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基于 SSR 标记的厚朴亲本及其子代群体的
遗传多样性分析

麦摇 静, 杨志玲淤, 杨摇 旭, 汪丽娜
(中国林业科学研究院亚热带林业研究所 浙江省林木育种技术研究重点实验室, 浙江 富阳 311400)

摘要: 以来自浙江遂昌的 5 株厚朴(Magnolia officinalis Rehd. et Wils.)单株为母本,来自浙江磐安和富阳、江西分宜

以及湖南沅陵的厚朴群体为父本,获得 7 个杂交授粉子代群体;并对 5 株母本单株进行自由授粉,获得 5 个自由授

粉后代群体;在此基础上,采用 SSR 标记技术对厚朴亲本群体以及杂交和自由授粉子代群体的遗传多样性进行分

析。 结果表明:13 对 SSR 引物扩增的片段长度为 105 ~ 297 bp,共检测到 54 个等位基因,每个位点的观测等位基因

数和有效等位基因数分别为 4. 2 和 2. 6。 总体上,杂交授粉子代群体的遗传多样性最高,其 Shannon 多样性指数

( I)、Nei爷s 基因多样性指数(h)和期望杂合度(He)平均值分别为 1. 049 3、0. 577 3 和 0. 638 2;亲本群体的遗传多样

性略低于其杂交授粉子代群体,其 I、h 和 He 平均值分别为 1. 022 1、0. 559 7 和 0. 601 3;自由授粉子代群体的遗传

多样性最低,其 I、h 和 He 平均值分别为 0. 813 8、0. 480 8 和 0. 530 0。 7 个杂交授粉子代群体亲本间的 Nei爷s 遗传

距离为 0. 576 2 ~ 1. 181 1,且与杂交授粉子代群体的遗传多样性呈正相关,但相关性不显著(R = 0. 392 4)。 7 个杂

交授粉子代群体间的 Nei爷s 遗传距离和遗传一致度分别为 0. 274 9 ~ 0. 804 6 和 0. 446 4 ~ 0. 759 6,其中来源于同一

父本的杂交授粉子代群体间的遗传一致度最高,且 Nei爷s 遗传距离越大其遗传一致度越小。 聚类分析结果表明:在
Nei爷s 遗传距离为 0. 93 处,供试的 5 个母本单株以及 3 个父本群体、7 个杂交授粉子代群体和 5 个自由授粉子代群

体可分成 3 类,其中来源于同一父本的杂交授粉子代群体及其父本群体具有较近的亲缘关系。 研究结果显示:厚
朴杂交授粉子代群体的遗传多样性水平明显高于其自由授粉子代群体,并且总体上高于其亲本,说明杂交授粉可

加速厚朴群体间的基因交流,丰富其群体的遗传多样性。
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Abstract: Seven progeny populations of hybrid pollination were obtained by taking five individuals of
Magnolia officinalis Rehd. et Wils. collected from Suichang of Zhejiang as female parents, and
populations of M. officinalis collected from Pan爷 an and Fuyang of Zhejiang, Fenyi of Jiangxi and
Yuanling of Hu爷 nan as male parents. And five female parent individuals were free pollinated and five
progeny populations of free pollination were obtained. On this basis, genetic diversity of parent
populations and progeny populations of hybrid and free pollinations of M. officinalis were analyzed by SSR
marker technology. The results show that length of bands amplified by 13 pairs of SSR primer are 105-
297 bp, 54 alleles are detected totally, and observed and effective allele numbers at each locus are 4. 2
and 2. 6, respectively. Overall, genetic diversity of progeny population of hybrid pollination is the
highest, averages of its Shannon diversity index ( I), Nei爷 s gene diversity index ( h) and expected
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heterozygosity (He) are 1. 049 3, 0. 577 3 and 0. 638 2, respectively; genetic diversity of parent
population is slightly lower than that of progeny population of hybrid pollination, averages of its I, h
and He are 1. 022 1, 0. 559 7 and 0. 601 3, respectively; and genetic diversity of progeny population of
free pollination is the lowest, averages of its I, h and He are 0. 813 8, 0. 480 8 and 0. 530 0,
respectively. Nei爷s genetic distance between parents of seven progeny populations of hybrid pollination is
0. 576 2-1. 181 1, and there is positive correlation between Nei爷s genetic distance and genetic diversity
of progeny populations of hybrid pollination, but the correlation is not significant (R=0. 392 4). Nei爷s
genetic distance and genetic identity among seven progeny populations of hybrid pollination are 0. 274 9-
0. 804 6 and 0. 446 4-0. 759 6, respectively. In which, genetic identity among progeny populations of
hybrid pollination from the same male parent is the highest, and the greater the Nei爷s genetic distance,
the smaller the genetic identity. The cluster analysis result shows that at Nei爷 s genetic distance 0. 93,
five female parent individuals, three male parent populations, seven progeny populations of hybrid
pollination and five progeny populations of free pollination tested can be divided into three categories, in
which, there is a close relationship between progeny populations of hybrid pollination from the same male
parent and their male parent populations. It is suggested that level of genetic diversity of progeny
populations of hybrid pollination of M. officinalis is obviously higher than that of progeny populations of
free pollination, and is higher generally than that of parents, meaning that hybrid pollination can
accelerate gene exchange among populations and rich population genetic diversity of M. officinalis.

Key words: Magnolia officinalis Rehd. et Wils.; SSR marker; hybrid pollination; genetic diversity;
Nei爷s genetic distance; cluster analysis

摇 摇 厚朴(Magnolia officinalis Rehd. et Wils.)为木兰

科(Magnoliaceae)木兰属(Magnolia Linn.)落叶乔木,
既是珍贵的用材树种,也是重要的中药材。 厚朴的应

用历史悠久,药用价值始载于《神农本草经》;其根皮、
茎皮和花蕾均可入药,目前在国内的年使用量高达

3 000 t[1]。 厚朴为广布高山树种,并且是较为原始的

种类,对研究植物区系及木兰科分类具有重要的科学

意义。 然而,20 世纪 60 年代以来,野生厚朴遭到过度

采伐,致使其野生资源急剧减少、分布面积越来越小,
生境呈现典型的破碎化状态,目前野生厚朴仅零星分

布于一些古村落或自然保护区内。 因其特殊的分类

学地位和重要的药用价值,厚朴已经被列为国家二级

重点保护野生植物和二级保护中药材[2]。
国内外研究者一直非常重视对厚朴的相关研究,

研究内容主要集中在栽培技术[3-4]、药用成分[5-7]、药
理作用[8-10]及花香气成分分析[11] 等几个方面;近年

来,陆续有学者对厚朴的遗传结构及遗传多样性开展

了相关研究,并取得了一定的研究成果。 郑志雷[12]

通过 SRAP 和 RAPD 技术构建了 89 份厚朴种质资源

的指纹图谱,并认为厚朴物种水平的遗传多样性高于

居群水平;蒋燕峰等[6] 和 He 等[13] 则分别应用 AFLP
技术探讨了厚朴种源间及个体间等多个层次的遗传

多样性及其野生居群和栽培群体的遗传多样性;于华

会等[14]应用 ISSR 技术对 28 个厚朴居群进行了遗传

多样性研究,结果显示厚朴居群间的基因流较弱,并

且居群间的遗传分化较严重。 综上所述,在物种和居

群水平上,厚朴的遗传多样性均存在差异。 另外,厚
朴为异交繁殖并需要传粉者协助才能完成传粉过程,
在自然状态下的传粉效率较低,并且同株自花授粉和

败育现象均十分严重,造成其自然更新缓慢,致使其

面临濒危的危险[15]。
SSR( simple sequence repeat) 标记又称微卫星

(microsatellite)标记,是由 1 ~ 6 个碱基组成的基序串

联重复而成的 DNA 序列,广泛随机分布于真核生物

基因组中[16]。 SSR 标记为共显性标记,克服了 RAPD
和 ISSR 标记扩增产物不稳定、多态性低等问题,是比

较基因组学、遗传多样性和系统学研究的理想标记。
目前,运用 SSR 标记已对华木莲(Manglietia decidua
Q. Y. Zheng ) [17]、 观 光 木 也 Michelia odora ( Chun )
Noot. et B. L. Chen页 [18]、 长柄双花木 ( Disanthus
cercidifolius Maxim. var. longipes H. T. Chang) [19]、鹅
掌楸也Liriodendron chinense (Hemsl.) Sarg.页 [20]、日本天

女花(Magnolia sieboldii subsp. japonica K. Ueda) [21]

和日本厚朴(Magnolia obovata Thunb.) [22] 等木兰科植

物进行了遗传多样性分析。
为了提高厚朴的遗传多样性水平,作者以产自浙

江遂昌神龙谷国家森林公园的厚朴植株为母本,以产

自浙江磐安和富阳以及江西分宜和湖南沅陵的厚朴

植株为父本进行居群间杂交实验,共获得 7 个杂交授

粉群体和 5 个自由授粉群体,并利用 SSR 分子标记技

11摇 第 3 期摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 麦摇 静, 等: 基于 SSR 标记的厚朴亲本及其子代群体的遗传多样性分析



术对上述子代群体和亲本群体的遗传多样性进行分

析,以期明确子代群体和亲本群体间的遗传关系,从
分子水平上阐述控制授粉之后子代群体遗传多样性

的变化,为濒危物种群体遗传多样性的恢复及小种群

重建提供理论依据和实践指导。

1摇 材料和方法

1. 1摇 材料

以来自浙江遂昌神龙谷国家森林公园中的厚朴

为母本,以来自浙江磐安园塘林场(PA)和富阳黄公

望森林公园(FY)以及江西分宜树木园林场(JX)和湖

南沅陵杜家坪乡(RL)的厚朴植株为父本,于 2013 年

5 月进行居群间杂交授粉。 在厚朴的盛花期采集父本

植株的花粉,每个居群至少采集 15 个单株 80 朵花的

花粉,将各居群的花粉混合均匀;随机选择 5 株发育

良好且开花数量较多的母本植株(分别记为 SM1、
SM2、SM3、SM4 和 SM5)进行人工套袋授粉并挂牌,每
个母本植株同时与 4 个父本的花粉分别进行授粉,每
个父本共授粉 50 ~ 60 朵花,其余花朵进行自由授粉

(对照),连续授粉 7 d。 2013 年 10 月,采集各杂交及

自由授粉植株的种子,共获得 7 个杂交授粉群体(分
别为 SM1伊RL、SM1伊FY、SM2伊RL、SM3伊FY、SM4伊RL、
SM4伊JX 和 SM5 伊 JX) 和 5 个自由授粉群体 (包括

FSM1、FSM2、FSM3、FSM4和 FSM5)的种子。 2014 年 1 月,对
各杂交和自由授粉植株的种子进行播种育苗,分别获

得 16、13、10、24、5、7、12、18、13、10、16 和 7 株 F1代幼

苗。 2014 年 5 月,采集所有杂交和自由授粉植株的

F1代幼苗嫩叶,同时采集父本(FY、JX 和 RL 分别为

15、22 和 27 株;由于 PA 各杂交组合均未结籽,因此

未采集 PA 父本)和母本(SM,5 株)供试样株的嫩叶,
将每个单株的嫩叶样品分别置于-70 益低温冰箱中

保存、备用。
1. 2摇 方法

1. 2. 1摇 DNA 提取和检测 摇 采用改良的 SDS-CTAB
结合法提取各样品的基因组 DNA[14],使用 NanoDrop
2000 超微量分光光度计(美国 Thermo Fisher Scientific
公司)检测 DNA 的纯度和浓度,采用质量体积分数

1% 的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量。 将获得的

DNA 样品稀释至 50 ng·滋L-1,置于-20 益保存备用。
1. 2. 2摇 SSR-PCR 扩增反应摇 供试的 13 对 SSR 引物

均由生工生物工程(上海)股份有限公司合成,其中 7
对引物序列来自近缘种日本厚朴[22] 和 Magnolia
stellata (Sieb. et Zucc.) Maxim.[23],其余 6 对引物序列

采用生物信息技术自主设计获得,各引物序列见表 1。
摇 摇 采用 2720 Thermal Cycler PCR 仪(美国 ABI 公

司)进行 SSR-PCR 扩增反应,Taq plus DNA 聚合酶、
dNTPs 及 buffer(含 Mg2+)均购自北京鼎国昌盛生物技

术有限责任公司。反应体系总体积为 25 滋L,包含

2 ng·滋L-1 DNA 模 板 、正 向 引 物 和 反 向 引 物 各

0. 3 滋mol·L-1、2. 0 mmol·L-1 buffer(含 Mg2+ )、0. 5
mmol·L-1dNTPs 和 0. 03 U·滋L-1Taq plus DNA 聚合

酶 。扩增程序如下 : 94 益预变性 4 min;94 益变 性

30 s,根据引物的退火温度(48 益 ~59 益)退火 30 s,

表 1摇 用于厚朴 SSR-PCR 扩增的引物序列及退火温度
Table 1摇 Sequence and annealing temperature of primers used for SSR鄄PCR amplification of Magnolia officinalis Rehd. et Wils.

摇 引物编号
摇 No. of primer

引物序列 (5忆寅3忆) 摇 Primer sequence (5忆寅3忆)

摇 摇 正向引物 Forward primer 摇 摇 反向引物 Reverse primer
退火温度 / 益

Annealing temperature

摇 HP02 摇 摇 GAGCCGAATAAAGAATGA 摇 摇 ATCTATGGTCCGAAACTA 53. 8
摇 HP08 摇 摇 GCATACGATTCATGGGGAGA 摇 摇 AAACGCCTACGAAAAGAT 48. 0
摇 HP13 摇 摇 AGAAATAGATCGAACGGAA 摇 摇 GCAAACGCCTACGAAAAG 48. 0
摇 HP15 摇 摇 CTCCGACCATAACATAAT 摇 摇 TCCGAGGTATTTCCGTGA 51. 0
摇 HP16 摇 摇 TCCAAGGAACAGGAAGAA 摇 摇 GCAAACGCCTACGAAAAG 52. 0
摇 HP19 摇 摇 ATAGATCGAACGGAACAC 摇 摇 GCAAACGCCTACGAAAAG 52. 0
摇 Stm0246 摇 摇 AGTAATTCCCGCTCGTTC 摇 摇 AGGAGAAGGAGGAATGGA 59. 0
摇 M17D5 摇 摇 AAGCAAAGCCTCCTAGGTC 摇 摇 TCTACGCCTAACAGGTCTGTC 54. 0
摇 M15D5 摇 摇 TGCTGCTCGAAGTTCTGAAT 摇 摇 CGTGCAGTAAATCAGGATGT 52. 7
摇 M10D8 摇 摇 GATCGTTGCTGGCTCGC 摇 摇 GCCGCCTGGATTATGAA 52. 5
摇 M10D3 摇 摇 AGCCCTCTATACACGCACACAT 摇 摇 CGGAGCTACAAGGAGCAGAATA 51. 5
摇 M6D10 摇 摇 GTCTAGTGAGCCGCAAATGG 摇 摇 GTGAACAGCTTTCTTGTGAA 51. 8
摇 M6D1 摇 摇 ACTGGAGCAGTGCCTGGATA 摇 摇 TCGCAACTGCGTGTTCTCAT 54. 0
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72 益延伸 1 min,共 35 个循环;最后于 72 益延伸 10
min。 扩增产物用质量体积分数 8% 聚丙烯酰胺凝胶

在 150 V 恒压下电泳 3 h,然后参照梁宏伟等[24] 的方

法进行银染并拍照。
1. 3摇 数据统计和分析

二倍体生物的 SSR-PCR 反应一般会扩增出 1 条

(纯合体)或 2 条(杂合体)条带,若同一引物不同样

品的条带迁移率一致则认为具有同源性。 将电泳图

谱中的清晰条带按照由大到小的顺序依次命名为 A、
B、C、D、……,其中,纯合体用 2 个相同的字母表示,
如 AA、BB、……;杂合体用 2 个不同的字母表示,如
AB、BC、……;无条带用“-冶表示。

采用 POPGEN 32 软件计算并统计各样品的观测

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)、Nei爷 s 基因多样性指数(h)
及 Shannon 多样性指数( I)等指标,同时采用该软件

计算遗传一致度(GI)及 Nei爷 s 遗传距离(D);采用

NTSYS-pc 2. 1 软件对亲本及杂交和自由授粉 F1代群

体进行聚类分析。

2摇 结果和分析

2. 1摇 厚朴杂交亲本及杂交和自由授粉子代群体的遗

传多样性比较

采用 13 对 SSR 引物对厚朴亲本及杂交和自由授

粉子代群体进行 PCR 扩增,扩增片段长度为 105 ~
297 bp,根据扩增结果分析出的厚朴杂交亲本群体、
杂交授粉子代群体和自由授粉子代群体的遗传多样

性见表 2。 在供试的 7 个杂交授粉子代、5 个自由授

粉子代、3 个父本和 1 个母本群体总计 220 株样品中

共检测到 54 个等位基因,每个位点的观测等位基因

数(Na)为 4. 2,有效等位基因数(Ne)为 2. 6。

表 2摇 基于 SSR 标记的厚朴杂交和自由授粉子代群体及其杂交亲本群体的遗传多样性分析
Table 2摇 Analysis on genetic diversity of progeny populations of hybrid and free pollinations and their hybrid parent populations of Magnolia
officinalis Rehd. et Wils. based on SSR marker

群体1)

Population1)

样本量
Sample
number

观测等位基因数
Number of

observed allele

有效等位基因数
Number of

effective allele

观测杂合度
Observed

heterozygosity

期望杂合度
Expected

heterozygosity

Shannon 多样性指数
Shannon diversity

index

Nei爷s 基因多样性指数
Nei爷s gene

diversity index
杂交授粉子代群体 Progeny population of hybrid pollination
摇 SM1伊RL 16 4. 2 3. 1 0. 569 2 0. 700 9 1. 192 8 0. 630 8
摇 SM1伊FY 13 4. 2 3. 1 0. 500 0 0. 566 5 0. 855 7 0. 503 8
摇 SM2伊RL 10 4. 0 3. 1 0. 461 5 0. 671 8 1. 134 9 0. 604 6
摇 SM3伊FY 24 2. 9 2. 3 0. 426 9 0. 549 3 0. 877 0 0. 492 9
摇 SM4伊JX 7 3. 8 2. 9 0. 476 9 0. 694 0 1. 132 0 0. 624 6
摇 SM4伊RL 5 3. 2 2. 4 0. 350 0 0. 628 1 0. 988 2 0. 562 8
摇 SM5伊JX 12 3. 2 2. 7 0. 403 4 0. 656 6 1. 164 8 0. 621 6
摇 均值 Mean 3. 6 2. 8 0. 455 4 0. 638 2 1. 049 3 0. 577 3

自由授粉子代群体 Progeny population of free pollination
摇 FSM1 18 2. 4 1. 9 0. 400 0 0. 577 8 0. 862 5 0. 520 0
摇 FSM2 13 2. 5 2. 1 0. 230 8 0. 357 3 0. 576 9 0. 321 5
摇 FSM3 10 3. 3 2. 4 0. 323 7 0. 537 5 0. 903 4 0. 505 3
摇 FSM4 16 2. 8 2. 3 0. 400 0 0. 651 3 0. 973 8 0. 586 2
摇 FSM5 7 3. 0 2. 5 0. 138 5 0. 526 3 0. 752 2 0. 471 2
摇 均值 Mean 2. 8 2. 3 0. 298 6 0. 530 0 0. 813 8 0. 480 8

杂交亲本群体 Hybrid parent population
摇 JX 22 4. 0 3. 2 0. 407 6 0. 594 4 1. 089 9 0. 570 6
摇 RL 27 4. 2 3. 1 0. 351 5 0. 603 4 1. 109 2 0. 582 5
摇 FY 15 3. 2 2. 5 0. 276 9 0. 578 3 0. 915 9 0. 519 6
摇 SM 5 3. 2 2. 7 0. 292 3 0. 629 1 0. 973 5 0. 566 2
摇 均值 Mean 3. 6 2. 9 0. 332 1 0. 601 3 1. 022 1 0. 559 7

摇 1) SM1-SM5: 5 株母本单株,采自浙江遂昌神龙谷国家森林公园 Five individuals of female parent collected from Shenlonggu National Forest Park in
Suichang of Zhejiang; RL: 父本,采自湖南沅陵杜家坪乡 Male parent collected from Dujiaping Township in Yuanling of Hu爷nan; FY: 父本,采自浙
江富阳黄公望森林公园 Male parent collected from Huanggongwang Forest Park in Fuyang of Zhejiang; JX: 父本,采自江西分宜树木园林场 Male
parent collected from Shumuyuan Tree Farm in Fenyi of Jiangxi; FSM1 -FSM5: 5 株母本单株自由授粉的子代群体 Progeny populations of free
pollination of five female parent individuals.
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摇 摇 由表 2 可见:在 7 个杂交授粉子代群体中,SM1伊
RL 和 SM1伊FY 杂交授粉子代群体的 Na 值相同且最

高(4. 2),而 SM3伊FY 杂交授粉子代群体的 Na 值则

最低(2. 9),平均值为 3. 6;SM1伊RL 杂交授粉子代群

体的 Ne 值最高、SM3伊FY 杂交授粉子代群体的 Ne 值

最低,分别为 3. 1 和 2. 3,平均值为 3. 6。 7 个杂交授

粉子代群体的观测杂合度(Ho)为 0. 350 0 ~ 0. 569 2,
平均值为 0. 455 4;期望杂合度(He)介于 0. 549 3 ~
0. 700 9,平均值为 0. 638 2。 He 和 Shannon 多样性指

数( I)以及 Nei爷 s 基因多样性指数(h)在各杂交授粉

子代群体间的大小顺序并不完全相同,总体上看,
SM1伊RL 杂交授粉子代群体的 He、I 和 h 指数最高,
SM1伊FY 和 SM3伊FY 杂交授粉子代群体的 He、I 和 h
指数较低;7 个杂交授粉组合 I 和 h 的平均值分别为

1. 049 3 和 0. 577 3。 说明各杂交授粉子代群体间的

多态性水平差异较大。
由表 2 还可见:自由授粉子代群体的 He、I 和 h 的

平均值分别为 0. 530 0、0. 813 8 和 0. 480 8,各杂交亲

本群体的 He、I 和 h 的平均值分别为 0. 601 3、1. 022 1
和 0. 559 7。 与杂交授粉子代群体及杂交亲本群体相

比,自由授粉子代群体的 Na、Ne、He、I 和 h 5 项遗传

多样性指标的平均值均最低。 比较结果表明,杂交授

粉子代群体的遗传多样性水平最高,且与杂交亲本群

体的遗传多样性差异较小,而自由授粉子代群体的遗

传多样性水平最低。
2. 2摇 厚朴杂交亲本群体间的 Nei爷 s 遗传距离及其与

杂交授粉子代群体遗传多样性的相关性分析

根据厚朴亲本群体 13 个等位基因频率计算 7 个

杂交授粉子代群体亲本间的 Nei爷 s 遗传距离,计算结

果表明:SM5伊JX 杂交组合亲本间的 Nei爷 s 遗传距离

最大(为 1. 181 1),SM1伊RL 杂交组合亲本间的 Nei爷s
遗传距离最小(为 0. 576 2),而 SM3 伊FY、SM1 伊FY、
SM4伊 JX、SM2 伊RL 和 SM4 伊RL 杂交组合亲本间的

Nei爷s 遗传距离分别为 0. 600 2、0. 862 1、0. 733 0、
0. 651 6 和 0. 769 3。

对杂交亲本群体间的 Nei爷 s 遗传距离与杂交授

粉子代群体的遗传多样性进行相关性分析,结果见

图 1。 相关性分析结果显示:厚朴杂交授粉子代群体

的遗传多样性与其亲本群体间的 Nei爷 s 遗传距离呈

正相关,表现为随亲本群体间 Nei爷 s 遗传距离的增

大、杂交授粉子代群体的遗传多样性缓慢增加;但相

关性不显著(P>0. 05),相关系数(R)仅为 0. 392 4。

图 1摇 厚朴杂交授粉子代群体的遗传多样性与其亲本群体间 Nei爷 s 遗
传距离的相关性分析
Fig. 1 摇 Analysis on correlation between genetic diversity of progeny
populations of hybrid pollination and Nei爷 s genetic distance of parent
populations of Magnolia officinalis Rehd. et Wils.

2. 3摇 厚朴杂交授粉子代群体间的 Nei爷 s 遗传距离和

遗传一致度分析

根据 SSR 标记分析结果计算 7 个厚朴杂交授粉

子代群体间的 Nei爷s 遗传距离和遗传一致度,结果见

表 3。 7 个杂交授粉子代群体间的 Nei爷 s 遗传距离介

于 0. 274 9 ~ 0. 804 6 之间,其中 SM1伊RL 和 SM2伊RL
这 2 个杂交授粉子代群体间的 Nei爷 s 遗传距离最小,
而 SM3伊FY 和 SM5伊JX 这 2 个杂交授粉子代群体间

的 Nei爷s 遗传距离最大。 7 个厚朴杂交授粉子代群体

间的遗传一致度的变化幅度小于 Nei爷 s 遗传距离,介
于 0. 446 4 ~ 0. 759 6 之间,其中 SM1伊RL 和 SM2伊RL
这 2 个杂交授粉子代群体间的遗传一致度最大,而
SM3伊FY 和 SM5伊JX 这 2 个杂交授粉子代群体间的遗

传一致度最小。 综合分析结果显示:具有同一父本的

杂交授粉子代群体间的遗传距离最小、遗传一致度最

大,而父本及母本均不同的杂交授粉子代群体间的遗

传距离最大、遗传一致度最小。
2. 4摇 厚朴杂交亲本与杂交和自由授粉子代群体的聚

类分析

依据 SSR 标记分析结果计算的 Nei爷 s 遗传距离

对厚朴 5 株母本、3 个父本群体及 7 个杂交授粉子代

群体和 5 个自由授粉子代群体进行聚类分析,结果见

图 2。
由图 2 可见:在 Nei爷 s 遗传距离为 0. 93 处,供试

亲本及子代群体可以分为 3 类,第玉类包括自由授粉

子代群体 FSM1、 FSM2、 FSM3、 FSM4和 FSM5,杂交授粉子代

41 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 植 物 资 源 与 环 境 学 报摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 第 24 卷摇



表 3摇 厚朴杂交授粉子代群体间的 Nei爷s遗传距离和遗传一致度
Table 3摇 Nei爷s genetic distance and genetic identity among progeny populations of hybrid pollination of Magnolia officinalis Rehd. et Wils.

群体1)

Population1)

各群体间的 Nei爷s 遗传距离和遗传一致度2) 摇 Nei爷s genetic distance and genetic identity among different populations2)

SM5伊JX SM1伊RL SM2伊RL SM1伊FY SM4伊JX SM3伊FY SM4伊RL

SM5伊JX - 0. 707 6 0. 673 4 0. 471 9 0. 558 2 0. 446 4 0. 530 7
SM1伊RL 0. 345 9 - 0. 759 6 0. 524 8 0. 673 6 0. 568 9 0. 549 5
SM2伊RL 0. 395 5 0. 274 9 - 0. 757 3 0. 720 8 0. 666 1 0. 611 9
SM1伊FY 0. 775 1 0. 644 8 0. 304 8 - 0. 683 1 0. 612 6 0. 643 3
SM4伊JX 0. 583 1 0. 395 2 0. 372 4 0. 381 1 - 0. 711 4 0. 647 0
SM3伊FY 0. 804 6 0. 564 1 0. 406 3 0. 490 1 0. 340 5 - 0. 757 0
SM4伊RL 0. 633 6 0. 599 8 0. 491 1 0. 441 2 0. 435 4 0. 278 4 -

摇 1) SM1-SM5: 5 株母本单株,采自浙江遂昌神龙谷国家森林公园 Five individuals of female parent collected from Shenlonggu National Forest Park in
Suichang of Zhejiang; RL: 父本,采自湖南沅陵杜家坪乡 Male parent collected from Dujiaping Township in Yuanling of Hu爷nan; FY: 父本,采自浙
江富阳黄公望森林公园 Male parent collected from Huanggongwang Forest Park in Fuyang of Zhejiang; JX: 父本,采自江西分宜树木园林场 Male
parent collected from Shumuyuan Tree Farm in Fenyi of Jiangxi.

摇 2)遗传一致度和 Nei爷s 遗传距离分别位于横线上、下方 Genetic identity and Nei爷s genetic distance are located above and under the line, respectively.

SM1-SM5: 5 株母本单株,采自浙江遂昌神龙谷国家森林公园 Five
individuals of female parent collected from Shenlonggu National Forest Park
in Suichang of Zhejiang; RL: 父本,采自湖南沅陵杜家坪乡 Male parent
collected from Dujiaping Township in Yuanling of Hu爷nan; FY: 父本,采
自浙江富阳黄公望森林公园 Male parent collected from Huanggongwang
Forest Park in Fuyang of Zhejiang; JX: 父本,采自江西分宜树木园林场
Male parent collected from Shumuyuan Tree Farm in Fenyi of Jiangxi;
SM5伊JX, SM1伊RL, SM2伊RL, SM1伊FY, SM4伊JX, SM3伊FY, SM4伊RL:
分别为杂交授粉子代群体 Progeny populations of hybrid pollination,
respectively; FSM1 -FSM5: 5 株母本单株自由授粉的子代群体 Progeny
populations of free pollination of five female parent individuals.

图 2摇 基于 SSR 标记的厚朴杂交和自由授粉子代群体及其亲本群体的
聚类分析
Fig. 2 摇 Cluster analysis on progeny populations of hybrid and free
pollinations and their parent populations of Magnolia officinalis Rehd.
et Wils. based on SSR marker

群体 SM5伊JX,父本群体 JX 和 FY 以及母本单株 SM1;
第域类包括杂交授粉子代群体 SM1 伊RL、SM2 伊RL、
SM4伊RL、SM1伊FY、SM3伊FY 和 SM4伊JX,父本群体 RL
和母本单株 SM2;第芋类仅包含母本单株 SM3、SM4
和 SM5。 其中,第域类主要为杂交授粉子代群体,可
进一步分为 3 个亚类,SM1伊RL、SM2伊RL、SM4伊RL 和

RL 为第 1 亚类,均拥有同一父本群体 RL;SM1伊FY、
SM3伊FY 和 SM4伊JX 为第 2 亚类;母本 SM2 单独为一

组,即第 3 亚类。

3摇 讨论和结论

厚朴为第三纪孑遗物种[25],其祖先拥有丰富的

遗传变异,但受第四纪冰川的影响,其分布范围逐渐

减少,只有少数群体仍分布于中国的长江流域以及陕

西和甘肃南部等地区[26]。 由于厚朴自身的结实率和

萌发率均较低,加之过度采挖等人为因素的影响,目
前厚朴居群水平的遗传多样性远低于其物种水平的

遗传多样性[12,14]。 赵宏波等[27] 认为,远交及混合花

粉均能够增加厚朴的结实率,即提高其繁殖成功率,
增强其对环境的适应性,有利于厚朴居群遗传多样性

的恢复,促进其居群规模的恢复和扩大。 本研究中,
采用 SSR 标记分析厚朴杂交亲本以及杂交和自由授

粉子代群体的遗传多样性(包括观测等位基因数、有
效等位基因数、观测杂合度、期望杂合度、Shannon 多

样性指数和 Nei爷s 基因多样性指数),其中,杂交授粉

子代群体的遗传多样性指标大多高于其亲本,而自由

授粉子代群体的遗传多样性指标则低于其亲本,且杂

交授粉子代群体的遗传多样性指标均明显高于其自

51摇 第 3 期摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 麦摇 静, 等: 基于 SSR 标记的厚朴亲本及其子代群体的遗传多样性分析



由授粉子代群体。 说明在野生状态下厚朴居群内的

遗传多样性水平较低,而居群间的杂交授粉能够提高

子代的遗传多样性水平,说明通过人为控制杂交授粉

可加速厚朴居群间的基因交流,并有效提高厚朴居群

的遗传多样性。
一般来说,杂交亲本间的 Nei爷 s 遗传距离越大、

遗传相似度越小,其杂交授粉子代的遗传多样性越

高,本研究结果也基本上验证了这一观点。 但是,虽
然本研究中供试厚朴杂交亲本群体的 Nei爷 s 遗传距

离与杂交授粉子代群体的遗传多样性呈正相关,但其

相关性并未达到显著水平(R = 0. 392 4,P>0. 05),造
成这一结果的原因可能是杂交授粉子代群体的遗传

多样性不仅取决于亲本的 Nei爷 s 遗传距离,还与父本

和母本各自的遗传组成有关,同时还可能受到 DNA
重组的影响,即二倍体或多倍体植物减数分裂时发生

同源染色体之间的交换或转换,通过打破遗传连锁而

影响群体的 DNA 多态性[28]。 由于根据形态标记、生
化标记和分子标记等估算出的亲本间的 Nei爷 s 遗传

距离只能反映亲本间的平均遗传差异状况,而不能确

切指出某个基因位点的同质性或异质性[29],因此,亲
本间的遗传距离并非是影响杂交授粉子代遗传多样

性的主要因素。 有研究结果[30-31]表明:杂交亲本间的

遗传距离与杂交授粉子代遗传多样性的相关性不仅

表现在分子水平上,更表现在表型性状上,杂交亲本

间的遗传距离与杂交授粉子代的表型性状呈显著正

相关;也有学者[32-34]认为杂交亲本间的遗传距离与杂

交授粉子代的表型性状虽然存在相关性,但相关程度

较低。 由于本研究过程中获得的厚朴杂交和自由授

粉的种子数量较少且播种后出苗率较低,加之后期生

长过程中不良天气对幼苗生长的影响等原因,造成最

终获得的厚朴子代幼苗数量极少,无法满足其表型性

状统计分析的需求,因此,后续实验将进一步开展表

型性状的相关研究。
聚类分析结果表明:虽然大部分母本单株间的亲

缘关系较近,但在获得的 7 个厚朴杂交授粉子代群体

中,有 6 个杂交授粉子代群体与其父本有较近的亲缘

关系,这可能与本实验采用同一居群内多个父本单株

混合花粉授粉有关。 由于父本的遗传变异较丰富,因
此,在亲本遗传信息融合和基因重组过程中,父本的

遗传信息能够更多地传递给后代;而母本亲缘关系较

近可能与其地理位置有关,供试 5 株母本单株均位于

浙江遂昌神龙谷国家森林公园的山坳地带,周围有山

体阻隔,加上其主要依赖动物进行种子传播,导致这

5 株母本单株很可能来源于同一祖先个体。 韩国辉

等[35]对沙田柚(Citrus maxima ‘ Shatianyou爷)群体间

和群体内杂交后代的遗传分析结果也表明:群体内杂

交较群体间杂交的基因交流更加充分,从而使其多数

杂种偏向父本遗传。 因此,在对厚朴进行控制授粉

时,可考虑增加父本的个体数量,使父本的遗传信息

更加丰富。 值得一提的是,本研究中,有个别杂交后

代群体(如 SM5伊JX)的聚类结果与上述理论不一致,
推测这可能是由于在细胞分裂过程中发生了较大的

染色体重组所致。
目前,用于度量植物遗传多样性的参数 (包括

Na、Ne、Ho、He、I 和 h 等)主要基于物种或居群水平,
尚未见用于度量栽培植物组合(家系)遗传多样性参

数的研究报道,因而没有适合度量杂交组合遗传多样

性的参数可供借鉴。 本研究中,作者借鉴部分植物居

群遗传参数评价厚朴杂交授粉子代群体及其亲本间

的遗传多样性,由于人工授粉属于非自然状态下的基

因流,因此用于评价植物居群遗传多样性的指标是否

完全适用于杂交授粉子代群体的遗传多样性分析,还
需进一步探讨。

经过人工授粉的厚朴杂交授粉子代群体的遗传

多样性水平高于其自由授粉子代群体和亲本,表明人

工授粉能够促进厚朴居群间的基因交流,利于保护和

恢复厚朴居群的遗传多样性。 在实际工作中,还可适

当进行引种栽培,将来自不同群体的厚朴种子、幼苗

或植株进行交叉种植,增加其自然异交的几率,以产

生远交后代,提高厚朴群体的遗传多样性。
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