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霍山不同海拔香茶菜居群的遗传多样性
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　　摘要：采用表型性状和序列相关扩增多态性（简称ＳＲＡＰ）分子标记对香茶菜（Ｉｓｏｄｏｎｊａｐｏｎｉｃａ）不同海拔居群的遗
传多样性进行分析。结果表明：（１）香茶菜８个叶表型性状在居群间和居群内均存在显著或极显著差异，说明不同居
群叶表型性状存在明显的变异；（２）香茶菜叶柄性状的平均变异系数（ＣＶ，１９．７０７％）＞叶片性状的平均变异系数
（ＣＶ，９．９０５％），叶柄性状稳定性较低；（３）居群间平均表型分化系数（ＶＳＴ，６９．８９％）＞居群内平均表型分化系数（ＶＳＴ，

３０．１１％），居群间变异是其主要的变异来源；（４）非加权组平均法（简称 ＵＰＧＭＡ）聚类分析显示，８个香茶菜居群分为
三大类；（５）香茶菜居群具有较高的遗传多样性，平均多态位点数（ＮＰＬ）、平均多态位点百分率（ＰＰＢ）、平均 Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性指数（Ｉ）分别为６０．８７５、８２．０８３％、０．３８７；（６）８个居群遗传多样性变化规律随海拔的升高先增加后降低；（７）
分子生物学方差分析（简称ＡＭＯＶＡ）显示，居群间遗传变异占总变异的７５％，与表型性状分析的主要变异来源一致；
（８）聚类分析将８个居群分为３类，海拔相近的居群优先聚类。
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　　霍山位于山西省南部，是传说中太岳山的主要高峰，位于
太行山中部，属于临汾盆地的边缘区域［１］。由于受暖温带大

陆性气候和东南季风的影响严重，成为山西省乃至全国水热

条件相对较好的区域之一。

香茶菜（Ｉｓｏｄｏｎｊａｐｏｎｉｃａ）为唇形科（Ｌａｂｉａｔａｅ）香茶菜属
（Ｉｓｏｄｏｎ）植物，主要生长在非洲和亚洲，有１５０多种，在我国
有９０多种，山西、黑龙江、河南等２０多个省内都比较常见［２］。

香茶菜是中国药材，它具有健胃、解毒、抗癌、增加免疫等功

效，被用于治疗咽喉肿痛、肝炎、癌症、感冒发热、腹部胀痛

等［３］。从开始研究香茶菜至今，很多研究者从香茶菜的提取

产物中提炼出有用的化合物，并深入地分析了其药理作用，很

多文献报道以及临床等实践证明香茶菜在保护心肌正常工作

等方面具有非常重要的作用，同时香茶菜在保健防护方面市

场潜力非常大［４－５］。由此可见，香茶菜已成为中国最重要的

草本之一。然而，香茶菜遗传多样性方面的研究却很少，甚至

没有关于香茶菜表型的研究。

为确保我国合理发展和最大限度地使用遗传资源，有必

要研究香茶菜的遗传多样性。另外，香茶菜种质收集的遗传

多样性和对群体结构的了解在改善中国草本植物上有非常重

要的功能。近年来，分子标记技术日益发展，为野生植物遗传

多样性研究提供了很多重要信息。在不同的分子标记中，

ＳＲＡＰ分子标记对遗传研究是最佳选择，因为它在植物基因
组中具有简单、高效、高重复性、共显性的特征。目前，关于香

茶菜的研究主要集中在化合物组成、药理效果上。本研究的

目标是运用表型标记和ＳＲＡＰ分子标记阐述香茶菜的遗传多
样性。

因此，在本研究中，使用１０对香茶菜 ＳＲＡＰ引物和８个
表型性状决定山西省霍山不同海拔香茶菜的遗传多样性。

１　材料与方法

１．１　植物材料采集
２０１５年６月外出采集，选取山西省霍山不同海拔的香茶

菜为研究对象，从１３００ｍ至２０００ｍ每隔１００ｍ设立１个种
群，共设立８个居群。为避免试验误差，每个居群内至少采集
１５个个体的叶片，保存在放有硅胶的密封袋中，以便后续实
验室内的研究［６］。

表１　香茶菜资源调查地点

群体 地点
纬度

（Ｎ）
经度

（Ｅ）
样本数

（个）

海拔

（ｍ）

１ 霍山山谷 １１３°４３′ ３６°３５′ ２３ １３００
２ 霍山山谷 １０５°０３′ ３９°１１′ ２０ １４００
３ 霍山林缘 １１９°０５′ ２８°２３′ ２５ １５００
４ 霍山林缘 １２１°０４′ ３０°３４′ ２８ １６００
５ 霍山林缘 １０８°１１′ ３４°３０′ ２３ １７００
６ 霍山草丛 １１２°３３′ ３４°３０′ ２６ １８００
７ 霍山草丛 １０１°３２′ ３５°５６′ ２９ １９００
８ 霍山草丛 １０９°５６′ ３４°５７′ ２１ ２０００

１．２　叶表型性状分析
评价８个居群香茶菜的表型多样性，每个居群选取采样

完整、保存最好的１５个个体进行测量。在本试验中测量８个
表型性状，分别是叶长（ＬＬ）、叶片长（ＬＭＬ）、叶片宽（ＬＷ）、叶
片长／宽（ＬＬＷ）、叶柄长（ＬＳＬ）、叶柄基部宽（ＬＦＷ）、叶柄长／
宽（ＬＳＬＷ）、叶片长／叶柄长（ＬＬＬ）。
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１．３　ＤＮＡ提取物
采用改良的 ＣＴＡＢ法［７］提取 ＤＮＡ，在提取过程中，利用

β－巯基乙醇的还原性，有效地遏制 ＤＮＡ提取过程对细胞造
成的褐化反应，大大降低了氧化损伤。抽提过程中，利用氯仿

异戊醇除去蛋白质。加入 －２０℃无水乙醇，静置一段时间，
待沉淀析出，即得到ＤＮＡ提取物。采用１％琼脂糖电泳检测
ＤＮＡ提取物中ＤＮＡ的纯度。
１．４　ＳＲＡＰ分析与电泳

ＳＲＡＰ扩增在 １０μＬ体系中进行，使用 １０ｎｇ基因组
ＤＮＡ、１×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ、２．０ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２、１０．０ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ、
５μｍｏｌ／Ｌ引物、１．０ＵＴａｑＤＮＡ聚合酶。所用引物由博仕生
物公司提供。

ＰＣＲ扩增项目的变性步骤为９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变
性１ｍｉｎ，３５℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ，共进行３５个循
环；７２℃延伸５ｍｉｎ，保存于４℃。扩增片段被２０倍的水稀
释，６μＬ稀释产物与４μＬＬｏａｄｉｎｇ－ｂｕｆｆｅｒ混合。扩增产物在
１×ＴＢＥ的６％变性甲叉双丙烯酰胺凝胶中被检测，１５００Ｖ
电泳１２０ｍｉｎ。通过使用银染装备使分离片段形象化。
１．５　数据分析
１．５．１　表型数据分析　上述８个表型性状的巢式方差分析
采用ＳＰＳＳ１７．０软件完成［８］。种群间表型性状的分化程度用

表型分化系数（ＶＳＴ）表示
［９］，表型分化系数 ＝种群间方差分

量／（种群间方差分量＋种群内方差分量）。表型性状的离散
程度用变异系数（ＣＶ）表示，变异系数 ＝标准差／平均值，即
ＣＶ＝Ｓ／Ｘ。采用ＮＴＳＹＳｐｃ软件的非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）

对表型性状进行聚类分析。其他相关数据处理使用 Ｅｘｃｅｌ
５．０等程序进行。
１．５．２　遗传数据分析　在筛选引物的过程中，选取稳定性
高、扩增条带清晰、易于分辨的引物组合。对ＳＲＡＰ引物扩增
出的片段进行“０，１”标记，将有带处记为“１”，无带处记为
“０”。利用ＰＯＰＧＥＮＥ３．２版本软件［１０］，通过分析香茶菜的多

态位点比率（ＰＰＢ）、观察等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数
（Ｎｅ）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）、Ｎｅｉｓ基因多样性指数（Ｈ），多
态位点数（ＮＰＬ）来证实香茶菜遗传多样性水平的遗传参
数［１１］。应用ＭＥＧＡ４软件［１２］对香茶菜不同海拔的８个居群
进行聚类分析。用ＧｅｎＡＬＥｘ６．４软件［１１］进行分子生物学方

差（简称 ＡＭＯＶＡ）分析和各居群间的主坐标（简称 ＰＣｏＡ）
分析。

２　结果与分析

２．１　叶性状表型多样性
２．１．１　香茶菜居群间和居群内表型性状变异特征　山西省
霍山８个不同海拔香茶菜的表型性状测量结果（表２）显示，
叶柄长与叶柄基部宽均以２０００ｍ居群的均值最大（分别为
５０．４７、３．６６ｍｍ）；１３００ｍ居群的均值最小（分别为２９．６１、
２．９５ｍｍ）。叶长、叶片长、叶片宽均以１４００ｍ居群的平均值
最大（分别为１９９．９９、１５３．０３、１４０．９４ｍｍ），叶片长、叶片长／
宽均以１６００ｍ居群的平均值最小。随着海拔的降低，基本
呈现出叶片的性状数值越大，叶柄性状的数值越小。

表２　香茶菜８个居群叶表型性状

居群
叶长

（ｍｍ）
叶片长

（ｍｍ）
叶片宽

（ｍｍ） 叶片长／宽 叶柄长

（ｍｍ）
叶柄基部宽

（ｍｍ） 叶柄长／宽 叶片长／叶柄长

１３００ｍ １６６．９９±１６．１９ １２７．９３±１５．６９ １１３．６７±１１．８２ １．１３±０．０８ ２９．６１±８．４５ ２．９５±０．１７ １３．２７±２．２５ ３．３４±０．６３
１４００ｍ １９９．９９±１２．５９ １５３．０３±１１．６０ １４０．９４±８．５４ １．０９±０．０５ ４６．９６±９．５９ ３．３８±０．１５ １３．９０±２．７９ ３．４０±０．７８
１５００ｍ １９３．９９±１９．６０ １４６．５２±１３．９８ １３５．９±１７．７９ １．０９±０．１０ ４７．４７±１０．１０ ３．０７±０．０９ １５．４６±３．４６ ３．２３±０．７７
１６００ｍ １６５．８６±２４．５２ １２２．７８±１７．３１ １１６．８１±１３．３８ １．０５±０．１１ ４３．０８±１４．７１ ３．５４±０．４２ １２．１２±３．９１ ３．２６±１．３８
１７００ｍ １５６．４０±１７．９５ １２６．７９±１２．４５ １１６．４２±１３．２３ １．０９±０．１１ ３９．０６±５．８５ ３．４３±０．２２ ８．６９±２．６６ ４．６９±１．８２
１８００ｍ １８２．９８±１２．０４ １３５．５２±１２．２８ １２０．９３±１２．２８ １．１３±０．０９ ４７．４６±８．６８ ３．１１±０．３１ １５．３６±２．９９ ２．９６±０．６７
１９００ｍ １７５．６６±１１．３９ １３３．６７±８．７１ １２４．４４±５．３７ １．０７±０．０５ ４１．９９±９．１７ ３．３２±０．１５ １２．６４±２．７６ ３．３３±０．７８
２０００ｍ １７５．６６±２０．７８ １２５．１９±１１．１２ ９４．０１±２１．６１ １．３７±０．２１ ５０．４７±１９．２０ ３．６６±０．６６ １４．４６±６．７０ ３．０１±１．６２

　　本研究用变异系数的大小表示各性状测量值离散程度的
大小。变异系数越小，说明性状的离散程度越小，表型多样性

的丰富程度越低；反之，说明性状的离散程度越大，表型多样

性的丰富程度越高。由表３可知，香茶菜居群中各表型性状
的平均变异系数为１６．２０７％，其中叶柄基部宽的平均变异系
数最小（８．０３０％），叶片长／叶柄长的平均变异系数最大
（３０９１３％）。８个叶表型性状的平均变异系数都较为稳定，
可应用于表型多样性的相关研究中。

不同性状在同一居群的变异系数也存在差异，１６００ｍ海
拔的居群中叶片长／叶柄长最大（４２．３３８％），叶片长／宽最小
（１０．４４９％），同一性状在不同居群内的变异系数也存在不
同，叶柄长／宽在１３００ｍ最小（１６．９５９％），在 ２０００ｍ最大
（４６．３３８％）；叶片长／叶柄长在１３００ｍ最小（１８．８８３％），在
２０００ｍ最大（５３．８２９％），表明不同海拔的环境差异引起叶
表型性状的差异。

香茶菜８个海拔居群的平均变异系数存在差异，由小到
大排列为 １４００ｍ（１１．５６９％）＜１９００ｍ（１１．６７０％）＜
１３００ｍ（１２．０６２％）＜１８００ｍ（１３．１１３％）＜１５００ｍ
（１４２７２％）＜１７００ｍ（１８．４５３％）＜１６００ｍ（２１．４２９％）＜
２０００ｍ（２７．０８９％），海拔１４００ｍ居群的叶表型分化程度最
小，说明其表型多样性也最低；海拔２０００ｍ居群的平均变异
系数最大，分化程度最高，遗传多样性最丰富。

　　从对８个表型性状的方差分析结果（表４）可以看出，山
西省霍山香茶菜８个叶表型性状在居群间存在极显著差异，
在居群内除叶柄基部宽存在显著差异外，其余性状均差异不

显著，说明同一居群内存在相对稳定性。香茶菜平均表型分

化系数为６９．８９％、居群间的平均方差分量为５８．３４％，居群
内的平均方差分量为２１．５４％，表明叶表型性状多样性呈现
出居群间大于居群内的特征，山西省霍山８个海拔叶表型性
状变异以居群间变异为主。山西省霍山香茶菜８个居群叶表
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表３　山西省霍山８个海拔各表型性状的变异系数

居群
变异系数（％）

叶长 叶片长 叶片宽 叶片长／宽 叶柄长 叶柄基部宽 叶柄长／宽 叶片长／叶柄长 平均值

１３００ｍ ９．６９７ １２．２６３ １０．３９５ ７．５１０ １４．９８５ ５．８０１ １６．９５９ １８．８８３ １２．０６２
１４００ｍ ６．２９３ ７．５７８ ６．０６１ ４．４１４ ２０．４２３ ４．５８３ ２０．０６６ ２３．１３７ １１．５６９
１５００ｍ １０．１０５ ９．５３９ １３．０９４ ９．５５７ ２２．５３５ ３．０９３ ２２．３７２ ２３．８８３ １４．２７２
１６００ｍ １４．７８６ １４．１０１ １１．４５４ １０．４４９ ３４．１４０ １１．８７６ ３２．２８９ ４２．３３８ ２１．４２９
１７００ｍ １１．４７７ ９．８２０ １１．３６２ １０．４８８ ２８．５５１ ６．４５０ ３０．６０９ ３８．８７０ １８．４５３
１８００ｍ ６．５８０ ９．０６４ １０．１５７ ８．６７４ １８．２９３ ９．８６３ １９．４９２ ２２．７８０ １３．１１３
１９００ｍ ６．４８５ ６．５２０ ４．３１５ ４．３２７ ２１．８４７ ４．４５８ ２１．８２１ ２３．５８６ １１．６７０
２０００ｍ １１．８３２ １０．４８０ ２２．９８８ １５．０８３ ３８．０４９ １８．１１６ ４６．３３８ ５３．８２９ ２７．０８９
平均值 ９．６５７ ９．９２１ １１．２２８ ８．８１３ ２４．８５３ ８．０３０ ２６．２４３ ３０．９１３ １６．２０７

表４　山西省霍山香茶菜叶表型性状的方差分析结果

性状
Ｆ值 方差分量（％）

居群间 居群内 居群间 居群内

表型分化系

数（％）ＶＳＴ
叶长 ７．７７ １．４６ １６３．９７ ７４．５７ ６８．７４
叶片长 ７．６５ １．４５ ９４．５３ ４３．３５ ６８．５６
叶片宽 １１．６９ ０．８３ １６５．６９ ２８．７２ ８５．２３
叶片长／宽 ８．９５ ０．８９ ０．０１ ０．００２ ８３．３３
叶柄长 ４．１１ １．０４ ３７．９５ ２３．２３ ６２．０３
叶柄基部宽 ８．７２ １．７９ ０．０６ ０．０３ ６６．６７
叶柄长／宽 ４．５１ ０．９８ ４．２１ ２．２３ ６５．３７
叶片长／叶柄长 ３．０３ ０．８４ ０．２９ ０．２ ５９．１８
平均值 ５８．３４ ２１．５４ ６９．８９

　　注：“”表示在０．０５水平上差异显著，“”表示在０．０１水平
上差异显著。

型性状指数主要受居群间环境条件和海拔高度不同的影响较

大。通过表４同时可以看出，叶片宽、叶片长／宽的表型分化
系数较大，分别为８５．２３％、８３．３３％。说明这２个性状的变
异在居群间占优势。

２．１．２　表型性状聚类分析　根据欧式平均距离，对香茶菜８
个海拔的 ８个叶表型性状数据进行 ＵＰＧＭＡ聚类分析（图
１）。由图１可知，在遗传距离系数为０．０５时出现分界线，８
个居群被分为三大类。其中１７００、１８００ｍ海拔处的居群叶
表型特征基本一致，聚为一类；１９００、２０００ｍ居群的叶表型
性状较为相似，聚为一类；１３００、１４００、１５００、１６００ｍ居群距
离相近，聚为一类。整体上看，８个不同海拔居群叶表型性状
特征依海拔高度而聚类。

２．２　叶的遗传多样性
２．２．１　ＳＲＡＰ遗传多样性　８个海拔香茶菜居群的遗传变异
参数总结在表５中，ＮＰＬ、ＰＰＢ、Ｎａ、Ｈ、Ｉ值在海拔１４００ｍ居群
有最大值（ＮＰＬ＝７２．０００、ＰＰＢ＝９０．０００％、Ｎａ＝１．９００±
０３０２、Ｈ＝０．３３３±０．１６８、Ｉ＝０．４９２±０．２２４），在海拔１８００ｍ
居群有最小值（ＮＰＬ＝４６．０００、ＰＰＢ＝５７．５００％、Ｎａ＝１．５７５±
０．４９８、Ｈ＝０．２２４±０．２０８、Ｉ＝０．３２９±０．２９９）。Ｎｅ值的最高
值在海拔 １３００ｍ居群（１．５８６±０．３７０），最低值在海拔
２０００ｍ居群（１．３８５±０．３７１），平均值为１．４４４。
　　依据ＳＲＡＰ数据分析和比较香茶菜居群间和居群内的遗
传多样性。ＡＭＯＶＡ结果（表６）显示，７５％的遗传多样性来自

居群间，２５％的遗传多样性来自居群内，香茶菜的遗传变异主
要来自于居群间。ＡＭＯＶＡ分析在居群间和居群内存在极显
著或显著差异。

２．２．２　居群的遗传距离与聚类分析　利用 ＰＯＰＧＥＮ软件进
一步分析香茶菜居群间遗传分化程度，结果（表７）表明，遗传
距离为 ０．０３７５～０．２２１２，遗传的一致度为 ０．８０１５～
０．９６３２。在海拔１９００、２０００ｍ的居群均与海拔１３００ｍ居
群间有最大遗传距离和最小遗传相似度，该最大遗传距离为

０．２２１２，最小遗传相似度为 ０．８０１５，呈现出较大的遗传
差异。

建立基于Ｎｅｉ遗传距离的ＵＰＧＭＡ聚类分析测量８个种
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表５　利用ＳＲＡＰ分析８个香茶菜居群的遗传多样性

居群（海拔） Ｎ（个） ＮＰＬ（个） ＰＰＢ（％） Ｎａ（个） Ｎｅ（个） Ｈ Ｉ
１３００ｍ ２３ ６８．０００ ８５．０００ １．８５０±０．３５９ １．５８６±０．３７０ ０．３２８±０．１８２ ０．４８１±０．２４６
１４００ｍ ２０ ７２．０００ ９０．０００ １．９００±０．３０２ １．５８５±０．３５１ ０．３３３±０．１６８ ０．４９２±０．２２４
１５００ｍ ２５ ７１．０００ ８８．７５０ １．８８８±０．３１８ １．５１４±０．３４０ ０．３０３±０．１６７ ０．４５７±０．２２３
１６００ｍ ２８ ７１．０００ ８８．７５０ １．８８８±０．３１８ １．５０３±０．３４５ ０．２９７±０．１６９ ０．４４８±０．２２７
１７００ｍ ２３ ５５．０００ ６８．７５０ １．６８８±０．４６６ １．４７１±０．３８４ ０．２６８±０．２０３ ０．３９３±０．２８７
１８００ｍ ２６ ４６．０００ ５７．５００ １．５７５±０．４９８ １．３８８±０．３８２ ０．２２４±０．２０８ ０．３２９±０．２９９
１９００ｍ ２９ ５２．０００ ６５．０００ １．６５０±０．４８０ １．４０３±０．３７３ ０．２３６±０．１９９ ０．３５１±０．２８４
２０００ｍ ２１ ５２．０００ ６５．０００ １．６５０±０．４８０ １．３８５±０．３７１ ０．２２７±０．１９６ ０．３４１±０．２７９
平均值 ６０．８７５ ８２．０８３ １．７２３ １．４４４ ０．２５９ ０．３８７

　　注：Ｎ为每个居群的样本数；ＮＰＬ为多态位点数；ＰＰＢ为多态位点百分比；Ｎａ为等位基因观察数；Ｎｅ为有效等位基因；Ｈ为 Ｎｅｉｓ多样性指

数；Ｉ为Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数。

表６　香茶菜居群ＡＭＯＶＡ分析

变异来源 自由度 总方差 平均方差 变异组分
变异百分

率（％） Ｐ值

居群间 １１２ １３６７．７３ １２．２１ １２．２１ ７５ ＜０．０１
居群内 ７ ５１２．７８ ７３．２５ ４．０７ ２５ ＜０．０５
总计 １１９ １８８０．５２ １６．２８ １００

群之间的遗传关系（图２）。如图２所示，８个群体被明显聚
为三大类，１３００ｍ居群为一支；１４００、１５００、１６００ｍ居群聚
为一支；其余４个居群聚为一支。该聚类情况与ＰＣｏＡ图（图
３）分析的结果基本一致，表明这三大分支内的居群间遗传相
似性较高，三大分支间居群的遗传差异较大。该结果与

ＵＰＧＭＡ、ＰＣｏＡ的聚类结果基本一致。

表７　香茶菜居群基于ＳＲＡＰ标记的Ｎｅｉｓ基因指数的遗传一致度（对角线上方）与遗传距离（对角线下方）

居群 １３００ｍ １４００ｍ １５００ｍ １６００ｍ １７００ｍ １８００ｍ １９００ｍ ２０００ｍ
１３００ｍ — ０．９２６３ ０．８８１７ ０．８７５３ ０．８２７３ ０．８１６２ ０．８０１５ ０．８０１５
１４００ｍ ０．０７６５ — ０．９３１１ ０．９３４９ ０．８７８３ ０．８７６０ ０．８６０４ ０．８７６５
１５００ｍ ０．１２５９ ０．０７１４ — ０．９４０６ ０．９０３９ ０．８８３３ ０．９０４３ ０．９１４９
１６００ｍ ０．１３３２ ０．０６７３ ０．０６１２ — ０．９２０２ ０．９０９１ ０．９０６５ ０．９３８５
１７００ｍ ０．１８９６ ０．１２９８ ０．１０１１ ０．０８３１ — ０．９４２８ ０．９６３２ ０．９５８１
１８００ｍ ０．２０３０ ０．１３２４ ０．１２４０ ０．０９５３ ０．０５８９ — ０．９４１７ ０．９３５１
１９００ｍ ０．２２１２ ０．１５０３ ０．１００６ ０．０９８２ ０．０３７５ ０．０６００ — ０．９５５７
２０００ｍ ０．２２１２ ０．１３１８ ０．０８８９ ０．０６３５ ０．０４２８ ０．０６７１ ０．０４５３ —

３　结论与讨论

在植物适应进化的过程中，自然选择作为推动力，引起了

表型的分化，植物表型性状的变异对促使植物适应当地生存

环境具有重要意义［１３］。表型性状由基因与生态环境共同决

定，而表型性状的多样性必然蕴含着基因组成的多样性［１４］。

本研究通过对山西省霍山不同海拔香茶菜居群叶表型性状的

研究发现，８个叶表型性状在居群间和居群内均存在极显著
或显著差异。除了海拔１３００ｍ受人类活动影响较大外，在
海拔１４００～２０００ｍ范围内，叶长、叶片长、叶片宽这３个性
状的均值随海拔的升高而递减；叶柄长、叶柄基部宽的均值随

海拔的升高而增大。

　　香茶菜叶片８个表型性状平均变异系数为１６．２０７％，变
异幅度为 ８．０３０％ ～３０．９１３％，叶柄性状的平均变异系数
（１９．７０７％）＞叶片性状的平均变异系数（９．９０５％），表明香
茶菜居群内表型性状离散程度较高，且叶片性状是叶表型性

状中较为稳定的遗传特征。８个海拔中２０００ｍ香茶菜叶表
型性状变异系数均值最大，为２７．０８９％，说明海拔２０００ｍ可
能是山西省霍山香茶菜表型多样性的中心。

香茶菜８个表型性状的平均表型分化系数水平偏高
（６９．８９％），高于苦楝（５４．４７％）［１５］、白云杉（５０．００％）［１６］、
紫丁香（４３．９３％）［１７］、疏花蔷薇（４１．８４％）［１８］，说明该居群间
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存在较大的变异，反映了居群基因与环境间相互作用的复杂

性，是不同环境选择的结果，是种群分化的源泉［１９－２１］。香茶

菜居群内平均表型分化系数偏低，为３０．１１％，说明香茶菜的
主要变异来源是居群间的变异，该变异主要受到居群间环境

差异的影响。

香茶菜８个居群依据叶表型性状建立的系统发育树在遗
传距离系数０．０５处分为三大支。１３００～１６００ｍ聚为一支；
１７００、１８００ｍ聚为一支；１９００、２０００ｍ聚为一支。结果表
明，叶表型性状的特征与地理距离特征相吻合。

不同海拔香茶菜 ８个居群的 ＳＲＡＰ标记研究显示（表
６），在海拔１４００ｍ居群出现最大的多态位点数（７２．０００）、最
高的多态位点百分比（９０．０００％）、最高的 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指
数（０．４９２±０．２２４），具有较高的遗传多样性。随着海拔降低
到１４００ｍ，其遗传变异水平有所下降（ＮＰＬ＝６８．０００、ＰＰＢ＝
８５．０００％、Ｉ＝０．４８１±０．２４６）；海拔升高到１８００ｍ，其遗传变
异水平进一步下降（ＮＰＬ＝４６．０００，ＰＰＢ＝５７．５００％，Ｉ＝
０．３２９±０．２９９）。由此可知，香茶菜遗传变异水平的高低与
海拔有关，整体表现为随着海拔的升高，香茶菜遗传多样性呈

现出先升高后降低的规律。野外调查发现，低海拔居群受到

人为活动和牲畜啃食的影响较大，极易发生遗传漂变，从而使

其遗传多样性降低。当海拔继续上升时，温度随之下降，影响

香茶菜的生长发育，最终导致居群内个体数量减少，遗传多样

性降低。

海拔分布与居群的遗传关系之间有非常重要的意义。

ＡＭＯＶＡ分析显示，香茶菜遗传多样性主要存在于居群间，因
此居群间存在较高的基因流和遗传分化（表７）。聚类分析
中，海拔１３００ｍ单独聚为一类，海拔１４００、１５００、１６００ｍ聚
为一类，海拔１７００、１８００、１９００、２０００ｍ聚为一类，香茶菜居
群间遗传距离与地理距离之间有明显的相关性。另外，统计

学研究表明，影响居群水平上遗传多样性大小的因素是繁殖

系统＞分布范围＞生活方式＞分类地位＞种子传播方式［２２］。

８个海拔香茶菜叶表型性状的多样性和 ＳＲＡＰ标记的遗
传多样性均主要表现为居群间的遗传变异，二者具有一致性。

聚类分析中聚为三大类，均表现出海拔相近的居群优先聚类，

但各居群在每一大类中的聚集情况又有所不同。再次表明，

表型的变异主要来源于基因组的变异，同时又受到生存环境

的影响。
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