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基于 ＳＳＲ 标记羊角槭子一代和子二代的
遗传多样性分析
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摘要: 基于 １３ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ对分布于浙江省杭州市西天目山的羊角槭(Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ)子一代及

子二代群体共 ６６ 个样株进行遗传参数和遗传聚类分析ꎮ 结果显示:１３ 对 ＳＳＲ 引物对应位点的观测等位基因数

(Ｎａ)和有效等位基因数(Ｎｅ)分别为 ６~１７ 和 ２.４~８.５ꎬ均值分别为 ９.８ 和 ４.４ꎻ羊角槭子一代群体的 Ｎａ和 Ｎｅ值分别

为 ５.７ 和 ３.９ꎬ分别较子二代群体减少了 ３.５ 和 １.１ꎮ 羊角槭子一代群体的观测杂合度略高于子二代群体ꎬ子一代群

体的等位基因丰富度(３.４６１)和私有等位基因丰富度(１.６４８)低于子二代群体ꎮ 羊角槭 ６６ 个样株间的遗传相似系

数为 ０.５４０~０.９０８ꎮ 基于遗传相似系数的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果显示:以遗传相似系数 ０.７０９ 为阈值ꎬ羊角槭 ６６ 个

样株分为 Ａ、Ｂ 和 Ｃ ３ 组ꎬＡ 组包括 ５１ 个样株ꎬ以遗传相似系数 ０.７２３ 为阈值可进一步分为 Ａ１和 Ａ２ ２ 个亚组ꎻＢ 组

包括 １４ 个样株ꎬ以遗传相似系数 ０.７１８ 为阈值可进一步分为 Ｂ１和 Ｂ２ ２ 个亚组ꎬ即 Ｙ５、Ｙ２２ 和 Ｙ２３ 样株聚为 Ｂ２亚

组ꎬ其他 １１ 个样株聚为 Ｂ１亚组ꎻＣ 组仅有 Ｙ６６ 样株ꎮ 综合分析认为ꎬ羊角槭群体的遗传多样性水平整体较高ꎬ且子

二代群体的遗传多样性略高于子一代群体ꎬ羊角槭群体具有一定的进化潜力ꎬ可采集亲缘关系较远植株的种子进

行人工培养ꎬ并开展人工杂交授粉ꎬ扩大羊角槭的遗传变异ꎬ丰富其遗传信息ꎮ
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ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ３.５ ａｎｄ １.１ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ ｉｓ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ
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０.９０８. Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ６６
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ｔｏｇｅｔｈｅｒꎬ ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ａ. ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ａ. ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｈａｓ ｓｏｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ. Ｉｔ ｉｓ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄｅｄ ｔｏ ｃｏｌｌｅｃｔ
ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓꎬ ｃｏｎｄｕｃｔ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｃａｒｒｙ ｏｕｔ
ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｒｏｓｓ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｔｏ ｅｘｐａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈ ｉｔｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕꎻ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ ＳＳＲ
ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 近年来的研究结果表明:即使是狭域种、濒危种

或特有种ꎬ也保持着较高的遗传多样性ꎬ例如漾濞槭

(Ａｃｅｒ ｙａｎｇｂｉｅｎｓｅ Ｙ. Ｓ. Ｃｈｅｎ ｅｔ Ｑ. Ｅ. Ｙａｎｇ ) [１]ꎮ
Ｓｐｉｅｌｍａｎ 等[２] 比较了 １７０ 个濒危物种及相关非濒危

物种的平均杂合度ꎬ７７％濒危物种的杂合度较低ꎬ且
濒危物种的杂合度比相关非濒危物种低 ３５％ꎬ表明

濒危物种的进化潜力降低ꎬ生殖健康受损ꎬ灭绝风险

升高ꎮ 近亲繁殖引起的遗传多样性降低意味着该物

种繁殖适合度降低ꎬ这会增加濒危物种在自然栖息地

灭绝的风险[３]ꎮ 此外ꎬ濒危植物渐少的主要外部原

因是天然植被屡遭破坏和生境恶化[４ꎬ５]ꎮ 了解珍稀

濒危植物的濒危机制ꎬ掌握珍稀濒危植物的遗传多样

性变化规律和亲缘关系有利于对其开展科学保育

工作ꎮ
羊角槭(Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ)为槭

树科(Ａｃｅｒａｃｅａｅ)槭属(Ａｃｅｒ Ｌｉｎｎ.)落叶乔木ꎬ被列入

«国家重点保护野生植物名录(第一批)»ꎬ具有重要

的科研及园林应用价值[６ꎬ７]ꎮ 由于人为(折损)和自

然(台风和冰雪)的双重影响ꎬ分布于浙江省杭州市

西天目山的羊角槭 ４ 株原生大树(亲代)已死亡ꎬ仅
有小苗留存下来ꎮ 近年来ꎬ虽然相关部门对羊角槭采

取了有效的保护和引种措施ꎬ但由于羊角槭存在败育

严重、生存能力较差和种子深休眠等特性[８]９ꎬ３５ꎬ其仍

然面临生境破坏、人为干扰和自身更新困难等问题ꎮ

因此ꎬ亟需对羊角槭遗传多样性进行研究ꎬ这对其遗

传保育和扩繁工作具有重要意义ꎮ 本研究通过 １３ 对

ＳＳＲ 引物系统分析了来自浙江省杭州市西天目山的

羊角槭子一代和子二代的遗传多样性和亲缘关系ꎬ以
期最大化利用其基因资源的多样性生产优质种子ꎬ并
为其科学遗传保育提供理论依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试材料为分布于浙江省杭州市西天目山的羊

角槭子一代和子二代群体ꎮ 该地区气候多雾、潮湿ꎬ
年平均温度在 １２ ℃ 左右ꎬ空气相对湿度为 ７６％ ~
８１％ꎬ年降水量约为 １ ６００ ｍｍꎬ土壤酸碱度为 ｐＨ ４.０
至 ｐＨ ５.０ꎬ土壤为山地红壤或黄壤[９]ꎮ 羊角槭天然

分布区内的主要伴生树种为毛竹〔Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ
(Ｃａｒｒｉèｒｅ ) Ｊ. Ｈｏｕｚ.〕、 构树 〔 Ｂｒｏｕｓｓｏｎｅｔｉａ ｐａｐｙｒｉｆｅｒａ
( Ｌｉｎｎ.) Ｌ′ Ｈéｒ. ｅｘ Ｖｅｎｔ.〕 和 枫 香 树 ( Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ
ｆｏｒｍｏｓａｎａ Ｈａｎｃｅ)等ꎬ植被类型为亚热带常绿阔叶林ꎮ
近年来ꎬ有关部门对仅存的 １２ 株实生子代苗(以下简

称为子一代ꎬ树龄 ２０ ~ ４０ ａꎬ编号 Ｙ１ 至 Ｙ１２)采取了

就地保护和引种驯化措施ꎬ并营建了 ０.３３ ｈｍ２羊角槭

母树林ꎮ 本文中子二代植株共 ５４ 株ꎬ其中ꎬ编号 Ｙ１３
为子一代 Ｙ６ 的旁生小树ꎬ其余 ５３ 株〔树龄较大且较

７６
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为接近(８~１０ ａ)ꎬ编号 Ｙ１４ 至 Ｙ６６〕皆来自羊角槭母

树林[１０]ꎮ
于 ２０２０ 年 ６ 月ꎬ在每株冠层中部的靠阳面ꎬ随机

采集无病虫害当年生叶片 ５０ ｇꎬ单株混合ꎬ用锡箔纸

包裹后置于液氮中ꎬ带回实验室后于－８０ ℃保存、备
用ꎮ 采样时ꎬ使用胸径尺(精度 １ ｍｍ)测量样株胸

径ꎬ使用测距望远镜(精度 ０. １ ｍ) 测量树高ꎬ使用

ＧＰＳ 记录样株所处的经度、纬度和海拔ꎬ使用指南针

判断坡向ꎬ使用坡度测量仪(精度 １°)测量坡度ꎬ肉眼

判断坡位和郁闭度ꎮ 羊角槭子一代和子二代样株的

基本信息见表 １ꎮ

表 １　 羊角槭子一代和子二代样株的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ

样株编号１)

Ｎｏ. ｏｆ
ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ１)

胸径 / ｃｍ２)

Ｄｉａｍｅｔｅｒ
ａｔ ｂｒｅａｓｔ
ｈｅｉｇｈｔ２)

树高 / ｍ
Ｔｒｅｅ
ｈｅｉｇｈｔ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

坡向３)

Ａｓｐｅｃｔ３)
坡度 / (°)

Ｓｌｏｐｅ

坡位４)

Ｓｌｏｐｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ４)

郁闭度
Ｃａｎｏｐｙ
ｄｅｎｓｉｔｙ

地点
Ｓｉｔｅ

Ｙ１ ２８.３ １２.０ Ｅ１１９°２６′３３″ Ｎ３０°１８′５９″ ３５４ Ⅰ ２０ Ｌ 　 ０.１－０.２ 画眉山庄 Ｈｕａｍｅｉ Ｖｉｌｌａ
Ｙ２ ２１.２ １０.０ Ｅ１１９°２６′３３″ Ｎ３０°１９′００″ ３５４ Ⅰ ２０ Ｌ ０.１－０.２ 画眉山庄 Ｈｕａｍｅｉ Ｖｉｌｌａ
Ｙ３ ２７.０ １２.５ Ｅ１１９°２６′３３″ Ｎ３０°１９′００″ ３５４ Ⅰ ２０ Ｌ ０.１－０.２ 画眉山庄 Ｈｕａｍｅｉ Ｖｉｌｌａ
Ｙ４ １８.３ ９.８ Ｅ１１９°２６′３１″ Ｎ３０°１９′３４″ ４７０ Ⅱ ６ Ｍ ０.３－０.７ 天目山庄 Ｔｉａｎｍｕ Ｖｉｌｌａ
Ｙ５ １６.３ １２.７ Ｅ１１９°２６′３２″ Ｎ３０°１９′３５″ ４７３ Ⅱ ５ Ｍ ０.３－０.７ 天目山庄 Ｔｉａｎｍｕ Ｖｉｌｌａ
Ｙ６ ２５.１ １３.０ Ｅ１１９°２６′３２″ Ｎ３０°１９′３４″ ４７２ Ⅱ ６ Ｍ ０.３－０.７ 天目山庄 Ｔｉａｎｍｕ Ｖｉｌｌａ
Ｙ７ １４.６ １０.０ Ｅ１１９°２６′２２″ Ｎ３０°１９′２８″ ４２８ Ⅰ １０ Ｍ ０.３－０.７ 天目书院 Ｔｉａｎｍｕ Ａｃａｄｅｍｙ
Ｙ８ ２８.８ １２.０ Ｅ１１９°２６′２３″ Ｎ３０°１９′２９″ ４２８ Ⅱ ２０ Ｍ ０.３－０.７ 太子庵 Ｐｒｉｎｃｅ Ｔｅｍｐｌｅ
Ｙ９ １４.７ ７.０ Ｅ１１９°２６′３１″ Ｎ３０°１９′２６″ ３５０ Ⅲ １０ Ｌ ０.１－０.２ 禅源寺 Ｃｈａｎｙｕａｎ Ｔｅｍｐｌｅ
Ｙ１０ １２.７ ６.０ Ｅ１１９°２７′１５″ Ｎ３０°１８′０９″ ３５２ Ⅰ １５ Ｌ ０.３－０.７ 仙桃颐养院 Ｘｉａｎｔａｏ Ｈｏｓｐｉｔａｌ Ｃａｒｅ
Ｙ１１ １４.０ ９.０ Ｅ１１９°２７′１５″ Ｎ３０°１８′０９″ ３５２ Ⅰ １５ Ｌ ０.３－０.７ 仙桃颐养院 Ｘｉａｎｔａｏ Ｈｏｓｐｉｔａｌ Ｃａｒｅ
Ｙ１２ １１.２ ６.０ Ｅ１１９°２７′１５″ Ｎ３０°１８′０９″ ３５２ Ⅰ １５ Ｌ ０.３－０.７ 仙桃颐养院 Ｘｉａｎｔａｏ Ｈｏｓｐｉｔａｌ Ｃａｒｅ
Ｙ１３ — １.０ Ｅ１１９°２６′３１″ Ｎ３０°１９′３４″ ４７２ Ⅱ ６ Ｍ ０.３－０.７ 天目山庄 Ｔｉａｎｍｕ Ｖｉｌｌａ
Ｙ１４－Ｙ４３ — １.６－４.０ Ｅ１１９°２７′１５″ Ｎ３０°１８′０９″ ２５７ Ⅰ ６－１５ Ｌ ０.３－０.７ 仙桃颐养院 Ｘｉａｎｔａｏ Ｈｏｓｐｉｔａｌ Ｃａｒｅ
Ｙ４４－Ｙ６６ — ０.８－３.０ Ｅ１１９°２６′３２″ Ｎ３０°１９′３２″ ３４４ Ⅰ ６－１５ Ｌ ≥０.７ 苗圃 Ｎｕｒｓｅｒｙ

　 １)Ｙ１－Ｙ１２: 子一代 Ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ Ｙ１３－Ｙ６６: 子二代 Ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ.
　 ２)—: 样株主干较细ꎬ未测量 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｉｓ ｔｏｏ ｔｈｉｎꎬ ａｎｄ ｉｓ ｎｏｔ ｍｅａｓｕｒｅｄ.
　 ３)Ⅰ: 半阴坡 Ｓｅｍｉ￣ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅꎻ Ⅱ: 半阳坡 Ｓｅｍｉ￣ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅꎻ Ⅲ: 阳坡 Ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅ.
　 ４) Ｌ: 山体下部 Ｌｏｗｅｒ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｕｎｔａｉｎꎻ Ｍ: 山体中部 Ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｕｎｔａｉｎ.

１.２　 方法

参照文献[１１－１７]收集多个引物片段ꎬ初筛后选

出 １３ 对条带清晰且多态性较高的 ＳＳＲ 引物(表 ２)进
行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 采用 ＤＮ１４ ＣＴＡＢ 植物基因组 ＤＮＡ 快

速提取试剂盒(北京艾德莱生物科技有限公司)提取

羊角槭叶样的基因组 ＤＮＡꎬ使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 超微

量分光光度计(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司)和
质量体积分数 １.０％琼脂糖凝胶电泳检测基因组 ＤＮＡ
浓度及质量ꎮ

ＰＣＲ 扩增反应体系总体积 ２５.０ μＬꎬ包括 ２×Ｔａｑ
Ｐｌｕｓ Ｍａｓｔｅｒ ＭｉｘＰＣＲ 预混液(南京诺唯赞生物科技股

份有限公司) １２. ５ μＬ、ｄｄＨ２ Ｏ ８.５ μＬ、２０ ｎｇ􀅰μＬ－１

ＤＮＡ 模板 ２.０ μＬ 以及 １０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１正向和反向引物

各 １.０ μＬꎮ 使用 ＴＰ６００ 梯度 ＰＣＲ 仪(日本 Ｔａｋａｒａ Ｂｉｏ
公司)进行 ＰＣＲ 扩增反应ꎬ扩增程序为:９４ ℃预变性

５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓ、相应温度退火 ６０ ｓ(退火温度

见表 ２)、７２ ℃ 延伸 ６０ ｓꎬ共 ３３ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸

７ ｍｉｎꎮ 采用 Ｑｓｅｐ１００ＴＭ全自动核酸蛋白分析系统(光
鼎生物科技股份有限公司)对所有 ＰＣＲ 扩增产物进

行电泳分离检测[１８ꎬ１９]ꎮ
１.３　 数据处理和统计分析

采用 Ｑ－ａｎａｌｙｚｅ ３.０ 软件对 ＳＳＲ 检测结果进行峰

图分 析、 等 位 基 因 读 取 和 胶 图 比 对ꎬ 然 后 采 用

ＧｅｎＡＬＥｘ ６.５ 软件[２０] 对子一代和子二代群体的遗传

多样性进行分析ꎬ遗传参数包括观测等位基因数

(Ｎａ)、有效等位基因数(Ｎｅ)、观测杂合度(Ｈｏ)、期望

杂合度(Ｈｅ)、固定指数(Ｆ ｉ)、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性指数

( Ｉ)和子二代特有等位基因数(Ｎｕ)ꎬ其中ꎬＦ ｉ 值的计

算公式为 Ｆ ｉ ＝ １－Ｈｏ / Ｈｅꎮ 采用 ＨＰ－ＲＡＲＥ １.１ 软件[２１]

计算等位基因丰富度(ＡＲ)及私有等位基因丰富度

８６
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　 　 　表 ２　 用于羊角槭子一代和子二代群体 ＳＳＲ 标记分析的 １３ 对 ＳＳＲ 引物信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １３ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ
Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

序列(５′→３′) 　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

重复基序
Ｒｅｐｅａｔｅｄ
ｍｏｔｉｆ

片段
长度 / ｂｐ
Ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈ

退火
温度 / ℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号１)

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ
ＧｅｎＢａｎｋ１)

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

Ａ４ ＡＡＡＣＣＣＴＴＧＡＡＴＧＧＧＧＡＡＡＡＡＣ ＡＣＡＣＧＧＣＡＴＡＡＡＣＴＡＧＧＡＧＡＡ (ＣＴ) １０ １９０－２０６ ５２ — [１１]２６
Ａ１４ ＣＡＣＴＧＣＴＴＣＴＣＡＡＣＣＴＴＴＧＧ ＴＴＧＣＴＧＡＴＴＧＴＴＴＴＧＣＣＴＣＴ (ＣＴ) １３ １６４－１７４ ５３ — [１１]２６
Ａ２１ ＧＣＡＴＣＡＧＡＧＴＴＡＧＴＣＡＴＡＣ ＣＴＴＧＣＴＡＣＴＴＣＡＴＣＴＴＧＴＣ (ＣＴ) １６ ２０８－２６０ ４９ ＫＦ８０１６２９ [１１]２６
Ａ２７ ＧＣＡＧＡＡＡＡＣＡＡＧＣＣＣＴＡＡＡ ＧＣＡＣＡＡＡＣＡＧＴＴＧＡＡＡＡＣＴＡ (ＣＴ) １６ ２５６－３３８ ４９ ＫＦ８０１６３３ [１１]２６
Ａ４４ ＧＡＡＣＣＡＡＡＧＴＡＴＧＴＡＡＴＣＴＧ ＣＣＡＴＣＡＡＡＧＧＧＡＧＴＣＡＡＣ (ＣＴ) １８ １５８－１９８ ５０ ＫＦ８０１６４０ [１１]２６
Ａ５２ ＧＣＣＡＴＣＡＡＣＧＡＣＣＣＴＣＡＧＣＣＴ ＧＴＣＡＡＡＡＡＧＡＴＣＡＧＡＣＣＣＣＧＣ (ＴＣ) ２１ ２１０－２３８ ５９ — [１１]２７
Ａ６１ ＣＧＣＡＧＴＴＧＡＣＴＧＧＴＧＴＴＣＴＣ ＧＴＴＴＣＴＴＣＧＡＣＧＴＴＧＴＴＴＧＧＡＧＴＴＡＡＡＣＣ (ＡＧ) １６ １３６－１６２ ５７ ＫＰ８２５１６９ [１２]
Ａ６７ ＣＣＡＣＡＡＡＴＣＴＣＣＴＣＴＧＣＣＡＴ ＧＴＴＴＣＴＴＧＴＡＧＡＡＡＣＡＡＡＴＴＧＧＡＡＣＣＣＡ (ＴＣＴ) １１ １００－１１４ ５５ ＫＰ８２５１７５ [１２]
Ａ８２ ＧＡＡＧＡＡＡＧＴＣＴＣＣＡＣＣＡＣ ＴＧＡＧＴＡＡＡＣＣＡＴＧＡＡＡＧＧ (ＣＡ) ６ １６０－３１０ ５０ ＭＧ５５４３９５ [１３]
Ａ８８ ＴＣＣＣＴＣＧＴＴＡＧＡＴＴＴＡＣＧＧＴＧＧＴＴＴ ＴＴＣＴＴＧＡＴＧＡＣＧＡＴＧＡＴＧＡＣＧＡＴＧ (ＣＴ) １１ １７４－２１０ ５５ ＥＦ５３１２９３ [１４]
Ａ１０２ ＣＡＣＡＣＡＴＧＧＧＣＴＴＣＴＣＴＡＴＧＡＧＴ ＣＡＴＣＣＧＣＣＡＧＴＴＧＧＴＧＡＡＴ (ＡＧ) １５ １３０－１５６ ５５ ＡＢ３０３３５５ [１５]
Ａ１１８ ＴＴＴＡＡＡＣＡＣＣＡＴＴＣＴＣＧＣＣＣＣ ＴＡＴＣＧＴＴＣＣＧＣＡＧＧＧＡＧＣＴＡＴＧＡＴＴＣＧ (ＡＣ) ２３ １８０－２１７ ５８ — [１６]
Ａ１２０ ＡＣＡＡＴＡＡＡＡＧＡＧＣＣＣＡＣＡＴＡＧＡＴＡＧ ＴＣＴＣＴＴＣＡＡＴＴＧＣＡＡＧＧＣＴＴＣ (ＧＡ) ８ １０６－１３８ ５３ ＡＪ６２０７２３ [１７]

　 １)—: 无 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 Ｗｉｔｈｏｕｔ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ.

(ＰＡ)ꎮ 采用 ＣＥＲＶＵＳ ２.０ 软件[２２]对子一代和子二代

群体进行哈迪－温伯格(Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ)平衡检验ꎬ
最小期望频率为 ５ꎬ使用叶氏连续性修正ꎬ使用

Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ 校正ꎬ获得微卫星位点的多态性信息含量

(ＰＩＣ)ꎮ 采用 Ｍｉｃｒｏ－ｃｈｅｃｋｅｒ ２.２.３ 软件[２３] 对 １３ 个位

点进行无效等位基因检测ꎬ按照 Ｂｒｏｏｋｆｉｅｌｄ 估算方法

得出无效等位基因频率并对观测等位基因频率进行

调整ꎮ 采用 ＦＳＴＡＴ ２.９.３ 软件[２４] 对上述遗传多样性

参数在子一代和子二代群体间的区别进行检测

(１ ０００次模拟)ꎬ计算子一代和子二代群体的近交系

数(Ｆ ｉｓ) [２５]ꎮ
根据 Ｑ－ａｎａｌｙｚｅ ３.０ 软件显示的分型结果ꎬ在相

同位置ꎬ有条带赋值为“１”ꎬ无条带赋值为“０”ꎮ 计算

供试材料的遗传相似系数(ＧＳ)ꎬ采用非加权组平均

法(ＵＰＧＭＡ)进行聚类分析ꎬ绘制树状图ꎮ 以上操作

均在 ＥＸＣＥＬ ２０１６ 和 ＮＴＳＹＳ ｐｃ ２.１０ｅ 统计分析软件

中完成[２６－２８]ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 羊角槭子一代和子二代群体的遗传多样性

采用 １３ 对 ＳＳＲ 引物对供试羊角槭 １２ 个子一代

样株和 ５４ 个子二代样株进行遗传多样性分析ꎬ结果

见表 ３ 和表 ４ꎮ

由表 ３ 可知:１３ 对 ＳＳＲ 引物共扩增出 １２８ 个观

测等位基因(Ｎａ)ꎬ各引物对应位点的 Ｎａ值为 ６ ~ １７ꎬ
均值为 ９.８ꎻ有效等位基因数(Ｎｅ)为 ２.４ ~ ８.５ꎬ均值为

４.４ꎻ观测杂合度(Ｈｏ)为 ０.４２１ ~ １.０００ꎬ均值为 ０.７３８ꎻ
期望杂合度 (Ｈｅ ) 为 ０. ５２４ ~ ０. ８７３ꎬ均值为 ０. ７２７ꎻ
Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性指数 ( Ｉ) 为 １. ０５８ ~ ２. ３１９ꎬ均值为

１.５５９ꎻ多态性信息含量(ＰＩＣ)为 ０.４２５ ~ ０.９０６ꎬ均值

为 ０.７２３ꎬ表明各引物的多态性较高ꎮ １３ 对 ＳＳＲ 引物

中ꎬＡ１４、Ａ２１、Ａ６１、Ａ６７ 和 Ａ８２ 引物对应位点的固定

指数(Ｆ ｉ)小于 ０ꎬ且 １３ 对 ＳＳＲ 引物对应位点的 Ｆ ｉ 值

的均值也小于 ０ꎬ表明羊角槭群体内存在杂合子过剩

的现象ꎮ 哈迪－温伯格平衡检验结果表明:１３ 对 ＳＳＲ
引物对应位点中ꎬ有 ４ 对 ＳＳＲ 引物对应位点显著偏

离遗传平衡ꎮ 此外ꎬ１３ 对 ＳＳＲ 引物对应位点的子二

代特有等位基因数(Ｎｕ)为 １ ~ ８ꎬ均值为 ４.２ꎻ无效等

位基因频率为 ０.０００~０.２７９ꎮ
由表 ４ 可知:羊角槭子一代和子二代群体的遗传

多样性水平总体较高ꎬ与子一代群体相比ꎬ子二代群

体的遗传多样性水平更高(Ｎａ ＝ ９. ２ꎬＮｅ ＝ ５. ０ꎬＨｅ ＝
０.７４０ꎬＩ＝ １.６７１)ꎮ 羊角槭子一代群体的 Ｈｏ值大于 Ｈｅ

值ꎬ而子二代群体的 Ｈｏ值小于 Ｈｅ值ꎬ且子一代群体的

近交系数(Ｆ ｉｓ)小于 ０ꎬ子二代群体的 Ｆ ｉｓ值大于 ０ꎬ表
明子一代群体中杂合子过剩ꎬ而子二代群体中杂合子

缺失ꎮ 此外ꎬ子二代群体的 Ｈｏ值略小于子一代群体ꎬ

９６
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　 　 　表 ３　 用于羊角槭子一代和子二代群体 ＳＳＲ 标记分析的 １３ 对引物对应位点的遗传参数１)

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｌｏｃｉ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ １３ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ１)

引物 Ｐｒｉｍｅｒ Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ Ｉ ＰＩＣ Ｆｉ Ｎｕ Ｆｎ

Ａ４ ７ ３.４ ０.６７１ ０.７０３ １.３５２ ０.６７１ ０.０４８∗ ２ ０.０００
Ａ１４ ６ ４.２ ０.７７１ ０.７５５ １.５１６ ０.７０１ －０.０２５∗ １ ０.０４６
Ａ２１ １７ ８.５ １.０００ ０.８７３ ２.３１９ ０.９０６ －０.１４７ ５ ０.０００
Ａ２７ １３ ４.９ ０.６５７ ０.７７７ １.７１４ ０.８２３ ０.１２９ ８ ０.１６１
Ａ４４ ９ ２.９ ０.６１１ ０.６５１ １.３０３ ０.６５９ ０.０７０ ５ ０.０１５
Ａ５２ １３ ６.８ ０.７８７ ０.８２９ ２.０５１ ０.８９８ ０.０５６ ５ ０.０２２
Ａ６１ １２ ５.５ １.０００ ０.８１０ １.８２５ ０.８７４ －０.２３８ ６ ０.０００
Ａ６７ ７ ２.４ ０.８４５ ０.５８３ １.０６６ ０.５２２ －０.４５２∗ ３ ０.０２８
Ａ８２ ９ ３.７ ０.８８６ ０.７１９ １.４１１ ０.７４０ －０.２４１ ５ ０.２７９
Ａ８８ ９ ３.０ ０.４６８ ０.６６７ １.３１５ ０.６８５ ０.３０１∗ ５ ０.１３３
Ａ１０２ ９ ３.９ ０.６６４ ０.７４４ １.４５９ ０.７０６ ０.１０６ ５ ０.１７３
Ａ１１８ １１ ５.６ ０.８０７ ０.８１９ １.８７７ ０.７９３ ０.０１１ ３ ０.０６５
Ａ１２０ ６ ２.４ ０.４２１ ０.５２４ １.０５８ ０.４２５ ０.３２９ １ ０.１６０

均值 Ｍｅａｎ ９.８ ４.４ ０.７３８ ０.７２７ １.５５９ ０.７２３ －０.００４ ４.２

　 １)Ｎａ: 观测等位基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｎｅ: 有效等位基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｏ: 观测杂合度 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｅ:
期望杂合度 Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｉ: Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ ＰＩＣ: 多态性信息含量 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ
Ｆｉ: 固定指数 Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ Ｎｕ: 子二代特有等位基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｕｎｉｑｕｅ ｔｏ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ Ｆｎ: 无效等位基因频率 Ｎｕｌｌ ａｌｌｅｌｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ. ∗: Ｐ<０.０５.

表 ４　 羊角槭子一代(Ｆ１)与子二代(Ｆ２)群体的遗传多样性比较１)

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ (Ｆ１) ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ (Ｆ２) ｏｆ Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ
ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ１)

世代
Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

样株数
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｎｕｍｂｅｒ Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ Ｉ Ｆｉ ＡＲ ＰＡ Ｆｉｓ

Ｆ１ １２ ５.７ ３.９ ０.７５８ ０.７１５ １.４４７ －０.０６４ ３.４６１ １.６４８ －０.０１５
Ｆ２ ５４ ９.２ ５.０ ０.７１７ ０.７４０ １.６７１ ０.０５６ ３.５９３ １.７８０ ０.０４０

　 １)Ｎａ: 观测等位基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｎｅ: 有效等位基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｏ: 观测杂合度 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｅ:
期望杂合度 Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｉ: Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｆｉ: 固定指数 Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＡＲ: 等位基因丰富度 Ａｌｌｅｌｉｃ
ｒｉｃｈｎｅｓｓꎻ ＰＡ: 私有等位基因丰富度 Ｐｒｉｖａｔｅ ａｌｌｅｌｉｃ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎻ Ｆｉｓ: 近交系数 Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ.

说明子二代群体中实际杂合单株比率较子一代群体

有所下降ꎮ
２.２　 羊角槭子一代和子二代群体的亲缘关系分析

羊角槭 ６６ 个样株间的遗传相似系数为０.５４０ ~
０.９０８ꎮ 羊角槭子一代样株中ꎬＹ４ 与 Ｙ１０ 的亲缘关系

最近(遗传相似系数为 ０.８９７)ꎬＹ５ 与 Ｙ１２ 的亲缘关

系最远(遗传相似系数为 ０.６４４)ꎻ羊角槭子二代样株

中ꎬＹ３３ 与 Ｙ３４ 以及 Ｙ４１ 与 Ｙ４３ 的亲缘关系最近(遗
传相似系数均为０.９０８)ꎬＹ１７ 与 Ｙ６５ 的亲缘关系最远

(遗传相似系数为０.５４０)ꎮ 羊角槭子一代样株与子二

代样株间ꎬ子一代 Ｙ５ 与子二代 Ｙ２４ 的亲缘关系最近

(遗传相似系数为 ０. ８５１)ꎬ子一代 Ｙ１２ 与子二代

Ｙ３６、Ｙ３７ 和 Ｙ６５ 的亲缘关系最远(遗传相似系数均

为 ０.５７５)ꎮ
基于遗传相似系数的羊角槭子一代和子二代群

体的 ＵＰＧＭＡ 聚类图见图 １ꎮ 由图 １ 可知:以遗传相

似系数 ０.７０９ 为阈值ꎬ羊角槭 ６６ 个样株分为 Ａ、Ｂ 和

Ｃ ３ 组ꎮ Ａ 组包括 ５１ 个样株ꎬ以遗传相似系数 ０.７２３
为阈值进一步分为 Ａ１和 Ａ２ ２ 个亚组ꎮ Ａ１亚组中ꎬ子
一代 Ｙ１ 单独聚为一支ꎬ与子二代 Ｙ４６、Ｙ４９、Ｙ５０、
Ｙ５１、Ｙ５２、Ｙ５３、Ｙ５４、Ｙ５５、Ｙ５６、Ｙ５７、Ｙ５８、Ｙ５９、Ｙ６０、
Ｙ６１、Ｙ６２、Ｙ６３、Ｙ６４ 和 Ｙ６５ 的亲缘关系较近ꎻＡ２亚组

中ꎬ子一代 Ｙ７ 和 Ｙ８ 与子二代 Ｙ１４ 和 Ｙ２９ 的亲缘关

系较近ꎮ Ｂ 组包括 １４ 个样株ꎬ以遗传相似系数 ０.７１８
为阈值进一步分为 Ｂ１和 Ｂ２ ２ 个亚组ꎬＢ１亚组包括子

一代 Ｙ２、Ｙ３、Ｙ４、Ｙ６、Ｙ９、Ｙ１０、Ｙ１１ 和 Ｙ１２ 以及子二

代 Ｙ１３、Ｙ１９ 和 Ｙ２４ꎬ其中ꎬＹ４ 与 Ｙ１０ 先聚为一支ꎬ亲
缘关系较近ꎻＢ２亚组包括子一代 Ｙ５ 以及子二代 Ｙ２２
和 Ｙ２３ꎮ 大多数的子一代样株聚集在 Ｂ 组ꎮ Ｃ 组仅

包括子二代 Ｙ６６ꎮ

０７
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Ｙ１－Ｙ１２: 子一代样株编号 Ｎｏ. ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ Ｙ１３－Ｙ６６: 子二代 Ｎｏ. ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ.

图 １　 羊角槭子一代和子二代群体的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ ｆｉｌｉａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃｅｒ ｙａｎｇｊｕｅｃｈｉ Ｆａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｌ. Ｃｈｉｕ

３　 讨论和结论

羊角槭群体数量少ꎬ种子不孕率高ꎬ交配方式以

异交为主ꎬ部分自交亲和[２９]ꎬ其主要传粉方式为虫媒

传粉ꎬ具有传粉效率低、胚珠败育和落花落果现象明

显等特点ꎬ这些因子均导致羊角槭的自然结实率和繁

殖成功率较低[８]１８－１９ꎬ２９ꎮ 本研究中ꎬ羊角槭子一代和

子二代群体的遗传多样性水平总体较高ꎬ且子二代群

体的遗传多样性水平略高于子一代群体ꎮ 刘晓宏[３０]

的研究结果表明:在槭属树种中的遗传聚类结果中羊

角槭单独聚为一类ꎬ在槭属中较特殊ꎮ 与血皮槭

〔Ａｃｅｒ ｇｒｉｓｅｕｍ ( Ｆｒａｎｃｈ.) Ｐａｘ 〕 [１１]５３、 葛 萝 槭 〔 Ａｃｅｒ
ｄａｖｉｄｉｉ ｓｕｂｓｐ. ｇｒｏｓｓｅｒｉ (Ｐａｘ) Ｐ. Ｃ. ｄｅ Ｊｏｎｇ〕 [３１]、金钱

槭 ( Ｄｉｐｔｅｒｏｎｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｏｌｉｖ.) [３２] 和 云 南 金 钱 槭

(Ｄｉｐｔｅｒｏｎｉａ ｄｙｅｒｉａｎａ Ｈｅｎｒｙ) [３２]相比ꎬ羊角槭的遗传多

样性水平较高ꎬ且明显高于亲缘关系较近的庙台槭

(Ａｃｅｒ ｍｉａｏｔａｉｅｎｓｅ Ｐ. Ｃ. Ｔｓｏｏｎｇ) (Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多样性指

数为 ０.２９１ ８) [３３]ꎬ说明羊角槭群体具有一定的进化

潜力ꎮ 本研究中ꎬ羊角槭子二代的亲本并不完全包括

在供试的子一代群体内ꎬ由于羊角槭子一代群体中部

分植株已死亡ꎬ推测子二代中检测到的特有等位基因

可能来源于已死亡的子一代植株ꎮ
本研究中ꎬ１３ 对 ＳＳＲ 引物对应位点的多样性水

平存在一定差异ꎬＡ２１、Ａ２７、Ａ５２、Ａ６１ 和 Ａ１１８ 引物对

应位点的观测等位基因数较多ꎬ为 １１ ~ １７ 个ꎬ且这

５ 对 ＳＳＲ 引物对应位点的期望杂合度、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 多

样性指数和多态性信息含量也高于其他引物ꎬ说明这

５ 对 ＳＳＲ 引物能揭示羊角槭群体更为丰富的遗传多

样性信息ꎮ 其余 ８ 对 ＳＳＲ 引物对应位点的观测等位

基因数较少(６~９)ꎬ其相应的遗传多样性参数也相应

较低ꎮ 羊角槭子一代群体的观测杂合度大于期望杂

合度ꎬ子二代群体的观测杂合度却小于期望杂合度ꎬ
表明子一代群体中杂合子过剩ꎬ子二代群体中杂合子

缺失ꎻ并且ꎬ子二代群体的观测杂合度略小于子一代ꎬ
说明子二代群体中实际杂合单株比率较子一代群体

有所下降ꎬ但差异不大ꎬ子二代样株中存在近亲交配

的后代ꎮ 杂合子过剩一般出现在研究对象为小群体

或者封闭群体[３４]ꎬ如羊角槭野生群体中的子一代群

体往往由于亲本数量所限ꎬ 出现的奠基者效应

(ｆｏｕｎｄｅｒ ｅｆｆｅｃｔ)会导致连锁不平衡现象ꎬ继而造成杂

合子过剩ꎮ 而羊角槭子二代群体呈现的杂合子缺失

１７
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除与无效基因和研究样本范围大小有关外ꎬ还可能与

人为干扰、单株交配型式样改变、群体退化和亲缘近

交所造成的稀有碱基丢失等有关[３５]ꎮ 此外ꎬ人类砍

伐和自然灾害等也会影响其群体遗传多样性和单株

交配型式样ꎮ
聚类分析结果显示:Ａ１亚组中ꎬ羊角槭子一代 Ｙ１

与 １８ 个子二代样株的亲缘关系较近ꎬ遗传相似系数

为 ０.６４４~０.８０５ꎬ推测这 １８ 个子二代样株为 Ｙ１ 的后

代ꎮ 羊角槭花期传粉昆虫以蝇类、蛾类和蜜蜂为

主[８]１９ꎬ这类昆虫的传粉飞行距离较短[３６]ꎬ所以距离

相近的子一代 Ｙ１ 和 Ｙ２ 易促成异交结实ꎬ有利于繁

殖成功ꎬ这与其异交为主、部分自交可育的繁殖特性

相关联[２９]ꎮ Ａ２亚组中ꎬ仅有的子一代 Ｙ７ 和 Ｙ８ 的地

理分布位置较近ꎬ且二者的亲缘关系也较近ꎬ有可能

来源于同一个母本ꎮ 此外ꎬ子一代 Ｙ７ 和 Ｙ８ 与 ３０ 个

子二代样株的亲缘关系较近ꎬ推测 Ａ２亚组中的这些

子二代样株应为 Ｙ７ 和 Ｙ８ 的后代ꎮ Ｂ１亚组中ꎬ子一

代 Ｙ２、Ｙ３、Ｙ４ 和 Ｙ１０ 聚为一个小分支ꎬ这 ４ 个单株均

位于浙江省杭州市西天目山的同一山坳ꎬ加上其主要

依赖昆虫传粉ꎬ导致这 ４ 个单株很可能来源于同一祖

先ꎮ 子一代 Ｙ６ 和 Ｙ９ 与子二代 Ｙ１３ 以及子一代 Ｙ１１
和 Ｙ１２ 与子二代 Ｙ２４ 的亲缘关系较近ꎮ 在实地调查

过程中发现ꎬＹ１３ 是 Ｙ６ 树下旁生的小树ꎬＹ１１ 和 Ｙ１２
与 Ｙ２４ 的地理位置也较近ꎬ推测 Ｙ１３ 为 Ｙ６ 与 Ｙ９ 的

异交子代ꎬＹ２４ 为 Ｙ１１ 和 Ｙ１２ 的异交子代ꎮ Ｂ２亚组

中ꎬ子二代 Ｙ２２ 和 Ｙ２３ 与子一代 Ｙ５ 聚为一个小分

支ꎬ三者间亲缘关系较近ꎬ推测 Ｙ５ 很可能是 Ｙ２２ 和

Ｙ２３ 的父本或母本ꎮ ６６ 个样株中ꎬ子二代 Ｙ６６ 与其

他样株的遗传相似系数为 ０.６３２ ~ ０.７５９ꎬ但却单独聚

为 Ｃ 组ꎬ说明 Ｙ６６ 的亲本可能是子一代中已死亡的

植株ꎮ
羊角槭与庙台槭亲缘关系非常近ꎬ « Ｆｌｏｒａ ｏｆ

Ｃｈｉｎａ»将二者归并为 １ 个种[３７]ꎬ但林立等[３８] 通过

ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 和 ｃｐＤＮＡ 序列比对发现二者差异较大ꎬ
采集于武汉和杭州的羊角槭样品在 ５ 条 ＤＮＡ 序列上

都表现出 １００％相似度ꎬ而与庙台槭则在 ５ 条 ＤＮＡ 序

列上存在 １３ 个位点差异ꎬ分子证据不支持将羊角槭

归并为庙台槭ꎻ此外ꎬ二者在形态和地理分布上也差

异较大ꎬ庙台槭分布于甘、陕 ２ 省ꎬ小枝、果序和叶柄

无毛ꎬ而羊角槭分布于浙西北地区ꎬ小枝、果序和叶柄

被宿存的灰色或淡黄色短柔毛ꎬ因此ꎬ不支持将羊角

槭归并为庙台槭ꎮ

本研究中供试的羊角槭子二代群体已被浙江天

目山国家级自然保护区管理局划分为羊角槭母树林ꎮ
在对羊角槭母树林实施就地保护的过程中ꎬ可在其分

布较为集中的地方ꎬ有规模地扩大幼树和幼苗的林窗

面积ꎬ这样既能增加群落下层光照ꎬ提高林下幼苗和

幼树的光合作用速率ꎬ又不至于因光照太强对幼苗和

幼树的叶片造成伤害[３９]ꎮ 羊角槭自然受精率、结实

率低[８]３５－３７ꎬ人为地将遗传相似系数较小的植株间的

种子、幼苗植株进行交叉种植ꎬ有利于促进自然异交ꎮ
此外ꎬ还可对其实施人工采种ꎬ选取亲缘关系较远植

株的种子进行人工培养ꎬ如 Ｙ１７ 和 Ｙ６５ꎬ开展人工杂

交授粉ꎬ扩大羊角槭的遗传变异ꎬ丰富其遗传信息ꎮ
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