
西北林学院学报2008，23(1)：18"-22
Journal of Northwest Fore爆try University

短柄袍种群在不同群落演替过程中的遗传多样性
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摘要：为了解群落演替与种群遗传行为之间的紧密联系，利用RAPD技术对处于不同演替阶段

森林群落(针叶林、针阔混交林、常绿阔叶林)中短柄袍种群的遗传多样性进行研究。结果表明：11

个随机引物共扩增出145条条带，其中多态条带力120条，总的多态位点百分率为82．76％，平均

多态位点百分率为64．14％；Shannon信息指数估算的总遗传多样性为0．474 7，平均为0．364 2。

Nei指数计算的总基因多样性为0．323 4，平均为0．248 4。3个种群的的遗传多样性大小顺序为针

叶林>针阔混交林>常绿阔叶林。AMOVA分析结果显示，在总的遗传变异中，30．27％的变异发

生在种群间，69．73％的变异发生在种群内，种群间遗传分化系数(GST)为0．231 9，基因流(Nm)

为1．653 9。种群问的遗传相似度平均为0．850 1，遗传距离平均为0．162 6，针叶林与针阔混交林中

的短柄艴种群遗传相似度最高。对不同群落的短柄木包种群进行UPG讹～聚类，在针叶林与针阔混
交林中的短柄抱种群先聚到一起，再与常绿阔叶林中的短柄抱种群相聚。短柄袍种群这种遗传结构

是其本身生物学特性的反映，同时也与群落的微环境密切相关。
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Abstract：In order to probe into the relationship between population succession and its genetic behaver，

RAPD technique(random amplified polymorphic)was used to analyze’the genetic diversity and genetic dif-

ferentiation of Quercus serrata vat．brevipetiolata population in three forest cornlTiunities with different sue—

cession stage(coniferous forest，coniferous and broad—leaved mixed forest，evergreen broad—leaved forest)．

The results showed that：Using 11 random primers，145 repetitive lOCi were prodeuced in 60 indivedual of

Q．serrata vat．brevipetiolata，which 125 loci were ploymorphie．The total percetage of polymorphicloci

was 82．76％．nle average percentage of polymorhpic loci was 64．14％．Estimated by Shannon informa：

tion index，the total genetic diversity of three populations were 0．474 7 with an average of 0．364 2，while

that was 0．358 7 with an average of 0．326 5 judged from Nei index．Judged from percentage of polymor—

phic loci and Shannon information index and Nei index，the genetic diversity of coniferous forest communi—

ty ranked first，followed by broad-leaved mixed forest community，and then evergreen broad—leaved forest．

Analysis of molecular variance(A MoVA)showed that 69．73％of genetic variance was found within pop—

ulations and 20．27％of genetic variance resided among population．The coefficient of gene differentiation

收稿日期：2007—03—14修回日期：2007—04-18
基金项目：浙江省自然科学基金项目(Y505331)；浙江省教育厅科研计划项目(20040287)
作者简介：顾奇萍(1982--)，女，浙江诸暨人，研究生，主要从事植物生态学研究。
*通讯作者：金则新(1960一)，男，浙江临海入，教授，主要从事植物生态学研究。

万方数据



第1期 顾奇萍等短柄袍种群在不同群落演替过程中的遗传多样性 19

(GST)was 0．231 9 and the gene flow(Nm)was 1．653 9．The mean of genetic identity among 3 popula-

tions of Schima superba were 0．850 1 and the mean of genetic distance was 0．162 6．The genetic identity of

Q．serrata var．brevipetiolata population between the coniferous forest community and the coniferous and

broad—leaved mixed forest community was the highest．The UPGMA cluster analysis based on Nei’S genetic

distance showed that coniferous forest community first gathered with coniferous and broad—leaved mixed

forest community．and then with evergreen broad—leaved forest community．The genetic structure of Quer-

渊serrata vat．brevipetiolata was influenced not only by the biolo百cal characteristics of this species，but
also by the mJcroenvironment of different communities．

Key words：Q配们淞serrata Var．brevipetiolata；RAPD；genetic diversity；succession

种群的遗传多样性是在长期演化过程中积累起

来的，同一物种在不同群落演替阶段种群的发展史

是不一样的，早期入侵者在刚刚侵入某—领地时，所

面临的是一种生境条件，随着演替的进行，光照、湿

度、竞争、植食等一系列因子会发生变化，其后代面

临的是另一种环境压力。因此，在不同演替阶段会留

下不同的基因型，从而导致各演替阶段种群遗传组

成上的差异叫。比较不同群落间遗传多样性的变化，

研究不同生境对物种遗传多样性的影响，这对优势

种的保护和退化生态系统的恢复有重要意义。

短柄袍(Q蝴亿搬glandulifera var．br冒v／petio-

lata)属于壳斗科的落叶乔木，其材质优良，抗压力

强，适宜制车架、农具和建筑用材。短柄艴广泛分布

于长江流域各省，通常在海拔800 m以上山地，是

组成落叶阔叶林的主要树种之一[2]。这种森林群落

多分布于水源上游之山区，保护好森林，对保持水

土、涵养水源起着重要作用[sl。目前有关短柄施的研

究很少报道，对该种的适应环境的能力和对环境变

迁持续进化的潜力缺乏了解，为了了解短柄袍在群

落演替过程中对环境的适应能力，有必要对其遗传

多样性进行研究。以弥补当前对大多数优势树种遗

传多样性了解的不足，在一定程度上指导这一地区

的森林经营、植被恢复、生境重建以及资源的综合利

用和可持续发展。

目前用于遗传多样性的方法很多，RAPD技术

具有简便、快速、经济、DNA用量少、多态性好等特

点，使之近年来被国内外广泛应用于植物遗传多样

性和遗传结构的研究中[t~7]。并且也有研究表明

RAPD和AFLP一样，可以作为可靠的分子标记使

用[8]。本研究利用RAPD技术对分布于浙江省天台

山不同群落演替过程中短柄施种群的遗传多样性进

行分析，旨在了解群落演替对短柄袍种群遗传多样

性的影响，为深入研究短柄施对环境的适应能力提

供基础资料。

1斌料与方法

1．1材料

天台山地处亚热带中部，位于29。097～29。287

N、120。507～121。247E，地带性植被是常绿阔叶

林[引。于2002年5月，根据群落演替的不同阶段，在

天台山石梁景区内选择含有短柄施的3种演替系列

群落即针叶林、针阔混交林、常绿阔叶林进行采集。

针叶林为马尾松(Pinus massoniana)林，其特点是群

落结构简单，马尾松在群落中占绝对优势，群落的郁

闭度低，林下光照比较充足，林下植物较茂盛，短柄

袍、(Schima superba)等阳性树种已开始侵入，

针叶林是亚热带森林演替的先锋阶段。针阔混交林

是马尾松和阔叶树种的混合林，阳性阔叶树种入侵

针叶林后生长至一定阶段，和马尾松共同构成乔木

层优势树种，使得群落向混交林演替，因而混交林是

亚热带森林群落演替的中间阶段。常绿阔叶林是亚

热带地带性植被，当混交林形成一定阶段后，群落的

郁闭度较大时，一些中生性树种，如甜槠(Castanop—

sis eyrei)等入侵群落，取代阳性树种，形成以中生性

树种为主体的常绿阔叶林。这3种群落类型共存于

天台山，代表中亚热带森林群落演替的各个阶段。由

于3个群落相距很近，其大的环境因子基本一致。

针叶林采样点与针阔混交林相距800 m，针阔

混交林采样点与常绿阔叶林相距600 m，常绿阔叶

林采样点与针叶林相距1 300 m。D1、D2、D3分别代

表针叶林、针阔混交林、常绿阔叶林中的短柄施种

群。分别在3个种群中随机选取20棵成熟植株，相

邻植株间的距离在30 m以上，采集当年萌发的嫩

叶，置于保鲜袋中，封口，存于冰袋中，带回实验室，

洗净，一70℃超低温冰箱保存，备用。

1．2方法

1．2．1 DNA的提取与定量DNA的提取采用改

进的SDS法[10]。经0．8％琼脂糖凝胶电泳分析，用

GIS凝胶成像分析系统(上海天能科技服务公司)拍
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照定量，一20℃保存备用。

1．2．2引物的筛选随机引物购自上海Sangon

公司，从中筛选出11个扩增产物稳定、重复性好的

引物对所有样本的核基因组DNA进行扩增。引物

序列见表1。

表1 RAPD分析用的11条随机引物序列

Table 1 Sequences of II random primers used in RAPD analysis

引物 序列 引物 序列 引物 序列

S370G1优AACG’I℃$327CCAGGAGGACS309GGl℃a℃Kyrl[G
$335 CAGGGCll-I℃$306 AcGOCAGAGG S81 CTACGGAGGA

$112 ACGCGCATGT$69(Ⅺ℃A003TCC S380 G玎了HX；OGAG

$333 GACTAAGCCC$94 GGATGAGAOC

1．2．3 PCR扩增与产物鉴定扩增反应条件经优

化后，体系如下：10止PCR反应体积，1 XTaq酶配
套缓冲液(10 mmol／L Tris-HCI，pH 9．0，50 retool／

L。KCI，0．1％THton X-100)，0．15 mmo／L：4×

dNTP，0．75U Taq酶(上海华美公司)，10 ng模板

DNA，3．6 pmol引物(上海Sangon公司)，1耀／止
BSA。PCR扩增程序为：94"C预变性5 min；94"C变

性1 min，40℃退火1 min，72"C延伸1．5 rain，共35

个循环；72"C完全延伸5 rain。所有反应在美国

Thermo公司生产的PX 2热循环仪中进行。扩增产

物在1．4％的琼脂糖凝胶(含0．5腿／mL溴化乙锭)

中电泳，电泳缓冲液为0．5×TBE，用GIS凝胶成像

分析系统(上海天能科技服务公司)拍照保存。

1．2．4 数据统计与分析 用kDNA／EcoR I+

HindⅡ1分子量标准参照做分子量标记，对照反应

产物在凝胶上的相应位置，按扩增有无记录电泳带

谱，有带记为“1”，无带记为“o”，得到RAPD表型数

据矩阵。将矩阵输入POPGENE32软件进行分析，

计算多态位点百分率僻)、Shannon信息指数(j)、
Nei指数@)、遗传分化系数(G爵)、种群间的遗传相

似度和遗传距离，由G薪值估算基因流(M。)的大小。

根据种群间的遗传距离，通过算术平均数的非加权

成组配对法(Unweighted pair group method with

arithmeticmean，UPGMA)进行聚类分析。同时采用

吣{＼CN K(Analysis of molecular variance，AMO-

VAI．55)软件分析遗传变异在种群内和种群间的分

布Ell']。

2结果与分析

2．1短柄袍种群的遗传多样性

对3个短柄施种群共60个个体用11个引物进

行了PCR扩增(表2)，共扩增出145个条带，平均

每个引物13．2个条带，在145个条带中，多态性条

带120个，总的多态位点百分率∞)为82．76％，平
均P为64．14％。这3个种群中，P以D1最高，为

66．90％；其次是D2，为64．83％；最低的是D3，为

60．69％。由Shannon信息指数(J)估算的3个短柄

袍种群的遗传多样性在0．345 9～o．387 2之间，平

均为0．364 2(表2)；由Nei指数(^)估算的3个短

柄袍种群的基因多样性介于0．236 5～o．265 0之

间，平均为0．248 4(表2)，该指数所估算的值要比J

估算的值略低些，但是两种指数得出3个种群间的

变化趋势却是一致的，都是D1最高，D2次之，最低

的是D3。从P、I、h等3个指标可看出，短柄袍种群

在3个演替系列群落中遗传多样性的高低均为针叶

林>针阔混交林>常绿阔叶林，表明短柄施种群的

遗传多样性随群落演替阶段的不同表现出有规律的

变化。通常针叶林中光照充足，适宜短柄袍的生长，

表现出较高的遗传多样性。因此在短柄袍的经营过

程中，适度疏伐，创造光照充足的生境是必要的。

表2 3个短柄艳种群的遗传多样性

Table 2 Genetic diversity for 3 poplllatio∞of

Q船疗‘咖Vat．白侧p醣面缸缸

2．2短柄袍种群的遗传分化

由j估算的短柄袍种群总的遗传多样性为

0．474 7，其中76．72％的遗传变异出现在种群内，

种群间占23．28％；厅估算的短柄袍种群总的遗传多

样性为0．323 4，其中种群间遗传分化系数为0．231

9，由G盯估算的种群间基因流(Ⅳm)为1．653 9(表

3)；AMOVA分析结果显示(表4)，在总的遗传变异

中，30．27％的变异发生在种群间，69．73％的变异发

生在种群内，种群间和种群内变异均极显著(霞。一

0．271 5，P<o．001)，这与J与h估算所得结果一

致，即短柄施种群内、种群间均产生遗传变异，但主

要遗传变异存在于种群内。说明短柄袍不同种群有

不同的遗传多样性，这是种群本身遗传特性的反应，

并与群落的演替密切相关，也是不同群落微环境对

短柄施种群的遗传结构产生一定的影响。
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表3 3个短柄袍种群的遗传分化

Table 3 Partitioning of the genetic diversity within and among 3 populations of Q set'rata Vat．6r叫如妇
Shannon信息指数 遗传分化系数 Nei指数遗传分化系数

种群内遗传多样性0．364 2 种群内的基因多样性0．248 4

种群总的遗传多样性0．474 7 种群总的基因多样性0．323 4

科噼内遗传多样性所占比率 o．767 2 种群内基因多样性所占比率0．768 1

种群间遗传多样性所占比率0．232 8 遗传分化系数0．231 9

基因流 1．653 9

表4短柄艴种群内和种群闻分子变异的AMOVA分析
Table 4 Analysis of molecularⅦria北e(AMOVA)within and among populations of Q Serrata V'81"．b'ev／pet／olata

2．3短柄艳种群的遗传距离及遗传相似度

通过POPGENE32软件按Nei(1972)[123方法

计算短柄袍种群间的遗传相似度和遗传距离(表

5)。3个短柄袍种群间的遗传相似度在0．831 o～

0．875 8之间，平均为0．850 1，其中D2种群与D3

种群的遗传相似度最高，D1种群与D3种群最低。

种群间的遗传距离在0．1326,--,0．1851之间，平均为

0．162 6。根据种群间的遗传距离，通过I刀PGMA进

行聚类分析(图1)，D2种群与D3种群先聚在一起，

再与D3种群聚合。

裹5 3个短柄袍种群间的遗传相似度与遗传距离
Table 5 Genetic identity and genetic distance among 3 populations

of Q sewata vat．蝴data

注。对角线t方为Nei遗传相似度，对角线下方为遗传距离．

D1

D2

D3

图1 3个短柄艳种群间的聚类分析图
飚．1 The cluster蛳produced by POPGENE32 salt for 3

populations of Q Serr础z v盯．6r叫印砌妇

3结论与讨论

本研究从种群遗传多样性角度，对处于针叶林、

针阔混交林、常绿阔叶林不同群落演替过程中短柄

袍种群的遗传多样性进行了PCR-EAPD分析，采

用3种遗传多样性指数对该种群的遗传状况进行了

描述，包括P、J、h。研究表明，对于植物物种水平和

种群水平上的遗传多样性而言，尸在50％左右被认

为遗传多样性是丰富的[13~1副，而短柄袍种群的P为

82．76％，已远超过50％，说明短柄袍有着丰富的遗

传多样性。比同科植物板栗(Castanea mollissima)

(P为52．7％)、茅栗(C．sequinii)僻为53．7％)、锥

栗(C．henry／)(P为44．9 oA)[16】的遗传多样性高。

AMOVA分析结果显示，在总的遗传变异中，

30．27％的变异发生在种群间，69．73％的变异发生

在种群内，J与^估算所得结果与其一致，即在短柄

袍种群内、种群间均产生遗传变异，但主要遗传变异

存在于种群内，这与Hamrick等人提到的大部分自

交物种遗传变异主要出现在种群间，而异交物种遗

传变异主要出现在种群内的结论—致[17I。短柄袍种

群基因流为1．659，大于1，总体上各种群间的基因

流没有明显受阻，所以引起种群间部分遗传分化大

的主要原因还是微生境的异质性，不同的基因型在

不同微生境上的适合度不同，导致具相同基因型的

个体集聚在较适宜的微生境上，从而产生遗传分

化[18]，对处于不同演替群落中短柄施种群的研究结

果来看，3个短柄袍种群的P、J和^均表现为在针

叶林最大，针阔混交林次之，在常绿阔叶林中最小。

可能是短柄施对不同微环境适应的结果，演替前期

的针叶林中，群落郁闭度小，光照充足，而短柄袍作

为阳性植物，能很好地适应这种光照充足的生境，所

以表现出较高的遗传多样性。随着演替进展，群落郁
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闭度逐渐增大，短柄施的适生生境逐渐缩小，导致部

分短柄袍植株退出群落，部分基因的丢失，表现为遗

传多样性下降。到了群落演潜后期的常绿阔叶林间

段，此时群落郁闭度进一步增大，保留下来的短柄袍

个体进一步减少，种群的遗传多样性也降到最低。
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群落中相对较为稳定的林型，但因郁闭度、苔藓层盖

度和厚度过大造成的更新困难等自然因素和人为活

动的干扰而使其稳定性降低，群落存在潜在的分化

和演替的可能。

青海云杉种群在群落中的地位和作用十分突

出，其结构动态对群落产生极为深刻的影响。除灌木

一青海云杉林外，其他林型和整个青海云杉群落中

幼苗、幼树的比例有不同程度的失调，是由于群落的

物种组成、结构、建群种的生物学特性等因素和人类

活动(放牧、樵采等)造成的，自然灾害(林火、风倒、

雪压雪折、滑坡)和人为的适度干扰(合理采伐、造林

更新、局部破坏地表植被等)对群落的更新和发展将

会产生促进作用。
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