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摘要: 本文采用ISSR标记对中国特有且仅在云南南部狭域分布的樟科濒危植物思茅木姜子(Litsea szemaois)现存8
个居群的遗传多样性进行了研究。从96条引物中筛选出了10条, 对103个个体进行了扩增, 共扩增出77条条带, 其
中多态性条带为67条。分析结果表明: (1) 思茅木姜子的遗传多样性水平很高。在物种水平上，多态位点百分率PPB 
=87.01%, 平均每个位点的有效等位基因数Ne=1.4006, Nei’s基因多样度指数H=0.2466, Shannon多样性信息指数

Hsp=0.3826; 在居群水平上，PPB=37.99%, Ne=1.2500, H=0.1418, Shannon多样性信息指数Hpop=0.2088。(2) 居群间

的遗传分化较低。基于Nei’s遗传多样性分析得出的居群间遗传分化系数Gst=0.3700; Shannon’s居群分化系数

((Hsp–Hpop)/Hsp)为0.45。AMOVA分析显示: 思茅木姜子的遗传变异主要存在于居群内, 占总变异的72.99%, 居群

间的遗传变异占27.01%, 表明思茅木姜子属于异交种。 (3)两两居群间的Nei’s遗传一致度 (I)的范围为

0.8233–0.9761。经Mantel检测, 居群间的遗传距离和地理距离之间不存在显著的正相关关系(r=0.0925, P= 0.6931)。
我们推断人类活动的干扰和生境的片断化是导致思茅木姜子濒危现状的主要因素。考虑到目前其遗传多样性水平

虽然很高, 但各居群个体数量很少, 因此应该对思茅木姜子各居群的所有个体实施及时的就地保护; 而遗传变异

大部分存在于居群内的个体间, 所以在迁地保护时应在各居群内大量采样。 
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Abstract: Litsea szemaois is a critically endangered species endemic to southern Yunnan，China. We as-
sessed the genetic variability within and among eight extant populations of this species using ISSR PCR (10 
primers). We expected a low genetic diversity level, but our results revealed an extraordinarily high level of 
specific genetic diversity (at species level: percentage of polymorphic loci PPB=87.01%, effective number of 
alleles Ne=1.4006, Nei’s (1973) gene diversity H=0.2466, and Shannon’s Information index Hsp=0.3826; at 
population level: PPB=37.99%, Ne=1.2500, Nei’s (1973) gene diversity H=0.1418, and Shannon’s Informa-
tion index Hpop=0.2088. The diferences among populations in levels of genetic diversity were very obvious, 
with the highest level (PPB=72.73%) in Mandian population and the lowest level (PPB=18.18%) in Jinghong 
population. A low level of genetic differentiation among populations was detected based on Nei’s genetic di-
versity analysis (37%), Shannon’s diversity index (45%), and AMOVA (27.01%). This may result from 
out-breeding. Pairwise genetic identity (I) values among populations ranged from 0.8233 to 0.9761. There 
was no correlation between genetic and geographic distance among the populations studied. The influence of 
human activity and forest fragmentation may play a prominent role in creating this species’s current endan-
gered status.  
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思茅木姜子(Litsea szemaois)是樟科木姜子属

中的杯托组(Sect. Cylicodaphne)植物, 为我国云南

省南部热带季雨林的特有树种 (李捷和李锡文 , 
2006)。思茅木姜子具有在系统演化上较为独特的假

伞形花序(3–5个伞形花序生于短枝上呈总状花序), 
是解决和认识木姜子属系统发育极为重要的科学

研究材料; 同时作为热带雨林演替后期的树种, 它
在维持森林生态系统平衡中起着重要作用, 是物种

多样性的重要组成成分, 具有重要的保护价值(Li 
et al., 2004)。 

思茅木姜子主要分布于西双版纳地区低丘雨

林和沟谷雨林的中层(郭晓荣等, 2004), 其分布区很

窄。据《中国植物红皮书: 稀有濒危植物》记载, 其
仅见于云南南部勐海、景洪和勐腊三县海拔

800–1,500 m的密林中, 属狭域分布植物, 为濒危种

(傅立国, 1992)。但在本项目开展初期, 在对上述三

县思茅木姜子的记载分布地进行认真的野外实地

考察与采样时, 在勐海县却未发现有思茅木姜子分

布, 在其余两县也仅发现8个自然居群。在野外调查

时还发现, 思茅木姜子分布范围小, 居群数量和个

体数量均很少, 自然更新缓慢; 加上近年来日益强

烈的人类活动干扰导致的森林片断化及生境的不

断恶化, 其生存已经受到了严重的威胁。而目前对

思茅木姜子除在植物生态学方面有过研究报道外

(郭晓荣等, 2004), 其他学科的研究尤其是对该物种

在DNA水平上的遗传多样性等保护生物学的相关

研究至今尚未见报道。 
ISSR(inter-simple sequence repeat)分子标记是

一种简单重复序列区间扩增多态性分子标记, 具有

DNA样品用量少、操作简单、快速灵敏和实验成本

低等优点, 而且实验重复性好、信息量大且多态性

高, 因而是一种非常理想的检测物种内遗传变异的

分子标记, 已被广泛应用于遗传多样性分析和居群

生物学的研究(钱韦等, 2000; 杨淑达等, 2005)、品

种鉴定(Prevost & Wilkinson, 1998), 以及物种的分

类系统学比较(Huang & Sun, 2000; Joshi et al., 
2000)等方面, 同时也成为构建遗传图谱的有力工

具(Kojima et al., 1998; Sankar & Moore, 2001)。 
本文采用ISSR分子标记对仅存的8个思茅木姜

子自然居群的遗传多样性进行了研究, 旨在阐明其

遗传多样性水平和遗传结构, 分析其致濒机制, 从
而为制定科学有效的保护策略和措施提供基础资

料和科学依据。 

1  材料和方法 

1.1  实验材料 
取样尽量覆盖该物种的整个分布范围。由于该

种植物分布比较狭窄, 我们对仅存于景洪和勐腊县

的8个自然居群均进行了取样。采样时间为2004年9
月, 各个居群的具体位置和采样个体数详见表1和
图1。所取样品为植株的叶片, 在野外迅速用硅胶干

燥保存。 
1.2  DNA的提取与PCR扩增 

思茅木姜子总DNA的提取采用改进后的CTAB
法(Doyle & Doyle, 1987), 每次取1.0–1.5 cm2干燥的

叶片组织。 
PCR反应在GeneAmp 9700 Thermocycler PCR

仪上进行。25 µL反应体系包括 : 10×Buffer(10 
mmol/L Tris-HCl,  pH8.3; 50 mmol/L KCl) 2.5 µL, 5 
U/µL的Taq DNA 聚合酶(TAKARA, 宝生物工程

(大连)有限公司) 0.2 µL, 25 mmol/L的MgCl2 2.0 µL, 
10 mmol/L的dNTPs(TAKARA, 宝生物工程(大连)
有限公司)2.0 µL, 15 µmol/L的引物(上海生工生物

工程有限公司)1.0 µL, 10% 的DMSO 5.0 µL, 50 
ng/µL的模板DNA 1.0 µL, 以及ddH2O 11.3 µL。 

扩增程序: 94°C 5 min; 94°C 50 s, 退火(温度视

不同引物而定)50 s, 72°C 2 min, 45个循环; 72°C 10 
min。电泳条件: PCR扩增产物在1.5％的琼脂糖凝胶

上电泳(1×TBE, 100V)分离, 以DNA Marker DL2000 
(100–2,000 bp)(TAKARA, 宝生物工程(大连)有限

公司)为分子标记, 溴化乙锭(EB)染色显带。DNA片

段通过凝胶成像系统(SYNGENE)观察记录。 
1.3  数据分析  

将ISSR琼脂糖凝胶电泳图谱记录后进行人工

读带, 以DNA Marker DL2000 (100–2,000 bp)作为

相对分子量标准, 由同一引物扩增的电泳迁移率一

致的条带被认为具有同源性, 属于同一位点的产物

(杨淑达等, 2005)。        
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表1  用于ISSR分析的8个思茅木姜子天然居群 
Table 1  Populations of Litsea szemaois for ISSR analyses  

居群编号      
Population code 

分布地                  
Locality 

居群大小
Population 

size 

采样数
Sample 

size 

海拔   
Altitude (m) 

纬度   
Latitude 

经度   
Longitude

勐仑 ML  勐腊勐仑  
Menglun, Mengla County  

17 16 537–700 21°55′N 101°16′E

龙林 LL     勐腊龙林 
Longlin, Mengla County 

 7  5 670 21°32′N 101°30′E

基诺山 JNS  勐腊基诺山  
Jinuoshan, Mengla County 

 8  6 1,050–1,170 22°02′N 101°00′E

纳板河 NBH    景洪纳板河 
Nabanhe Nature Reserve, Jinghong County 

19 11 718–750 22°09′N 100°40′E

过门山 GMS  景洪过门山 
Mt. Guomen, Jinghong County 

29 24 900–1,000 22°14′N 100°36′E

小糯友 XNY  景洪小糯友 
Xiaonuoyou, Jinghong County  

 8  6 1,100–1,200 22°14′N 100°37′E

曼点 MD  景洪曼点 
Mandian, Jinghong County  

41 31 690–710 22°07′N 100°39′E

景洪 JH  景洪市自然保护区 
Jinghong Nature Reserve 

 4  4 1,050 22°02′N 100°54′E

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
图1  8个思茅木姜子居群的取样分布图(居群代号同表1) 
Fig. 1  Map showing locations of the eight sampled Litsea szemaois populations. Population codes are the same as in Table 1. 
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按同源性条带的有无分别以1和0的格式记录

并输入计算机 , 构成 ISSR表型数据矩阵输入

POPGENE 1.32软件(Yeh et al., 1997)进行分析。统

计下列参数: 多态位点百分率(PPB)、Shannon多样

性信息指数(Ho，在物种水平上为Hsp，在居群水平

上为Hpop)、Nei’s基因多样度指数(H)、平均每个位

点的观察等位基因数(Na)、平均每个位点的有效等

位基因数(Ne)、总的基因多样度(Ht)、居群内基因多

样度(Hs)、基因分化系数(Gst)、基因流(Nm)、Nei’s
遗传距离(D)和遗传一致度(I), 并据此用UPGMA方

法进行聚类, 分析各群体之间的遗传关系。运用

DCFA1.1(张富民和葛颂, 2001)对ISSR表型数据矩

阵进行计算 , 得到表型间的距离系数 , 组成

WINAMOVA所需要的距离系数(δ2)矩阵文件, 即距

离文件(.dis), 然后运用WINAMOVA软件(Excoffier, 
1993)对居群间和居群内的遗传变异进行分子变异

分析(AMOVA)(张富民和葛颂, 2002)。同时也通过

Shannon’s居群分化系数((Hsp–Hpop)/Hsp)来估测居群

间的遗传变异。运用TFPGA 1.3 (Miller, 1997)检测

居群间的遗传距离和地理距离间的相关性(置换

3,000次)。 

2  结果 

2.1  引物筛选结果 
从96条ISSR引物(加拿大哥伦比亚大学UBC 

Primer Set No.9, http://www.biotech.ubc.ca/services/ 
NAPS/Primer_Sets/Primers.pdf)(上海生工合成)中筛

选出10条条带清晰、重复性和稳定性好且多态性条

带相对较多的引物用于全部DNA样品的PCR扩增

(表2)。 
2.2  思茅木姜子的ISSR遗传多样性 

用所选的10个引物对思茅木姜子的103个个体

进行扩增, 所得片段在100–2,000 bp之间。共检测到

77个清晰、可重复的有效位点, 其中多态位点有67
个。分析结果表明: 在物种水平上, 思茅木姜子具

有较高的多态位点百分率(PPB = 87.01%)(表3)、平

均 每 个 位 点 的 有 效 等 位 基 因 数 (Ne=1.4006± 
0.3315) 、 Nei’s 基因多样度 (H=0.2466±0.1714) 和
Shannon’s多样性信息指数(Hsp=0.3826 ± 0.2333)(表
4)。在居群水平上, 各个居群的多态位点百分率

(PPB) 差异较大 (18.18–72.73%), 平均值为37.99% 

表2  ISSR引物序号与序列 
Table 2  List of ISSR primers and their sequences used in the 
study 

引物     
Primer 

序列                     
Sequence (5'–3') 

808 (AG)8C 
811 (GA)8C 
826 (AC)8 C 
827 (AC)8G 
841 (GA)8YC 
842 (GA)8YG 
844 (CT) 8 RC 
866 (CTC)5 
891 HVH(TG)7 
895 AGA GTT GGT ACG TCT TGA TC 

 

 
(表3), 平均每个位点的有效等位基因数 (Ne)为
1.2500(±0.3585), Nei’s 基 因 多 样 度 指 数 (H) 为
0.1418(±0.1913), 各个居群的Shannon指数 (Ho)为
0.1160–0.3894, 平均值Hpop为0.2088(±0.2729) (表
4)。 

Shannon多样性指数显示了各居群的遗传变异

由高到低依次为曼点 (MD)>过门山 (GMS)>勐仑

(ML)>小糯友(XNY)>基诺山(JNS)>纳板河(NBH)>
龙林(LL)>景洪(JH)(表4), 与PPB值分析的结果(表
3)基本一致。各居群间的遗传多样性差别较大, 其
中景洪曼点居群(MD)的遗传多样性水平最高(PPB 
=72.73%, Ne=1.4503, H=0.2621, Ho=0.3894), 景洪自

然保护区居群(JH)的遗传多样性水平最低(PPB = 
18.18%, Ne=1.1561, H=0.0817, Ho= 0.1160)(表3, 4)。 
2.3  思茅木姜子居群的遗传变异 

用POPGENE计算出的遗传变异分析结果(表5)
表明: 思茅木姜子各居群间存在着一定的遗传分

化。8个自然居群总的遗传多样性Ht = 0.2251, 其中

居群内遗传多样性Hs=0.1418, 居群间的基因多样

度 (Dst=Ht–Hs) 为 0.0833, Nei 的 基 因 分 化 系 数

Gst=0.3700, 表明有37%的遗传变异存在于居群间, 
63%的遗传变异存在于居群内, 居群内的遗传分化

大于居群间的分化。居群间基因流(Nm=0.5(1–Gst)/ 
Gst)为0.8513, 基因流较小。 

根据Shannon’s多样度指数的分析结果(物种水

平上Hsp=0.3826, 居群水平上Hpop=0.2088)(表4), 计
算出Shannon’s居群分化系数((Hsp–Hpop)/Hsp)为0.45, 
即有45% 的遗传变异分布在居群间, 55%的遗传变    
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表3  思茅木姜子各居群的多态位点百分率(PPB)统计(居群代号同表1) 
Table 3  The PPB statistics of Litsea szemaois populations. Population codes are given in Table 1. 

居群编号 
Population code 

采样数(株) 
Sample size 

多态位点数 
No. of polymorphic loci 

多态位点百分率 
PPB (%) 

勐仑 ML  16 36 46.75 
龙林 LL      5 19 24.68 
基诺山 JNS   6 23 29.87 
纳板河 NBH    11 23 29.87 
过门山 GMS  24 39 50.65 
小糯友 XNY  6 24 31.17 
曼点 MD  31 56 72.73 
景洪 JH  4 14 18.18 
平均 Mean     12.875   29.25 37.99 
物种水平 At species level 103 67 87.01 

 

 

 

表4  思茅木姜子居群的遗传多样性(居群代号同表1) 
Table 4  The genetic variation of Litsea szemaois populations. Population codes are given in Table 1. 

居群编号 
Population code 

等位基因观察值 
Na 

有效等位基因数 
Ne 

Nei’s 基因多样性 
H 

Shannon’s 指数 
Ho 

勐仑 ML  1.4675 ± 0.5022 1.3009 ± 0.3816 0.1720 ± 0.2065 0.2540 ± 0.2953 

龙林 LL    1.2468 ± 0.4339 1.1611 ± 0.3151 0.0929± 0.1728 0.1375 ± 0.2503 

基诺山 JNS  1.2987 ± 0.4607 1.2029 ± 0.3563 0.1136 ± 0.1896 0.1669 ± 0.2709 

纳板河 NBH    1.2987 ± 0.4607 1.1859 ± 0.3311 0.1072 ± 0.1813 0.1592 ± 0.2618 

过门山 GMS  1.5065 ± 0.5032 1.3270 ± 0.4011 0.1836 ± 0.2123 0.2700 ± 0.3006 

小糯友 XNY  1.3117 ± 0.4662 1.2159 ± 0.3624 0.1210 ± 0.1936 0.1773 ± 0.2769 

曼点 MD  1.7273 ± 0.4483 1.4503 ± 0.3702 0.2621 ± 0.1951 0.3894 ± 0.2758 

景洪 JH  1.1818 ± 0.3882 1.1561 ± 0.3499 0.0817 ± 0.1791 0.1160 ± 0.2516 

平均 Mean 1.3799 ± 0.5208 1.2500 ± 0.3585 0.1418 ± 0.1913 0.2088 ± 0.2729 

物种水平 At species level 1.8701 ± 0.3384 1.4006 ± 0.3315 0.2466 ± 0.1714 0.3826 ± 0.2333 

Na, Observed number of alleles; Ne, Effective number of alleles; H, Nei’s (1973) gene diversity; Ho, Shannon’s information index (Mean, Hpop; At 
species level, Hsp) 
 
 
 
表5  思茅木姜子居群基因多样性Nei’s分析 
Table 5  Nei’s (1987) analysis of gene diversity in Litsea szemaois populations 

 总基因多样性 
Ht 

居群内基因多样性 
Hs 

基因分化系数 
Gst 

基因流 
Nm 

平均 Mean 0.2251 0.1418 0.3700 0.8513 

标准差 Standard deviation 0.0286 0.0124   

Ht, Total gene diversity; Hs, Gene diversity within populations; Gst, Coefficient of gene differentiation; Nm, Gene flow, Nm=0.5(1–Gst)/Gst (McDermott 
& McDonald, 1993) 
 

 
异分布在居群内部。此结果略高于POPGENE的分

析结果。 
用AMOVA进行的基于欧氏距离平方的遗传变

异巢式方差分析结果也显示思茅木姜子的遗传变

异主要存在于居群内, 占总变异的72.99%, 居群间

的遗传变异占27.01%(P<0.001)(表6)。此结果略低于

POPGENE的分析结果。 

尽管三种方法分析的结果在数值上有差异, 但
是所揭示的思茅木姜子居群间遗传分化的趋势是

一致的, 都表明遗传变异主要存在于居群内, 居群

内的遗传分化大于居群间的分化。 
2.4  居群间遗传距离和遗传一致度 

用POPGENE计算出了思茅木姜子8个居群两

两居群间的Nei’s遗传一致度(I), 其范围为 0.8233 –     
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表6  思茅木姜子的AMOVA分析 
Table 6  Analysis of molecular variance (AMOVA) for Litsea szemaois based on ISSR data 

谱系结构               
Source of variance 

方差总和   
SSD 

平均方差   
MSD 

变异组分      
Variance component

变异百分率 
Percentage of total variance (%)

P＊ 

居群间 Variance among populations 3.0998 0.443 0.0297 27.01 < 0.001

居群内 Variance within populations 8.4663 0.089 0.0891 72.99 < 0.001

P值表示比观察值的变异大的概率, 这个概率是通过把居群中的样本经过1,000次随机排列改变计算得到的。 
SSD, Sum of squared deviation; MSD, Mean of squared deviation. * P-values are the probabilities of having a more extreme variance component than 
the observed values alone. Probabilities were calculated by 1,000 random permutations of individuals across populations.  

 
 
表7  思茅木姜子8个居群间的Nei’s(1978)遗传一致度(I)(对角线上方)和遗传距离(D) (对角线下方) (居群代号同表1) 
Table 7  Nei’s (1978) genetic identity (I, above diagonal) and genetic distance (D, below diagonal) of eight Litsea szemaois popula-
tions.Population codes are given in Table 1. 

  勐仑 
ML 

纳板河 
NBH 

过门山 
GMS 

小糯友 
XNY 

曼点 
MD 

龙林 
LL 

基诺山 
JNS 

景洪 
JH 

勐仑 ML **** 0.9761 0.8882 0.8664 0.9047 0.8579 0.8392 0.8343 

纳板河 NBH 0.0242 **** 0.8902 0.8648 0.8976 0.8583 0.8313 0.8233 

过门山 GMS 0.1185 0.1163 **** 0.9640 0.9466 0.8944 0.8928 0.8965 

小糯友 XNY 0.1434 0.1453 0.0367 **** 0.9318 0.8890 0.8773 0.9151 

曼点 MD 0.1002 0.1080 0.0549 0.0706 **** 0.9468 0.9455 0.9280 

龙林 LL 0.1533 0.1528 0.1116 0.1176 0.0547 **** 0.9412 0.9415 

基诺山 JNS 0.1753 0.1848 0.1134 0.1309 0.0561 0.0607 **** 0.9284 

景洪 JH 0.1811 0.1945 0.1093 0.0887 0.0748 0.0603 0.0743 **** 

 
 
 

 
 
图2  思茅木姜子居群的Nei’s(1978)遗传距离的UPGMA聚类图(居群代号同表1) 
Fig. 2  UPGMA dendrogram of Litsea szemaois populations based on Nei’s (1978) genetic distance. Population codes are given in 
Table 1. 
 
 

0.9761; 遗传距离(D)的范围从0.0242–0.1945(表7)。
其中, 勐仑(ML)和纳板河(NBH)居群间的遗传一致

度最高(I = 0.9761), 遗传距离最近(D = 0.0242), 同
时在UPGMA聚类图中也聚在了一起 ; 纳板河
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(NBH)与景洪居群间的遗传一致度最低(I = 0.8233), 
遗传距离最远(D = 0.1945), 在UPGMA聚类图中各

自的分支也距离最远(图2)。经Mantel检测, 居群间

的遗传距离和地理距离之间不存在显著的正相关

关系(r =0.0925, P=0.6931)。 

3  讨论 

3.1  遗传多样性 
通常认为特有种、濒危种和狭域种的遗传多样

性 水 平 较 低 (Hamrick & Godt, 1990; Falk & 
Holsinger, 1991; 洪德元等, 1995; Li et al., 2002)。但

是也有研究报道表明有些特有种、狭域种甚至濒危

种也能保持较高水平的遗传多样性(Richter et al., 
1994; Ge et al., 1997; Kang et al., 2000; Zawko et al., 
2001; Xue et al., 2004; 宋卫华等, 2004)。 

思茅木姜子虽然是仅分布于云南省南部热带

季雨林的特有狭域树种, 却具有较高水平的遗传多

样性。与已有研究报道的樟科其他物种相比, 如舟

山新木姜子 (Neolitsea sericea)的遗传多样性为

PPB=50.5%; 其中自然居群PPB =23.1%(Chung et 
al., 2000; Wang et al., 2005); 厚壳桂(Cryptocarya 
chinensis)种群ISSR分析的遗传多样性为15.29%(王
峥峰等, 2005), 思茅木姜子的遗传多样性水平明显

较高。与同样利用ISSR技术对其他特有或濒危狭域

分布的物种所进行的遗传多样性分析的研究结果

相比, 思茅木姜子的遗传多样性水平也明显偏高

(表8)。 
导致狭域、濒危物种具有高水平遗传多样性的

因素有很多, 如新种形成、繁育系统、形态突变、

多次奠基者效应或者冰期残余种等(Ranker, 1994; 
Lewis & Crawford, 1995; Maguire & Sedgley, 1997; 
Zawko et al., 2001)。朱华和蔡琳(2005)的研究表明, 
思茅木姜子所属的云南热带季雨林是在晚第三纪

(中新世)以后、青藏高原强烈隆升到相当高度、东

亚季风气候形成以后才发育的。因此, 思茅木姜子

的种群发生与居群分化的时间较晚。同时我们推测

它可能拥有一个广泛连续分布且具丰富遗传基础

的祖先, 随着人类活动的日益频繁, 生境的片断化 
 
 
 
 
表8  思茅木姜子与其他特有或狭域濒危物种的ISSR遗传多样性分析结果比较 
Table 8  Genetic diversity comparison between Litsea szemaois and other endemic or narrow endangered species based on ISSR 
data 

物种          
Species 

生态现状 
Ecological position 

多态位点百分

率 
PPB(%) 

有效等位基

因数 
Ne 

Nei’s 基因多

样性 
H 

Shannon’s 信
息指数 

Ho 

文献 
References 

思茅木姜子             
Litsea szemaois          

特有、狭域、濒危 
Endemic, narrow and endangered 

87.01 1.4006 0.2466 0.3826 本研究 
The present study 

明党参                
Changium smyrnioides 

特有、濒危 
Endemic and endangered 

84.70 1.4 0.24 0.37 Qiu et al.. (2004) 

景东报春               
Primula interjacens 

特有、狭域、濒危 
Endemic, narrow and endangered 

75.47  – 0.3205 0.4618 Xue et al. (2004) 

华木莲                
Manglietia decidua  

特有 
Endemic 

17.28 1.1156 0.0649 0.0936 廖文芳等 
Liao et al. (2004) 

卵叶海桑              
Sonneratia ovata 

濒危  
Endangered 

68.65 1.2218 0.1411 0.2292 李海生和陈桂珠  
Li & Chen (2004) 

黄山梅               
Kirengeshoma palmate  

濒危 
Endangered 

79.00 1.55 0.31 0.45 Zhang et al.(2006) 

四合木                 
Tetraena mongolica 

特有、濒危 
Endemic and endangered 

63.30 1.368 0.213 0.324 Ge et al. (2003) 

长果秤锤树           
Sinojackia dolichocarpa 

特有、濒危 
Endemic and endangered 

72.99 1.3726 0.2255 0.3453 Cao et al. (2005) 

五针白皮松             
Pinus squamata 

特有、濒危 
Endemic and endangered 

12.30 1.032 0.03 0.02 张 志 勇 和 李 德 铢
Zhang & Li (2005) 

Ne, Effective number of alleles; H, Nei's gene diversity; Ho, Shannon's information index 
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不断加剧, 形成一些基因交流有限且不连续分布的

居群, 以至于思茅木姜子虽然保留了其祖先丰富的

总体遗传多样性, 但各居群的个体数目和分布范围

变小, 居群间分化小, 遗传基础趋于一致, 并最终

导致了思茅木姜子在居群水平上遗传多样性相对

较低。 
3.2 遗传结构 

虽然对思茅木姜子繁育系统的研究尚未见报

道, 但Rohwer(1993)认为所有樟科植物都倾向于异

交, 它们具有雌雄蕊同步异熟的开花机制: A型为

雌蕊早晨开放、中午关闭, 雄蕊在当日或次日下午

开放; B型为雌蕊下午开放、晚上关闭, 雄蕊在次日

早晨开放。这种机制有效地防止了自花授粉的发

生。当这种机制因气候条件改变而被打乱时, 可能

发生同株授粉, 但所产生的果实在幼果期就会脱

落。Bussell(1999)曾对35个物种的RAPD研究结果进

行了总结, 发现29个远交物种的居群间变异在总的

遗传变异中占 0.9–41.3%, 而 6个近交物种则为

44.8–66.9%。Hogbin和Peakall(1999)也总结了7个物

种的RAPD分析结果, 发现异交物种的遗传变异主

要分布在居群内, 而居群间的遗传变异分布通常不

足27%。根据本研究得出的思茅木姜子居群间遗传

分化参数 , 即Nei’s基因分化指数Gst=0.37, Shan-
non’s居群分化系数((Hsp–Hpop)/ Hsp)为0.45, AMOVA
分析显示居群间变异占总变异的27.01%, 我们推断

思茅木姜子的繁育系统类型属于异交型, 这正好与

Rohwer(1993)的结论相符合, 并且可能是其居群间

遗传分化较小的原因之一。 
樟科植物的种子主要依靠鸟类散布, 也有依靠

重力散布的(Rohwer, 1993)。我们在对思茅木姜子进

行野外考察取样时发现, 在每棵母株下方区域内都

有很多幼苗, 因此我们推断思茅木姜子主要依靠重

力散布种子, 这可能是思茅木姜子基因流较小的主

要原因。现代越来越多的研究证明, 基因流强弱对

群体遗传分化具有重要影响(Hartl & Clark, 1989; 
葛颂, 2001)。如果说, 自然选择是导致居群分化最

主要的力量, 那么基因流则是对抗选择作用的重要

因素(葛颂, 1994)。居群遗传学理论认为, 当基因流

小于1时, 就不足以抵制居群内因遗传漂变而引起

的居群间遗传分化(Slatkin, 1985)。思茅木姜子的基

因流小于1(Nm=0.8513), 很容易发生遗传漂变, 因
此遗传漂变可能是影响其遗传分化的重要因素之

一。 
Harmrick和Godt(1990)的研究表明, 居群的地

理分布和遗传多样性分布没有直接的相关性。经过

Mantel检测, 本研究结果表明思茅木姜子的遗传距

离和地理距离之间同样没有显著的相关性

(r=0.0925, P=0.6931)。比较思茅木姜子的居群分布

图(图1)和UPGMA聚类图(图2), 我们不难看出其地

理距离与遗传距离并没有呈现出显著的相关性, 其
中仅有过门山(GMS)和小糯友(XNY)居群间的地理

距离较近, 在聚类图上也聚在了一起; 曼点(MD)和
纳板河 (NBH) 居群间的地理距离最近 , 但在

UPGMA聚类图(图2)中, 曼点(MD)却和地理距离较

远的龙林(LL)聚在一起, 而纳板河(NBH)也和地理

距离较远的勐仑(ML)聚在一起且单独形成一支。因

此, 地理隔离对思茅木姜子居群遗传分化没有显著

影响。 
3.3  濒危机制和保护措施 

Williamson和Werth(1999)认为狭域分布但遗传

多样性水平特别高的濒危种, 并没有经历过瓶颈效

应 , 而且其居群内的近交不一定导致自交衰退

(inbreeding depression), 因此其濒危状况是原生境

片断化且地理隔离和人类干扰加强的结果, 这正好

符合我们对思茅木姜子致濒的推断。人类活动所导

致的森林片断化、生境恶化甚至丧失, 可能使原来

广泛连续分布的高水平遗传多样性的大种群片断

化分布为地理隔离、范围狭小的各个小种群; 栖息

地的变小造成种群内个体数量的减少, 而个体数量

变小可能导致基因流水平下降和遗传漂变, 这可能

是思茅木姜子濒危的主要原因, 同时也正是许多濒

危物种的致濒因素(Eriksson et al., 1995)。 
思茅木姜子虽然在物种水平上具有较高水平

的遗传多样性(PPB=87.01%), 但是在种内居群水平

上其遗传多样性却较低(PPB=37.99%), 而且居群间

基因流有限(Nm=0.8513), 使小群体的遗传多样性降

低, 如景洪(JH)居群仅有4个个体, PPB=18.18%。这

将会危及整个居群的生存。虽然曼点(MD)居群具有

最高的遗传多样性(有31个个体, PPB=72.73%), 但
其分布范围和种群数量相对于其他物种仍然非常

有限, 如果不能有效维持居群大小和自然更新, 同
样可能引起居群的退化甚至灭绝, 使物种的濒危程

度加剧(李昂和葛颂, 2002)。此外, 因缺乏有效的基

因流, 可能导致居群内遗传基础趋于一致和适应度
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的降低, 随之可能发生的随机漂变将加大居群间分

化(刘占林和赵桂仿, 1999), 这将使思茅木姜子不能

有效地维持目前的遗传多样性水平, 加剧其濒危程

度。 
参照其他濒危物种保护遗传学的研究结果

(Hogbin & Peakall, 1999; 葛颂 , 2001; Li et al., 
2002), 我们提出以下保护建议: (1) 针对思茅木姜

子总体遗传多样性水平较高, 但居群数量和各居群

个体数量都较少的现状, 对现存所有居群的所有个

体实施及时有效的就地保护, 尤其是遗传多样性水

平最高的曼点(MD)居群, 以及遗传多样性水平最

低且只有4个个体的景洪(JH)居群, 应该得到林业

部门和保护区的特别重视; (2) 因为遗传变异主要

分布在各居群内的个体间, 所以需要在各居群内进

行大量的采样用于迁地保护研究。而各居群间存在

一定的遗传分化, 因此有必要采用不同居群间进行

混合繁殖和相互移植的方法, 以提高其遗传多样性

水平。 
本项研究旨在为思茅木姜子的保护生物学研

究提供遗传变异水平及遗传结构等遗传学信息基

础; 而一个物种的濒危是许多内外因素综合作用的

结果。因此, 尚需进一步深入探讨思茅木姜子的进

化历史、繁育系统、演替阶段等问题, 以进一步准

确揭示它的濒危机制, 从而制定出合理有效的保护

政策和措施。 
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