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摘　 要: 伯乐树(Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｈｅｍｓｌ.)是主要分布于中国的濒危物种ꎮ 采用 ＡＦＬＰ 分子标记对分布于

中国 １１ 个省的 ２４ 个伯乐树居群 １９２ 个个体进行谱系地理学研究ꎮ 结果显示ꎬ 伯乐树有相对较高的遗传多样性

水平ꎬ 基因多样性指数(Ｈｅ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数( Ⅰ)分别为 ０􀆰２７２８ 和 ０􀆰４０７０ꎮ 伯乐树居群间的遗传分化远大于居

群内遗传分化ꎬ 遗传分化系数 ＧＳＴ ＝ ０􀆰７１３８ꎬ 基因流 Ｎｍ ＝ ０􀆰２００５ꎮ 通过聚类分析、 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析和 ＢＡＰＳ
分析发现ꎬ ２４ 个伯乐树居群可形成 ４ 大地理居群组和进化谱系ꎻ 云贵高原东部地区居群遗传多样性较高ꎬ 可能

是伯乐树在中国的扩散中心和冰期避难所ꎬ 伯乐树在冰期后由此向外进行居群扩散ꎻ 南岭地区各居群遗传多样

性水平普遍高于其他地区ꎬ 与邻近地区各居群的亲缘关系较近ꎬ 可能为伯乐树演化历史上的另一个冰期避难所ꎮ
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　 　 伯乐树(Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｈｅｍｓｌ.) 为

伯乐树科(Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａｃｅａｅ)伯乐树属落叶乔

木ꎬ 又名钟萼木或山桃花ꎬ 是以中国为分布中心的

单种科、 单种属植物ꎮ 伯乐树最初仅在我国境内发

现ꎬ 主要零星分布于我国长江以南各省区的山区地

带ꎬ 后在越南、 缅甸和泰国北部地区也有少量发

现[１ꎬ ２]ꎮ 长期以来ꎬ 原生境的破环和人为干扰使得

伯乐树野生种群数量锐减ꎬ 加之天然结实率低、 自

然更新困难ꎬ 使伯乐树处于濒危状态[３]ꎬ 被中国

物种红色名录评估为濒危等级[４]ꎬ 并被列为国家

Ⅰ级重点保护野生植物[５]ꎮ 伯乐树起源古老、 分

布稀少ꎬ 具有极高的科研和保护价值ꎮ
近年来ꎬ 已对伯乐树的遗传多样性与谱系地理

学进行了研究[２ꎬ ６－１４]ꎮ 其中ꎬ 多数研究结果认为伯

乐树居群间的遗传多样性差异大于居群内ꎬ 并且遗

传距离与地理距离呈正相关[２ꎬ ８ꎬ ９ꎬ １１ꎬ １３ꎬ １４]ꎮ 但是上

述研究的取样地理范围具有一定的局限性ꎬ 无法涵

盖伯乐树的大部分分布区ꎻ 且上述研究中采用 ＩＳ￣
ＳＲ 方法较多[６ꎬ ８ꎬ ９ꎬ １１ꎬ １３]ꎬ 对其他分子标记或基因

片段关注较少ꎮ
笔者所在团队以广东伯乐树居群为主要研究对

象ꎬ 以居群生态学、 生态解剖学以及传粉生物学为

重点展开了保护生物学方面的研究[１５ꎬ １６]ꎬ 并在此基

础上全面采集了全国分布的伯乐树居群样品ꎬ 涵盖

国内除四川省外伯乐树分布的所有省份[１]ꎮ 在此ꎬ
笔者首次采用双亲遗传的 ＡＦＬＰ 分子标记方法[２] 对

伯乐树居群进行遗传多样性与谱系地理学研究ꎬ 通

过分析不同地理分布的伯乐树居群的遗传多样性和

遗传结构ꎬ 探讨居群间的亲缘关系ꎬ 同时结合生态、
地理分布状况和地史资料ꎬ 推测伯乐树可能存在的

起源中心和冰期避难所ꎬ 以期为伯乐树的保护、 利

用以及种群恢复提供理论依据和重要基础资料ꎮ

１　 材料和方法

１􀆰 １　 实验材料

本研究从我国伯乐树分布地选取 ２４ 个分布点

作为实验样品采集点ꎬ 共采集全国 １１ 个省 ２４ 个

居群(表 １)ꎬ 平均每个省 １ ~ ３ 个采集点ꎮ 各种群

个体间距 ３０ ｍ 以上ꎬ 尽可能采集野外调查过程中

见过的所有伯乐树个体ꎮ 每个个体采集 ２ ~ ４ 片新

鲜、 无虫害、 干净的叶片(最好是嫩叶)ꎬ 放入装

有硅胶的封口袋并用记号笔标注号码ꎮ
１􀆰 ２　 实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 总 ＤＮＡ提取

在每个居群中选取状态较好的 ８ 个个体ꎬ 因在

湖南莽山仅取到 ７ 个个体ꎬ 故全部采用ꎮ 采用改进

的 ＣＴＡＢ 法[１７] 提取伯乐树叶片总 ＤＮＡꎬ 取 １ μＬ
ＤＮＡ 原液与 ４９ μＬ 双蒸水混匀ꎬ 用紫外可见分光

光度计进行 ＤＮＡ 质量和浓度检测ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＡＦＬＰ分析

１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 １　 基因组 ＤＮＡ的酶切检测

酶切体系为: ｄｄＨ２Ｏ ５􀆰６５ μＬꎬ １０ × ＮＥ ｂｕｆｆｅｒ
４􀆰０ μＬꎬ ＥｃｏＲＩ ０􀆰２５ μＬꎬ ＭｓｅＩ ０􀆰１ μＬꎬ ＤＮＡ １０ μＬꎬ
共 ２０ μＬꎮ 酶切反应程序为: ３７℃保温 ３ ｈꎬ ６５℃
灭活酶 ２０ ｍｉｎꎬ 将溶液用接头连接或放入－２０℃冰

箱保存待用ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 ２　 ＥｃｏＲＩ 和 ＭｓｅＩ 接头退火

按照产品说明书将接头溶解至 １００ μｍｏｌ / Ｌ 的

两对接头ꎬ 同体积混合稀释至 ５０ μｍｏｌ / Ｌꎬ 进行退

火ꎬ 结束后放入－２０℃冰箱保存待用ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 ３　 ＥｃｏＲＩ 和 ＭｓｅＩ 接头连接

ＥｃｏＲＩ 接头序列为: ５′￣ＣＴＣＧＴＡＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣ￣
ＣＣＡＴＣＴＧＡＣＧＣＡＴＧＧＴＴＡＡ￣５′ꎻ ＭｓｅＩ 接头序列为:
５′￣ＧＡＣＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＣＴＣＡＧＧＡＣＴＣＡＴ￣５′ꎮ
接头连接反应体系为: ｄｄＨ２Ｏ ３􀆰１ μＬꎬ １０ ×Ｔ４ ＤＮＡ
ｌｉｇａｓｅ ｂｕｆｆｅｒ １􀆰０ μＬꎬ ＥｃｏＲＩ ａｄａｐｔｏｒ(５０ ｐｍ / μＬ)
０􀆰４ μＬꎬ ＭｓｅＩ ａｄａｐｔｏｒ ( ５０ ｐｍ / μＬ) ０􀆰４ μＬꎬ Ｔ４
ＤＮＡ ｌｉｇａｓｅ(３５０ Ｕ / μＬ) ０􀆰１ μＬꎬ ＤＮＡ 酶切产物

５ μＬꎬ 共 １０ μＬꎮ 反应程序为: １６℃反应 ３ ｈꎬ 取

出ꎬ 稀释 １０ 倍用做 ＰＣＲ 反应模板或放入冰箱

－２０℃保存待用ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 ４　 ＰＣＲ 预扩增

预扩增引物 ＥｃｏＲＩ ＋ Ａ: ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡ￣
ＴＴＣＡꎬ ＭｓｅＩ ＋ Ｃ: ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣꎮ 预

扩增反应体系为: ｄｄＨ２Ｏ １３􀆰０ μＬꎬ １０ × ｂｕｆｆｅｒ
２􀆰０ μＬꎬ ｄＮＴＰ(２􀆰５ ｍｍｏｌ / μＬ) ２􀆰４ μＬꎬ ＥｃｏＲＩ￣Ａ
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表 １　 各居群的总条带数、 多态性条带百分比、 香农信息指数(Ⅰ) 和期望杂合度(Ｈｅ)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓꎬ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ( Ⅰ)ꎬ ａｎｄ Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

(Ｈｅ) ｆｏｒ ２４ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

总条带数
Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态条带百分比(％)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

香农信息指数( Ⅰ)
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

期望杂合度(Ｈｅ)
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

１. 福建关坪 ６２ ２１.５３ ０.１０５３ ± ０.２１２２ ０.０６８５ ± ０.１４２６
２. 福建南平 ４４ １５.２８ ０.０７７６ ± ０.１９３３ ０.０５１３ ± ０.１３１９
３. 广东始兴 ７２ ２５.００ ０.１３５１ ± ０.２４４６ ０.０９０６ ± ０.１６８０
４. 广东从化 ４８ １６.６７ ０.０７３７ ± ０.１８０５ ０.０４７２ ± ０.１２１６
５. 广东连州 ５７ １９.７９ ０.０９５０ ± ０.２０５３ ０.０６１９ ± ０.１３９０
６. 广东龙潭角 ４０ １３.８９ ０.０７３１ ± ０.１８９９ ０.０４８６ ± ０.１２９５
７. 广东惠州 ４９ １７.０１ ０.０８３５ ± ０.１９８７ ０.０５５０ ± ０.１３６２
８. 广东清远 ６４ ２２.２２ ０.１０５８ ± ０.２１３９ ０.０６８９ ± ０.１４５６
９. 广东小黄山 ５５ １９.１０ ０.０９４６ ± ０.２０８１ ０.０６２２ ± ０.１４２０
１０. 广西龙胜 ５７ １９.７９ ０.０９６８ ± ０.２０８４ ０.０６３４ ± ０.１４１４
１１. 广西金秀 ７４ ２５.６９ ０.１３８５ ± ０.２４８２ ０.０９３２ ± ０.１７１５
１２. 贵州黎平 ６１ ２１.１８ ０.１１１４ ± ０.２２４８ ０.０７４１ ± ０.１５３４
１３. 海南白沙 ６３ ２１.８８ ０.１０８０ ± ０.２２０３ ０.０７１３ ± ０.１５１２
１４. 湖南桂东 ７９ ２７.４３ ０.１４７４ ± ０.２５５９ ０.０９９６ ± ０.１７８６
１５. 湖南东安 ７４ ２５.６９ ０.１２３３ ± ０.２２５３ ０.０８０２ ± ０.１５２２
１６. 湖北恩施 ７４ ２５.６９ ０.１３４６ ± ０.２４０４ ０.０８９４ ± ０.１６４０
１７. 湖南莽山 １２６ ４３.７５ ０.２３１４ ± ０.２８４９ ０.１５５４ ± ０.１９８８
１８. 湖南新宁 ７５ ２６.０４ ０.１３２４ ± ０.２３８９ ０.０８７８ ± ０.１６４３
１９. 江西龙南 ８０ ２７.７８ ０.１５０７ ± ０.２５５４ ０.１０１４ ± ０.１７６８
２０. 江西崇义 ８１ ２８.１２ ０.１３４６ ± ０.２３１５ ０.０８７４ ± ０.１５６６
２１. 台湾台北 ６９ ２３.９６ ０.１２３２ ± ０.２３３０ ０.０８１８ ± ０.１５９３
２２. 云南屏边 ６４ ２２.２２ ０.１２０１ ± ０.２３３９ ０.０８０５ ± ０.１６０２
２３. 浙江景宁 ５３ １８.４０ ０.０９０７ ± ０.２０４３ ０.０５９６ ± ０.１３９１
２４. 浙江龙泉 ７４ ２５.６９ ０.１３９９ ± ０.２４９１ ０.０９４１ ± ０.１７１７
Ａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ ２３１ ８０.２１ ０.２７２８ ± ０.１９２６ ０.４０７０ ± ０.２６４７

(１０ ｐｍ / μＬ) ０􀆰２ μＬꎬ ＭｓｅＩ￣Ｃ(１０ ｐｍ / μＬ) ０􀆰２ μＬꎬ
ｒＴａｑ 酶(５ Ｕ / μＬ) ０􀆰２ μＬꎬ 连接产物(１ ∶ １０ 稀释)
２ μＬꎬ 共计 ２０ μＬꎮ 反应程序为: ７５℃扩增 １２０ ｓ、
９４℃扩增 ３０ ｓ、 ５６℃扩增 ３０ ｓ、 ７２℃扩增 １２０ ｓꎬ
共 １９ 个循环ꎬ 最后 ６０℃保温 ３０ ｍｉｎ 结束ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 ５　 选择性扩增

引物筛选: 用 ８ 个具有 ３ 个选择性碱基的

Ｅ￣ｐｒｉｍｅｒｓ(＋３)和 ８ 个具有 ３ 个选择性碱基的 Ｍ￣
ｐｒｉｍｅｒｓ(＋３)进行组合ꎬ 一共得到 ６４ 个引物的选

择性扩增结果ꎮ 通过琼脂糖电泳鉴定ꎬ 进行引物初

步筛选ꎬ 然后从每个居群中挑选出两个个体ꎬ 利用

初步筛选出的引物进行 ＰＣＲ 选择性扩增ꎬ 通过

ＡＢＩ￣３７３０ 自动测序仪对 ＰＣＲ 产物进行电泳ꎬ 最后

从这些引物中筛选出可扩增数量适中、 多态性较

高、 易判读、 可重复条带的 ６ 对引物组合用于扩增ꎮ
选择性扩增反应体系及反应条件: 将预扩增

产物稀释 ５０ 倍后作为模板ꎬ 进行选择性 ＰＣＲ 扩

增ꎬ ＰＣＲ 扩增反应程序采用 Ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ ＰＣＲꎮ 选

择性扩增反应体系为: ｄｄＨ２Ｏ ９􀆰８ μＬꎬ １０ × ｂｕｆｆｅｒ

２􀆰０ μＬꎬ ｄＮＴＰ (２􀆰５ ｍｍｏｌ / μＬ) ２􀆰０ μＬꎬ Ｅ ｐｒｉｍｅｒ
(荧光标记ꎬ １０ ｐｍ/ μＬ) ０􀆰３ μＬꎬ Ｍ ｐｒｉｍｅｒ(１０ ｐｍ/
μＬ) ０􀆰５ μＬꎬ ｒＴａｑ 酶(５ Ｕ / μＬ) ０􀆰４ μＬꎬ 预扩增产

物(１ ∶ ５０ 稀释) ５ μＬꎬ 共计 ２０ μＬꎮ 反应程序为:
９４℃扩增 ３００ ｓꎬ 然后以 ９４℃扩增 ３０ ｓ、 ６５℃~
５６℃(－ ０􀆰７℃/ ｃｙｃｌｅ)扩增 ３０ ｓ、 ７２℃扩增 ６０ ｓ 为

一个循环ꎬ 共 １３ 个循环ꎻ 再以 ９４℃扩增 ３０ ｓ、
５６℃扩增 ３０ ｓ、 ７２℃扩增 ３０ ｓ 为一个循环ꎬ 共 ２３
个循环ꎻ 最后 ７２℃保温 ８ ｍｉｎ 结束ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 ６　 荧光检测

ＰＣＲ 反应结束后ꎬ 将产物稀释 ３０ 倍ꎬ 将

０􀆰 ２ ｍＬ ＥＴ￣ＲＯＸ￣５００ 与 ｄｄＨ２Ｏ 混合ꎬ 取 １􀆰５ μＬ
样品与 ６ μＬ ＥＴ￣ＲＯＸ￣５００ 混合液混合ꎬ 置于 ９５℃
变性 １０ ｍｉｎꎬ 变性后的样品通过自动测序仪 ＡＢＩ￣
３７３０ 进行电泳检测ꎬ 获得扩增片段数据ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 数据统计与分析

１􀆰 ２􀆰 ３􀆰 １　 条带的统计

将 ＡＢＩ￣３７３０ 自动测序仪测得的结果导入

Ｇｅｎｅｍａｒｋｅｒ Ｖ１􀆰７ꎬ 对条带进行统计ꎮ 根据峰值有

７１８　 第 ６ 期　 　 　 　 　 　 　 　 胡普炜等: 基于 ＡＦＬＰ 分析的伯乐树(Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)谱系地理学研究



无及强度ꎬ 统计 ５０ ~ ５００ ｂｐ 以内的条带ꎬ 有条带

记为 １ꎬ 无条带记为 ０ꎬ 将文件保存为 Ｅｘｃｅｌ 格式

的二进制矩阵ꎬ 以备后续分析ꎮ
去掉峰值无法判断的个体ꎬ 以及仅有一个个体

有条带或者无条带的位点ꎬ 统计总条带数(ＦＴ)ꎬ
计算多态性条带百分比(ＦＰＯＬＹ)ꎮ 利用 ＡＦＬＰｄａｔ 软
件计算各种群特有条带数目(ＦＰＰ)、 各地理区域特

有条带数目(ＦＰＲ)ꎬ 并利用此软件将得到的二进制

矩阵转化为各软件分析所需的格式ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３􀆰 ２　 居群遗传多样性分析与遗传结构分析

采用 ＰＯＰＧＥＮＥ 软件进行分子遗传分析ꎬ 计

算遗传分化系数 ＧＳＴꎮ 采用 ＰＯＰＧＥＮＥ 软件计算

遗传 多 样 性 指 数 期 望 杂 合 度 Ｈｅ ( ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ)、 香农信息指数 Ⅰ(Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ)、 基因流 Ｎｍ(ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ)、 遗传

距离 Ｄ ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ) 与多态位点百分比

Ｐ(ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ)ꎮ
利用 ＮＴＳＹＳ 进行基于 Ｎｅｉ’ｓ ａｎｄ Ｌｉ’ｓ 遗传距

离的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎮ 利用贝叶斯算法ꎬ 根据

多个位点基因型的不同ꎬ 可以将不同的个体分配

到不同的居群中ꎮ 本研究采用最常用的软件

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 以及 ＢＡＰＳ 进行分析ꎮ ＢＡＰＳ 将等位

基因频率和遗传分化的组处理为随机变量ꎮ 使用

Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｏｐｔｉｍｉｓａｔｉｏｎ 选项用于推断遗传结构的

后验参数ꎮ 首先创建个体编号和相应居群代码的两

个文本文件ꎬ 然后在 Ｍｉｘｔｕｒｅ 模式下进行个体聚类

分析ꎬ 对原始数据进行预处理ꎬ 设置最大居群数为

２ ~ ２４ꎬ 各次运算重复 ５ 次ꎬ 对预处理的数据进行

Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ 模型下的个体聚类分析ꎮ 最小居群设置

为 ３ꎬ 重复次数为 ２００ꎬ 涉及到的个体数为 １００ꎬ
进行个体的混合系数计算的重复次数为 １５ꎮ

利用马尔可夫蒙特卡罗方法进行计算ꎬ 通过

比较不同 Ｋ 值的各次运算结果来寻找最适的 Ｋ
值ꎬ 根据等位基因频率ꎬ 不同的个体被分配到不

同的组中ꎮ 在 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２􀆰３ 中ꎬ 将参数设置为

Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ Ｂｕｒｎｉｎ Ｐｅｒｉｏｄ ＝ １０００００ꎬ ＭＣＭＣ Ｒｅｐｓ
ａｆｔｅｒ Ｂｕｒｎｉｎ ＝ ５００００ꎬ 选择 Ｎｏ Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ 模型ꎬ
以 Ｋ ＝ １ ~ １０ 进行计算ꎬ 每一个 Ｋ 值重复 １０ 次ꎮ
利用 Ｒ 语言为操作背景的 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ￣Ｓｕｍ 程序对不

同的 Ｋ 值进行分析比较ꎬ 找出最适合的 Ｋ 值ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 引物筛选

对 ６４ 个选择性扩增引物进行筛选实验ꎬ 通

过琼脂糖凝胶电泳ꎬ 初步筛选出 １４ 对引物ꎬ 通

过对部分样品进行扩增ꎬ 最终筛选出 ６ 对可扩增

出数量适中、 多态性较高、 易判读、 可重复条带

的引物组合ꎬ 它们分别是: ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＡ(ＦＡＭ) /
ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ、 ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ (ＦＡＭ) /ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ、 ＥｃｏＲＩ￣
ＡＣＧ(ＦＡＭ) /ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ、 ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ (ＦＡＭ) /ＭｓｅＩ￣
ＣＴＧ、 ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ ( ＦＡＭ ) /ＭｓｅＩ￣ＣＡＣ、 ＥｃｏＲＩ￣
ＡＣＴ(ＦＡＭ) /ＭｓｅＩ￣ＣＡＧ (表 ２)ꎮ
２􀆰 ２　 条带统计和遗传多样性

利用 ＡＢＩ￣３７３０ 自动测序仪对送测样品进行检

测ꎬ 并对检测结果及其峰值图进行人工校对、 补

带ꎬ 最终 ６ 对引物对 １９２ 个个体共扩增条带 ２８８
条ꎮ 扩增片段长度为 ５２ ~ ４９９ ｂｐꎬ 平均每对引物

扩增条带 ４８ 条ꎬ 其中多态性条带 １９６ 条ꎬ 每对引

表 ２　 ＡＦＬＰ各引物对扩增的条带数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｂａｎｄｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｓｉｘ ＡＦＬＰ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ

引物组合
Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ

序列
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′)

总条带数
Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态性条带
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

多态性条带百分比(％)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

１. ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＡ / ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＡ￣３′
５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣＴＣ￣３′ ４９ ２６ ５３.０６

２. ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ / ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＴ￣３′
５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣＴＣ￣３′ ６０ ５１ ８５.００

３. ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＧ / ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＧ￣３′
５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣＴＣ￣３′ ３９ ２５ ６４.１０

４. ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ / ＭｓｅＩ￣ＣＴＧ ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＴ￣３′
５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣＴＧ￣３′ ４３ ３０ ６９.７７

５. ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ / ＭｓｅＩ￣ＣＡＣ ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＴ￣３′
５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣＡＣ￣３′ ４８ ３４ ７０.８３

６. ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ / ＭｓｅＩ￣ＣＡＧ ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＴ￣３′
５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣＡＧ￣３′ ４９ ３０ ６１.２２

Ｔｏｔａｌ ２８８ １９６ ６８.０６
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物所扩增条带的平均多态性百分率为 ６８􀆰０６％(表
２)ꎮ ６ 对引物组合扩增的条带数为 ３９ ~ ６０ 条ꎮ 多

态性条带百分率最高的引物组合为 ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＴ /
ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ(８５􀆰００％)ꎬ 多态性条带百分率最低的引

物组合为 ＥｃｏＲＩ￣ＡＣＡ /ＭｓｅＩ￣ＣＴＣ(５３􀆰０６％)ꎮ
从整体地理区域水平上看(表 １)ꎬ 遗传多样性

水平较高的居群多集中分布在南岭山脉两侧ꎬ 遗传

多样性水平在 ０􀆰０９０６ ~ ０􀆰１５５４ 之间ꎮ 南岭山脉以

北地区的伯乐树居群多样性水平为 ０􀆰０８０２ ~
０􀆰０９９６ꎬ 云 南、 贵 州、 广 西 地 区 为 ０􀆰０６２２ ~
０􀆰０９３２ꎬ 长江中下游地区为 ０􀆰０５１３ ~ ０􀆰０９４１ꎮ 遗

传多样性水平最低的地区是南岭山脉以南地区

(０􀆰０４７２ ~ ０􀆰０７１３)ꎮ 从单个居群水平来看ꎬ 遗传

多样性水平最高的是湖南莽山居群(０􀆰１５５４)ꎬ 其

次是江西龙南居群 ( ０􀆰１０１４) 和湖南桂东居群

(０􀆰０９９６)ꎻ 而遗传水平多样性最低的是来自南岭

山脉以南地区的广东龙潭角居群(０􀆰０４８６)和广东

从化居群(０􀆰０４７２)ꎮ 分布在岛屿上的台湾台北和

海南白沙居群的遗传多样性水平分别为 ０􀆰０８１８ 和

０􀆰０７１３ꎬ 与所有居群的平均遗传多样性水平相当ꎮ
从扩增的条带数目来看(表 １)ꎬ 各居群平均扩

增条带 ６６􀆰５ 条ꎬ 各居群平均多态性条带百分比为

２４􀆰５７％ꎻ 扩增条带数目最多的是位于南岭山脉北侧

的湖南莽山居群(１２６ 条)ꎬ 最少的是位于南岭山脉

南侧的广东龙潭角居群(４０ 条)ꎬ 同时遗传多样性最

为丰富的南岭山脉地区平均扩增条带数为 ９２􀆰７ 条ꎮ
长江中下游地区平均扩增出的条带数为 ６２􀆰７ 条ꎬ 多

态性条带百分比为 １５􀆰２８％ ~ ２５􀆰６９％ꎬ 湖北恩施居

群的多态性条带最多ꎻ 云南、 贵州、 广西地区各居

群扩增出的条带总数多在 ５７ ~ ７４ 之间ꎬ 多态性条

带百分比为 １９􀆰７９％ ~ ２５􀆰６９％ꎬ 其中广西金秀居群

的总条带(７４ 条)和多态性条带数(１９ 条)最多ꎮ 南

岭山脉南、 北区域的多态性条带百分比分别为

１３􀆰８９％ ~ ２２􀆰２２％和 ２５􀆰６９％ ~ ２８􀆰１２％ꎮ 另外ꎬ 岛

屿居群(台湾台北、 海南白沙居群)的扩增条带数为

６９ 和 ６３ 条ꎬ 其中多态性条带分别为 １７ 和 １４ 条ꎮ
２􀆰 ３　 居群遗传结构

对 中 国 地 区 的 ２４ 个 伯 乐 树 居 群 进 行

ＰＯＰＧＥＮＥ 分子遗传多样性分析ꎬ 计算伯乐树居群

的各项遗传多样性指数(表 ３)和遗传分化系数(表
４)ꎬ 结果表明ꎬ 伯乐树居群的遗传多样性较高ꎻ 居

群间遗传分化远大于居群内遗传分化ꎻ 遗传变异主

要存在于居群间ꎬ 而非居群内部ꎮ 检测的居群间遗

传分化系数 ＧＳＴ ＝ ０􀆰７１３８ꎬ 按照 Ｗｒｉｇｈｔ[１８] 描述居

群间分化标准ꎬ 表明伯乐树居群间的分化程度高ꎮ
基因流 Ｎｍ ＝ ０􀆰２００５ < １ꎬ 说明伯乐树各居群间基

因交流少ꎬ 加剧了各居群间的遗传分化ꎮ
对伯乐树 ２４ 个居群的 ＡＦＬＰ 数据进行分配计

算ꎬ 基于贝叶斯算法的 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 和 ＢＡＰＳ 的

计算结果一致(图 １、 图 ２)ꎬ 得出的最适值 Ｋ ＝ ４ꎬ
其中大部分广东(３ ~ ９)、 湖南居群(１４ ~ １８)的
个体都分别归为一组ꎻ 海南白沙(１３)、 江西崇义

(２０)、 浙江景宁(２３)和浙江龙泉(２４)归为一组ꎮ
但广东始兴(３)、 湖南桂东(１４)、 台湾台北(２１)
和浙江景宁(２３)居群的个体分配极不均一ꎮ 另外ꎬ
取 Ｋ ＝ １ ~ １０ 中每个 Ｋ 值重复 １０ 次ꎬ 估测其对

数概率ꎬ 结果显示 Ｋ ＝ ４ 时为最佳(Ｋ ＝ ２ꎬ 将 ２４
个居群分为两个地理居群组ꎬ 与聚类分析结果两大

聚类支相吻合ꎻ Ｋ ＝ ９ 时无实际价值)ꎬ 因此ꎬ 支

持将 ２４ 个伯乐树居群分为 ４ 个地理居群组(图 ４)ꎮ

表 ３　 伯乐树居群的遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ２４ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

统计指标
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ

可观测等位基因数 Ｎａ
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖａｂｌｅ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因 Ｎｅ
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｎｅｉ’ｓ 遗传多样性指数 Ｈ
Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

香农多样性指数Ⅰ
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ
位点平均值 Ｓａ　 Ｓｉｔｅ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅ １.８０２１ １.４７３５ ０.２７２８ ０.４０７０
标准差 Ｓｄ　 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ０.３３９１ ０.３７７８ ０.１９２６ ０.２６４７

表 ４　 伯乐树居群的遗传分化系数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ２４ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

统计指标
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ

总遗传多样性 Ｈｔ
Ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

居群内遗传多样性 Ｈｓ
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

遗传分化系数 ＧＳＴ

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

基因流 Ｎｍ

Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ

位点平均值 Ｓａ　 Ｓｉｔｅ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅ ０.２７２８ ０.０７８１ ０.７１３８ ０.２００５
标准差 Ｓｄ　 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ０.０３７１ ０.００５４
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当 Ｋ＝４ 时ꎬ 广东居群(３ ~ ９)与湖南居群(１４ ~ １８)出现明显的遗传分化ꎮ
Ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ (３－９) ａｎｄ Ｈｕｎａｎ (１４－１８)ꎬ Ｋ ＝ ４.

图 １　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ计算结果
Ｆｉｇ􀆰 １　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24

当 Ｋ ＝ ４ 时ꎬ 广东居群(３ ~ ９)与湖南居群(１４ ~ １８)出现明显的遗传分化ꎮ
Ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ (３－９) ａｎｄ Ｈｕｎａｎ (１４－１８)ꎬ Ｋ ＝ ４.

图 ２　 ＢＡＰＳ计算结果
Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＢＡＰＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ

　 　 利用 ＢＡＰＳ 对 ２４ 个伯乐树居群所有个体的

ＡＦＬＰ 数据进行贝叶斯分析(图 ３)ꎮ 在 Ｋ ＝ ２ 时ꎬ
广东居群(３ ~ ９)、 湖南居群(１４ ~ １８)首先与其

他地区的居群分开ꎬ 形成两大地理居群组ꎻ 在 Ｋ ＝
３ 时ꎬ 形成较为明显的 ３ 个地理居群组(由 ３ 种不

同颜色代表)ꎻ 而在 Ｋ ＝ ４ 时ꎬ 广东地区居群(３ ~
９)出现更为严格的遗传分化(图 ２)ꎬ 部分居群分

开分属不同的地理居群组ꎮ
２􀆰 ４　 聚类分析

利用 ＮＴＳＹＳ 基于遗传距离对中国伯乐树 ２４
个居群进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析(图 ４)ꎬ 结果显示ꎬ
所有 ２４ 个伯乐树居群可形成 ４ 大聚类分支: (１)南
岭山脉以南支: 包括南岭以南的广东绝大多数居群

和福建、 湖南部分居群聚类在一起ꎬ 形成最大的一

个聚类支ꎻ (２)滇黔桂支: 同时包括其周边(粤、
湘、 鄂、 琼)部分居群ꎬ 形成了另一较大的聚类支ꎻ
(３)南岭山脉以北支: 包括湖南莽山、 新宁和江西

龙南居群ꎬ 形成了一聚类支ꎻ (４)长江中下游支:
包括浙江、 江西和台湾等省份居群ꎬ 形成了一聚类

支ꎮ 总体来看ꎬ 伯乐树各居群的遗传结构与地理分

布基本保持一致ꎬ 但部分地理位置分隔较远的居群

间分化程度较低ꎬ 如台湾台北居群和海南白沙居群ꎮ

３　 讨论

３􀆰 １　 伯乐树的遗传多样性

在种内水平上ꎬ 本研究通过 ＡＦＬＰ 分子标记对

伯乐树遗传多样性的研究结果显示ꎬ 伯乐树遗传多

样性指数(Ｈｅ)和香农信息多样性指数( Ⅰ)分别为

０􀆰２７２８ 和 ０􀆰４０７０ꎬ 与林国锋[８] 利用 ＩＳＳＲ 分子标

记研究福建省 ７ 个伯乐树居群的遗传多样性水平相

似ꎮ 通常认为珍稀濒危植物、 分布区狭窄种和特有

植物在遗传多样性水平上普遍较低ꎬ 但也有研究认

为某些分布范围较狭窄的珍稀濒危植物也具有较高

的遗传多样性水平ꎬ 如马蹄香 ( Ｓａｒｕｍａ ｈｅｎｒｙｉ
Ｏｌｉｖ.)为 ０􀆰９３９[１９]ꎬ 长柄水青冈(Ｆａｇｕｓ ｌｏｎｇｉｐｅｔｉｏ￣
ｌａｔａ)为 ０􀆰７９３[２０]ꎬ 说明遗传多样性水平的高低与

植物广布与否并无明显的相关关系ꎮ
本研究利用 ＡＦＬＰ 分子标记分析得出的多态性

位点百分率(Ｐ)达到了 ６８􀆰０６％ꎮ 另外ꎬ 多态位点百

分率作为度量遗传变异水平高低的一项重要指标ꎬ
也客观地反映出伯乐树较高的遗传多样性水平[２]ꎮ
但相对于 ＩＳＳＲ 和 ＲＡＰＤ 分子标记ꎬ ＡＦＬＰ 分子标记

０２８ 植 物 科 学 学 报 第 ３５ 卷　



1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24

K=2

K=3

K=5

图 ３　 利用 ＢＡＰＳ计算的 Ｋ ＝ ２、 ３ 和 ５ 时伯乐树居群不同的分组情况
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图 ４　 基于 Ｎｅｉ’ｓ ＆ Ｌｉ’ｓ遗传距离的 ２４ 个伯乐树居群的 ＵＰＧＭＡ聚类分析
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的揭示力可能更强ꎬ 能检测到更高的多态性[２１ꎬ ２２]ꎮ
从以上分析结果可知ꎬ 伯乐树具有相对较高的

遗传多样性ꎬ 这可能与其自身的生活史特性有关ꎮ
虽然现有伯乐树野生资源稀少ꎬ 且仅在中国南部、
越南、 泰国北部零星分布ꎮ 第四纪冰期之前ꎬ 伯乐

树具有广泛的地理分布ꎬ 为伯乐树的遗传变异提供

了重要基础ꎬ 中国南部山区多样化的生境特点一方

面促进了居群的遗传变异ꎬ 另一方面高山的阻挡避

免了种群扩散过程中出现奠基者效应ꎬ 保留了物种大

部分的遗传多样性[２３]ꎻ 同时伯乐树作为古第三纪孑

遗植物ꎬ 悠久的进化历史也有利于遗传变异的积累ꎬ
使得伯乐树在第四纪冰期和冰期后人类活动的双重干

扰下ꎬ 面对原始生境片段化、 破碎化、 地理居群相互

隔离的威胁ꎬ 仍然保持种内较高水平的遗传多样性ꎮ
从种内居群间水平上看ꎬ 南岭地区的居群遗传多

样性水平最高ꎬ 其次是滇黔桂地区居群ꎬ 再次是长江

中下游地区居群ꎬ 而南岭山脉以南地区ꎬ 即广东省境

内各伯乐树居群遗传多样性最低ꎬ 这可能与伯乐树居

群的生境特点和进化历史有关ꎮ 南岭地区主要包括广

东和广西ꎬ 作为热带与亚热带的过渡地区ꎬ 是我国东

南部的物种形成和进化中心ꎬ 同时也是古热带动植物

的避难所和近代东亚温带、 亚热带植物的发源地ꎮ 在

中生代三叠纪末期ꎬ 印支运动发生ꎬ 南岭地区升出海

面成为陆地ꎬ 长期保持湿热的气候环境ꎬ 对中生代和

新生代的陆生高等植物的孕育和进化起着重要的作

用ꎬ 同时在白垩纪时期受第四纪末冰川的影响小ꎬ 因

而保留和孕育着许多珍稀濒危动植物[２４]ꎮ
此外广西大瑶山ꎬ 以及贵州、 福建的丹霞地貌

区ꎬ 因其地形地貌的复杂性ꎬ 地质历史时期受第四

纪冰川的影响较小ꎬ 加上地处热带常绿阔叶林北部

地带ꎬ 气候温暖湿润ꎬ 因而也成为不少古老植物的

避难所ꎬ 分布在此的伯乐树居群的遗传多样性水平

也较高ꎮ 广东省境内各居群可能是由南岭地区居群

或祖先居群在第四纪冰期之后ꎬ 由种群快速扩张而

来ꎬ 奠基者效应和瓶颈效应对其影响较大ꎬ 是导致

其遗传多样性低下的一个重要原因[２５]ꎮ
３􀆰 ２　 伯乐树的遗传结构

与伯乐树遗传多样性的其他研究相比ꎬ 如 ＩＳ￣
ＳＲ 分子标记 (ＧＳＴ ＝ ０􀆰６６９７) 和 ｃｐＤＮＡ (ＧＳＴ ＝
０􀆰８８７) [２ꎬ ６ꎬ ８ꎬ ９ꎬ １９]ꎬ 本研究结果伯乐树居群间的遗

传分化系数 ＧＳＴ ＝ ０􀆰７１８９ 居中ꎬ 高于濒危植物平

均遗传分化水平(ＧＳＴ ＝ ０􀆰１４１) [２６ꎬ ２７]ꎮ 这些结果均

表明伯乐树居群间出现了相当高的遗传分化水平ꎬ
种内遗传变异主要存在于居群间ꎬ 而不是居群内ꎮ

遗传结构是物种的最基本特征之一ꎮ 首先ꎬ 从

时间因素上看ꎬ 伯乐树作为古老的孑遗植物ꎬ 在经

历地质历史多次冰川作用后ꎬ 可能在种群扩散过程

中经历了一系列遗传漂变、 瓶颈效应和奠基者效

应ꎬ 从而降低了伯乐树居群内的遗传多样性水平ꎮ
其次ꎬ 从空间因素上看ꎬ 伯乐树现有分布区主要位

于中国长江以南各省区的山区地带ꎬ 这些地区山脉

众多ꎬ 如南岭、 武夷山、 罗霄山和五指山等山脉ꎬ
地理隔离作用明显ꎬ 阻碍了基因交流ꎬ 加剧了居群

间的遗传分化ꎬ 降低了其遗传多样性ꎮ 最后ꎬ 从所

处原始生境上看ꎬ 第四纪冰期之后伴随着人类的起

源和兴盛ꎬ 原生境的人为干扰与破环使得伯乐树野

生种群破坏严重ꎬ 种群数量规模和分布范围缩小ꎬ
减少了居群间基因交流的机会ꎬ 同时小种群更易受

到系统压力的胁迫和遗传漂变等作用ꎮ
本研究通过 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 和 ＢＡＰＳ 分析ꎬ 将

中国伯乐树 ２４ 个居群分为 ４ 个地理居群组ꎻ 加之

伯乐树的基因流 Ｎｍ ＝ ０􀆰２００５ꎬ 表明伯乐树居群间

少有基因流发生ꎬ 加大了伯乐树居群间的遗传分

化ꎮ 影响伯乐树基因流的因素有很多ꎬ 其中主要决

定因素是居群个体散布力ꎮ 个体散布力又受风和水

流的方向、 速度以及个体生存时间、 气候、 地理障

碍等因素的制约ꎮ 伯乐树现代种群呈零散分布ꎬ 个

体散布力较弱ꎬ 种子属大型种子ꎬ 且外有光滑的假

种皮ꎬ 不利于动物携带传播和风力传播[２]ꎮ 当居

群间的个体迁移水平不足以抵消随机遗传漂变和有

效居群大小造成的影响时ꎬ 就会降低居群间的基因

流ꎬ 加剧居群间的遗传分化ꎮ 同时伯乐树对环境的

适应能力ꎬ 以及居群间的地理距离对基因流影响也

较大ꎬ 导致伯乐树居群间存在较高的遗传分化ꎮ
３􀆰 ３　 伯乐树可能的冰期避难所

根据聚类分析、 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 及 ＢＡＰＳ 分析ꎬ
本研究将中国伯乐树居群分为 ４ 大进化谱系(图
４): 长江中下游、 滇黔桂、 南岭山脉以南和南岭

山脉以北地理居群组ꎮ 长江中下游地理居群组与南

岭山脉以北地理居群组聚成一支ꎬ 我们推测长江中

下游地区各居群可能是由南岭地区的某个或某些居

群扩散、 迁移形成的ꎬ 与其亲缘关系较近ꎻ 长江中

下游地区和南岭山脉以南地区的各居群首先是被分

别聚成一支的ꎬ 我们推测在这两个地理区域内各居
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群的亲缘关系是较近的ꎬ 并可能在冰期之后出现快

速的居群扩张过程ꎮ
根据本研究的现有分析结果和证据ꎬ 综合已有

伯乐树谱系地理学研究证据[２]ꎬ 我们推测伯乐树

在中国地区的扩散中心在云贵高原东部地区ꎬ 并和

南岭山脉地区一起作为伯乐树历史上的冰期避难

所ꎬ 对伯乐树的生存和繁衍有着至关重要的意义ꎮ
我国生物多样性热点地区包括云贵高原及其邻

近地区、 南岭山脉地区、 横断山脉地区和华中地

区ꎬ 这些地区在环境变化时保持着相对稳定的生境

并积累了丰富的遗传多样性ꎬ 通常被认为是不同来

源生物的交接中间区ꎬ 也是潜在的冰期避难所ꎬ 而

中国伯乐树各居群多分布在上述生物多样性热点地

区ꎮ 长期以来云贵高原及其邻近地区被认为是东南

亚植物区系的重要起源中心[２８]ꎬ 众多研究表明该

地区是世界生物多样性热点地区之一[２９]ꎬ 同时也

是众多被子植物和裸子植物的冰期避难所所在

地[２０ꎬ ３０]ꎮ 王美娜[２] 基于 ｃｐＤＮＡ 的单倍型证据ꎬ
认为云贵高原东部地区及滇东南很可能是伯乐树在

中国的早期冰期避难所ꎬ 本研究结果也显示该地区

居群遗传多样性较高、 遗传结构特殊ꎬ 支持以上观

点ꎬ 认为该地区是中国伯乐树的扩散中心ꎬ 由此向

北、 向东及东南方向进行居群扩散和迁移ꎬ 并在第

四纪冰期之后伴随着南岭山脉冰期避难所祖先居群

的扩张ꎬ 也同时向外进行居群扩散ꎬ 保持着伯乐树

较高的遗传多样性和特殊的遗传结构ꎮ
南岭地区在白垩纪时期受第四纪末冰川的影响

较小ꎬ 因而保留和孕育着许多珍稀濒危动植物ꎬ 是

古热带动植物的避难所和近代东亚温带、 亚热带植

物的发源地ꎬ 植物区系物种约有 ７５６８ 种ꎬ 中国特

有种比例高达 ６０％[２４]ꎮ 本研究结果表明该地区伯

乐树各居群遗传多样性水平普遍高于其他居群ꎬ 与

邻近地区各居群的亲缘关系较近ꎬ 故而推测其为伯

乐树历史上的另一个冰期避难所ꎮ 前人对银杉

(Ｃａｔｈａｙａ ａｒｇｙｒｏｐｈｙｌｌａ Ｃｈｕｎ ｅｔ Ｋｕａｎｇ)、 伞花木

( Ｅｕｒｙｃｏｒｙｍｂｕｓ ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ [ Ｌｅｖｌ.] Ｒｅｈｄ. ｅｔ
Ｈａｎｄ.￣Ｍａｚｚ.)和华南五针松(Ｐｉｎｕｓ ｋｗａｎｇｔｕｎｇｅｎ￣
ｓｉｓ Ｃｈｕｎ ｅｘ Ｔｓｉａｎｇ)的研究也认为南岭地区的众多

山脉ꎬ 如八面山、 越城岭、 都庞岭和萌渚岭等都可

能是诸多珍稀濒危植物的冰期避难所[３１－３３]ꎮ
本研究根据伯乐树各居群的遗传多样性水平、

遗传结构性异质性、 地理位置特殊性ꎬ 以及是否位

于冰期避难所和扩散中心等因素ꎬ 综合前人对珍稀

植物的保护措施[３４ꎬ ３５]建议将云南屏边、 广西金秀、
广东始兴和湖南莽山 ４ 个居群确定为中国伯乐树的

优先保护单元ꎬ 对其重点保护ꎮ 根据本研究相关结

果ꎬ 我们认为对于伯乐树居群的保护策略应以就地

保护为主ꎬ 尽可能保护更多居群ꎻ 以迁地保护为

辅ꎬ 进行人工杂交ꎻ 优先保护南岭山脉和云贵高云

东部地区居群ꎮ

致谢: 感谢中国科学院华南植物园物种多样性保育研

究组科研人员及学生在实验材料的采集和论文撰写上提供

的帮助和指导ꎮ
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