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公路阻碍作用对古尔班通古特沙漠南缘

羽毛针禾种群基因流的影响

张丽霞，张　霞，王绍明，杨美玲
（石河子大学生命科学学院，新疆石河子８３２０００）

　　摘要：以新疆古尔班通古特沙漠南缘３条典型沙漠公路两侧的羽毛针禾（Ｓｔｉｐａｇｒｏｓｔｉｓｐｅｎｎａｔａ）为研究对象，利用１７
对微卫星标记（又称为简单重复序列，简称ＳＳＲ），探讨公路对阜康、沙湾和１４８团３个种群基因流的影响。单因素方
差分析结果表明，平均等位基因数、有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数、观测杂合度、预期杂合度和 Ｎｅｉｓ多样性指
数在阜康种群和１４８团种群间整体上存在显著差异，在阜康种群和沙湾种群间均不存在显著差异，在沙湾种群和１４８
团种群间只有观测杂合度存在显著差异，其余遗传多样性指标在沙湾种群和１４８团种群间均不存在显著差异；遗传分
化系数和基因流在３个种群的两两间均存在显著差异。从长远上看，公路对羽毛针禾种群间的基因流起到一定的阻
碍作用，此外，种群间的基因流还受到农田开垦和水库修建的影响。
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新疆特色物种的遗传多样性研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１２９４５３５６９８＠
ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：张　霞，硕士，硕士生导师，主要从事遗传学教学及新疆特
色物种的遗传多样性研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｘｉａｚｈ＠ｓｈｚｕ．ｅｄｕ．ｃｎ。

　　基因流是指种群间及种群内的基因通过生物个体或者其
配子体等遗传物质，随着携带者从一个群体流动到另一个群

体而产生的基因流动。如果种群间的基因流高，最后基因频

率会变得一致，基因流趋向于阻止种群之间产生遗传上的差

异。大多数关于植物基因流的研究认为，地理隔离是影响植

物种群遗传结构的主要因素之一［１－４］。种群的物理隔离，无

论是自然隔离（高山、峡谷、河流、湖泊和冰川），还是人为造

成的隔离（例如公路、隧道和墙壁），都造成了适宜生境的不

连续性，这可能会限制或阻止基因流动，最终导致隔离的种群

间出现较高的遗传分化［５－１２］。此外，植物种群的基因流也可

能是由其他生物学特性或进化过程引起的，如传粉生物学特

性［１３］、交配系统［１４－１５］、种子散布方式［１６］、花期或传粉媒介

（花粉交换只能发生在拥有共同传粉媒介且同时开花的个体

间）［１７］、气候因素（如风速和风向、昼夜温度、光和空气相对

湿度）［１８－２０］等。羽毛针禾（Ｓｔｉｐａｇｒｏｓｔｉｓｐｅｎｎａｔａ）为多年生草本
植物，具有抗旱、耐风蚀、耐沙埋的特点，是一种生长在古尔班

通古特沙漠南缘流动、半流动沙丘或沙垄上的优秀的固沙植

物。长期以来，随着经济的发展，古尔班通古特沙漠南缘羽毛

针禾种群受到公路工程、引水工程、石油开采、农田开垦等不
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同程度的扰动，造成连续种群分化成不连续的亚种群，限制或

阻止了其基因流动，导致种群间出现遗传分化。本研究利用

简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称 ＳＳＲ）分子标记
技术对新疆准噶尔盆地典型沙漠公路两侧的羽毛针禾亚种群

进行研究，探讨沙漠公路工程对羽毛针禾遗传信息的影响，对

理解羽毛针禾植物种群的动态及设计合理的管理策略以有效

保护羽毛针禾类植物有重要的参考。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
本研究区位于古尔班通古特沙漠南缘，其地理位置是

４４°２７′３７．３″Ｎ～４４°４５′３３．０″Ｎ，８５°３７′４７．５″Ｅ～８８°５１′７．９″Ｅ。
３条沙漠公路中对阜康（简称 ＦＫ）种群起阻隔作用的是国道
２１６线五彩湾—大黄山高速公路段。该段于２０１１年４月至
２０１３年１０月修建，起点位于火烧山岔路口附近，终点为幸福
路口立交，主线全长１０１ｋｍ，为四车道高速公路，设计速度为
１２０ｋｍ／ｈ。该公路段于２０１３年１２月通车，省道２０１线是克
拉玛依至榆树沟公路，简称克榆公路。该公路起点为克拉玛

依市，止于昌吉市榆树沟镇，全长 ２５４ｋｍ，拟设计车速为
１００ｋｍ／ｈ、路基宽度为２５．５ｍ的标准一级公路。该项工程的
建设时间是２００３年８月至２００６年１１月，２００６年１２月通车。
对沙湾（简称ＳＷ）种群起阻隔作用的 Ｓ２０１公路段位于四道
河子镇，省道２０４线是从莫索湾至石河子的公路。该公路的
起点为莫索湾，经１４９团、１４８团、六户地，止于石河子市。该
公路建于１９６６年，路面问题严重，拥包、坑槽多，平整度差。
在２０１０年和２０１３年分别对该公路进行施工养护。对１４８团
种群起阻隔作用的Ｓ２０４公路段位于新疆生产建设兵团农八
师１４８团，其中阜康种群为南北走向，各亚种群周围没有农
田；沙湾种群的沙漠公路为东西走向，各个亚种群周围有农

田；１４８团种群的沙漠公路为南北走向，各亚种群周围有水库
和农田。

１．２　野外取样
于２０１４年 ５月１６—１８日、２０１５年５月 ９—２４日，在阜

康、沙湾和１４８团３个羽毛针禾种群公路的两侧，选择左右对
称、走势较好的沙丘，３个种群每侧选取的亚种群数在阜康、
沙湾、１４８团分别为６、４、３个，同侧亚种群的间隔为５～８ｋｍ，
每个亚种群取２０丛。前人的研究结果表明，种子散布和花粉
扩散大概辐射在距其母株４ｍ的范围内，因此，为了避免采集
到近亲繁殖的植株，株丛间距设为５ｍ以上。采集新鲜、幼嫩
的叶片，就地用硅胶干燥后保存于自封袋中，带回实验室后于

－２０℃ 保存。用全球定位系统（ＧＰＳ）定位仪记录采样点的
经纬度及海拔。样地分布示意见图１。
１．３　基因组ＤＮＡ的提取

参照天根生化科技（北京）有限公司的新型植物基因组

ＤＮＡ提取试剂盒的说明书，并稍加改动（在漩涡仪上振荡的
时间、离心时间和在室温下放置的时间延长到原来的２倍）
提取羽毛针禾基因组ＤＮＡ。
１．４　ＳＳＲ扩增及产物的检测

参考已发表的羽毛针禾［２１－２２］、野生水稻［２３－２５］的 ＳＳＲ引
物，共筛选出１７对扩增效果好、多态性高的引物（表１），由上
海捷锐生物工程公司合成。ＰＣＲ扩增反应体系（１０μＬ）：

６μＬ２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ，０．５μＬ正向引物，０．５μＬ反向
引物，２μＬｄｄＨ２Ｏ，１μＬ模板 ＤＮＡ。反应程序：９４℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃变性４５ｓ，５０℃退火４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，共３６
个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。扩增产物用６％非变性聚丙烯酰
胺凝胶电泳检测，银染。

１．５　数据统计及分析
对于每个 ＳＳＲ位点，记录重复性好、清晰的条带，根据

ｍａｒｋｅｒ的分子量从大到小的顺序，以字母 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ等记录
等位基因，有的记为１，没有的就记为０，根据每个样品产生的
条带位置确定基因型。如果只有１个等位基因，记录为 ＡＡ
型，如果１个等位基因也没有，就记录为“．．”，获得 ＡＢ型矩
阵。通过Ｐｏｐｇｅｎｅｖｅｒｓｉｏｎ１．３２软件计算等位基因数（Ａ）、有效
等位基因数（Ａｅ）、观测杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉｓ多
样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）、遗传分化系数（Ｆｓｔ）、
基因流（Ｎｍ）、遗传一致度、遗传距离等参数。用ＮＴＳＹＳｐｃ软件
对羽毛针禾亚种群进行聚类分析。用 ＳＰＳＳ１９０软件对遗传
距离和地理距离做相关性分析。用 ＳＰＳＳ１９．０软件进行单因
素方差分析。用ＧｒａｐｈｐａｄＰｒｉｓｍ５软件作图。

２　结果与分析

２．１　１７对ＳＳＲ引物在羽毛针禾中的多态性
１７对ＳＳＲ引物在４９２份羽毛针禾样品中共扩增出１２１

个等位基因，单个基因位点的等位基因数为４～１２个，平均每
个位点扩增７．１１７６个等位基因（表２）。６个多样性指标最
大值对应的引物都是ＲＭ１７（部分扩增结果见图２），最小值对
应的引物都是ＲＭ１１。１７个基因位点的预期杂合度均大于观
测杂合度，可能由于部分个体出现近交，使杂合子缺失。

２．２　道路阻隔对３个羽毛针禾种群遗传多样性的影响
由图３可知，３个种群的６个遗传多样性指标变化趋势

一致，都是阜康种群＞沙湾种群＞１４８团种群。用 ＳＰＳＳ１９．０
软件进行单因素方差分析，ＬＳＤ多重比较结果显示，在０．０５
显著水平上，有效等位基因数、观测杂合度、预期杂合度Ｈｅ和
Ｎｅｉｓ多样性指数只在阜康种群和１４８团种群间存在显著差
异，在阜康和沙湾种群间不存在显著差异，在沙湾种群和１４８
团种群间只有观测杂合度存在显著差异。

２．３　道路阻隔对３个羽毛针禾种群间的遗传分化和基因流
的影响

在不同道路阻碍作用的影响下形成的３个羽毛针禾种群
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表１　ＳＳＲ引物的序列

引物名称
正向引物序列

（５′→３′）
反向引物序列

（５′→３′）

ＲＭ２６７ ＴＧＣＡＧＡＣＡＴＡＧＡＧＡＡＧＧＡＡＧＴＧ ＡＧＣＡＡＣＡＧＣＡＣＡＡＣＴＴＧＡＴＧ
ＲＭ２０Ａ ＡＴＣＴＴＧＴＣＣＣＴＧＣＡＧＧＴＣＡＴ ＧＡＡＡＣＡＧＡＧＧＣＡＣＡＴＴＴＣＡＴＴＧ
ＲＭ３４１ ＣＡＡＧＡＡＡＣＣＴＣＡＡＴＣＣＧＡＧＣ ＣＴＣＣＴＣＣＣＧＡＴＣＣＣＡＡＴＣ
ＲＭ３２４ ＣＴＧＡＴＴＣＣＡＣＡＣＡＣＴＴＧＴＧＣ ＧＡＴＴＣＣＡＣＧＴＣＡＧＧＡＴＣＴＴＣ
ＲＭ２８９ ＴＴＣＣＡＴＧＧＣＡＣＡＣＡＡＧＣＣ ＣＴＧＴＧＣＡＣＧＡＡＣＴＴＣＣＡＡＡＧ
ＲＭ２８２ ＣＴＧＡＴＴＣＣＡＣＡＣＡＣＴＴＧＴＧＣ ＧＡＴＴＣＣＡＣＧＴＣＡＧＧＡＴＣＴＴＣ
ＲＭ１６７ ＧＡＴＣＣＡＧＣＧＴＧＡＧＧＡＡＣＡＣＧＴ ＡＧＴＣＣＧＡＣＣＡＣＡＡＧＧＴＧＣＧＴＴＧＴＣ
ＲＭ１４ ＣＣＧＡＧＧＡＧＡＧＧＡＧＴＴＣＧＡＣ ＧＴＧＣＣＡＡＴＴＴＣＣＴＣＧＡＡＡＡＡ
ＲＭ２３９ ＴＡＣＡＡＡＡＴＧＣＴＧＧＧＴＡＣＣＣＣ ＡＣＡＴＡＴＧＧＧＡＣＣＣＡＣＣＴＧＴＣ
ＲＭ２３０ ＧＣＣＡＧＡＣＣＧＴＧＧＡＴＧＴＴＣ ＣＡＣＣＧＣＡＧＴＣＡＣＴＴＴＴＣＡＡＧ
ＲＭ１７ ＴＧＣＣＣＴＧＴＴＡＴＴＴＴＣＴＴＶＴＣＴＣ ＧＧＴＧＡＴＣＣＴＴＴＣＣＣＡＴＴＴＣＡ
ＲＭ２１５ ＣＡＡＡＡＴＧＧＡＧＣＡＧＣＡＡＧＡＧＣ ＴＧＡＧＣＡＣＣＴＣＣＴＴＣＴＣＴＧＴＡＧ
ＲＭ２１６ ＧＣＡＴＧＧＣＣＧＡＴＧＧＴＡＡＡＧ ＴＧＴＡＴＡＡＡＡＣＣＡＣＡＣＧＧＣＣＡ
ＲＭ１１ ＴＣＴＣＣＴＣＴＴＣＣＣＣＣＧＡＴＣ ＡＴＡＧＣＧＧＧＣＧＡＧＧＣＴＴＡＧ
ＲＭ２１ ＡＣＡＧＴＡＴＴＣＣＧＴＡＧＧＣＡＣＧＧ ＧＣＴＣＣＡＴＧＡＧＧＧＴＧＧＴＡＣＡＧ
ＲＭ２５３ ＴＣＣＴＴＣＡＡＧＡＧＴＧＣＡＡＡＡＣＣ ＧＣＡＴＴＧＴＣＡＴＧＴＣＧＡＡＧＣＣ
ＲＭ３３１ ＧＡＡＣＣＡＧＡＧＧＡＣＡＡＡＡＡＴＧＣ ＣＡＴＣＡＴＡＣＡＴＴＴＧＣＡＧＣＣＡＧ

表２　１７对ＳＳＲ引物的扩增结果

引物 平均等位基因数Ａ 有效等位基因数Ａｅ Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数 观测杂合度Ｈｏ 预期杂合度Ｈｅ Ｎｅｉｓ多样性指数
ＲＭ２６７ ６．００００ ４．８１７６ １．６６５３ ０．３６６９ ０．７９３４ ０．７９２４
ＲＭ２０Ａ ５．００００ ４．４３６３ １．５４７３ ０．３６７９ ０．７７５６ ０．７７４６
ＲＭ３４１ ６．００００ ４．２７６１ １．６０２４ ０．４３０６ ０．７６７０ ０．７６６１
ＲＭ３２４ ６．００００ ５．００３３ １．６８５３ ０．４９４１ ０．８０１１ ０．８００１
ＲＭ２８９ ７．００００ ５．９３８７ １．８４４５ ０．４８８８ ０．８３２５ ０．８３１６
ＲＭ２８２ ８．００００ ６．６５６１ １．９９１３ ０．５２１２ ０．８５０７ ０．８４９８
ＲＭ１６７ ８．００００ ７．２９２８ ２．０３２０ ０．５２７８ ０．８６３８ ０．８６２９
ＲＭ１４ ７．００００ ６．７５１９ １．９２７０ ０．５７５９ ０．８５２８ ０．８５１９
ＲＭ２３９ ７．００００ ５．４４４３ １．７５０５ ０．５７９４ ０．８１７２ ０．８１６３
ＲＭ２３０ １１．００００ ９．０４１７ ２．２８５３ ０．５１４２ ０．８９０４ ０．８８９４
ＲＭ１７ １２．００００ ９．４２６４ ２．３５０２ ０．４９４６ ０．８９４９ ０．８９３９
ＲＭ２１５ ６．００００ ５．１５０２ １．７１００ ０．５７５０ ０．８０６７ ０．８０５８
ＲＭ２１６ ５．００００ ４．４４１２ １．５４３５ ０．５３３８ ０．７７５７ ０．７７４８
ＲＭ１１ ４．００００ ３．８１３６ １．３６２７ ０．５４７９ ０．７３８５ ０．７２７８
ＲＭ２１ ８．００００ ６．３４９９ １．９５６６ ０．５２１６ ０．８４３４ ０．８４２５
ＲＭ２５３ ６．００００ ５．３８２４ １．７３４１ ０．５１１６ ０．８１５１ ０．８１４２
ＲＭ３３１ ９．００００ ８．２５６５ ２．１５０３ ０．５３８０ ０．８７９８ ０．８７８９
平均 ７．１１７６ ６．０２８２ １．８３１７ ０．５０５２ ０．８２３４ ０．８２２５
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的遗传分化系数也有所不同。由表３可以看出，阜康种群的
遗传分化系数的变化范围是 ０．０７９１～０．１９２７，平均值为
０．１３６３，即有１３．６３％的遗传变异存在于种群间；沙湾种群的
遗传分化系数的变化范围是 ０．１２１７～０．２５２８，平均值为
０．１８０１，说明有１８．０１％的遗传变异存在于种群间，而种群内
的变异度为８１．９９％；１４８团种群的遗传分化系数的变化范围
是０．１５３４～０．４４０１，平均值为０．２７０４，说明有２７．０４％的遗
传变异发生在种群间。由这些数据可以看出，在不同道路阻

碍作用影响下形成的３个羽毛针禾种群之间的遗传分化系数
大小排序为１４８团种群＞沙湾种群＞阜康种群。

阜康种群的平均基因流最大，为１．６７３９；沙湾种群的平
均基因流为１．１４４２；１４８团种群的平均基因流为０．７５７３。

表３　不同种群的１７个位点的基因流与Ｆ统计量

位点
阜康种群 沙湾种群 １４８团种群

Ｆｓｔ Ｎｍ Ｆｓｔ Ｎｍ Ｆｓｔ Ｎｍ
ＲＭ２６７ ０．１６９２ １．２２７４ ０．１７９５ １．１４３１ ０．４４０１ ０．３１８１
ＲＭ２０Ａ ０．１５６０ １．３５２１ ０．１５９３ １．３１８９ ０．３９１６ ０．３８８４
ＲＭ３４１ ０．１０４０ ２．１５３０ ０．１９２９ １．０４５８ ０．４１２５ ０．３５６１
ＲＭ３２４ ０．１２０７ １．８２１２ ０．１７６６ １．１６５９ ０．２４７７ ０．７５９１
ＲＭ２８９ ０．１４５５ １．４６８３ ０．１４５７ １．４６５４ ０．２９４２ ０．５９９７
ＲＭ２８２ ０．１２４８ １．７５２９ ０．１７３１ １．１９４５ ０．１８９２ １．０７１４
ＲＭ１６７ ０．１５２６ １．３８８６ ０．２１０６ ０．９３７２ ０．２６９４ ０．６７８０
ＲＭ１４ ０．１１２９ １．９６３４ ０．１３１５ １．６５０８ ０．２３０２ ０．８３６１
ＲＭ２３９ ０．１５３０ １．３８３７ ０．２１１３ ０．９３３１ ０．１５３４ １．３７９４
ＲＭ２３０ ０．０９６２ ２．３４９０ ０．１５１５ １．３９９８ ０．２３５４ ０．８１１９
ＲＭ１７ ０．１１８０ １．８６８３ ０．２２４１ ０．８６５４ ０．２０３６ ０．９７７７
ＲＭ２１５ ０．１４３５ １．４９２３ ０．１２６２ ０．７３１２ ０．３５４５ ０．４５５３
ＲＭ２１６ ０．１９２７ １．０４７６ ０．１２１７ １．８０３９ ０．２７８３ ０．６４８２
ＲＭ１１ ０．１５７３ １．３３９５ ０．１６６２ １．２５３９ ０．１７５４ １．１７５７
ＲＭ２１ ０．０７９１ ２．９０９１ ０．２４３７ ０．７７５９ ０．２２８３ ０．８４５１
ＲＭ２５３ ０．１３９６ １．５４０３ ０．２５２８ ０．７３８９ ０．２１０７ ０．９３６３
ＲＭ３３１ ０．１５１６ １．３９９１ ０．１９５７ １．０２７２ ０．２８１９ ０．６３６８
平均 ０．１３６３ １．６７３９ ０．１８０１ １．１４４２ ０．２７０４ ０．７５７３

　　注：Ｎｍ＝０．２５（１－Ｆｓｔ）／Ｆｓｔ。

　　综上，在不同道路阻碍作用的影响下形成的３个羽毛针
禾种群的基因流大小排序为阜康种群＞沙湾种群＞１４８团种
群，１４８团种群的基因流小于１，说明很缺乏基因交流，而且已
经开始发生因遗传漂变产生的遗传分化。

　　用ＳＰＳＳ１９．０软件进行单因素方差分析，ＬＳＤ多重比较
结果见图４。可以看出，在０．０５显著水平上，遗传分化系数
和基因流在３个种群间均存在显著差异。

２．４　聚类分析
在聚类分析中，亲缘关系相近的居群在聚类分析中会被

分在同一类中，而亲缘关系较远的居群在聚类分析中会被分

在不同类别中。２６个羽毛针禾亚种群间的遗传关系可以用
非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）的聚类分析来确定。
　　从图５可以看出，大部分地理距离较近、分布区域接近的
亚种群聚类在一起，比如阜康、沙湾和１４８团种群的大部分亚
种群分别聚在一起；ＦＫ－ＣＫ与ＦＫ－ＣＫ亚种群、１４８－ＣＫ与
１４８－ＣＫ亚种群因受人为干扰因素影响最少，遗传距离较
小，遗传相似度较高而首先聚在一起；也有少部分地理距离相

隔较远，但因为遗传一致度较高以及遗传距离较小而聚集在

一起的种群，如ＳＷ－Ｃ和１４８－Ｂ亚种群；然而，１４８－Ｂ亚种
群与１４８团的其他亚种群并没有因为地理距离较近而聚在
一起。

　　用ＳＰＳＳ１９．０对遗传距离和地理距离作相关性分析，图６
结果显示，Ｐｅａｒｓｏｎ相关系数 ｒ为 －０．３７６，－０．５＜－０．３７６＜
－０．３，表明两者具有低度负相关关系。
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３　讨论

遗传多样性是指种内不同种群之间以及同一种群不同个

体之间遗传变异的总和［２６－２７］，包括变异水平的高低和变异的

分布格局。Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）、Ｎｅｉｓ多样性指数（Ｈ）是
衡量遗传多样性的可信指标［２８］。遗传多样性是植物长期进

化的结果，同时代表了植物的进化潜力。本研究结果显示，３
个羽毛针禾种群的Ｎｅｉｓ遗传多样性指数均高于单子叶植物
（０．１９０９），且阜康种群 ＞沙湾种群 ＞１４８团种群，表明羽毛
针禾对环境具有较强的适应能力和进化潜力，且阜康种群最

强，沙湾种群次之，最后是１４８团种群。
３个羽毛针禾种群的平均遗传分化系数分别为 ０．１３６３、

０．１８０１、０．２７０４，说明羽毛针禾的遗传分化大部分来自亚种
群内，亚种群间的分化很小。阜康种群、沙湾种群的遗传分化

系数低于多年生草本植物（０．２３３０）和单子叶植物（０．２３１）
的平均水平［２９］，而１４８团种群的遗传分化系数高于多年生草
本植物和单子叶植物的平均水平。基因流是影响种群遗传结

构最重要的因素之一［３０］，基因流动会增加种群内的遗传变异

度，减少种群间的分化，与遗传漂变的作用相互拮抗［３１］。当

Ｎｍ＞１时，基因流就足以抵制种群由遗传漂变引起的遗传结

果，维持遗传变异的多样性；当Ｎｍ＜１时，遗传漂变就成为影
响种群遗传结果的主要因子［３２］。本研究结果显示，阜康种群

和沙湾种群的基因流大于１，在一定程度上说明可以防止由
遗传漂变引起的亚种群间的遗传分化；１４８团种群的基因流
小于１，说明很缺乏基因交流，而且已经开始发生因遗传漂变
产生的遗传分化。

单因素方差分析结果显示，遗传分化系数和基因流在３
个种群的两两间存在显著差异，此结果出现的原因，首先是３
个种群本来就存在微地理环境的差异，在沙漠公路建设期，公

路填挖方工程改变了地表的微地形，使近地面的风速、风向发

生改变，羽毛针禾是风媒传粉植物，风是其种子散布的主要影

响因子，风速、风向的改变，会使种子的风力传播过程和着床

情况受到影响。种子散布是基因流动的主要形式之一，因此，

公路填挖方工程使羽毛针禾种群的基因流受到影响，增加了

３个种群的差异，使３个羽毛针禾种群经历了不同的选择压
力。其次，本研究与周璨林等研究得出的公路对天山马鹿种

内遗传分化影响的结果［３３］相似，即公路对栖息地的分割状态

不同，会导致种群的遗传情况发生改变。在本研究中，１４８团
种群的沙漠公路修建的最早，通车近５０年，各亚种群周围有
水库和农田；沙湾种群的沙漠公路修建的比１４８团种群的晚，
通车近１０年，各个亚种群周围有农田；阜康种群的沙漠公路
修建的时间短，通车才几年，各亚种群周围没有农田。农田的

耕作和水库的修建都增加了人为因素对羽毛针禾的影响，这

就使得１４８团的种群遗传多样性最低，阜康种群的遗传多样
性最高。再次，车流量和公路维护会影响种群的基因交流。

１４８团种群沙漠公路修建的比较早，通车近５０年，运行期的
车流量相对较多，公路车流使得两侧亚种群间的基因交流受

阻，更易受到遗传漂变的影响而导致遗传多样性降低，增加了

近亲交配的风险，使得１４８团种群的杂合度最低。且１４８团
种群由于长期使用，路面问题严重，平整度差，在２０１０、２０１３
年分别对公路进行了施工维护，其间的人为活动对种群内亚

种群间的基因交流起到了一定的阻碍作用。
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４　结论

本研究通过对新疆古尔班通古特沙漠南缘的３条典型沙
漠公路两侧羽毛针禾的研究发现：

（１）从长远来看，公路对羽毛针禾种群间的基因流起到
一定的阻碍作用。（２）种群间基因流还受到农田开垦和水库
修建的影响。（３）公路修建年限对种群基因流的影响不同，
需要后续较长时间对其进行研究。（４）随着经济的发展，其
他工程行为日渐增多，研究其对植被基因流的影响也具有重

要意义。
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