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摘要：［目的］利用ＳＳＲ标记比较大别山黄狮寨不同年龄级映山红（ＲｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｓｉｍｓｉｉＰｌａｎｃｈ．）种群的遗传多样性
及遗传结构，探究映山红不同世代间遗传多样性的变化规律，为大别山野生映山红资源的合理利用和高效保护提供

科学依据。［方法］按照基径大小和丛枝多少将大别山黄狮寨典型映山红种群划分为老树、成树、小树、幼苗４个年
龄级，筛选出１２对多态性强的ＳＳＲ引物用于ＰＣＲ扩增，扩增产物经６％变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测并银染。构
建“０／１”矩阵，利用ＰＯＰＧＥＮＥ３２０软件分析种群遗传多样性。基于Ｎｅｉ＇ｓ遗传距离，采用软件ＭＥＧＡ５０进行ＵＰＧ
ＭＡ聚类。［结果］不同龄级的映山红遗传多样性差别较大，幼苗和老树种群多样性最差，小树种群多样性最丰富。
１２个微卫星标记观测等位基因数为３ ９个，平均５０８；有效等位基因数为２２５４９ ６１２９７，平均３４６０５；观察

杂合度ＨＯ和期望杂合度ＨＥ分别为０６７６４ ０８８１２和０６０７７ ０６９０７。Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）以小树群体最
高，成树次之，幼苗最低。近交系数 Ｆｉｓ为 －０６３８３ ０１７４４，平均为 －０２９４６；总近交系数 Ｆｉｔ为 －０６１５１
０２７０６，平均为－０１６２１，表明各龄级种群内主要繁殖方式为杂交。分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）表明８９７６％的遗传
变异存在于年龄级内，仅１０２４％存在于年龄级间。基因流水平高，仅１个位点Ｎｍ＜１。遗传一致度最高的为小树
和成树种群。［结论］大别山黄狮寨映山红种群遗传多样性丰富，种群间中度分化，遗传变异主要存在于年龄级内。
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　　映山红（ＲｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｓｉｍｓｉｉＰｌａｎｃｈ．），又名杜
鹃花、山石榴，属于杜鹃花科（Ｅｒｉｃａｃｅａｅ）杜鹃花属
（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ）植物，具有极高的观赏价值和药用
价值，是北温带森林生态系统中的主要成员［１－２］。

研究映山红不同龄级种群的遗传多样性和遗传结构

差异，探究影响因素，对映山红资源的可持续开发意

义重大。

Ｗｕ等［３］采用 ＡＦＬＰ显性标记对濒危物种大树
杜鹃（Ｒ．ｐｒｏｔｉｓｔｕｍｖａｒ．ｇｉｇａｎｔｅｕｍ）的遗传多样性和
遗传结构进行了研究。Ｌｉｕ等［４］采用 ＩＳＳＲ和 ＲＡＰＤ
标记对长白山杜鹃（Ｒ．ａｕｒｅｕｍＧｅｏｒｇｉ）种群的遗传
多样性和遗传结构进行了研究。基于随机引物，

Ｋｕｔｔａｐｅｔｔｙ等［５］发现树形杜鹃（Ｒ．ａｒｂｏｒｅｕｍ）种群具
有高的遗传多样性（Ｈｔ＝０２１，Ｎｍ＝１１３）。Ｚｈａｏ
等［６］采用ＡＦＬＰ标记发现秀雅杜鹃（Ｒ．ｃｏｎｃｉｎｎｕｍ）
种群在物种水平和种群水平上均有较高的遗传多样

性。目前，对映山红的保护遗传学研究比较少，而且

主要集中于空间尺度上，尚缺乏时间尺度上的研究。

微卫星标记（ＳＳＲ）在基因组中广泛分布、多态
性丰富、重复性好、特异性强、共显性遗传，在植物遗

传多样性研究中被广泛运用，但是在映山红的遗传

多样性研究中应用较少［７］。本研究在映山红空间遗

传多样性研究的基础上，基于前期 ＲＮＡｓｅｑ技术开
发的ＳＳＲ标记阐述世代结构类型丰富的大别山黄狮
寨映山红种群时间尺度上的遗传多样性，揭示不同

世代遗传多样性的变化规律，从分子层面探讨映山

红的生存潜力和进化方向，为有效保护大别山野生

映山红资源提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料
选取罗田县黄狮寨国营林场（３１°１０′１４６３″Ｎ，

１１５°３１′５６３５″Ｅ，海拔７００ ８６０ｍ）的映山红种群，
该地属亚热带季风气候，年均气温为 １６４℃，无霜
期２２８天，年均降水量约１４００ｍｍ，气候温和。千亩
野生的映山红位于山坡的狭长地段。土层为弱酸

性，水肥条件适中，透气性较好。

根据传统野外调查方法对黄狮寨映山红进行每

株调查。参照李久林等［８］对马缨杜鹃提出的年龄级

划分法，将映山红个体按照基径大小和分支数进行

分组，基径＞１２５ｃｍ且分支数大于４０个的为老树
种群，基径为７５ １２５ｃｍ且分支数为２０ ２５个
的成树种群，基径２５ ７５ｃｍ且分支数为５ １０
个为小树种群，胸径 ＜２５ｃｍ且独支的为幼苗种
群。由于种群内幼苗和老树个体数量有限，因此４
个种群各挑选１５株大小比较一致的植株，采集当年
生叶片，硅胶保存后带回实验室。

１．２　试验方法
１．２．１　基因组ＤＮＡ提取与检测　取嫩叶０５ｇ，液
氮冻存后，采用改良的ＣＴＡＢ法提取基因组ＤＮＡ，用
１％琼脂糖凝胶电泳检测总ＤＮＡ的完整度［２］。紫外

分光光度计检测ＤＮＡ样品的浓度和纯度，稀释至５０
ｎｇ· μＬ－１，于－２０°Ｃ保存备用。
１．２．２　ＳＳＲ扩增及扩增产物检测　设置１０μＬ的
ＳＳＲＰＣＲ反应体系，包括５μＬ的２×ＴａｑＰＣＲＭａｓ
ｔｅｒｍｉｘ，５０ｎｇ基因组 ＤＮＡ，正反向引物（２０ｍｍｏｌ·
Ｌ－１）各 ０１μＬ，灭菌的去离子水补足剩余体积。
ＰＣＲ扩增程序为９４°Ｃ预变性１０ｍｉｎ，然后进行３５
个扩增循环（９４°Ｃ变性３０ｓ，最适退火温度下退火
４０ｓ，７２°Ｃ延伸４０ｓ），最后增加一个７ｍｉｎ的７２°Ｃ
延伸阶段。ＰＣＲ扩增产物在６％的变性聚丙烯酰胺
凝胶上电泳，并用银染法染色。

１．２．３　数据分析　依据２０ｂｐＤＮＡｍａｒｋｅｒ的电泳
谱，判断扩增条带大小，采用人工读带方式记录 ＳＳＲ
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图谱，并按照凝胶上扩增产物的有无，构建“０／１”矩
阵。利用 ＰＯＰＧＥＮＥ３２０软件分析等位基因数
（Ｎａ）、有效等位基因数（ＮＥ）、多态性位点比率（Ｐ）、
观察杂合度（ＨＯ）、期望杂合度（ＨＥ）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样
性指数（Ｉ）、Ｎｅｉ基因多样性指数（ｈ）、各龄级种群间

的遗传距离（Ｄ）和遗传相似性度（Ｓ）、种群内近交系
数（Ｆｉｓ）、总近交系数（Ｆｉｔ），以及遗传分化系数
（Ｆｓｔ）、基因流（Ｎｍ）、ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡（ＨＷＥ）
等［９－１０］。基于Ｎｅｉ’ｓ遗传距离，采用 ＭＥＧＡ５０软
件进行ＵＰＧＭＡ聚类分析［１１］。

表１　微卫星标记信息
Ｔａｂｌｅ１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ

位点Ｌｏｃｕｓ
正向引物（５′３′）

Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ（５′３′）
反向引物（５′３′）

Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ（５′３′）
基序

Ｍｏｔｉｆ
退火温度Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃

片段大小

Ｓｉｚｅｒａｎｇｅ／ｂｐ
ＷＲｓＥ３７ ＣＴＴＧＣＣＡＣＴＴＴＧＡＧＴＴＴＧＡＧ ＡＧＡＧＴＡＡＴＴＴＧＧＡＧＧＡＡＧＣＧ （ＣＴ）２８ ５５ ２００ ２１２
ＷＲｓＥ４３ ＴＧＡＡＣＣＣＴＴＣＴＴＣＴＴＣＴＴＣＣ ＴＴＴＧＡＴＴＧＡＡＧＧＧＴＧＧＡＧＴＧ （ＴＣ）２３ ５６ ２４９ ２６２
ＷＲｓＥ７０ ＴＣＴＴＣＣＧＡＴＴＣＣＡＴＣＡＴＴＣＣ ＴＧＧＧＣＧＴＧＡＴＴＴＧＧＴＴＡＴＡＡ （ＣＴ）２２ ５８ １７８ １９２
ＷＲｓＥ７７ ＴＡＧＣＴＧＣＴＴＡＣＴＧＴＴＧＡＡＧＧ ＡＧＴＡＡＡＡＧＧＧＣＴＧＡＡＡＣＴＧＴ （ＡＧ）２２ ５７ １４９ １６５
ＷＲｓＥ８１ ＧＣＣＣＴＡＴＣＣＣＴＣＡＡＣＴＴＴＡＣ ＧＡＧＧＡＧＣＧＴＧＧＴＴＡＧＴＡＡＴＴ （ＴＣ）２１ ５６ ２２９ ２５３
ＷＲｓＥ８２ ＧＴＡＴＧＧＧＡＣＣＴＧＴＧＡＴＴＴＣＣ ＣＴＣＣＡＡＣＴＡＧＣＴＡＣＴＣＣＡＡＣ （ＧＡ）２４ ５７ ２２８ ２３６
ＷＲｓＥ８５ ＧＡＡＡＴＣＴＣＧＡＡＴＣＡＣＣＴＣＣＡ ＡＡＧＧＴＧＴＴＧＧＴＧＧＡＣＴＡＡＴＣ （ＴＣ）２１ ５６ １４９ １６７
ＷＲｓＥ９０ ＴＴＧＡＡＧＡＡＣＡＣＴＣＡＡＧＴＴＧＣ ＡＣＧＴＡＧＡＡＣＡＴＴＧＣＴＴＴＣＣＴ （ＧＡ）２１ ５７ １９６ ２０２
ＷＲｓＥ９３ ＧＧＴＡＴＣＣＧＧＴＴＴＴＣＡＴＣＡＣＴ ＡＴＡＣＣＣＡＣＴＡＧＣＡＡＣＡＧＡＧＡ （ＧＡ）２３ ５７ ２３３ ２５６
ＷＲｓＥ９７ ＡＧＡＡＡＡＣＴＧＧＧＡＧＡＴＧＴＧＴＣ ＡＧＧＴＧＡＴＣＡＴＣＴＴＴＧＣＡＴＧＴ （ＣＴ）２１ ５８ ２２２ ２４６
ＷＲｓＥ１１３ ＴＡＴＴＧＴＡＣＡＧＣＴＣＣＣＣＴＴＴＧ ＣＣＴＣＡＡＴＧＴＴＣＴＡＴＣＧＡＣＧＴ （ＣＴ）２３ ５７ １８５ ２０７
ＷＲｓＥ１３１ ＣＴＣＴＴＴＣＣＣＣＴＴＴＣＡＴＧＴＧＡ ＡＡＧＴＧＴＴＧＡＧＴＣＣＴＣＧＴＡＴＧ （ＴＣ）２３ ５８ １５３ １７１

２　结果与分析
２．１　映山红种群不同龄级的遗传多样性

１２个微卫星位点共检测到６１个等位基因，每
个位点为３ ９个，等位基因大小为１４９ ２６２ｂｐ
（表１）。ＷＲｓＥ３７标记检测到 ９个等位基因（图
１），等位基因数最少的是 ＷＲｓＥ９０和 ＷＲｓＥ９７，仅
检测到３个。在４个年龄级种群内分别检测到４３、
５０、４８、４７个等位基因（表２）。Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数变
化范围为１０２５０ １１８８５。Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数反

映的不同龄级映山红遗传多样性的顺序为：小树 ＞
成树＞老树＞幼苗。观察杂合度和期望杂合度的变
化范围分别为 ０６７６４ ０８８１２和 ０６０７７
０６９０７。Ｎｅｉ＇ｓ基因多样度变化范围为 ０５７８２
０６５４４，平均为０６３２６，在小树种群内最大，最小
的是幼苗种群，与Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数反映的一致。４
个种群均存在ＨＯ大于 ＨＥ的情况，即杂合子过剩现
象。经Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ校正（Ｐ＜０００４），８个微卫星位点
严重偏离ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡（表３）。

图１　ＷＲｓＥ３７扩增产物的ＰＡＧＥ凝胶电泳检测结果

Ｆｉｇ．１　ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂｙＷＲｓＥ３７（“Ｍ”ｒｅｆｅｒｒｅｄｔｏ２０ｂｐＤＮＡｍａｒｋｅｒｓ：２０－５００ｂｐ；“１－１５ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄｔｈｅ１５

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎｅａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ）

表２　映山红种群４个不同年龄级的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ２　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｏｕｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｉｆｅｓｔａｇｅｓｏｆＲ．ｓｉｍｓｉｉ

年龄级Ａｇｅｇｒｏｕｐ 样本数Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ Ｎａ ＮＥ Ｉ ＨＯ ＨＥ ｈ
幼苗 １５ ４３ ３０．３８ １．０２５０ ０．６７６４ ０．６０７７ ０．５７８２
小树 １５ ５０ ３６．５２ １．１８８５ ０．８８１２ ０．６９０７ ０．６５４４
成树 １５ ４８ ３４．５８ １．１３４１ ０．８２５０ ０．６５７８ ０．６２９４
老树 １５ ４７ ３５．７７ １．１３３７ ０．８４６３ ０．６７２８ ０．６３２６

　　注：Ｎａ：等位基因数；ＮＥ：有效等位基因数；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数；ＨＯ：观察杂合度；ＨＥ：期望杂合度；ｈ：Ｎｅｉ基因多样性指数。
Ｎｏｔｅ：Ｎａ，ＮＥ，Ｉ，ＨＯ，ＨＥ，ａｎｄｈｒｅｆｅｒｒｅｄｔｏｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，Ｓｈａｎｎｏｎ＇ｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ，ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，

ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，ａｎｄＮｅｉ＇ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
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表３　映山红１２个微卫星位点的遗传分化和基因流信息
Ｔａｂｌｅ３　Ｓｕｍｍａｒｙｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｆｌｏｗａｔ９ｌｏｃｉ

位点Ｌｏｃｕｓ Ｆｉｓ Ｆｉｔ Ｆｓｔ Ｎｍ ＨＷＥ

ＷＲｓＥ３７ －０．２４１４ －０．１５６９ ０．０６８１ ３．４１９３ ０．００００
ＷＲｓＥ４３ ０．１７４４ ０．２７０６ ０．１１６５ １．８９６３ ０．０３７９
ＷＲｓＥ７０ －０．２５５９ －０．１６９７ ０．０６８６ ３．３９３４ ０．００１９

ＷＲｓＥ７７ －０．０７３８ －０．０１４１ ０．０５５６ ４．２４６５ ０．０３４６
ＷＲｓＥ８１ －０．３９１８ ０．０３２０ ０．３０４５ ０．５７０９ ０．００００

ＷＲｓＥ８２ －０．２２０２ －０．１０４５ ０．０９４８ ２．３８７３ ０．０００２

ＷＲｓＥ８５ －０．４０８３ －０．２８７７ ０．０８５６ ２．６７０６ ０．０００２

ＷＲｓＥ９０ －０．５６８３ －０．５３４３ ０．０２１７ １１．２７１０ ０．００１１

ＷＲｓＥ９３ ０．００３９ ０．０６９５ ０．０６５８ ３．５５０２ ０．６９９９
ＷＲｓＥ９７ －０．６３８３ －０．６１５１ ０．０１４２ １７．４０４７ ０．００００

ＷＲｓＥ１１３ －０．５６１３ －０．３０１１ ０．１６６７ １．２４９７ ０．００００

ＷＲｓＥ１３１ －０．４４４６ －０．２４７４ ０．１３６５ １．５８１６ ０．００７１
平均Ｍｅａｎ －０．２９４６ －０．１６２１ ０．１０２４ ２．１９２４

　　注：标注的是严重偏离ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡的位点。Ｆｉｓ：种群内近交系数；Ｆｉｔ：总近交系数；Ｆｓｔ：遗传分化系数；Ｎｍ：基因流、ＨＷＥ：Ｈａｒｄｙ
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡

Ｎｏｔｅ：ｒｅｆｅｒｒｉｎｇｔｏｌｏｃｕｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｅｖｉａｔｉｎｇｆｒｏｍＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ．Ｆｉｓ，Ｆｉｔ，Ｆｓｔ，Ｎｍ，ａｎｄＨＷＥｒｅｆｅｒｒｅｄｔｏｉｎｔｒａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎ
ｂｒｅｅｄｉｎｇｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ｔｏｔａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ｉｎｔｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ（Ｆｓｔ），ｇｅｎｅｆｌｏｗ，ａｎｄＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅ
ｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

２．２　映山红不同年龄级种群的遗传分化
种群内近交系数 Ｆｉｓ变化范围为 －０６３８３

０１７４４，平均值为－０２９０６；总近交系数Ｆｉｔ变化范
围为－０６１５１ ０２７０６，平均值为 －０１６２１（表
３）。依据Ｎａｇｙｌａｋｉ等［１２］的理论，Ｆｉｓ和Ｆｉｔ平均值均
为负数，表明映山红种群在检测的１２个微卫星位点
杂交现象严重，各种群以杂合子为主，尤其是ＷＲｓＥ
９０、ＷＲｓＥ９７、ＷＲｓＥ１１３位点。然而，在 ＷＲｓＥ４３
（Ｆｉｓ＝０１７４４；Ｆｉｔ＝０２７０６）和 ＷＲｓＥ９３（Ｆｉｓ＝
０００３９；Ｆｉｔ＝００６９５）位点存在着近交现象。

遗传分化系数 Ｆｓｔ变化范围为 ００１４２
０３０４５，平均值为０１０２４，表明仅１０２４％的遗传
变异发生在种群间，发生在种群内的遗传变异高达

８９７６％（表３）。吕召云等［１３］认为，Ｆｓｔ大于０２５时
种群极度分化，Ｆｓｔ值在０１５和０２５之间种群间明
显分化，Ｆｓｔ值在 ００５和 ０１５之间种群间中度分
化，Ｆｓｔ小于００５种群间几乎无分化。在检测的１２
个位点处，ＷＲｓＥ８１位点极度分化，ＷＲｓＥ１１３位点
为明显分化，而ＷＲｓＥ９０和ＷＲｓＥ９７两个位点几乎
无分化，其余８个位点为中度分化。

作为影响种群分化的重要因素，基因流 Ｎｍ变
化范围为 ０５７０９ １７４０４７，平均值为 ２１９２４。
ＷＲｓＥ８１（Ｎｍ＝０５７０９）基因流水平非常低，种群在
此位点很容易因遗传漂变而分化。其余１１个微卫
星位点的Ｎｍ值均大于１，足以抵抗种群遗传漂变导
致的分化，尤其是杂交现象明显的位点 ＷＲｓＥ９０

（Ｎｍ＝１１２７１０）和ＷＲｓＥ９７（Ｎｍ＝１７４０４７）。
２．３　遗传距离和聚类分析

采用Ｎｅｉ氏方法计算４个世代的遗传距离（Ｄ）
和遗传一致度（Ｓ），种群遗传一致度变化范围为
０５８３１ ０８６７６，遗传距离变化范围为０１４２０
０５６３９（表４）。成树种群与小树种群的遗传一致度
最大，其次是成树种群与老树种群之间，老树种群与

幼苗种群的遗传一致度最小。相反，老树种群与幼

苗种群之间的遗传距离最大，其次是成树与幼苗种

群，遗传距离最小的是小树与成树种群。根据 Ｎｅｉ＇ｓ
遗传距离，采用ＵＰＧＭＡ方法构建聚类图，小树和成
树种群先被聚在一起，然后与老树种群聚类在一个

大分支，幼苗则独立被聚成一支（图１）。

表４　映山红种群不同年龄级间的Ｎｅｉ遗传一致度（右上）

和遗传距离（左下）

Ｔａｂｌｅ４　Ｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｆｙ（ａｂｏｖｅ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ

（ｂｅｌｏｗ）ａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｉｆｅｓｔａｇｅｓｏｆＲ．ｓｉｍｓｉｉｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

幼苗

Ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ
小树

Ｊｕｖｅｎｉｌｅ
成树

Ａｄｕｌｔ
老树

Ｏｌｄｔｒｅｅｓ

幼苗 Ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ － ０．７４００ ０．６９３０ ０．５８３１

小树 Ｊｕｖｅｎｉｌｅ ０．３０１２ － ０．８６７６ ０．７６６７

成树 Ａｄｕｌｔ ０．３６６７ ０．１４２０ － ０．８５９４

老树 Ｏｌｄｔｒｅｅｓ ０．５６３９ ０．２６５６ ０．１５１５ －

３　讨论
植物遗传结构研究包括空间和时间２个层面，
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图２　基于遗传距离度建立的系统发育树

（ｐｏｐｓ１ ４分别指幼苗、小树、成树、老树种群）

Ｆｉｇ．２　ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｆｏｕｒＲ．ｓｉｍｓｉｉ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（ｐｏｐｓ１－４ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇｔｈｅｏｌｄｔｒｅｅｓ，ａｄｕｌｔ，ｊｕｖｅｎｉｌｅ，

ａｎｄｓｅｅｄｌｉｎｇｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ）

空间尺度上的遗传变异和时间尺度上的种群世代更

替结合才能全面揭示植物种群的遗传多样性［１４－１５］。

植物种群的遗传结构受到亲本瓶颈效应、遗传漂变、

人为干扰等多种因素的综合影响，因此，分析种群遗

传变异的时间动态，阐述种群不同阶段的遗传特征，

探究种群不同世代遗传结构，能够准确反映种群整

体遗传多样性程度，才能更好地预测种群的发展趋

势［１５－１６］。Ｂａｒｋｅｒ［１７］认为，能够检测到 ４个以上等
位基因的微卫星标记能够较好地分析种群遗传多样

性。本研究选用的１２个标记检测的等位基因数为３
９个，平均５．０８个，能够反映映山红种群遗传多

样性特征。

映山红生命周期长，多数野生个体年龄在数百

年以上，通过追踪种群世代过程研究种群遗传结构

的时间动态变化非常困难，因此，采用不同年龄级个

体之间的遗传差异进行研究，即“空间代时间”的年

龄级法进行研究［１４］，本研究所选的４个年龄级可以
代表映山红的４个生活史阶段。平均期望杂合度反
映遗传多样性的程度，并且不受取样大小的影

响［１８］。Ｔａｋｅｚａｋｉ等［１９］认为，微卫星位点的期望杂合

度在 ０３ ０８的范围内则具有较高的遗传多样
性。本研究选取的４个种群期望杂合度为０６０７７
０６９０７，Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数为１０２５０ １１８８５，

表明大别山黄狮寨野生映山红种群遗传多样性非常

丰富，明显高于冷杉（ＨＥ＝０２３４４，Ｉ＝０３７６４）、银
杏（ＨＥ＝０２５０８，Ｉ＝０３５９９）、水松（ＨＥ＝０１６３１；Ｉ
＝０２４７７）等乔木，但却低于菊科植物 Ｅｒｉｇｅｒｏｎａｒｉ
ｓｏｌｉｕｓ（ＨＥ＝０７４８）

［１５，２０－２２］。较高的种群遗传多样

性同样存在于井冈山杜鹃种群（ＨＥ＝０６４２）和大白
杜鹃种群（ＨＥ＝０７５８），本研究进一步证实了野生
多年生植物具有较高的遗传多样性的结论［１０，２３］。

近交系数Ｆｉｓ和Ｆｉｔ值在－１ １范围内，大于０

表示杂合子缺失，小于０则为杂合子过剩［２４］。本研

究检测的１２个微卫星位点，１０个位点的近交系数
均为负值，表明该映山红种群杂合子显著过剩，近交

衰退对映山红遗传分化的影响不明显。检测的１２
个位点遗传分化程度差异显著，但大多数属于中度

分化（００５＜Ｆｓｔ＜０１５）。各种群间基因交流水平
高时（Ｎｍ＞１），种群能够抵抗遗传漂变造成的分化；
基因流水平低时（Ｎｍ＜１），种群很可能因为遗传漂
变而产生分化［２５］。本研究检测的 １２位点处，仅 １
个位点处的Ｎｍ小于１，如此频率的基因流动能够抑
制遗传漂变导致的种群分化。在大树杜鹃中，基因

流也比较频繁，平均Ｎｍ为４０６５［３］。
４个龄级的映山红种群遗传多样性大小为：小

树种群＞成树种群 ＞老树种群 ＞幼苗种群，表明映
山红从幼苗成长到小树阶段，遗传多样性递增，与水

松和厚壳桂等乔木的研究结果一致［１５，２６］。然而，映

山红从小树阶段逐渐发育到老树阶段，种群遗传变

异有衰退趋势，此现象与长叶榧种群中的观察结果

一致［１４］。Ｎｅｉ’ｓ遗传距离越小，亲缘关系越近；遗传
一致度越小，亲缘关系越远［２７］。小树与成树的遗传

一致度最大，而老树与幼苗的遗传一致度最小。分

子方差分析表明，映山红不同年龄级种群的遗传变

异主要来自于种群内，仅 １０２４％的遗传变异发生
在不同年龄级种群间，高于井冈山杜鹃花种群

（４６０％）［１０］，低于大树杜鹃种群（２２０％）［３］。
不同年龄级个体间遗传分化的差异，可能是不

同年份交配格局造成的，繁殖个体自身的变化以及

自然选择同样对龄级间的遗传分化造成了影响。另

外，映山红花期短，荚果种子数量虽多但是扩散能力

差，而且种子在野外萌发困难，幼苗不易成活，野外

考察发现，林下的实生苗极少，因此，有效种群规模

难以扩大。野外考察还发现，映山红的幼苗大多生

活在成树和老树的底层，对水分、光照等资源竞争能

力相对较弱。老树丛枝较多，主枝相对于小树和成

树而言，生长较慢。在该映山红种群中，小树的生命

力旺盛，更容易发生遗传变异而积累丰富的遗传多

样性。为开发生态旅游而引起的生境地片段化及人

工干扰使得映山红个体分布不连续，成树和小树基

本上来源于几株老树母株，因此，遗传相似度高，遗

传距离小。本研究丰富了目前杜鹃花科物种进化的

研究案例，也为大别山野生杜鹃资源的保护提供了

科学依据。然而，引起大别山映山红种群分化的原

因较多，需进一步深入研究。
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４　结论
不同龄级的映山红遗传多样性差别较大，幼苗

和老树种群多样性最差，小树种群多样性最丰富，且

各龄级种群内主要繁殖方式为杂交。映山红种群

８９７６％的遗传变异存在于年龄级内，仅１０２４％存
在于年龄级间。不同龄级间的基因流水平高，１２个
位点中仅有１个位点Ｎｍ值小于１。４个龄级中，遗
传一致度最高的为小树和成树种群。
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