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摘要：［目的］对采集自不同地区的２２个杨属树种３３个样本的遗传变异和亲缘关系进行研究。［方法］利用从
７２对引物中筛选出的４０对相关序列扩增多态性（ＳＲＡＰ）引物组合对杨属不同树种进行遗传变异和亲缘关系分
析。［结果］４０对引物共扩增出４８７条清晰条带，其中，多态性条带为４４１条，多态性条带比率为９０．５５％。利用
ＵＰＧＭＡ得到的聚类分析结果表明了３３个样本间的遗传关系，遗传相似系数为０．４４８６ ０．９１０３；白杨派和胡
杨派的派间平均遗传距离最大，为０．３７７７。聚类分析结果表明，３３个样本可分为４大类，这一聚类结果与传统
的分类结果一致。通过系统发育树可以看出，白杨派单独形成一个分支，黑杨派、胡杨派和青杨派形成另一分

支，可能暗示白杨派与其他各派的亲缘关系较远，青杨派与黑杨派和胡杨派的亲缘关系则比较近。［结论］不同

的杨树品种在ＳＲＡＰ位点有较高的多态性，ＳＲＡＰ分子标记适用于分析杨属的遗传变异和亲缘关系，研究结果为
杨属树种的分类鉴定、系统进化等提供了一定的理论依据。
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　　杨树是目前世界各国最主要的造林及用材树种
之一，属于杨柳科（Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ）杨属（Ｐｏｐｕｌｕｓ），全世
界大约 １００余种，属下通常分 ５个派，即白杨派
（Ｓｅｃｔ．ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ）、大叶杨派（Ｓｅｃｔ．Ｌｅｕｃｏｉｄｅｓ）、青
杨派（Ｓｅｃｔ．Ｔａｃａｍａｈａｃａ）、黑杨派（Ｓｅｃｔ．Ａｉｇｅｉｒｏｓ）和
胡杨派（Ｓｅｃｔ．Ｔｕｒａｎｇａ）［１－２］。由于雌雄异株的生物
学特性使得杨属的各派在长期的进化过程中不断进

行杂交从而产生许多派内及派间的天然杂种，虽然

其大大丰富了杨属的遗传多样性，但同时也为如何

有效区分和鉴别杨树种类造成了严重的障碍。同

样，也正因为杨属这种不断杂交所形成的网状进化

特点使得提供较少信息位点的标记方法如形态标记

和同功酶等标记方法很难区分辨别杨属种间关系，

因此，寻求更加稳定有效的标记方法成为研究杨属

树种系统发育关系的重要内容。随着分子生物学技

术的发展，已陆续研发出数十种 ＤＮＡ分子标记技

术，使得在基因组水平上探究杨属派间、派内种间及

无性系间的遗传变异成为可能。与形态标记等相

比，ＤＮＡ分子标记因具有直接比较遗传物质，不受
环境因素的干扰，提供信息中性及内容更丰富等特

点，使其与其它的标记方法相比更能体现出植物种

内和种间的遗传变异，揭示物种演化［３－６］。因此，

ＤＮＡ分子标记被认为是进行遗传变异评价的理想
标记，受到越来越多研究学者的青睐。

迄今 为 止，已 经 有 多 种 分 子 标 记 诸 如

ＲＡＰＤ［７－８］、ＩＳＳＲ［９］、ＳＳＲ［１０］和 ＡＦＬＰ［１１－１３］等用于杨
属派间、派内种间以及种内无性系间的遗传变异的

相关研究，其中，ＡＦＬＰ标记由于引物随机，提供的信
息量大、重复性好等优点被国内外众多学者作为研

究杨属遗传的主要分子标记类型；然而，它却存在着

成本高，操作步骤繁琐并且技术要求较高等缺点。

ＳＲＡＰ（ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）是由
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Ｌｉ等［１４］开发的一种新型分子标记系统，因为没有酶

切、预扩及选扩等繁琐步骤，仅利用根据基因中外显

子、内含子及启动子碱基含量不同的特点设计的特

异性引物进行简单的ＰＣＲ扩增，所以对技术要求非
常简单，并且还可以显著降低成本，节省时间，具有

操作简单、高效、引物利用率高、重复性好、费用低等

优点［１５］。不单如此，它还能提供丰富的遗传信息，

据刘艳萍等［１６］在利用 ＳＲＡＰ对新疆地区的１５个杨
属树种遗传多样性研究中发现，２７对引物竟产生
８５３条多态性片段，多态性比率高达９６．８％。ＳＲＡＰ
标记广泛应用于遗传变异和亲缘关系分析、遗传多样

性分析和指纹图谱构建［５－６］、品种鉴定［１７－１８］、遗传连

锁图的构建和基因克隆和定位［１９］以及反映物种进化

历程［２０－２１］的研究中，显示出越来越多的优越性。

本研究以杨属中的白杨派、青杨派、黑杨派和胡

杨派２２个重要的树种，共３３个样本为试验材料，采
用ＳＲＡＰ分子标记技术研究杨树的遗传变异和亲缘
关系水平，希望借助于研究所揭示的杨树遗传基础，

为研究杨属树种的分类鉴定、系统进化以及遗传育

种等奠定重要的理论基础。

１　材料与方法
１．１　试验材料

白杨派、青杨派、黑杨派和胡杨派的２２个重要
的树种分别在不同地区采样，共３３个样本，每个样
本采集３个无性系，详细信息见表１。

表１　采样信息
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｍａｔｅｒｉａｌｓ

树种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 传统分类派别 Ｓｅｃｔｉｏｎｓ 采集地 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｐｌａｃｅ

毛白杨 Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ♀♂ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 北京 Ｂｅｊｉｎｇ

银白杨 Ｐ．ａｌｂａ♀♂ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 北京Ｂｅｉｊｉｎｇ
中国山杨 Ｐ．ｄａｖｉｄｉａｎａ♀♂ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 北京Ｂｅｉｊｉｎｇ
美洲山杨 Ｐ．ｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓ♀♂ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 美国Ｕ．Ｓ．Ａ

河北杨 Ｐ．ｈｏｐｅｉｅｎｓｉｓ♀ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 北京Ｂｅｉｊｉｎｇ
新疆杨 Ｐ．ｂｏｌｌｅａｎａ♂ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 北京Ｂｅｉｊｉｎｇ
毛新杨 Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ×Ｐ．ｂｏｌｌｅａｎａ♀ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 北京 Ｂｅｉｊｉｎｇ

银腺杨 Ｐ．ａｌｂａ×Ｐ．ｇｌａｎｄｕｌｏｓａ♀♂ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 山东 Ｓｈａｎｄｏｎｇ
美洲黑杨 Ｐ．ｄｅｌｔｏｉｄｅｓ♀♂ 黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ 河南 Ｈｅｎａｎ

欧美杨 Ｐ．×ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ♀♂ 黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ 河南 Ｈｅｎａｎ
山海关杨 Ｐ．ｃａｎａｄｅｎｓｉｓｃｖ．‘Ｓｈａｎｈａｉｇｕａｎｅｎｓｉｓ’♀ 黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ 河北 Ｈｅｂｅｉ
加拿大杨 Ｐ．ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ♂ 黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ 内蒙古ＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａ

小叶杨 Ｐ．ｓｉｍｏｎｉｉ♀♂ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 内蒙古ＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａ
青杨 Ｐ．ｃａｔｈａｙａｎａ♀♂ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
大青杨 Ｐ．ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ♀♂ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 吉林 Ｊｉｌｉｎ

三脉青杨 Ｐ．ｔｒｉｎｅｒｖｉｓ♀ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
冬瓜杨 Ｐ．ｐｕｒｄｏｍｉｉ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 青海 Ｑｉｎｇｈａｉ

滇杨 Ｐ．ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 云南 Ｙｕｎｎａｎ
藏川杨 Ｐ．ｓｚｅｃｈｕａｎｉｃａｖａｒ．ｔｉｂｅｔｉｃａ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
毛果杨 Ｐ．ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 美国 Ｕ．Ｓ．Ａ

辽杨 Ｐ．ｍａｘｕｉｍｏｗｉｃｚｉｉ 青杨派 Ｔａｃａｍａｈａｃａ 北京 Ｂｅｉｊｉｎｇ
胡杨 Ｐ．ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ♀♂ 胡杨派Ｔｕｒａｎｇａ 内蒙古ＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａ

１．２　方法
１．２．１　ＤＮＡ提取　总 ＤＮＡ的提取按照 ＤＮｅａｓｙ
ＰｌａｎｔＭｉｎｉＫｉｔｓ（Ｑｉａｇｅｎ，Ｉｎｃ．，Ｖａｌｅｎｃｉａ，ＣＡ，ＵＳＡ）说
明书描述的方法进行。待１％琼脂糖凝胶电泳检测
ＤＮＡ质量后，稀释至所需浓度（２０ｎｇ·Ｌ－１），－２０℃
保存备用。

１．２．２　ＳＰＲＡＰＣＲ反应　ＳＲＡＰ反应体系采用经均

匀设计试验两轮优化后的体系［２２］，即在２５μＬ反应体
系中包含 ＭｇＣｌ２３．５ｍｍｏｌ·Ｌ

－１，ｄＮＴＰｓ０．２０ｎｍｏｌ·
Ｌ－１，引物０．４４μｍｏｌ·Ｌ－１，ＴａｑＤＮＡ聚合酶１．５０Ｕ，
模板２８ｎｇ·Ｌ－１，其中，ＭｇＣｌ２、ｄＮＴＰｓ和ＴａｑＤＮＡ聚
合酶均购自天根公司。正反向引物的序列信息见表

２，引物由上海生工公司合成，正反向引物随机配对
后形成７２对引物组合。

９８
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表２　用于杨属树种ＳＲＡＰ反应的引物及其序列
Ｔａｂｌｅ２　ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｓｅｑｕｅｎｃｅｓｕｓｅｄｉｎＳＲＡＰａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｆｏｒＰｏｐｕｌｕｓ

编号 Ｃｏｄｅ 正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ 编号 ｃｏｄｅ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ
Ｍｅｌ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ３’ Ｅｍｌ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ３’
Ｍｅ２ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ３’ Ｅｍ２ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ３’
Ｍｅ３ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ３’ Ｅｍ３ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ３’
Ｍｅ４ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ３’ Ｅｍ４ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ３’
Ｍｅ５ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ３’ Ｅｍ５ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ３’
Ｍｅ６ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ３’ Ｅｍ６ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ３’
Ｍｅ７ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＣ３’ Ｅｍ７ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＧ３’
Ｍｅ８ ５’ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ３’ Ｅｍ８ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＣ３’

Ｅｍ９ ５’ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＣＡ３’

　　ＰＣＲ扩增在 ＰＴＣ２００ＰＣＲ仪上进行。扩增程
序：９４℃预变性５ｍｉｎ；前５个循环为９４℃变性５０ｓ，
３５℃复性５０ｓ，７２℃延伸９０ｓ；后３０个循环将复性温
度升为５０℃；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ，并于１０℃保存。
１．２．３　ＰＣＲ产物扩增结果检测与记录　扩增得到
的ＰＣＲ产物用１．８％琼脂糖凝胶电泳检测。统计各
个样本不同引物组合在相同片段位置上产生的谱

带，以“１”和“０”统计各位点条带的有无，有条带记
为１，无条带记为０。
１．２．４　数据统计与分析　多态性指扩增得到的多
态性条带数占总扩增条带数的比例。遗传相似系数

（ＧＳ）和遗传距离（ＧＤ）采用Ｎｅｉ等［２３］的计算公式：

ＧＳ＝２Ｎｘｙ／（Ｎｘ＋Ｎｙ）
式中：Ｎｘｙ表示样本 ｘ和 ｙ的公共带数，Ｎｘ和

Ｎｙ分别是样本ｘ和ｙ的带数。

ＧＤ＝１－ＧＳ
利用ＮＴＳＹＳｐｃ２．１软件和非加权配对算术平均

法（ＵＰＧＭＡ）进行聚类。

２　结果与分析
２．１　ＳＲＡＰ标记的多态性

本试验首先采用随机配对的７２对 ＳＲＡＰ引物
组合对采集自不同地区的２２个杨属树种共３３个样
本进行扩增，最后筛选出４０对可获得清晰、重复性
好、具有多态性条带的引物组合。４０对引物共产生
４８７条比较清晰的条带，片断长度集中在１００ ６００
ｂｐ之间，其中，表现出多态性的条带有４４１条，多态
性条带比率为９０．５５％。平均每对引物扩增出１２．１
条带，多态性带１１．０条。代表性图谱见图１和图２。

１．美洲山杨雄；２．银白杨雌；３．银白杨雄；４．银腺杨雌；５．银腺杨雄；６．新疆杨雄；７．河北杨雌；８．美洲黑杨雌；９．美洲黑杨雄；

１０．欧美杨雌；１１．欧美杨雄；１２．山海关杨雌；１３．加拿大杨雄；１４．胡杨雌；１５．胡杨雄；１６．毛新杨雌；Ｍ．ＤＮＡＭａｒｋｅｒ。

１．Ｐ．ｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓ♂；２．Ｐ．ａｌｂａ♀；３．Ｐ．ａｌｂａ♂；４．Ｐ．ａｌｂａ×Ｐ．ｇｌａｎｄｕｌｏｓａ♀；５．Ｐ．ａｌｂａ×Ｐ．ｇｌａｎｄｕｌｏｓａ♂；６．Ｐ．ｂｏｌｌｅａｎａ♂；
７．Ｐ．ｈｏｐｅｉｅｎｓｉｓ♀；８．Ｐ．ｄｅｌｔｏｉｄｅｓ♀；９．Ｐ．ｄｅｌｔｏｉｄｅｓ♂；１０．Ｐ．×ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ♀；１１．Ｐ．×ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ♂；１２．Ｐ．ｃａｎａｄｅｎｓｉｓｃｖ．
‘Ｓｈａｎｈａｉｇｕａｎｅｎｓｉｓ’♀；１３．Ｐ．ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ♂；１４．Ｐ．ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ♀；１５．Ｐ．ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ♂；１６．Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ×Ｐ．ｂｏｌｌｅａｎａ♀；Ｍ．ＤＮＡ
Ｍａｒｋｅｒ．

图１　Ｍｅ８Ｅｍ２引物组合的部分群体电泳结果
Ｆｉｇ．１　Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｐｒｉｍｅｒｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ“Ｍｅ８Ｅｍ２”ｉｎｐａｒｔｓｏｆｔｈｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
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１．大青杨雌；２．大青杨雄；３．青杨雌；４．青杨雄；５．小叶杨雌；６．小叶杨雄；７．冬瓜杨；８．毛果杨；９．三脉青杨雌；１０．藏川杨；

１１．辽杨；１２．滇杨；１３．中国山杨雌；１４．中国山杨雄；１５．毛白杨雌；１６．毛白杨雄；１７．美洲山杨雌；Ｍ．ＤＮＡＭａｒｋｅｒ。

１．Ｐ．ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ♀；２．Ｐ．ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ♂；３．Ｐ．ｃａｔｈａｙａｎａ♀；４．Ｐ．ｃａｔｈａｙａｎａ♂；５．Ｐ．ｓｉｍｏｎｉｉ♀；６．Ｐ．ｓｉｍｏｎｉｉ♂；７．Ｐ．ｐｕｒｄｏｍｉｉ；
８．Ｐ．ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ；９．Ｐ．ｔｒｉｎｅｒｖｉｓ♀；１０．Ｐ．ｓｚｅｃｈｕａｎｉｃａｖａｒ．ｔｉｂｅｔｉｃａ；１１．Ｐ．ｍａｘｕｉｍｏｗｉｃｚｉｉ；１２．Ｐ．ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ；１３．Ｐ．ｄａｖｉｄｉａｎａ♀；

１４．Ｐ．ｄａｖｉｄｉａｎａ♂；１５．Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ♀；１６．Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ♂；１７．Ｐ．ｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓ♀；Ｍ．ＤＮＡＭａｒｋｅｒ．

图２　Ｍｅ６Ｅｍ１引物组合的部分群体电泳结果
Ｆｉｇ．２　Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｐｒｉｍｅｒｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ“Ｍｅ６Ｅｍ１”ｉｎｐａｒｔｓｏｆｔｈｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

２．２　杨属派内种间的遗传变异和亲缘关系分析
对采集自不同地区的３３个杨属样本的派内种

间遗传变异和亲缘关系分析表明：在扩增得到的

４８７条带中，１２个青杨派树种扩增出１８９条多态性
条带，各样本间遗传相似系数为０．５１５６ ０．８９３３，
遗传距离为０．１０６７ ０．４８４４，其中，遗传距离最大
的是辽杨和三脉青杨雌株，最小的是大青杨雄株和

大青杨雌株（表３、４）；１３个白杨派树种扩增出１８３
条多态性条带，各样本之间遗传相似系数为０５２９４
０．８８６６，遗传距离为０．１１３４ ０４７０６，其中，遗

传距离最大的是毛白杨雄株和银白杨雌株，最小的

是中国山杨雌株和中国山杨雄株；６个黑杨派树种
扩增出９１条多态性条带，各样本之间遗传相似系数
为 ０．６７８８ ０．８８６２，遗传距离为 ０１１３８
０．３２１２，其中，遗传距离最大的是加拿大杨雄株和
欧美杨雄株，最小的是欧美杨雌株和欧美杨雄株；２
个胡杨派树种扩增出２４条多态性条带，遗传相似系
数为０．９１０３，遗传距离为０．０８９７（表４）。派内种
间遗传相似性最大的是胡杨雌株和胡杨雄株，可能

表明二者之间具有较小的遗传差异。

表３　青杨派派内树种间的遗传相似系数
Ｔａｂｌｅ３　ＧｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｉｎＳｅｃｔ．Ｔａｃａｍａｈａｃａ

大青杨雌 大青杨雄 青杨雌 青杨雄 毛果杨 小叶杨雄 冬瓜杨 小叶杨雌 三脉青杨雌 藏川杨 辽杨 滇杨

大青杨雌 １

大青杨雄 ０．８９３３ １

青杨雌 ０．８１２５ ０．８６９０ １

青杨雄 ０．８０５６ ０．７６３２ ０．８３９５ １

毛果杨 ０．６４１８ ０．６６２０ ０．６７１１ ０．６７６５ １

小叶杨雄 ０．７０００ ０．７６１９ ０．７７５３ ０．７５３１ ０．７６３２ １

冬瓜杨 ０．７２６１ ０．７７５８ ０．７７７１ ０．７２９６ ０．６４４３ ０．８０００ １

小叶杨雌 ０．７０９７ ０．７３６２ ０．７８６１ ０．７５１６ ０．６８０３ ０．８５５５ ０．８２３５ １

三脉青杨雌 ０．６２５０ ０．６４４７ ０．６４２０ ０．６４３８ ０．６７６５ ０．７７７８ ０．６７９２ ０．７５１６ １

藏川杨 ０．７０５９ ０．７４５３ ０．７７１９ ０．７４８４ ０．６４８３ ０．７６０２ ０．７７３８ ０．７５９０ ０．６８３９ １

辽杨 ０．６９８４ ０．６５６７ ０．６３８９ ０．６４０６ ０．５７６３ ０．６１１１ ０．６３８３ ０．６３３１ ０．５１５６ ０．６５６９ １

滇杨 ０．７０７５ ０．７３５５ ０．７１５２ ０．６９８０ ０．６６１９ ０．７２７３ ０．７７７８ ０．７３７５ ０．６５７７ ０．８１０１ ０．７４８１ １
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表４　杨属派内遗传距离的变幅和均值
Ｔａｂｌｅ４　Ｔｈｅｒａｎｇｅａｎｄｍｅａｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ

ｉｎｓｅｃｔｉｏｎｓｏｆＰｏｐｕｌｕｓ

派别Ｓｅｃｔｉｏｎｓ
遗传距离的变幅

Ｒａｎｇｅｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ
均值

Ｍｅａｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ

青杨派Ｔａｃａｍａｈａｃａ ０．１０６７ ０．４８４４ ０．２８０９
白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ ０．１１３４ ０．４７０６ ０．３０１８
黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ ０．１１３８ ０．３２１２ ０．２２４２
胡杨派Ｔｕｒａｎｇａ ０．０８９７ ０．０８９７

２．３　杨属派间的遗传变异和亲缘关系分析
对杨属４个派的３３个样本的派间遗传变异和

亲缘关系分析表明：各杨树样本间的遗传相似系数为

０．４４８６ ０．９１０３，其中，不同派的样本间遗传相似性
最小的是辽杨和毛白杨雄株，其相似系数为０．４４８６，
遗传距离为０．５５１４；不同派的样本间遗传相似性最
大的是青杨雌株和中国山杨雄株，为０７８０７，遗传距
离为０．２１９３。杨属派间的平均遗传距离最大的是白
杨派和胡杨派，为０．３７７７；其次是白杨派和黑杨派
（０．３６７１）、青杨派和胡杨派（０３６４５）及青杨派和白
杨派（０．３６３８），这三组的遗传距离中等；之后是青杨
派和黑杨派（０．３３６０），而遗传距离最小的是黑杨派
和胡杨派，为０．３３３５（表５）。

表５　杨属派间遗传距离的变幅和均值
Ｔａｂｌｅ５　ＴｈｅｒａｎｇｅａｎｄｍｅａｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｍｏｎｇｓｅｃｔｉｏｎｓｉｎＰｏｐｕｌｕｓ

派别Ｓｅｃｔｉｏｎ 青杨派Ｔａｃａｍａｈａｃａ 白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ 黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ 胡杨派Ｔｕｒａｎｇａ
青杨派Ｔａｃａｍａｈａｃａ ０．３６３８　　 ０．３３６０　　 ０．３６４５
白杨派ＬｅｕｃｅＤｕｂｙ ０．２１９３ ０．５５１４ ０．３６７１ ０．３７７７
黑杨派Ａｉｇｅｉｒｏｓ ０．２３２６ ０．４８５３ ０．２３６６ ０．４７２９ ０．３３３５
胡杨派Ｔｕｒａｎｇａ ０．３０２６ ０．４６１５ ０．２９４８ ０．４９６２ ０．２８９５ ０．３７２５

２．４　聚类分析
根据各杨树种间的遗传相似系数，采用 ＮＴＳＹＳ

ｐｃ２．１版分析软件，利用非加权配对算术平均法
（ＵＰＧＭＡ）进行聚类分析，构建了３３个杨属样本的
亲缘关系树状图。由聚类图（图３）可知：３３个杨树
材料在遗传相似系数０．６０８的位置可以分成２大类
群，即黑杨派、胡杨派和青杨派为一个分支，白杨派

单独形成另一个分支，可能暗示黑杨派、胡杨派和青

杨派间的亲缘关系更近。以０．６２８的相似系数为阈
值，可将材料分为４大类：第Ⅰ类包括９个树种的１２
个样本，均为青杨派树种；第Ⅱ类有４个树种的６个
样本，均为黑杨派树种；第Ⅲ类有１个树种的２个样
本，为胡杨派树种；第 ＩＶ类有８个树种的１３个样
本，为白杨派树种。

图３　３３个杨属样本基于ＳＲＡＰ分析的聚类图
Ｆｉｇ．３　Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ３３ＰｏｐｕｌｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅｓｆｒｏｍｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＳＲＡＰｍａｒｋｅｒｓ
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３　讨论
３．１　杨属派内种间的遗传变异和亲缘关系
３．１．１　青杨派　青杨派树种种类众多，且分布的地
理跨度较广，是研究杨属派内种间遗传变异和亲缘

关系的理想对象。由本研究构建的 ＵＰＧＭＡ系统发
育树（图３）可以看出：除了毛果杨和三脉青杨形成
一个单独分支之外，青杨派的其它种包括小叶杨、滇

杨等聚类形成另一个分支。青杨派中藏川杨的归属

是比较有争议的，藏川杨属于川杨（Ｐ．ｓｚｅｃｈｕａｎｉｃａ）
的一个变种。Ｈａｍｚｅｈ等［２４］研究发现，川杨与青杨

派有相似的核糖体 ＩＴＳ序列，但同时也有与黑杨派
相似的叶绿体 ＴｒｎＴＦ序列，说明川杨是杂种起源。
对西南地区杨属青杨派乡土树种的研究表明，藏川

杨与昌都杨（Ｐ．ｑａｍｄｏｅｎｓｉｓ）、德钦杨（Ｐ．ｈａｏａｎａ）等
亲缘关系很近［２５－２６］；而本研究中藏川杨与滇杨、辽

杨聚类在一起，这与李善文等［１２］和史全良等［２７］研

究结果相一致，推测藏川杨属于青杨派。滇杨作为

少有的低纬度高海拔杨属树种，其雌雄花蕊的长度

与蒴果的瓣裂数与青杨派某些其他树种存在差异，

滇杨的分类地位也存在着较大的争议。史全良

等［２７］利用ＩＳＴ序列构建的系统发育树认为，滇杨与
白杨派的银白杨和欧洲山杨亲缘关系较近；陈珂［２８］

研究发现，在 ＳＳＲ和 ＩＳＳＲ的聚类分析中，滇杨明显
与青杨派其它树种分离而独立形成一组，而在ＡＦＬＰ
和ｃｐＤＮＡ的聚类分析中，滇杨与小叶杨、三脉青杨
聚类形成一支；Ｃｅｒｖｅｒａ等［１１］和李善文等［１２］研究结

果表明，滇杨和小叶杨的亲缘关系较近。本研究中，

滇杨与藏川杨和辽杨聚为一类，且与小叶杨等其他

青杨派物种形成一个大的分支，可能暗示滇杨与青

杨派其他树种的亲缘关系较近，推测滇杨同样属于

青杨派树种。

３．１．２　白杨派　传统上白杨派可分为山杨亚派和
白杨亚派，山杨亚派主要包括河北杨、欧洲山杨（Ｐ．
ｔｒｅｍｕｌａ）、美洲山杨、中国山杨和响叶杨（Ｐ．ａｄｅｎｏｐｏ
ｄａ）等，银白杨、新疆杨、毛白杨等是白杨亚派的代表
树种。但由本研究构建的 ＵＰＧＭＡ系统发育树（图
３）可以看出：山杨亚派的中国山杨、河北杨、美洲山
杨和白杨亚派的银白杨、新疆杨在遗传相似系数在

０．６３８水平时聚类形成一个分支，而其它的种包括
由银白杨与腺毛杨（Ｐ．ｇｌａｎｄｕｌｏｓａ）杂交形成的银腺
杨、由毛白杨与新疆杨杂交产生的毛新杨以及白杨

亚派的毛白杨则形成另外一个分支。由此结果可以

看出，首先河北杨与中国山杨最终聚类成一个分支，

推测这二者亲缘关系比较近，符合传统分类上河北

杨属于山杨亚派的归类。其次，由聚类结果看，山杨

亚派并不能清晰地与白杨亚派区分开，可能的原因

之一是中国山杨、欧洲山杨和美洲山杨在归类上存

在分歧。史全良等［２７］研究显示，欧洲山杨与银白杨

和银灰杨形成一个单独分支，而且白杨派内部各树

种间的关系形成一个多歧平行的结构。Ｗａｎｇ等［２９］

研究发现，欧洲山杨更接近于中国山杨，美洲山杨与

大齿杨（Ｐ．ｇｒａｎｄｉｄｅｎｔａｔａ）形成另一个分支，因此，可
能传统上对美洲山杨和中国山杨的分类存在疑问。

另一个可能的原因是白杨派的很多树种都是杂种起

源，王东升［３０］综合核基因和 ｃｐＤＮＡ系统发育树以
及Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ结果显示，河北杨的起源方式是由父本
银白杨向母本中国山杨单向授粉形成的杂种，而毛

白杨形成比较复杂，在 ｃｐＤＮＡ树中毛白杨分成了２
种类型，毛白杨 Ｉ可能是由父本银白杨向母本响叶
杨单向授粉形成的杂种，而毛白杨 ＩＩ推测可能是
（中国山杨♀×响叶杨♂）×银白杨的复合杂种，而
且，杂种起源也导致种内不同类型及单株之间遗传

变异很大。因此，由于白杨派树种复杂的起源方式，

可能传统的白杨和山杨２个亚派的分类方式并不
准确。

３．１．３　黑杨派　黑杨派树种在世界范围内广泛分
布，具有速生、易繁殖等特点，是重要的用材树种。

由本研究构建的ＵＰＧＭＡ系统发育树（图３）可以看
出：６个黑杨派树种能聚类成一个单独分支，之后加
拿大杨和山海关杨相继分化，而美洲黑杨和欧美杨

在遗传相似系数为０７６６水平上才出现分化，这可
能说明美洲黑杨和欧美杨之间亲缘关系较近，其遗

传相似系数为０．７８０５ ０．８３２３。本研究中，加拿
大杨是美洲黑杨和欧洲黑杨的杂交种，山海关杨是

欧美杨的栽培变种，加拿大杨和山海关杨的遗传相

似系数为０７５２９，最终各自聚类为一个分支；相对
于加拿大杨，山海关杨与美洲黑杨和欧美杨在遗传

相似系数为０．７３４时才出现分化，可能暗示山海关
杨与美洲黑杨和欧美杨亲缘关系相对更近。不同的

杂交种与父母本的遗传距离存在差异，可能是由于

不同的杂交组合所产生的杂种优势差异导致的。

３．２　杨属派间的遗传关系
通过系统发育树可以看出，在遗传相似系数

０６０８水平上，白杨派首先单独形成一个分支，而黑
杨派、胡杨派和青杨派形成另一分支；在遗传相似系

３９
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数０．６１８水平上，青杨派才与黑杨派、胡杨派分开形
成另一分支。这一结果可能暗示白杨派与其他各派

的亲缘关系较远，青杨派与黑杨派和胡杨派的亲缘

关系则比较近，黑杨派和胡杨派关系则最为紧密。

白杨派、黑杨派和青杨派之间的聚类结果与先

前采用的杂交试验和同工酶试验的结果相似［３１３２］。

张绮纹等［３３］对杨属各派花粉的扫描电镜结果显示，

青杨派和黑杨派树种花粉粒表面均有云片状雕纹，

雕纹上有小的乳凸和不规则小孔，虽有不同但基本

特征是一致的；白杨派的山杨亚派和白杨亚派树种

的花粉表面纹饰相似，但有区别，且与其他各派均不

同。杨属树种派间杂交试验显示，黑杨派和青杨派

树种杂交表现出较好的亲和性，易产生杂种，白杨派

与其它派之间存在明显的杂交障碍。对杨属不同派

间树种做同工酶试验结果也显示白杨派与青杨派和

黑杨派的同工酶谱带相似性低，亲缘关系较远。因

此，从杂交试验、同工酶分析、ＤＮＡ多态性３个方面
分析的结果可以推测黑杨派与青杨派之间的亲缘关

系较近，与白杨派亲缘关系较远。远缘杂交试验表

明［３１，３４３５］，青杨派与白杨派的派间杂交亲和力强于

黑杨派与白杨派，相对容易产生杂种。本研究中，青

杨派和白杨派的遗传距离为０．３６３８，小于白杨派和
黑杨派的遗传距离（０．３６７１），推测青杨派和白杨派
的亲缘关系相对更近，与前人研究结论相一致。

胡杨派的聚类方向却比较有争议。胡杨派共３
个种，即胡杨、灰胡杨（Ｐ．ｐｒｕｉｎｏｓａ）和肯尼亚胡杨
（Ｐ．ｉｌｉｃｉｆｏｌｉａ）。胡杨派树种叶片呈浅裂形或者深裂
形，对干旱具有较强的抗性，具备很多杨柳科的古老

特征，很多学者认为其是杨属物种最原始的类

群［３６］。Ｗａｎｇ等［３６］利用单拷贝核基因和 ｃｐＤＮＡ研
究发现，在ｃｐＤＮＡ系统发育树上胡杨派和青杨派亲
缘关系较近，核基因树表明胡杨派是相对古老的类

群。李善文等［１２］发现，胡杨派可以形成一个单独的

分支，独立于黑杨派、青杨派和白杨派之外。本研究

中发现，胡杨派同黑杨派最终聚类形成一支，与史全

良等［２７］的研究结果相一致，可能暗示胡杨派和黑杨

派关系比较紧密。但研究显示［３３］，胡杨派树种花粉

粒表面呈分立的疣状凸起，与杨属其他各派花粉相

比比较特殊；育种实践也证明，若不经过特殊处理，

胡杨派同其它派之间几乎不可配［１］。对于出现胡杨

派聚类方向与育种实践不一致的情况，分析可能的

原因是实验中胡杨派树种只选取了胡杨，取样品种

不足，容易因个体间的差异等因素影响其聚类方向。

４　结论
采用 ＳＲＡＰ分子标记技术，对采集自不同地区

的２２个杨属树种３３个样本进行遗传变异和亲缘关
系分析，共扩增出４８７条清晰条带，多态性条带比率
为９０．５５％。研究结果显示，不同的杨树品种在
ＳＲＡＰ位点有较高的多态性。聚类分析结果表明，３３
个样本可分为４大类，这一聚类结果与传统的分类
结果一致，且白杨派单独形成一个分支，黑杨派、胡

杨派和青杨派形成另一分支，可能暗示白杨派与其

他各派的亲缘关系较远，青杨派与黑杨派和胡杨派

的亲缘关系则比较近。本研究表明，ＳＲＡＰ分子标记
适用于分析杨属的遗传变异和亲缘关系，研究结果

为杨属树种的分类鉴定、系统进化以及遗传育种等

提供了一定的理论依据。
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