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摘　 要: 薄叶金花茶、小花金花茶和小瓣金花茶是三种濒危金花茶植物ꎬ为了解珍稀濒危植物遗传多样性

和遗传结构ꎬ该研究利用微卫星标记对他们的 ７ 个种群共 １８４ 个个体进行了遗传多样性和遗传结构分析ꎮ

结果表明:１１ 个位点共检测到等位基因 ９２ 个ꎮ 在物种水平上ꎬ小瓣金花茶平均等位基因数(ＮＡ)为 ３.９、有

效等位基因数(ＮＥ)为 ２.３２８、观测杂合度(Ｈｏ)为 ０.５２０、期望杂合度(Ｈｅ)为 ０.５０１ꎬ高于薄叶金花茶和小花

金花茶ꎮ 在种群水平上ꎬ有效等位基因数(ＮＥ)在 １.７８８~ ２.４６６ 之间ꎬ期望杂合度(Ｈｅ)在 ０.３７９~ ０.５４３ 之间ꎻ

种群间遗传分化系数(ＦＳＴ)在 ０.１４３ ７~ ０.４５３ ３ 之间ꎬ种群间基因流(Ｎｍ)在 ０.３０１ ５~ １.４８８ ９ 之间ꎮ ＡＭＯＶＡ

分子变异分析显示 ６５.７２％的变异存在于种群内ꎮ 三种金花茶具有较低水平的遗传多样性和高水平的种群

间遗传分化ꎮ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 和 ＰＣｏＡ 种群遗传结构分析结果将取样种群分为 ２ 组ꎬ即薄叶金花茶和小花金

花茶大部分个体分为一组ꎬ小瓣金花茶大部分个体分为一组ꎮ 现存所有种群应根据实际情况尽快采取就地

保护或迁地保护措施ꎮ
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　 　 薄叶金花茶 ( Ｃａｍｅｌｌｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｏｉｄｅｓ) ( ２ｎ ＝
３０)、小花金花茶(Ｃ. ｍｉｃｒａｎｔｈａ) (２ｎ ＝ ３０)和小瓣金

花茶(Ｃ. ｐａｒｖｉｐｅｔａｌａ)(２ｎ＝ ３０)是分布于我国广西西

南部的三种金花茶植物(张宏达和任善湘ꎬ １９９８ꎻ
梁盛业ꎬ １９９５)ꎮ 薄叶金花茶分布于广西龙州县大

青山ꎬ小花金花茶分布于广西凭祥市夏石镇ꎬ小瓣

金花茶分布于广西宁明县ꎬ他们的分布区接近且极

其狭窄ꎮ 土地的开发和利用导致他们的生境被破

坏ꎻ且因他们具有一定的观赏价值ꎬ部分野生植株

被当地居民移植ꎮ 因此ꎬ这 ３ 个物种的野生种群大

小迅速减小ꎬ并呈片断化分布ꎮ 薄叶金花茶和小花

金花茶已被«中国高等植物受威胁物种名录»列为

濒危物种(覃海宁等ꎬ ２０１７)ꎮ
遗传多样性代表着物种适应能力与进化潜

力ꎬ使其适应环境的改变(Ｆｒａｎｋｈａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ
对珍稀濒危植物遗传多样性和遗传结构的研究不

仅能了解导致物种濒危的机制ꎬ还可以为其保护

策略与管理方式的制定提供理论基础 ( Ｓｅｇａｒｒａ￣
Ｍｏｒａｇｕｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 利用分子

标记的方法估算遗传变异和遗传结构已成为保护

濒危物种的常用方法(Ｒｙａｌｌꎬ １９９８)ꎮ 微卫星(Ｍｉ￣
ｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ) 标 记 也 叫 简 单 重 复 序 列 ( ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲｓ)ꎬ具有高多态性、共显性、
稳定性及重复性好和在真核生物中广泛存在等优

点ꎬ是研究物种种群遗传学的一种有效工具( Ｌｉ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｇｙöｒｇｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 微卫星标记广泛应用于揭示濒危植物种

群遗传多样性和遗传结构(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｍａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ

遗传多样性分析是评价和保护濒危植物的重

要指标ꎬ它能为濒危植物制定有效的保护措施提

供重要依据( Ｃｉｒｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 关于薄叶金花

茶、小花金花茶和小瓣金花茶遗传多样性和遗传

结构的研究未见报道ꎮ 因此ꎬ本研究利用微卫星

标记评估三种金花茶 ７ 个种群遗传多样性和遗传

结构ꎬ旨在了解他们的遗传多样性和遗传结构ꎬ依
据研究结果提出保护策略ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

薄叶金花茶和小花金花茶在分类上没有分歧

(张宏达和任善湘ꎬ １９９８ꎻ Ｍｉｎｇ ＆ Ｂａｒｔｈｏｌｏｍｅｗꎬ
２００７)ꎬＭｉｎｇ ＆ Ｂａｒｔｈｏｌｏｍｅｗ (２００７)将小瓣金花茶

归并到柠檬金花茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｎｄｏｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)ꎬ但是

小瓣金花茶和柠檬金花茶在形态上存在一定的差

异ꎬ因此ꎬ本研究仍按照张宏达和任善湘(１９９８)把
小瓣金花茶作为独立的种进行采样ꎮ 我们在整个

分布区内共找到 ７ 个种群ꎬ３ 个小花金花茶种群和

２ 个小瓣金花茶种群的分布及形态特征与原描述
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相符ꎮ 种群 ＢＨ１ 和 ＢＨ２ 观察到的花直径最大只

有 ３ ｃｍꎬ与 «中国植物志» (张宏达和任善湘ꎬ
１９９８)描述的薄叶金花茶花的直径 ４ ~ ５.５ ｃｍ 不相

符ꎮ 但薄叶金花茶模式标本无花有果ꎬ新种发表

时没有花的描述(张宏达ꎬ １９７９)ꎬ花直径 ４ ~ ５.５
ｃｍ 是根据其他标本的花进行描述(叶泉清和薛跃

规ꎬ ２０１３)ꎻＢＨ２ 种群是南宁金花茶公园基因库的

薄叶金花茶的引种地ꎬ种群 ＢＨ１ 的分布地是薄叶

金花茶模式标本的采集地龙州大青山ꎬ因此我们

仍认定这两个种群为薄叶金花茶ꎮ 每株植物选取

２~ ３ 片新鲜的嫩叶放入有变色硅胶的封口袋中干

燥后ꎬ用于总 ＤＮＡ 的提取ꎮ 材料来源、凭证标本

信息等详见表 １ꎬ种群分布地见图 １ꎮ 凭证标本存

放于广西植物标本馆( ＩＢＫ)ꎮ

表 １　 三种金花茶 ７ 个种群采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｅｖｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种
(凭证标本号)

Ｓｐｅｃｉｅｓ
(Ｖｏｕｃｈｅｒ ｎｕｍｂｅｒ)

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

采集地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

地理位置
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｓｉｔｉｏｎ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

种群大小
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｓｉｚｅ

采集株数
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｐｌａｎｔ ｎｕｍｂｅｒ

薄叶金花茶
Ｃａｍｅｌｌｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｏｉｄｅｓ

ＢＨ１ 龙州县彬桥乡安镇村
Ａｎｚｈｅｎꎬ Ｂｉｎｑｉａｏꎬ Ｌｏｎｇｚｈｏｕ

１０６°４４′ Ｅꎬ ２２°１５′ Ｎ ３０５ <１００ ３４

(２０１７０４２２０１) ＢＨ２ 龙州县上降乡梓丛村
Ｚｉｃｏｎｇꎬ Ｓｈａｎｇｊｉａｎｇꎬ Ｌｏｎｇｚｈｏｕ

１０６°４７′ Ｅꎬ ２２°１０′ Ｎ ２５１ <５０ ３２

小花金花茶
Ｃ. ｍｉｃｒａｎｔｈａ

ＮＢ１ 凭祥市夏石镇丰乐村
Ｆｅｎｇｌｅꎬ Ｘｉａｓｈｉꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ

１０６°５１′ Ｅꎬ ２２°０９′ Ｎ ３３７ ８ ８

(２０１４０１１６０１) ＮＢ２ 凭祥市夏石镇丰乐村
Ｆｅｎｇｌｅꎬ Ｘｉａｓｈｉꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ

１０６°５２′ Ｅꎬ ２２°０９′ Ｎ ３７０ １２ １２

ＮＢ３ 凭祥市夏石镇夏石村
Ｘｉａｓｈｉꎬ Ｘｉａｓｈｉꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ

１０６°５１′ Ｅꎬ ２２°０７′ Ｎ ３５５ <１００ ３５

小瓣金花茶
Ｃ. ｐａｒｖｉｐｅｔａｌａ

ＰＴ１ 宁明县峙浪乡派台村
Ｐａｉｔａｉꎬ Ｚｈｉｌａｎｇꎬ Ｎｉｎｇｍｉｎｇ

１０７°０８′ Ｅꎬ ２１°５０′ Ｎ ２０８ <５０ ３４

(２０１４０１１８０１ꎬ ２０１４０１１８０２) ＰＴ２ 宁明县桐棉镇那么村
Ｎａｍｅꎬ Ｔｏｎｇｍｉａｎꎬ Ｎｉｎｇｍｉｎｇ

１０７°１３′ Ｅꎬ ２１°４９′ Ｎ ４９２ <５０ ２９

总计 Ｔｏｔａｌ １８４

１.２ ＤＮＡ 提取和 ＳＳＲ 分型

采用改良的 ＣＴＡＢ 法(Ｄｏｙｌｅꎬ １９８７)提取叶片

总 ＤＮＡꎮ 从 Ｌｕ ｅｔ ａｌ. (２０１４)和 Ｌｉｕｆｕ ｅｔ ａｌ. (２０１４)
为平果金花茶和淡黄金花茶开发的共 ５９ 对微卫

星引物中筛选出 １１ 对扩增条带清晰、多态性高的

微卫星引物用于本研究ꎮ ＰＣＲ 扩增体系和程序参

考 Ｌｉｕｆｕ ｅｔ ａｌ. (２０１４)描述的方案ꎮ
１.３ 数据分析

微卫 星 分 型 数 据 利 用 Ｇｅｎｅｐｏｐ ｖｅｒｓｉｏｎ ４. １
(Ｒｏｕｓｓｅｔꎬ ２００８) 检测哈迪 －温伯格平衡 ( Ｈａｒｄｙ￣
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍꎬ ＨＷＥ)ꎬ并对所得 Ｐ 值进行

ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌ Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ 校正(Ｒｉｃｅꎬ １９８９)ꎮ ＧｅｎＡＬＥｘ
６.５ (Ｐｅａｋａｌｌ ＆ Ｓｍｏｕｓｅꎬ ２０１２)软件用于统计平均

等位基因数(ＮＡ)、有效等位基因数(ＮＥ)、观测杂

合度(Ｈｏ)、期望杂合度(Ｈｅ)、固定系数(Ｆ)和多

态性位点百分数(ＰＰＢ)等多样性指数ꎮ 分子变异

方差分析 ＡＭＯＶＡ(Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ)
(Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９２)利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３.０(Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)软件计算ꎬ并用该软件统计种间和种

群间分化系数 ＦＳＴꎮ 基因流(Ｎｍ) 估算利用公式

Ｎｍ ＝ (１－ＦＳＴ) / ４ ＦＳＴꎮ
遗 传 差 异 的 主 成 分 分 析 ( ＰＣｏＡ ) 利 用

ＧｅｎＡＬＥｘ ６.５ 软 件 计 算ꎮ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３
(Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)对 ７ 个种群进行分析ꎬ根据

遗传成分的差异来分析种群遗传结构ꎮ 参数设置

为 Ｋ ＝ １－６ꎬ每个 Ｋ 值分别运行 ２０ 次ꎬＢｕｒｎ￣ｉｎ １０５

次ꎬＭａｒｋｏｖ Ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ(ＭＣＭＣ)５×１０５迭代ꎮ
运行结果利用在线软件 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ＨＡＲＶＥＳＴＥＲ

０２３ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷



图 １　 三种金花茶 ７ 个种群采样地理分布图
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

(Ｅａｒｌ ＆ Ｖｏｎｈｏｌｄｔꎬ ２０１２)分析ꎬ计算出最佳遗传学

组数 Ｋꎮ 利用 ＧｅｎＡＬＥｘ ６.５ 中的 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检测 ７
个种群的遗传距离是否与地理距离( ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｂｙ
ｄｉｓｔａｎｃｅꎬ ＩＢＤ)存在相关性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 种群遗传多样性

１１ 个位点在三种金花茶 １８４ 个个体共检测到

等位基因 ９２ 个ꎬ平均每个位点 ８.３６４ 个(表 ２)ꎮ ７
个种群 １１ 个位点共 ７７ 次 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡检

验ꎬ检测结果共有 ９ 次偏离平衡 ( Ｐ < ０. ０５)ꎬ经

ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌ Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ 校正后ꎬ只有位点 ＴＥＲ８ 在种

群 ＮＢ３ 偏离平衡ꎮ 所有数据可用于后续分析ꎮ
各种群遗传多样性指数计算结果见表 ３ꎮ 在

物种水平上ꎬ小瓣金花茶平均等位基因数(ＮＡ)、有
效等位基因数(ＮＥ)、观测杂合度(Ｈｏ)、期望杂合

度(Ｈｅ)分别是 ３.９、２.３２８、０.５２０、０.５０１ꎬ高于薄叶

金花茶和小花金花茶ꎮ 在种群水平上ꎬ７ 个种群平

均等位基因数(ＮＡ)在 ２. ７ ( ＮＢ１) ~ ５. １ ( ＮＢ３) 之

间ꎬ平均值为 ３.８ꎮ 有效等位基因数(ＮＥ)在 １.７８８
(ＮＢ１) ~ ２.４６６(ＰＴ１)之间ꎬ平均值为 ２.１６１ꎮ 观测

杂合度(Ｈｏ)在 ０.４０９(ＮＢ１) ~ ０.５４３(ＮＢ３)之间ꎬ
平均值为 ０. ４８７ꎮ 期望杂合度 ( Ｈｅ) 在 ０. ３７９ ~
０.５４３之间ꎬ平均值为 ０.４７１ꎬ最高在种群 ＮＢ３ꎬ最低

在种群 ＮＢ１(表 ３)ꎮ
２.２ 遗传结构

分子变异方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果显示ꎬ三种

金花茶种间变异占 ９. ６６％ꎬ种内种群间变异占

２４.６２％ꎬ种群内变异占 ６５.７２％(表 ４)ꎮ 在种内ꎬ

１２３３ 期 陈海玲等: 基于 ＳＳＲ 标记探讨三种金花茶植物的遗传多样性和遗传结构



表 ２　 １１ 个位点遗传多样性信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｅｌｅｖｅｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ

位点
Ｌｏｃｕｓ

总的
等位

基因数
ＮＴ

平均
等位

基因数
ＮＡ

有效
等位

基因数
ＮＥ

观测
杂合度

Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ

香农
指数
Ｉ

近交
系数
Ｆ ｉｓ

总体
近交
系数
Ｆ ｉｔ

遗传
分化
系数
ＦＳＴ

ＦＬＡ２ ９ ３.９ ２.２８３ ０.５９２ ０.５３５ ０.９７４ －０.１０７ ０.２１２ ０.２８８

ＦＬＡ７ ９ ４.７ ２.６３５ ０.６０５ ０.６０２ １.１１８ －０.００５ ０.２０６ ０.２０９

ＦＬＡ２０ １２ ４.３ ２.７４１ ０.５９１ ０.５６７ １.０６０ －０.０４２ ０.２９６ ０.３２５

ＦＬＡ２３ ９ ５.０ ２.４９２ ０.６２６ ０.５６７ １.０９２ －０.１０３ ０.２３１ ０.３０３

ＦＬＡ２７ ６ ３.４ １.９８０ ０.４３６ ０.４３５ ０.７５７ －０.００２ ０.３７２ ０.３７３

ＦＬＡ３０ ５ ２.１ １.６５３ ０.２８６ ０.２７９ ０.４５７ －０.０２４ ０.３０２ ０.３１８

ＦＬＡ３２ １０ ４.３ ２.１５７ ０.５２１ ０.４９５ ０.９０４ －０.０５３ ０.１４４ ０.１８７

ＴＥＲ３ ５ ２.７ １.５４１ ０.３０６ ０.３１５ ０.５４６ ０.０２８ ０.２９８ ０.２７７

ＴＥＲ８ ７ ２.７ １.７７７ ０.３２０ ０.３６６ ０.６２４ ０.１２６ ０.４８１ ０.４０６

ＴＥＲ１８ １２ ５.３ ２.４２８ ０.６４３ ０.５６７ １.１０８ －０.１３５ ０.１００ ０.２０８

ＴＥＲ２１ ８ ３.３ ２.０８３ ０.４３０ ０.４４８ ０.７８６ ０.０４０ ０.４０７ ０.３８３

平均 Ｍｅａｎ ８.３６４ ３.８ ２.１６１ ０.４８７ ０.４７１ ０.８５７ －０.０２５ ０.２７７ ０.２９８

　 注: ＮＴ . 总的等位基因数ꎻ ＮＡ . 平均等位基因数ꎻ ＮＥ . 有效等位基因数ꎻ Ｈｏ. 观测杂合度ꎻ Ｈｅ. 期望杂合度ꎻ Ｉ. 香农指数ꎻ Ｆ ｉｓ . 近
交系数ꎻ Ｆ ｉｔ . 总体近交系数ꎻ ＦＳＴ . 遗传分化系数ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＮＴ . Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ ＮＡ . Ｍｅａｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ ＮＥ . Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｏ. Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｅ. Ｅｘ￣
ｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｉ. Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ Ｆ ｉｓ . Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ Ｆ ｉｔ . Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｅｎｔｉｒｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ
ＦＳＴ . Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ.

表 ３　 三种金花茶 ７ 个种群遗传多样性指数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

平均等位
基因数
ＮＡ

有效等位
基因数
ＮＥ

观测
杂合度

Ｈｏ

期望
杂合度

Ｈｅ
固定系数

Ｆ

多态位点
百分数
ＰＰＢ
(％)

薄叶金花茶
Ｃａｍｅｌｌｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｏｉｄｅｓ

ＢＨ１ ３.１ １.９１４ ０.４４１ ０.４１１ －０.０６６ ８１.８２

ＢＨ２ ４.２ ２.０６４ ０.４５２ ０.４５１ ０.０１３ ９０.９１

平均 Ｍｅａｎ ３.７ １.９８９ ０.４４６ ０.４３１ －０.０２４

小花金花茶
Ｃ. ｍｉｃｒａｎｔｈａ

ＮＢ１ ２.７ １.７８８ ０.４０９ ０.３７９ －０.１１４ ８１.８２

ＮＢ２ ３.５ ２.３４９ ０.５２３ ０.５０８ －０.０４１ １００.００

ＮＢ３ ５.１ ２.３５６ ０.５４３ ０.５４３ ０.０２７ １００.００

平均 Ｍｅａｎ ３.８ ２.１６５ ０.４９２ ０.４７６ －０.０３８

小瓣金花茶
Ｃ. ｐａｒｖｉｐｅｔａｌａ

ＰＴ１ ４.３ ２.４６６ ０.５０８ ０.５４０ ０.０６３ １００.００

ＰＴ２ ３.５ ２.１９０ ０.５３３ ０.４６３ －０.１３９ ８１.８２

平均 Ｍｅａｎ ３.９ ２.３２８ ０.５２０ ０.５０１ －０.０２８

平均 Ｍｅａｎ ３.８ ２.１６１ ０.４８７ ０.４７１ －０.０３７ ９０.９１

　 注: ＮＡ . 平均等位基因数ꎻ ＮＥ . 有效等位基因数ꎻ Ｈｏ. 观测杂合度ꎻ Ｈｅ. 期望杂合度ꎻ Ｆ. 固定系数ꎻ ＰＰＢ. 多态位点百分数ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＮＡ . Ｍｅａｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ ＮＥ . Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｏ. Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｅ. ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｆ. Ｆｉｘａ￣
ｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＰＰＢ. Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ.
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表 ４　 三种金花茶分子变异方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＡＭＯＶＡ) ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

分组
Ｇｒｏｕｐｉｎｇ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

变异组成百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

(％)

遗传分化系数
ＦＳＴ

所有个体 Ａｌｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ 种间 Ａｍｏｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ ９.６６ ０.３４∗∗

种内种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ２４.６２

种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ６５.７２

薄叶金花茶 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｏｉｄｅｓ
种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２４.４１ ０.２４∗∗

种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ７５.５９

小花金花茶 Ｃ. ｍｉｃｒａｎｔｈａ
种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １８.２０ ０.１８∗∗

种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ８１.８０

小瓣金花茶 Ｃ. ｐａｒｖｉｐｅｔａｌａ
种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３５.３９ ０.３５∗∗

种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ６４.６１

　 注: ∗∗表示 Ｐ < ０.０１ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗∗ ｍｅａｎｓ Ｐ < ０.０１. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ５　 种群间遗传分化系数 ＦＳＴ(对角线下)和基因流 Ｎｍ (对角线上)
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ＦＳＴ (ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ａｎｄ Ｎｍ (ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ｆｏｒ ｓｅｖｅｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＢＨ１ ＢＨ２ ＮＢ１ ＮＢ２ ＮＢ３ ＰＴ１ ＰＴ２

ＢＨ１ ─ ０.７７４ １ ０.３９９ ４ ０.６１１ １ ０.５３３ ７ ０.４０２ ７ ０.３０１ ５

ＢＨ２ ０.２４４ １∗∗ ─ ０.８８７ ８ １.２６０ ０ ０.７６１ ２ ０.５６２ ６ ０.３３３ ９

ＮＢ１ ０.３８５ ０∗∗ ０.２１９ ７∗∗ ─ １.４８９ ９ ０.７２８ ４ ０.５８０ ２ ０.３８１ ５

ＮＢ２ ０.２９０ ３∗∗ ０.１６５ ６∗∗ ０.１４３ ７∗∗ ─ １.３０１ ２ ０.７９１ ４ ０.４３９ ３

ＮＢ３ ０.３１９ ０∗∗ ０.２４７ ２∗∗ ０.２５５ ５∗∗ ０.１６１ ２∗∗ ─ ０.５８６ ８ ０.３７５ １

ＰＴ１ ０.３８３ ０∗∗ ０.３０７ ７∗∗ ０.３０１ ２∗∗ ０.２４０ １∗∗ ０.２９８ ７∗∗ ─ ０.４６１ ４

ＰＴ２ ０.４５３ ３∗∗ ０.４２８ １∗∗ ０.３９５ ９∗∗ ０.３６２ ７∗∗ ０.３９９ ９∗∗ ０.３５１ ４∗∗ ─

他们的分子变异大部分都存在于种群内部ꎬ薄叶

金花茶种群间变异占 ２４. ４１％ꎬ种群内变异占

７５.５９％ꎻ小花金花茶种群间变异占 １８.２０％ꎬ种群

内变异占 ８１. ８０％ꎻ小瓣金花茶种群间变异占

３５.３９％ꎬ种群内变异占 ６４.６１％ꎮ 两种群间的遗传

分化系数 ＦＳＴ 和基因流 Ｎｍ 如表 ５ 所示ꎬ ＦＳＴ 在

０.１４３ ７ ~ ０.４５３ ３ 之间ꎬ其中 １ 组种群间 ＦＳＴ值小于

０.１５ꎻ６ 组种群间 ＦＳＴ值在 ０.１５ ~ ０.２５ 之间ꎬ１４ 组种

群间 ＦＳＴ值大于 ０.２５ꎬ说明种群间分化大ꎮ Ｎｍ 在

０.３０１ ５ ~ １.４８８ ９ 之间ꎬ仅有 ３ 组种群间基因流大

于 １ꎬ种群间基因流较低ꎮ 薄叶金花茶和小花金花

茶种间分化系数 ＦＳＴ为 ０.１７３ １ꎬ薄叶金花茶和小瓣

金花茶种间分化系数 ＦＳＴ为 ０.２５８ ３ꎬ小花金花茶和

小瓣金花茶种间分化系数 ＦＳＴ为 ０.２０６ ８ꎬ薄叶金花

茶与小花金花茶分化较小ꎬ小瓣金花茶与其他两

种金花茶分化较大ꎮ
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 和 ＰＣｏＡ 分析三种金花茶遗传结

构的结果基本一致ꎮ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析结果显示ꎬ
７ 个种群 １８４ 个个体最佳遗传学分组 Ｋ ＝ ２(图 ２)ꎬ
此时薄叶金花茶的 ２ 个种群和小花金花茶的 ３ 个

种群大部分个体分为一组ꎬ小瓣金花茶 ２ 个种群

的大部分个体分为一组(图 ３)ꎮ ＰＣｏＡ 分析结果

(图 ４)ꎬ７ 个种群所有个体分为两组ꎬ即薄叶金花

茶的 ２ 个种群和小花金花茶的 ３ 个种群分为一组ꎬ
小瓣金花茶 ２ 个种群分为一组ꎬ但是小瓣金花

茶两个种群明显分开ꎬ其中种群ＰＴ１更接近于小花
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金花茶的 ３ 个种群ꎮ Ｃｏｏｒｄ.１ 和 Ｃｏｏｒｄ.２ 分别代表

１８.７６％和 １２.５９％的总变异ꎮ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 结果表明

７ 个种群间地理距离和遗传距离呈弱的正相关性

但不显著(Ｒ２ ＝ ０.０８４ ７ꎬＰ ＝ ０.２３)(图 ５)ꎮ

３　 讨论

３.１ 遗传多样性

遗传多样性水平是决定种群适应进化潜力的

重要因素( Ｆｒａｎｋｈａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ 一般来说ꎬ特
有植物、珍稀濒危植物以及小而孤立的种群具有

较低水平的遗传多样性 (Ｓｐｉｅｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ

图 ２　 待定分组数 Ｋ 与估计值 ΔＫ 的关系
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ

ｇｒｏｕｐ Ｋ ａｎｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｖａｌｕｅ ΔＫ

图 ３　 三种金花茶 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析结果(Ｋ＝ ２)
Ｆｉｇ. ３　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ４　 三种金花茶主成分分析(ＰＣｏＡ)结果
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ)

ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 与同属植物相比ꎬ三种金花茶

的平均等位基因数 ＮＡ和期望杂合度 Ｈｅ 较低(薄叶

图 ５　 遗传距离和地理距离关系图
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ

ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

金花茶ꎬＮＡ ＝ ３.７ꎬＨｅ＝ ０.４３１ꎻ小花金花茶ꎬＮＡ ＝ ３.８ꎬ
Ｈｅ＝ ０.４７６ꎻ小瓣金花茶ꎬＮＡ ＝ ３.９ꎬＨｅ ＝ ０.５０１)ꎬ低

４２３ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷



于同属植物淡黄金花茶[Ｃ. ｆｌａｖｉｄａꎬＡ(等位基因

数)＝ ４. ４ꎬＨｅ ＝ ０. ５５５] (卢永彬ꎬ ２０１５)ꎬ大理茶

[Ｃ. ｔａｌｉｅｎｓｉｓꎬＡＲ(等位基因丰富度) ＝ ６.７７６ꎬＨｓ(基
因多样性)＝ ０.５９７](Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ还低于山

茶(Ｃ. ｊａｐｏｎｉｃａꎬＡ ＝ １６. ５ꎬＨｅ ＝ ０. ８４) ( Ｕｅｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００)和茶(Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬＡ ＝ ４.３ꎬＨｅ ＝ ０.６４) (Ｙａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 因此ꎬ三种金花茶均检测到相对较低

水平的遗传多样性ꎮ 影响物种遗传多样性的因素

有多种ꎬ如生存环境、地理分布和繁殖方式等(Ｎｙ￣
ｂｏｍꎬ ２００４)ꎮ 三种金花茶分布地非常狭窄ꎬ并且

人们对他们野生植株的移植和对土地的开发利

用ꎬ导致他们的野生种群大小下降ꎬ并呈片断化分

布ꎬ所有种群的实际种群个体数都少于 １００ꎮ 分布

地狭窄、种群小和片断化分布可能导致了三种金

花茶种群遗传多样性水平低ꎮ
３.２ 遗传结构

三种金花茶种群间存在高水平的遗传分化

(表 ５)ꎬ其中ꎬ遗传分化系数 ＦＳＴ仅在种群 ＮＢ１ 和

ＮＢ２ 之间小于 ０.１５ꎬ存在中等程度的遗传分化ꎬ其
他种群之间存在较大( ０. １５ < ６ 组种群间 ＦＳＴ值<
０.２５)或者很大的遗传分化(１４ 组种群间 ＦＳＴ值>
０.２５) (Ｗｒｉｇｈｔꎬ １９６８)ꎮ 种内种群间 ＦＳＴ在薄叶金

花茶(０.２４４ １)和小花金花茶(０.１４３ ７ꎬ０.２５５ ５和
０.１６１ ２)呈较大的遗传分化ꎬ小瓣金花茶种内种群

间 ＦＳＴ呈很大的遗传分化(０.３５１ ４)ꎬ大于大部分的

种内种群间遗传分化值ꎬ可能是因为小瓣金花茶

种群 ＰＴ２ 是被长期孤立的小种群而形成的ꎮ 这种

很大的遗传分化结果在同属近缘种植物淡黄金花

茶中也检测到(卢永彬ꎬ ２０１５)ꎮ 影响种群遗传分

化的因素有多种ꎬ其中基因流是影响种群遗传分

化的重要因素之一(陈小勇ꎬ ２０００)ꎮ ７ 个种群间

基因流 Ｎｍ 较小(表 ５)ꎬ仅有 ３ 组种群间的 Ｎｍ 大

于 １ꎬ根据 Ｗｒｉｇｈｔ(１９３１)理论ꎬ只有当种群间 Ｎｍ>
１ 时ꎬ基因流才能抵制遗传漂变的作用ꎬ并防止遗

传漂变导致的种群间遗传分化的发生ꎮ 花粉的扩

散和种子的传播是植物基因主要的两种交流形

式ꎮ 在同属植物的研究中ꎬ淡黄金花茶 (Ｗｅｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ 彭国清和唐绍清ꎬ ２０１７)、油茶(邓园艺

等ꎬ ２０１０)和大理茶(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ )的种子或花

粉传播能力有限ꎬ导致了种群间具有较少的基因

流ꎬ并产生遗传分化ꎮ 三种金花茶种群呈片断化

分布ꎬ限制了花粉和种子在种群间的扩散ꎬ导致种

群间存在较低水平的基因流ꎬ他们的野生种群小

且孤立ꎬ受遗传漂变的影响较大ꎮ 种群片断化分

布、有限的传播能力、种群小和遗传漂变的影响ꎬ
可能导致了三种金花茶高水平种群间遗传分化ꎮ

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 和 ＰＣｏＡ 分析结果类似ꎬ取样种

群最佳遗传学分组数为 ２ꎬ即薄叶金花茶和小花金

花茶大部分个体分为一组ꎬ小瓣金花茶大部分个

体分为一组ꎬ与这三种金花茶地理分布区域一致ꎬ
说明薄叶金花茶与小花金花茶之间分化较小ꎬ小
瓣金花茶与其他两种金花茶分化较大ꎮ 表明薄叶

金花茶的 ２ 个取样种群和小花金花茶的 ３ 个代表

种群很可能是同一种植物ꎮ
３.３ 保护生物学意义

物种遗传多样性水平与其生存能力和适应能

力密切相关(Ｈａｍｒｉｃｋ ＆ Ｇｏｄｔꎬ １９９６)ꎮ 本研究表

明三种金花茶具有较低水平的遗传多样性和高水

平的种群间遗传分化ꎮ 野外调查发现取样种群的

生境都已遭到不同程度的破坏ꎬ如种群 ＰＴ２ 分布

地已被开发用来种植八角树ꎻ种群 ＢＨ１ 分布地已

被开发用来种植桉树ꎻ种群 ＢＨ２ 分布地计划要修

建公路ꎬ如果计划实施ꎬ公路将横穿 ＢＨ２ 种群分布

地ꎬ导致大部分植株被挖掉ꎮ 因此ꎬ现存的所有种

群应根据实际情况尽快采取就地保护或迁地保护

措施ꎬ实施迁地保护措施时ꎬ每个种群都应选取代

表性个体迁入种质资源库保护其种质资源ꎮ
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