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摘要: 采用 ２８ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物对北京、河南、陕西、广东和浙江的青榨槭(Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.)８ 个天然种群 ２３１ 株

样株的基因组 ＤＮＡ 进行扩增ꎬ在此基础上对供试种群的遗传多样性和遗传结构进行分析ꎮ 结果表明:８ 个天然种

群的观测等位基因数和有效等位基因数较为接近ꎬ均值分别为 ３.２ 和 １.６ꎻＳｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数、观测杂合度、期望

杂合度、Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数和多态性信息含量均值分别为 ０.５１２ ７、０.２３７ ９、０.２７６ ９、０.２７１ ９ 和 ０.２４３ ６ꎮ 总体来

看ꎬ８ 个天然种群中ꎬ广东南岭国家森林公园(Ｐ７)种群的遗传多样性最高ꎬ河南嵩山地质公园(Ｐ５)种群的遗传多样

性最低ꎬ且 ８ 个天然种群的观测杂合度小于期望杂合度ꎮ ８ 个天然种群间的遗传分化系数为 ０.３３４ ５ꎬ基因流为

０.５０８ ８ꎬ种群内和种群间的遗传变异贡献率分别为 ６６.５５％和 ３３.４５％ꎮ 供试种群中ꎬＰ７ 种群和浙江西天目山森林

公园(Ｐ８)种群与其余 ６ 个种群间的遗传相似系数相对较小ꎬ而遗传距离却相对较大ꎮ Ｍａｎｔｅｌ 检验结果显示:青榨

槭种群间的遗传距离和地理距离存在极显著正相关(Ｒ２ ＝ ０.５６８ ６ꎬＰ＝ ０.００２)ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚类分析和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分

析结果均表明:供试青榨槭 ８ 个天然种群被分成 ２ 个集群ꎬ其中ꎬＰ７ 种群和 Ｐ８ 种群为一个集群ꎬ其余 ６ 个种群为另

一个集群ꎮ 综合上述研究结果:青榨槭天然种群的遗传多样性水平较高ꎬ其遗传分化主要存在于种群内ꎬ种群间的

基因交流较少ꎮ 供试种群内均存在一定程度的自交或近交现象ꎬ种群容易衰退ꎬ故应加强对青榨槭天然种群的保
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ａｎｄ Ｗｅｓｔ Ｔｉａｎｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ (Ｐ８) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｓｉｘ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｒｅ
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ｄａｖｉｄｉｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｒ２ ＝ ０.５６８ ６ꎬ Ｐ ＝ ０.００２). Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｂｏｔｈ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｅｉｇｈｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｄａｖｉｄｉｉ ａｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ ｃｌｕｓｔｅｒｓꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ Ｐ７
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ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｄａｖｉｄｉｉ ｉｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈꎬ ｉｔｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｍａｉｎｌｙ ｅｘｉｓｔｓ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｌｅｓｓ ｇｅｎｅ ｅｘｃｈａｎｇｅ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅｒｅ
ａｒｅ ｓｏｍｅ ｓｅｌｆｉｎｇ ｏｒ ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｅａｓｙ ｔｏ
ｄｅｃｌｉｎｅꎬ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｄａｖｉｄｉｉ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｓｔｒｅｎｇｔｈｅｎｅｄ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.ꎻ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 青榨槭 ( Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.) 隶属于槭树科

(Ａｃｅｒａｃｅａｅ)槭属(Ａｃｅｒ Ｌｉｎｎ.)ꎬ为落叶乔木ꎬ该种生长

迅速ꎬ树冠整齐ꎬ树姿优美ꎬ树皮呈蛙绿色ꎬ叶片在秋

季可变为黄色、红色或橙色ꎬ具有极佳的观赏价值ꎬ是
城市园林绿化的优良树种[１]ꎮ 此外ꎬ青榨槭还具有

叶片富含蛋白酶、材质优良等特点ꎬ具有一定的经济

价值和医用价值[２ꎬ３]ꎮ 然而ꎬ由于青榨槭存在天然生

境遭到人为破坏和自身更新困难等问题ꎬ其遗传多样

性面临巨大危机ꎮ 目前ꎬ关于青榨槭天然种群遗传多

样性的研究报道甚少ꎬ仅 Ｈｅ 等[４] 利用青榨槭叶绿体

基因组开发出 ２０ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ并对陕西 ７ 个青榨槭

种群的遗传多样性进行了分析ꎮ 因此ꎬ亟需对青榨槭

遗传多样性和遗传结构进行系统研究ꎬ这对其遗传多

样性保护策略的制定具有重要意义ꎮ
微卫星标记(ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ)又称简单重复

序列标记(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬ ＳＳＲ)ꎬ广泛分布于

真核生物基因组的编码区和非编码区[５]ꎬ具有共显

性、多态性高、对 ＤＮＡ 要求不严格、重复性好及符合

孟德尔遗传规律等优点ꎬ被广泛应用于遗传多样性分

析、比较作图、濒危物种保护、品种鉴定及种质资源保

存等方面研究[６－９]ꎮ ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记是基于表达序列

标签(ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇꎬＥＳＴ)开发的一种新型分

子标记ꎬ在同科不同属或同属不同种间具有良好的通

用性ꎬ被广泛应用于植物基因组学研究[１０－１３]ꎮ
鉴于此ꎬ本研究利用 ２８ 对多态性稳定、条带清晰

的 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物对北京、河南、陕西、广东和浙江

５ 个地区的青榨槭 ８ 个天然种群 ２３１ 株样株的遗传

多样性和遗传结构进行了系统分析ꎬ以期为青榨槭天

然种群的遗传多样性保护及该遗传资源的开发利用

奠定理论基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

根据青榨槭在中国的实际分布情况ꎬ选取北京、
河南、陕西、广东和浙江的青榨槭 ８ 个天然种群作为

研究对象ꎬ共采集 ２３１ 株样株的完整叶片ꎬ各种群的

地理分布和样株数见表 １ꎮ 其中ꎬ北京天池峡谷和陕

西南五台山地质公园 ２ 个种群的叶片样本于 ２０１９ 年

１０ 月采集ꎻ北京白羊沟自然风景区、北京三岔万涧、
北京黄柏寺村、河南嵩山地质公园和广东南岭国家森

林公园 ５ 个种群的叶片样本于 ２０２０ 年 １０ 月采集ꎻ浙
江西天目山森林公园种群的叶片样本于 ２０２０ 年 １１
月采集ꎮ 样本采集时保证样株间距在 ３０ ｍ 以上ꎬ每
个种群采集 ３０ 株以上ꎬ样株数量少于 ３０ 株的种群则

采集种群中的全部样株ꎮ 采集样株顶部枝条上的健

康、无病虫害的完整嫩叶ꎬ置于装有硅胶的塑封袋中

保存并带回实验室ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 基因组 ＤＮＡ 的提取和质量检测　 使用 ＣＴＡＢ
植物基因组 ＤＮＡ 快速提取试剂盒(北京爱博森生物

科技有限公司)提取每株样株的基因组 ＤＮＡꎮ 使用

质量体积分数 １％琼脂糖凝胶电泳检测基因组 ＤＮＡ
样品的完整性ꎬ使用 ＮＤ－１０００ 超微量分光光度计(美
国 ＮａｎｏＤｒｏｐ 公司)检测基因组 ＤＮＡ 样品的浓度和纯

度ꎬ并将 ＤＮＡ 质量浓度稀释至 ５０ ｎｇμＬ－ １后ꎬ置于

－２０ ℃冰箱中保存、备用ꎮ
１.２.２　 ＰＣＲ 扩增条件及扩增结果检测　 以每株样株

的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ使用 ２８ 对多态性稳定且扩增

条带清晰的 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物(表 ２)进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ

８５
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表 １　 青榨槭 ８ 个天然种群的地理分布和样株数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.

编号
Ｎｏ.

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

气候带类型
Ｃｌｉｍａｔｉｃ ｚｏｎｅ ｔｙｐｅ

样株数
Ｓａｍｐｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ

Ｐ１ 北京白羊沟自然风景区 Ｂａｉｙａｎｇｇｏｕ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｅｎｉｃ Ａｒｅａ ｏｆ
Ｂｅｉｊｉｎｇ

Ｅ１１６°０１′ Ｎ４０°１２′ ６８０－８５０ 温带 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ ３２

Ｐ２ 北京三岔万涧 Ｓａｎｃｈａ Ｗａｎｊｉａｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｅ１１６°２３′ Ｎ４０°２８′ ６１０－８４０ 温带 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ ２６
Ｐ３ 北京天池峡谷 Ｔｉａｎｃｈｉ Ｃａｎｙｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｅ１１６°２３′ Ｎ４０°５４′ ５００－６４０ 温带 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ ３２
Ｐ４ 北京黄柏寺村 Ｈｕａｎｇｂａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｅ１１５°５９′ Ｎ４０°３２′ ９１０－９８０ 温带 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ ２２
Ｐ５ 河南嵩山地质公园 Ｓｏｎｇｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｈｅｎａｎ Ｅ１１２°５６′ Ｎ３４°３５′ １ ３１０－１ ４６０ 暖温带 Ｗａｒｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ ２４
Ｐ６ 陕西南五台地质公园 Ｎａｎｗｕｔａｉ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉ Ｅ１０８°５９′ Ｎ３３°５９′ １ ３００－１ ４１０ 暖温带 Ｗａｒｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ ３２
Ｐ７ 广东南岭国家森林公园 Ｎａｎｌｉｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ

Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ
Ｅ１１２°３０′ Ｎ２４°３７′ 　 ６７０－１ １４０ 亚热带 Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｚｏｎｅ ３２

Ｐ８ 浙江西天目山森林公园 Ｗｅｓｔ Ｔｉａｎｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ

Ｅ１１９°２５′ Ｎ３０°２０′ 　 ３７０－１ ０２０ 亚热带 Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｚｏｎｅ ３１

表 ２　 用于青榨槭 ８ 个天然种群样株基因组 ＤＮＡ 扩增反应的引物序列
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.

编号
Ｎｏ.

引物序列(５′→３′) 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

重复单元
Ｒｅｐｅａｔ
ｍｏｔｉｆ

预期片段长度 / ｂｐ
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ

ｌｅｎｇｔｈ

退火温度 / ℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ＡＤ０１ ＡＣＡＧＣＣＣＴＡＣＡＣＣＡＡＴＣＴ ＡＴＣＴＡＣＴＡＣＧＡＣＧＡＧＴＴＡＣＡＧ (ＡＴ) ６ ４８１ ５１

ＡＤ０２ ＴＴＧＧＣＡＴＴＣＡＡＴＣＴＴＣＡＣＡ ＴＡＧＧＧＣＡＡＣＴＣＡＴＡＣＧＧＴ (ＴＡ) ７ ２７４ ５１

ＡＤ０３ ＣＡＣＣＡＣＣＣＴＣＣＡＣＡＴＴＡＣ ＡＡＧＣＣＣＡＴＡＣＴＣＧＴＣＡＴＴ (ＣＴ) ７ ４３０ ５２

ＡＤ０４ ＡＡＴＣＴＧＣＡＣＣＴＣＡＡＣＣＴＧ ＧＡＧＡＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＧＡＣＴＧ (ＡＧ) ６ ３３２ ５７

ＡＤ０５ ＴＣＣＴＡＣＴＴＡＧＴＧＣＣＣＴＣＣ ＣＡＴＧＴＧＣＴＡＴＴＧＣＧＡＴＧＡ (ＡＧ) ８ ３０１ ５６

ＡＤ０６ ＴＣＣＴＡＣＴＴＡＧＴＧＣＣＣＴＣＣ ＣＡＴＧＴＧＣＴＡＴＴＧＣＧＡＴＧＡ (ＡＧ) ８ ３０１ ５６

ＡＤ０７ ＡＧＣＣＡＡＴＧＣＣＡＧＣＧＡＴＡＡ ＣＣＡＣＴＧＴＴＴＡＣＴＣＴＡＧＣＣＣＡＣＡ (ＧＡ) ７ ３７２ ５５

ＡＤ０８ ＣＡＡＧＡＣＴＧＣＴＧＧＡＧＡＣＡＡ ＡＡＣＣＣＡＣＴＡＣＣＣＡＣＡＴＡＣＡ (ＡＧ) ８ ２５６ ５６

ＡＤ０９ ＣＡＴＴＣＣＡＣＴＴＣＣＧＴＣＣＴＴ ＴＣＴＴＣＡＧＡＴＴＣＴＡＴＧＣＣＴＴＴＣ (ＴＣ) ９ ４７７ ５１

ＡＤ１０ ＧＡＣＣＧＴＣＣＧＴＴＴＣＴＧＴＡＴ ＡＣＴＴＣＡＡＧＧＣＡＣＴＴＴＣＣＡ (ＡＣ) ６ ３１６ ４９

ＡＤ１１ ＣＧＡＧＧＧＡＴＡＡＣＧＧＣＡＡＣＴ ＧＴＧＧＡＴＡＡＡＣＣＡＴＣＧＣＡＡＧＡ (ＡＧ) ９ ２９０ ５３

ＡＤ１２ ＡＴＣＣＡＧＡＣＴＴＧＡＡＧＡＧＧＣ ＴＣＡＴＧＴＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＧＣ (ＣＴＴ) ５ ４７９ ５１

ＡＤ１３ ＡＴＡＡＣＡＡＣＡＡＴＧＧＣＧＡＡＧ ＡＣＡＧＣＧＡＧＴＧＡＧＴＣＡＧＧＴ (ＴＣＴ) ５ ３８５ ５１

ＡＤ１４ ＣＡＡＣＡＡＧＡＣＡＧＡＧＣＧＡＴＴ ＣＡＣＣＡＣＴＴＴＣＡＣＣＧＡＣＴＡ (ＴＴＧ) ５ ３３４ ４９

ＡＤ１５ ＧＣＡＧＧＴＣＴＴＧＴＧＧＡＧＧＧＡ ＧＡＡＴＧＴＧＡＣＧＡＴＴＣＧＧＧＴＡＣ (ＧＣＡ) ５ ３３４ ５７

ＡＤ１６ ＡＡＧＧＡＧＧＡＡＧＴＡＴＴＧＡＴＧＧＴＧＡＧＧ ＴＴＴＴＣＴＣＧＧＧＴＧＧＡＴＧＧＧ (ＧＴＣ) ５ ４５０ ５６

ＡＤ１７ ＧＡＣＴＣＧＣＴＣＣＡＣＣＴＧＡＡＴ ＧＣＣＣＴＧＡＴＧＡＴＧＴＣＣＡＡＴ (ＴＴＡ) ５ ３８１ ５２

ＡＤ１８ ＴＣＧＣＣＧＴＣＡＣＣＡＡＴＣＣＴＣ ＡＴＣＧＧＴＣＣＣＧＴＴＡＧＴＴＣＣ (ＧＴＧ) ５ ３４５ ５４

ＡＤ１９ ＧＧＣＧＧＴＧＡＧＧＧＡＧＡＡＧＡＴ ＴＣＧＧＴＧＡＣＧＡＡＧＡＣＧＡＧＣ (ＧＣＡ) ５ ２９９ ６０

ＡＤ２０ ＧＧＡＴＧＧＴＡＴＧＧＡＣＧＧＧＴＧ ＴＡＴＧＣＴＣＴＴＴＧＴＡＧＧＧＴＧＴＴ (ＡＡＴ) ５ ３３８ ５４

ＡＤ２１ ＣＴＴＧＧＴＣＴＴＣＧＴＣＧＧＡＴＴ ＴＴＴＴＧＣＧＧＡＴＡＡＧＧＡＡＣＴ (ＣＴＴ) ６ ３２３ ４９

ＡＤ２２ ＡＣＣＣＧＣＣＣＡＣＴＧＴＴＧＴＣＴＣ ＴＣＧＣＴＴＧＣＣＡＴＣＡＴＴＴＣＧ (ＧＣＧ) ６ ４０６ ５４

ＡＤ２３ ＧＴＧＧＧＣＴＣＡＴＡＧＴＴＣＴＣＧ ＡＴＧＧＡＴＴＧＴＡＣＧＧＴＣＡＡＧ (ＣＣＡ) ７ ２５９ ５１

ＡＤ２４ ＣＡＣＣＧＡＣＣＡＴＴＣＡＴＡＧＣＧ ＣＧＧＡＧＧＡＴＡＣＡＴＣＡＣＡＧＣ (ＧＴＴ) ５ ２０３ ５７

ＡＤ２５ ＧＣＣＧＣＡＡＴＣＧＧＴＡＡＡＴＣＧ ＴＣＡＴＣＡＴＣＡＧＴＡＴＣＧＣＣＡＧＧＡＡ (ＴＣＣ) ５ ３８３ ５３

ＡＤ２６ ＡＣＣＴＧＡＣＣＴＣＣＧＣＡＴＡＧＡ ＧＧＡＣＧＡＧＡＡＧＣＣＡＣＡＡＴＣ (ＴＡＧ) ５ ４０３ ５５

ＡＤ２７ ＣＣＡＣＣＴＣＣＣＣＡＣＣＴＣＴＧＴ ＣＧＧＣＣＴＣＴＴＡＴＣＣＧＴＴＧＣ (ＴＴＴＣ) ５ ２６０ ５６

ＡＤ２８ ＴＣＴＴＣＴＣＡＣＧＧＡＧＴＡＧＧＧ ＣＧＧＣＴＧＴＣＴＴＣＡＧＴＴＴＧＣ (ＣＡＧＴ) ６ ３９６ ５４

９５
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所有扩增反应均使用 Ｓ１０００ ＰＣＲ 仪(美国 ＡＢＩ 公司)
完成ꎬ扩增体系总体积 １０.００ μＬꎬ包括基因组 ＤＮＡ 样

品 １.００ μＬ、２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｆｏｒ ＰＡＧＥ(北京康为世

纪生物科技有限公司)５.００ μＬ、１０ μｍｏｌＬ－ １正向和

反向引物各 ０.２５ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ３.５０ μＬꎮ 扩增程序为

９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓ、相应退火温度下

退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ共 ３２ 个循环ꎻ最后ꎬ７２ ℃
延伸 １０ ｍｉｎꎮ

使用质量体积分数 １％琼脂糖凝胶电泳检测扩

增结果ꎬ检测完毕后将扩增产物转交北京睿博兴科生

物技术有限公司进行毛细管电泳检测分析ꎬ检测仪器

为 ＡＢＩ３７３０ 基因测序仪(美国 ＡＢＩ 公司)ꎮ
１.３　 数据处理

利用 Ｇｅｎｅｍａｒｋｅｒ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.２.０ 软件读取 ＳＳＲ 荧

光标记片段大小ꎬ统计每个样本的基因型ꎬ据此构建

２３１ 个样本的基因型数据库ꎮ 利用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２ 软

件计算观测等位基因数、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、基因流、遗传分化系数、遗传距离和遗传

相似系数ꎮ 利用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６.５ 软件进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验ꎬ
分析种群间遗传距离与地理距离的相关性ꎬ并进行分

子方差分析(ＡＭＯＶＡ)ꎬ计算种群内及种群间的遗传

变异贡献率ꎮ 利用 Ｃｅｒｖｕｓ Ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ３.０.７ 软件计算多

态性信息含量ꎮ 基于遗传距离、利用 ＮＴＳＹＳ－ｐｃ２.１
软件对供试种群进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析和绘图ꎮ 利

用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３.４ 软件对供试种群进行分组和遗

传结构分析ꎬ其中ꎬ遗传结构分析采用混合模型与等

位基因相关模型ꎬ具体参数如下:分组 Ｋ 设为 １ ~ ８ꎬ
每个 Ｋ 值重复运算 ２０ 次ꎬ将马尔科夫链蒙特卡罗

(ＭＣＭＣ)和 ｂｕｒｎ－ｉｎ 均设为 １００ ０００ꎮ 运行结束后ꎬ将
结果压缩(ｚｉｐ 文件)并上传到 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｈａｒｖｅｓｔｅｒ 网站

(ｈｔｔｐ:∥ｔａｙｌｏｒ０. ｂｉｏｌｏｇｙ. ｕｃｌａ. ｅｄｕ / ｓｔｒｕｃｔｕｒｅＨａｒｖｅｓｔｅｒ / )
上ꎬ计算 ΔＫꎬ得到最佳分组的 Ｋ 值ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 青榨槭天然种群的遗传多样性分析

基于 ２８ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物对青榨槭 ８ 个天然种

群基因组 ＤＮＡ 的扩增结果ꎬ供试青榨槭天然种群的

遗传多样性分析结果见表 ３ꎮ
由表 ３ 可见:广东南岭国家森林公园(Ｐ７)种群

和浙江西天目山森林公园(Ｐ８)种群的观测等位基因

数为 ４ꎬ其余 ６ 个种群的观测等位基因数均为 ３ꎬ供试

种群观测等位基因数的均值为 ３.２ꎮ Ｐ７ 种群的有效

等位基因数最多ꎬ为 １.８ꎻ北京黄柏寺村(Ｐ４)种群的

有效等位基因数次之ꎬ为 １.７ꎻ北京天池峡谷(Ｐ３)种
群和 Ｐ８ 种群的有效等位基因数最少ꎬ仅为 １.５ꎻ其余

４ 个种群的有效等位基因数均为 １.６ꎻ供试种群有效

等位基因数的均值也为 １.６ꎮ
由表 ３ 还可见: Ｐ４ 种群的观测杂合度最低

(０.１９７ ６)ꎬＰ７ 种群的观测杂合度最高(０.２９８ ９)ꎬ供
试种群观测杂合度的均值为 ０.２３７ ９ꎻＰ８ 种群的期望

表 ３　 基于 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物扩增结果青榨槭 ８ 个天然种群的遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ. ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

种群１)

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ１)

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

多态性信息含量
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｐ１ ３ １.６ ０.２２０ １ ０.２９５ １ ０.５２９ ３ ０.２９０ ５ ０.２５５ ５
Ｐ２ ３ １.６ ０.２３３ ４ ０.２６９ ９ ０.４８４ ７ ０.２６４ ６ ０.２３５ ８
Ｐ３ ３ １.５ ０.２６８ ４ ０.２６５ ９ ０.４７１ ７ ０.２６１ ６ ０.２２８ ７
Ｐ４ ３ １.７ ０.１９７ ６ ０.３０４ ５ ０.５７３ ９ ０.２９７ ２ ０.２７２ ６
Ｐ５ ３ １.６ ０.２４１ ３ ０.２４５ ３ ０.４４１ ５ ０.２４０ １ ０.２１４ ８
Ｐ６ ３ １.６ ０.２４５ ０ ０.２８２ ０ ０.５１３ ０ ０.２７７ ６ ０.２４３ ３
Ｐ７ ４ １.８ ０.２９８ ９ ０.３０７ ７ ０.５９９ ９ ０.３０２ ８ ０.２７６ ０
Ｐ８ ４ １.５ ０.１９８ ５ ０.２４４ ４ ０.４８７ ２ ０.２４０ ４ ０.２２２ ２

均值 Ｍｅａｎ ３.２ １.６ ０.２３７ ９ ０.２７６ ９ ０.５１２ ７ ０.２７１ ９ ０.２４３ ６

　 １) Ｐ１: 北京白羊沟自然风景区 Ｂａｉｙａｎｇｇｏｕ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｅｎｉｃ Ａｒｅａ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ２: 北京三岔万涧 Ｓａｎｃｈａ Ｗａｎｊｉａｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ３: 北京天池峡谷 Ｔｉａｎｃｈｉ
Ｃａｎｙｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ４: 北京黄柏寺村 Ｈｕａｎｇｂａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ５: 河南嵩山地质公园 Ｓｏｎｇｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｈｅｎａｎꎻ Ｐ６: 陕西南五
台地质公园 Ｎａｎｗｕｔａｉ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉꎻ Ｐ７: 广东南岭国家森林公园 Ｎａｎｌｉｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎻ Ｐ８: 浙江西天目山森林公园
Ｗｅｓｔ Ｔｉａｎｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ.

０６
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杂合度最低(０.２４４ ４)ꎬＰ７ 种群的期望杂合度最高

(０.３０７ ７)ꎬ供试种群期望杂合度的均值为 ０.２７６ ９ꎻ河
南嵩山地质公园(Ｐ５)种群的 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数

最低(０.４４１ ５)ꎬＰ７ 种群的 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数最高

(０.５９９ ９)ꎬ供试种群 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数的均值为

０.５１２ ７ꎻ Ｐ５ 种群的 Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数最低

(０.２４０ １)ꎬＰ７ 种群的 Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数最高

(０.３０２ ８)ꎬ供试种群 Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数的均值

为 ０.２７１ ９ꎻＰ５ 种群的多态性信息含量最低(０.２１４ ８)ꎬ
Ｐ７ 种群的多态性信息含量最高(０.２７６ ０)ꎬ供试种群

多态性信息含量的均值为 ０.２４３ ６ꎮ
整体来看ꎬ在供试种群中ꎬＰ７ 种群的遗传多样性

最高ꎬＰ５ 种群的遗传多样性最低ꎬ且各种群的不同遗

传多样性指标存在一定差异ꎮ 例如:基于 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ
多样性指数进行排序ꎬ供试种群的遗传多样性从大到

小依次为 Ｐ７ 种群、Ｐ４ 种群、北京白羊沟自然风景区

(Ｐ１)种群、陕西南五台地质公园(Ｐ６)种群、Ｐ８ 种群、
北京三岔万涧 ( Ｐ２) 种群、Ｐ３ 种群、Ｐ５ 种群ꎻ基于

Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数进行排序ꎬ供试种群的遗传多

样性从大到小依次为 Ｐ７ 种群、Ｐ４ 种群、Ｐ１ 种群、Ｐ６
种群、Ｐ２ 种群、Ｐ３ 种群、Ｐ８ 种群、Ｐ５ 种群ꎮ
２.２　 青榨槭天然种群的遗传分化和遗传结构分析

分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果表明:青榨槭 ８ 个

天然种群间的遗传分化系数为 ０.３３４ ５ꎬ种群间基因

流为 ０.５０８ ８ꎬ种群内遗传变异贡献率为 ６６.５５％ꎬ而
种群间遗传变异贡献率为 ３３.４５％ꎮ 说明青榨槭天然

种群的遗传分化主要分布于种群内ꎮ

青榨槭 ８ 个天然种群间的遗传相似系数和遗传

距离见表 ４ꎮ 结果显示:供试种群间的遗传相似系数

为 ０.５８４ ３ ~ ０.９６０ ３ꎬ其中ꎬ北京白羊沟自然风景区

(Ｐ１)种群与北京三岔万涧(Ｐ２)种群间的遗传相似

系数最大ꎬ北京黄柏寺村(Ｐ４)种群与浙江西天目山

森林公园(Ｐ８)种群间的遗传相似系数最小ꎮ 值得注

意的是ꎬ广东南岭国家森林公园(Ｐ７)种群和 Ｐ８ 种群

与其余 ６ 个种群间的遗传相似系数相对较低ꎬ但这 ２
个种群间及其余 ６ 个种群间的遗传相似系数却较高ꎮ
供试种群间的遗传距离为 ０.０４０ ５~０.５３７ ３ꎬ其中ꎬＰ１
种群与 Ｐ２ 种群间的遗传距离最小ꎬＰ４ 种群和 Ｐ８ 种

群间的遗传距离最大ꎮ 同样ꎬＰ７ 种群和 Ｐ８ 种群与其

余 ６ 个种群间的遗传距离相对较大ꎬ而这 ２ 个种群间

及其余 ６ 个种群间的遗传距离却较小ꎮ 据此推断青

榨槭天然种群间的遗传距离与地理距离呈正关联ꎮ
Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明:各种群间的遗传距离与地理距

离呈极显著正相关(Ｒ２ ＝ ０.５６８ ６ꎬＰ＝ ０.００２)ꎮ
ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果(图 １)显示:在遗传距离

０.５１ 处ꎬ供试的青榨槭 ８ 个天然种群被分成 ２ 个集

群ꎬ其中ꎬＰ１ 种群、Ｐ２ 种群、北京天池峡谷(Ｐ３)种群、
Ｐ４ 种群、河南嵩山地质公园(Ｐ５)种群和陕西南五台

地质公园(Ｐ６)种群聚为一个集群ꎬＰ７ 种群和 Ｐ８ 种

群聚为另一个集群ꎮ
使用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３.４ 软件对青榨槭 ８ 个天然

种群的遗传结构进行分析ꎬ结果(图 ２)显示:Ｋ ＝ ２
时ꎬΔＫ 值最大ꎬ遗传结构最清晰ꎬ说明供试青榨槭

８ 个天然种群可划分为 ２ 个集群ꎮ

表 ４　 青榨槭 ８ 个天然种群间的遗传相似系数和遗传距离
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｅｉｇｈｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.

种群１)

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ１)

种群间的遗传相似系数(横线上方)和遗传距离(横线下方)
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ｌｉｎｅ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ｌｉｎｅ) ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｐ１ Ｐ２ Ｐ３ Ｐ４ Ｐ５ Ｐ６ Ｐ７ Ｐ８

Ｐ１ — ０.９６０ ３ ０.９４５ ５ ０.９５９ ４ ０.９１４ ３ ０.８８６ ６ ０.６３４ ４ ０.５８９ ２
Ｐ２ ０.０４０ ５ — ０.９５６ ４ ０.９５６ ５ ０.９４７ ８ ０.８９９ ７ ０.６５９ ４ ０.６２１ ３
Ｐ３ ０.０５６ １ ０.０４４ ６ — ０.９４２ ７ ０.９４３ ０ ０.９３０ ４ ０.６２８ ３ ０.５９２ １
Ｐ４ ０.０４１ ５ ０.０４４ ５ ０.０５９ ０ — ０.９２０ ８ ０.８８８ ６ ０.６２７ ５ ０.５８４ ３
Ｐ５ ０.０８６ ３ ０.０５０ １ ０.０５５ ５ ０.０７８ ２ — ０.９２３ ０ ０.６５４ ４ ０.６２０ １
Ｐ６ ０.１２０ ４ ０.１０５ ７ ０.０７２ ２ ０.１１８ １ ０.０８３ ３ — ０.６３３ １ ０.５９２ ７
Ｐ７ ０.４５５ １ ０.４１６ ４ ０.４６４ ８ ０.４６６ ０ ０.４２７ ４ ０.４５７ １ — ０.８３３ ０
Ｐ８ ０.５２９ ０ ０.４７５ ９ ０.５２４ １ ０.５３７ ３ ０.４８０ ９ ０.５２３ １ ０.１８２ ８ —

　 １) Ｐ１: 北京白羊沟自然风景区 Ｂａｉｙａｎｇｇｏｕ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｅｎｉｃ Ａｒｅａ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ２: 北京三岔万涧 Ｓａｎｃｈａ Ｗａｎｊｉａｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ３: 北京天池峡谷 Ｔｉａｎｃｈｉ
Ｃａｎｙｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ４: 北京黄柏寺村 Ｈｕａｎｇｂａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ５: 河南嵩山地质公园 Ｓｏｎｇｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｈｅｎａｎꎻ Ｐ６: 陕西南五
台地质公园 Ｎａｎｗｕｔａｉ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉꎻ Ｐ７: 广东南岭国家森林公园 Ｎａｎｌｉｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎻ Ｐ８: 浙江西天目山森林公园
Ｗｅｓｔ Ｔｉａｎｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ.
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Ｐ１: 北京白羊沟自然风景区 Ｂａｉｙａｎｇｇｏｕ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｅｎｉｃ Ａｒｅａ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ
Ｐ２: 北京三岔万涧 Ｓａｎｃｈａ Ｗａｎｊｉａｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ３: 北京天池峡谷
Ｔｉａｎｃｈｉ Ｃａｎｙｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ４: 北京黄柏寺村 Ｈｕａｎｇｂａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ ｏｆ
Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ５: 河南嵩山地质公园 Ｓｏｎｇｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｈｅｎａｎꎻ
Ｐ６: 陕西南五台地质公园 Ｎａｎｗｕｔａｉ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉꎻ Ｐ７: 广东南岭
国家森林公园 Ｎａｎｌｉｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎻ Ｐ８: 浙江西
天目山森林公园 Ｗｅｓｔ Ｔｉａｎｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ.

图 １　 青榨槭 ８ 个天然种群的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １ 　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｅｒ
ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.

Ｐ１: 北京白羊沟自然风景区 Ｂａｉｙａｎｇｇｏｕ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｅｎｉｃ Ａｒｅａ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ
Ｐ２: 北京三岔万涧 Ｓａｎｃｈａ Ｗａｎｊｉａｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ３: 北京天池峡谷
Ｔｉａｎｃｈｉ Ｃａｎｙｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ４: 北京黄柏寺村 Ｈｕａｎｇｂａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ ｏｆ
Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ Ｐ５: 河南嵩山地质公园 Ｓｏｎｇｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｈｅｎａｎꎻ
Ｐ６: 陕西南五台地质公园 Ｎａｎｗｕｔａｉ Ｇｅｏｐａｒｋ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉꎻ Ｐ７: 广东南岭
国家森林公园 Ｎａｎｌｉｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎻ Ｐ８: 浙江西
天目山森林公园 Ｗｅｓｔ Ｔｉａｎｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ.

图 ２　 青榨槭 ８ 个天然种群的分组(Ａ)和遗传结构(Ｂ)分析
Ｆｉｇ. ２　 Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ (Ｂ) ｏｆ ｅｉｇｈｔ
ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.

３　 讨论和结论

３.１　 青榨槭天然种群的遗传多样性

相关研究发现ꎬ与青榨槭同属的庙台槭 ( Ａ.
ｍｉａｏｔａｉｅｎｓｅ Ｐ. Ｃ. Ｔｓｏｏｎｇ.)(Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数为

０.２９０ ９ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多样性指数为 ０.１９３ ３) [１４]、五小

叶槭(Ａ. ｐｅｎｔａｐｈｙｌｌｕｍ Ｄｉｅｌｓ) (Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数

为 ０.３９２ ４ꎬＮｅｉ’ｓ 基因多样性指数为 ０.２４９ ８) [１５]和五

角枫 〔 Ａ. ｐｉｃｔｕｍ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏ (Ｍａｘｉｍ.) Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ〕
(Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数为 ０.５６８ ６ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多样

性指数为 ０.３８９ ２) [１６]的遗传多样性普遍较高ꎮ 本研

究中青榨槭 ８ 个天然种群的基因多样性也较高ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数均值为 ０.５１２ ７ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多

样性指数均值为 ０.２７１ ９ꎬ明显高于庙台槭和五小叶

槭的相应指标ꎬ但却低于五角枫的相应指标ꎮ 槭属植

物的遗传多样性水平较高可能与物种分布范围广有

关[１７]５３ꎬ[１８]ꎮ 青榨槭是分布于华北、华东、中南和西南

各省份的广布种ꎬ地理分布范围广和风媒传播的特性

可能是其遗传多样性水平较高的重要原因[１７]５３ꎬ[１８]ꎮ
本研究中ꎬ广东南岭国家森林公园种群的遗传多

样性水平最高ꎬ河南嵩山地质公园种群的遗传多样性

水平最低ꎮ 植物种群的遗传多样性可能与自然环境

中种群的大小或个体密度等有关[１７]５ꎬ[１８]ꎮ 笔者在野

外调查时发现ꎬ广东南岭国家森林公园种群中青榨槭

个体数量最多ꎬ且该种群的人为干扰较少ꎬ生境完整ꎻ
而河南嵩山地质公园种群中青榨槭个体数量较少ꎬ受
人为干扰影响ꎬ该种群的生境遭到严重破坏ꎬ种群内

的青榨槭个体呈片段化分布状态ꎮ 据此推测种群个

体数量多、人为干扰较少、生境完整是广东南岭国家

森林公园种群遗传多样性高的重要原因ꎮ 值得注意

的是ꎬ本研究调查的青榨槭各天然种群的生境总体上

受人为干扰较大ꎬ其天然种群呈片段化分布ꎬ种群规

模较小ꎮ 研究发现ꎬ种群片段化分布会迫使植物进行

自交繁殖ꎬ而自交和近交繁殖势必导致植物的遗传多

样性下降[１８]ꎮ 据此认为ꎬ青榨槭天然种群的遗传多

样性有下降风险ꎬ应引起人们的重视ꎮ
３.２　 青榨槭天然种群的遗传分化和遗传结构

本研究结果显示:青榨槭的遗传分化主要存在于

种群内(种群内遗传变异贡献率为 ６６.５５％)ꎬ而种群

间的遗传分化相对较小(种群间遗传变异贡献率为

３３.４５％)ꎬ青榨槭的种群间遗传变异贡献率与同属植
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物庙台槭(４１.５４％) [１４]和五小叶槭(３７.２２％) [１５] 的种

群间遗传变异贡献率相近ꎮ 本研究还发现ꎬ青榨槭种

群间基因流仅 ０.５０８ ８ꎬ明显小于 ｌꎬ说明供试青榨槭

８ 个天然种群间的基因交流较少ꎮ 上述研究结果均

可能与各青榨槭天然种群所处的地形地貌差异或地

理距离较远有关ꎮ 供试青榨槭 ８ 个天然种群间相距

３５~１ ７９２ ｋｍꎬ种群地分属于秦岭山脉、太行山山脉、
燕山山脉和南岭山脉ꎬ除太行山山脉与燕山山脉相

连ꎬ其余山脉均片段化分布ꎬ据此推断地理屏障也是

造成青榨槭天然种群间基因交流困难的主要原因ꎬ导
致青榨槭天然种群间的遗传分化较为严重ꎮ 另外ꎬ槭
属植物还存在花粉流不同期、种群间种子流难形成的

问题[１４－１６]ꎬ也会造成种群间的基因交流较少ꎬ导致青

榨槭的遗传分化主要存在于种群内的个体间ꎮ 总体

来看ꎬ供试青榨槭 ８ 个天然种群的观测杂合度小于期

望杂合度ꎬ表明供试青榨槭天然种群内存在一定程度

的自交或近交现象ꎮ
综合聚类和遗传结构分析结果ꎬ供试青榨槭 ８ 个

天然种群被分成 ２ 个集群ꎬ即广东南岭国家森林公园

种群和浙江西天目山森林公园种群为一个集群ꎬ其余

６ 个种群为另一个集群ꎮ Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明:供试

青榨槭 ８ 个天然种群间的遗传距离与地理距离呈极

显著正相关ꎮ
３.３　 青榨槭天然种群的保护策略

上述研究结果表明:虽然青榨槭天然种群的遗传

多样性水平较高ꎬ但是各种群内均存在一定程度的自

交或近交现象ꎬ导致种群逐渐衰退ꎬ因此ꎬ应加强对青

榨槭天然种群的保护力度ꎮ 相关部门既要重视对青

榨槭各天然种群内不同个体的保护ꎬ又要注重对不同

种群的保护ꎮ 广东南岭国家森林公园种群的遗传多

样性水平最高ꎬ建议优先保护ꎮ 当然ꎬ还要对各天然

种群进行适当的人工干预(如人为促进种群间种子

与花粉的传播)ꎬ以减少种群内植株的自交和近交现

象ꎮ 此外ꎬ还可以收集不同天然种群的种质资源ꎬ选
择合适地点构建种质圃ꎻ开展青榨槭的引种栽培研

究ꎬ使栽培资源能够满足市场需求ꎬ从而减少其野生

资源被破坏ꎮ
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