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台湾含笑变异株群‘中山含笑’的形态特征和
遗传变异分析

殷云龙①ꎬ 王芝权ꎬ 杨　 颖ꎬ 刘向东ꎬ 於朝广
〔江苏省中国科学院植物研究所(南京中山植物园)ꎬ 江苏 南京 ２１００１４〕

摘要: 从台湾含笑〔Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.〕自然授粉子代中发现 １８株表型明显变异单株ꎬ命名为‘中山

含笑’(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’)ꎮ 为明确‘中山含笑’的表型变异及遗传变异状况ꎬ弄清其遗传背景和亲缘关

系ꎬ以‘中山含笑’１８株单株、台湾含笑母树及其表型无变异子代单株为样本ꎬ在表型特征观察基础上ꎬ采用荧光毛

细管电泳技术ꎬ利用 ５对 ＳＳＲ引物进行扩增和分析ꎮ 结果显示:与母树相比ꎬ‘中山含笑’的整株、叶片和花的形状

均无明显变化ꎬ但叶片和花的大小却变化明显ꎻ４ 年生‘中山含笑’的株高、地径、胸径、冠幅、叶长和叶宽分别是同

龄表型无变异子代的 １.４１~１.５５、２.４９~２.９７、２.７９~３.１６、２.３８~２.７４、１.４０~２.０４和 １.５０~ ２.１７倍ꎬ且‘中山含笑’的叶

长和叶宽以及花被片的长度和宽度均大于母树ꎬ花被片的长度和宽度分别是母树的 ３.５０ ~ ４.５３ 和 ４.３３ ~ ７.００ 倍ꎮ
ＳＳＲ标记分析结果表明:母树与表型无变异子代的扩增结果完全一致ꎬ但与‘中山含笑’１８株单株的扩增结果存在

明显差异ꎮ ５个 ＳＳＲ位点中ꎬ有 ４个在母树与表型无变异子代中为纯合位点ꎬ而这 ５ 个位点在‘中山含笑’大部分

单株中为杂合位点ꎮ ‘中山含笑’供试单株的观测等位基因数、有效等位基因数、观测杂合度、期望杂合度、
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ多样性指数和 Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数分别为表型无变异子代的 ２.５０、１.６７、３.４４、４.０６、５.７３和 ４.７４倍ꎮ 母

树与表型无变异子代单株的遗传距离均为 ０.０００ꎬ表明二者间无遗传差异ꎻ‘中山含笑’单株间的遗传距离为０.０００~
０.５３９ꎬ‘中山含笑’与母树的遗传距离为 ０.１９２~０.３９９ꎬ说明‘中山含笑’单株之间、‘中山含笑’与母树之间均存在遗

传分化ꎮ 通过聚类分析ꎬ在遗传一致度 ０.５０ 处ꎬ可将供试样本分成 ２ 组ꎬ其中母树与表型无变异子代单株聚为Ⅰ
组ꎬ‘中山含笑’１８株单株聚为Ⅱ组ꎻ在遗传一致度 ０.６４处ꎬ‘中山含笑’１８株单株还可进一步分为 ４个亚组ꎮ 综合

分析结果表明:‘中山含笑’供试单株在表型性状上具有明显的超亲特征ꎬ且较表型无变异子代具有更高的遗传多

样性ꎻ除含有台湾含笑母树的遗传信息外ꎬ‘中山含笑’供试单株还含有来源于母树之外的遗传信息ꎬ据此推测‘中
山含笑’为台湾含笑与其他木兰科植物的种间杂交后代ꎮ
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‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ꎬ ａｌｓｏ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｍ. ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ. Ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｃａｎ
ｂｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｏｆ ０.５０ ｂｙ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｔｈｅ ｍｏｔｈｅｒ
ｔｒｅｅ ａｎｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｇｒｏｕｐ Ⅰꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔｅｅｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ
ｏｆ Ｍ. ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｇｒｏｕｐ Ⅱꎻ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｏｆ ０. ６４ꎬ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔｅｅｎ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍ. ‘ Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｒｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍ. ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ｅｘｈｉｂｉｔ ｏｂｖｉｏｕｓ ｔｒａｎｓｇｒｅｓｓｉｖｅ
ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ａｎｄ ｈａｖｅ ｈｉｇｈｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ
ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａꎬ ｔｈｅ ｔｅｓｔ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍ. ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｌｓｏ ｃｏｎｔａｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｂｓｅｎｔ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ. Ｉｔ ｉｓ
ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｍ. ‘ Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ｉｓ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｏｍｐｒｅｓｓａ ( Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.ꎻ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘ Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ ’ꎻ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎻ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

　 　 木兰科(Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ)含笑属(Ｍｉｃｈｅｌｉａ Ｌｉｎｎ.)植
物有 ８０ 余种ꎬ主要分布于亚洲热带、亚热带ꎬ中国约

有 ７０种ꎬ主要产于中国西南部至东部[１]ꎬ其主要分类

特征为花腋生、花药侧向开裂和具柄雄蕊明显[２ꎬ３]ꎮ
含笑属种类均为常绿乔木或灌木ꎬ花色有白色、黄色、
紫色和红色等ꎬ形态多样性丰富ꎬ是中国南方地区极

具开发潜力的观赏植物ꎬ也是北亚热带区域普遍引种

的常绿园林绿化树种[４ꎬ５]ꎬ因此ꎬ含笑属植物的引种

和利用一直备受关注ꎬ已经成为植物育种创新的热点

树种之一[２ꎬ６ꎬ７]ꎮ 例如:龚洵等[３ꎬ８] 以云南含笑 (Ｍ.
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ. ｅｘ Ｆｉｎｅｔ ｅｔ Ｇａｇｎｅｐ.)和灰岩含笑

(Ｍ. ｃａｌｃｉｃｏｌａ Ｃ. Ｙ. Ｗｕ)为亲本ꎬ从杂交群体中选育

出‘雏菊含笑’(‘Ｃｈｕｊｕｈａｎｘｉａｏ’)等 ９ 个新品种ꎻ邵文

豪等[９]以乐昌含笑(Ｍ. ｃｈａｐｅｎｓｉｓ Ｄａｎｄｙ)和紫花含笑

(Ｍ. ｃｒａｓｓｉｐｅｓ Ｙ. Ｗ. Ｌａｗ)为亲本ꎬ从杂交群体中选育

出新品种‘梦缘’(‘Ｍｅｎｇｙｕａｎ’)ꎻ毛常丽等[１０]从球花

含笑(Ｍ. ｓｐｈａｅｒａｎｔｈａ Ｃ. Ｙ. Ｗｕ ｅｘ Ｚ. Ｓ. Ｙｕｅ)与云南

含笑的杂交群体中选育出新品种 ‘晚春含笑’
(‘Ｗａｎｃｈｕｎｈａｎｘｉａｏ’)ꎮ 近年来ꎬ虽然含笑属植物的

杂交育种研究取得了一定进展ꎬ但是能推广应用的品

种仍然十分缺乏ꎮ
台湾含笑〔Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.〕又名台

湾白兰花、乌心石和黄心树ꎬ为木兰科含笑属常绿乔

木ꎬ原产于台湾地区ꎬ为该地区主要用材树种之一ꎬ株

５４
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高可达 ２０ ｍ、胸径达 １ ｍ[１１]ꎮ 早在 ２０ 世纪 ８０ 年代

初ꎬ江苏省中国科学院植物研究所就成功地对台湾含

笑进行了引种驯化[１１]ꎮ 与同一地点栽培的含笑属其

他树种相比ꎬ台湾含笑的抗寒性优于深山含笑(Ｍ.
ｍａｕｄｉａｅ Ｄｕｎｎ)和乐昌含笑等种类[１２ꎬ１３]ꎻ且与同一地点

栽培的其他常绿阔叶树种相比ꎬ台湾含笑的耐寒性优

于香樟〔Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ (Ｌｉｎｎ.) Ｐｒｅｓｌ〕、石楠

(Ｐｈｏｔｉｎｉａ ｓｅｒｒｕｌａｔａ Ｌｉｎｄｌ.)、 乳 源 木 莲 ( Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ
ｙｕｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌａｗ)、山杜英〔Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ (Ｌｏｕｒ.)
Ｐｏｉｒ.〕、白楠〔Ｐｈｏｅｂｅ ｎｅｕｒａｎｔｈａ (Ｈｅｍｓｌ.) Ｇａｍｂｌｅ〕和石

栎〔Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ ｇｌａｂｅｒ (Ｔｈｕｎｂ.) Ｎａｋａｉ〕等常绿阔叶树

种[１１]ꎬ是在江苏南北过渡地带(北纬 ３１° ~３５°)具有应

用潜力的耐寒常绿阔叶树种ꎮ 然而ꎬ与花朵硕大、色彩

艳丽的常见木兰科观赏树种相比ꎬ台湾含笑花型较小、
花被片淡黄色、观花特性不明显ꎬ限制了其推广应用ꎮ

‘中山含笑’(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’)是在

台湾含笑嫁接苗自然授粉子代的育苗过程中发现的

表型显著变异子代ꎬ其观赏价值明显优于台湾含笑母

树及其表型无变异子代ꎬ但是目前对‘中山含笑’的
遗传背景并不清楚ꎮ ＳＳＲ分子标记具有多态性高、种
属间通用性良好等优点ꎬ目前已广泛用于杂种鉴定、
遗传图谱构建、指纹图谱分析等相关领域[１４－１６]ꎬ例
如:王紫阳等[１７]筛选出 ７ 对 ＳＳＲ 引物对‘中山杉’品
种具有较高的鉴别率ꎬ段豪等[１８]采用 ＳＳＲ 分子标记

构建了落羽杉种质资源的指纹图谱ꎬ袁金玲等[１９]基

于 ＳＳＲ分子标记对丛生竹杂交种进行准确鉴定ꎬ分析

杂种与亲本间的遗传关系ꎬ并构建指纹图谱ꎮ 作者在

对‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子代进

行表型特征观察的基础上ꎬ采用 ＳＳＲ分子标记技术对

他们的遗传变异和遗传多样性以及亲缘关系进行了分

析ꎬ以期为含笑属观赏树种的新品种培育奠定基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

江苏省中国科学院植物研究所于 １９８２ 年从福建

省引进了台湾含笑实生苗 １株ꎬ通过嫁接扩繁成无性

系(共 ７株)后定植于南京中山植物园内ꎬ并培育成

单一基因型的台湾含笑母树ꎬ平均株高 １５ ｍꎬ平均胸

径 ３０ ｃｍꎬ目前均已开花结实ꎬ具有较好的生态适应

性和观赏价值ꎮ
于 ２０１５年秋季采集母树的成熟种子ꎬ脱去外种

皮后用湿沙层积储藏ꎬ翌年春季播种育苗ꎮ ２０１６ 年

９月ꎬ从当年育成的 ２万余株台湾含笑实生苗群体中

发现 １８ 株表型明显变异的单株ꎬ占实生苗总数的

０.０９％ꎻ２０１７年春季对全部实生苗进行移栽ꎬ株距和行

距均为 ５０ ｃｍꎮ ２０１８ 年ꎬ少数表型变异子代单株开始

开花ꎬ初步观察发现这些单株具有生长快、枝叶茂密、
叶片大而厚实、花大量多、花香浓郁、耐热、耐寒等特

点ꎬ观赏价值明显高于表型无变异子代ꎬ为此ꎬ参照鹅

掌楸属(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ Ｌｉｎｎ.)种质‘优酉’ (‘Ｙｏｕｙｏｕ’)
的命名[２０]将表型变异子代株群命名为‘中山含笑’ꎬ
１８株单株依次编号为 Ｚ６０１至 Ｚ６１８ꎬ并据此扩繁成无

性系ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 形态观察和表型性状测定　 分别于 ２０１９年与

２０２０年的 ２月底至 ３ 月初ꎬ对‘中山含笑’与台湾含

笑母树及其表型无变异子代的物候期进行记录ꎬ并对

树干、枝、叶和花等器官的形态指标进行观测ꎮ 对开

花早、生长量大和性状优良的 ３ 株 ‘中山含笑’
(Ｚ６０２、Ｚ６０８、Ｚ６１５)以及 ７ 株母树和 ３６ 株表型无变

异子代进行形态特征变异统计分析ꎮ
用钢围尺(精度 １ ｍｍ)在树干距地面 ０.１和 １.３ ｍ

处分别测量地径和胸径ꎻ用布鲁莱斯测高器(德国卡

尔莱斯公司ꎬ精度 ０.１ ｍ)和量杆(精度 １ ｃｍ)测量树

高ꎻ用量杆分别测量树冠东西向和南北向的投影直

径ꎬ二者平均值即冠幅ꎮ 在各单株高 １.５~ ２.０ ｍ处的

朝南方向选取大小基本一致的枝条ꎬ利用直尺(精度

１ ｍｍ)测量枝条上所有叶片的叶长(叶梗至叶尖的长

度)和叶宽(叶最宽处的宽度)ꎬ从而获得叶长和叶宽

的测量值范围ꎮ 于盛花期ꎬ在各单株高 １.５ ~ ２.０ ｍ处

的朝南方向统计单枝着花数ꎻ采用目测法对花色进行

判定ꎻ随机采集 ５朵盛开的花朵ꎬ统计花被片数量ꎬ并
利用直尺测量花被片长度(花被片基部至顶端的长

度)和花被片宽度(花被片最宽处的宽度)ꎬ从而获得

花被片长度和宽度的测量值范围ꎮ
１.２.２　 ＳＳＲ分子标记分析　 ２０２０ 年 ５ 月ꎬ以‘中山含

笑’１８株单株(Ｚ６０１ 至 Ｚ６１８)和 １ 株台湾含笑母树

(Ｍ)及其表型无变异子代的 ３ 株单株(Ｎ１ 至 Ｎ３)为
样株ꎬ每株采集 ３~５枚幼嫩叶片ꎬ于－８０ ℃冰箱中保

存ꎬ用于 ＳＳＲ分子标记分析ꎮ
１.２.２.１　 ＤＮＡ提取　 使用新型快速植物基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒(北京百泰克生物技术有限公司)提取嫩

叶基因组 ＤＮＡꎬ并用 Ｃｏｌｉｂｒｉ超微量分光光度计(德国

６４
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Ｂｅｒｔｈｏｌｄ公司)检测提取的基因组 ＤＮＡ 的浓度和纯

度ꎬ用 ＥＢ缓冲液将基因组 ＤＮＡ稀释至 １０ ｎｇ􀅰μＬ－１ꎬ
置于－２０ ℃冰箱保存、备用ꎮ
１.２.２.２　 ＳＳＲ 引物筛选 　 依据目前已公布的木兰科

植物北美鹅掌楸 〔 Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ ( Ｈｅｍｓｌ.)
Ｓａｒｇ.〕 [２１]、深山含笑[２２ꎬ２３]、阿希氏木兰 (Ｍａｇｎｏｌｉａ
ａｓｈｅｉ Ｗｅａｔｈ.) [２４]、西畴含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｏｒｉａｃｅａ Ｈｕｎｇ Ｔ.
Ｃｈａｎｇ ｅｔ Ｂ. Ｌ. Ｃｈｅｎ) [２５]、火力楠(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｍａｃｃｌｕｒｅｉ
Ｄａｎｄｙ) [２６]和灰木莲(Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ ｃｏｎｉｆｅｒａ Ｄａｎｄｙ) [２７]的
ＳＳＲ标记分析结果ꎬ挑选出 ６２对通用性较高的引物ꎬ
以‘中山含笑’ Ｚ６０１、Ｚ６０５、Ｚ６０９、Ｚ６１３ 和 Ｚ６１７ 的基

因组 ＤＮＡ为模板进行引物初筛ꎮ
ＰＣＲ反应体系总体积 １５.０ μＬꎬ包括 ２×Ｔａｑ ＰＣＲ

Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ７.５ μＬ、１０.０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１正向和反向引物各

０.９ μＬ、模板 ＤＮＡ １.０ μＬ 及双蒸水 ４.７ μＬꎮ ＰＣＲ 扩

增程序为:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓ、６２ ℃
退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ共 １０ 个循环ꎬ每个循环降

低 ０.５ ℃ꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓ、５４ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸

４５ ｓꎬ共 ２０个循环ꎻ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎮ 每个样本重复

扩增 ３次ꎬ扩增产物于 ４ ℃保存ꎮ
在扩增产物中加入 １.５ μＬ 溴酚蓝染液ꎬ混合均

匀后ꎬ用质量体积分数 ８％ＳＤＳ－ＰＡＧＥ 进行电泳分离

及银染ꎮ 筛选出 ５对扩增条带清晰、多态性丰富及重

复性高的引物ꎬ用于遗传多样性分析ꎮ ５ 对引物序列

如下:ＭＭＡ７２－Ｆ 为 ５′－ＴＴＴＴＣＣＡＣＣＣＣＴＣＴＣＧＡＡＴＡ－
３′ꎬＭＭＡ７２ － Ｒ 为 ５′ － ＣＣＡＴＴＡＴＧＣＴＧＧＧＧＴＧＴＣＴＴ －
３′ꎻＭ０２ － Ｆ 为 ５′ － ＣＡＧＣＴＣＣＣＡＴＴＴＴＣＴＧＴＣＧＣ － ３′ꎬ
Ｍ０２－Ｒ为 ５′－ＴＣＴＧＣＡＧＡＴＣＡＡＧＧＣＣＴＴＧＧ－３′ꎻＭ２３－
Ｆ为 ５′－ＧＴＴＣＴＣＣＡＣＡＡＡＧＣＴＴＧＧＣＧ－３′ꎬＭ２３－Ｒ 为

５′－ ＣＧＴＣＣＣＣＡＴＣＴＴＴＣＣＴＧＴＣＣ － ３′ꎻ ＭＡ３ － ７ － Ｆ 为

５′－ＣＡＴＧＣＴＡＡＣＣＣＡＴＣＴＡＧＴＣＡＣＧ－３′ꎬＭＡ３－７－Ｒ 为

５′－ ＴＣＣＣＡＡＴＡＣＣＣＡＴＣＣＣＡＧＴＡ － ３′ꎻＭＡ３ － １２ － Ｆ 为

５′－ＡＧＣＣＣＡＡＧＧＡＧＡＣＡＡＣＡＧＡＡ－３′ꎬＭＡ３－１２－Ｒ 为

５′－ＧＧＧＴＴＴＣＴＴＣＧＣＡＴＧＴＴＧＴＴ－３′ꎮ
１.２.２.３　 ＰＣＲ扩增和毛细管电泳　 在每对引物正向

引物的 ５′端添加荧光基团合成荧光引物ꎬ其中引物

ＭＭＡ７２和 Ｍ０２进行 ＦＡＭ修饰ꎬ引物 Ｍ２３、ＭＡ３－７ 和

ＭＡ３－１２进行 ＨＥＸ 修饰ꎬ荧光引物由上海捷瑞生物

工程有限公司合成ꎮ 以上述 ２２ 株样株的基因组

ＤＮＡ为模板ꎬ在遮光条件下ꎬ按照前述反应体系和程

序进行扩增ꎮ 扩增产物由上海捷瑞生物工程有限公

司进行毛细管电泳荧光检测ꎬ步骤为:ＰＣＲ 扩增产物

先用双蒸水稀释 １０ 倍ꎬ再用 ＨＩＤＩ(已混合 ＲＯＸ５００)
稀释 １０倍ꎬ９５ ℃变性 ３ ｍｉｎꎬ立即冰水浴ꎬ最后用 ＡＢＩ
３７３０ＸＬ遗传分析仪(美国 ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ公司)进行检

测ꎮ 每个扩增产物重复检测 ４次ꎮ
１.３　 数据处理和分析

通过 ＥＸＣＥＬ ２００７软件进行数据转换ꎬ分别计算

台湾含笑母树及其表型无变异子代的地径、胸径、树
高、冠幅的均值(Ｘ)和标准差(ＳＤ)ꎮ 根据毛细电泳

实验结果ꎬ以每对引物扩增位点的“有” “无”组成

“１”“０”矩阵ꎬ输入 ＰｏｐＧｅｎｅ ３２ 软件ꎬ计算各位点的

观测等位基因数、有效等位基因数、观测杂合度、期望

杂合度、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ多样性指数、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指

数、遗传距离和遗传一致度ꎻ不同位点的遗传多样性

参数的平均值即为群体的遗传多样性参数值ꎮ 利用

ＮＴｓｙｓ ２.１０软件进行 ＵＰＧＭＡ(非加权类平均法)聚类

分析ꎬ绘制 ２２株样株的遗传关系聚类图ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子

代的形态特征比较

　 　 对‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异

子代的整株、叶片和花形态特征进行观测ꎬ结果见图

１和表 １ꎮ
从形态(图 １)上看ꎬ与母树相似ꎬ‘中山含笑’也

为常绿乔木ꎬ分枝多ꎬ呈塔状或圆锥状ꎻ供试‘中山含

笑’为 ４年生幼树ꎬ最早在第 ３年始花ꎬ早于表型无变

异子代(４年生表型无变异子代暂未始花)ꎻ花期 ２ 月

至 ３月ꎬ果期 １０ 月至 １１ 月ꎮ 其叶革质ꎬ倒卵状椭圆

形或狭倒卵形ꎬ先端急短尖ꎬ叶正面深绿色且有光泽ꎬ
叶背面淡绿色ꎬ叶面积明显大于母树和表型无变异子

代ꎮ ‘中山含笑’开花多且芳香ꎬ单花腋生ꎬ花明显大

于母树ꎻ花被片 ８ ~ １４ 枚ꎬ呈螺旋状排列ꎬ倒卵形ꎻ雌
蕊群绿色ꎬ柱头带紫红色ꎻ雄蕊群黄绿色ꎬ基部紫色ꎬ
雄蕊数量 ４５~４８枚ꎬ长 ８.０~１４.０ ｍｍꎮ

由表 １可见:‘中山含笑’ Ｚ６０２、Ｚ６０８ 和 Ｚ６１５ 的

株高、地径、胸径和冠幅分别是表型无变异子代的

１.４１~１.５５、２.４９ ~ ２.９７、２.７９ ~ ３.１６ 和 ２.３８ ~ ２.７４ 倍ꎻ
叶长和叶宽分别是表型无变异子代的 １.４０ ~ ２.０４ 和

１.５０~２.１７倍ꎮ 并且ꎬ‘中山含笑’的叶长和叶宽以及

花被片的长度和宽度均大于母树ꎬ花被片的长度和宽

度分别是母树的 ３.５０ ~ ４.５３ 和 ４.３３ ~ ７.００ 倍ꎮ 母树

７４
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和表型无变异子代的叶片大小无明显差异ꎮ ‘中山

含笑’的单枝着花数和花被片数与母树和表型无变

异子代相似ꎬ但其花被片颜色与母树有差异ꎬ为乳白

色ꎬ近基部带淡紫色或紫色ꎬ而母树的花被片为淡黄

白色ꎬ近基部带深紫色ꎮ
综上所述ꎬ‘中山含笑’的整株、叶片和花在形状

上与母树和表型无变异子代相似ꎬ但其叶片和花大小

却发生了显著变化ꎮ

Ｚ６０２ꎬＺ６０８ꎬＺ６１５: ‘中山含笑’单株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ꎻ Ｍ:台湾含笑母树Ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.ꎻ Ｎ:台
湾含笑表型无变异子代 Ｐｒｏｇｅｎｙ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ.

图 １　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子代的整株(Ａ)、叶片(Ｂ)和花(Ｃ)形态的比较
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｅｓ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｐｌａｎｔ (Ａ)ꎬ ｌｅａｆ (Ｂ)ꎬ ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒ (Ｃ) ａｍｏｎｇ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｎｄ

ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ. ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

表 １　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子代的形态特征差异１)

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｍｏｎｇ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｎｄ ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ. ａｎｄ
ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ１)

样本
Ｓａｍｐｌｅ

株高 / ｃｍ
Ｈｅｉｇｈｔ

地径 / ｃｍ
Ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ

胸径 / ｃｍ
Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ
ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ

冠幅 / ｃｍ
Ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ

叶长 / ｃｍ
Ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ

叶宽 / ｃｍ
Ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈ

单枝着花数
Ｆｌｏｗｅｒ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｉｎｇｌｅ ｂｒａｎｃｈ

Ｚ６０２ ４００ １１.０ ５.３ ２１５ ７.２－１２.５ ３.８－５.６ １－４
Ｚ６０８ ４４０ ９.３ ６.０ ２４７ ７.０－１４.３ ３.０－６.５ １
Ｚ６１５ ４１０ ９.２ ５.４ ２３４ ８.３－１１.８ ３.２－５.３ １－３
Ｍ １ ４９４±１８４ ４８.４±８.４ ３８.０±６.２ ８３１±１８０ ５.０－９.５ ２.０－３.６ １－３
Ｎ ２８３±４７ ３.７±０.８ １.９±０.６ ９０±１８ ５.０－７.０ ２.０－３.０ —

８４
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续表１　 Ｔａｂｌｅ １ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

样本
Ｓａｍｐｌｅ

花被片数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｅｒｉａｎｔｈ

花被片
长度 / ｃｍ
Ｐｅｒｉａｎｔｈ
ｌｅｎｇｔｈ

花被片
宽度 / ｃｍ
Ｐｅｒｉａｎｔｈ
ｗｉｄｔｈ

花被片颜色 Ｐｅｒｉａｎｔｈ ｃｏｌｏｒ

Ｚ６０２ ８－１４ ４.５－６.８ １.５－３.３ 乳白色ꎬ部分近基部带淡紫色 Ｉｖｏｒｙ ｗｈｉｔｅꎬ ｓｏｍｅ ｗｉｔｈ ｌｉｇｈｔ ｐｕｒｐｌｅ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｂａｓｅ
Ｚ６０８ １３－１４ ４.３－６.５ １.８－３.５ 乳白色ꎬ近基部带紫色 Ｉｖｏｒｙ ｗｈｉｔｅꎬ ｗｉｔｈ ｐｕｒｐｌｅ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｂａｓｅ
Ｚ６１５ ９－１２ ４.２－６.３ １.３－２.５ 乳白色ꎬ近基部带淡紫色 Ｉｖｏｒｙ ｗｈｉｔｅꎬ ｗｉｔｈ ｌｉｇｈｔ ｐｕｒｐｌｅ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｂａｓｅ
Ｍ １２ １.２－１.５ ０.３－０.５ 淡黄白色ꎬ近基部带深紫色 Ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｗｈｉｔｅꎬ ｗｉｔｈ ｄａｒｋ ｐｕｒｐｌｅ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｂａｓｅ
Ｎ — — — —

　 １) Ｚ６０２ꎬＺ６０８ꎬＺ６１５: ‘中山含笑’单株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ꎻ Ｍ: 台湾含笑母树 Ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.ꎻ
Ｎ: 台湾含笑表型无变异子代 Ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ. —: 无数据 Ｎｏ ｄａｔｕｍ. 台湾含笑母树及其表型无变异子代的
株高、地径、胸径和冠幅数据以“Ｘ±ＳＤ”形式表示 Ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｆ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ａｎｄ ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｔｈｅｒ
ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｒｅ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｗｉｔｈ “Ｘ±ＳＤ” .

２.２　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子

代的遗传变异分析

２.２.１　 基于 ＳＳＲ 分子标记的多态性分析 　 对‘中山

含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子代进行 ＳＳＲ
标记分析ꎬ５ 对引物扩增条带的多态性分析见表 ２ꎮ
由表 ２可见:５对 ＳＳＲ 引物从 ２２ 株单株基因组 ＤＮＡ
中共检测出 １６ 个等位基因ꎬ其中ꎬ引物 ＭＭＡ７２、Ｍ０２
和 ＭＡ３－７ 的观测等位基因数均为 ４ꎬ引物 Ｍ２３ 和

ＭＡ３－１２的观测等位基因数均为 ２ꎻ有效等位基因数

为 １.４ ~ ２.４ꎬ平均值为 １.９ꎮ 观测杂合度为 ０. ３６４ ~
０.８１８ꎬ５ 个引物的观测杂合度由大到小依次为

ＭＭＡ７２和 ＭＡ３－７、Ｍ０２、Ｍ２３、ＭＡ３－１２ꎻ期望杂合度

为 ０.３０４ ~ ０.５８９ꎬ由大到小依次为 ＭＡ３－７、ＭＭＡ７２、
Ｍ０２、Ｍ２３、 ＭＡ３ － １２ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ ’ ｓ 多 样 性 指 数 为

０.４７４~１.０３１ꎬ平均值为 ０.７７７ꎮ Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指

数为 ０.２９８~０.５７５ꎬ平均值为 ０.４４６ꎮ 总体上看ꎬ引物

ＭＡ３－１２的遗传变异指标均最小ꎬ而引物 ＭＡ３－７ 的

遗传变异指标均最大ꎮ

表 ２　 ５ 对 ＳＳＲ 引物扩增条带的多态性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

观测等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ’ｓ基因
多样性指数
Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ＭＭＡ７２ ４　 ２.３ ０.８１８ ０.５８３ １.０１５ ０.５６９
Ｍ０２ ４ １.８ ０.５４６ ０.４４７ ０.８２８ ０.４３７
Ｍ２３ ２ １.５ ０.４５５ ０.３５９ ０.５３６ ０.３５１
ＭＡ３－７ ４ ２.４ ０.８１８ ０.５８９ １.０３１ ０.５７５
ＭＡ３－１２ ２ １.４ ０.３６４ ０.３０４ ０.４７４ ０.２９８
平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ３.２ １.９ ０.６００ ０.４５６ ０.７７７ ０.４４６
标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ １.１ ０.４ ０.２０９ ０.１２９ ０.２６２ ０.１２６

２.２.２　 基因分型分析　 对‘中山含笑’单株与台湾含

笑母树及其表型无变异子代进行 ＳＳＲ标记分析ꎬ５ 对

ＳＳＲ引物在 ２２株样株中的扩增条带长度见表 ３ꎮ
母树和表型无变异子代的 ３ 株单株的扩增结果

完全一致ꎬ但与‘中山含笑’１８ 株单株的扩增结果存

在一定差异ꎮ 其中ꎬ引物 ＭＭＡ７２、Ｍ０２、Ｍ２３、ＭＡ３－７
和 ＭＡ３－１２在表型无变异子代中检测到的等位基因

数分别为 １、２、１、１和 １ꎬ但在‘中山含笑’１８株单株中

检测到的等位基因数分别为 ４、３、２、４ 和 ２ꎬ表明‘中
山含笑’的等位基因数高于表型无变异子代ꎮ

ＭＭＡ７２和 ＭＡ３－７ 引物对应的位点在‘中山含

笑’１８株单株中为杂合位点ꎻＭ０２ 引物对应的位点在

‘中山含笑’８株单株中为杂合位点ꎬＭ２３ 引物对应的

位点在‘中山含笑’１０株单株中为杂合位点ꎬＭＡ３－１２
引物对应的位点在‘中山含笑’ ８ 株单株中为杂合

位点ꎮ
引物 ＭＭＡ７２、Ｍ２３、ＭＡ３－７和 ＭＡ３－１２在母树和

表型无变异子代中的扩增产物长度分别为 ２１２、１８１、
１８７和 １８２ ｂｐꎬ而在‘中山含笑’１８ 株单株中除均可

扩增出长度一致的条带外ꎬ还可扩增出长度分别为

９４
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２１４~２２８、１７４、２１１~２２６和 １５８ ｂｐ的另一条带ꎮ 引物

Ｍ０２在母树和表型无变异子代的扩增产物长度均为

１４０和 １５０ ｂｐꎬ而在‘中山含笑’１８ 株单株中除均可

扩增出长度 １４０ ｂｐ 的条带外ꎬ其中 ８ 株单株还能扩

增出长度为 １４２或 １５９ ｂｐ的另一条带ꎮ

表 ３　 ５ 对 ＳＳＲ 引物在‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异
子代中的扩增条带长度
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｒｏｍ
Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘ Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ ’ ａｎｄ ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ
(Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ. ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

样本１)

Ｓａｍｐｌｅ１)

不同引物的扩增条带长度 / ｂｐ
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｉｍｅｒｓ

ＭＭＡ７２ Ｍ０２ Ｍ２３ ＭＡ３－７ ＭＡ３－１２

Ｚ６０１ ２１２ꎬ２１４ １４０ꎬ１５９ １８１ １８７ꎬ２１７ １８２
Ｚ６０２ ２１２ꎬ２２４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１１ １８２
Ｚ６０３ ２１２ꎬ２１４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１１ １８２
Ｚ６０４ ２１２ꎬ２１４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１７ １８２
Ｚ６０５ ２１２ꎬ２２４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１１ １８２
Ｚ６０６ ２１２ꎬ２２４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１１ １５８ꎬ１８２
Ｚ６０７ ２１２ꎬ２２４ １４０ꎬ１５９ １８１ １８７ꎬ２１１ １５８ꎬ１８２
Ｚ６０８ ２１２ꎬ２２８ １４０ꎬ１４２ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２２６ １８２
Ｚ６０９ ２１２ꎬ２２４ １４０ꎬ１５９ １８１ １８７ꎬ２１１ １８２
Ｚ６１０ ２１２ꎬ２２４ １４０ １８１ １８７ꎬ２１１ １８２
Ｚ６１１ ２１２ꎬ２２４ １４０ １８１ １８７ꎬ２１７ １５８ꎬ１８２
Ｚ６１２ ２１２ꎬ２１４ １４０ꎬ１５９ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１７ １８２
Ｚ６１３ ２１２ꎬ２２４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１１ １５８ꎬ１８２
Ｚ６１４ ２１２ꎬ２２４ １４０ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１１ １５８ꎬ１８２
Ｚ６１５ ２１２ꎬ２１４ １４０ １８１ １８７ꎬ２１７ １５８ꎬ１８２
Ｚ６１６ ２１２ꎬ２１４ １４０ꎬ１５９ １７４ꎬ１８１ １８７ꎬ２１７ １５８ꎬ１８２
Ｚ６１７ ２１２ꎬ２２４ １４０ꎬ１５９ １８１ １８７ꎬ２１７ １５８ꎬ１８２
Ｚ６１８ ２１２ꎬ２２４ １４０ꎬ１５９ １８１ １８７ꎬ２１７ １８２
Ｍ ２１２ １４０ꎬ１５０ １８１ １８７ １８２
Ｎ１ ２１２ １４０ꎬ１５０ １８１ １８７ １８２
Ｎ２ ２１２ １４０ꎬ１５０ １８１ １８７ １８２
Ｎ３ ２１２ １４０ꎬ１５０ １８１ １８７ １８２

　 １) Ｚ６０１ － Ｚ６１８: ‘ 中 山 含 笑 ’ 单 株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ
‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ ’ꎻ Ｍ: 台 湾 含 笑 母 树 Ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ.
ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.ꎻ Ｎ１－Ｎ３: 台湾含笑表型无变异子代单
株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｐｒｏｇｅｎｙ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ.
ｃｏｍｐｒｅｓｓａ.

　 　 总之ꎬ除含有与母树相同的等位基因外ꎬ‘中山

含笑’１８株单株还含有来源于母树之外的等位基因ꎮ
２.２.３　 遗传多样性分析　 ‘中山含笑’与台湾含笑表

型无变异子代的遗传多样性分析见表 ４ꎮ 结果表明:
‘中山含笑’的观测等位基因数、有效等位基因数、观
测杂合度和期望杂合度分别为表型无变异子代的

２.５０、１.６７、３.４４和 ４.０６ 倍ꎬＳｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数是

表型无变异子代的 ５.７３倍ꎬＮｅｉ’ｓ基因多样性指数是

表型无变异子代的 ４.７４ 倍ꎮ 总之ꎬ‘中山含笑’的遗

传多样性明显高于表型无变异子代ꎮ
２.２.４　 遗传一致度和遗传距离分析　 对‘中山含笑’
与台湾含笑母树及其表型无变异子代进行遗传一致

度和遗传距离分析ꎬ结果见表 ５ꎮ
结果表明:母树和 ３株表型无变异子代单株的遗

传一致度均为 １.０００、遗传距离均为 ０.０００ꎬ３ 株表型

无变异子代间的遗传一致度也均为 １.０００、遗传距离

也均为 ０.０００ꎬ表明母树与表型无变异子代间无遗传

差异ꎮ
‘中山含笑’１８株单株间的遗传距离变化范围为

０.０００~ ０.５３９ꎬ平均值为 ０.２４１ꎻ其中ꎬＺ６０２ 与 Ｚ６０５、
Ｚ６０６与 Ｚ６１３和 Ｚ６１４ 间的遗传一致度均为 １.０００ꎬ遗
传距离均为 ０.０００ꎬ说明 Ｚ６０２ 与 Ｚ６０５、Ｚ６０６ 与 Ｚ６１３
和 Ｚ６１４间均无遗传差异ꎻＺ６０７与 Ｚ６０８、Ｚ６０８与 Ｚ６１７
间的遗传距离最大(０.５３９)ꎬ说明这 ２ 组单株间的遗

传差异最大ꎮ
‘中山含笑’１８株单株与母树的遗传距离变化范

围为 ０.１９２~０.３９９ꎬ平均值为 ０.２８８ꎻ其中 Ｚ６１０与母树

间的遗传距离最小ꎬＺ６１６与母树间的遗传距离最大ꎮ
‘中山含笑’各单株与母树间的遗传距离总体上小于

‘中山含笑’单株间的遗传距离ꎬ说明‘中山含笑’与
母树具有部分相近的遗传组成ꎻ其中ꎬＺ６１０ 与母树的

遗传差异最小ꎬＺ６１６与母树的遗传差异最大ꎮ

表 ４　 ‘中山含笑’和台湾含笑表型无变异子代的遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｎｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.)
Ｓａｒｇ.

样本１)

Ｓａｍｐｌｅ１)
观测等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ’ｓ基因
多样性指数
Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｚ ３.０ ２.０ ０.６８９ ０.４８７ ０.７９６ ０.４７４
Ｎ １.２ １.２ ０.２００ ０.１２０ ０.１３９ ０.１００
均值 Ａｖｅｒａｇｅ １.６ １.６ ０.４４５ ０.３０４ ０.４６８ ０.５７４
标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ０.９ ０.４ ０.２４５ ０.１８４ ０.３２９ ０.１８７

　 １) Ｚ:‘中山含笑’Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ꎻ Ｎ: 台湾含笑表型无变异子代 Ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.

０５
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表 ５　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子代间的遗传一致度和遗传距离１)

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｎｄ ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ. ａｎｄ ｉｔｓ
ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ１)

样本
Ｓａｍｐｌｅ

样本间的遗传一致度和遗传距离　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ

Ｚ６０１ Ｚ６０２ Ｚ６０３ Ｚ６０４ Ｚ６０５ Ｚ６０６ Ｚ６０７ Ｚ６０８ Ｚ６０９ Ｚ６１０ Ｚ６１１

Ｚ６０１ — ０.７１４ ０.７８６ ０.８５７ ０.７１４ ０.６１７ ０.７７２ ０.６９４ ０.８５７ ０.８０２ ０.７８６
Ｚ６０２ ０.３３７ — ０.９２９ ０.８５７ １.０００ ０.９２６ ０.７７２ ０.７７２ ０.８５７ ０.９３５ ０.７８６
Ｚ６０３ ０.２４１ ０.０７４ — ０.９２９ ０.９２９ ０.８４９ ０.６９４ ０.７７２ ０.７８６ ０.８６９ ０.７１４
Ｚ６０４ ０.１５４ ０.１５４ ０.０７４ — ０.８５７ ０.７７２ ０.６１７ ０.７７２ ０.７１４ ０.８０２ ０.７８６
Ｚ６０５ ０.３３７ ０.０００ ０.０７４ ０.１５４ — ０.９２６ ０.７７２ ０.７７２ ０.８５７ ０.９３５ ０.７８６
Ｚ６０６ ０.４８３ ０.０７７ ０.１６４ ０.２５９ ０.０７７ — ０.８３３ ０.６６７ ０.７７２ ０.８６６ ０.８４９
Ｚ６０７ ０.２５９ ０.２５９ ０.３６５ ０.４８３ ０.２５９ ０.１８２ — ０.５８３ ０.９２６ ０.８６６ ０.８４９
Ｚ６０８ ０.３６５ ０.２５９ ０.２５９ ０.２５９ ０.２５９ ０.４０６ ０.５３９ — ０.６９４ ０.７２２ ０.６１７
Ｚ６０９ ０.１５４ ０.１５４ ０.２４１ ０.３３７ ０.１５４ ０.２５９ ０.０７７ ０.３６５ — ０.９３５ ０.７８６
Ｚ６１０ ０.２２１ ０.０６７ ０.１４１ ０.２２１ ０.０６７ ０.１４４ ０.１４４ ０.３２６ ０.０６７ — ０.８６９
Ｚ６１１ ０.２４１ ０.２４１ ０.３３７ ０.２４１ ０.２４１ ０.１６４ ０.１６４ ０.４８３ ０.２４１ ０.１４１ —
Ｚ６１２ ０.０７７ ０.２５９ ０.１６４ ０.０７７ ０.２５９ ０.４０６ ０.４０６ ０.２８８ ０.２５９ ０.３２６ ０.３６５
Ｚ６１３ ０.４８３ ０.０７７ ０.１６４ ０.２５９ ０.０７７ ０.０００ ０.１８２ ０.４０６ ０.２５９ ０.１４４ ０.１６４
Ｚ６１４ ０.４８３ ０.０７７ ０.１６４ ０.２５９ ０.０７７ ０.０００ ０.１８２ ０.４０６ ０.２５９ ０.１４４ ０.１６４
Ｚ６１５ ０.１５４ ０.３３７ ０.２４１ ０.１５４ ０.３３７ ０.２５９ ０.２５９ ０.４８３ ０.３３７ ０.２２１ ０.０７４
Ｚ６１６ ０.１６８ ０.３９１ ０.２７４ ０.１６８ ０.３９１ ０.３１４ ０.３１４ ０.４４８ ０.３９１ ０.４５８ ０.２７４
Ｚ６１７ ０.１６４ ０.３６５ ０.４８３ ０.３６５ ０.３６５ ０.２８８ ０.０８７ ０.５３９ ０.１６４ ０.２３１ ０.０７７
Ｚ６１８ ０.０７４ ０.２４１ ０.３３７ ０.２４１ ０.２４１ ０.３６５ ０.１６４ ０.３６５ ０.０７４ ０.１４１ ０.１５４
Ｍ ０.２００ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.３８５ ０.２９０ ０.２９０ ０.２００ ０.１９２ ０.２８０
Ｎ１ ０.２００ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.３８５ ０.２９０ ０.２９０ ０.２００ ０.１９２ ０.２８０
Ｎ２ ０.２００ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.３８５ ０.２９０ ０.２９０ ０.２００ ０.１９２ ０.２８０
Ｎ３ ０.２００ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.２８０ ０.３８５ ０.２９０ ０.２９０ ０.２００ ０.１９２ ０.２８０

样本
Ｓａｍｐｌｅ

样本间的遗传一致度和遗传距离　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ

Ｚ６１２ Ｚ６１３ Ｚ６１４ Ｚ６１５ Ｚ６１６ Ｚ６１７ Ｚ６１８ Ｍ Ｎ１ Ｎ２ Ｎ３

Ｚ６０１ ０.９２６ ０.６１７ ０.６１７ ０.８５７ ０.８４５ ０.８４９ ０.９２９ ０.８１９ ０.８１９ ０.８１９ ０.８１９
Ｚ６０２ ０.７７２ ０.９２６ ０.９２６ ０.７１４ ０.６７６ ０.６９４ ０.７８６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６
Ｚ６０３ ０.８４９ ０.８４９ ０.８４９ ０.７８６ ０.７６１ ０.６１７ ０.７１４ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６
Ｚ６０４ ０.９２６ ０.７７２ ０.７７２ ０.８５７ ０.８４５ ０.６９４ ０.７８６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６
Ｚ６０５ ０.７７２ ０.９２６ ０.９２６ ０.７１４ ０.６７６ ０.６９４ ０.７８６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６
Ｚ６０６ ０.６６７ １.０００ １.０００ ０.７７２ ０.７３０ ０.７５０ ０.６９４ ０.６８０ ０.６８０ ０.６８０ ０.６８０
Ｚ６０７ ０.６６７ ０.８３３ ０.８３３ ０.７７２ ０.７３０ ０.９１７ ０.８４９ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９
Ｚ６０８ ０.７５０ ０.６６７ ０.６６７ ０.６１７ ０.６３９ ０.５８３ ０.６９４ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９
Ｚ６０９ ０.７７２ ０.７７２ ０.７７２ ０.７１４ ０.６７６ ０.８４９ ０.９２９ ０.８１９ ０.８１９ ０.８１９ ０.８１９
Ｚ６１０ ０.７２２ ０.８６６ ０.８６６ ０.８０２ ０.６３３ ０.７９４ ０.８６９ ０.８２５ ０.８２５ ０.８２５ ０.８２５
Ｚ６１１ ０.６９４ ０.８４９ ０.８４９ ０.９２９ ０.７６１ ０.９２６ ０.８５７ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６
Ｚ６１２ — ０.６６７ ０.６６７ ０.７７２ ０.９１３ ０.７５０ ０.８４９ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９
Ｚ６１３ ０.４０６ — １.０００ ０.７７２ ０.７３０ ０.７５０ ０.６９４ ０.６８０ ０.６８０ ０.６８０ ０.６８０
Ｚ６１４ ０.４０６ ０.０００ — ０.７７２ ０.７３０ ０.７５０ ０.６９４ ０.６８０ ０.６８０ ０.６８０ ０.６８０
Ｚ６１５ ０.２５９ ０.２５９ ０.２５９ — ０.８４５ ０.８４９ ０.７８６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６ ０.７５６
Ｚ６１６ ０.０９１ ０.３１４ ０.３１４ ０.１６８ — ０.８２２ ０.７６１ ０.６７１ ０.６７１ ０.６７１ ０.６７１
Ｚ６１７ ０.２８８ ０.２８８ ０.２８８ ０.１６４ ０.１９７ — ０.９２６ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９ ０.７４９
Ｚ６１８ ０.１６４ ０.３６５ ０.３６５ ０.２４１ ０.２７４ ０.０７７ — ０.８１９ ０.８１９ ０.８１９ ０.８１９
Ｍ ０.２９０ ０.３８５ ０.３８５ ０.２８０ ０.３９９ ０.２９０ ０.２００ — ０.０００ ０.０００ ０.０００
Ｎ１ ０.２９０ ０.３８５ ０.３８５ ０.２８０ ０.３９９ ０.２９０ ０.２００ １.０００ — １.０００ １.０００
Ｎ２ ０.２９０ ０.３８５ ０.３８５ ０.２８０ ０.３９９ ０.２９０ ０.２００ １.０００ ０.０００ — １.０００
Ｎ３ ０.２９０ ０.３８５ ０.３８５ ０.２８０ ０.３９９ ０.２９０ ０.２００ １.０００ ０.０００ ０.０００ —

　 １) Ｚ６０１－Ｚ６１８: ‘中山含笑’单株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ꎻ Ｍ: 台湾含笑母树 Ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.ꎻ Ｎ１－
Ｎ３: 台湾含笑表型无变异子代单株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｐｒｏｇｅｎｙ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ. 横线上方数据为遗传一致度ꎬ横线下方数
据为遗传距离 Ｔｈｅ ｄａｔａ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ａｒｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙꎬ ｔｈｏｓｅ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ａｒｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ.
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２.３　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子

代的遗传关系分析

　 　 为进一步探讨‘中山含笑’与台湾含笑母树及其

表型无变异子代的遗传关系ꎬ根据上述 ２２ 份样本的

遗传一致度采用 ＵＰＧＭＡ法进行聚类分析ꎬ结果见图

２ꎮ 在遗传一致度为 ０.５０ 处ꎬ供试的 ２２ 份样本分为

２组ꎬ其中ꎬ母树和 ３ 个表型无变异子代单株聚为Ⅰ
组ꎬ‘中山含笑’１８ 个单株聚为Ⅱ组ꎮ 在遗传一致度

为 ０.６４ 处ꎬⅡ组分为 ４ 个亚组ꎬ其中ꎬ‘中山含笑’
Ｚ６０８ 单独聚为Ⅱ１ 亚组ꎻ Ｚ６０２、 Ｚ６０５、 Ｚ６０３、 Ｚ６０６、
Ｚ６１３、Ｚ６１４ 和 Ｚ６１０ 聚为Ⅱ２亚组ꎻＺ６０７、Ｚ６１７、Ｚ６０９、
Ｚ６１８、Ｚ６１１ 和 Ｚ６１５ 聚为Ⅱ３亚组ꎻＺ６０１、Ｚ６１２、Ｚ６０４
和 Ｚ６１６聚为Ⅱ４亚组ꎮ

由此可见ꎬ母树和表型无变异子代具有极为紧密

的遗传关系ꎬ而‘中山含笑’１８ 个单株与母树和表型

无变异子代的遗传关系较远ꎻ在‘中山含笑’１８ 个单

株中ꎬＺ６０８与其他 １７株单株的遗传关系较远ꎮ

Ｚ６０１－Ｚ６１８: ‘中山含笑’单株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ꎻ
Ｍ: 台湾含笑母树 Ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ.ꎻ Ｎ１－Ｎ３:
台湾含笑表型无变异子代单株 Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｐｒｏｇｅｎｙ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ.

图 ２　 ‘中山含笑’与台湾含笑母树及其表型无变异子代的 ＵＰＧＭＡ
聚类图
Ｆｉｇ. ２　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｈａｎｘｉａｏ’ ａｎｄ
ｍｏｔｈｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍ. ｃｏｍｐｒｅｓｓａ (Ｍａｘｉｍ.) Ｓａｒｇ. ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ
ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

３　 讨论和结论

ＳＳＲ标记分析结果表明:台湾含笑 ３ 个表型无变

异子代在 ５个位点上与台湾含笑母树的基因分型完

全一致ꎬ表明母树与表型无变异子代拥有高度相似的

遗传基础ꎮ 由于供试的母树是由同一株台湾含笑实

生苗经采穗嫁接繁殖的无性系ꎬ携带完全相同的遗传

信息ꎬ其不同单株之间花粉传播并授粉产生的子代属

于同一基因型的自交子代ꎻ而表型无变异子代的叶片

形态与母树高度相似ꎬ因而ꎬ推测表型无变异子代为

母树通过自由授粉产生的自交后代ꎮ 在母树的 ＳＳＲ
标记分析中ꎬ５ 个位点中有 ４ 个为纯合位点ꎬ其自交

子代在这 ４个位点上不会产生遗传分化ꎬ因此ꎬ表型

无变异子代单株也具有这 ４ 个纯合位点ꎻ但 Ｍ０２ 引

物对应的位点在母树和表型无变异子代单株中均为

杂合位点ꎬ由于取样单株数量较少ꎬ并不能确定该位

点是否存在遗传分化ꎬ因此ꎬ后续将通过扩大表型无

变异子代样本的数量ꎬ进一步确定该位点的遗传分化

程度ꎮ
从 ２ 万余株台湾含笑自由授粉子代中仅发现少

数表型明显变异的单株(即‘中山含笑’)ꎬ产生这种

变异的概率较低ꎬ仅 ０.０９％ꎬ推测由台湾含笑母树自

交产生这种变异的可能性不大ꎮ 通过 ＳＳＲ 标记分

析ꎬ５个 ＳＳＲ引物在‘中山含笑’不同单株中的扩增产

物呈现等位基因的杂合性ꎬ即‘中山含笑’１８ 株单株

除携带母树的遗传信息外ꎬ还各自含有来源于母树之

外的遗传信息ꎻ加之在表型特征上‘中山含笑’供试

单株的叶片和花明显大于母树ꎬ且长势也明显高于同

龄的表型无变异子代ꎬ开花的株龄早于表型无变异子

代ꎬ因此ꎬ推测‘中山含笑’为台湾含笑与木兰科其他

植物的种间杂交后代ꎮ
聚类分析结果显示:‘中山含笑’１８ 株单株可以

分成 ４ 个亚组ꎬ其中 Ｚ６０８ 独立成为 １ 个亚组ꎬ另外

１７株单株聚为另 ３个亚组ꎻ其中ꎬ在Ⅱ２亚组的 ７株单

株中ꎬＺ６０２与 Ｚ６０５、Ｚ６０６ 与 Ｚ６１３ 和 Ｚ６１４ 单株间的

遗传一致度均为 １.０００ꎬ说明 Ｚ６０２ 与 Ｚ６０５、Ｚ６０６ 与

Ｚ６１３和 Ｚ６１４间除具有相同的母本台湾含笑的遗传

信息外ꎬ也各自具有相同父本的遗传信息ꎮ ‘中山含

笑’１８株单株与母树和表型无变异子代可以明显聚

为 ２组ꎬ说明‘中山含笑’与台湾含笑有较远的遗传

关系ꎬ且‘中山含笑’１８株单株聚为不同的亚组ꎬ说明

有些单株的父本可能属于木兰科不同种类ꎬ特别是

Ｚ６０８的父本可能更为特殊ꎮ 有关‘中山含笑’不同单

株父本的研究将通过杂交实验进一步验证ꎮ
在本研究中ꎬ从 ６２ 对来自木兰科其他植物的

２５
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ＳＳＲ标记中筛选出 ５ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ分别来自深山含

笑、灰木莲和阿希氏木兰ꎬ应用于本研究中均具有优

良的通用性ꎬ加之本研究选用高分辨率的荧光毛细管

电泳基因分型技术ꎬ使用 ５ 对 ＳＳＲ 引物共扩增出

１６个等位基因ꎬ表现出较高的多态性ꎮ 因此ꎬ使用这

５对 ＳＳＲ引物基本能反映‘中山含笑’与母树和表型

无变异子代的遗传差异ꎮ
台湾含笑在江苏地区具有良好的耐寒性和生态

适应 性ꎬ 是 值 得 大 力 推 广 应 用 的 园 林 绿 化 树

种[１１－１３ꎬ２８－３０]ꎮ ‘中山含笑’是台湾含笑在迁地保育条

件下产生的变异子代ꎬ不仅其生态适应性得到进一步

加强ꎬ而且在生长和观赏特征上表现出明显的超亲优

势ꎬ具有广阔的应用前景ꎬ因此ꎬ从品种创新的目的出

发ꎬ应进一步弄清其遗传背景ꎬ全面了解其生物学特

征ꎬ并开展繁育和栽培技术等方面的研究ꎮ
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