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新疆濒危植物半日花居群的遗传变异及遗传结构分析
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摘要： 利用 ３ 个叶绿体微卫星多态性引物（包括 ｍｔｒｎＳｆ－ｔｒｎＧｒ、ｍｔｒｎＬ２－ｔｒｎＦ 和 ｍｔｒｎＬ５－ｔｒｎＬ３）对新疆地区半日花

（Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ）９ 个居群〔分别位于伊犁河谷的军马场（ＪＭＣ）、黑山头（ＨＳＴ）、科克苏（ＫＫＳ）、种
羊场（ＺＹＣ）、科博（ＫＢ）、龙口（ＬＫ）、喀拉布拉（ＫＬＢＬ）和拜什墩（ＢＳＤ）以及河谷北部的博乐（ＢＬ）〕９２ 个单株的叶

片总 ＤＮＡ 进行了扩增，在此基础上，对各居群的遗传变异、地理分布、遗传多样性和遗传结构进行了分析。 结果表

明：３ 个叶绿体微卫星多态性引物共扩增出 ６ 个多态性位点；经分析，得到 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３ 和 Ｈ４ ４ 个单倍型，其中，Ｈ１
单倍型分布在 ＪＭＣ、ＨＳＴ、ＫＫＳ、ＺＹＣ、ＫＢ 和 ＫＬＢＬ 居群，Ｈ２ 单倍型仅分布在 ＪＭＣ 居群，Ｈ３ 单倍型分布在 ＬＫ 和 ＢＬ
居群，Ｈ４ 单倍型仅分布在 ＢＳＤ 居群。 ９ 个半日花居群总的遗传多样性指数较高（０ ５８３），但居群内的遗传多样性

指数却很低（０ ０４０），居群间的遗传分化系数为 ０ ９３２。 主坐标分析（ＰＣｏＡ）将 ９ 个半日花居群划分成 ３ 个群体，其
中，ＢＳＤ 居群单独为 １ 个群体，ＢＬ 和 ＬＫ 居群为 １ 个群体，其余 ６ 个居群为 １ 个群体；而亲缘关系树状图将这 ９ 个居

群分成 ２ 支，其中，ＢＬ、ＬＫ 和 ＢＳＤ 居群为 １ 支，其余 ６ 个居群为 １ 支，说明 ＢＬ、ＬＫ 和 ＢＳＤ 居群明显有别于其他居

群。 分子方差分析结果表明：半日花 ９５ ６１％的遗传变异发生在群体间。 Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明：各居群间遗传距离

与地理距离的相关系数为 ０ ３２４，说明半日花居群间遗传距离与地理距离存在一定程度的正相关。 研究结果显示：
新疆地区半日花居群间发生了明显的遗传分化，并存在一定程度的地理隔离，这可能与小居群的遗传漂变和近交

效应及居群间的地理障碍有关。 建议对新疆地区半日花的全部居群、个体和原始生境进行保护，并对其天然居群

采取复壮、迁地保护和划分居群管理单元等保护措施。
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ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ； Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ （ｃｐＳＳＲｓ）

　 　 半日花（Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ）隶属

半日花科（Ｃｉｓｔａｃｅａｅ）半日花属（Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ Ｍｉｌｌ．），
在中国仅此一种［ １ ］，为旱生小灌木、古地中海植物区

系孑遗种。 半日花具有很高的园艺观赏价值，在西北

地区常作为庭院绿化植物；它还能够适应极度干旱的

生境，可作为干旱草原和砾质荒漠防风固沙的优良物

种［ ２ ］。 目前，国内的半日花分布面积十分狭小，并
且，由于开矿、樵采和放牧等人类活动的过度干扰，导
致其生境极度破碎化，种群数量急剧减少，植株生长

发育和繁殖均受到限制，实生苗数量日趋减少，种群

自然更新困难［ ３ ］。 为此，半日花已被列入“中国珍稀

濒危保护植物名录” ［ ４ ］。 为了避免半日花遗传多样

性及遗传种质的迅速丢失，亟待采取积极有效的保护

措施，避免其种群从渐危走向灭绝。
叶绿体微卫星技术（ｃｐＳＳＲｓ）具有扩增结果多态

性高、稳定可靠和重复性好等优点，被广泛应用于植

物遗传学研究［ ５－９ ］。 新疆地区的半日花主要分布在

新疆伊犁河谷的伊宁、巩留和特克斯等地，在河谷北

部的博乐也有分布，主要生长在海拔 １ ０００ ～ １ ４００ ｍ
的荒漠石质残丘坡地上。 目前，用于新疆地区半日花

遗传特征分析的叶绿体基因片段数量较少［１０］，获得

的变异位点数量有限，因此，需要结合更多的分子标

记对新疆地区半日花居群的遗传特征进行研究。

鉴于此，作者利用 ３ 个叶绿体微卫星多态性引物

对新疆地区半日花 ９ 个居群（伊犁河谷 ８ 个居群及河

谷北部 １ 个居群）９２ 个单株的叶片总 ＤＮＡ 进行了扩

增，在此基础上，对各居群的遗传变异、地理分布、遗
传多样性和遗传结构进行了分析，以期为制定新疆地

区半日花的保护和复壮策略提供参考依据，并为新疆

地区其他濒危植物的保护研究提供参考资料。

１　 材料和方法

１ １　 材料

根据中国数字植物标本馆（ ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ． ｃｖｈ． ａｃ．
ｃｎ）中半日花在新疆伊犁河谷和准噶尔盆地的分布

信息，共采集半日花 ９ 个居群 ９２ 个单株的新鲜叶片，
包括伊犁河谷 ８ 个居群和河谷北部博乐 １ 个居群，每
个居群采集 ８～１２ 个单株，各居群的基本信息见表 １。
为了避免采集的植株为近亲繁殖或克隆体，采集植株

的间距在 ３０ ｍ 以上。 同一单株的叶片放入一个密封

袋（装有硅胶）中，置于 ４ ℃冰箱中保存、备用。
１ ２　 方法

采用改进的 ２×ＣＴＡＢ 法［１１］ 提取叶片总 ＤＮＡ，使
用 Ａｌｐａｈ－１５０２ 型紫外分光光度计（上海谱元仪器有

限公司）检测总 ＤＮＡ 的纯度和浓度。
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表 １　 新疆地区半日花 ９ 个居群的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

样本数
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

ＪＭＣ 军马场 Ｊｕｎｍａｃｈａｎｇ １０ Ｅ８１°５９′ Ｎ４３°１４′ １ ３１８
ＨＳＴ 黑山头 Ｈｅｉｓｈａｎｔｏｕ １２ Ｅ８２°２８′ Ｎ４３°３５′ ８１０
ＫＫＳ 科克苏 Ｋｅｋｅｓｕ １０ Ｅ８１°５６′ Ｎ４３°１２′ １ １６６
ＺＹＣ 种羊场 Ｚｈｏｎｇｙａｎｇｃｈａｎｇ １２ Ｅ８２°３４′ Ｎ４３°３４′ ９５２
ＫＢ 科博 Ｋｅｂｏ １０ Ｅ８１°４５′ Ｎ４３°１０′ １ ２４６
ＢＬ 博乐 Ｂｏｌｅ ８ Ｅ８２°０３′ Ｎ４４°５０′ ５６６
ＬＫ 龙口 Ｌｏｎｇｋｏｕ １０ Ｅ８２°２８′ Ｎ４３°２５′ ８５５
ＫＬＢＬ 喀拉不拉 Ｋａｌａｂｕｌａ １０ Ｅ８２°３７′ Ｎ４３°２７′ ８２９
ＢＳＤ 拜什墩 Ｂａｉｓｈｉｄｕｎ １０ Ｅ８２°０３′ Ｎ４３°４１′ １ ２２０

　 　 使用叶绿体微卫星多态性引物 ｍｔｒｎＳｆ － ｔｒｎＧｒ、
ｍｔｒｎＬ２－ｔｒｎＦ 和 ｍｔｒｎＬ５－ｔｒｎＬ３［１２］ 进行扩增反应，引物

由生工生物工程（上海）股份有限公司合成。 使用

Ｔ１００ＴＭ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ 热循环仪（美国 Ｂｉｏ－Ｒａｄ 公司）
进行扩增反应，扩增体系总体积为 ２５ μＬ， 包括

２５ ｎｇ·μＬ－１ 模板 ＤＮＡ、 ５０ ｍｍｏｌ · Ｌ－１ Ｔｒｉｓ － ＨＣｌ、
１ ５ ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ＭｇＣｌ２、 ０ ２ ｍｍｏｌ · Ｌ－１ ｄＮＴＰｓ、
５０ ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ＫＣｌ、 ０ ５ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚 合 酶 以 及

５ μｍｏｌ·Ｌ－１正向和反向引物。 扩增程序如下：９５ ℃
预变性 ４ ｍｉｎ；９２ ℃变性 ４５ ｓ、５７ ℃退火 ４５ ｓ、７２ ℃延

伸 １ ｍｉｎ，３０ 个循环；最后于 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 扩增

产物交由生工生物工程（上海）股份有限公司进行测

序分析，使用 ＡＢＩ ３７３０ＸＬ 全自动 ＤＮＡ 测序仪（美国

ＡＢＩ 公司） 和 ＢｉｇＤｙｅ Ｔｅｒｍｉｎａｔｏｒ ｖ１ １ 试剂盒 （美国

Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ 公司）对扩增产物进行测序，使用

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ７ ０ 软件［１３］ 分析片段长度。 每个单株重复

扩增并测序 ３ 次。
１ ３　 数据分析

根据片段长度对每个引物扩增的片段进行组合，
最终得到单倍型。 使用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６ ５ 软件［１４］ 计算各

居群每位点的平均等位基因数和平均有效等位基因

数；使用 ＨＡＰＬＯＮＳＴ 程序计算遗传多样性指数和遗

传分化系数。
使用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３ １ 软件［１５－１６］ 计算各居群间的遗

传距离，据此进行分子方差分析，并计算居群内及居

群间遗传变异的分配比例，采用 １０ ０００ 次置换进行

显著性检验；基于遗传距离，使用 ＭＥＧＡ ６ 软件采用

邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ）构建各居群的亲缘

关系树状图［１７］，使用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６ ５ 软件［１４］ 进行主坐

标分析（ＰＣｏＡ）。 使用 ＧＥＯＤＩＳ ２ ５ 软件计算居群间

的地理距离［１８］，用遗传分化系数代替遗传距离，使用

ＩＢＤ ｖ１ ５２ 软件进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验，检测居群间地理距

离与遗传距离的相关性，分析各居群间是否存在地理

隔离，采用 １ ０００ 次置换进行显著性检验［１９］。

２　 结果和分析

２ １　 新疆地区半日花的遗传变异及地理分布分析

实验结果（表 ２）表明：３ 个叶绿体微卫星多态性

引物在新疆地区半日花 ９ 个居群叶片总 ＤＮＡ 中共扩

增出 ６ 个多态性位点，其中，引物 ｍｔｒｎＳｆ－ｔｒｎＧｒ 扩增

出 １ 个多态性位点（第 １３３ 位），引物 ｍｔｒｎＬ２－ｔｒｎＦ 扩

增出 ２ 个多态性位点（第 ２１９ 位和第 ２２４ 位），引物

ｍｔｒｎＬ５－ｔｒｎＬ３ 扩增出 ３ 个多态性位点（第 ２３８ 位、第
２３９ 位和第 ２４０ 位）。 将这 ６ 个多态性位点组合后共

得到 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３ 和 Ｈ４ ４ 个单倍型。

表 ２　 基于 ３ 个叶绿体微卫星多态性引物扩增结果的新疆地区半日花
多态性位点和单倍型分析
Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｓｉｔｅ ａｎｄ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｏｆ
Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

各单倍型的多态性位点
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｓｉｔｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４

ｍｔｒｎＳｆ－ｔｒｎＧｒ １３３ １３３ １３３ １３３
ｍｔｒｎＬ２－ｔｒｎＦ ２２４ ２１９ ２２４ ２２４
ｍｔｒｎＬ５－ｔｒｎＬ３ ２３９ ２３９ ２３８ ２４０

　 　 新疆地区半日花 ９ 个居群单倍型样本数、平均等

位基因数和平均有效等位基因数的比较结果见表 ３。
由表 ３ 可见：军马场（ＪＭＣ）居群有 Ｈ１ 和 Ｈ２ ２ 个单倍

型，样本数分别为 ８ 和 ２；黑山头 （ＨＳＴ）、科克苏

（ＫＫＳ）、 种羊场 （ ＺＹＣ）、 科博 （ ＫＢ） 和喀拉布拉
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（ＫＬＢＬ）居群均只有 Ｈ１ 单倍型，样本数分别为 １２、
１０、１２、１０ 和 １０；博乐（ＢＬ）和龙口（ＬＫ）居群只有 Ｈ３
单倍型，样本数分别为 ８ 和 １０；拜什墩（ＢＳＤ）居群只

有 Ｈ４ 单倍型，样本数为 １０。 ＪＭＣ 居群每位点的平均

等位基因数和平均有效等位基因数分别为 １ ３ 和

１ ２，其余 ８ 个居群每位点的平均等位基因数和平均

有效等位基因数均为 １ ０。 总体来看，Ｈ１ 单倍型分

布在伊犁河谷的 ６ 个居群（ＪＭＣ、ＨＳＴ、ＫＫＳ、ＺＹＣ、ＫＢ

和 ＫＬＢＬ 居群），Ｈ２ 单倍型只分布在伊犁河谷的 １ 个

居群（ＪＭＣ 居群），Ｈ３ 单倍型分布在伊犁河谷的 １ 个

居群（ＬＫ 居群）和河谷北部的 １ 个居群（ＢＬ 居群），
Ｈ４ 单倍型只分布在伊犁河谷的 １ 个居群（ＢＳＤ 居

群），说明半日花各居群间发生了明显的遗传分化。
综合 ３ 个叶绿体微卫星多态性引物的扩增结果，

新疆地区半日花 ９ 个居群的平均等位基因数和平均

有效等位基因数均较高，分别为 １ ３ 和 １ ２。

表 ３　 新疆地区半日花 ９ 个居群单倍型样本数、平均等位基因数和平均有效等位基因数的比较
Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ， ａｖｅｒａｇｅ ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ， ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ

居群１）

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ１）

各单倍型的样本数２）

Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅａｃｈ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ２）

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４

每位点的平均
等位基因数
Ａｖｅｒａｇｅ ａｌｌｅｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｓｉｔｅ

每位点的平均
有效等位基因数

Ａｖｅｒａｇｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｓｉｔｅ

ＪＭＣ ８ ２ — — １ ３ １ ２
ＨＳＴ １２ — — — １ ０ １ ０
ＫＫＳ １０ — — — １ ０ １ ０
ＺＹＣ １２ — — — １ ０ １ ０
ＫＢ １０ — — — １ ０ １ ０
ＢＬ — — ８ — １ ０ １ ０
ＬＫ — — １０ — １ ０ １ ０
ＫＬＢＬ １０ — — — １ ０ １ ０
ＢＳＤ — — — １０ １ ０ １ ０

　 １） ＪＭＣ： 军马场 Ｊｕｎｍａｃｈａｎｇ； ＨＳＴ： 黑山头 Ｈｅｉｓｈａｎｔｏｕ； ＫＫＳ： 科克苏 Ｋｅｋｅｓｕ； ＺＹＣ： 种羊场 Ｚｈｏｎｇｙａｎｇｃｈａｎｇ； ＫＢ： 科博 Ｋｅｂｏ； ＢＬ： 博乐 Ｂｏｌｅ；
ＬＫ： 龙口 Ｌｏｎｇｋｏｕ； ＫＬＢＬ： 喀拉不拉 Ｋａｌａｂｕｌａ； ＢＳＤ： 拜什墩 Ｂａｉｓｈｉｄｕｎ．

　 ２）—： 不存在 Ｎｏ ｅｘｉｓｔｉｎｇ．

２ ２　 新疆地区半日花的遗传多样性及遗传结构分析

计算结果表明：新疆地区半日花 ９ 个居群总的遗

传多样性指数较高（０ ５８３），而居群内的平均遗传多

样性指数很低（０ ０４０）。 各居群间的遗传分化系数

较高（０ ９３２），表明半日花各居群间发生了明显的遗

传分化。
由新疆地区半日花 ９ 个居群间的遗传距离（表

４）可见：军马场（ ＪＭＣ）居群与科克苏（ＫＫＳ）、科博

（ＫＢ）和喀拉布拉（ＫＬＢＬ）居群的遗传距离最小（均
为 ０ １１１），与黑山头（ＨＳＴ）和种羊场（ＺＹＣ）居群的遗

表 ４　 新疆地区半日花 ９ 个居群间遗传距离的比较１）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ１）

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

遗传距离　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ＪＭＣ ＨＳＴ ＫＫＳ ＺＹＣ ＫＢ ＢＬ ＬＫ ＫＬＢＬ ＢＳＤ

ＪＭＣ ０ ０００
ＨＳＴ ０ １３７ ０ ０００
ＫＫＳ ０ １１１ ０ ０００ ０ ０００
ＺＹＣ ０ １３７ ０ ０００ ０ ０００ ０ ０００
ＫＢ ０ １１１ ０ ０００ ０ ０００ ０ ０００ ０ ０００
ＢＬ ０ ８３６ １ ０００ １ ０００ １ ０００ １ ０００ ０ ０００
ＬＫ ０ ８５２ １ ０００ １ ０００ １ ０００ １ ０００ ０ ０００ ０ ０００
ＫＬＢＬ ０ １１１ ０ ０００ ０ ０００ ０ ０００ ０ ０００ １ ０００ １ ０００ ０ ０００
ＢＳＤ ０ ８５２ １ ０００ １ ０００ １ ０００ １ ０００ １ ０００ １ ０００ １ ０００ ０ ０００

　 １） ＪＭＣ： 军马场 Ｊｕｎｍａｃｈａｎｇ； ＨＳＴ： 黑山头 Ｈｅｉｓｈａｎｔｏｕ； ＫＫＳ： 科克苏 Ｋｅｋｅｓｕ； ＺＹＣ： 种羊场 Ｚｈｏｎｇｙａｎｇｃｈａｎｇ； ＫＢ： 科博 Ｋｅｂｏ； ＢＬ： 博乐 Ｂｏｌｅ；
ＬＫ： 龙口 Ｌｏｎｇｋｏｕ； ＫＬＢＬ： 喀拉不拉 Ｋａｌａｂｕｌａ； ＢＳＤ： 拜什墩 Ｂａｉｓｈｉｄｕｎ．
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传距离也较小（均为 ０ １３７），与博乐（ＢＬ）居群的遗

传距离较大（０ ８３６），与龙口（ＬＫ）和拜什墩（ＢＳＤ）居
群的遗传距离最大（均为 ０ ８５２）。 在除 ＪＭＣ 居群外

的 ８ 个居群中，ＢＬ、ＬＫ 和 ＢＳＤ 居群与其余居群的遗

传距离均为 １ ０００，而 ＢＬ 和 ＬＫ 居群间以及其余各居

群间的遗传距离均为 ０ ０００。
基于各居群间遗传距离，对新疆地区半日花 ９ 个

居群进行主坐标分析（ＰＣｏＡ），结果见图 １。 其中，第
１ 主坐标变异占总变异的 ７６ １４％，第 ２ 主坐标变异

占总变异的 １３ ６６％。 由图 １ 可见：第 １ 主坐标将半

日花 ９ 个居群分成 ３ 个群体。 其中，ＪＭＣ、ＨＳＴ、ＫＫＳ、
ＺＹＣ、ＫＢ 和 ＫＬＢＬ ６ 个居群为 １ 个群体；ＢＬ 和 ＬＫ
２ 个居群为 １ 个群体；ＢＳＤ 居群单独为 １ 个群体。

ＪＭＣ： 军马场 Ｊｕｎｍａｃｈａｎｇ； ＨＳＴ： 黑山头 Ｈｅｉｓｈａｎｔｏｕ； ＫＫＳ： 科克苏
Ｋｅｋｅｓｕ； ＺＹＣ： 种羊场 Ｚｈｏｎｇｙａｎｇｃｈａｎｇ； ＫＢ： 科博 Ｋｅｂｏ； ＢＬ： 博乐
Ｂｏｌｅ； ＬＫ： 龙口 Ｌｏｎｇｋｏｕ； ＫＬＢＬ： 喀拉不拉 Ｋａｌａｂｕｌａ； ＢＳＤ： 拜什墩
Ｂａｉｓｈｉｄｕｎ．

图 １ 　 基于遗传距离的新疆地区半日花 ９ 个居群的主坐标分析
（ＰＣｏＡ）
Ｆｉｇ． １　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

采用邻接法构建的新疆地区半日花 ９ 个居群的

亲缘关系树状图（图 ２）将半日花 ９ 个居群分成 ２ 支。
其中，ＪＭＣ、ＨＳＴ、ＫＫＳ、ＺＹＣ、ＫＢ 和 ＫＬＢＬ ６ 个居群为

一支；ＢＬ、ＬＫ 和 ＢＳＤ ３ 个居群为另一支。
分子方差分析结果（表 ５）表明：新疆地区半日花

各居群 ９５ ６１％ 的遗传变异发生在群体间 （ Ｐ ＜
０ ００１），只有 ３ ７０％的遗传变异发生在居群内（Ｐ＜
０ ００１），仅 ０ ６９％的遗传变异发生在群体内居群间。

Ｍａｎｔｅｌ 检验结果（图 ３）表明：新疆地区半日花 ９
个居群间遗传距离与地理距离的相关系数为 ０ ３２４，
说明新疆地区半日花各居群的遗传距离与地理距离

间存在一定程度的正相关，各居群间存在一定程度的

地理隔离，居群间发生了明显的遗传分化。

ＪＭＣ： 军马场 Ｊｕｎｍａｃｈａｎｇ； ＨＳＴ： 黑山头 Ｈｅｉｓｈａｎｔｏｕ； ＫＫＳ： 科克苏
Ｋｅｋｅｓｕ； ＺＹＣ： 种羊场 Ｚｈｏｎｇｙａｎｇｃｈａｎｇ； ＫＢ： 科博 Ｋｅｂｏ； ＢＬ： 博乐
Ｂｏｌｅ； ＬＫ： 龙口 Ｌｏｎｇｋｏｕ； ＫＬＢＬ： 喀拉不拉 Ｋａｌａｂｕｌａ； ＢＳＤ： 拜什墩
Ｂａｉｓｈｉｄｕｎ．

图 ２　 采用邻接法构建的新疆地区半日花 ９ 个居群的亲缘关系树
状图
Ｆｉｇ． ２ 　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ
ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ

表 ５　 基于遗传距离的新疆地区半日花 ９ 个居群的分子方差分析
Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

变异来源１）

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ１）

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅ

方差组成
Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

方差比例 ／ ％２）

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｎｃｅ２）

Ａ ２ ２１ ４５４ ０ ４９７ ９ ９５ ６１∗
Ｂ ６ ０ ３３７ ０ ００３ ６ ０ ６９
Ｃ ８３ １ ６００ ０ ０１９ ３ ３ ７０∗

　 １）Ａ： 群体间 Ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ； Ｂ： 群体内居群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐ； Ｃ： 居群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

　 ２）∗： Ｐ＜０ ００１．

图 ３ 　 新疆地区半日花 ９ 个居群间遗传距离与地理距离关系的
Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｆｉｇ． ３　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ
Ｓｃｈｒｅｎｋ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ
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３　 讨　 　 论

３ １　 新疆地区半日花的遗传多样性

新疆地区半日花 ９ 个居群总的遗传多样性指数

（０ ５８３）高于中国西北干旱区的其他荒漠物种［２０－２１］，
并显著高于半日花居群基于叶绿体基因间隔区ｔｒｎＤ－
ｔｒｎＴ 和 ｒｐｓ１６ － ｔｒｎＫ 获 得 的 遗 传 多 样 性 指 数

（０ １６２） ［１０］，充分说明本研究使用的 ３ 个叶绿体微卫

星多态性引物能有效检测新疆地区半日花的遗传多

样性。
半日花为古老的地中海孑遗植物，漫长的进化历

史使其积累了一定水平的遗传变异，推测半日花祖先

居群可能存在较高的遗传多样性，致使其孑遗居群也

具备一定程度的遗传多样性。 与总的遗传多样性指

数相比，新疆地区半日花居群内的遗传多样性指数很

低（０ ０４０），这可能是因为新疆地区的半日花分布面

积极狭小，且各居群的规模很小并呈片段化分布，导
致其居群间的基因流减小或中断，致使其遗传多样性

部分丧失，小居群的遗传漂变与近交效应加剧了部分

等位基因固定，造成其遗传多样性降低［２２－２３］。
３ ２　 新疆地区半日花的遗传结构

研究结果表明：新疆地区的半日花居群发生了明

显的遗传分化，可被分成 ３ 个群体，且 ９５ ６１％的遗传

变异发生在群体间。 主坐标分析（ＰＣｏＡ）和亲缘关系

树状图的结果均表明博乐、龙口和拜什墩居群明显有

别于其他居群；Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明供试半日花居群

间存在一定程度的地理隔离。 新疆地区半日花居群

的遗传结构可能与多种因子有关。 首先，半日花的传

播能力十分有限。 由于半日花的胚和胚乳发育存在

多种异常现象、大多数胚珠未受精或受精但不完全发

育，致使每个子房只有 １～３ 个胚珠能够正常发育，即
每个果实只有 １ ～ ３ 粒种子，产种率极低［２４］。 此外，
半日花种子萌发需要休眠，种子外壳坚硬、透水性

差［２５］，加上气候干旱，导致其种子萌发率很低［２４］。
其次，半日花各居群间存在多重地理障碍，呈间断分

布。 伊犁河谷的北部有东南走向的科古琴山和婆罗

科努山，南部有西南走向的那拉提山，中部有乌孙山

和阿吾拉勒山，将伊犁河谷分成 ５ 个大小不等的河

谷［２６］，半日花就分布在这些河谷中。 可见，有限的传

播能力与多重地理障碍虽然限制了半日花居群间的

基因流，但却增大了居群间的遗传分化。 再次，半日

花居群规模减小也会影响其遗传结构。 小居群无可

避免地增加了自交、近交及遗传漂变效应，其中，自交

或近交显著降低居群间的杂合度，遗传漂变使有害等

位基因任意固定［２７］，导致居群间的等位基因构成发

生变化［２２］。
３ ３　 新疆地区半日花的保护措施

生境破碎化是很多陆地生态系统内植物面临的

一个严峻生存考验，可导致植物的遗传多样性下降，
短期内可使植物居群的适应性和再生能力降低，长此

以往将会降低植物对自然选择的适应能力，最终导致

植物灭绝［２８］。 新疆地区半日花居群内的遗传多样性

水平非常低，处于濒危状态，应进行有效的保护。 根

据本研究结果，建议采取以下保护措施：
１）由于半日花居群数量较少，且居群规模很小，

因此，应对其全部居群、个体及原始生境加以保护。
适当加强对当地居民的宣传力度，防止过度放牧和樵

采对半日花天然居群的危害；同时，为了加强对其原

始生境的保护，应考虑建立相关自然保护区。
２）建议对半日花天然居群进行复壮。 建议搜集

原居群的半日花种子，经人工育苗后再移植到原居

群，促进原居群复壮；同时，搜集原居群附近的半日花

种子，经人工育苗后再移植到其适宜生长但已灭绝的

地点，使片段化居群间建立联系，促进基因交流。
３）以半日花居群原生境为参考，选择合适地点

进行迁地保护。 在半日花所有居群的全部个体中收

集种质资源，确保其种质资源具有最大的遗传代表

性；同时，加快半日花种苗的培育工作，建立种质资源

圃，用于后续自然居群的复壮。
４）建议在新疆地区划分半日花居群管理单元。

由于博乐、龙口和拜什墩的半日花居群具有特殊的遗

传多样性，建议单独采集和培育这 ３ 个地点的种质资

源，以免盲目混合造成远交衰退。
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