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基于 ＩＳＳＲ 分子标记的江西省 ７ 个江西杜鹃
自然居群的遗传多样性分析

邓贤兰①ꎬ 袁佳丽ꎬ 程佳乐
(井冈山大学生命科学学院ꎬ 江西 吉安 ３４３００９)

摘要: 采用简单序列重复区间(ＩＳＳＲ)分子标记技术对江西省 ７ 个江西杜鹃(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ)自然居

群的遗传多样性进行系统分析ꎬ并根据研究结果提出针对性管护策略ꎮ 结果表明:优选的 ３ 条引物(ＵＢＣ８２５、
ＵＢＣ８２６、ＵＢＣ８２７)在 ７ 个居群 ４９ 株样株的 ＤＮＡ 中共扩增出 ４４ 个多态位点ꎬ多态位点百分率为 ８６.３％ꎮ 供试居群

中ꎬ宜春市袁州区明月山居群的多态位点百分率最高(５６.９％)ꎬ吉安市遂川县南风面居群的多态位点百分率次之

(３３.３％)ꎬ其余居群的多态位点百分率均低于 ３０％ꎮ 供试居群的观测等位基因数、有效等位基因数、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样

性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数分别为 １.８６２ ７、１.３５７ ７、０.２２８ ０ 和 ０.３６０ ０ꎬ总遗传多样性指数为 ０.２０５ ３ꎬ居群内遗传

多样性指数为 ０.０８２ １ꎬ遗传分化系数为 ０.６００ ０ꎬ基因流为 ０.３３３ ３ꎮ 吉安市井冈山市水口居群与吉安市遂川县南风

面居群间的遗传相似系数最大(０.９４６ ４)、遗传距离最小(０.０５５ ０)ꎬ萍乡市芦溪县武功山居群与吉安市井冈山市龙

潭居群间的遗传相似系数最小(０.７４５ １)、遗传距离最大(０.２９４ ３)ꎮ 个体间和居群间的聚类分析结果显示:吉安市

遂川县南风面居群与吉安市井冈山市的水口居群、龙潭居群和八面山居群的亲缘关系较近ꎬ且这 ４ 个居群与吉安

市安福县羊狮幕居群、萍乡市芦溪县武功山居群和宜春市袁州区明月山居群的亲缘关系较远ꎮ 综上ꎬ江西省这７ 个

江西杜鹃自然居群的遗传多样性较低ꎬ居群间的遗传分化较大、基因交流较弱ꎬ居群内的遗传变异也较低ꎮ 针对江

西杜鹃自然居群的生存现状和遗传多样性特征ꎬ建议采取就地保护、人工授粉和基因流管理、迁地保护和野外回归

以及加强监测与研究等管护策略ꎮ
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ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ｅｘ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎬ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇꎻ Ｊｉａｎｇｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＩＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｙ

　 　 江西杜鹃(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ)为杜

鹃花科 ( Ｅｒｉｃａｃｅａｅ) 杜鹃属 (Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ Ｌｉｎｎ.) 灌

木ꎬ且为中国特有种[１－２]ꎮ 该种目前主要零星分布于

江西(井冈山市、遂川县、安福县、芦溪县、袁州区、铅
山县)、浙江(遂昌县)、广西(兴安县)、湖南(城步

县)和福建(漳平县、大田县、崇安县、上杭县、德化

县)等地[３]ꎬ主要生长在海拔 １ ０００ ~ １ ８００ ｍ 的山坡

和山脊上[４－５]ꎬ且多生长于岩石表面或岩石缝隙内的

浅薄土层中[５]ꎮ 江西杜鹃花色洁白或带红晕ꎬ花香

气宜人ꎬ具有重要的观赏价值[２ꎬ５]ꎮ 该种分布范围狭

窄、种群数量稀少ꎬ且植株长势弱、开花结实少ꎻ加之

极端干旱等气候变化导致其生境退化甚至死亡ꎬ已被

列为国家二级重点保护野生植物[６]ꎬ受威胁等级被

评为濒危(ＥＮ) [７]ꎮ 目前关于江西杜鹃的研究较少ꎬ
仅见关于其物候、扦插繁殖和分布区预测的研究报

道[５ꎬ８－９]ꎬ其遗传多样性水平、遗传结构和基因流等均

不清楚ꎬ无法系统、全面认识该物种ꎬ不利于对其进行

科学、有效的保护ꎬ因此ꎬ亟待开展相关研究工作ꎮ
遗传多样性是物种长期演化的结果ꎬ决定了物种

适应环境变化的潜力[１０－１１]ꎮ 对濒危植物进行遗传多

样性研究ꎬ可以系统探究物种的适应性和发展潜力ꎬ
为物种濒危机制研究和针对性保护计划制定提供科

学依 据[１０ꎬ１２]ꎮ 简 单 序 列 重 复 区 间 ( ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬＩＳＳＲ)标记具有操作简单、成本低、
ＤＮＡ 用量少、多态性高、重复性和可靠性好等优

点[１３－１６]ꎬ是一种有效研究植物遗传多样性、遗传距离

和遗传结构的分子标记技术ꎬ可为杜鹃属植物亲缘关

系界定及种质资源保护策略制定提供重要的分子生

物学证据[１７－２１]ꎮ
江西省是江西杜鹃的模式产地和核心分布

区[２－３]ꎬ本研究采用 ＩＳＳＲ 分子标记对江西省 ７ 个江

西杜鹃自然居群的遗传多样性进行了系统分析ꎬ以期

为该省江西杜鹃的保护管理提供科学依据ꎬ并为中国

杜鹃属植物保护管理提供参考ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

在江西省 ７ 个江西杜鹃自然居群采集叶片ꎮ 各

居群的具体位置及样株数量见表 １ꎮ 因井冈山市龙

潭、井冈山市水口和遂川县南风面居群分别只有 １、
３ 和 ５ 株ꎬ故这 ３ 个居群全部植株均为样株ꎻ其余 ４ 个

居群则选取健康、无病虫害的植株作为样株ꎬ且样株

间距大于 １０ ｍꎮ 采集样株顶端的当年生健康叶片ꎬ
置于样品袋中ꎬ立即用硅胶进行干燥ꎬ并置于－８０ ℃
超低温冰箱中保存、备用ꎮ

３９
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表 １　 供试江西杜鹃自然居群的具体位置和样株数量
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

样株数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｄ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

吉安市遂川县南风面 Ｎａｎｆｅｎｇｍｉａｎꎬ Ｓｕｉｃｈｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ Ｎ２６.４０９ ５２５° Ｅ１１４.０８８ ７２８° １ ７１６－１ ７６５ ５
吉安市井冈山市龙潭 Ｌｏｎｇｔａｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ Ｎ２６.５９４ １６４° Ｅ１１４.１３８ ７０９° ８４９ １
吉安市井冈山市水口 Ｓｈｕｉｋｏｕꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ Ｎ２６.５５４ ２６４° Ｅ１１４.１２６ ９０１° ９２８ ３
吉安市井冈山市八面山 Ｂａｍｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ Ｎ２６.６０１ ５１１° Ｅ１１４.１１８ ２６０° １ ３６６－１ ４０２ ７
吉安市安福县羊狮幕 Ｙａｎｇｓｈｉｍｕꎬ Ａｎｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ Ｎ２７.５５１ ８１９° Ｅ１１４.２５０ ００８° １ ５０８－１ ５８６ １０
萍乡市芦溪县武功山 Ｗｕｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙ Ｎ２７.４６３ ５１２° Ｅ１１４.１６６ ８０７° １ ４２４－１ ８８５ １０
宜春市袁州区明月山 Ｍｉｎｇｙｕｅ ＭｏｕｎｔａｉｎꎬＹｕａｎｚｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｉｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ Ｎ２７.５９２ ０７１° Ｅ１１４.２８１ ４１６° １ ５８１－１ ６５２ １３

１.２　 方法

１.２.１　 ＤＮＡ 提取和质量检测　 采用改良 ＣＴＡＢ 法[２２]

和植物 ＤＮＡ 提取试剂盒〔天根生化科技(北京)有限

公司〕相结合的方式提取基因组 ＤＮＡꎻ采用 Ｑｕａｗｅｌｌ
Ｑ５０００ 超微量核酸蛋白质测定仪(美国 Ｑｕａｗｅｌｌ 公

司)检测 ＤＮＡ 浓度ꎬ并置于－２０ ℃冰箱中保存、备用ꎮ
１.２.２　 ＩＳＳＲ 反应体系优化和引物筛选　 参照杜鹃属

植物相关研究[１７ꎬ２３] 中的引物ꎬ共选取 １０ 条 ＩＳＳＲ 引

物进行分析ꎮ 所有引物均由生工生物工程(上海)股
份有限公司合成ꎬ具体引物序列信息见表 ２ꎮ 每个居

群选取 １ 个 ＤＮＡ 样品进行引物筛选ꎬ利用筛选的引

物对所有 ＤＮＡ 进行 ＩＳＳＲ 分析ꎮ 扩增体系总体积

１５.０ μＬꎬ 包括 ２ × Ｓａｎ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ７.５ μＬ、 １０
μｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＩＳＳＲ 引物 １.０ μＬ、３６ ｎｇ􀅰μＬ－１ ＤＮＡ 模板

２.０ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ 补足剩余体积ꎮ 扩增程序:９４ ℃预变

性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓ、５５ ℃退火 ４５ ｓ、７２ ℃延伸

９０ ｓꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸 ７ ｍｉｎꎮ 扩增产物于

４ ℃冰箱中保存、备用ꎮ 利用质量体积分数 １.５％琼

脂糖凝胶进行电泳检测ꎬ使用 Ｇｅｌ ＤｏｃＴＭ ＸＲ 凝胶成像

系统(美国 Ｂｉｏ－Ｒａｄ 公司)拍照ꎮ

表 ２　 供试 ＩＳＳＲ 引物的序列
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ ｎｕｍｂｅｒ

引物序列(５′→３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

ＵＢＣ８１７ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＡ
ＵＢＣ８２５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＴ
ＵＢＣ８２６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣ
ＵＢＣ８２７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ
ＵＢＣ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ
ＵＢＣ８３６ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＡ
ＵＢＣ８４０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＴ
ＵＢＣ８４１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＣ
ＵＢＣ８４７ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲＣ
ＵＢＣ８５５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＴ

１.３　 数据处理及分析

以 ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒ 为相对分子质量标准ꎬ对凝胶

照片上的条带进行统计ꎬ有条带记为“１”ꎬ无条带记

为“ ０”ꎻ根据上述统计结果ꎬ使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ
ＥＸＣＥＬ ２０２１ 软件进行二元数据分析ꎬ构建“０”“１”矩
阵图[１７－２０]ꎮ 利用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２.０ 软件计算多态位点

百分率、观测等位基因数、有效等位基因数、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基

因多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数、遗传多样性指

数、遗传分化系数、基因流以及居群间的遗传相似系

数和遗传距离[１７ꎬ２３－２４]ꎮ 利用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２.０ 软件ꎬ基
于 Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传距离构建居群间的 ＵＰＧＭＡ 聚类图[１７]ꎬ
并利用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２.１０ｅ 软件ꎬ基于遗传相似系数构建

个体间的 ＵＰＧＭＡ 聚类图[１３ꎬ１７]ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 多态性分析

引物筛选结果显示:共筛选出 ３ 条扩增条带清晰、
多态性高且重复性好的 ＩＳＳＲ 引物ꎮ 利用这 ３ 条 ＩＳＳＲ
引物对江西杜鹃供试 ７ 个自然居群 ４９ 株样株的 ＤＮＡ
进行 ＩＳＳＲ 分析ꎬ结果(表 ３)显示:共扩增出 ５１ 个条带ꎬ
其中多态位点有 ４４ 个ꎬ多态位点百分率为 ８６.３％ꎮ
引物 ＵＢＣ８２５ 的多态位点百分率最高(９４.７％)ꎬ引物

　 　 　
表 ３　 江西杜鹃自然居群不同 ＩＳＳＲ 引物扩增条带的多态性
Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｎｄｓ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＩＳＳＲ
ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ　

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ
ｎｕｍｂｅｒ

扩增条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｎｄｓ

多态位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态位点百分率 / ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

ＵＢＣ８２５ １９ １８ ９４.７
ＵＢＣ８２６ １４ １１ ７８.６
ＵＢＣ８２７ １８ １５ ８３.３

总体 Ｏｖｅｒａｌｌ ５１ ４４ ８６.３

４９
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ＵＢＣ８２６ 的多态位点百分率最低(７８.６％)ꎮ
居群多态性分析结果(表 ４)显示:宜春市袁州区

明月山居群的多态位点百分率最高(５６.９％)ꎬ吉安市

遂川县南风面居群的多态位点百分率次之(３３.３％)ꎬ
其余居群的多态位点百分率均低于 ３０％ꎬ其中吉安市

井冈山市水口居群的多态位点百分率最低(１３.７％)ꎮ
说明江西省自然分布的江西杜鹃各居群的多态位点

百分率均较低ꎬ且在不同居群间存在明显差异ꎮ
２.２　 遗传多样性分析

居群遗传多样性分析结果(表 ５)显示:总体来

看ꎬ供试居群的遗传多样性较低ꎬ观测等位基因数为

１.８６２ ７ꎬ有效等位基因数为 １.３５７ ７ꎬＮｅｉ􀆳ｓ 基因多样性

指数为 ０.２２８ ０ꎬＳｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数为 ０.３６０ ０ꎮ 比较

来看ꎬ宜春市袁州区明月山居群的观测等位基因数、
有效等位基因数、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ
信息指数均最高ꎬ分别为 １.５６８ ６、１.２２０ ９、０.１４１ ３ 和

０.２２５ ０ꎻ而吉安市井冈山市水口居群的观测等位基

因数、有效等位基因数、 Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数均最低ꎬ分别为 １.１３７ ３、１.０７９ ３、
０.０４８ ５ 和 ０.０７３ ４ꎮ 从遗传多样性指数看ꎬ供试居群

有效等位基因数、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ
信息指数从大到小均依次为宜春市袁州区明月山居

群、吉安市遂川县南风面居群、吉安市安福县羊狮幕

居群、萍乡市芦溪县武功山居群、吉安市井冈山市八

面山居群、吉安市井冈山市水口居群、吉安市井冈山

市龙潭居群ꎬ供试居群观测等位基因数的大小顺序与

前 ３ 个指数稍有不同ꎬ即吉安市井冈山市八面山居群

的观测等位基因数大于萍乡市芦溪县武功山居群ꎮ
２.３　 遗传结构与遗传分化分析

遗传结构分析结果显示:供试居群的总遗传多样

　 　 　

性指数为 ０.２０５ ３ꎬ居群内遗传多样性指数为 ０.０８２ １ꎬ
说明供试江西杜鹃自然居群的总体遗传多样性水平

和居群内遗传多样性水平均较低ꎻ供试居群的遗传分

化系数为 ０.６００ ０ꎬ表明供试江西杜鹃自然居群的遗

传变异 ６０％存在于居群间ꎬ４０％存在于居群内ꎮ 居群

间的遗传变异明显高于居群内ꎬ说明江西杜鹃在居群

间存在较明显的遗传分化ꎮ 经计算ꎬ供试居群的基因

流为 ０.３３３ ３ꎬ明显小于 １ꎬ说明这些居群间的基因交

流较弱ꎬ遗传分化明显ꎮ
２.４　 亲缘关系分析

２.４.１ 　 遗传相似系数和遗传距离分析 　 统计结果

(表 ６)显示:供试江西杜鹃居群间的遗传相似系数为

０.７４５ １~０.９４６ ４ꎬ遗传距离为 ０.０５５ ０~０.２９４ ３ꎮ 吉安

　 　 　
表 ４　 基于 ＩＳＳＲ 引物扩增结果的江西杜鹃不同自然居群的多态性
Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ
ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ

居群１)

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ１)

多态位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态位点百分率 / ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

ＮＦＭ １７ ３３.３
ＬＴ — —
ＳＫ ７ １３.７
ＢＭＭ １２ ２３.５
ＹＳＭ １３ ２５.５
ＷＧＭ １０ １９.６
ＭＹＭ ２９ ５６.９

　 １)ＮＦＭ: 吉安市遂川县南风面 Ｎａｎｆｅｎｇｍｉａｎꎬ Ｓｕｉｃｈｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ
Ｃｉｔｙꎻ ＬＴ: 吉安市井冈山市龙潭 Ｌｏｎｇｔａｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ
Ｃｉｔｙꎻ ＳＫ: 吉安市井冈山市水口 Ｓｈｕｉｋｏｕꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ
Ｃｉｔｙꎻ ＢＭＭ: 吉 安 市 井 冈 山 市 八 面 山 Ｂａｍｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ
Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＹＳＭ: 吉 安 市 安 福 县 羊 狮 幕
Ｙａｎｇｓｈｉｍｕꎬ Ａｎｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＷＧＭ: 萍乡市芦溪县武功山
Ｗｕｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ＭＹＭ: 宜春市袁州
区明月山 Ｍｉｎｇｙｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｙｕａｎｚｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｉｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ. —:
无法计算 Ｃａｎｎｏｔ ｂｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ.

表 ５　 供试江西杜鹃自然居群的遗传多样性指数１)

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ１)

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

观测等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数
Ｎｅｉ􀆳ｓ ｇｅｎｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ
吉安市遂川县南风面 Ｎａｎｆｅｎｇｍｉａｎꎬ Ｓｕｉｃｈｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ １.３３３ ３ １.２０７ ６ ０.１２０ ６ ０.１７９ ８
吉安市井冈山市龙潭 Ｌｏｎｇｔａｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ — — — —
吉安市井冈山市水口 Ｓｈｕｉｋｏｕꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ １.１３７ ３ １.０７９ ３ ０.０４８ ５ ０.０７３ ４
吉安市井冈山市八面山 Ｂａｍｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ １.２３５ ３ １.１２３ １ ０.０７４ ０ ０.１１３ ５
吉安市安福县羊狮幕 Ｙａｎｇｓｈｉｍｕꎬ Ａｎｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙ １.２５４ ９ １.２０６ ３ ０.１１１ ８ ０.１５９ ９
萍乡市芦溪县武功山Ｗｕｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙ １.１９６ １ １.１３７ ２ ０.０７８ ５ ０.１１５ ０
宜春市袁州区明月山Ｍｉｎｇｙｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｙｕａｎｚｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｉｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ １.５６８ ６ １.２２０ ９ ０.１４１ ３ ０.２２５ ０

总体 Ｏｖｅｒａｌｌ １.８６２ ７ １.３５７ ７ ０.２２８ ０ ０.３６０ ０

　 １)—: 无法计算 Ｃａｎｎｏｔ ｂｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ.

５９
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表 ６　 供试江西杜鹃自然居群间的遗传相似系数和遗传距离１)

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ１)

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

居群间的遗传相似系数和遗传距离　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＮＦＭ ＬＴ ＳＫ ＢＭＭ ＹＳＭ ＷＧＭ ＭＹＭ
ＮＦＭ — ０.８６９ ３ ０.９４６ ４ ０.９１７ ５ ０.８４６ ９ ０.８６３ ５ ０.８７４ ９
ＬＴ ０.１４０ １ — ０.９３０ ９ ０.８６９ ９ ０.８５４ ７ ０.７４５ １ ０.７９０ ０
ＳＫ ０.０５５ ０ ０.０７１ ６ — ０.８９３ ６ ０.８２９ １ ０.８２３ ２ ０.８５５ ７
ＢＭＭ ０.０８６ １ ０.１３９ ４ ０.１１２ ５ — ０.８５４ ８ ０.８７７ ０ ０.８２０ １
ＹＳＭ ０.１６６ １ ０.１５７ ０ ０.１８７ ４ ０.１５６ ９ — ０.７８３ ９ ０.７８８ ０
ＷＧＭ ０.１４６ ８ ０.２９４ ３ ０.１９４ ６ ０.１３１ ２ ０.２４３ ５ — ０.８１１ ６
ＭＹＭ ０.１３３ ７ ０.２３５ ７ ０.１５５ ９ ０.１９８ ３ ０.２３８ ３ ０.２０８ ７ —

　 １)ＮＦＭ: 吉安市遂川县南风面 Ｎａｎｆｅｎｇｍｉａｎꎬ Ｓｕｉｃｈｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＬＴ: 吉安市井冈山市龙潭 Ｌｏｎｇｔａｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＳＫ: 吉
安市井冈山市水口 Ｓｈｕｉｋｏｕꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＢＭＭ: 吉安市井冈山市八面山 Ｂａｍｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＹＳＭ:
吉安市安福县羊狮幕 Ｙａｎｇｓｈｉｍｕꎬ Ａｎｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＷＧＭ: 萍乡市芦溪县武功山 Ｗｕｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ＭＹＭ:
宜春市袁州区明月山 Ｍｉｎｇｙｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｙｕａｎｚｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｉｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ. 横线上方和下方分别为遗传相似性系数和遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｒｅ ａｂｏｖｅ ａｎｄ ｂｅｌｏｗ ｌｉｎｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

市井冈山市水口居群与吉安市遂川县南风面居群间

的遗传相似系数最大、遗传距离最小ꎬ说明这 ２ 个居

群间的亲缘关系最近ꎮ 萍乡市芦溪县武功山居群与

吉安市井冈山市龙潭居群间的遗传相似系数最小、遗
传距离最大ꎬ说明这 ２ 个居群间的亲缘关系最远ꎮ 吉

安市井冈山市水口居群与吉安市井冈山市龙潭居群

以及吉安市井冈山市八面山居群与吉安市遂川县南

风面居群、吉安市井冈山市水口居群、吉安市井冈山

市龙潭居群间的遗传相似系数较大、遗传距离较小ꎬ
说明这些居群之间的亲缘关系也较近ꎮ
２.４.２　 个体间聚类分析 　 个体间的 ＵＰＧＭＡ 聚类结

果(图 １) 显示:以 Ｌ 为结合线 (遗传相似系数约

０.７６４)ꎬ供试 ４９ 株样株被分为 ５ 组ꎬ吉安市安福县羊

狮幕居群的 １０ 株样株与宜春市袁州区明月山居群的

１ 株样株聚为一组ꎬ宜春市袁州区明月山居群剩余的

１２ 株样株单独聚为一组ꎬ萍乡市芦溪县武功山居群

的 １０ 株样株也单独聚为一组ꎬ吉安市遂川县南风面

居群的 ３ 株样株、吉安市井冈山市水口居群的 ３ 株样

株、吉安市井冈山市龙潭居群的 １ 株样株和吉安市井

冈山市八面山居群的 ７ 株样株聚为一组ꎬ而吉安市遂

川县南风面居群剩余的 ２ 株样株单独聚为一组ꎮ
２.４.３　 居群间聚类分析 　 居群间的 ＵＰＧＭＡ 聚类结

果(图 ２)显示:以 Ｌ 为结合线(遗传距离约 １.８６９)ꎬ供
试居群可分为 ４ 组ꎬ前 ３ 组各只有 １ 个居群ꎬ即第 １ 组

仅萍乡市芦溪县武功山居群ꎬ第 ２ 组仅宜春市袁州区

明月山居群ꎬ第 ３ 组仅吉安市安福县羊狮幕居群ꎻ第
４ 组包括吉安市遂川县南风面居群、吉安市井冈山市

水口居群、吉安市井冈山市八面山居群和吉安市井冈

山市龙潭居群ꎮ 其中ꎬ吉安市遂川县南风面居群和吉

　 　 　

ＮＦＭ: 吉安市遂川县南风面 Ｎａｎｆｅｎｇｍｉａｎꎬ Ｓｕｉｃｈｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ
ＬＴ: 吉安市井冈山市龙潭 Ｌｏｎｇｔａｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＳＫ:
吉安市井冈山市水口 Ｓｈｕｉｋｏｕꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＢＭＭ: 吉
安市井冈山市八面山 Ｂａｍｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ
ＹＳＭ: 吉安市安福县羊狮幕 Ｙａｎｇｓｈｉｍｕꎬ Ａｎｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ
ＷＧＭ: 萍乡市芦溪县武功山 Ｗｕｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ
Ｃｉｔｙꎻ ＭＹＭ: 宜春市袁州区明月山Ｍｉｎｇｙｕｅ ＭｏｕｎｔａｉｎꎬＹｕａｎｚｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｙｉｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ. 数字为样株编号 Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｒｅ Ｎｏｓ. ｏｆ ｓａｍｐｌｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ.
Ｌ: 结合线 Ｌｉｎｋａｇｅ ｌｉｎｅ.

图 １　 供试江西杜鹃自然居群内 ４９ 株样株的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ４９ ｓａｍｐｌｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｅｓｔ
ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ
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ＮＦＭ: 吉安市遂川县南风面 Ｎａｎｆｅｎｇｍｉａｎꎬ Ｓｕｉｃｈｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ
ＬＴ: 吉安市井冈山市龙潭 Ｌｏｎｇｔａｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＳＫ:
吉安市井冈山市水口 Ｓｈｕｉｋｏｕꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＢＭＭ: 吉
安市井冈山市八面山 Ｂａｍｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ
ＹＳＭ: 吉安市安福县羊狮幕 Ｙａｎｇｓｈｉｍｕꎬ Ａｎｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉ􀆳ａｎ Ｃｉｔｙꎻ
ＷＧＭ: 萍乡市芦溪县武功山 Ｗｕｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ
Ｃｉｔｙꎻ ＭＹＭ: 宜春市袁州区明月山Ｍｉｎｇｙｕｅ ＭｏｕｎｔａｉｎꎬＹｕａｎｚｈｏｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｙｉｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ. Ｌ: 结合线 Ｌｉｎｋａｇｅ ｌｉｎｅ. 标尺示 Ｎｅｉ􀆳ｓ 遗传距离 Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ
ｂａｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｎｅｉ􀆳ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ.

图 ２　 供试江西杜鹃自然居群的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. ２ 　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ

安市井冈山市水口居群首先聚在一起ꎬ然后与吉安市

井冈山市八面山居群聚在一起ꎬ最后与吉安市井冈山

市龙潭居群聚为一个大支ꎮ

３　 讨　 　 论

３.１　 利用 ＩＳＳＲ 分子标记技术分析江西杜鹃遗传多

样性的可行性

ＩＳＳＲ 分子标记技术是现代分子生物学研究中一

种非常实用的分析技术ꎬ在植物遗传多样性分析、品
种鉴定、遗传作图、亲缘关系和系统进化分析等研究

领域发挥着重要作用[２５－２７]ꎮ 本研究基于优选的 ３ 条

ＩＳＳＲ 引物ꎬ从供试 ７ 个江西杜鹃自然居群 ４９ 株样株

的 ＤＮＡ 中共扩增出 ５１ 个条带ꎬ其中ꎬ多态位点有 ４４
个ꎬ多态位点百分率为 ８６.３％ꎬ说明利用 ＩＳＳＲ 分子标

记分析江西杜鹃的遗传多样性是切实可行的ꎮ 后期

可尝试将 ＩＳＳＲ 分子标记用于其他国家重点保护野生

植物资源的遗传多样性分析ꎬ为这类植物资源的保护

和开发利用提供分子生物学证据ꎮ
３.２　 江西省江西杜鹃的遗传多样性

分析结果显示:江西省 ７ 个江西杜鹃自然居群的

多态位点百分率、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数(０.２２８ ０)和
Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数(０. ３６０ ０)均低于麂角杜鹃(Ｒ.
ｌａｔｏｕｃｈｅａｅ Ｆｒａｎｃｈ.)(多态位点百分率、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样

性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数分别为 ８８.０７％、０.３０４ ０、
０.４６４ ０) [２８]、云锦杜鹃(Ｒ. ｆｏｒｔｕｎｅｉ Ｌｉｎｄｌ.) (多态位点

百分率、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数分

别为 ８８. ２４％、０. ２８４ ８、０. ４３１ ７) [２９]、三花杜鹃 ( Ｒ.
ｔｒｉｆｌｏｒｕｍ Ｈｏｏｋ.)(多态位点百分率、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性

指数、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数分别为 ９８. ３１％、０. ３３８ ２、
０.５０８ ５) [２０]ꎬ但明显高于都支杜鹃(Ｒ. ｓｈａｎｉｉ Ｆａｎｇ)
(多态位点百分率、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ
信息指数分别为 ５２.１７％、０.１６５ ９、０.２５３ ６)[３０]ꎮ 其中ꎬ麂
角杜鹃、云锦杜鹃和三花杜鹃遗传多样性高可能是因

为这 ３ 个物种为广布种ꎬ生态适应性较强、居群规模

较大ꎬ居群内的个体数量较多ꎬ个体之间可通过随机

交配实现基因交流ꎬ以维持居群内的遗传多样性ꎻ而
都支杜鹃仅窄域分布于安徽省的岳西县和霍山县以

及陕西省眉县ꎬ生态适应性较弱ꎬ居群间基因流较弱ꎬ
致使该种遗传多样性较低[３ꎬ２０ꎬ２５－２７]ꎮ 总体来看ꎬ供试

７ 个江西杜鹃自然居群的遗传多样性较低ꎬ其遗传分

化系数为 ０.６００ ０、基因流为 ０.３３３ ３ꎮ 这些结果与江

西杜鹃不同居群的地理分布(如生长在相互隔离的

山峰、孤立的悬崖或破碎化的生境中)、开花结实少、
花粉种子扩散能力弱和遗传漂变强烈密切相关ꎬ形成

了多个高度隔离且遗传独特性很强的 “岛屿状居

群”ꎬ这些居群间的基因交流较弱ꎬ分别在遗传漂变

和局部适应的驱动下独立演化ꎮ 值得注意的是ꎬ本研

究包含小样本居群材料ꎬ这些小样本材料可能导致分

析得到的遗传多样性结果较实际情况存在一定偏差ꎮ
后期应增加居群数量(如增加江西铅山县、浙江遂昌

县、广西兴安县、湖南城步县等居群)ꎬ同时增加样株

数量ꎬ以获得更加准确的研究结果ꎮ
３.３　 江西省江西杜鹃居群间的亲缘关系

遗传相似系数、遗传距离及聚类分析结果均显

示:吉安市遂川县南风面居群、吉安市井冈山市水口

居群、吉安市井冈山市龙潭居群和吉安市井冈山市八

面山居群之间的亲缘关系较近ꎬ这可能是因为南风面

与井冈山属于罗霄山脉的同一支系ꎬ是相对连续的山

体ꎬ且居群间的地理距离较近ꎬ地形和生境的相似性

和连续性较高ꎬ为这些居群之间的基因交流提供了有

利条件ꎬ形成一个“演化微单元”ꎮ 居群间的聚类分

析结果显示:萍乡市芦溪县武功山居群与吉安市遂川

县南风面居群、吉安市井冈山市水口居群、吉安市井

冈山市龙潭居群和吉安市井冈山市八面山居群组成

的大支的亲缘关系最远ꎻ而个体间的聚类分析结果却

显示萍乡市芦溪县武功山居群与上述 ４ 个居群的亲

缘关系较近ꎬ推测可能原因:一方面ꎬ萍乡市芦溪县武

功山居群与其他居群间的遗传分化明显ꎬ成为一个相
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对独立的进化单元ꎻ另一方面ꎬ萍乡市芦溪县武功山

居群与吉安市遂川县南风面居群、吉安市井冈山市水

口居群、吉安市井冈山市龙潭居群和吉安市井冈山市

八面山居群之间又存在一定的遗传相似性ꎬ个体之间

并未完全分离ꎮ 暗示这些居群可能存在有限的基因

流或共同祖先ꎬ具体情况有待后续通过群体历史模拟

进行验证ꎮ 在个体间聚类分析中ꎬ吉安市遂川县南风

面居群的 ５ 株样株聚为 ２ 支ꎬ推测这可能是基因交流

与祖先多态性残留变异所致[３１－３２]ꎬ具体原因有待后

续研究证实ꎮ 编号 ＮＦＭ２ 和 ＮＦＭ４ 的个体单独聚为

一支ꎬ这 ２ 株样株可能代表了吉安市遂川县南风面居

群中保留的古老谱系或独特的遗传变异ꎻ另外 ３ 株样

株与吉安市井冈山市 ３ 个居群的样株聚在一起ꎬ这可

能是基因渗入或长距离扩散的结果[３３－３４]ꎮ
３.４　 江西省江西杜鹃的管护策略

供试江西杜鹃居群表现出较低的遗传多样性、较
高的居群间遗传分化及微弱的居群间基因交流ꎬ说明

江西杜鹃适应环境能力较差、近交衰退风险高、长期

进化潜力或将丧失ꎬ极易受到生境破碎化和气候变化

的威胁ꎬ这与实际调查的该种生长环境(岩石上或岩

石缝隙内)和气候变化敏感性等相一致ꎮ 结合本研

究和实际调查结果ꎬ建议采取以下管护措施ꎮ
３.４.１　 就地保护　 在江西杜鹃的就地保护中首先要

转变保护重点ꎬ必须从数量保护转变为基因保护ꎬ即
在保护江西杜鹃居群数量的同时ꎬ必须着重将保护和

恢复其遗传多样性作为核心目标ꎬ提高居群应对未来

气候变化的能力ꎮ 针对宜春市袁州区明月山居群、吉
安市遂川县南风面居群遗传多样性水平较高ꎬ吉安市

井冈山市龙潭居群、吉安市井冈山市水口居群和吉安

市遂川县南风面居群个体数极少的现状ꎬ建议优先保

护这 ４ 个居群ꎮ 同时ꎬ修复和连接破碎化的分布地ꎬ
建立生态廊道ꎬ促进不同居群之间花粉、种子的自然

传播和个体间的基因交流ꎬ从根本上解决居群片段化

导致的遗传多样性下降问题ꎮ 另外ꎬ还要加强国家重

点保护野生植物保护和执法的宣传力度ꎬ禁止人为采

挖和砍伐ꎬ促进居群复壮和生境恢复ꎮ
３.４.２　 人工授粉和基因流管理　 针对江西杜鹃自然

居群开花结实率低、生境片段化和基因交流少的情

况ꎬ需采用人工辅助方式ꎬ有计划地在不同居群或个

体间进行人工授粉ꎬ促进个体之间的基因交流ꎬ将不

同的基因组合起来ꎬ有效提升各居群的遗传多样性水

平ꎮ 例如:以宜春市袁州区明月山江西杜鹃居群(遗

传多样性最高)为主要花粉供体ꎬ在盛花期采集花粉

并置于硫酸纸袋中ꎬ采用装有干冰的泡沫箱密闭保

存ꎻ在随后的 ２ ~ ３ ｄꎬ将花粉人工传播到吉安市井冈

山市水口居群、吉安市井冈山市龙潭居群或吉安市遂

川县南风面居群植株的雌蕊柱头上ꎬ以实现这 ３ 个居

群的遗传复壮ꎮ 另外ꎬ还可以通过移植不同居群幼苗

的方法ꎬ提高居群间的基因流ꎮ
３.４.３　 迁地保护和野外回归　 针对江西杜鹃自然分

布地生境差、植株生长状况不良的情况ꎬ宜采取迁地

保护与野外回归的措施ꎮ 应尽可能广泛地采集不同

居群不同母株的种子或繁殖体ꎬ以最大限度地保存物

种的遗传背景ꎮ 将种子繁殖或扦插繁殖 ５ ａ 以上且

生长势较强的幼苗在原产地或与原种群生境相似的

地带进行野外回归ꎮ
３.４.４　 加强监测与研究　 对实施保护措施的居群进

行长期的动态监测ꎬ定期评估江西杜鹃居群的遗传多

样性变化、数量动态、健康状况、幼苗或苗木更新状

况ꎬ评估管护措施是否有效阻止了其遗传多样性的进

一步丧失ꎬ并根据评估结果及时调整管理策略ꎮ

４　 结　 　 论

供试江西省 ７ 个江西杜鹃自然居群的遗传多样

性较低ꎬ居群间的遗传分化较大、基因交流较少ꎬ居群

内的遗传变异也较小ꎮ 其中ꎬ吉安市遂川县南风面居

群、吉安市井冈山市水口居群、吉安市井冈山市龙潭

居群、吉安市井冈山市八面山居群之间的亲缘关系较

近ꎬ但这 ４ 个居群与吉安市安福县羊狮幕居群、宜春

市袁州区明月山居群和萍乡市芦溪县武功山居群的

亲缘关系却较远ꎮ 针对江西杜鹃自然居群的生存现

状和遗传多样性特征ꎬ建议采取就地保护、人工授粉

和基因流管理、迁地保护和野外回归以及加强监测与

研究等管护策略ꎬ以保护江西省江西杜鹃的野生资

源ꎬ复壮其种群ꎮ
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