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摘要：［目的］研究花吊丝竹居群遗传多样性和遗传结构，为种质资源有效利用和良种选育提供理论指导。［方法］

利用１２条ＩＳＳＲ引物对４８份种质（共３个居群）花吊丝竹居群进行遗传多样性和遗传距离分析。［结果］共检测到
１２４个位点，其中，多态性位点为１０２个，种质和居群水平上的多态位点百分比（ＰＰＢ）分别为８２．２６％和５０．２７％，
Ｎｅ’基因多样性指数（Ｈｅ）分别为０．２２０４和０．２０６６，Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数（Ｉ）分别为０．３４９４和０．３００５，表明花吊丝
竹居群间存在中等水平的遗传变异。根据 Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性计算出不同居群间分化水平（Ｇｓｔ）＝０．１６３３，表明
１６３３％的遗传变异存在于居群间，居群内的遗传变异为８３．６７％。居群间的基因流 Ｎｍ为２．５６２１，表明花吊丝竹
居群间存在较大基因流，很大程度减少居群间遗传差异。基于遗传距离的ＵＰＧＭＡ聚类结果表明，４８份种质可分为
３组，３个居群可分为２组，居群间地理距离与亲缘关系无显著相关性。［结论］虽然花吊丝竹主要靠营养生殖来繁
衍后代，其居群遗传多样性较丰富，且居群内遗传多样性大于居群间。此外，福建居群遗传多样性明显高于广西和

广东地区居群。
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　　花吊丝竹（Ｄｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓｍｉｎｏｒｖａｒ．ａｍｏｅｎｕｓ）
属于竹亚科（Ｂａｍｂｕｓｏｉｄｅａｅ）牡竹属（Ｄｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓ）
吊丝竹（Ｄｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓｍｉｎｏｒ）变种的丛生竹，其竿
有异色条纹，外形美观，可作庭园观赏竹，亦可劈篾

编结竹席、箩筐等竹器［１］，广泛分布于我国广东、广

西、贵州、福建等地。丛生竹林在生物固碳领域也有

巨大作用，同等面积下的竹林较树林可多释放出

３５％的氧气，具有很好的生态效益［２］。由于花吊丝

竹具有繁殖生长快、根系发达、蓄水保土、适应性广

等特性，在我国南方沿海沙地进行引种，与木麻黄、

马尾松进行混交种植形成沿海防护林，可以起到防

风固沙效果；同时，ＩＳＳＲ分子标记为花吊丝竹防护
林的保护策略提供重要的遗传信息。引种具有较高

遗传多样性的花吊丝竹居群可以增加它们各自群体

间的基因交流和遗传多样性水平，为种质资源保育

提供理论指导。

目前，国内外关于花吊丝竹的研究报道，主要为

组织培养、生理生化、栽培技术、蛋白组学的研

究［３－９］，而利用ＩＳＳＲ分子标记技术对该竹种进行遗
传多样性的研究尚未见报道。本研究采用 ＩＳＳＲ分
子标记技术对引种自福建、广西、广东地区花吊丝竹

种质资源的３个居群遗传多样性进行研究，以期为
花吊丝竹的种源区域划分、沿海沙地适地种源发掘

提供理论基础。

１　材料与方法

１．１　材料
２０１６年９月于福建省东山国有赤山林场花吊

丝竹种源试验样地每株采集幼嫩叶片３ ５片，洗
净放入自封袋并冰袋保存，其中，供试的花吊丝竹３
个居群 ４８个样本，置于 －８０℃冰箱，以备 ＤＮＡ提
取。样品详细信息见表１。

表１　４８份花吊丝竹种质材料
Ｔａｂｌｅ１　Ｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅ４８Ｄｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓ

ｍｉｎｏｒｖａｒ．ａｍｏｅｎｕｓａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

编号

Ｎｏ．
代号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
采样地点

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
采样地点小地名

ｌｏｃａｔｉｏｎ
纬度 Ｎ
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度 Ｅ
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

１ ３ ＷＬ 福建 龙岩武平 ２５°０１′ １１６°０１′
４ ６ ＹＳ 福建 三明永安 ２５°９８′ １１７°３７′
７ ９ ＨＺ 福建 漳州华安 ２５°０２′ １１７°５３′
１０ １２ ＤＺ 福建 漳州东山 ２３°０７′ １１７°４３′
１３ １５ ＭＨ 福建 福州闽侯 ２６°１６′ １１９°１４′
１６ １８ ＸＸＮ 广西 南宁西乡塘 ２２°５０′ １０８°１７′
１９ ２１ ＬＮ 广西 南宁良庆 ２２°４５′ １０８°１９′
２２ ２４ ＷＮ 广西 南宁武鸣 ２３°１７′ １０８°２７′
２５ ２７ ＸＮ 广西 南宁兴宁 ２２°４８′ １０８°２２′
２８ ３０ ＭＮ 广西 南宁马山 ２３°７２′ １０８°１７′
３１ ３３ ＰＣ 广西 崇左凭祥 ２２°１２′ １０６°７５′
３４ ３６ ＣＧ 广东 广州从化 ２３°５５′ １１３°５８′
３７ ３９ ＬＧ 广东 广州萝岗 ２３°１１′ １１３°２８′
４０ ４２ ＹＱ 广东 清远英德 ２４°１８′ １１３°０４′
４３ ４５ ＮＺ 广东 中山南区 ２２°５２′ １１３°３８′
４６ ４８ ＴＤ 广东 东莞塘厦 ２２°８１′ １１４°０７′

１．２　试验方法
１．２．１　ＤＮＡ的提取与检测　采用博日公司 Ｂｉｏｓｐｉｎ
植物基因组ＤＮＡ抽提试剂盒提取花吊丝竹叶片的
基因组ＤＮＡ，将提取出的ＤＮＡ用紫外分光光度计检
测其浓度、纯度，再用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ的
完整性及是否有降解现象。将 ＤＮＡ样品浓度稀释
到２０ｎｇ·μＬ－１并置于－２０℃冷藏备用。
１．２．２　ＩＳＳＲ引物的筛选和ＰＣＲ扩增　利用最佳反
应体系和程序，将提取出的花吊丝竹基因组 ＤＮＡ，
分别与１００条引物（参考哥伦比亚大学公布的１００
条引物，由上海生工合成）进行 ＩＳＳＲＰＣＲ扩增，按
照重现性好、多态性高、条带清晰的原则进行筛选。

ＩＳＳＲＰＣＲ反应体系：２０μＬ的反应液中含２．５
ｍｍｏｌ·Ｌ－１Ｍｇ２＋，０．２５ｍｍｏｌ·Ｌ－１ｄＮＴＰｓ，１．５０Ｕ
ＴａｑＤＮＡ聚合酶，０．５μｍｏｌ·Ｌ－１引物，８０ｎｇ模板
ＤＮＡ，２μＬ１０ｘＢｕｆｆｅｒ，９．５μＬｄｄＨ２Ｏ。反应扩增程序
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为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性４５ｓ。５２．７℃退火
３０ｓ，７２℃延伸 ９０ｓ，４０个循环；７２℃延伸 １０ｍｉｎ，
４℃保存。取９μＬ的 ＰＣＲ产物与１．５μＬ６ｘｌｏａｄｉｎｇ
Ｂｕｆｆｅｒ混匀，上样到加有核酸染料的１．５％琼脂糖凝
胶上，电泳１ｈ，电压设为５ｖ·ｃｍ－１。待电泳时间结
束，到紫外凝胶成像分析仪观察和拍照。

１．２．３　数据处理　经过电泳分离后，凝胶上的同一
位置出现的条带属于同一位点，对所得的扩增结果

进行记录，以１代表有条带，０代表无条带，建立一
个二元０—１矩阵，输入到Ｅｘｃｅｌ表格中。借助ＰＯＰ
ＧＥＮＥ３２软件得出种群内和种群间遗传多样性参
数，进行遗传多样性分析，再使用 ＳＰＳＳ１３．０对数据
进行处理，根据遗传距离采用 ＵＰＧＭＡ进行聚类分
析，绘制成ＩＳＳＲ树状聚类图。

２　结果与分析
２．１　ＩＳＳＲ标记位点多态性分析

筛选出的１２条高重复性、多态性、稳定性的 ＩＳ
ＳＲ引物见表２，１２条引物共扩增出１２４个清晰位点
并且平均每条引物扩增出１０．３位点，其中，多态性
位点达１０２个，占总位点的８２．２６％。ＤＮＡ片段大
小在２００ ２２００ｂｐ，位点数为７ １３个，其中，引
物 ＵＢＣ８２８，ＵＢＣ８２９扩增出的多态性条带最多
（８８．８９％），引物ＵＢＣ８２７和 ＵＢＣ８３６扩增多态性百
分比最低（７６．９２％）。
２．２　遗传多样性分析

利用ＰＯＰＧＥＮＥ３２基因软件对４８个花吊丝竹样
本扩增结果进行遗传多样性分析，４８个样本平均等
位基因数（Ｎａ）＝１．８２２６，平均有效等位基因（Ｎｅ）
＝１．３４４１，Ｎｅ’基因多样性指数（Ｈｅ）为０．２２０４，
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数（Ｉ）分别为０．３４９４，多态性百分

表２　基于花吊丝竹ＩＳＳＲ分析引物
Ｔａｂｌｅ２　ＩＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅＤｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓ

ｍｉｎｏｒｖａｒ．ａｍｏｅｎｕｓａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

引物编号

ｐｒｉｍｅｒ
序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火

温度

Ｔｍ／℃

总位点数

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆｂａｎｄｓ
ｓｃｏｒｅｄ

多态性位点

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态条

带百分率

ＰＰＢ／％

ＵＢＣ８０７ （ＡＧ）８Ｔ ４６．４ １３ １１ ８４．６２
ＵＢＣ８１０ （ＧＡ）８Ｔ ４４．９ １２ １０ ８３．３３
ＵＢＣ８１１ （ＧＡ）８Ｃ ４６．７ １１ ９ ８１．８２
ＵＢＣ８２６ （ＡＣ）８Ｃ ５２．６ １０ ８ ８０．００
ＵＢＣ８２７ （ＡＣ）８Ｇ ５２．９ １３ １０ ７６．９２
ＵＢＣ８２８ （ＴＧ）８Ａ ５０．８ ９ ８ ８８．８９
ＵＢＣ８２９ （ＴＧ）８Ｃ ５３．２ ９ ８ ８８．８９
ＵＢＣ８３６ （ＡＧ）８ＹＡ ４８．４ １３ １０ ７６．９２
ＵＢＣ８４０ （ＧＡ）８ＹＴ ４７．０ １１ ９ ８１．８２
ＵＢＣ８４４ （ＧＴ）８ＲＣ ４８．６ ７ ６ ８５．７１
ＵＢＣ８４６ （ＣＡ）８ＲＴ ５１．４ ９ ７ ７７．７８
ＵＢＣ８４７ （ＣＡ）８ＲＣ ５３．１ ７ ６ ８５．７１
总和Ｔｏｔａｌ １２４ １０２
均值Ｍｅａｎ １０．３ ８．５ ８２．７０

比（ＰＰＢ）＝８２．２６％。
３个居群遗传多样性水平：平均等位基因数（Ｎａ）

＝１．５０２７，平均有效等位基因（Ｎｅ）＝１．３６５６，Ｎｅ’基
因多样性指数（Ｈｅ）为０．２０６６，Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数
（Ｉ）分别为０．３００５，多态性百分比（ＰＰＢ）＝５０．２７％。
福建居群遗传多样性最高，平均等位基因数（Ｎａ）＝
１．７５８１，平均有效等位基因（Ｎｅ）＝１．５１６３，Ｎｅ’基因
多样性指数（Ｈｅ）＝０．２９８７，Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）
＝０．４３８８，多态性百分比（ＰＰＢ）＝７５．８１％；最低是
在广东居群，平均等位基因数（Ｎａ）＝１．３４６８，平均有
效等位基因（Ｎｅ）＝１．２６９５，Ｎｅ’基因多样性指数
（Ｈｅ）＝０．１４９３，Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）＝０．２１５０，
多态性百分比（ＰＰＢ）＝３４．６８％（表３）。

表３　花吊丝竹居群遗传多样性
Ｔａｂｌｅ３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＤｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓｍｉｎｏｒｖａｒ．ａｍｏｅｎｕｓ

代号

ＰｏｐＩＤ
居群

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
平均等位基因数

Ｎａ
平均有效等位基因

Ｎｅ
基因多样性指数

Ｈｅ
香农信息指数

Ｉ
多态条带百分率

ＰＰＢ／％
１ 福建 １．７５８１ １．５１６３ ０．２９８７ ０．４３８８ ７５．８１
２ 广西 １．４０３２ １．３１０９ ０．１７１８ ０．２４７７ ４０．３２
３ 广东 １．３４６８ １．２６９５ ０．１４９３ ０．２１５０ ３４．６８

均值Ｍｅａｎ １．５０２７ １．３６５６ ０．２０６６ ０．３００５ ５０．２７

２．３　遗传变异分析
３个居群总的遗传多样性（Ｈｔ）＝０．２４６９，居群

内遗传多样性（Ｈｓ）＝０．２０６６，根据Ｎｅｉ’ｓ遗传多样
性计算出不同居群分化水平（Ｇｓｔ）＝０．１６３３，表明

１６．３３％的遗传变异存在于居群间，居群内的遗传变
异为８３．６７％。３个居群的基因流 Ｎｍ为２．５６２１，
说明居群间存在较大基因流，很大程度减少居群间

遗传差异（表４）。
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表４　３个居群的Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性变异分析
Ｔａｂｌｅ４　Ｎｅｉ’ｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群总遗

传多样性

Ｈｔ

居群内遗

传多样性

Ｈｓ

遗传分化

水平

Ｇｓｔ

基因流

Ｎｍ

均值Ｍｅａｎ ０．２４６９ ０．２０６６ ０．１６３３ ２．５６２１
标准偏差ＳＤ ０．０３２０ ０．０２７８

２．４　遗传距离、亲缘关系分析及聚类分析
遗传距离越小则遗传相似系数越大，亲缘关系

越近，竹种间的差异程度越小。利用 ＰＯＰＧＥＮＥ３２
软件分析，获得了居群间遗传距离和遗传相似系数。

４８个花吊丝竹种质中，龙岩武平与南宁武鸣之
间以及龙岩武平与中山南区之间遗传距离最大为

０．９２８５，遗传一致度最小，分化程度最高；而广州从
化采样地内的２个种质以及东莞塘厦与广州从化之
间遗传距离最小为０，遗传一致度最大，几乎不存在
分化现象。最大遗传相似系数为１（东莞塘厦与广
州从化之间以及广州从化采样地内的２个种质之
间），最小遗传相似系数为０．３９５２（龙岩武平与南宁
武鸣之间以及龙岩武平与中山南区之间），结果显

示：遗传距离和遗传相似系数保持高度一致，说明花

吊丝竹种质中东莞塘厦与广州从化之间的亲缘关系

最近，龙岩武平与南宁武鸣之间以及龙岩武平与中

山南区之间的亲缘关系最远。

居群水平上，广西地区与广东地区花吊丝竹亲

缘关系最近，遗传距离为０．０１２８，遗传相似系数为
０．９８７２，亲缘关系最远，遗传距离为０．１００３，遗传
相似系数为０．９０４６。结果显示：居群间存在一定的
遗传变异，但变异程度不会很大，具有较高的遗传相

似性。

根据遗传距离采用 ＵＰＧＭＡ方法进行聚类，对
扩增结果形成的基因型原始数据矩阵，利用

ＳＰＳＳ１３．０软件分析各竹种亲缘关系，建立 ＩＳＳＲ种
质和居群聚类图（图１、图２），４８个花吊丝竹种质被
划分为３组，３个花吊丝竹居群可分为２组。说明３
种质间和居群间的遗传距离与地理距离及居群间的

遗传分化程度无显著相关性。

３　讨论
３．１　ＩＳＳＲ标记多态性分析

用于本论文的１２条引物都能扩增较多的多态性
位点，尤其是引物 ＵＢＣ８２８、ＵＢＣ８２９扩增出的多态性
位点占总数的８８．８９％，说明不同种质的花吊丝竹之

图１　花吊丝竹种质间基于遗传距离的ＵＰＧＭＡ聚类图

Ｆｉｇ．１　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆＤｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓｍｉｎｏｒ

ｖａｒ．ａｍｏｅｎｕｓｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈｅ

ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

图２　花吊丝竹居群间基于遗传距离的ＵＰＧＭＡ聚类图

Ｆｉｇ．２　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆＤｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓｍｉｎｏｒｖａｒ．

ａｍｏｅｎｕｓｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈｅ

ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

间存在着丰富的遗传多样性。从遗传学角度看，遗传

多样性越大其适应能力越强，进化能力也越强。

３．２　遗传多样性分析
遗传多样性信息是良种选育过程中重要组成部

分。本试验发现，花吊丝竹样本遗传多样性高于居群

水平，该结果与Ｈｕ等［１０］研究的野生唐古特大黄植物
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种源多态性百分比（ＰＰＢ）为９２．９４％，种群 ＰＰＢ为
４６．５１％一致。Ｎａ、Ｎｅ、Ｈｅ、Ｉ和ＰＰＢ通常用来评价遗
传多样性水平，如花吊丝竹样本遗传多样性水平

（ＰＰＢ＝８２．２６％，Ｈｅ＝０．２２０４）高于短寿命的多年生
植物（ＰＰＢ＝４０．００％，Ｈｅ＝０．１２００）和复杂交配系统
植物（ＰＰＢ＝４０．００％，Ｈｅ＝０．１２００）［１１］。

在居群水平上，Ｈｅ为０．１４９３ ０．２９８７，平均
为０．２０６６，这一结果稍高于 Ｓｈａｈ等［１２］研究喜马拉

雅密叶红豆杉的Ｈｅ值（０．１１５６）和多年生植物杏子
Ｈｅ平均值（０．１７３８±０．１９３０）［１３］。Ｉ为０．２１５０
０．４３８８，平均为０．３００５，明显低于 Ａｌａｍ等［１４］对草

本植物马齿苋研究的Ｉ值０．５１５。ＰＰＢ为３４．６８％
７５．８１％，平均为 ５０．２７％，这一均值稍低于 Ｎｉｅ
等［１５］研究的多年生草本植物（ＰＰＢｓ＝５５．６７％）。因
此，综合分析可知，花吊丝竹居群具有较低的遗传多

样性水平。在其它植物中依然可以发现较低的遗传

多样性水平，如喜马拉雅密叶红豆杉［１６］和永瓣

藤［１７］，它们居群的遗传多样性水平低于个体水平。

遗传多样性最高的是福建地区，平均等位基因数

（Ｎａ）＝１．７５８１，平均有效等位基因（Ｎｅ）＝１．５１６
３，Ｎｅ’基因多样性指数（Ｈｅ）＝０．２９８７，Ｓｈａｎｎｏｎ多
样性指数（Ｉ）＝０．４３８８，多态性百分比（ＰＰＢ）＝
７５．８１％，为引种福建居群的花吊丝竹至我国南方漳
州东山等沿海沙地提供理论基础。

试验结果表明，花吊丝竹不同居群间的遗传多

态性水平有较大差异，并且样本的遗传多样性水平

高于居群水平。一方面，植物物种复杂的杂交系统

被认为是影响遗传多样性水平的最主要因素［１８］；另

一方面，主要地理因子纬度与遗传多样性水平有密

切关联，温度越高可以促进种子萌发及植物生长，因

此，可以增加物种间的遗传多态性水平；但是，花吊

丝竹花期至今未有报道，且仅报道的大部分竹亚科

植物花期范围为１０ １２０年，并且此物种主要依靠
营养生殖来繁衍后代。因此，本试验中，杂交系统不

能成为决定遗传多样性水平的影响因子。

因此推断，影响试验结果有三个主要影响因素：

第一，花吊丝竹是多年生植物，花期较长，在长期进

化过程中可能会引起该物种的遗传多样性；第二，比

起小范围分布区物种，广大分布范围物种具有更高

的遗传多样性水平和变异程度［１９］，本试验研究的花

吊丝竹生长地域集中在福建省、广西省和广东省，表

明居群的大小与花吊丝竹遗传多样性水平的高低呈

正相关；第三，尽管花吊丝竹属于无性繁殖植物，在

长期的进化过程中，经过人工选择、相互引种后，遗

传结构发生了能区别与其他居群的变异。

３．３　遗传变异分析
影响植物遗传结构的主要因素包括悠久的进化

历程、广泛的地域分布和种群间的基因流动［２０］。一

方面，花吊丝竹居群间的遗传分化水平（Ｇｓｔ＝
０．１６３３）与草本植物肿柄菊的遗传分化水平［２１］（Ｇｓｔ
＝０．１８４５）和多年生小乔木皂荚的遗传分化水
平［２５］（Ｇｓｔ＝０．２５２１）相似，但稍高于李莹莹等［２２］研

究的毛茛科菏泽牡丹遗传分化系数 （Ｇｓｔ＝
０．１２５２），表明花吊丝竹居群间存在中等程度的遗
传变异。另一方面，花吊丝竹遗传变异主要发生在

居群内（８３．６７％），１６．３３％存在于居群间，。因此可
推断，地理位置分布对居群间遗传变异程度具有重

要影响，且居群内遗传变异程度高于居群间遗传变

异程度。此外，复杂的地域地形如距离、孤立的山

头，会导致居群间的基因流受到限制，因此，促进居

群分化水平［２３］。Ｎｍ≥ １，则能发挥匀质化作用，在
一定程度上抵制因遗传漂变而产生的居群遗传分

化；Ｎｍ ＜１，则表明基因流受限，遗传漂变可能是
导致居群间明显遗传分化的主要原因［２４］。本试验

获得花吊丝竹居群间基因流Ｎｍ为２．５２６１，表明花
吊丝竹居群间存在较大基因流，很大程度减少居群

间遗传差异，导致花吊丝竹居群遗传基础渐渐变窄

且居群间遗传分化程度、遗传多样性水平低于居

群内。

３．４　遗传距离、亲缘关系分析及聚类分析
遗传距离和遗传相似系数是用来比较群体间或

个体间相似程度的重要参数。４８份花吊丝竹种质
间遗传距离Ｄ为０ ０．９２８５，说明不同种质间花吊
丝竹具有丰富遗传多样性，这也与上述的居群内遗

传变异程度高于居群间水平相一致。遗传相似系数

为０．３９５２ １，可以看出，不同居群间的亲缘关系
均较近。

不同居群的广东和广西聚为一类，它们间没有

明显地理遗传背景，但花吊丝竹种质资源居群遗传

结构具有一定的相似性，从研究整体结果看，花吊丝

竹居群间亲缘关系与地理距离无明显相关性。分析

其原因，可能是由于南方地形地貌复杂以及空间上

大尺度隔离，会引起居群间基因流受阻，导致居群间

遗传分化。再者，居群在各自封闭、独立的生长空

间，可能会导致居群间遗传多样性与地理距离之间

相关性不显著。

７３
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４　结论
本研究利用 ＩＳＳＲ分子标记技术揭示了花吊丝

竹居群的遗传多样性，该结果反映了花吊丝竹居群

较高的遗传多样性水平。（１）ＩＳＳＲ分析表明：１２条
引物对４８份样品扩增出１２４个位点，多态性位点为
１０２个，多态位点百分比（ＰＰＢ）为８２．２６％。（２）种
质和居群水平 Ｎｅ’基因多样性指数（Ｈｅ）分别为
０．２２０４和０．２０６６，Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数（Ｉ）分别为
０．３４９４和０．３００５，表明花吊丝竹居群间存在中等
水平的遗传变异。（３）花吊丝竹不同居群间分化水
平（Ｇｓｔ）＝０．１６３３，表明１６．３３％的遗传变异存在于
居群间，居群内的遗传变异为８３．６７％。（４）花吊丝
竹居群间的基因流Ｎｍ为２．５６２１，表明花吊丝竹居
群间存在较大基因流，很大程度减少居群间遗传差

异。（５）根据遗传距离的ＵＰＧＭＡ聚类结果表明，４８
份种质可分为３组，３个居群可分为２组，居群间地
理距离与亲缘关系无显著相关性。本研究为花吊丝

竹防护林的保护策略提供重要的遗传信息。考虑到

居群较低遗传多样性水平，引种更多群体的花吊丝

竹可以增加它们各自群体间的基因交流和遗传多样

性水平。因此，第一步要做的就是防止引种植物受

到破坏；第二，优先引种具有较高遗传多样性的花吊

丝竹。例如，福建地区的花吊丝竹具有最高的遗传

多样性水平，因此，其应该优先引种至沿海沙地，因

其具有更强的适应环境能力。
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