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摘要: 采用基因分型测序(ＧＢＳ)技术对堇叶紫金牛〔Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ〕１３ 个野生居

群 ７７ 份样本进行单核苷酸多态性(ＳＮＰ)位点挖掘ꎬ在此基础上ꎬ对 １３ 个居群 ７７ 份样本的遗传多样性、系统发育

树、亲缘关系等进行分析ꎮ 结果表明:共获得有效 ＳＮＰ 位点 ２４６ ３０７ 个ꎬ每份样本检测到 ＳＮＰ 位点 １ １５４~３ ７８９ 个ꎮ
１３ 个居群的观测杂合度为 ０.１５６ ９ ~ ０.４２８ ９ꎬ多态信息含量为 ０.０７８ ５ ~ ０.３２４ ４ꎬ核苷酸多样性指数为 ０.０００ ２ ~
０.０００ ７ꎬＴａｊｉｍａｓ Ｄ 值为 ０.２２４ ７~１.０９３ ６ꎬＳｈａｎｎｏｎｓ 多样性指数为 ０.２１７ ５~０.６６４ ９ꎬ表明堇叶紫金牛整体遗传多样

性水平偏低ꎮ 系统发育树、主成分分析和遗传结构分析结果显示 ７７ 份样本可划分为 ６ 组ꎮ 亲缘关系分析结果显

示:居群内个体间的亲缘关系整体较近ꎻ居群间的亲缘关系与地理距离有一定的相关性ꎮ 遗传分化和基因流分析

结果显示:大部分居群间存在较高的遗传分化ꎬ各居群间存在一定程度的基因交流ꎮ 综上所述ꎬ堇叶紫金牛 １３ 个

居群的整体遗传多样性偏低ꎬ但居群间的遗传分化程度较高ꎬ这与居群间的地理距离较远、基因交流较少有关ꎮ 建

议优先保护安徽省黄山市祁门县牯牛降、浙江省舟山市定海区蔡家岙和浙江省宁波市象山县屠家园村 ３ 个遗传多

样性较高的居群ꎬ并开展相关繁育工作以维持和扩大居群数量ꎮ
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　 　 堇叶紫金牛〔Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ.
Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ〕隶属于报春花科(Ｐｒｉｍｕｌａｃｅａｅ)紫金

牛属(Ａｒｄｉｓｉａ Ｓｗ.)ꎬ仅分布于浙江、台湾和安徽[１]ꎬ其
种群呈岛屿状间断分布ꎬ是中国特有的濒危植物[２]ꎮ
因果实红艳、挂果时间长ꎬ堇叶紫金牛具有很高的观

赏和应用价值ꎮ 此外ꎬ堇叶紫金牛对研究中国大陆和

台湾植物区系演化、紫金牛属的分组及系统发育具有

重要的科研价值ꎻ该种还是紫金牛属植物栽培育种及

品种改良的野生基因库ꎬ对维持紫金牛属植物的遗传

多样性具有重要意义ꎮ 但由于生境片断化以及自身

的生理生态学特性ꎬ堇叶紫金牛野生居群更新受到严

重干扰ꎬ居群数量急剧减少ꎬ因此ꎬ对其开展保护生物

学研究已迫在眉睫ꎮ 目前ꎬ对堇叶紫金牛濒危机制的

研究主要集中在种群结构特征[３－５]、繁殖技术[６－８] 以

及生理生态[９－１０]方面ꎬ而关于遗传结构方面的研究尚

未见报道ꎮ
基因分型测序( ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｂｙ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬＧＢＳ)

技术是一种简化基因组测序技术ꎮ 虽然 ＧＢＳ 技术不

能深度覆盖全基因组ꎬ但其具有测序通量高、成本低

等优点[１１－１２]ꎮ ＧＢＳ 技术自 ２０１１ 年在玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｌｉｎｎ.)和大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ Ｌｉｎｎ.)研究中首次应

用以来[１３]ꎬ已经广泛应用于资源分类、遗传分析及基

因定 位 等 领 域ꎬ 在 不 实 野 燕 麦 ( Ａｖｅｎａ ｓｔｅｒｉｌｉｓ
Ｌｉｎｎ.) [１４]、茶〔Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｏ. Ｋｔｚｅ.〕 [１５]、
稻 ( Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.) [１６]、 硬 粒 小 麦 〔 Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ｔｕｒｇｉｄｕｍ ｓｕｂｓｐ. ｄｕｒｕｍ (Ｄｅｓｆｏｎｔａｉｎｅｓ) Ｈｕｓｎｏｔ〕 [１７] 等

植物中得到了应用ꎮ ＧＢＳ 技术结合全基因组关联分

析ꎬ有助于发现植物的新性状及其相关变异来源ꎬ对

后续优良品种的选育和改良具有指导意义[１８]ꎮ
遗传多样性高低对濒危植物能否长期存活具有

重要影响[１９]ꎬ因此对濒危植物遗传多样性的研究有

助于了解物种遗传背景ꎬ揭示物种濒危机制ꎮ 为此ꎬ
本研究采用 ＧＢＳ 技术对堇叶紫金牛 １３ 个野生居群

７７ 份样本进行单核苷酸多态性 ( ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＳＮＰ)位点挖掘ꎬ在此基础上ꎬ对各居群

的遗传多样性、系统发育树、亲缘关系等进行了分析ꎬ
以期为堇叶紫金牛的物种保护和利用及种质资源保

存提供参考依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

根据堇叶紫金牛野生资源的分布状况和居群大

小ꎬ以相邻植株间隔超过 ２０ ｍ 作为划分居群的依据ꎬ
在堇叶紫金牛全分布区内 １３ 个野生居群中共采集

７７ 份样本ꎬ每个居群选取健康的成年植株ꎬ每株采集

２~３ 枚健康幼嫩的叶片ꎬ液氮速冻后于－８０ ℃保存、
备用ꎮ 各居群基本信息见表 １ꎮ
１.２　 方法

１.２. １ 　 基因组 ＤＮＡ 提取与 ＧＢＳ 文库构建 　 采用

Ａｘｙｐｒｅｐ ＤＮＡ 提取试剂盒〔康宁生命科学(吴江)有

限公司〕提取堇叶紫金牛 ＤＮＡꎬ采用质量体积分数

２％的琼脂糖凝胶电泳分析 ＤＮＡ 完整性ꎬ采用 Ｑｕｂｉｔ
２.０ 荧光定量仪(美国赛默飞世尔科技公司)精确定

量 ＤＮＡ 浓度ꎻ用 Ｒｓａ Ⅰ和 Ｈａｅ Ⅲ将检验合格的 ＤＮＡ
样品酶切消化处理成小片段ꎬ小片段经过末端修复、
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　 　 　表 １　 堇叶紫金牛 １３ 个居群的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ

居群１)

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ１)

样本数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

ＨＬＳ１ ５ Ｅ１１８°５６′４０.９３″ Ｎ３０°０４′１３.２８″ ４７７－５０２ 甜槠－青冈混交林 Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｅｙｒｅｉ￣Ｑｕｅｒｃｕｓ ｇｌａｕｃａ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＨＬＳ２ ６ Ｅ１１８°５６′４８.８９″ Ｎ３０°０４′１８.４６″ ５０３－６１１ 青冈－木荷混交林 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｇｌａｕｃａ￣Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＨＸＹ１ ８ Ｅ１２０°０５′２２.３９″ Ｎ３０°１１′４１.６７″ ６５－８５ 毛竹纯林 Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ ｐｕｒｅ ｆｏｒｅｓｔ
ＨＸＹ２ １０ Ｅ１２０°０５′２２.４７″ Ｎ３０°１１′４１.４８″ １００－１２５ 杉木－柯混交林 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ￣Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ ｇｌａｂｅｒ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＪＳＬ ９ Ｅ１１９°０７′４０.６９″ Ｎ２９°２６′３４.６４″ ２８０－４６３ 甜槠－栲混交林 Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｅｙｒｅｉ￣Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｆａｒｇｅｓｉｉ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＨＣＸ ３ Ｅ１１９°０１′１２.６８″ Ｎ２９°２９′０９.３８″ ３１８ 毛竹纯林 Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ ｐｕｒｅ ｆｏｒｅｓｔ
ＨＱＧ ５ Ｅ１１７°３２′０３.５２″ Ｎ３０°００′５３.３１″ ５１５－５２７ 短尾柯－枫香树混交林 Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ ｂｒｅｖｉｃａｕｄａｔｕｓ￣Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｆｏｒｍｏｓａｎａ

ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＪＹＦ ７ Ｅ１２０°１４′２２.６２″ Ｎ２８°５３′１５.７２″ ２２５－３４０ 青冈－苦槠混交林 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｇｌａｕｃａ￣Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｓｃｌｅｒｏｐｈｙｌｌａ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＮＮＧ １ Ｅ１２１°４０′２４.２９″ Ｎ２９°２３′５０.３７″ ２３２ 毛竹纯林 Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ ｐｕｒｅ ｆｏｒｅｓｔ
ＮＸＴ １０ Ｅ１２１°４８′３９.６０″ Ｎ２９°２５′４４.９１″ ８５－１２０ 毛竹纯林ꎬ木荷－马尾松混交林 Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ ｐｕｒｅ ｆｏｒｅｓｔꎬ Ｓｃｈｉｍａ

ｓｕｐｅｒｂａ￣Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＺＤＣ ５ Ｅ１２２°０９′４３.９７″ Ｎ３０°０２′４３.３１″ ２６－６０ 毛竹纯林 Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ ｐｕｒｅ ｆｏｒｅｓｔ
ＺＤＭ ５ Ｅ１２２°０９′０４.４３″ Ｎ３０°０１′５４.３４″ １１０－１４０ 苦槠 － 枫 香 树 混 交 林 Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｓｃｌｅｒｏｐｈｙｌｌａ￣Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｆｏｒｍｏｓａｎａ

ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ
ＴＢＹ ３ Ｅ１２１°２９′５６.００″ Ｎ２５°１０′２６.００″ ８８０ —

　 １)ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣
ｌｉｎｅｄ ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区 Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ
Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＱＧ: 安徽省黄山市祁门县牯牛降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永康市方山口村
Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙江省宁波市宁海县归云洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ
Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波市象山县屠家园村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙江省
舟山市定海区蔡家岙 Ｃａｉｊｉａａｏꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山市定海区毛陈周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. —:
不详 Ｎｏｔ ｃｌｅａｒ.

加 Ａ 尾、加测序接头、纯化、ＰＣＲ 扩增等过程完成

ＧＢＳ 文库制备ꎮ 根据预设方案对文库进行质量体积

分数 ２％的琼脂糖凝胶电泳后割胶纯化ꎬ选择目标区

间内相应的文库进入后续测序ꎮ 文库质检合格后上

机进行高通量测序ꎬ测序平台为 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖａ ６０００ꎬ
测序模式为 ＰＥ１５０ꎮ
１.２.２　 基因组 ＳＮＰ 位点挖掘　 采用 ＦａｓｔＰ ０.２０.０ 软

件对测序得到的所有 ｒｅａｄ 进行质控ꎬ去除接头ꎬ去除

含有无法确定碱基信息的比例大于 ５％的 ｒｅａｄꎬ去除

低质量 ｒｅａｄ(质量值 Ｑ 小于等于 １０ 的碱基占比在

２０％以上)ꎬ统计原始测序量、有效测序量、错误率在

１％以下的碱基占比(Ｑ２０)、错误率在 ０.１％以下的碱

基占比(Ｑ３０)、ＧＣ 含量ꎬ并进行综合评价ꎬ过滤后获

得 ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎮ 之后对所有样本的 ｒｅａｄ 进行聚类ꎬ将
聚在一起的 ｒｅａｄ 作为 １ 个标签ꎬ并生成一致性序列ꎮ
采用 ＢＷＡ ０.７.１３ 软件进行序列一致性比对ꎬ并使用

ＧＡＴＫ ３.８.１ 软件和 Ｓａｍｔｏｏｌｓ 软件共同进行 ＳＮＰ 检

测ꎮ 按照最小等位基因频率大于 ０.０５、数据完整度大

于 ６０％(即不超过 ４０％个体基因型缺失)的标准对检

测到的 ＳＮＰ 进行过滤ꎮ

１.３　 数据分析

采用 Ｒ 语言扩展包 Ｇｅｎｅｐｏｐ ｖ１.０.５ 计算观测杂

合度、多态信息含量、居群间的遗传距离和遗传分化

系数ꎻ采用 ｖｃｆｔｏｏｌｓ ｖ０.１.１４ 软件计算核苷酸多样性指

数、Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ 值、Ｓｈａｎｎｏｎｓ 多样性指数ꎻ采用 ＭＥＧＡ
５.０ 软件的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ 法基于 ｐ－ｄｉｓｔａｎｃｅ 模型

构建系统发育树ꎬ自展重复抽样次数为 １ ０００ 次ꎻ采
用 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ １. ３. ０ 软 件 分 析 群 体 结 构ꎻ 采 用

ＥＩＥＮＳＯＦＴ ６.０.１ 软件进行主成分分析ꎻ采用 ＳＰＡｅＤｉ
１.４ 软件进行亲缘关系分析ꎻ采用 ＴｒｅｅＭｉｘ ｖ１.０１ 软件

进行基因流分析ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 ＳＮＰ 位点挖掘

分析结果显示:７７ 份堇叶紫金牛样本共获得

４２１.３７ Ｇ 有效高质量测序数据ꎬ平均每份样本获得

５.４７ Ｇ 有效数据ꎬ有效数据率 ９８. ９％ꎮ Ｑ２０ 值为

９６.０％~ ９８. １％ꎬ均值为 ９７. ５％ꎬＱ３０ 值为 ８９. ６％ ~
９４.０％ꎬ均值为 ９２.７％ꎻＧＣ 含量为 ４０.５％ ~ ４６.０％ꎬ均
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值为 ４３.１％ꎬ表明测序数据质量较高ꎬ可以用于后续

分析ꎮ ７７ 份样本中获得高质量序列最多的是浙江省

杭州市临安区顺溪坞的 １ 个居群(ＨＬＳ２)的第 １ 份样

本ꎬ有５４ ８１６ ０１７ 条序列ꎬ最少的是安徽省黄山市祁

门县牯牛降(ＨＱＧ)居群的第 ３ 份样本ꎬ有 ２１ ５２７ ４４９
条序列ꎮ 平均每份样本获得高质量序列 ３６ ５５７ ９３３
条ꎬ平均比对率为 ９９.１％ꎮ

对测序数据进行分析ꎬ共获得有效 ＳＮＰ 位点

２４６ ３０７ 个ꎬ每份样本检测到 ＳＮＰ 位点 １ １５４ ~ ３ ７８９
个(均值为 ３ １９９)ꎮ 浙江省杭州市临安区顺溪坞的

另 １ 个居群 ( ＨＬＳ１) 的平均 ＳＮＰ 位点数最多ꎬ有

３ ６５２ 个ꎬ浙江省舟山市定海区蔡家岙(ＺＤＣ)居群的

平均 ＳＮＰ 位点数最少ꎬ仅有 ２ １３８ 个ꎮ ７７ 份样本中

有效 ＳＮＰ 位点的杂合率为 １１. ７％ ~ ３７. ０％ꎬ均值为

２６.６％ꎻ有效 ＳＮＰ 位点的纯合率为６３.０％~８８.３％ꎬ均
值为 ７３.５％ꎮ
２.２　 遗传多样性分析

对筛选获得的 ＳＮＰ 位点进行统计分析ꎬ评价不

同居群的遗传多样性ꎬ结果见表 ２ꎮ 结果显示:１３ 个

居群的观测杂合度为 ０. １５６ ９ ~ ０. ４２８ ９ꎬ均值为

０.３５３ ７ꎬ表明堇叶紫金牛基因整体稳定性较差ꎻ１３ 个

居群的多态信息含量为 ０.０７８ ５~０.３２４ ４ꎬ均值为

０.２６３ ４ꎻ核苷酸多样性指数为 ０.０００ ２~０.０００ ７ꎬ均值

为 ０.０００ ３ꎬ表明堇叶紫金牛的核苷酸多样性较低ꎻ
１３ 个居群的 Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ 值为 ０.２２４ ７~１.０９３ ６ꎬ均大于

０ꎬ表明堇叶紫金牛各居群受平衡选择程度较高ꎻ
１３ 个居群的 Ｓｈａｎｎｏｎｓ 多样性指数为 ０.２１７ ５~０.６６４ ９ꎬ
均值为 ０. ５４９ ４ꎬ其中安徽省黄山市祁门县牯牛降

(ＨＱＧ)、浙江省舟山市定海区蔡家岙(ＺＤＣ)和浙江

省宁波市象山县屠家园村(ＮＸＴ)居群的 Ｓｈａｎｎｏｎｓ 多

样性指数较大ꎬ表明这 ３ 个居群的遗传多样性相对较

高ꎮ 总体来看ꎬ堇叶紫金牛遗传多样性水平偏低ꎬ各
居群间遗传多样性存在一定差异ꎮ
２.３　 系统发育树分析

利用鉴定到的高质量 ＳＮＰ 对堇叶紫金牛 １３ 个

居群 ７７ 份样本进行系统发育树分析ꎬ结果见图 １ꎮ
结果显示:７７ 份样本可分为 ６ 组ꎬⅠ组包含浙江省杭

州市临安区顺溪坞的 ２ 个居群(ＨＬＳ１、ＨＬＳ２)和浙江

省杭州市西湖区云栖竹径的 ２ 个居群 ( ＨＸＹ１、
ＨＸＹ２)的所有样本ꎻⅡ组包含浙江省舟山市定海区

蔡家岙(ＺＤＣ)居群的第 １ 和第 ４ 份样本及浙江省金

华市永康市方山口村(ＪＹＦ)居群的所有样本ꎻⅢ组包

含安徽省黄山市祁门县牯牛降(ＨＱＧ)居群的所有样

本ꎻⅣ组包含浙江省建德市寿昌林场( ＪＳＬ)居群、浙
江省杭州市淳安县向阳村(ＨＣＸ)居群和浙江省宁波

市宁海县归云洞(ＮＮＧ)居群的所有样本ꎻⅤ组包含

浙江省舟山市定海区毛陈周( ＺＤＭ)居群的所有样

本ꎻⅥ组包含浙江省宁波市象山县屠家园村(ＮＸＴ)
居群和台湾省台北市北投区阳明山(ＴＢＹ)居群的所

有样本及 ＺＤＣ 居群的第 ２、第 ３、第 ５ 份样本ꎮ 其中

ＨＣＸ、ＪＳＬ、ＮＮＧ、ＨＱＧ、ＺＤＣ 和 ＴＢＹ 居群内样本间的

亲缘关系较近ꎬ均能聚在一起ꎻＨＬＳ１、ＨＬＳ２ 居群间的

个别样本有嵌套ꎬ但作为一个整体ꎬ这 ２ 个居群的样

本也能聚在一起ꎮ ＺＤＣ 居群 ５ 份样本中的 ３ 份与

ＮＸＴ 和 ＴＢＹ 居群的样本聚在一起ꎬ而 ＺＤＣ 居群的另

　 　 　
表 ２　 堇叶紫金牛 １３ 个居群的遗传多样性分析１)

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ
ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ１)

居群２)

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ２) Ｈｏ ＰＩＣ Ｐ Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ Ｉ

ＨＬＳ１ ０.３２０ ２ ０.２３３ ６ ０.０００ ３ ０.７２４ ５ ０.４９１ ０
ＨＬＳ２ ０.３４５ １ ０.２６０ ０ ０.０００ ３ ０.６８２ ５ ０.５４０ ９
ＨＸＹ１ ０.３６５ １ ０.２７４ ８ ０.０００ ３ ０.７７２ ６ ０.５７４ ８
ＨＸＹ２ ０.３７５ ６ ０.２９２ ０ ０.０００ ２ ０.４７７ ３ ０.６０４ ５
ＪＳＬ ０.３７８ ３ ０.２８２ ５ ０.０００ ２ ０.７０８ ９ ０.５９４ ８
ＨＣＸ ０.３６７ ０ ０.２７５ ６ ０.０００ ２ ０.６９９ ９ ０.５５５ ６
ＨＱＧ ０.４２８ ９ ０.３２４ ４ ０.０００ ２ ０.９１０ ３ ０.６６４ ９
ＪＹＦ ０.３６４ ５ ０.２７１ １ ０.０００ ３ ０.８１７ １ ０.５６７ ７
ＮＮＧ ０.１５６ ９ ０.０７８ ５ ０.０００ ７ — ０.２１７ ５
ＮＸＴ ０.３８６ ７ ０.３００ ６ ０.０００ ２ ０.２２４ ７ ０.６２４ １
ＺＤＣ ０.４０７ ７ ０.３０８ ６ ０.０００ ２ １.０９３ ６ ０.６３３ １
ＺＤＭ ０.３５９ ４ ０.２６８ ０ ０.０００ ３ ０.６０２ ３ ０.５５５ ５
ＴＢＹ ０.３４２ １ ０.２５４ ６ ０.０００ ２ ０.８７２ ３ ０.５１８ ３
均值 Ｍｅａｎ ０.３５３ ７ ０.２６３ ４ ０.０００ ３ ０.７１５ ５ ０.５４９ ４

　 １)Ｈｏ: 观测杂合度 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ ＰＩＣ: 多态信息含量
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｐ: 核苷酸多样性指数 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｉ: Ｓｈａｎｎｏｎｓ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ.
—: 无数据 Ｎｏ ｄａｔｕｍ.

　 ２)ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云
栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣ｌｉｎｅｄ ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区
Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ
Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＱＧ:
安徽 省 黄 山 市 祁 门 县 牯 牛 降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永康市方山
口村 Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙 江 省 宁 波 市 宁 海 县 归 云 洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ
Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波
市象山县屠家园村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ
Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙 江 省 舟 山 市 定 海 区 蔡 家 岙
Ｃａｉｊｉａａｏꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ:
浙江 省 舟 山 市 定 海 区 毛 陈 周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明
山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.
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ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣ｌｉｎｅｄ
ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区 Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ
Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
ＨＱＧ: 安徽省黄山市祁门县牯牛降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永康市方山口村 Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ
Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙江省宁波市宁海县归云洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波市象山县屠家园村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙江省舟山市定海区蔡
家岙 Ｃａｉｊｉａａｏꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山市定海区毛陈周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. 括号中数字为样本编号 Ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒｓ.

图 １　 堇叶紫金牛 １３ 个居群 ７７ 份样本的系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ７７ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ

２ 份样本与 ＪＹＦ 居群的样本聚在一起ꎬ说明 ＺＤＣ 居群

内遗传分化比较大ꎮ
２.４　 主成分分析

基于 ＳＮＰ 的主成分分析结果获得堇叶紫金牛 １３
个居群 ７７ 份样本的聚类情况ꎬ结果见图 ２ꎮ 结果显

示:根据 ＰＣ１、ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 这 ３ 个主成分ꎬ可以将 ７７
份堇叶紫金牛样本分为 ６ 组ꎬ浙江省杭州市临安区顺

溪坞 ２ 个居群(ＨＬＳ１、ＨＬＳ２)和浙江省杭州市西湖区

云栖竹径 ２ 个居群(ＨＸＹ１、ＨＸＹ２)的所有样本为一

组ꎻ安徽省黄山市祁门县牯牛降(ＨＱＧ)居群的所有

样本和浙江省舟山市定海区蔡家岙( ＺＤＣ)居群的

２ 份样本为一组ꎻ浙江省金华市永康市方山口村

(ＪＹＦ)、浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区(ＪＳＬ)、浙
江省宁波市象山县屠家园村(ＮＸＴ)居群的样本各单

独为一组ꎻ浙江省宁波市宁海县归云洞(ＮＮＧ)、浙江

省杭州市淳安县向阳村(ＨＣＸ)、浙江省舟山市定海
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区毛陈周 ( ＺＤＭ) 和台湾省台北市北投区阳明山

(ＴＢＹ)居群的所有样本及 ＺＤＣ 居群的 ３ 份样本为一

组ꎮ 这与系统发育树分析结果相近ꎬ但也存在一定的

差异ꎮ
２.５　 遗传结构分析

遗传结构分析结果(图 ３)显示:Ｋ ＝ ６ 时ꎬ交叉验

证误差最小ꎬ且此时 ７７ 份样本的遗传结构聚类清晰ꎬ
表明堇叶紫金牛 １３ 个居群 ７７ 份样本的最优分组数

为 ６ꎮ
２.６　 亲缘关系分析

堇叶紫金牛 ７７ 份样本间的亲缘关系分析结果见

图 ４ꎮ 颜色越红代表样本间的亲缘关系越近ꎬ同一居

　 　 　

: ＨＱＧꎻ : ＨＣＸꎻ : ＨＸＹ１ꎻ : ＨＸＹ２ꎻ : ＪＳＬꎻ : ＨＬＳ１ꎻ : ＨＬＳ２ꎻ
: ＮＮＧꎻ : ＴＢＹꎻ : ＮＸＴꎻ : ＪＹＦꎻ : ＺＤＣꎻ : ＺＤＭ.

ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ
Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣
ｌｉｎｅｄ ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区 Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭
州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＱＧ: 安徽省黄山市祁门县牯牛降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ
Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永
康市 方 山 口 村 Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙江省宁波市宁海县归云洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ
Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波市象
山县 屠 家 园 村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙 江 省 舟 山 市 定 海 区 蔡 家 岙 Ｃａｉｊｉａａｏꎬ
Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山
市定 海 区 毛 陈 周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ
Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

图 ２　 基于 ＳＮＰ 主成分分析结果的堇叶紫金牛 １３ 个居群 ７７ 份样本
的聚类
Ｆｉｇ. ２ 　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｆ ７７ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ
ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ

　 　 　

ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ
Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣
ｌｉｎｅｄ ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区 Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭
州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＱＧ: 安徽省黄山市祁门县牯牛降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ
Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永
康市 方 山 口 村 Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙江省宁波市宁海县归云洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ
Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波市象
山县 屠 家 园 村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙 江 省 舟 山 市 定 海 区 蔡 家 岙 Ｃａｉｊｉａａｏꎬ
Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山
市定 海 区 毛 陈 周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ
Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. 括号中数字为样本编号
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒｓ.

图 ３　 堇叶紫金牛 １３ 个居群 ７７ 份样本的分组(Ａ)及 Ｋ ＝ ６ 时的遗传
结构分析(Ｂ)
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ(Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｈｅｎ Ｋ＝６ (Ｂ) ｏｆ
７７ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ.
Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ.
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ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣ｌｉｎｅｄ
ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区 Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ
Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
ＨＱＧ: 安徽省黄山市祁门县牯牛降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永康市方山口村 Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ
Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙江省宁波市宁海县归云洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波市象山县屠家园村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙江省舟山市定海区蔡
家岙 Ｃａｉｊｉａａｏꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山市定海区毛陈周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. 括号中数字为样本编号 Ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒｓ.

图 ４　 堇叶紫金牛 １３ 个居群 ７７ 份样本间的亲缘关系热图
Ｆｉｇ. ４　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ７７ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ
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群内多个样本间热图呈红色说明这些样本可能构成

了一个亲缘关系紧密的家系群体ꎻ反之ꎬ颜色越蓝说

明样本间的亲缘关系越远ꎮ 结果显示:堇叶紫金牛居

群内个体间的亲缘关系较近ꎮ 其中安徽省黄山市祁

门县牯牛降(ＨＱＧ)居群内样本间的亲缘关系最近ꎬ
浙江省宁波市象山县屠家园村(ＮＸＴ)、台湾省台北

市北投区阳明山(ＴＢＹ)、浙江省建德市寿昌林场绿荷

塘林区(ＪＳＬ)、浙江省舟山市定海区毛陈周(ＺＤＭ)居
群内样本间的亲缘关系较近ꎬ而浙江省杭州市西湖区

云栖竹径 ２ 个居群(ＨＸＹ１、ＨＸＹ２)和浙江省杭州市

临安区顺溪坞 ２ 个居群(ＨＬＳ１、ＨＬＳ２)居群内样本间

的亲缘关系较远ꎮ 居群间的亲缘关系与地理距离有

一定的相关性ꎬＨＬＳ１、ＨＬＳ２、ＨＸＹ１、ＨＸＹ２ 居群间的

亲缘关系较近ꎬ但这 ４ 个居群与地理位置邻近的

ＨＱＧ、浙江省杭州市淳安县向阳村(ＨＣＸ)、ＪＳＬ 居群

的亲缘关系均较远ꎮ ＮＸＴ、ＴＢＹ 和浙江省舟山市定海

　 　 　

区蔡家岙(ＺＤＣ)居群间亲缘关系较近ꎻＨＣＸ 居群与

ＴＢＹ、ＪＹＦ 和 ＺＤＣ 居群间亲缘关系较远ꎮ
２.７　 遗传分化和基因流分析

结果(表 ３)显示:堇叶紫金牛 １３ 个居群间的遗传

距离为 ０.０５９ ０ ~ ０.３９３ ８ꎬ遗传分化系数为 ０.０００ ０ ~
０.４２３ ０ꎬ且大部分(８０.８％)居群间的遗传分化系数大

于 ０.２５０ ０ꎬ表明大部分居群间存在较高的遗传分化ꎮ
浙江省杭州市西湖区云栖竹径 ２ 个居群(ＨＸＹ１ 和

ＨＸＹ２)间及浙江省杭州市临安区顺溪坞 ２ 个居群

(ＨＬＳ１ 和 ＨＬＳ２)间的遗传分化系数较小ꎬ遗传距离

较近ꎬ可能是由于这 ２ 个居群间的地理距离较小ꎻ而
ＨＸＹ１ 和 ＨＸＹ２ 居群与地理距离较远的台湾省台北

市北投区阳明山(ＴＢＹ)居群和安徽省黄山市祁门县

牯牛降(ＨＱＧ)居群间的遗传分化系数均较大(均大

于 ０.４００ ０)ꎬ遗传距离也较远ꎮ 说明堇叶紫金牛居群

间遗传分化系数与地理距离存在一定的相关性ꎮ

表 ３　 堇叶紫金牛居群间的遗传距离和遗传分化系数１)

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ１)

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

居群间的遗传距离(线上)和遗传分化系数(线下)
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｌｉｎｅ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｌｉｎｅ) ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＨＬＳ１ ＨＬＳ２ ＨＸＹ１ ＨＸＹ２ ＪＳＬ ＨＣＸ ＨＱＧ ＪＹＦ ＮＮＧ ＮＸＴ ＺＤＣ ＺＤＭ ＴＢＹ

ＨＬＳ１ — ０.０５９ ０ ０.１５４ ３ ０.１５１ ３ ０.３０４ ３ ０.３２９ １ ０.３６６ ５ ０.２８１ １ ０.２４１ ３ ０.３１２ ７ ０.３２６ ２ ０.３０１ ２ ０.３１４ ８
ＨＬＳ２ ０.００９ ３ — ０.１５０ １ ０.１４７ ７ ０.２９９ ０ ０.３３０ ６ ０.３６２ ８ ０.２７８ １ ０.２３７ ８ ０.３０４ ３ ０.３１６ ３ ０.２９０ ４ ０.３１３ ４
ＨＸＹ１ ０.１９６ ２ ０.１９０ ４ — ０.０６３ ８ ０.３１３ ８ ０.３２７ ３ ０.３８３ １ ０.２２３ ０ ０.２６０ ２ ０.３４０ １ ０.３４２ ９ ０.３０８ ９ ０.３４３ ２
ＨＸＹ２ ０.１８７ ５ ０.１８４ ４ ０.００５ ０ — ０.３０７ ６ ０.３２０ １ ０.３６７ ８ ０.２１８ ３ ０.２４２ ７ ０.３２７ ２ ０.３３７ ７ ０.２９４ ８ ０.３４１ １
ＪＳＬ ０.３３６ ７ ０.３４１ ８ ０.３５５ ３ ０.３５１ ４ — ０.２０５ ２ ０.３２９ ８ ０.３２３ ５ ０.２３３ ３ ０.２８１ １ ０.３０６ ７ ０.３０２ ７ ０.３０２ １
ＨＣＸ ０.３５７ ４ ０.３７７ ４ ０.３６３ ０ ０.３５０ ４ ０.２１７ ３ — ０.３２９ ７ ０.３０７ ３ ０.１６４ ５ ０.３０９ ５ ０.２８１ ３ ０.３０３ ３ ０.３３０ ７
ＨＱＧ ０.３９４ ６ ０.４０５ ２ ０.４１７ ２ ０.４０５ ８ ０.３２８ ７ ０.３１７ ０ — ０.３１７ ４ ０.２９１ ７ ０.３０１ ７ ０.３３１ ６ ０.３４３ ５ ０.２９６ ８
ＪＹＦ ０.３０５ ５ ０.３１１ ２ ０.２４１ ８ ０.２３９ ６ ０.３２６ ８ ０.２９１ ４ ０.３１４ ８ — ０.２６７ ７ ０.３８５ ８ ０.３４７ ２ ０.３２６ ９ ０.３９３ ８
ＮＮＧ ０.２９７ ２ ０.３１０ ５ ０.３１５ ４ ０.２９４ １ ０.２５３ １ ０.１２２ ８ ０.２６９ ０ ０.２５４ ９ — ０.２１９ ０ ０.２２７ ５ ０.２１５ ３ ０.２４３ ９
ＮＸＴ ０.３６１ ８ ０.３６１ ７ ０.３９１ ４ ０.３８３ ４ ０.３０９ ６ ０.３１８ ９ ０.３２３ １ ０.３９８ ４ ０.２４４ ８ — ０.２８２ ２ ０.２５６ ２ ０.２１１ ８
ＺＤＣ ０.２８３ ５ ０.２８７ ２ ０.３１９ ８ ０.３１１ ８ ０.２６９ ３ ０.１２７ ７ ０.２２２ ４ ０.２７５ ０ ０.０００ ０ ０.２３８ ３ — ０.３２５ １ ０.２９０ ３
ＺＤＭ ０.３７４ ０ ０.３７１ ７ ０.３８２ ６ ０.３７２ ７ ０.３５０ ２ ０.３３０ ９ ０.３８０ ６ ０.３５９ ０ ０.２６１ ５ ０.３１０ ０ ０.２７２ ３ — ０.３１０ ０
ＴＢＹ ０.３７０ ５ ０.３９６ ８ ０.４２３ ０ ０.４１１ ０ ０.３４７ ９ ０.３３２ ６ ０.３０６ ６ ０.３９９ ９ ０.２０９ １ ０.２３７ ７ ０.１６６ ６ ０.３５１ １ —

　 １)ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＸＹ: 浙江省杭州市西湖区云栖竹径 Ｂａｍｂｏｏ￣
ｌｉｎｅｄ ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＳＬ: 浙江省建德市寿昌林场绿荷塘林区 Ｌüｈｅｔａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｓｈｏｕｃｈａｎｇ
Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍꎬ Ｊｉａｎｄｅ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣＸ: 浙江省杭州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＱＧ: 安徽省黄山市祁门县牯牛降 Ｇｕｎｉｕｊｉａｎｇꎬ Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永康市方山口村
Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＮＧ: 浙江省宁波市宁海县归云洞 Ｇｕｉｙｕｎ Ｃａｖｅꎬ Ｎｉｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ
Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＮＸＴ: 浙江省宁波市象山县屠家园村 Ｔｕｊｉａｙｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎｉｎｇｂｏ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＣ: 浙江省
舟山市定海区蔡家岙 Ｃａｉｊｉａａｏꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山市定海区毛陈周 Ｍａｏｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｄｉｎｇｈａｉ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

　 　 基因流分析结果(图 ５)表明:浙江省宁波市象山

县屠家园村 (ＮＸＴ)、浙江省舟山市定海区毛陈周

(ＺＤＭ)和浙江省舟山市定海区蔡家岙(ＺＤＣ)居群聚

为一支ꎻＨＸＹ１、ＨＸＹ２ 和 ＨＬＳ２ 等居群聚为另一支ꎻ

ＴＢＹ 和 ＨＱＧ 居群间及浙江省宁波市宁海县归云洞

(ＮＮＧ)和浙江省杭州市淳安县向阳村(ＨＣＸ)居群间

的遗传关系较近ꎮ 各居群间存在一定程度的基因交

流ꎮ 在 ＮＮＧ 居群分化过程中向 ＨＸＹ２ 居群产生了基
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因迁移事件ꎻ在 ＮＮＧ 和 ＨＣＸ 居群分化形成的过程

中ꎬＮＸＴ 居群与二者存在基因交流ꎬ此基因迁移事件

的权重最大ꎻ并且在 ＮＸＴ、ＨＬＳ２ 和 ＺＤＣ 居群形成的

过程中也均受到外界基因迁移事件的影响ꎮ

ＨＬＳ: 浙江省杭州市临安区顺溪坞 Ｓｈｕｎｘｉｗｕꎬ Ｌｉｎａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ
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ｌｉｎｅｄ ｐａｔｈ ａｔ Ｙｕｎｑｉꎬ Ｘｉｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ
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州市淳安县向阳村 Ｘｉａｎｇｙａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｃｈｕｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ
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Ｑｉｍｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＪＹＦ: 浙江省金华市永
康市 方 山 口 村 Ｆａｎｇｓｈａｎｋｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｙｏｎｇｋａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｎｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ
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Ｄｉｎｇｈａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｚｈｏｕｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＺＤＭ: 浙江省舟山
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Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＴＢＹ: 台湾省台北市北投区阳明山 Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ
Ｂｅｉｔｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｐｅｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔａｉｗａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

图 ５　 堇叶紫金牛 １３ 个居群间的基因流分析
Ｆｉｇ. ５ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｍｏｎｇ １３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ
ｖｉｏｌａｃｅａ (Ｔ. Ｓｕｚｕｋｉ) Ｗ. Ｚ. Ｆａｎｇ ｅｔ Ｋ. Ｙａｏ

３　 讨论和结论

影响物种遗传结构和遗传多样性的因子有很多ꎬ
如生长环境[２０]、分布区域[２１]、种群数量以及繁殖系

统特性[２２]等ꎬ这些因子会影响物种对环境的适应能

力[２３]ꎮ 本研究发现堇叶紫金牛的群体遗传多样性较

低ꎮ 蔡超 男 等[２４] 在 研 究 濒 危 植 物 海 南 风 吹 楠

(Ｈｏｒｓｆｉｅｌｄｉａ ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ Ｍｅｒｒ.)时发现ꎬ由于自身更新

能力弱及受过度人为活动的影响ꎬ海南风吹楠群体呈

现出遗传多样性低的现状ꎻ桃儿七〔Ｓｉｎｏｐｏｄｏｐｈｙｌｌｕｍ
ｈｅｘａｎｄｒｕｍ (Ｒｏｙｌｅ) Ｙｉｎｇ〕 [２５]、长序榆(Ｕｌｍｕｓ ｅｌｏｎｇａｔａ
Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｃ. Ｓ. Ｄｉｎｇ ) [２６]、 领 春 木 ( Ｅｕｐｔｅｌｅａ
ｐｌｅｉｏｓｐｅｒｍａ Ｊ. Ｄ. Ｈｏｏｋｅｒ ｅｔ Ｔｈｏｍｓｏｎ) [２７] 等濒危植物

也有类似规律ꎮ 而对伯乐树 (Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ
Ｈｅｍｓｌ.)的研究发现ꎬ伯乐树具有较丰富的遗传多样

性[２８]ꎬ这可能与其分布范围较广、种群数量相对较多

有关ꎮ 相关研究表明:同属的濒危物种遗传多样性通

常低于广域分布种ꎬ如普陀鹅耳枥(Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｐｕｔｏｅｎｓｉｓ
Ｃｈｅｎｇ)遗传多样性低于疏花鹅耳枥 〔 Ｃ. ｌａｘｉｆｌｏｒａ
( Ｓｉｅｂｏｌｄ ｅｔ Ｚｕｃｃ.) Ｂｌｕｍｅ 〕 [２９－３０]ꎬ 五 小 叶 槭 ( Ａｃｅｒ
ｐｅｎｔａｐｈｙｌｌｕｍ Ｄｉｅｌｓ)遗传多样性低于青榨槭(Ａ. ｄａｖｉｄｉｉ
Ｆｒａｎｃｈ.) [３１－３２]ꎮ 本研究中ꎬ堇叶紫金牛 １３ 个居群整

体遗传多样性偏低ꎬ同属广域分布种朱砂根(Ａｒｄｉｓｉａ
ｃｒｅｎａｔａ Ｓｉｍｓ)遗传多样性相对较高[３３－３４]ꎮ 由此推断

遗传多样性低可能与濒危植物分布范围小、种群数量

少有关ꎬ这可能是濒危植物的共有特征ꎮ
遗传分化系数是用于衡量居群间遗传分化程度

的重要指标[３５]ꎮ 一般而言ꎬ当遗传分化系数大于

０.２５ 时ꎬ群体间遗传分化程度高ꎻ遗传分化系数小于

０.０５ 时ꎬ群体间遗传分化程度低[３６]ꎮ 本研究中ꎬ堇叶

紫金牛居群间遗传分化系数多数大于 ０.２５ꎬ说明堇叶

紫金牛居群间遗传分化程度较高ꎮ 濒危植物观光木

〔Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｏｄｏｒａ (Ｃｈｕｎ) Ｎｏｏｔｅｂｏｏｍ ｅｔ Ｂ. Ｌ. Ｃｈｅｎ〕和
金铁锁 (Ｐｓａｍｍｏｓｉｌｅｎｅ ｔｕｎｉｃｏｉｄｅｓ Ｗ. Ｃ. Ｗｕ ｅｔ Ｃ. Ｙ.
Ｗｕ)的遗传分化系数(分别为 ０.３７５ ２ 和 ０.４５２ ９) [３７－３８]

与堇叶紫金牛相近ꎮ 濒危植物遗传分化程度通常高

于广域分布种ꎬ如红砂〔Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｏｎｇｏｒｉｃａ (Ｐａｌｌ.)
Ｍａｘｉｍ.〕和麻花秦艽(Ｇｅｎｔｉａｎａ ｓｔｒａｍｉｎｅａ Ｍａｘｉｍ.)的遗

传分化系数(分别为 ０.０８８ 和 ０.１１４) [３９－４０] 明显低于

上述濒危植物ꎬ相对于广域分布种ꎬ濒危植物的生境

片段化现象较为严重ꎬ居群间存在地理隔离ꎬ受异质

化生境的影响而产生分化ꎮ
堇叶紫金牛系统发育树和主成分分析结果表明:

整体表现为各居群内的样本聚在一起ꎬ这主要是因为

堇叶紫金牛果实较大ꎬ主要通过重力传播ꎬ难以传播

到较远的地方[５]ꎬ因而居群间基因交流相对较少[４１]ꎮ
同时堇叶紫金牛也存在距离较远的居群间的基因交

流ꎬ浙江省杭州市临安区顺溪坞 ２ 个居群 (ＨＬＳ１、
ＨＬＳ２)和浙江省杭州市西湖区云栖竹径 ２ 个居群

(ＨＸＹ１、ＨＸＹ２)间的亲缘关系较近ꎬ但相较于地理距

９１
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离较远的浙江省金华市永康市方山口村( ＪＹＦ)和浙

江省舟山市定海区蔡家岙(ＺＤＣ)居群ꎬＨＬＳ１、ＨＬＳ２、
ＨＸＹ１、ＨＸＹ２ 居群与浙江省杭州市淳安县向阳村

(ＨＣＸ)、安徽省黄山市祁门县牯牛降(ＨＱＧ)、浙江省

建德市寿昌林场绿荷塘林区( ＪＳＬ)居群间的地理距

离更近ꎬ但亲缘关系却相对更远ꎻ此外ꎬ浙江省宁波市

象山县屠家园村(ＮＸＴ)和 ＺＤＣ 居群均与台湾省台北

市北投区阳明山(ＴＢＹ)居群存在较远的地理距离ꎬ但
这 ３ 个居群间亲缘关系较近ꎻＨＣＸ 居群与 ＴＢＹ、ＪＹＦ、
ＺＤＣ 居群有较近的亲缘关系ꎬ推测这可能是由鸟类

取食并传播其种子所致ꎮ 吸引鸟类传播的果实(种
子)通常具有成熟时颜色鲜艳、体积较小、数量较多、
果期长等特点[４２－４３]ꎬ如圆叶相思树(Ａｃａｃｉａ ｃｙｃｌｏｐｓ Ａ.
Ｃｕｎｎ. ｅｘ Ｇ. Ｄｏｎ)成熟时肉质假种皮橙红色[４４]ꎬ红豆

杉〔 Ｔａｘｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ( Ｐｉｌｇｅｒ) Ｒｅｈｄ.〕 肉质假种皮红

色[４５]ꎬ而红色、橙色等颜色对鸟类具有视觉吸引的效

果[４６]ꎬ这些颜色的果实通常是鸟类取食的偏好对象ꎮ
堇叶紫金牛果实颜色红艳ꎬ挂果时间 １０ 月至 １２ 月ꎬ
符合鸟类秋冬季取食的偏好特征ꎬ因此可能存在鸟类

传播扩散种子的现象ꎮ
堇叶紫金牛居群面积 ０.０１ ~ ０.８０ ｈｍ２ꎬ各居群间

地理距离较远ꎬ生境片段化现象较为严重ꎬ加剧了居

群内个体数量的减少ꎬ导致居群内近交几率增加ꎬ从
而使遗传多样性降低ꎮ 虽然堇叶紫金牛居群间存在

较远距离的基因迁移ꎬ对居群间遗传多样性的提高具

有一定作用ꎬ但对于堇叶紫金牛居群衰退的现状难以

起到较大的影响ꎮ 因此ꎬ针对堇叶紫金牛遗传多样性

降低ꎬ应优先保护 ＨＱＧ、ＮＸＴ 和 ＺＤＣ 这 ３ 个遗传多样

性较高的居群ꎬ建立优先保护单元ꎻ应制定相应的原

地保存与迁地保存策略ꎬ减少人为干扰ꎬ保护现有野

生群体ꎻ开展堇叶紫金牛相关的繁育工作ꎬ通过人工

辅助的手段来维持并扩大居群数量ꎬ从而更好地保护

其遗传多样性ꎮ
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