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摘要：［目的］揭示大花序桉的遗传多样性，为大花序桉群体资源的保存和育种潜力的评估提供理论基础。［方

法］利用１４个简单重复序列（ＳＳＲ）标记对大花序桉４个主要分布地区进行变异检测，分析位点多态性和群体多

样性，计算地区间的分化系数和遗传相似性以及地区间和地区内的分子方差分量，基于遗传相似性进行聚类分

析。［结果］１４个ＳＳＲ标记共检测到２４９个等位片段，平均每个标记检测到１８个等位片段。基于所有标记，大

花序桉各地区的Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ信息指数平均为１．７８５４，观测杂合度平均为０．５１００，期望杂合度平均为０．７８８２，表

明遗传多样性较高。地区间平均遗传分化系数为０．０７１６，分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）中群体间方差分量仅为

６８％，表明遗传分化水平中等、遗传变异主要存在于群体内。非加权分组算术平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类分析将大

花序桉４个主要分布地区划分为北部和南部２大类。［结论］种质资源保存要优先考虑多样性较高的地区。大

花序桉遗传多样性较高，进一步选育的潜力较大。
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　　大花序桉（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ．ｃｌｏｅｚｉａｎａＦ．Ｍｕｅｌｌ．）为桉
属昆士兰桉亚属（ＩｄｉｏｇｅｎｅｓＬ．Ｄ．Ｐｒｙｏｒ＆Ｌ．Ａ．Ｓ．
ＪｏｈｎｓｏｎｅｘＢｒｏｏｋｅｒ）树种，自然分布仅限于澳大利亚
昆士兰州４个不连续的地理分布区，其木材黄褐色、
材质重硬、纹理通直、具黑金条纹，是很好的锯材树

种［１－３］。我国引种大花序桉始于１９７２年，生长较迅
速，材质优良，如１７年生大花序桉平均基本密度达
０．７０６ｇ·ｃｍ－３［４］，目前已在广西和福建等地广泛用
于实木用材林的营建。

遗传多样性是生态系统多样性和物种多样性的

基础，研究一个物种的遗传多样性有助于理解其遗

传变异水平及其在不同分布区的分化。分子标记是

以ＤＮＡ多态性为基础的遗传标记，广泛用作遗传多
样性研究的手段，其中，简单重复序列（ＳＳＲ）标记具
有共显性、多态性高、重复性好等优点，已应用于细

叶桉（Ｅ．ｔｅｒｅｔｉｃｏｒｎｉｓＳｍｉｔｈ）［５］、粗皮桉（Ｅ．ｐｅｌｌｉｔａＦ．

Ｍｕｅｌｌ．）［６－７］等桉属树种的遗传多样性研究。对于
大花序桉，国外学者曾利用同工酶进行了种源的遗

传多样性分析［８］，近几年也利用木材力学性

质［９－１０］、生长和适应性［１１］等表型性状进行遗传变异

研究，但基于ＤＮＡ水平的遗传多样性鲜见报道。本
研究利用ＳＳＲ标记对大花序桉４个主要分布地区进
行了遗传多样性分析，旨在揭示大花序桉群体的遗

传变异规律和遗传分化水平，以期为遗传资源的保

存和育种潜力的评估提供理论基础。

１　试验材料
试验材料基于广西壮族自治区林业科学研究院

引种的大花序桉种源／家系试验林，试验育苗的种子
采自澳大利亚昆士兰州４个主要分布地区［１２］的１１９
株母树（半同胞家系）（表１），每株母树（家系）选取
１株子代采集嫩叶。
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２　研究方法
２．１　ＤＮＡ提取与ＳＳＲ分析

大花序桉 ＤＮＡ提取采用天根生化科技（北
京）有限公司的植物基因组 ＤＮＡ提取试剂盒，用
１．５％琼脂糖凝胶电泳检测其浓度和质量。从已发
表的桉树 ＳＳＲ标记中筛选出多态性较好的 １４个
（表２）用于本研究，包括 Ｚｈｏｕ等（标记序号 １
８）［１３］、周长品等（标记序号９和１０）［１４］、Ｈｅ等（标记
序号 １１）［１５］、Ｂｒｏｎｄａｎｉ等（标记序号 １２ １４）［１６］。
ＳＳＲ标记的检测方法参照文献［１７］，ＰＣＲ产物利用

ＡＢＩ３１３０ｘｌ遗传分析仪（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，美国）
检测。

表１　大花序桉样品起源的基本信息
Ｔａｂｌｅ１　ＯｒｉｇｉｎａｌｌｏｃａｌｉｔｙｏｆＥ．ｃｌｏｅｚｉａｎａ

ｓａｍｐｌｅｓｔｅｓｔｅｄ

起源地区

Ｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎ
纬度（Ｓ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

家系数量／个
Ｆａｍｉｌｙｎｕｍｂｅｒ

北部沿海 Ｎｏｒｔｈｅｒｎｃｏａｓｔａｌ １５° ２０°１４５° １４７° ４１

北部内陆 Ｎｏｒｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ １７° １８°１４５° １４６° １７

南部内陆 Ｓｏｕｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ ２５° ２６°１５０° １５２° ７

南部近沿海 Ｓｏｕｔｈｅｒｎｓｕｂｃｏａｓｔａｌ２５° ２７°１５２° １５３° ５４

表２　ＳＳＲ标记及其引物序列
Ｔａｂｌｅ２　ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓａｎｄｔｈｅｉｒｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

序号

Ｎｏ．
ＳＳＲ标记
ＳＳＲｍａｒｋｅｒ

前向引物序列

Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）
后向引物序列

Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）

１ ＥＵＣｅＳＳＲ０２９４ｎ ＴＧＣＴＧＡＴＧＴＴＣＣＣＧＣＣＴＡＣ ＧＧＡＡＧＣＡＡＡＴＣＡＴＣＣＡＧＣＡＣ

２ ＥＵＣｅＳＳＲ０９５２ ＡＡＡＡＧＣＡＧＡＧＣＧＡＣＡＧＣＧ ＴＴＣＧＧＣＣＡＴＡＡＡＣＣＡＴＣＣ

３ ＥＵＣｅＳＳＲ１１４５ｎ２ ＧＧＣＣＧＧＧＧＡＣＡＧＡＡＡＣＴＣ ＴＧＣＴＡＣＧＧＧＡＧＣＧＡＡＡＣＣ

４ ＥＵＣｅＳＳＲ０８５０ ＴＡＡＡＣＴＣＣＡＴＴＣＴＣＣＴＣＣＡＡ ＣＧＴＧＡＡＣＣＣＡＣＡＴＴＧＣＴＣ

５ ＥＵＣｅＳＳＲ００３５ｎ ＧＣＴＣＣＣＴＣＣＴＧＣＧＡＧＡＴＴＴ ＣＧＣＣＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＴＡＣＴＴＧＡＡ

６ ＥＵＣｅＳＳＲ０６２０ ＣＣＧＣＡＣＴＣＣＡＡＧＧＡＣＣＡＣＡ ＣＡＧＴＡＧＣＣＧＣＴＧＣＴＣＡＡＡ

７ ＥＵＣｅＳＳＲ０５９９ ＣＣＧＡＧＡＡＡＣＧＣＡＧＧＡＴＧＴ ＣＧＧＣＧＧＡＧＴＣＧＴＡＧＧＡＡＧＴ

８ ＥＵＣｅＳＳＲ０２７６ｎ ＧＡＴＧＧＴＴＧＣＣＡＧＡＴＧＡＣＴ ＴＣＴＣＡＴＣＴＣＡＴＣＡＴＴＣＡＣＴＡＡＡ

９ ＥＵＣｅＳＳＲ０９８４ ＴＣＴＴＡＣＧＣＡＣＣＧＴＣＣＴＣＴ ＡＧＣＣＡＴＴＴＣＧＣＴＣＣＴＴＣＣ

１０ ＥＵＣｅＳＳＲ１０８７ｎ ＡＧＧＣＡＣＡＡＣＡＡＧＧＴＡＡＡＧＣ ＧＡＧＧＧＣＣＡＡＴＣＴＡＧＣＡＴＣ

１１ ＥＵＣｅＳＳＲ７１２ ＣＡＴＴＣＣＴＣＣＧＡＧＣＡＴＴＴＣＣ ＧＣＧＡＣＡＡＣＡＡＣＧＧＡＧＡＣＡＡ

１２ Ｅｍｂｒａ８ ＣＡＣＡＡＣＴＡＡＡＡＡＴＣＡＡＡＡＣＣＣ ＡＡＡＧＡＧＣＡＧＡＴＴＡＴＴＡＣＡＧＡＡＧＣ

１３ Ｅｍｂｒａ４０ ＡＡＡＧＴＡＴＣＴＴＣＡＣＧＣＴＴＣＡＴ ＴＣＣＣＡＡＴＣＡＴＧＡＴＣＴＴＣＡＧ

１４ Ｅｍｂｒａ１００ ＴＧＴＧＴＴＣＴＣＧＧＴＴＴＣＡＡＡＡＣＴ ＴＧＴＧＡＡＧＴＧＡＴＧＣＧＡＡＧＣ

２．２　数据处理
利用软件 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒＶ１．９５［１８］读取 ＳＳＲ标记

数据，利用软件 ＰＯＰＧＥＮ１．３１［１９］计算各参数，利用
软件ＮＴＳＹＳｐｃ２．１［２０］构建聚类树状图。

３　结果与分析
３．１　ＳＳＲ位点的多态性

１４个ＳＳＲ标记的多态性参数（表３）表明：１４个
ＳＳＲ标记共检测到２４９个等位片段，平均每个标记的
等位片段为１８个，其中，最多的标记（ＥＵＣｅＳＳＲ０８５０）
为２４个，最少的标记（ＥＵＣｅＳＳＲ０９５２）为６个；有效等
位片段数为 １．９７２５ １１．２６５４，平均为 ６．９５９６；
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ信息指数为 ０．９９１７ ２．７０９３，平均为
２１５９７；Ｎｅｉ′ｓ遗传多样性指数为０．４９３０ ０．９１１２，
平均为０．８２２３；观测杂合度为０．２７３５ ０．７６９２，

平均为０．５０８３；期望杂合度为０．４９５１ ０．９１５１，
平均为０．８２５８。
３．２　大花序桉遗传多样性

大花序桉 ４个主要分布区的遗传多样性参数
（表４）表明：等位片段数为５．０７１４ １２．６４２９，平
均为 ９．９８２１；有效等位片段数为 ３．７５１６
６．５２６７，平均为 ５．２６７８；Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ信息指数为
１４０４２ １．９６６４，平均为１．７８５４；Ｎｅｉ′ｓ遗传多样
性指数为０．６９７４ ０．７９５７，平均为０．７６１８；观测
杂合度为０．５０００ ０．５３０４，平均为０．５１００；期望
杂合度为０．７６０８ ０．８２１４，平均为０．７８８２，表明
各地区的多样性水平较高。大花序桉４个地区的遗
传多样性参数存在差异，北部地区各参数值相对较

大，可能是起源中心。

２４
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表３　１４个ＳＳＲ位点的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ３　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｔｈｅ１４ＳＳＲｌｏｃｉａｎａｌｙｚｅｄ

ＳＳＲ位点
ＳＳＲｌｏｃｕｓ

等位片段数（Ｎａ）
Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位片段数（Ｎｅ）
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒ
ｏｆａｌｌｅｌｅｓ

观测杂合度（Ｈｏ）
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度（Ｈｅ）
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ信息指数（Ｉ）
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ′ｓ遗传多样性
指数（Ｈ）

Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ＥＵＣｅＳＳＲ０２９４ｎ ２３ １０．１３７６ ０．４６６１ ０．９０５２ ２．５４５４ ０．９０１４
ＥＵＣｅＳＳＲ０９５２ ６ １．９７２５ ０．７６９２ ０．４９５１ ０．９９１７ ０．４９３０
ＥＵＣｅＳＳＲ１１４５ｎ２ ２２ ７．９１５９ ０．５６７８ ０．８７７４ ２．４０９２ ０．８７３７
ＥＵＣｅＳＳＲ０８５０ ２４ １１．２６５４ ０．５０８５ ０．９１５１ ２．７０９３ ０．９１１２
ＥＵＣｅＳＳＲ００３５ｎ １１ ４．６６０１ ０．４８７２ ０．７８８８ １．７５８９ ０．７８５４
ＥＵＣｅＳＳＲ０６２０ １８ ５．２７４１ ０．２７３５ ０．８１３９ ２．０２１６ ０．８１０４
ＥＵＣｅＳＳＲ０５９９ １７ ５．３０２４ ０．４４０７ ０．８１４９ ２．０６４７ ０．８１１４
ＥＵＣｅＳＳＲ０２７６ｎ ２２ ５．２２１８ ０．５１６９ ０．８１１９ ２．０６４３ ０．８０８５
ＥＵＣｅＳＳＲ０９８４ ７ ３．５３６７ ０．４１５３ ０．７２０３ １．４４３１ ０．７１７３
ＥＵＣｅＳＳＲ１０８７ｎ １４ ８．０２７７ ０．６２７１ ０．８７９２ ２．２４３２ ０．８７５４
ＥＵＣｅＳＳＲ７１２ ２２ ８．９２６０ ０．６０３４ ０．８９１８ ２．５５１２ ０．８８８０
Ｅｍｂｒａ８ ２３ ６．９８２９ ０．５５０８ ０．８６０４ ２．３９６６ ０．８５６８
Ｅｍｂｒａ４０ ２１ ８．４２６０ ０．５４２４ ０．８８５１ ２．５０９３ ０．８８１３
Ｅｍｂｒａ１００ １９ ９．７８５０ ０．３４７５ ０．９０１６ ２．５２７９ ０．８９７８
均值 Ｍｅａｎ １８ ６．９５９６ ０．５０８３ ０．８２５８ ２．１５９７ ０．８２２３

表４　大花序桉的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ４　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｆｏｒｔｈｅｆｏｕｒｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎｓｏｆＥ．ｃｌｏｅｚｉａｎａ

起源地区

Ｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎ

等位片

段数（Ｎａ）
Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位片

段数（Ｎｅ）
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒ
ｏｆａｌｌｅｌｅｓ

观测杂

合度（Ｈｏ）
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂

合度（Ｈｅ）
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ信息
指数（Ｉ）
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ′ｓ遗传多样性
指数（Ｈ）
Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

北部沿海Ｎｏｒｔｈｅｒｎｃｏａｓｔａｌ １２．６４２９ ６．０４４２ ０．５０２６ ０．７９３２ １．９６６４ ０．７８３７
北部内陆Ｎｏｒｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ ９．８５７１ ６．５２６７ ０．５３０４ ０．８２１４ １．９３００ ０．７９５７
南部内陆Ｓｏｕｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ ５．０７１４ ３．７５１６ ０．５０００ ０．７６０８ １．４０４２ ０．６９７４
南部近沿海Ｓｏｕｔｈｅｒｎｓｕｂｃｏａｓｔａｌ １２．３５７１ ４．７４８５ ０．５０７０ ０．７７７５ １．８４１１ ０．７７０３
均值 Ｍｅａｎ ９．９８２１ ５．２６７８ ０．５１００ ０．７８８２ １．７８５４ ０．７６１８

３．３　地区间的遗传分化
大花序桉４个主要分布区的遗传分化系数和基

因流（表５）表明：地区间遗传分化系数为０．０２５８

０．１０６７，平均为０．０７１６；基因流为２．０９２０ ９．４２３０，
平均为３．２４２９，说明大花序桉具有中等的遗传分
化，且基因流动程度相对较高。

表５　大花序桉遗传分化系数和基因流
Ｔａｂｌｅ５　ＣｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｆｌｏｗｂｅｔｗｅｅｎＥ．ｃｌｏｅｚｉａｎａｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎｓ

ＳＳＲ位点
ＳＳＲｌｏｃｕｓ

地区内近交系数

Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ
ｒｅｌａｔｉｖｅｔｏｔｈｅｓｕｂｒｅｇｉｏｎ（Ｆｉｓ）

地区间近交系数

Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ
ｒｅｌａｔｉｖｅｔｏｔｈｅｔｏｔａｌｒｅｇｉｏｎ（Ｆｉｔ）

地区间分化系数

Ｂｅｔｗｅｅｎｒｅｇｉｏｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ（Ｆｓｔ）

基因流

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｍｉｇｒａｎｔｓ（Ｎｍ）

ＥＵＣｅＳＳＲ０２９４ｎ ０．３５７７ ０．３９６８ ０．０６０９ ３．８５２９
ＥＵＣｅＳＳＲ０９５２ ０．５２６７ ０．５４７１ ０．０４３２ ５．５３７９
ＥＵＣｅＳＳＲ１１４５ｎ２ ０．４８８６ ０．５１７１ ０．０５５７ ４．２３６５
ＥＵＣｅＳＳＲ０８５０ ０．３９４９ ０．４２９１ ０．０５６５ ４．１７６２
ＥＵＣｅＳＳＲ００３５ｎ ０．２８９８ ０．３２４１ ０．０４８３ ４．９２８５
ＥＵＣｅＳＳＲ０６２０ ０．１３７９ ０．１９６７ ０．０６８２ ３．４１３１
ＥＵＣｅＳＳＲ０５９９ ０．１６２７ ０．２５２０ ０．１０６７ ２．０９２０
ＥＵＣｅＳＳＲ０２７６ｎ ０．４１１０ ０．４２６３ ０．０２５８ ９．４２３０
ＥＵＣｅＳＳＲ０９８４ ０．１５８８ ０．２４８３ ０．１０６４ ２．０９９５
ＥＵＣｅＳＳＲ１０８７ｎ ０．６０２４ ０．６１９１ ０．０４１８ ５．７２６９
ＥＵＣｅＳＳＲ７１２ ０．３９４１ ０．４５３３ ０．０９７６ ２．３１２２
Ｅｍｂｒａ８ ０．３５８８ ０．４０９６ ０．０７９２ ２．９０７４
Ｅｍｂｒａ４０ ０．４４５４ ０．５０３１ ０．１０３９ ２．１５６３
Ｅｍｂｒａ１００ ０．２２８３ ０．３０３８ ０．０９７８ ２．３０５０
均值 Ｍｅａｎ ０．３５５４ ０．４０１６ ０．０７１６ ３．２４２９
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　　分子方差（ＡＭＯＶＡ）（表６）表明：大部分遗传
变异发生在地区内（９３．２％），地区间方差分量仅占

６．８％，表明大花序桉的群体结构较弱，群体间遗传
分化不明显。

表６　大花序桉遗传变异的ＡＭＯＶＡ分析
Ｔａｂｌｅ６　ＡＭＯＶＡｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｗｉｔｈｉｎａｎｄａｍｏｎｇｒｅｇｉｏｎｖａｒｉａｔｉｏｎｓｉｎＥ．ｃｌｏｅｚｉａｎａ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

Ｄｅｇｒｅｅｓｏｆｆｒｅｅｄｏｍ
平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ
方差分量

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
方差分量比

Ｒａｔｉｏｏｆｖａｒｉａｎｃｅ／％
地区间Ａｍｏｎｇｒｅｇｉｏｎｓ ３ ９２．４ ０．４４０４ ６．８
地区内个体间Ａｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｉｔｈｉｎｒｅｇｉｏｎｓ １１５ ９４４．５ ２．２６６３ ３５．５
个体间Ｗｉｔｈｉｎｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ １１９ ４３８．０ ３．６８０７ ５７．７
总计 Ｔｏｔａｌ ２３７ １４７４．９ ６．３８７３ １００．０

　　４个地区间的遗传一致度和遗传距离（表７）表
明：遗传一致度为 ０．６４９８ ０．８９６１，平均为
０．７１７２；遗传距离为 ０．１０９８ ０．４３１０，平均为
０３３８９。基于遗传一致度，利用非加权分组算术平

均（ＵＰＧＭＡ）法进行聚类分析（图１）表明：遗传一致
度为０．７４时，大花序桉４个主要分布区被划分为北
部亚类和南部亚类。

表７　大花序桉４个地区间的Ｎｅｉ′ｓ遗传一致度与遗传距离
Ｔａｂｌｅ７　Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＥ．ｃｌｏｅｚｉａｎａｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎｓ

起源地区Ｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎ 北部沿海Ｎｏｒｔｈｅｒｎｃｏａｓｔａｌ北部内陆Ｎｏｒｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ 南部内陆Ｓｏｕｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ 南部近沿海Ｓｏｕｔｈｅｒｎｓｕｂｃｏａｓｔａｌ
北部沿海Ｎｏｒｔｈｅｒｎｃｏａｓｔａｌ ０．８９６１ ０．６７５９ ０．６４９８
北部内陆Ｎｏｒｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ ０．１０９８ ０．６６９０ ０．６６５９
南部内陆Ｓｏｕｔｈｅｒｎｉｎｌａｎｄ ０．３９１７ ０．４０２０ ０．７４６４
南部近沿海Ｓｏｕｔｈｅｒｎｓｕｂｃｏａｓｔａｌ ０．４３１０ ０．４０６６ ０．２９２５

　　注：对角线上方为遗传一致度，对角线下方为遗传距离。

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙｗａｓａｂｏｖｅｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌ，ａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｗａｓｂｅｌｏｗｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌ．

图１　大花序桉４个主要地区的聚类分析
Ｆｉｇ．１　ＵＰＧＭＡｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆｆｏｕｒ
Ｅ．ｃｌｏｅｚｉａｎａｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｇｉｏｎｓ

４　讨论
４．１　大花序桉的遗传多样性

大花序桉的遗传多样性水平较高，平均期望杂

合度为０．７８８２，与基于ＳＳＲ分析的大部分桉属树种
的遗传多样性水平相似，如蓝桉（Ｅ．ｇｌｏｂｕｌｕｓＬａ
ｂｉｌｌ．）［２１］、尾叶桉（Ｅ．ｕｒｏｐｈｙｌｌａＳ．Ｔ．Ｂｌａｋｅ）［２２］、弹
丸桉（Ｅ．ｐｉｌｕｌａｒｉｓＳｍｉｔｈ）［２３］、棒头桉（Ｅ．ｇｏｍｐｈｏ
ｃｅｐｈａｌａＳ．Ｔ．Ｂｌａｋｅ）［２４］、细叶桉［５］、粗皮桉［６］等的

平均期望杂合度分别为０．８２０、０．７３９、０．７８０、０．７５０、
０．８００、０６７８。大花序桉自然分布仅限昆士兰州，但

其有效群体较大，自然群体以随机异交为主，这是大

花序桉和大部分桉属树种遗传多样性水平较高的主

要原因。此外，地区或群体取样量一定程度上影响

多样性水平，如本研究中南部内陆地区仅７株样品，
期望杂合度（０．７６０８，表４）低于其他３个地区，但仅
稍低于样品量为 ５４的南部近沿海地区（Ｈｅ＝
０．７７７５，表４）；在西方桉（Ｅ．ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓＥｎｄｌ．）［２５］

研究中，部分群体取样量少于１０株仍有效地分析了
群体多样性。

４．２　大花序桉遗传分化
大花序桉的遗传分化系数平均为０．０７１６，分化

度不高，类似于蓝桉［２１］，显著高于细叶桉［５］、粗皮

桉［６］和 尾 叶 桉［２２］。大 花 序 桉 基 因 流 平 均 为

３．２４２９，表明有较频繁的基因交流，也是遗传分化
水平不高的原因。频繁的基因交流有助于维持群体

稳定，一定程度上增强群体对环境变化的适应

性［２６］。ＡＭＯＶＡ分析发现，大花序桉的地区内和地
区间均存在显著的遗传变异，群体内变异远大于群

体间变异，这与利用 ＳＳＲ分析的其他桉树树种的遗
传变异特点相似。本研究的遗传材料涵盖了大花序

桉的４个自然分布区，虽然北部与南部分布区不连
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续，但有效群体较大和异交交配系统可能是遗传分

化水平不高的主要原因。

聚类分析中，北部沿海地区和北部内陆地区被

聚为一亚类，南部内陆地区和南部近沿海地区被聚

为另一亚类，表明地理位置较近、气候条件相似的群

体遗传相似性较高而被聚为一亚类，这也与粗皮

桉［６］的群体聚类结果一致。

４．３　大花序桉种质资源保护与利用
大花序桉的遗传多样性丰富，表明进一步选择

和育种利用的潜力较好；其遗传变异９３．２％存在于
主要分布区内，表明在今后种质保存和核心群体构

建工作中应充分重视地区内相当数量家系的保存，

并且家系较少的地区需要补充新的种质资源，以提

高育种群体的遗传变异水平。北部沿海地区遗传多

样性较高，是选择和育种需要重点利用的材料；北部

沿海与北部内陆之间的遗传距离相对较小，北部内

陆可重视特有等位片段材料的保存和利用；北部沿

海和南部近沿海之间的遗传距离相对较大，可能产

生较大的种内杂交优势，在今后控制授粉的亲本选

配时可重视这两个地区的优良家系／单株。当然，分
子水平变异可能与表型变异存在差异［２１］，尤其是林

木表型易受环境影响，因此，分子水平的变异对经济

性状表现的影响仍待进一步的种源／家系试验进行
检测，杂交亲本的选配和种子园优良亲本的选用更

多地需要基于常规育种的表型选择。

５　结论
本文利用ＳＳＲ标记较系统地分析了大花序桉４

个主要天然分布区的遗传多样性和遗传分化，有助

于大花序桉种质资源的保存和育种利用的策略定

制。大花序桉的遗传多样性较高，育种的利用潜力

较大，种质资源保存应重视多样性较高地区的材料；

大花序桉的遗传分化水平中等，遗传变异主要来源

于地区内，但地区间仍存在较大程度的基因流，选择

育种可重视多样性较高的地区内家系／单株的选择。
今后应结合表型变异检测分子变异对表型选择的可

能影响。
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