 0.01
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图 1    麻栎群体表型性状聚类树系图

Fig. 1    Cluster tree of phenotypic traits of Quercus
acutissima population
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县群体，为 13.17%，说明山东黄岛区麻栎群体的

生境条件相对复杂。麻栎群体平均表型分化系数

为 78.84%，表明麻栎群体表型变异在群体间的贡

献率为 78.84%，变异来源以群体间为主，群体间

差异反映了地理隔离和生殖隔离的差异，群体间多

样性是物种内多样性的重要组成部分[23]。因此，在

麻栎种质资源保护工作中应当注意对群体间的变异

进行合理利用。 

3.2    麻栎表型性状的地理变异

相关性分析结果表明：麻栎种子长和种子宽、

千粒质量均呈极显著正相关关系，这与厉月桥等[24]

对不同种源蒙古栎种子表型性状的研究结果相近，

说明种子长增加，其种子宽和千粒质量也极显著的

增加。根据聚类分析结果，将 7个麻栎群体划分

成 2个组群，发现麻栎群体并没有完全按照地理距

离远近而聚类，与地域没有明显相关性，这可能与

不同的地理环境有关，此结果与栎属的其他树种白

栎[25]、铁橡栎[26] 和栓皮栎[27] 的种子表型性状的研

究基本吻合。千粒质量可以作为检测种子品质的一

个指标，千粒质量越大，种子品质越好，将麻栎群

体聚成了 2类，第 1类代表千粒质量大的，包括山

西中条山、辽宁普兰店区、河南桐柏县、云南祥云

县群体；第 2类代表千粒质量较小的，包括贵州贵

定县、山东黄岛区、河北联峰山群体。不同种源麻

栎种子千粒质量具有一定的地理变异模式，可能与

分布区域的环境因素有关，如光照、温度、经纬

度、降雨及海拔等因素相互作用造成了不同群体麻

栎种子千粒质量的不同变异模式[28]。

表型变异既受遗传控制，也受环境因素的影

响[29-31]，表型多样性是遗传和环境影响的结果。然

而，表型变异中有多少遗传成分可以被利用，需要

进一步深入研究，下一步有必要选择合适的分子标

记开展麻栎分子水平的变异分析，为有效保护麻栎

种质资源提供可靠的理论依据，提高麻栎的利用

价值。 

4　 结论

麻栎天然群体种子在群体间和群体内都达到了

极显著的水平，其遗传变异较丰富，是遗传因素和

环境因素共同作用的结果，且群体间的变异大于群

体内。研究结果表明，各表型性状间呈极显著相关

关系。聚类分析将 7个群体分为 2个组群，与各个

群体的地理位置分布无明显相关性。麻栎天然群体

表型变异的研究，为麻栎多样性种质资源保护和利

用提供了理论依据。
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Phenotypic Variation Analysis of Quercus acutissima Natural
Population Seeds

LYU Feng1, XIE Xiao-man2, HAN Biao2, QIAO Jie2, DONG Xin2,
WU Dan2, LU Lu2, LI Wen-qing2

(1. College of Life Science, Shandong Normal University, Ji’nan　250014, Shandong, China;
2. Shandong Tree Germplasm Resource Center, Ji’nan　250101, Shandong, China)

Abstract: [Objective] To reveal the variation and regularity of Quercus acutissima seeds and provide references for
the  conservation  and  genetic  improvement  of Q.  acutissima  germplasm  resources.  [Method]  Variance  analysis,
cluster  analysis  and  correlation  analysis  were  used  to  analyze  and  compare  the  phenotypic  traits  of Q.  acutissima
seeds from seven natural populations. [Result] Significant differences were found in the length, width, aspect ratio,
surface area, volume and thousand-grain quality of Q. acutissima seeds among and within groups. The coefficient of
variation  of  each  trait  ranged  from  10.34%  to  28.18%,  and  the  average  phenotypic  differentiation  coefficient  was
78.84%, indicating that inter-population variation is the main source of variation. The phenotypic traits showed ex-
tremely  significant  correlations;  using  hierarchical  clustering.  The  seven  groups  could  be  divided  into  two  groups.
[Conclusion] There are abundant phenotypic variations in Q. acutissima seeds among and within these populations,
and the result of cluster analysis showed no obvious correlation with the geographical distribution of each population.
This study can provide a theoretical basis for the protection and utilization of diversified Q. acutissima germplasm re-
sources.
Keywords: Quercus acutissima; seed; phenotypic variation
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