
植物科学学报　 ２０１９ꎬ ３７(２): １６４~１７０
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ.ｃｎ

刘本立ꎬ 李霓ꎬ 贾凌云ꎬ 张辉ꎬ 苏雪ꎬ 侯勤正ꎬ 孙坤. 黑河上游灌丛建群种中国沙棘自由授粉子代父本分析和花粉流[ Ｊ] . 植物科学学报ꎬ
２０１９ꎬ ３７(２): １６４－１７０
Ｌｉｕ ＢＬꎬ Ｌｉ Ｎꎬ Ｊｉａ ＬＹꎬ Ｚｈａｎｇ Ｈꎬ Ｓｕ Ｘꎬ Ｈｏｕ ＱＺꎬ Ｓｕｎ Ｋ. Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗ ｆｏｒ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ
ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｒｏｕｓｉꎬ ａ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ Ｈｅｉｈｅ Ｒｉｖｅｒ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１９ꎬ
３７(２): １６４－１７０

黑河上游灌丛建群种中国沙棘自由授粉子代父本分析和花粉流

刘本立ꎬ 李 霓ꎬ 贾凌云ꎬ 张 辉ꎬ 苏 雪ꎬ 侯勤正ꎬ 孙 坤*

(西北师范大学生命科学学院ꎬ 兰州 ７３００７０)

摘　 要: 利用 ＳＳＲ 分子标记对中国沙棘(Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｒｏｕｓｉ)自由授粉的种子进行父本

分析ꎬ 研究其子代的父本来源和花粉散布模式ꎮ 结果显示: 在 ８０％的置信水平上ꎬ １９３ 个子代中有 １０４ 个个体

可以确定花粉来源ꎻ 在 ２０ 个确定的父本中ꎬ １６ 个为中国沙棘ꎬ ４ 个为肋果沙棘(Ｈ. ｎｅｕｒｏｃａｒｐａ Ｓ. Ｗ. Ｌｉｕ ｅｔ Ｔ.
Ｎ. Ｈｅ)ꎮ 传粉格局分析结果显示ꎬ 中国沙棘有效花粉散布范围为 ３~７１ ｍꎬ 平均距离为 ２０􀆰４ ｍꎬ ２ 株母本分别

有 ８７􀆰２３％和 ７８􀆰９５％的有效花粉来自距其 ３０ ｍ 的范围之内ꎬ 研究结果表明中国沙棘自然种群以近距离传粉为

主ꎮ 此外ꎬ 在黑河上游沙棘杂交带中ꎬ 中国沙棘子代中的肋果沙棘花粉平均贡献率达到 １４􀆰８４％ꎬ 表明中国沙棘

与肋果沙棘存在较高的种间当代花粉流ꎮ
关键词: 中国沙棘ꎻ 父本分析ꎻ 传粉格局ꎻ 种间花粉流ꎻ 微卫星标记

中图分类号: Ｑ９４４􀆰 ４３　 　 　 　 　 文献标识码: Ａ
文章编号: ２０９５￣０８３７(２０１９)０２￣０１６４￣０７
ＤＯＩ: １０􀆰 １１９１３ / ＰＳＪ􀆰 ２０９５－０８３７􀆰 ２０１９􀆰 ２０１６４ 开放科学(资源服务)标识码(ＯＳＩＤ):

　 　 　 收稿日期: ２０１８￣０８￣２７ꎬ 退修日期: ２０１８￣１０￣１７ꎮ
　 基金项目: 国家自然科学基金项目(３１６６００６０ꎬ ３１２７０４２９)ꎮ

Ｔｈｉｓ ｗｏｒｋ ｗａｓ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｇｒａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１６６００６０ꎬ ３１２７０４２９) .
　 作者简介: 刘本立(１９９１－)ꎬ 男ꎬ 硕士研究生ꎬ 研究方向为进化生态学和生物多样性(Ｅ￣ｍａｉｌ: ｊｕｎｚｅｒｕｎ＠１６３􀆰ｃｏｍ)ꎮ

　 ∗ 通讯作者(Ａｕｔｈｏｒ ｆｏｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ􀆰 Ｅ￣ｍａｉｌ: ｋｕｎｓｕｎ＠ｎｗｎｕ􀆰ｅｄｕ􀆰ｃｎ)ꎮ

Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗ ｆｏｒ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ
Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｒｏｕｓｉꎬ ａ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｖｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ Ｈｅｉｈｅ Ｒｉｖｅｒ

Ｌｉｕ Ｂｅｎ￣Ｌｉꎬ Ｌｉ Ｎｉꎬ Ｊｉａ Ｌｉｎｇ￣Ｙｕｎꎬ Ｚｈａｎｇ Ｈｕｉꎬ Ｓｕ Ｘｕｅꎬ Ｈｏｕ Ｑｉｎ￣Ｚｈｅｎｇꎬ Ｓｕｎ Ｋｕｎ∗

(Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｌａｎｚｈｏｕ ７３００７０ꎬ Ｃｈｉｎａ)

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｐａｔｅｒｎａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｐａｔｔｅｒｎ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎꎬ ｗｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｈ.
ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｉｎ １０４ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｏｆ １９３
ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｓｏｕｒｃｅ ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｔ ａｎ ８０％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｌｅｖｅｌ. Ｉｎ ２０
ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔｓ ｄｅｄｕｃｅｄꎬ １６ ｗｅｒｅ Ｈ. ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｗｅｒｅ Ｈ. ｎｅｕｒｏｃａｒｐａ Ｓ.
Ｗ. Ｌｉｕ ｅｔ Ｔ. Ｎ. Ｈｅ. Ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｈ.
ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｐｏｌｌｅｎ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ３ －７１ ｍꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ
ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ２０􀆰４ ｍ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ８７􀆰２３％ ａｎｄ ７８􀆰９５％ ｏｆ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｌｌｅｎ ｒｅｃｅｉｖｅｄ ｂｙ ｔｈｅ
ｔｗｏ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔｓ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｃａｍｅ ｆｒｏｍ ａ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ３０ ｍ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ. ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｗｉｔｈｉｎ
ａ ｃｌｏｓｅ ｒａｎｇｅ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅａｂｕｃｋｔｈｏｒｎ ｈｙｂｒｉｄ ｚｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ Ｈｅｉｈｅ
Ｒｉｖｅｒꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｐｏｌｌｅｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｒｏｍ Ｈ. ｎｅｕｒｏｃａｒｐａ ｔｏ ｔｈｅ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｏｆ Ｈ. ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ



ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｒｅａｃｈｅｓ １４􀆰８４％ꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ Ｈ. ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｎｅｕｒｏｃａｒｐａ
ｐｏｓｓｅｓｓ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓꎻ Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ Ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎꎻ
Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗꎻ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

　 　 基因流是指基因在种群内和种群间的流动ꎬ 作

为一种重要的进化动力ꎬ 对生物进化与生物多样性

的产生具有重要作用ꎮ 植物花粉散布是自然种群中

重要的基因流方式ꎮ 花粉运动ꎬ 特别是风媒花粉的

成功传递不仅由风力决定ꎬ 还受到不同生境中植物

群落结构的多样性、 稳定性和温湿度、 降水量等生

物和非生物因素的影响ꎮ 为准确揭示植物的花粉

流ꎬ 前人已采用多种方法尝试研究花粉的运

动[１－３]ꎮ 近年来ꎬ 许多分子标记技术ꎬ 如微卫星标

记(ＳＳＲ)、 限制性片段长度多态性(ＲＦＬＰ)、 单核

苷酸多态性(ＳＮＰ)等ꎬ 由于能够提供大量稳定、
高效、 可重复的遗传变异信息ꎬ 可以精确估计群体

的遗传组成和花粉散布模式ꎬ 在基因流研究中得到

了普遍的应用[４－８]ꎮ
中 国 沙 棘 ( Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ｓｓｐ.

ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｒｏｕｓｉ)为胡颓子科沙棘属多年生落叶灌

木、 小乔木或乔木ꎬ 该植物为雌雄异株、 风媒传

粉ꎬ 具有较强的水土保持和土壤改良的能力ꎬ 具有

重要的生态和经济价值ꎮ 研究表明ꎬ 沙棘属植物除

能依靠鸟类传播种子实现长距离的基因交流外ꎬ 也

具有利用风媒远距离传播花粉的能力[９－１２]ꎮ 但由

于花粉的传播距离受外界环境影响较大ꎬ 中国沙棘

种内的有效花粉散布范围和传粉格局还缺乏深入了

解[１１ꎬ １２]ꎮ 另外ꎬ 中国沙棘是黑河上游高山灌丛的

主要建群种ꎬ 在海拔 ３０００ ｍ 左右常与肋果沙棘

(Ｈ. ｎｅｕｒｏｃａｒｐａ Ｓ. Ｗ. Ｌｉｕ ｅｔ Ｔ. Ｎ. Ｈｅ)为群落共建

种ꎬ 两者间通过自然杂交形成了杂种棱果沙棘(Ｈ.
ｇｏｎｉｏｃａｒｐａ Ｌｉａｎꎬ Ｘ. Ｌ. Ｃｈｅｎ ｅｔ Ｋ. Ｓｕｎ) [１３]ꎬ 但在

其同域分布的区域内 ２ 个物种间是否存在当代花粉

流仍不清楚ꎮ 因此ꎬ 本文利用 ＳＳＲ 分子标记的方

法ꎬ 研究中国沙棘自然种群自由授粉状态下子代的

父本(花粉)来源、 花粉有效散布距离及传粉格局ꎬ
检测是否存在当代的种间花粉交流ꎬ 以期为进一步

开展中国沙棘的生殖适应和隔离机制研究、 种群的

恢复与重建以及沙棘的合理栽培种植提供理论依据ꎮ

１　 研究样地概况

研究样地位于青藏高原东北部ꎬ 北祁连山脉中西

部的青海省祁连县拱北湾(３８°１５′ Ｎꎬ １００°１６′ Ｅ)ꎬ
年均温－１℃ꎬ 年均降水量约 ４２０ ｍｍꎬ 属典型的高

原大陆性气候ꎬ 降水量充足ꎬ 常形成季节性沟谷ꎬ
沟谷两侧山坡为青海云杉林ꎬ 沿山坡沟谷海拔

２８００~３１００ ｍ 范围内从上至下狭长分布有以中国

沙棘和肋果沙棘为共建种的沙棘灌丛ꎬ 其中沟谷上

部以肋果沙棘为主ꎬ 中下部则以中国沙棘数量较

多ꎮ 拱北湾样地内的中国沙棘和肋果沙棘 ５ 月开

花、 ６ 月挂果ꎬ 果实成熟期为 ９ 月ꎮ

２　 研究方法

２􀆰 １　 样本采集

于 ２０１２ 年 ９ 月ꎬ 在样地中部沙棘灌丛内选取

２ 株相距 ２５ ｍ、 结实量较大的中国沙棘母本(母本

１ 和母本 ２)ꎬ 每株分别采集成熟果实ꎬ 带回实验

室后剥去果皮ꎬ 于 ４℃保存备用ꎮ 对样地内的成年

雄株进行全面采样ꎬ 共获得中国沙棘 ２１ 株(Ｓ１ ~
Ｓ２１)和肋果沙棘 １８ 株(Ｎ１~Ｎ１８)ꎮ 另外ꎬ 对样地

周围其它成年雄株(距样地边界距离均大于 １００ ｍ)
全部采样ꎮ 对 ２ 株母本及候选父本的位置定位ꎬ 野

外采集各候选父本的幼嫩叶片ꎬ 用硅胶干燥后备用ꎮ
２􀆰 ２　 ＤＮＡ提取

随机选取来自 ２ 株中国沙棘母本(母本 １ 和母

本 ２)的种子各 ２００ 粒ꎬ 培养 ２０ ~３０ ｄ 后共获得

１９３ 个实生幼苗ꎬ 其中来自母本 １ 的子代 ８４ 个ꎬ
来自母本 ２ 的子代 １０９ 个ꎮ 待幼苗长出 ６~８ 片真

叶后去除根部ꎬ 用于提取 ＤＮＡꎮ 总 ＤＮＡ 提取用改

良的 ＣＴＡＢ 法[１４]ꎬ 所得 ＤＮＡ 检测后保存于－２０℃
备用ꎮ
２􀆰 ３　 ＳＳＲ 引物筛选

本实验从 Ｗａｎｇ 等[１５] 和许汀等[１６] 开发的 １３
对沙棘属植物 ＳＳＲ 引物中筛选出 ６ 对条带清晰、
重复性好且具有明显多态性的引物用于 ＰＣＲ 扩增

(表 １)ꎬ 反应条件参考李霓等[１７]的方法ꎮ
２􀆰 ４　 数据统计分析

采用 Ｃｅｒｖｕｓ ３􀆰０ 软件[１８]ꎬ 将拱北湾样地的 ３９
株沙棘雄株与样地周围其它成年雄株作为候选父
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本ꎬ 依据最大似然法分配的原理ꎬ 估算每个候选父

本的似然性值比率(ＬＯＤ)ꎬ ＬＯＤ 值越大则鉴定出

真实亲本的可能性也越大ꎮ 为了更准确地鉴定真实

父本ꎬ 将最大和次大可能父本的 ＬＯＤ 值之差定义

为 Δ 值ꎬ 通过比较 Δ 值与临界值ꎬ 检验其显著

性ꎮ Δ 值的显著水平采用可信度表示ꎮ 本文采用

父本分析研究中常用的 ２ 种可信度检验ꎬ 即 ８０％
和 ９５％[１９] ꎬ 对中国沙棘自由授粉子代进行父本

分析ꎮ

３　 结果与分析

３􀆰 １　 父本分析

研究结果显示ꎬ 当置信水平高于 ８０％时ꎬ ２ 株

母本所有检测子代的父本组成为 Ｓ１、 Ｓ３、 Ｓ４、
Ｓ１０ ~ Ｓ１４ꎻ Ｎ５、 Ｎ７、 Ｎ１０ 等 ２０ 个雄株ꎮ 父本

分析结果显示(表 ２、 表 ３)ꎬ 在 ２０ 个父本中有 ４
个父本为肋果沙棘ꎬ 占所有父本的 ２０％ꎬ 其余均

为中国沙棘(１６ 个)ꎬ 占所有父本的 ８０％ꎮ

表 １　 ＳＳＲ引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

重复单元
Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′)

条带范围
Ｂａｎｄ ｓｉｚｅ (ｂｐ)

Ｈｒ￣０６ ＣＡ(９) Ｆ: ＣＡＡＣＡＡＡＡＴＡＣＡＡＴＴＣＧＧＡＡＡＣ
Ｒ: ＡＡＴＡＧＧＡＧＡＣＡＣＡＧＡＧＧＣＴＴＣ ７０~９０

ＨＴＰ￣０６ Ａ(６)ＣＡＡＡＣＡ(３) Ｆ: ＣＡＡＴＴＧＴＴＣＡＡＴＡＣＴＡＡＡＴＧ
Ｒ: ＡＴＣＣＴＡＡＴＣＡＡＡＡＧＡＡＡＴＣ １１３~１２５

ＨＴＰ￣０８ Ａ(１０) Ｆ: ＣＣＣＣＣＴＴＣＴＴＴＴＴＣＡＧＡＴＡＧＴ
Ｒ: ＧＡＧＡＧＴＴＧＣＡＴＴＴＴＴＧＣＣＣＴＴＴ １３５~１４０

ＨＴＰ￣１２ Ａ(８) Ｆ: ＴＧＣＣＡＧＡＡＧＡＴＴＡＧＡＣＴＴＴＴＡＣ
Ｒ: ＧＧＡＧＣＡＧＣＴＴＡＴＡＣＣＣＡＴＴＡＣ ７０~８５

ＨＴＩ￣０１ Ａ(８)􀆺Ｔ(６) Ｆ: ＧＡＣＧＣＴＴＧＧＣＧＡＣＡＡＴＡＴＡＡＣＡ
Ｒ: ＣＡＡＡＣＣＣＡＴＡＧＣＣＴＣＴＡＣＣＴＣＣ １２５~１４５

ＮＨＴＰ￣２７ ＴＧＡ(８) Ｆ: ＡＡＣＣＡＣＡＧＣＡＡＡＡＣＡＡＡＡＡＡＣ
Ｒ: ＴＡＡＡＡＡＴＡＣＡＣＣＴＣＣＡＡＣＴＣＡ ２３０~２５０

表 ２　 中国沙棘母本 １ 自由授粉子代的父本分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｓｅｅｄｓ ｏｆ ｍａｔｅｒｎａｌ １

父本来源
Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ

种子数(> ８０％置信度)
Ｎｏ. ｏｆ ｓｅｅｄｓ

(Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ> ８０％)

种子数(< ８０％置信度)
Ｎｏ. ｏｆ ｓｅｅｄｓ

(Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ < ８０％)

花粉贡献率(％)
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ

距母本距离(ｍ)
Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ
ｍａｔｅｒｎａｌ ｔｒｅｅ

样地内父本来源
Ｐａｔｅｒｎａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｉｎｓｉｄｅ ｐｌｏｔ

Ｓ３ ４(∗)ꎬ ５(＋) ４ １９.１５ １９
Ｓ１４ １(∗)ꎬ ６(＋) ３ １４.８９ １８
Ｓ９ ５(＋) １ １０.６４ １９
Ｓ１３ ４(＋) ２ ８.５１ １６
Ｓ１２ ３(＋) １ ６.３８ １５
Ｓ４ ３(＋) １ ６.３８ １７
Ｓ２１ ２(＋) ６ ４.２６ ７１
Ｓ１０ １(＋) ２ ２.１３ ７
Ｓ１１ １(＋) １ ２.１３ ５
Ｎ１０ ７(＋) ４ １４.８９ ２１
Ｎ５ １(＋) ０ ２.１３ １０
小计 ５(∗)ꎬ ３８(＋) ２５ ９１.４９

样地外父本来源
Ｐａｔｅｒｎａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｏｕｔｓｉｄｅ ｐｌｏｔ

２Ｓ２１ ３(＋) ０ ６.３８
２Ｎ１９ １(＋) ０ ２.１３
小计 ４(＋) ０ ８.５１

可能的父本
Ｐａｔｅｒｎａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ

Ｓ１ ２
Ｓ５ ４
小计 ６

不能判断父本来源
Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ｕｎｋｎｏｗｎ

６
小计 ６

　 　 注: “＋”和“∗”分别表示在 ８０％(相当于 Ｐ < ０􀆰２)和 ９５％(相当于 Ｐ < ０􀆰０５)的置信水平ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅｓ: “＋” ａｎｄ “∗” ｍｅａｎ ８０％ (Ｐ < ０􀆰２) ａｎｄ ９５％ (Ｐ < ０􀆰０５) ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｌｅｖｅｌꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

６６１ 植 物 科 学 学 报 第 ３７ 卷　



表 ３　 中国沙棘母本 ２ 自由授粉子代的父本分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｓｅｅｄｓ ｏｆ ｍａｔｅｒｎａｌ ２

父本来源
Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ

种子数(> ８０％置信度)
Ｎｏ. ｏｆ ｓｅｅｄｓ

(８０％ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ)

种子数(< ８０％置信度)
Ｎｏ. ｏｆ ｓｅｅｄｓ

(８０％ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ)

花粉贡献率(％)
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ

距母本距离(ｍ)
Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ
ｍａｔｅｒｎａｌ ｔｒｅｅ

样地内父本来源
Ｐａｔｅｒｎａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｉｎｓｉｄｅ ｐｌｏｔ

Ｓ１７ ９(＋) ５ １５.７９ ２６
Ｓ１３ ６(＋) ０ １０.５３ ６
Ｓ１０ ５(＋) １ ８.７７ １２
Ｓ１２ ５(＋) ０ ８.７７ ６
Ｓ９ １(∗)ꎬ ３(＋) ０ ７.０２ １８
Ｓ１１ ４(＋) １ ７.０２ １４
Ｓ１９ ４(＋) ０ ７.０２ ２３
Ｓ５ １(∗)ꎬ ２(＋) ０ ５.２６ ２７
Ｓ２１ ３(＋) ３ ５.２６ ５３
Ｓ１ １(∗)ꎬ １(＋) ６ ３.５１ ３２
Ｓ３ １(∗) ３ １.７５ ３１
Ｓ４ １(∗) ２ １.７５ ３２
Ｎ１０ ２(＋) １ ３.５１ ３
Ｎ７ ２(＋) ０ ３.５１ １０
Ｎ５ １(＋) ０ １.７５ ２１
小计 ５(∗)ꎬ ４７(＋) ２２ ９１.２３

样地外父本来源
Ｐａｔｅｒｎａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｏｕｔｓｉｄｅ ｐｌｏｔ

２Ｓ２１ ２(∗) ０ ３.５１
２Ｓ１０ １(＋) １ １.７５
４Ｓ５ １(＋) １ １.７５
２Ｎ１９ １(＋) ３ １.７５
小计 ２(∗)ꎬ ３(＋) ５ ８.７７

可能的父本
Ｐａｔｅｒｎａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ

Ｓ２ ２
Ｓ６ ２
Ｓ８ １
Ｓ１５ ４
Ｓ１８ ４
小计 １３

不能判断父本来源
Ｐａｔｅｒｎｉｔｙ ｕｎｋｎｏｗｎ

１２
小计 １２

　 　 中国沙棘母本 １ 的 ８４ 粒种子中有 ４７ 粒(占
５５􀆰９５％)确定了唯一父本来源ꎬ 其中 ９ 个子代的花

粉来源于肋果沙棘ꎬ 其余 ３８ 个子代花粉来源于中

国沙棘ꎮ 在确定花粉来源的 １３ 个父本中ꎬ ３ 株为

肋果沙棘ꎬ １０ 株为中国沙棘ꎻ 其中ꎬ Ｓ３、 Ｓ１４、
Ｓ９、 Ｎ１０ 这 ４ 个父本的花粉贡献率较高ꎬ 累计达

到 ５３􀆰１９％ꎮ 中国沙棘母本 ２ 的 １０９ 粒种子中有 ５７
粒(占 ５２􀆰２９％)确定了唯一父本来源ꎬ 其中 ６ 个子

代的花粉来源于肋果沙棘ꎬ 其余 ５１ 个子代花粉来

自中国沙棘ꎮ 在确定花粉来源的 １９ 个父本中ꎬ ４
株为肋果沙棘ꎬ １５ 株为中国沙棘ꎻ 其中ꎬ Ｓ１７、
Ｓ１３、 Ｓ１０、 Ｓ１２ 这 ４ 个父本的花粉贡献率较高ꎬ
累计达到 ４３􀆰８６％ꎮ
３􀆰 ２　 花粉流与传粉格局

根据中国沙棘母本在实验样地中的位置及样地

内各候选父本的定位信息ꎬ 结合父本的分析结果绘

制出中国沙棘 ２ 株母本自由授粉子代的花粉来源图

(图 １)ꎮ
实验结果表明(表 ４ꎬ 图 ２)ꎬ 沙棘有效花粉散

布距离分别在 ５~７１ ｍ 以及 ３~５３ ｍ 范围内ꎬ 平均

距离为 ２０􀆰４ ｍꎬ 这与张冬梅等[１９] 利用微卫星分子

标记技术对风媒传粉植物油松(Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ
Ｃａｒｒ.)控制授粉和自由授粉的子代进行父本分析的

结果相似ꎮ 中国沙棘母本 １ ８７􀆰２３％花粉的来自周

围 ３０ ｍ 范围内ꎻ ４􀆰２６％的花粉来自样地内距离母

本 ３０ ｍ 以外的范围ꎻ 样地外的花粉来源达到

８􀆰５１％ꎮ 中国沙棘母本 ２ ７８􀆰９５％花粉的来自周围

３０ ｍ 范围内ꎻ ３０ ~４０ ｍ 范围内的花粉来源占

７􀆰０２％ꎻ ５􀆰２６％来自样地内离母本 ４０ ｍ 以外ꎻ
样地外来源达到 ８􀆰７７％的花粉ꎮ 父本 Ｓ１２ 和 Ｓ１３
对两株母本子代贡献的花粉比例较大ꎬ 其中 Ｓ１２
对母本 １ 和母本 ２ 的花粉贡献率分别为 ６􀆰３８％和
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线条表示有效花粉流ꎬ 线条粗细反映有效花粉量的多少ꎮ
Ｌｉｎｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗ ｔｏ ｆｅｍａｌｅ ｔｒｅｅꎬ ｌｉｎｅ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｉｓ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｌｌｅｎ ｇｒａｉｎｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｂｙ ｃｏｒｒｅ￣
ｓｐｏｎｄｉｎｇ ｍａｌｅ ｔｒｅｅ.

图 １　 样地内 ２ 个中国沙棘母本自由授粉子代的花粉来源母本 １(Ａ)和母本 ２(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｐｏｌｌｅｎ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｍａｔｅｒｎａｌ １ (Ａ) ａｎｄ ｍａｔｅｒｎａｌ ２ (Ｂ) ｕｎｄｅｒ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ

表 ４　 传粉距离与花粉贡献率
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｐｏｌｌｅｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

母本
Ｍａｔｅｒｎａｌ

有效传粉范围(ｍ)
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｒａｎｇｅ
ｏｆ ｄｉｓｐｅｒｓｉｏｎ

平均传粉距离(ｍ)
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ｏｆ ｄｉｓｐｅｒｓｉｏｎ

花粉贡献率(％)(﹤ ３０ ｍ)
Ｐｏｌｌｅｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

种间花粉贡献率(％)
Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｏｌｌｅｎ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

１ ５ ~ ７１ １９.８ ８７.２３ １９.１５
２ ３ ~ ５３ ２０.９ ７８.９５ １０.５３

平均 Ｍｅａｎ ２０.４ ８３.０９ １４.８４
汇总 Ｔｏｔａｌ ３ ~ ７１
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图 ２　 有效花粉的散布距离
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｌｌｅｎ ｇｒａｉｎｓ

８􀆰７７％ꎻ Ｓ１３ 分别为 ８􀆰５１％和 １０􀆰５３％ꎮ
本研究发现ꎬ 中国沙棘的花粉流以种内为主ꎬ

但同时也检测到与肋果沙棘有较高的种间当代花粉

流ꎮ 在中国沙棘母本 １ 与母本 ２ 的子代中ꎬ 肋果沙

棘花粉贡献率分别为 １９􀆰１５％和 １０􀆰５３％ꎮ 通过对

中国沙棘母本 １ 与确定的肋果沙棘父本定位结果显

示ꎬ 有效花粉散布距离在 １０~２１ ｍꎬ 平均距离为

１９􀆰６ ｍꎮ 而母本 ２ 的定位结果显示ꎬ 有效花粉散

布距离在 ３~２１ ｍꎬ 平均距离为 ９􀆰４ ｍꎮ 两株中国

沙棘子代中来源于肋果沙棘的花粉平均贡献率达到

１４􀆰８４％ꎬ 有效花粉散布距离为 ３ ~２１ ｍꎬ 平均距

离为 １５􀆰７ ｍꎮ

４　 讨论

风媒传粉作为一种重要的传粉方式ꎬ 可以增加

植物对复杂多变的非生物环境的适应能力[２０]ꎬ 但

是成功的风媒传粉也受到种群密度、 周围植被类型

等生物因素以及风速、 地理距离等非生物因素的影

响[２１]ꎮ 研究表明ꎬ 大部分风媒传粉植物以近距离

传粉为主ꎬ 但也有一些风媒植物可以远距离传播花

粉[１１ꎬ １２ꎬ ２２－２５]ꎮ 中国沙棘是雌雄异株的风媒植物ꎬ
鲁先文等[１０]和王子科等[２２]通过重力玻片法分别检

测到中国沙棘大部分花粉分布在 １０~２０ ｍ 处ꎬ 但

在一定条件下花粉可以传播到 １００ ｍ 以上ꎬ 实现

远距离传粉ꎮ 在黑河上游的青海祁连地区ꎬ 中国沙

棘是高山灌丛的主要建群种ꎬ 本研究在对该地 ２ 株

中国沙棘自由授粉的子代进行父本分析时发现ꎬ 其

有效花粉散布距离为 ３~７１ ｍꎬ 有效花粉来源与母

本的平均距离为 ２０􀆰４ ｍꎻ 有 ８３􀆰０９％的有效花粉来

自 ３０ ｍ 范围内的雄株ꎬ 且大部分集中在 １５ ｍ 左

右ꎮ 另外ꎬ 本 研 究 也 检 测 到 沙 棘 有 效 花 粉 的

８􀆰６５％来源于样地外ꎬ 样地外的沙棘雄株距离这两
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株中国沙棘母本距离较远ꎬ 花粉来源最大距离可达

到 ２００ ｍ 以上ꎮ 本研究结果与前人[１０ꎬ １２] 的结果一

致ꎮ 本研究选取的样地内沙棘灌丛斑块状镶嵌分布

于南北走向的山坡沟谷ꎬ 沟谷两侧山坡为青海云杉

(Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ Ｋｏｍ.)林ꎬ 在传粉季节该地盛行

西北风与东南风[２６]ꎮ 中国沙棘有效花粉来源大部

分为母本周边的雄株ꎬ 可见其子代多由近距离传粉

形成ꎮ 成斑块状分布的沙棘灌丛有利于雌株接收周

边雄株的花粉ꎬ 提高传粉效率[１０]ꎮ 本研究结果显

示ꎬ 由于山谷走向等复杂的地理环境和风向的影

响ꎬ 植株在不同方向接收的有效花粉量差异较大ꎬ
证明地理环境、 植被及风向是影响中国沙棘传粉格

局的重要因素ꎮ 此外ꎬ 本研究也发现中国沙棘能在

一定程度上实现远距离传粉ꎬ 这种远距离的花粉扩

散虽然占比很小ꎬ 但在某种程度上可以促进不同地

方种群之间的基因交流ꎬ 进而提高种群的遗传多样

性[２７]ꎮ
中国沙棘与肋果沙棘是沙棘属 ２ 个分布于不同

海拔环境下的类群ꎬ 但在黑河上游海拔约 ３０００ ｍ
的区域ꎬ 中国沙棘常与肋果沙棘形成了群落共建

种ꎮ 近年来ꎬ 我们已利用核基因组的 ＩＴＳ 序列以及

叶绿体基因组的 ｔｒｎＳ￣Ｇ 和 ｔｒｎＬ￣Ｆ 等序列对沙棘属

植物进行了分子系统学方面的研究ꎬ 结果证实棱果

沙棘(Ｈ. ｇｏｎｉｏｃａｒｐａ Ｌｉａｎꎬ Ｘ. Ｌ. Ｃｈｅｎ ｅｔ Ｋ. Ｓｕｎ)
是由同域分布的中国沙棘和肋果沙棘在不同重叠区

独立通过种间自然杂交形成的[２８－３０]ꎮ 进一步的研

究表明ꎬ 在黑河上游等中国沙棘和肋果沙棘同域分

布的区域还形成了棱果沙棘自然杂交带[１３ꎬ ３１]ꎬ 但

二者间是否存在当代基因流仍缺乏证据ꎮ 本研究发

现中国沙棘子代中来源于肋果沙棘的花粉平均贡献

率达到 １４􀆰８４％ꎬ 种间平均传粉距离为 １５􀆰７ ｍꎮ 中

国沙棘已确定父本的 １０４ 个子代共来自于 ２０ 个父

本ꎬ 其中 ４ 个为肋果沙棘ꎬ 占所有父本的 ２０％ꎮ
说明在中国沙棘与肋果沙棘种间确实存在较高的当

代花粉流ꎮ 张玉娜[３１] 通过人工授粉实验也发现ꎬ
中国沙棘雌株与肋果沙棘雄株可进行杂交并结实ꎮ
事实上ꎬ 中国沙棘的雌花花期与肋果沙棘的雄花花

期有一定的重叠 (１１~１４ ｄ)ꎬ 为种间花粉流提供

了基础ꎮ 另外ꎬ 目前普遍认为杂交带的维持是依靠

其亲本间不断发生种间基因流以及对杂交个体的各

种选择作用之间的平衡[３２ꎬ ３３]ꎮ 本研究结果表明ꎬ
中国沙棘与肋果沙棘之间不断发生的基因流对该区

域棱果沙棘杂交带的维持可能起重要作用ꎮ 这一研

究结果为揭示沙棘杂交带的维持机制提供了证据ꎮ
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