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中国野莲居群遗传多样性及群体结构分析
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摘　 要: 以我国长江中下游地区和北方地区 ３３ 个居群的 １９５ 份野莲(Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ Ｇａｅｒｔｎ.)为材料ꎬ 基于

ＳＬＡＦ 简化基因组测序技术ꎬ 对不同区域野莲居群的遗传多样性进行研究ꎮ 结果显示: 通过测序共得到 ７４２ ９９２
个 ＳＬＡＦ 标签ꎬ 挖掘高质量 ＳＮＰ 位点 １ ０６４ ７８９ 个ꎻ 供试材料基因型差异明显ꎬ 主要可分为长江流域和东北区

域 ２ 个亚群ꎮ 研究结果支持长江流域野莲和东北区域野莲应分属为亚热带及温带生态型莲ꎮ 我国野莲居群总多

样性较低( π ＝ １􀆰０４ × １０－５)ꎬ 居群间平均分化系数较高(ＦＳＴ ＝ ０􀆰４２)ꎮ 长江中下游地区不同湖泊野莲 π 值变幅

为 ０􀆰５ × １０－５ ~ ２􀆰２ × １０－５ꎬ 梁子湖野莲多样性最为丰富ꎮ 梁子湖区域内各个小湖 π 值为 ３􀆰１３ × １０－６ ~ ２􀆰３ ×
１０－５ꎬ 表明小湖内不同居群仍存有较大遗传差异ꎮ 北部地区不同湖泊野莲 π 值变幅为 ３􀆰０５ × １０－６ ~ １􀆰 ５０ ×
１０－５ꎬ 山东梁山古代莲多样性最为丰富ꎮ 长江中下游地区野莲遗传多样性高于北部地区且两者间分化程度较高

(ＦＳＴ ＝ ０􀆰３４)ꎬ 表明野莲居群间和区域间均有较高的分化程度ꎬ 原因可能是野莲居群内主要为克隆繁殖ꎬ 而居群

间基因交流少所致ꎮ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｌｏｔｕｓ (Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ Ｇａｅｒｔｎ.) ｉｓ ａ ｓｐｅｃｉａｌ ａｑｕａｔｉｃ ｐｌａｎｔ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ
ｈａｂｉｔａｔ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｂｙ ｂｏｔｈ ｎａｔｕｒａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｈｕｍａｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｈａｖｅ ｉｍｐａｃｔｅｄ ｍａｎｙ ｗｉｌｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｒｅｍａｉｎｓ ｐｏｏｒｌｙ
ｕｎｄｅｒｓｔｏｏｄ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｉｌｄ ｌｏｔｕｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｗｅｒｅ
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ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅꎬ ａｎｄ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｅｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎ. Ｔｈｕｓꎬ ｗｉｌｄ ｌｏｔｕｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ
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(ａｖｅｒａｇｅ π ＝ １􀆰０４ × １０－５) ａｎｄ ａ ｈｉｇｈ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
(ａｖｅｒａｇｅ ＦＳＴ ＝ ０􀆰４２) ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ. Ｆｏｒ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ π ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ
０􀆰 ５ × １０－５ ｔｏ ２􀆰２ × １０－５ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｖａｒｉｏｕｓ ｌａｋｅｓ. Ｔｈｅ Ｌｉａｎｇｚｉ Ｌａｋｅ ａｒｅａ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｗｉｔｈ π ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ３􀆰１３ × １０－６ ｔｏ ２􀆰３ × １０－５ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｌａｋｅｓꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ
ｌｏｔｕｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｎｏｔ ｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ. Ｆｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａꎬ π ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３􀆰０５
× １０－６ ｔｏ １􀆰５０ × １０－５ꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｌｉａｎｇｓｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｔｈｕｓꎬ
ｈｉｇｈｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｔｈａｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｏｒｔｈ
Ｃｈｉｎａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ＦＳＴ ｖａｌｕｅ ｆｒｏｍ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｗａｓ ０􀆰３４ꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ａ ｈｉｇｈ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｒｅａｓ. Ｌｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｈｉｇｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａｔｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｃｌｏｎａｌ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ａｎｄ ｌｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｘｃｈａｎｇｅ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｅｘ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ
ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎ ｓｉｔｕ ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｗｉｌｄ ｌｏｔｕｓ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａꎻ Ｗｉｌｄ ｌｏｔｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｓｐｅｃｉｆｉｃ￣ｌｏｃｕｓ ａｍｐｌｉ￣
ｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ (ＳＬＡＦ)

　 　 莲属(Ｎｅｌｕｍｂｏ)是被子植物中起源最早的属

之一ꎬ 为 冰 川 孑 遗 植 物[１]ꎬ 现 存 ２ 个 种ꎬ 莲

( Ｎ􀆰 ｎｕｃｉｆｅｒａ Ｇａｅｒｔｎ.) 与 美 洲 黄 莲 ( Ｎ􀆰 ｌｕｔｅａ
Ｐｅｒｓ.)ꎮ 美洲黄莲主要分布于北美洲和南美洲等

地ꎬ 莲主要分布在亚洲ꎮ 莲在中国及东南亚国家广

泛栽培ꎬ 主要分为藕莲、 子莲和花莲ꎮ 野莲为栽培

莲的祖先ꎬ 目前仍广泛分布于中国以及东南亚等国

家ꎬ 是重要的遗传材料和育种资源ꎬ 也具有食用、
药用、 观赏及生态调节等多种用途[２]ꎮ 由于近年

来对野莲生境河流、 湖泊等过度开发利用和破坏ꎬ
野莲数量急剧减少ꎬ 亟待保护ꎬ 研究其遗传多样性

具有重要意义ꎮ
目前ꎬ 研究莲遗传多样性采用的分子标记

主要有随机扩增片段多态性标记(ＲＡＰＤ) [３－６] 、
简单重复序列(ＳＳＲ) [６－１５]、 扩增片段长度多态性

(ＡＦＬＰ) [１５ꎬ １６]、 相关序列扩增多态性(ＳＲＡＰ) [１７ꎬ １８]

及 ＳＮＰ 标记[１９－２２] 等ꎮ 研究方向主要有亚洲莲与

美洲莲亲缘关系[８ꎬ １１ꎬ １９－２２]、 栽培莲的分类与分

化[３ꎬ １０ꎬ １５－２１]及亚洲莲生态型的划分[２０ꎬ ２２－２４] 等ꎮ 在

野莲遗传多样性方面ꎬ 郭宏波等[４] 研究了山东、
湖北、 广东等 ６ 个省 １２ 份野莲资源的遗传多样

性ꎮ 薛建华等[２]研究发现中国东北区域野莲遗传

分程度低ꎬ 遗传多样性不高ꎬ 且东北野莲多样性

低于栽培莲ꎮ 近期大规模莲基因组重测序的分析

结果表明ꎬ 东南亚与中国云南地区野莲遗传多样

性最丰富ꎬ 藕莲与子莲分别驯化于不同区域的野

莲[２０] ꎮ 在野莲居群遗传学方面ꎬ Ｈａｎ 等[２５ꎬ ２６] 对

长江流域部分野莲居群的遗传多样性进行了研

究ꎬ 发现野莲居群在物种水平上多样性较高ꎬ 而

居群内遗传多样性较低ꎮ Ｌｉ 等[１４]比较了俄罗斯部

分地区与中国黑龙江野莲居群分化与多样性ꎮ 其

它研究有澳大利亚、 印度、 泰国等地野莲居群比

较分析[１３] 、 美洲黄莲居群多样性[１２ꎬ ２７]等ꎮ 迄今ꎬ
中国不同区域野莲的遗传多样性与分化仍鲜有

报道ꎮ
亚洲野莲分布北至俄罗斯南部ꎬ 南至东南亚国

家及澳大利亚ꎬ 因温度、 光照差异而形成了不同生

态型ꎮ 王其超等[２３]和张行言等[２８]根据是否冬季休

眠ꎬ 将分布于中国的莲划分为温带莲ꎬ 东南亚热带

地区为热带莲ꎬ 且获得了一些分子证据的支

持[１６ꎬ ２２]ꎮ 柯卫东等[２４]研究发现ꎬ 东北区域野莲移

至长江中下游地区ꎬ 植株矮小无立叶ꎬ 一年可结藕

２~３ 次ꎬ 建议将东北区域野莲划分为温带型ꎬ 长

江流域划分为亚热带型ꎬ 东南亚划分为热带型ꎬ 这

一观点也得到了近期群体基因组学研究结果的支

持[２０]ꎮ 因此如何划分莲的生态型仍存在一定的

争议ꎮ
本研究以我国长江中下游流域和北部地区中国

野莲集中分布区的 ３３ 个居群为材料ꎬ 基于 ＳＬＡＦ
(ｓｐｅｃｉｆｉｃ－ｌｏｃｕｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)
简化基因组测序技术[２２]所开发的全基因组 ＳＮＰ 标

记ꎬ 对中国不同地区野莲居群的遗传多样性进行分

析ꎬ 以期为野莲资源保存、 保护及生态型划分提供

理论依据ꎮ
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１　 材料与方法

１􀆰 １　 植物材料

以我国长江中下游地区以及北部地区 ３３ 个代

表性野莲居群 １９５ 份样品为材料ꎮ 其中长江中下

游地区野莲居群 ２２ 个ꎬ 分别为湖南省洞庭湖、 江

西省鄱阳湖、 湖北省洪湖、 汈汊湖和梁子湖等ꎮ 北

部地区野莲居群 １１ 个ꎬ 其中黑龙江 ９ 个ꎬ 辽宁和

山东各 １ 个ꎮ 每个居群依群体大小设取样点 ２~１０
个ꎬ 取样点间距 ５０ ｍ 以上ꎬ 每个点取成熟莲子数

粒ꎬ 记录取样地点、 经纬度等ꎮ 梁山古代莲为山东

省梁山县当地农民挖掘的野莲子(表 １)ꎮ

表 １　 ３３ 个野莲居群采集地信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ３３ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

地区
Ｒｅｇｉｏｎ

湖泊
Ｌａｋｅ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

编号
Ｎｏ.

测序编号
Ｎｏ.

来源
Ｓｏｕｒｃｅ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ
ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

样品数
Ｎｏ. ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

北部
地区

－ 桦川野莲 Ｘ１ ａａꎬａｂꎬａｃꎬａｄ 黑龙江省佳木斯市桦川县 ４７°０２′Ｎꎬ １３０°５２′Ｅ ４
－ 青莲寺野莲 Ｘ２ ａｅꎬａｆꎬａｇꎬａｈ 黑龙江省哈尔滨市宾县 ４６°００′Ｎꎬ １２７°５２′Ｅ ５
－ 抚远野莲 Ｘ３ ａｊꎬａｋꎬａｌꎬ 黑龙江省佳木斯市抚远市 ４７°５５′Ｎꎬ １３４°５４′Ｅ ５
－ 佳木斯野莲 Ｘ４ ａｍ 黑龙江省佳木斯市前进区 ４６°５４′Ｎꎬ １３０°３２′Ｅ ５
－ 同江野莲 Ｘ６ ａｑꎬａｒꎬａｓ 黑龙江省佳木斯市同江市 ４７°５４′Ｎꎬ １３２°５６′Ｅ ５
－ 三江口野莲 Ｘ７ ａｔꎬａｕ 黑龙江省同江市同江市 ４７°５０′Ｎꎬ １３２°５３′Ｅ ３
－ 通河野莲 Ｘ９ ｂａꎬｂｂ 黑龙江省哈尔滨市通河县 ４５°５８′Ｎꎬ １２８°５０′Ｅ ４
－ 白鱼泡野莲 Ｘ１０ ｂｃꎬｂｄ 黑龙江省哈尔滨市道外区 ４５°４４′Ｎꎬ １２５°１１′Ｅ ４
－ 方正湖野莲 Ｘ１１ ｂｅꎬｂｆꎬｂｇ 黑龙江省哈尔滨市方正县 ４５°５５′Ｎꎬ １２８°５５′Ｅ ４

铁岭野莲 Ｘ８ ａｖꎬａｗꎬａｘꎬａｙ 辽宁省铁岭市铁岭县 ４２°３１′Ｎꎬ １２３°５８′Ｅ ５
－ 梁山古代莲 Ｘ２９ ｅｌꎬｅｍꎬｅｎꎬｅｏꎬｅｐꎬｅｒ 山东省济宁市梁山县 ３５°５６′Ｎꎬ １１６°２９′Ｅ ７

长江中
下游
地区

鄱阳湖 南湖围野莲 Ｘ２２ ｄｄꎬｄｅꎬｄｆꎬｄｇꎬｄｈꎬｄｉꎬ
ｄｊꎬｄｋꎬｄｌ 江西省上饶市南昌县 ２８°５１′Ｎꎬ １１６°４７′Ｅ ９

洞庭湖 君山洞庭湖野莲 Ｘ２４ ｄｒꎬｄｓꎬｄｔꎬｄｕꎬｄｖꎬｄｗꎬ
ｄｘꎬｄｙꎬｄｚꎬｅａ 湖南省岳阳市君山区 ２９°４５′Ｎꎬ １１２°５１′Ｅ １０

洪湖 螺山野莲 Ｘ２０ ｃｒꎬｃｓꎬｓｔ 湖北省洪湖市螺山镇 ２９°５１′Ｎꎬ １１３°３０′Ｅ ８

洪湖 洪湖滨湖野莲 Ｘ３６ ｆｒꎬｆｓꎬｆｔꎬｆｕꎬ 湖北省洪湖市滨湖街道 ２９°５７′Ｎꎬ １１３°３５′Ｅ ８

梁子湖 上涉湖野莲 ２ Ｘ３８ ｇｄꎬｇｅꎬｇｆꎬｇｇ 湖北省武汉市江夏区 ３０°１３′Ｎꎬ １１４°２６′Ｅ １０

梁子湖 上涉湖野莲 ３ Ｘ４１ ｇｐꎬｇｑꎬｇｒꎬｇｓꎬｇｔ 湖北省武汉市江夏区 ３０°１３′Ｎꎬ １１４°２７′Ｅ ６

梁子湖 上涉湖野莲 ４ Ｘ３７ ｆｘꎬｆｙꎬｆｚꎬｇａꎬｇｂꎬｇｃ 湖北省武汉市江夏区 ３０°１３′Ｎꎬ １１４°２７′Ｅ ６

梁子湖 鲁湖野莲 ２ Ｘ３３ ｆｌꎬｆｍꎬｆｎꎬｆｏꎬｆｐꎬｆｑ 湖北省武汉市江夏区 ３０°２１′Ｎꎬ １１４°２６′Ｅ ６

梁子湖 鲁湖野莲 ３ Ｘ２３ ｄｍꎬｄｎꎬｄｏꎬｄｐꎬｄｑ 湖北省武汉市江夏区 ３０°１９′Ｎꎬ １１４°２５′Ｅ ６

梁子湖 鲁湖野莲 ４ Ｘ３２ ｆｆꎬｆｇꎬｆｈꎬｆｊꎬｆｋ 湖北省武汉市江夏区 ３０°１６′Ｎꎬ １１４°２５′Ｅ ６

梁子湖 三山湖野莲 Ｘ１４ ｂｑꎬｂｐꎬｂｒꎬｂｓꎬｂｔꎬｂｕ 湖北省鄂州市鄂城区 ３０°３０′Ｎꎬ １１４°５０′Ｅ ６

梁子湖 保安湖扁担塘野莲 Ｘ２１ ｃｗꎬｃｘꎬｃｙꎬｃｚ 湖北省黄石市大冶县 ３０°２３′Ｎꎬ １１４°５３′Ｅ ８

梁子湖 牛山湖野莲 Ｘ２４ ｄｒꎬｄｓꎬｄｔꎬｄｕꎬｄｖꎬｄｗꎬ
ｄｘꎬｄｙꎬｄｚꎬｅａ 湖北省武汉市江夏区 ３０°３３′Ｎꎬ １１４°５３′Ｅ ６

梁子湖 斧头湖野莲 Ｘ２８ ｅｅꎬｅｆꎬｅｇꎬｅｈꎬｅｉꎬｅｋ 湖北省咸宁市嘉鱼县 ３０°１１′Ｎꎬ １１４°２１′Ｅ ８

梁子湖 西凉湖野莲 Ｘ３１ ｅｙꎬｅｚꎬｆａꎬｆｂꎬｆｃꎬｆｄꎬｆｅ 湖北省咸宁市 ２９°５９′Ｎꎬ １１４°０９′Ｅ ８

汈汊湖 汈汊湖野莲 Ｘ１６ ｃｂꎬｃｃꎬｃｄꎬｃｅꎬｃｆꎬｃｇ 湖北省孝感市汉川市 ３０°５９′Ｎꎬ １１３°５２′Ｅ ６

汈汊湖 汈汊湖南闸野莲 Ｘ１７ ｃｈꎬｃｉꎬｃｊꎬｃｋ 湖北省孝感市汉川市 ３０°５８′Ｎꎬ １１３°５５′Ｅ ４

　 － 小汊湖野莲 Ｘ１２ ｂｈꎬｂｉꎬｂｊ 湖北省武汉市蔡甸区 ３０°５８′Ｎꎬ １１３°５３′Ｅ ６

　 － 黄家湖野莲 Ｘ１８ ｃｌꎬｃｍꎬｃｎꎬｃｏꎬｃｐꎬｃｑ 湖北省武汉市江夏区 ３０°４６′Ｎꎬ １１４°２８′Ｅ ６

　 － 青菱湖野莲 Ｘ１３ ｂｋꎬｂｌꎬｂｍꎬｂｎꎬｂｏꎬｂｐ 湖北省武汉市洪山区 ３０°４０′Ｎꎬ １１４°２４′Ｅ ６

　 － 高湖野莲 Ｘ１５ ｂｖꎬｂｗꎬｂｘꎬｂｙꎬｂｚꎬｃａ 湖北省武汉市蔡甸区 ３０°５４′Ｎꎬ １１４°０１′Ｅ ６

　 － 仓湖野莲 Ｘ３９ ｇｎꎬｇｏ 湖北省咸宁市赤壁市 ２９°５８′Ｎꎬ １１３°５３′Ｅ ２

０８２ 植 物 科 学 学 报 第 ３９ 卷　
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１􀆰 ２　 实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ建库、 测序与 ＳＮＰ位点挖掘

每份样品播种莲子 １ ~２ 粒ꎬ 萌发后取幼叶ꎬ
采用 ＣＴＡＢ 法提取基因组 ＤＮＡ[２９]ꎮ ＤＮＡ 样品采

用 ＳＬＡＦ 简化基因组测序技术进行测序和分析[３０]ꎮ
首先对参考基因组[３１] 进行电子酶切ꎬ 筛选双酶切

方案ꎮ 对样本 ＤＮＡ 进行酶切和建库ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉ￣
ｎａ 平台 Ｈｉｓｅｑ２５００ 进行双端测序ꎬ 测序长度为

ＰＥ１５０ꎮ 初过滤后ꎬ 利用 ＳＬＡＦ 技术进行 ＳＬＡＦ 标

记的开发ꎬ 采用 Ｂｕｒｒｏｗｓ－Ｗｈｅｅｌｅｒ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ Ｔｏｏｌ
(ＢＷＡ􀆰１)软件将数据比对到参考基因组上ꎬ 将比

对到基因组同一位置且高度可靠的测序片段作为一

个 ＳＬＡＦ 标签ꎬ 以 ＳＬＡＦ 标签为基础采用 ＧＡＴＫ 和

Ｓａｍｔｏｏｌｓ２􀆰６􀆰１ 两种方法发掘纯合 ＳＮＰ 位点ꎬ 以

交集作为高质量 ＳＮＰ 位点ꎬ 进行进一步的群体遗

传学分析ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 莲居群遗传多样性和基因组结构分析

利用 ｖｃｆｔｏｏｌｓ＿０􀆰１􀆰１３ 软件计算不同莲群体内

的多样性指数 π 和群体间的遗传分化系数 ＦＳＴꎬ 基

于 ｐｅｒｌ 脚本计算多态信息含量(ＰＩＣ)、 等位基因预

期杂合度 (Ｈｅ ) 和等位基因观察杂合度 (Ｈｏ )、
Ｎｅｉ􀆳ｓ 多样性指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数( Ｉ)ꎬ 进行

遗传多样性分析ꎮ 采用 ＰＨＹＬＩＰ 软件的最小临近法

构建 系 统 进 化 树ꎬ 重 复 检 验 １０００ 次ꎬ 利 用

ＭＥＧＡ６ 软件构建进化树ꎻ 利用 ＧＣＴＡ 软件进行主

成分(ＰＣＡ)分析ꎬ Ｒ 软件绘制 ＰＣＡ 散点图ꎮ 利用

Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ 软件进行群体结构分析ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 测序结果与群体遗传结构分析

２􀆰 １􀆰 １　 测序数据统计与 ＳＮＰ挖掘

本研究共获得 ７４２ ９９２ 个 ＳＬＡＦ 标签ꎬ 平均测

序深度达到 １２􀆰４７ ｘꎮ ＳＬＡＦ 标签在基因组上均匀分

布ꎬ 绝大多数区域 ＳＬＡＦ 标签达 ５００ 个 / Ｍｂꎬ 多态

性 ＳＬＡＦ 标签占 ４２􀆰９７％ꎮ 以 ＳＬＡＦ 标签为基础ꎬ 共

获得 １ ０６４ ７８９ 个高度可靠的 ＳＮＰ 标记(表 ２)ꎮ 长

江中下游地区野莲不同居群 ＳＮＰ 数约为 ６６７ ８２４~
３ ７５６ ５８６ꎬ 平均 ６ ５１１ ５９４ 个ꎮ 北部地区 ＳＮＰ 数

为 １ ０６５ ９７９~２ ０７５ ５００ꎬ 平均 ４ ５７８ ５９３ꎮ 野莲

基因组杂合度约为 １􀆰０８％~１１􀆰０４％ꎬ 平均 ２􀆰６１％ꎬ
远小于其它野生植物的基因组杂合度ꎮ 上涉湖 ３ 个

野莲居群基因组杂合度分别为 ５􀆰１７％、 ７􀆰３５％和

１１􀆰６４％ꎬ 远高于其它野莲居群ꎮ
２􀆰 １􀆰 ２　 群体遗传结构分析

本研究利用 １ ０６４ ７８９ 个 ＳＮＰ 标记ꎬ 对 ３３ 个

野莲居群 １９５ 个样品进行系统树构建、 主成分分

析和群体遗传结构分析ꎮ 系统树分析结果表明ꎬ 不

同区域野莲被明显的分为 ２ 个分支(图 １: Ａ)ꎬ 第

１ 个分支主要为长江中下游地区野莲ꎬ 包括江西鄱

阳湖、 湖南洞庭湖野莲居群以及湖北洪湖、 汈汊

湖、 梁子湖等地的野莲居群 ２３ 个ꎬ 其中梁山古代

莲与长江流域野莲聚在一起ꎻ 第 ２ 个分支为东北地

区野莲ꎬ 包括辽宁铁岭野莲以及黑龙江省等地的野

莲居群 １０ 个ꎮ 同一湖泊不同居群基本在同一分支

上ꎬ 且同一居群的样本基本聚在一起ꎬ 表明野莲群

体具有明显的地域性ꎮ 主成分分析结果与系统树类

似(图 １: Ｂ)ꎬ 在第 １ 主成分上长江中下游地区野

莲和东北区域野莲被明显分开ꎬ 梁山古代莲位于长

江中下游地区与东北地区野莲居群之间ꎬ 与其地理

分布相一致ꎮ 本研究在群体遗传结构分析中ꎬ 假定

类群数(Ｋ)为 １ ~ ５ꎬ 结果发现(图 １: Ｃ)ꎬ 当Ｋ ＝
２ 时ꎬ 东北地区与长江中下游地区野莲居群被分为

２ 个不同祖先基因组成分ꎬ 山东梁山古代莲与长江

中下游地区野莲居群基因组成分相同ꎬ 说明梁山古

代莲与长江中下游地区野莲基因组结构更为相近ꎮ
当 Ｋ ＝ ３ 时ꎬ 梁山古代莲与长江中下游地区野莲

分开ꎬ 可分为东北野莲、 梁山古代莲和长江流域野

莲 ３ 个祖先基因组成分ꎬ 梁山古代莲为长江中下游

地区野莲与东北野莲的过渡类型ꎮ
结合上述分析结果ꎬ 本研究中野莲居群依据其

地理来源可明显划分为两大亚群ꎬ 即长江中下游地

区野莲亚群和东北地区野莲亚群ꎬ 表明不同区域野

莲基因组具有明显差异ꎮ 结合前人的研究[２４]ꎬ 将

东北区域野莲划分为温带型莲ꎬ 长江中下游地区野

莲为亚热带莲ꎮ 山东梁山古代莲在地理位置、 性

状、 聚类上均介于东北和长江中下游地区之间ꎬ 推

测其为温带莲和亚热带莲的过渡类型ꎮ
２􀆰 ２　 野莲居群遗传多样性与分化

２􀆰 ２􀆰 １　 长江流域不同湖泊野莲遗传多样性与分化

本研究对长江中下游流域各个主要湖泊的 １４７
份野莲样品进行了遗传多样性分析ꎮ 结果显示ꎬ 野

莲居群总核苷酸多样性π ＝ ２􀆰３ × １０－５ꎬ 多态信息

含量 ＰＩＣ ＝ ０􀆰２４ꎬ 观测杂合度 Ｈｏ ＝ ０􀆰１１ꎬ 期望杂

合度 Ｈｅ ＝ ０􀆰２９ꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 Ｉ ＝ ０􀆰 ４６ꎬ
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表 ２　 ＳＬＡＦ简化基因组测序与 ＳＮＰ信息统计
Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＬＡＦ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ＳＮＰ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

总片段数
Ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ

ＳＬＡＦ 数
ＳＬＡＦ ｎｕｍｂｅｒ

测序深度(Ｘ)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｅｐｔｈ

ＳＮＰ 数
ＳＮＰ ｎｕｍｂｅｒ

杂合度(％)
Ｈｅｔｅｒ ｒａｔｉｏ

Ｘ１ ９ ６５７ ６０４ ６７２ ６４４ １１.６２ １ ４９４ ３５２ １.０９

Ｘ２ １６ ４４８ ８８９ １ ０２９ ９１７ １４.３５ ２ ０７５ ５００ １.２９

Ｘ３ ５ ９７８ ６３８ ９５８ ２２７ １５.５３ １ ８８５ ２１１ １.２５

Ｘ４ １５ ２８８ ９６５ ９１５ ５１５ １５.３２ １ ８１８ ７６５ １.５２

Ｘ６ １０ ２５４ ７８８ ９５９ ２４８ １３.６３ １ ５１８ ９９２ １.１３

Ｘ７ １４ ４２９ ８０６ ５４６ ０６２ １２.１８ １ ０６５ ９７９ １.２７

Ｘ９ １５ １５８ ８０５ ７６４ ５４６ １３.８４ １ ５０７ ４９０ ２.１０

Ｘ１０ １１ ４２０ ０７４ ７６６ ９２４ １３.８８ １ ５１０ ４０５ １.３１

Ｘ１１ １１ ６２６ ４５８ ７７７ ８８０ １１.５７ １ ５３２ ６４１ ２.１４

Ｘ８ ７ ５６４ １８５ ９８３ ８３８ １４.０４ １ ９３６ ５５８ ２.８１

Ｘ２９ ２２ ９１６ ９５７ １ ４３４ ４０１ １４.３７ ２ ８０８ ０８２ ３.４８

Ｘ２２ ２３ ７８９ ７２６ １ ８１７ ５９８ １１.６７ ３ ５３８ ０２４ １.３１

Ｘ２４ ２３ ８６０ ０８４ １ ９１３ １００ １１.３０ ３ ７５６ ５８６ ２.４３

Ｘ２０ １８ ６０４ ８７５ １ ２７１ ２５２ １３.１１ ２ ５０５ ９６２ ２.１１

Ｘ３６ １１ ３２１ ８１９ ９０６ ７８１ １１.２１ １ ７９０ ６３９ １.９８

Ｘ３８ ２２ ５２６ １９６ １ ７６０ ５９３ １１.５４ ３ ４９０ ３５６ ５.１７

Ｘ４１ １３ ７７５ １０２ ８７８ ６９８ １４.３２ １ ８２１ ６８１ １１.６４

Ｘ３７ １４ ２０６ ２８９ １ ０４８ ７１３ １２.２６ ２ １３９ ５１６ ７.３５

Ｘ３３ １５ ９１８ １４３ １ １７５ ０７８ １２.２８ ２ ２９４ ０４２ １.７９

Ｘ２３ １３ ６９１ ２２９ １ １０１ ６５３ １１.２８ ２ １８０ ０７４ ２.０９

Ｘ３２ １３ １３９ ０４４ ９３２ ６０２ １３.０９ １ ８４４ ６５２ １.７６

Ｘ１４ １６ ３６２ ８９３ １ １６８ ５２３ １２.７６ ２ ２７９ ６３５ １.８９

Ｘ２１ ２２ ２１４ ０３９ １ ５７５ ２９１ １２.４８ ３ １１８ ４８７ ５.５３

Ｘ２４ １５ ３８２ ９７２ １ ０９０ ９３６ １２.９１ ２ １６９ ３７９ １.０８

Ｘ２８ １６ ３６２ ５１４ １ ２３８ ２４５ １１.９１ ２ ４４９ ９７１ １.８２

Ｘ３１ １８ ０４８ ３１２ １ ３５２ ２３６ １２.２０ ２ ６７１ ３３７ ３.５７

Ｘ１６ １７ ３８０ ０７２ １ ２６２ ７４２ １２.３８ ２ ４２０ ４２４ ２.２８

Ｘ１７ １４ ８４３ ２８２ １ ０９６ ５６５ １２.２５ ２ １５１ ９２８ ２.４６

Ｘ１２ １７ ４２４ ３１９ １ １４７ ００７ １３.７９ ２ ２４５ ０８３ １.８２

Ｘ１８ １２ ０４２ ０２２ １ １８８ ４３７ ９.０３ ２ ３３６ ０５６ ２.９６

Ｘ１３ １３ ８８８ ５１５ １ ２０７ ９６１ １０.２８ ２ ３６８ ７２９ ２.３０

Ｘ１５ １２ ９１１ ２８３ １ １５９ ００６ １０.０６ ２ ２８６ ２２８ １.９０

Ｘ３９ ５ ７３８ ５３６ ３４０ ０３９ １５.３４ ６６７ ８２４ １.６２

　 　 注:居群编号同表 １ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｎｕｍｂｅｒｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １. Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表明长江流域野莲居群遗传多样性较低ꎮ 居群单核

苷酸多样性依次排序为: 梁子湖>洪湖>汈汊湖>洞
庭湖>鄱阳湖ꎬ 梁子湖野莲居群遗传多样性最高ꎮ
而根据多态信息含量、 期望杂合度、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数等遗传多样性参数ꎬ 汈汊湖、 洪湖、 洞庭湖居群

的遗传多样性较高ꎬ 梁子湖和鄱阳湖居群遗传多样

性则较低(表 ３)ꎮ 各个大湖间平均群体分化系数

ＦＳＴ ＝ ０􀆰４１ꎬ 达到显著分化水平ꎬ 鄱阳湖与洞庭湖

野莲居群分化程度最高ꎬ ＦＳＴ ＝ ０􀆰６３ꎮ 梁子湖与洪

湖分化程度最低ꎬ ＦＳＴ ＝ ０􀆰０９ꎮ
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Ａ: 中国野莲居群的聚类树分析ꎮ Ｂ: ＰＣＡ 主成分分析ꎻ 红点代表东北地区野莲居群ꎬ 蓝点代表长江流域野莲居群ꎬ 绿点梁
山古代莲野莲居群ꎮ Ｃ: 遗传结构分析(Ｋ＝１ ~ ４)ꎻ 每份样品用 １ 个垂直线条表示ꎬ 每个垂直线条的颜色表示该样品祖先种
群的比例ꎮ
Ａ: Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｂ: Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｂｌｕｅꎬ ｒｅｄꎬ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｄｏｔｓ ｉｎｄｉ￣
ｃａｔｅ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａꎬ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎꎬ ａｎｄ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｃ: Ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ (Ｋ ＝ １－４)ꎻ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ ａ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｌｉｎｅꎬ ａｎｄ ｌｉｎｅ ｃｏｌｏｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ.

图 １　 中国野莲居群遗传结构分析
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ

表 ３　 长江中下游地区主要湖泊野莲居群间的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎ

湖泊
Ｌａｋｅｓ Ｎ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ π Ｎｅｉ’ｓ Ｉ

仓湖 ４９３５ ０.６４９ ０.４３９ ０.３４１ ４.４０×１０－６ ０.５８５ ０.６２９

汈汊湖 ３１ ６６０ ０.２１３ ０.３５０ ０.２８０ １.６１×１０－５ ０.３６７ ０.５２５

洞庭湖 ２３ ７４８ ０.３０２ ０.３５９ ０.２８６ １.２２×１０－５ ０.３８２ ０.５３４

高湖 １５ １２０ ０.３６０ ０.３７２ ０.２９４ ８.３３×１０－６ ０.４１３ ０.５５０

洪湖 ３２ ９１９ ０.１７７ ０.３５７ ０.２８２ １.６９×１０－５ ０.３６９ ０.５２６

黄家湖 ２２ ６９０ ０.３５５ ０.３９８ ０.３１２ １.３４×１０－５ ０.４４１ ０.５８０

梁子湖 ５１ ３９７ ０.１３０ ０.３１７ ０.２６０ ２.２３×１０－５ ０.３２０ ０.４８８

鄱阳湖 １２ ６４４ ０.２７８ ０.２６８ ０.２１９ ４.９８×１０－６ ０.２８６ ０.４２１

青菱湖 ２１ ４１６ ０.３２０ ０.３６４ ０.２９０ １.１４×１０－５ ０.４０３ ０.５４２

小汊湖 ２３ ０４１ ０.２４０ ０.３７３ ０.２９７ １.２６×１０－５ ０.４１３ ０.５５３

　 　 注: Ｎꎬ 多态位点数ꎻ Ｈｏꎬ 观察杂合度ꎻ Ｈｅꎬ 预期杂合度ꎻ ＰＩＣꎬ 多态信息含量ꎻ π ꎬ 核苷酸多样性ꎻ Ｎｅｉ’ｓꎬ Ｎｅｉ’ｓ 多样性指数ꎻ Ｉꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数ꎮ 下同ꎮ

Ｎｏｔｅｓ: Ｎꎬ Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙ ｍａｒｋｅｒｓꎻ Ｈｏꎬ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｅꎬ Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ ＰＩＣꎬ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔꎻ π ꎬ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｎｅｉ’ｓꎬ Ｎｅｉ’ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｉꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ. Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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２􀆰 ２􀆰 ２　 湖泊内小湖间及小湖内不同野莲居群的遗

传多样性与分化

湖泊常由多个水域相连的相邻小湖组成ꎬ 如梁

子湖ꎬ 位于长江中游南岸ꎬ 为湖北第二大湖ꎬ 流域

面积达 ３２６０ ｋｍ２ꎮ 牛山湖、 保安湖、 三山湖、 斧

头湖、 西凉湖、 鲁湖和上涉湖等均属于梁子湖区

域ꎮ 该区域野莲数量多、 范围广ꎮ 本研究以梁子湖

区域 ７ 个小湖的 １１ 个野莲居群为代表ꎬ 对野莲居

群遗传多样性进行了分析(表 ４)ꎮ 结果表明ꎬ 各小

湖野莲平均单核苷酸指数π 值为 １􀆰３０ × １０－５ꎬ 上

涉湖最高ꎬ 牛山湖最低ꎮ 牛山湖、 斧头湖观测杂合

度与期望杂合度较为相近ꎬ 其它小湖期望杂合度明

显高于观测杂合度ꎮ 小湖野莲群体平均分化系数

ＦＳＴ ＝ ０􀆰４０ꎬ 表明各个小湖间野莲缺乏基因交流ꎬ
分化程度较高ꎮ

进一步分析小湖内不同野莲居群多样性(数据

未展示)ꎬ 上涉湖 ３ 个居群π 值为 ２􀆰０３ × １０－５ ~
２􀆰４９ × １０－５ꎬ 鲁湖为 ８􀆰４×１０－６ ~１􀆰１３ × １０－５ꎬ 表

明同一小湖内不同居群间野莲遗传多样性也存在差

异ꎬ 但差异较小ꎮ 上涉湖、 鲁湖内居群间平均分化

系数 ＦＳＴ分别为 ０􀆰２９ 和 ０􀆰３２ꎬ 也小于小湖居群间

的分化系数ꎮ
２􀆰 ２􀆰 ３　 北方野莲居群的遗传多样性

虽然野莲在中国东北区域也分布较广ꎬ 但仅

在黑龙江、 松花江等流域水泡子、 沟渠内零星分

布ꎬ 水域间不相互流通ꎬ 未发现大面积的野莲居

群ꎮ 黑龙江、 辽宁、 山东等地的 １０ 个野莲居群

遗传多样性分析表明(表 ５)ꎬ 山东梁山古代莲

(π ＝ １􀆰５ × １０－５) > 辽宁铁岭野莲( π ＝ １􀆰２１ ×
１０－５) > 黑龙江省野莲(π ＝ ６􀆰３３ × １０－６)ꎮ 说明

在我国北部ꎬ 随着纬度的上升ꎬ 野莲群体多样性

逐渐降低ꎮ

表 ４　 梁子湖区域小湖野莲居群间的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｌｉａｎｇｚｉ Ｌａｋｅ ｒｅｇｉｏｎ

梁子湖区域小湖
Ｓｍａｌｌ ｌａｋｅｓ ｉｎ

Ｌｉａｎｇｚｉ Ｌａｋｅ ｒｅｇｉｏｎ
Ｎ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ π Ｎｅｉ􀆳ｓ Ｉ

鲁湖 ２５ ９５２ ０.１８５ ０.３２４ ０.２６２ １.２３ × １０－５ ０.３３６ ０.４９４
牛山湖 ７１５４ ０.３４０ ０.２９７ ０.２４４ ３.１３ × １０－６ ０.３３０ ０.４６２
保安湖 ３７ ５３９ ０.２９０ ０.３１９ ０.２６０ １.７３ × １０－５ ０.３４５ ０.４９０
三山湖 ２０ ９３１ ０.２７７ ０.３７１ ０.２９５ １.１４ × １０－５ ０.４１０ ０.５５０
斧头湖 １８ １３３ ０.２６３ ０.２８０ ０.２３０ ７.９２ × １０－６ ０.３０６ ０.４３９
西凉湖 ３２ ９５０ ０.２２９ ０.３４１ ０.２７７ １.６９ × １０－５ ０.３７１ ０.５１５
上涉湖 ４３ １４９ ０.１８８ ０.３６８ ０.２９４ ２.３２ × １０－５ ０.３７９ ０.５４８
平均 ２５ ３３５ ０.２４３ ０.３４１ ０.２７４ １.３０ × １０－５ ０.３７５ ０.５１４

表 ５　 我国北部地区主要湖泊野莲居群间遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｎ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ π Ｎｅｉ’ ｓ Ｉ

桦川野莲 ５８３８ ０.４２９ ０.３５３ ０.２８４ ３.３８ × １０－６ ０.４１５ ０.５３１
青莲寺野莲 ７８４３ ０.４０２ ０.３１７ ０.２５８ ３.９０ × １０－６ ０.３５７ ０.４８７
抚远野莲 １６ ３９１ ０.１９１ ０.３５３ ０.２８６ ９.１８ × １０－６ ０.３９７ ０.５３３
佳木斯野莲 １０ ２５４ ０.４１２ ０.３８３ ０.３０３ ６.２８ × １０－６ ０.４３３ ０.５６４
同江野莲 ６３１０ ０.４１８ ０.３３２ ０.２６９ ３.３６ × １０－６ ０.３７４ ０.５０５
三江口野莲 ４３２０ ０.５２４ ０.３９６ ０.３１３ ３.０５ × １０－６ ０.４９１ ０.５８１
通河野莲 １０ ６０８ ０.４８１ ０.３９２ ０.３１０ ６.７９ × １０－６ ０.４５８ ０.５７５
白鱼泡野莲 ５５６３ ０.４５９ ０.３６２ ０.２９０ ３.３６ × １０－６ ０.４２６ ０.５４１
方正湖野莲 １３ ２２１ ０.４１０ ０.４０８ ０.３２０ ８.８６ × １０－６ ０.４８０ ０.５９４
铁岭野莲 ２０ ８４２ ０.３６６ ０.３６７ ０.２９３ １.２１ × １０－５ ０.４１３ ０.５４６
梁山古代莲 ２９ ３３４ ０.３１５ ０.３４４ ０.２７７ １.５０ × １０－５ ０.３７５ ０.５１８
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２􀆰 ２􀆰 ４　 长江流域和北部地区野莲居群遗传多样性

比较分析

低纬度的长江中下游流域ꎬ 其野莲居群核苷酸

多态性(π ＝ ２􀆰３ × １０－５)高于高纬度的北部地区

(π ＝ １􀆰６ × １０－５)(表 ６)ꎮ 长江流域居群间遗传分

化(ＦＳＴ ＝ ０􀆰４１)低于北部地区(ＦＳＴ ＝ ０􀆰５９)ꎬ 山东

省野莲与长江流域、 东北地区野莲间均为中等程度

遗传分化(ＦＳＴ值分别为 ０􀆰２０、 ０􀆰２９)ꎬ 且与长江流

域野莲分化更小ꎬ 表明梁山古代莲为两者的过渡类

型ꎬ 且基因型更接近于长江流域野莲ꎮ 长江流域与

东北地区之间遗传分化系数 ＦＳＴ ＝ ０􀆰３４ꎬ 分化程度

较高(表 ７)ꎮ

表 ６　 不同区域野莲的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｗｉｌｄ

Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ Ｎ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ π Ｎｅｉ’ｓ Ｉ

北部地区 ３１ ９１４ ０.１１４ ０.３４８ ０.２８０ １.６×１０－５ ０.３５３ ０.５２３

长江流域 ５９ ８２９ ０.１１６ ０.２８７ ０.２８８ ２.３×１０－５ ０.２８８ ０.４５０

表 ７　 不同区域野莲遗传分化参数(ＦＳＴ)
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ａｍｏｎｇ ｗｉｌｄ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

遗传分化参数
ＦＳＴ

长江流域居群间 ０.４１
北部地区居群间 ０.５９
东北 ｖｓ 长江流域 ０.３４
梁山古代莲 ｖｓ 东北地区 ０.２９
梁山古代莲 ｖｓ 长江流域 ０.２０

３　 讨论

３􀆰 １　 野莲居群的遗传多样性与分化

本研究发现ꎬ 野莲居群内遗传多样性较低ꎬ 这

与前人采用 ＳＳＲ 标记分别对黑龙江、 长江中下游

地区野莲居群以及美洲黄莲居群的研究结果一

致[２２ꎬ ２５－２７]ꎮ 野莲居群的遗传多样性水平也明显低

于其他野生植物居群ꎬ 如一年生草本野生大豆

(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ􀆰 ＆ Ｚｕｓｓ.) 居群 ( π ＝ ２􀆰９４ ×
１０－３) [３２]和多年生野生稻(Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ.)
居群( π ＝ ３􀆰００×１０－３) [３３] 等ꎮ 莲既可有性生殖又

可无性繁殖ꎬ 在风调雨顺年份ꎬ 其主要通过地下茎

无性繁殖ꎬ 数年间即可形成大规模的野莲居群ꎮ 而

发生爆发性洪灾或极度干旱年份ꎬ 原有居群死亡

后ꎬ 少数莲子发芽可再次形成新居群ꎮ 这种反复的

奠基者效应使得野莲居群遗传背景趋向单一ꎬ 多样

性降低ꎬ 这也使野莲居群基因组杂合度远小于其他

野生的无性繁殖植物居群ꎮ 野莲总的居群间平均遗

传分化系数 ＦＳＴ达 ０􀆰４２ꎬ 存在明显的遗传分化ꎮ 原

因可能是不同野莲居群间由于水系相隔、 莲子粒重

较大(约 １ ｇ)等因素ꎬ 不同居群间基因交流较少ꎮ
此外ꎬ 由于单朵莲花花粉量极大ꎬ 授粉昆虫(主要

为蜂类)不需采集多个不同居群花粉即可满载ꎬ 这

也减少了居群间基因交流的概率ꎬ 这些可能是莲居

群间分化程度较高的原因ꎮ
本研究中ꎬ 长江流域野莲居群多样性整体高于

北部野莲多样性ꎬ 且北部野莲内部ꎬ 从山东到辽宁

再到黑龙江其遗传多样性也是逐渐降低ꎮ 因此ꎬ 我

国野莲遗传多样性由南向北逐渐降低ꎮ 推测我国野

莲可能起源于南方地区ꎬ 并由南向北进行传播与扩

散ꎬ 从而形成目前的野莲分布格局ꎮ
３􀆰 ２　 野莲生态型的划分

植物在长期进化过程中ꎬ 常常分化出不同生态

型以适应不同区域气候条件ꎮ 目前ꎬ 亚洲莲生态型

划分主要有 ２ 类: ２ 种生态型或 ３ 种生态型ꎮ ２００５
年ꎬ 王其超等[２３]首次依据花莲在武汉地区的生长

规律将其划分为温带型和热带型ꎮ 其后ꎬ Ｙａｎｇ
等[２２]对不同区域野莲进行了遗传多样性研究ꎬ 并

支持 ２ 类生态型的划分方法ꎬ 将中国野莲划分为温

带型ꎬ 泰国莲划分为热带型ꎮ 需要注意的是ꎬ 该研

究在我国仅涉及到黑龙江省野莲ꎬ 未研究不同地区

野莲间的遗传分化ꎮ 柯卫东等[２４]比较了我国东北、
长江流域及新加坡野莲在武汉定植的性状表现ꎬ 发

现来自东北的野莲为极矮小和极早熟ꎬ 可结藕 ２~
３ 次ꎬ 长江流域野莲结藕 １ 次ꎬ 新加坡等热带地区

野莲不结藕ꎮ 据此ꎬ 根据纬度将莲划分为 ３ 类生态

型ꎬ 即: 温带莲、 亚热带莲和热带莲ꎮ 本研究发

现ꎬ 东北野莲与长江中下游野莲居群在基因组水平

上分化明显ꎬ 可分为 ２ 个类群ꎮ 因此ꎬ 笔者认为将

野莲按纬度划分为 ３ 种生态型较为合适ꎮ 温带型莲

主要位于我国东北地区及俄罗斯南部地区ꎻ 亚热带

型野莲则广泛分布于长江中下游地区、 珠江流域ꎻ
热带型主要分布于泰国、 越南、 柬埔寨、 印度等东

南亚、 南亚等国ꎮ 山东梁山古代莲在武汉种植时ꎬ
１ 年结藕 １ 次ꎬ 不开花ꎬ 株高居于长江区域野莲和

东北野莲之间ꎬ 兼具温带莲和亚热带莲的部分特
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性ꎬ 在遗传分化上也位于两者之间ꎬ 该区域野莲可

能是温带莲和亚热带莲过渡类型ꎮ 据研究[３４]ꎬ 梁

山古代莲距今有 ６００－７００ 年ꎮ 我们发现其莲子破

壳后可正常生长ꎬ 开红色单瓣花ꎬ 与现代野莲相

同ꎬ 其基因组与现代野莲也并无明显差异ꎬ 说明莲

在数百年中进化较为缓慢ꎮ
３􀆰 ３　 野莲居群的保护策略

野莲是栽培莲的祖先ꎬ 是极其重要的种质资

源ꎬ 如何制定野莲保护策略是亟待解决的问题ꎮ 本

研究发现ꎬ 野莲居群间变异远大于居群内变异ꎬ 因

此在现有条件下ꎬ 应多保存不同居群资源ꎮ 居群内

部遗传多样性较低ꎬ 同一居群内应少保存不同单

株ꎮ 在长江中下游地区ꎬ 应重视野莲资源丰富、 遗

传多样性较高的梁子湖、 洪湖等居群的保护ꎬ 也应

适量保存分化程度较高的洞庭湖、 鄱阳湖等地的野

莲居群ꎮ 东北野莲较为特殊ꎬ 一方面其具有极早熟

基因ꎬ 在育种中有较高的应用潜力ꎻ 一方面其难以

适应长江流域短光照条件ꎮ 据此ꎬ 可在中国黑龙

江、 辽宁等地区建立野莲原生境保护区ꎬ 以加强这

种特殊类型的野莲资源保护ꎮ 已有的研究表明ꎬ 野

莲基因组具有极高纯度ꎬ 且成熟莲子寿命极长ꎮ 是

否可以采取收集野莲莲子保存于种子库ꎬ 代替目前

种质资源圃或原生境保护区的保存模式ꎬ 以节约大

量资金与土地资源ꎬ 还有待进一步研究ꎮ 此外ꎬ 在

野莲资源保护中ꎬ 应注意防止外源基因特别是栽培

莲基因的污染ꎮ 本研究团队在收集上涉湖野莲材料

时发现该湖周边种植有大量子莲ꎬ 研究结果也显示

上涉湖野莲的遗传多样性、 基因组杂合度均显著高

于其他野莲居群ꎬ 推测该野莲资源可能已被子莲基

因污染ꎮ 因此ꎬ 在对核心野莲居群进行原生境保护

时ꎬ 应注意加强隔离和防护ꎬ 防止外源基因污染ꎮ
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