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凹脉金花茶的遗传多样性和群体遗传结构分析
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摘　 要: 为进一步了解极小种群物种凹脉金花茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ)的遗传多样性和群体遗传结构ꎬ该
研究采用基因分型测序技术(ＧＢＳ)对广西分布的 ４ 个居群 ５６ 份凹脉金花茶样品进行简化基因组测序ꎬ并
对其遗传多样性和群体遗传结构等进行分析ꎮ 结果表明:(１)从 ５６ 份凹脉金花茶样本中获得高质量单核苷

酸多样性(ＳＮＰ)位点 ４ ０１４ ９５６ 个ꎬＱ２０ 和 Ｑ３０ 的平均值分别为 ９８.７４％和 ９５.３５％ꎬＧＣ 含量分布范围为

４１.７０％ ~４５.６７％ꎮ (２)下雷陇恒居群(ＣＩ￣ＬＨ)的期望杂合度(Ｈｅ ＝ ０.２０１ ４)、核苷酸多样性(Ｐ ｉ ＝ ０.２１１ ７)、近
交系数(Ｆ ｉｓ ＝ ０.１２６ １)最高ꎬ弄岗卜那居群( ＣＩ￣ＢＮ) 的观测杂合度(Ｈｏ ＝ ０. １７１ ６)、核苷酸多样性( Ｐ ｉ ＝
０.１８０ ３)、近交系数(Ｆ ｉｓ ＝ －０.０２３ ０)最低ꎬ群体间基因流强度(Ｎｍ )的范围为 １.１５１ ３ ~ ４.５５７ ７ꎬ平均值为

２.２１２ ２ꎮ (３)聚类分析、主成分分析与居群遗传结构分析表明ꎬ５６ 份凹脉金花茶可被分为 ４ 个类群ꎮ 综上

认为ꎬ凹脉金花茶具有中等程度的遗传多样性和遗传分化水平ꎬ建议加强对 ＣＩ￣ＢＮ 居群的就地保护ꎬ在条件

成熟的情况下实施回归引种ꎬ以实现其居群恢复和扩大ꎮ 此外ꎬ加强栖息地保护以及禁止人工挖掘对于保

持其遗传多样性至关重要ꎮ 该研究结果为凹脉金花茶的遗传保育和有效保护提供科学依据ꎮ
关键词: 凹脉金花茶ꎬ 基因分型测序技术ꎬ 极小种群物种ꎬ 遗传多样性ꎬ 群体遗传结构
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ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

　 　 生物多样性正面临着严峻的危机ꎬ目前有超过

１００ 万个物种受到威胁ꎬ物种和种群数量持续下降ꎬ
在全球生物多样性丧失期间保护受威胁物种至关

重要ꎻ濒危物种ꎬ尤其是那些种群较少的物种ꎬ由于

气候波动和人为干扰而面临很高的灭绝风险

(Ｗａｒｉｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５)ꎮ 物种的遗传结构和多样性在

其承受恶劣环境并随着时间推移而进化的能力中

起着关键作用(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎮ 利用分子标记

分析物种的遗传多样性与遗传结构可以明确居群

内及居群间的亲缘关系ꎬ了解物种的适应能力和进

化潜力ꎬ特别是对于极小种群物种和稀有、濒危物

种ꎬ有助于分析其濒危的原因ꎬ为其保护策略的制

定提供科学依据(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎮ
凹脉金花茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ)属于山茶

科( Ｔｈｅａｃｅａｅ ) 山 茶 属 金 花 茶 组 ( Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｅｃｔ.
Ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ)ꎬ是广西岩溶地区的特有物种(文和群

等ꎬ１９９３)ꎬ仅分布于广西崇左市的龙州县和大新

县ꎬ其花色金黄ꎬ叶片大ꎬ椭圆形ꎬ叶脉多且凹陷明

显ꎬ其枝条长度较短ꎬ分枝较多ꎬ是金花茶中具有

很高观赏价值的种类(梁盛业ꎬ１９９７ꎻ黄展文等ꎬ
２０２１)ꎮ 凹脉金花茶的黄色花瓣富含黄酮类化合

物ꎬ兼具药用潜力与观赏价值ꎬ被称为“植物界大

熊猫”ꎮ 近些年来ꎬ随着金花茶的价值被不断挖

掘ꎬ凹脉金花茶野生资源被挖掘破坏十分严重ꎬ有
濒临灭绝的风险ꎮ 凹脉金花茶已被世界自然保护

联盟( ＩＵＣＮ)列为濒危物种(覃海宁等ꎬ２０１７ꎻ赖彦

池ꎬ２０２１ꎻ陈莹等ꎬ２０２２)ꎬ同时列入了«国家重点保

护野生植物名录» (国家林业和草原局 农业农村

部ꎬ２０２１)ꎬ也是«全国极小种群野生植物保护工程

规划(２０１１—２０１５)»(国家林业局 国家发展改革

委ꎬ２０１２)中优先保护的极小种群目标种之一ꎬ亟
须对其开展有效保护ꎮ

近年 来ꎬ 新 一 代 测 序 技 术 ( ｎｅｘｔ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ＮＧＳ)的快速发展提高了单核苷酸多

态性( ｓｉｎｇｌｅ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ＳＮＰ)的发现

效 率ꎬ 基 因 分 型 测 序 技 术 ( ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ￣ｂｙ￣
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ＧＢＳ)是一种基于 ＮＧＳ 技术的 ＳＮＰ 基

因分型方法(张序等ꎬ２０２１)ꎮ ＧＢＳ 技术可以迅速

鉴定出大量的高密度 ＳＮＰ 标记ꎬ无需预先知道物

种基因组序列ꎬ成本较低、灵活简单ꎬ已经被广泛

用于遗传图谱的构建和分析、全基因组关联分析、
系统发育分析和遗传多样性分析等(Ｘｉｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０ꎻＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 目前ꎬＧＢＳ 技术已应用

于多种濒危植物遗传多样性分析中ꎮ 例如ꎬ周鑫
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洋等(２０２３)对堇叶紫金牛( Ａｒｄｉｓｉａ ｖｉｏｌａｃｅａ)的研

究结果表明ꎬ堇叶紫金牛 １３ 个居群的整体遗传多

样性偏低ꎬ但居群间的遗传分化程度较高ꎬ建议优

先保护 ３ 个遗传多样性较高的居群ꎬ并开展相关

繁育工作维持和扩大居群数量ꎻＲｙｕ 等(２０１９)对

石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｎｏｂｉｌｅ)的遗传多样性分析研究

结果表明ꎬ该物种不同基因型之间存在明显差异ꎬ
共有 １８ 个 ＳＮＰ 用于开发 ＫＡＳＰ(Ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ Ａｌｌｅｌｅ￣
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲ)检测集ꎬ其中 １０ 个成功用于区分石

斛 基 因 型ꎻ Ｃｈｅｎ 等 ( ２０２２ ) 对 坡 垒 ( Ｈｏｐｅａ
ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ )的遗传多样性分析结果表明ꎬ７ 个居

群的平均杂合度为 １９.７７％ꎬ表明坡垒的遗传多样

性较低ꎻ Ｈｕ 等 ( ２０２２) 对三棱栎 ( Ｔｒｉｇｏｎｏｂａｌａｎｕｓ
ｄｏｉｃｈａｎｇｅｎｓｉｓ)遗传多样性分析结果表明ꎬ６ 个三棱

栎居群存在较高的遗传多样性和中等程度遗传分

化ꎬ大部分遗传变异发生在居群之间ꎬ基于这些结

果ꎬ提出了基于遗传多样性高的三棱栎的居群就

地保护策略ꎬ并提出了种质收集和人工育苗的相

关策略ꎮ
目前ꎬ凹脉金花茶的研究主要集中在繁育技

术(潘文等ꎬ２０２５)、光合特性(陈妮等ꎬ２０２４)、化
学成分(程金生等ꎬ２０２０)等方面ꎬ关于凹脉金花茶

居群的遗传多样性和遗传结构研究较少ꎬ仅赖彦

池( ２０２１) 运 用 一 个 叶 绿 体 小 单 拷 贝 区 ( ｓｍａｌｌ
ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＳＳＣ)的片段(包括 ４ 个基因ꎬ即 ｎｄｈＦ、
ｒｐｌ３２、ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ、 ＣＣＳＡ) 和简单重复序列 ( ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬＳＳＲ)分子标记联合的方法ꎬ对凹

脉金花茶进行遗传多样性和遗传结构分析ꎮ 但

是ꎬ此方法受限于标记数量和基因组覆盖度ꎬ需依

赖同源物种引物跨物种扩增ꎬ可能因引物不匹配

导致数据缺失或偏差ꎬ因此ꎬ无法准确评估凹脉金

花茶的遗传多样性和遗传结构ꎮ 为此ꎬ本研究利

用 ＧＢＳ 技术ꎬ对广西区内采集的 ４ 个居群 ５６ 份凹

脉金花茶样品进行简化基因组测序ꎬ旨在更精准

评估凹脉金花茶的遗传多样性ꎬ计算居群遗传结

构ꎬ为制定凹脉金花茶的遗传保育和有效保护策

略提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

在广泛调查凹脉金花茶现存野生资源的基础

上ꎬ在广西弄岗国家级自然保护区(以下简称弄岗

保护区)和广西下雷自治区级自然保护区(以下简

称下雷保护区)采集了 ４ 个居群(居群分布的最高

海拔 ８６５ ｍꎬ最低海拔 ７７ ｍ)ꎬ共计 ５６ 份凹脉金花

茶样品ꎬ详情见表 １ꎮ 为探究凹脉金花茶的系统发

育关系ꎬ在弄岗保护区采集了 ３ 份淡黄金花茶

(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｆｌａｖｉｄａ)样品作为外类群ꎮ 根据居群大

小ꎬ采用随机抽样的方法ꎬ每个居群采集 １０ ~ １６ 个

体ꎬ采样植株间隔 １０ ｍ 以上ꎬ每株采集 ２ 片健康

且幼嫩的新鲜叶片ꎬ放入茶叶袋并编号ꎬ将其放入

装有变色硅胶的封口袋中干燥保存ꎮ 样品送至上

海凌恩生物科技有限公司进行简化基因组测序ꎮ
根据经纬度计算各居群间的空间距离ꎬ弄岗保护

区三联站卜那(ＣＩ￣ＢＮ)和弄岗保护区三联站陇米

督(ＣＩ￣ＬＭ)居群之间的距离为 ４.３４ ｋｍꎻＣＩ￣ＢＮ 和

下雷保护区板六村陇恒(ＣＩ￣ＬＨ)居群之间的距离

为 ２０.４５ ｋｍꎻＣＩ￣ＢＮ 和下雷保护区板六村陇位(ＣＩ￣
ＬＷ)居群之间的距离为 ２０.２１ ｋｍꎻＣＩ￣ＬＭ 和 ＣＩ￣ＬＨ
居群之间的距离为 ２３.５８ ｋｍꎻＣＩ￣ＬＭ 和 ＣＩ￣ＬＷ 居

群之间的距离为 ２３.０３ ｋｍꎻＣＩ￣ＬＨ 和 ＣＩ￣ＬＷ 居群

之间的距离为 ０.４７ ｋｍꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取及文库构建

使用 Ｅ. Ｚ. Ｎ. Ａ. Ｔｉｓｓｕｅ ＤＮＡ ｋｉｔ ( Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣
Ｔｅｋ)提取 ５６ 份凹脉金花茶样本和 ３ 份淡黄金花

茶样本的 ＤＮＡꎬ并利用 １％琼脂糖电泳进行质检ꎮ
选择 ＥｃｏＲ Ｉ 酶 ＮｌａⅢ的酶组合对质量经过检查的

ＤＮＡ 进行双酶解ꎬ对获得的酶切片段一端连接标

签接头 Ｐ１ꎬ随即将其混合ꎬ通过物理方法将混合片

段随机打断至 ３００ ~ ５００ ｂｐ 范围内ꎬ以满足后续测

序文库构建的需求ꎮ 在打断后的片段两端连接 Ｐ２
通用接头ꎬ再进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ最后通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ ＰＥ１５０(Ｐａｉｒｅｄ￣Ｅｎｄ １５０ ｂｐ)测序ꎮ
１.３ 质量测序及 ＳＮＰ 过滤

通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ＰＥ１５０ 进行测序获得原始

图像数据ꎬ利用 ＦａｓｔＱＣ 工具对数据质量进行评估ꎮ
使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ｖ０.３６ (Ｂｏｌｇｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ采用

默认参数过滤原始序列中适配序列、切割位点

( ｒｅａｄｓ 的前 ６ 个碱基对) 和低质量 ｒｅａｄｓ ( Ｑ２０ <
２０ꎬ长度 < ３６ ｂｐ)ꎬ再使用 ＢＷＡ ｖ０. ７. １２ ( Ｌｉ ＆
Ｄｕｒｂｉｎꎬ ２００９ ) 将 干 净 的 ｒｅａｄｓ 映 射 到 茶 树

(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ) 参 考 基 因 组 ( 版 本 ＧＣＡ ＿
０１３６７６２３５. １０ꎬ ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )ꎮ
使用 ＧＡＴＫ ｖ４.１. ２. ０ (ＭｃＫｅｎｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)检测

ＳＮＰꎬ参数为默认参数ꎮ 使用 ｓｔａｃｋｓ 软件包中 ｃｓｔａｃｋｓ

０３ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



表 １　 凹脉金花茶居群的地理位置和采样数量
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

序号
Ｎｏ.

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

居群大小
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ

采样数量
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｑｕａｎｔｉｔｙ

１ ＣＩ￣ＬＷ
下雷保护区板六村陇位
Ｌｏｎｇｗｅｉꎬ Ｂａｎｌｉｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ
Ｘｉａｌｅｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ

２２°４３′３３″Ｎ １０６°５０′４７″Ｅ ２５１ ~ １５０ １５

２ ＣＩ￣ＬＨ
下雷保护区板六村陇恒
Ｌｏｎｇｈｅｎｇꎬ Ｂａｎｌｉｕ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ

Ｘｉａｌｅｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ
２２°４３′４８″Ｎ １０６°４９′５７″Ｅ ２４５ ~ ２００ １５

３ ＣＩ￣ＬＭ
弄岗保护区三联站陇米督
Ｌｏｎｇｍｉｄｕꎬ Ｓａｎｌｉａｎ Ｓｔａｔｉｏｎꎬ
Ｎｏｎｇｇａｎｇ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ

２２°３１′０８″Ｎ １０６°５０′２２″Ｅ ２５７ ~ ５０ １６

４ ＣＩ￣ＢＮ
弄岗保护区三联站卜那
Ｂｕｎａꎬ Ｓａｎｌｉａｎ Ｓｔａｔｉｏｎꎬ

Ｎｏｎｇｇａｎｇ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ
２２°３２′５０″Ｎ １０６°４８′３７″Ｅ ３５８ ~ １５ １０

程序进行过滤ꎬ从而得到高可信度的群体 ＳＮＰ 分

型结果ꎮ
１.４ 遗传多样性数据分析

基于过滤后的高质量 ＳＮＰ 数据ꎬ利用 Ｖｃｆｔｏｏｌｓ
计算 Ｔａｊｉｍａ’Ｄ 值且对所有 ＳＮＰ 位点进行了中性

检验ꎬ基于所有位点ꎬ利用 Ｓｔａｃｋｓ ｖ２.５９ (Ｒｏｃｈｅｔｔｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)的 ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ 模块计算遗传多样性参

数ꎬ包括期望杂合度( ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｅ)、
观测杂合度(ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｏ)、核苷酸多

样 性 ( ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｐ ｉ ) 和 近 交 系 数

( ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬＦ ｉｓ)ꎮ
１.５ 遗传结构数据分析

基于邻接法(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ)构建系统进

化 树ꎮ 利 用 软 件 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ( Ｒａｊ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)进行居群结构分析ꎬ利用 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ ｖ１. ３. ０
(Ａｌｅｘａｎｄｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)对所有个体进行贝叶斯聚

类ꎬ聚类数 Ｋ 值设置为 １ ~ ９ꎬ根据最小的交叉验证

误差( ｃｒｏｓｓ￣ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｅｒｒｏｒꎬ ＣＶ ｅｒｒｏｒ)确定最佳 Ｋ
值ꎮ 使用 Ｐｌｉｎｋ ｖ１.０７ (Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)进行主

成分分析( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＣＡ)ꎬ并
计算各成分的特征向量ꎮ 基于筛选后的标记ꎬ使
用 ＧＣＴＡ 软件进行亲缘关系分析ꎬ获得两两样本

间的 Ｇ 矩阵ꎮ 使用 ＶＣＦｔｏｏｌｓ 计算 ４ 个居群之间的

遗传 分 化 系 数 ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ
Ｆ ｓｔ)ꎬ然后计算基因流强度 ( ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙꎬ

Ｎｍ)＝
(１－Ｆ ｓｔ)
４×Ｆ ｓｔ

ꎮ 将过滤后的 ＳＮＰ 位点标记结果ꎬ

使用 Ｒ 中‘ ｖｅｇａｎ’包对所有居群样本进行 Ｍａｎｔｅｌ

检验ꎬ使用 Ｓｐｅａｒｍａｎ 方法计算相关系数ꎬ并进行置

换以检验显著性ꎬ得到同源一致性 ( ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｂｙ
ｄｅｓｃｅｎｔꎬＩＢＤ)ꎬ用于分析遗传距离与地理距离的相

关性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 测序数据质控

２.１.１ 测序数据统计　 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａｓｅｑＴＭ 测序

平台对 ５６ 份凹脉金花茶及 ３ 份淡黄金花茶外类群

样本进行测序ꎬ结果显示高质量的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 共有

１ １１７ ４８７ ８７８ 条ꎬ单个样本总碱基数为 １.６４×１０９ ~
５.９０×１０９ ｂｐꎬ测序 ＧＣ 含量分布范围为 ４１.７０％ ~
４５.６７％ꎻ测序质量 Ｑ２０ 和 Ｑ３０ 的平均值分别为

９８.７４％和 ９５.３５％ꎬＧＣ 含量低且 Ｑ３０ 较高ꎬ所有样

本比对效率≥９０％ꎬ表明建库成功ꎬ样本测序质量

较好ꎬ错误率低ꎬ符合质控要求ꎬ可用于后续分析ꎮ
２.１.２ 测序数据统计与质量评估 　 通过 ＤＮＡ 测序

得到高可信度的 ＳＮＰ 位点 ４ ２４１ ９１２ 个ꎬ使用缺失

率(ｍｉｓｓ ｒａｔｅ)≤０.５ 和 ＭＡＦ≥０.０５ 过滤[设定缺失

率≤０.５ꎬ确保标记在居群中的完整性ꎬ计算最小等

位基因频率 ( ｍｉｎｉｍｕｍ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬ ＭＡＦ) ≥
０.０５ꎬ去除低频变异位点ꎬ减少噪声干扰]ꎬ最终获

得 ４ ０１４ ９５６ 个高可信度 ＳＮＰꎮ
２.２ 居群遗传多样性

凹脉金花茶遗传多样性计算结果(表 ２)表明ꎬ
４ 个 居 群 观 测 等 位 位 点 数 ( ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ａｌｌｅｌｅｓꎬＡｏ)在 １.３５８ ９ ~ ２.１８１ ７ 之间ꎻ有效等位位
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点数( ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎬＡｅ ) 在 １. ２７８ ９ ~
１.３３４ ３ 之 间ꎻ 香 农 多 态 性 指 数 ( Ｉ ) 变 幅 在

０.３２１ ５ ~ ０.４３４ ４ 之间ꎮ 观测杂合度(Ｈｏ)高低顺

序依次为 ＣＩ￣ＬＭ>ＣＩ￣ＬＷ>ＣＩ￣ＬＨ>ＣＩ￣ＢＮꎻ期望杂合

度(Ｈｅ)高低顺序依次为 ＣＩ￣ＬＨ>ＣＩ￣ＬＷ>ＣＩ￣ＬＭ>ＣＩ￣
ＢＮꎻ居群核苷酸多样性 (Ｐ ｉ)高低顺序依次为 ＣＩ￣
ＬＨ>ＣＩ￣ＬＷ>ＣＩ￣ＬＭ>ＣＩ￣ＢＮꎮ ＣＩ￣ＬＨ 的期望杂合度

(Ｈｅ)和核苷酸多样性(Ｐ ｉ)的值最高ꎬ较高的 Ｈｅ值

和 Ｐ ｉ值说明其表型可塑性更强ꎬ是适应环境变化

的关键居群ꎬ需要重点保护ꎮ 近交系数(Ｆ ｉｓ)高低

顺序依次为 ＣＩ￣ＬＨ>ＣＩ￣ＬＷ>ＣＩ￣ＬＭ>ＣＩ￣ＢＮꎬ其中前

３ 个居群近交系数均为正值ꎬ认为居群中存在一定

程度的近交ꎬ其中 ＣＩ￣ＢＮ 的近交风险最低ꎬＣＩ￣ＬＨ
的近交风险最高ꎮ

表 ２　 凹脉金花茶居群遗传多样性水平
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

观测等位
位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

(Ａｏ)

有效等位
位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

(Ａｅ)

香农多态性指数
Ｓｈａｎｎｏｎｓ’

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｉｎｄｅｘ
( Ｉ)

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ
(Ｈｏ)

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ
(Ｈｅ)

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
(Ｐ ｉ)

近交系数
Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
(Ｆ ｉｓ)

ＣＩ￣ＬＷ ２.０５４ ９ １.３３４ ３ ０.４３０ ７ ０.１７２ ５ ０.２０１ ０ ０.２１１ ０ ０.１２３ ３

ＣＩ￣ＬＨ ２.０１９ １ １.３３３ １ ０.４３４ ４ ０.１７１ ８ ０.２０１ ４ ０.２１１ ７ ０.１２６ １

ＣＩ￣ＬＭ ２.１８１ ７ １.３２７ ２ ０.４１４ ６ ０.１７３ １ ０.１９５ ９ ０.２０５ ２ ０.１０３ ７

ＣＩ￣ＢＮ １.３５８ ９ １.２７８ ９ ０.３２１ ５ ０.１７１ ６ ０.１６６ ９ ０.１８０ ３ －０.０２３ ０

ＣＩ￣Ｍｅａｎ １.９０３ ６ １.３１８ ４ ０.４００ ３ ０.１７２ ２ ０.１９１ ３ ０.２０２ ０ ０.０８２ ５

２.３ 遗传分化系数和基因流强度

由表 ３ 可知ꎬ居群间的遗传分化系数(Ｆ ｓｔ)为

０.０５２ ０ ~ ０. １７８ ４ꎬ均值为０.１１３ １ꎬ其中下雷陇恒

( ＣＩ￣ＬＨ ) 和 弄 岗 陇 米 督 ( ＣＩ￣ＬＭ ) 之 间 的 Ｆ ｓｔ

(０.０５２ ０) 最低ꎬ下雷陇位 ( ＣＩ￣ＬＷ) 与弄岗卜那

(ＣＩ￣ＢＮ)之间的 Ｆ ｓｔ(０.１７８ ４)最高ꎮ 居群间的基因

流强度(Ｎｍ)为 １. １５１ ３ ~ ４. ５５７ ７ꎬ下雷陇恒( ＣＩ￣
ＬＨ)和弄岗陇米督(ＣＩ￣ＬＭ)之间的最大ꎬ下雷陇位

(ＣＩ￣ＬＷ)和弄岗卜那(ＣＩ￣ＢＮ)之间的 Ｎｍ最小ꎮ 为

了解地理距离是不是影响居群之间遗传距离的主

要因素ꎬ用 Ｍａｎｔｅｌ 检验做相关性分析ꎬ结果(图 １)
显示地理距离与居群之间的遗传距离不存在显著

相关性( ｒ＝ －０.０２８ ５７ꎬＰ ＝ ０.６２５)ꎮ
２.４ 居群遗传结构

根据最小的交叉验证误差(ＣＶ ｅｒｒｏｒ)确定最

佳 Ｋ 值ꎬ结果(图 ２:Ａ)表明 ５６ 份样品分成 ４ 个类

群最佳ꎮ 系统进化树和 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 结构分析

结果(图 ２:Ｂ)表明ꎬ系统进化树以淡黄金花茶作

为外类群时ꎬ５６ 份凹脉金花茶自然居群样本被分

为 ４ 大类群ꎮ 在 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 结构分析中ꎬ当
Ｋ ＝ ４ 时ꎬ弄岗陇米督(ＣＩ￣ＬＭ)、弄岗卜那(ＣＩ￣ＢＮ)、
下雷陇位(ＣＩ￣ＬＷ)、下雷陇恒(ＣＩ￣ＬＨ)都各聚为一

类ꎮ 主 成 分 分 析 ( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ

ＰＣＡ)结果与系统进化树和 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 的分

析结果一致ꎬ在 ＰＣＡ 三维图中ꎬ下雷陇位(ＣＩ￣ＬＷ)
和下雷陇恒(ＣＩ￣ＬＨ)的样品在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 方向上

存在轻微的重叠ꎬ可能与两地同属于下雷保护区ꎬ
生境连通性较高有关(图 ３:Ａ)ꎮ 根据亲缘关系分

析结果(图 ３:Ｂ)可知ꎬ下雷陇位(ＣＩ￣ＬＷ)和下雷

陇恒(ＣＩ￣ＬＨ)的凹脉金花茶样品亲缘关系相近ꎬ而
属于弄岗保护区的弄岗陇米督(ＣＩ￣ＬＭ)与弄岗卜

那(ＣＩ￣ＢＮ)的凹脉金花茶样品亲缘关系较远ꎮ 各

类群组内样本的颜色深浅相似ꎬ说明组内样本间

的亲缘关系相近ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 遗传多样性

遗传多样性是物种内的个体或居群之间存在

的遗传变异量ꎮ 它是遗传物质在遗传过程、突变、
基因流动和遗传漂变过程中动态作用的结果

( Ｓａｌｇｏｔｒａ ＆ Ｃｈａｕｈａｎꎬ ２０２３)ꎬ遗传多样性与物种适

应环境的能力之间存在正相关关系ꎬ其水平越高ꎬ
物种应对环境变化的能力及进化潜力通常越强

(陈曦ꎬ２００９ꎻＰａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎮ 本研究通过 ＧＢＳ
技术分析发现ꎬ 凹脉金花茶在物种水平上呈现中

２３ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



表 ３　 居群间遗传分化系数与基因流强度
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＣＩ￣ＬＷ ＣＩ￣ＬＨ ＣＩ￣ＬＭ ＣＩ￣ＢＮ

ＣＩ￣ＬＷ — ２.４５８ ６ １.５２１ ８ １.１５１ ３

ＣＩ￣ＬＨ ０.０９２ ３ — ４.５５７ ７ １.６１１ ５

ＣＩ￣ＬＭ ０.１４１ １ ０.０５２ ０ — １.９７２ ２

ＣＩ￣ＢＮ ０.１７８ ４ ０.１３４ ３ ０.１１２ ５ —

　 注: — 表示未计算ꎮ 下三角数据为居群间遗传分化系数(Ｆｓｔ)ꎻ上三角数值为居群间基因流强度(Ｎｍ)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏｔ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｔｒｉａｎｇｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ( Ｆｓｔ ) ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎻ ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｔｒｉａｎｇｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ (Ｎｍ) ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ.

图 １　 地理距离与遗传分化系数(Ｆｓｔ)的
Ｍａｎｔｅｌ 检验相关性分析图

Ｆｉｇ. １　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｉａｇｒａｍ
ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (Ｆｓｔ)

等遗传多样性(Ｈｅ ＝ ０.１９１ ３)ꎬ这与赖彦池(２０２１)
基于 ＳＳＲ 标记获得的遗传多样性结果相近(Ｈｅ ＝
０.２１０)ꎮ 凹脉金花茶的遗传多样性在金花茶组植

物中ꎬ较淡黄金花茶 ( Ｈｅ ＝ ０. ５７５) (向盈盈等ꎬ
２０２５)、柠檬金花茶 ( Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｎｄｏｃｈｉｎｅｎｓｉｓ: Ｈｅ ＝
０. ６９３ ) ( 刘 上 丽ꎬ ２０２０ )、 平 果 金 花 茶 ( Ｃ.
ｐｉｎｇｇｕｏｅｎｓｉｓ: Ｈｅ ＝ ０.５５７) (陈莉萍等ꎬ２０２０)、金花

茶(Ｃ. ｐｅｔｅｌｏｔｉｉ: Ｈｅ ＝ ０. ５４６) ( Ｌｉꎬ２０２０)等低ꎬ却高

于德保金花茶(Ｃ. ｄｅｂａｏｅｎｓｉｓ: Ｈｅ ＝ ０.０６０ ７)和富宁

金花茶(Ｃ. ｍｉｎｇｉｉ:Ｈｅ ＝ ０.０６０ ７ ) (石远婷ꎬ２０２２)ꎬ
略低于同属植物大理茶(Ｃ. ｔａｌｉｅｎｓｉｓ: Ｈｅ ＝ ０.２１７ ０)
(罗静ꎬ２０２１)、山茶(Ｃ. ｊａｐｏｎｉｃａ: Ｈｅ ＝ ０.２３９ ０)(林
立等ꎬ２０１３)、浙江红山茶(Ｃ. ｃｈｅｋｉａｎｇｏｌｅｏｓａ:Ｈｅ ＝

０.２８５ ０) (袁月ꎬ２０２３)等的遗传多样性水平ꎮ 一

般而言ꎬ珍稀濒危且极小、孤立的植物居群往往具

有较低的遗传多样性(李昂和葛颂ꎬ２００２)ꎬ然而本

研究结果与该观点并不完全一致ꎮ 事实上ꎬ已有

研究证实部分濒危物种如东兴金花茶(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２３)、毛瓣金花茶(柴胜丰等ꎬ２０１４)等仍能维持

较高的遗传多样性ꎬ表明濒危状态与遗传多样性

水平之间并非简单的对应关系ꎮ 在本研究中ꎬ凹
脉金花茶居群遗传多样性处于中等水平ꎬ可能与

其独特的生物学特性及生境变化的时间尺度相

关ꎮ 凹脉金花茶所在群落郁闭度高ꎬ植株生长极

其缓慢(吴儒华和何进生ꎬ２０１２)ꎬ而生境破碎化和

近十年的人为挖盗破坏引起的遗传侵蚀可能因世

代周期长尚未完全显现ꎮ 在居群水平上ꎬ４ 个凹脉

金花茶居群期望杂合度(Ｈｅ) (０.１６６ ９ ~ ０.２０１ ４)
和观 测 杂 合 度 ( Ｈｏ ) ( ０. １７１ ６ ~ ０. １７３ １ ) 呈 现

ＣＩ￣ＬＨ>ＣＩ￣ＬＷ>ＣＩ￣ＬＭ>ＣＩ￣ＢＮ 的趋势ꎬ其中下雷陇

恒(ＣＩ￣ＬＨ)居群遗传多样性最高ꎬ弄岗卜那( ＣＩ￣
ＢＮ)最低ꎮ 这一差异很可能与居群规模直接相关ꎬ
根据调查发现ꎬ ＣＩ￣ＬＨ 居群较大ꎬ个体数量超过

２００ 株ꎬ而 ＣＩ￣ＢＮ 居群受到山体垮塌影响ꎬ仅残存

１０ 余株凹脉金花茶(含幼苗)ꎮ 居群规模是遗传

多样性的核心决定因素之一ꎬＦｒａｎｋｈａｍ (１９９５) 指

出ꎬ小群体因漂变导致杂合度下降的速率是大群

体的数倍ꎬＣＩ￣ＢＮ 居群可能经历了更强的等位基因

随机丢失ꎬ导致 ＣＩ￣ＢＮ 的 Ｈｅ值(０.１６６ ９)更低ꎮ 凹

脉金花茶的近交系数(Ｆ ｉｓ ＝ －０.０２３ ０ ~ ０.１２６ １)结

果显示ꎬＣＩ￣ＬＨ 居群的 Ｆ ｉｓ值最大ꎬ近交风险最高ꎮ
凹脉金花茶的居群扩散主要是通过种子的重力作

用ꎬ相邻植株间具有较高的亲缘关系ꎬ因此 ＣＩ￣ＬＨ
居群规模大ꎬ 植株更为聚集ꎬ 所以近交风险也更
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Ａ. 交叉验证误差值随 Ｋ 值的变化ꎻ Ｂ. 凹脉金花茶居群的进化树和 Ｋ ＝ ２、３、４ 时凹脉金花茶居群的 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 聚类ꎮ
Ａ. Ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ＣＶ ｅｒｒｏｒ ｖａｌｕｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ Ｋ ｖａｌｕｅꎻ Ｂ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ
ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｆ Ｃ. ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｈｅｎ Ｋ＝２ꎬ ３ꎬ ａｎｄ ４.

图 ２　 交叉验证误差值随 Ｋ 值的变化(Ａ)及进化树和基于 ＳＮＰ 标记的凹脉金花茶群体 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 结构(Ｂ)
Ｆｉｇ. ２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＶ ｅｒｒｏｒ ｖａｌｕｅ ｗｉｔｈ Ｋ ｖａｌｕｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ (Ｂ)

４３ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



Ａ. 基于 ＳＮＰ 标记的凹脉金花茶居群主成分分析(ＰＣＡ)图 (ＰＣ１、ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 分别解释 １２.４８％、１０.４１％和 ８.３２％的遗传变异)ꎻ
Ｂ. 基于 ＳＮＰ 标记的凹脉金花茶群体关系热图及聚类分析ꎮ
Ａ. Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｐｌｏｔ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ (ＰＣ１ꎬ ＰＣ２ꎬ ａｎｄ ＰＣ３ ｅｘｐｌａｉｎ
１２.４８％ꎬ １０.４１％ꎬ ａｎｄ ８.３２％ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ)ꎻ Ｂ. Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｈｅａｔ￣ｍａｐ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ.

图 ３　 凹脉金花茶的 ＰＣＡ 聚类图(Ａ)和亲缘关系热图(Ｂ)
Ｆｉｇ. ３　 ＰＣＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｐｌｏｔ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｈｅａｔｍａｐ (Ｂ) ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉｓ

大ꎮ ＣＩ￣ＢＮ 居群的 Ｆ ｉｓ为负值ꎬ说明 ＣＩ￣ＢＮ 居群的近

交风险低于其他居群ꎬ这可能与 ＣＩ￣ＢＮ 居群规模

小ꎬ植株分布零散有关ꎮ
３.２ 遗传分化和居群遗传结构

生物群体的进化是群体在遗传结构上持续变

化和演变的过程ꎬ居群遗传结构是一个物种最基

本的特征之一(阙青敏ꎬ２０１９)ꎮ 遗传结构不仅体

现群体进化的历史ꎬ还在一定程度上反映了群体

未来的进化潜能(高薇等ꎬ２０２３ꎻ付曼曼等ꎬ２０２３)ꎬ
其核心是遗传多样性在时空上的分布模式ꎬ包括

居群内变异与居群间分化 ( Ｌｏｖｅｌｅｓｓ ＆ Ｈａｍｒｉｃｋꎬ
１９８４)ꎮ 居群间的遗传分化程度可以通过遗传分

化系数(Ｆ ｓｔ)的大小进行判断ꎬＦ ｓｔ值越大ꎬ说明亲

缘关系越远ꎬＷｒｉｇｈｔ(１９６５)根据不同的计值区间划

分不同程度的遗传分化程度ꎬ即 ０.００≤Ｆ ｓｔ<０.０５ 表

明居群间的遗传分化程度很小ꎻ０.０５≤Ｆ ｓｔ<０.１５ 表

明居群间的遗传分化水平为中等程度ꎻ０.１５≤Ｆ ｓｔ<
０.２５ 表明居群间存在较大程度的遗传分化ꎻＦ ｓｔ在

０.２５ 以上ꎬ表明居群间存在很大程度的遗传分化ꎮ
本研究结果表明ꎬ凹脉金花茶居群间的 Ｆ ｓｔ除 ＣＩ￣
ＬＷ 与 ＣＩ￣ＢＮ 之间(０.１７８ ４)处于较大分化水平以

外ꎬ其余均在 ０.０５ ~ ０.１５ 之间ꎬ整体呈现中等分化

特征ꎬ这与德保金花茶(Ｆ ｓｔ ＝ ０.０７３ ９ ~ ０.１７１ ３)(石
远婷ꎬ２０２２)、白花兜兰 ( Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ ｅｍｅｒｓｏｎｉｉ)
(Ｆ ｓｔ ＝ ０. １２４ ７) (秦惠珍等ꎬ ２０２２)、坡垒 ( Ｆ ｓｔ ＝
０.１０６ ５)、三棱栎(Ｆ ｓｔ ＝ ０.０９２ １)等濒危植物的研

究结果相似ꎮ 这种共性可能源于这些物种相似的

生态与进化背景ꎬ作为狭域分布的濒危类群ꎬ它们
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往往因生境破碎化导致当前基因流受限ꎬ但历史

上可能存在连续的分布区或频繁的遗传交流ꎬ使
得现存居群仍保留一定的基因流ꎮ 凹脉金花茶居

群间的基因流强度(Ｎｍ)在 １.１５１ ３ ~ ４.５５７ ７ 之间ꎬ
根据 Ｈａｍｒｉｃｋ 等(１９８７)的研究结果可知ꎬ基因流

水平(Ｎｍ>１)恰好能在一定程度上抵制遗传漂变

对分化的加剧作用ꎮ 此外ꎬＭａｎｔｅｌ 检验显示地理

距离与遗传距离无显著相关性ꎬ说明现存居群的

基因流更多源于祖先居群的历史交流ꎬ居群间遗

传分化受生境破碎而非地理距离驱动ꎮ 主成分分

析(ＰＣＡ)与进化树和 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 聚类结果一

致ꎬ均将 ５６ 份凹脉金花茶样本分成 ４ 个类群ꎮ
ＰＣＡ 分析结果显示前 ３ 个主成分累计贡献率达

３１. ２１％ꎬ 与 极 小 种 群 物 种 独 龙 江 空 竹

(Ｃｅｐｈａｌｏｓｔａｃｈｙｕｍ ｍａｎｎｉｉ ) ( 赵 虎 刚 等ꎬ ２０２３ )
(ＰＣ１ ＝ ５.２％、ＰＣ２ ＝ ４.６％、ＰＣ３ ＝ ４.５％)相比ꎬ凹脉

金花茶的前 ３ 个主成分累计贡献率较高且相对独

立地聚集ꎬ空间分化明显ꎮ 亲缘关系热图结果表

明ꎬ凹脉金花茶的 ４ 个居群内的亲缘关系要高于

居群间ꎬ与凹脉金花茶有限的传播能力与生境的

破碎化限制了居群间的基因流有关ꎮ
３.３ 保护建议

生境的破碎化和人为挖盗造成的严重破坏ꎬ长
此以往必定会影响极小种群物种凹脉金花茶的遗

传多样性和遗传结构ꎬ增加遗传漂变的风险ꎮ 就地

保护是保护濒危物种的有效措施(张序等ꎬ２０２１)ꎬ
现存凹脉金花茶野生资源基本上分布于保护区内ꎬ
应对其实施精准监测和保护ꎻＣＩ￣ＢＮ 居群个体数量

少ꎬ对其进行人工辅助授粉等措施扩大其个体数

量ꎮ 迁地保护被广泛用于保护野生植物物种免于

灭绝(Ｗｅｉ ＆ Ｊｉａｎｇꎬ ２０２０)ꎬ迁地收集时应从各原位

居群中获取更多等位基因ꎬ以充分代表居群遗传多

样性ꎬ以此缓冲遗传多样性减少的潜在瓶颈影响

(Ｆｏｒｇｉａｒｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎬ还需兼顾居群代表性ꎬ按
居群规模比例采样ꎬ确保捕获足够的等位基因多样

性ꎬ降低瓶颈效应的影响(孙卫邦ꎬ２０２５)ꎮ 凹脉金

花茶呈现中等水平遗传分化ꎬ每个居群应采集 １０ ~
２０ 株母树的种子及枝条ꎬ进行人工繁育ꎬ迁地保护

于各植物园或研究机构ꎮ 回归自然作为连接迁地

与就地保护的桥梁ꎬ可进一步促进遗传资源的有效

恢复(丁剑敏等ꎬ２０１８)ꎮ 因此ꎬ可对 ＣＩ￣ＢＮ 居群实

施回归引种以达到其居群恢复和扩大的目的ꎮ 这

些策略考虑了凹脉金花茶的遗传多样性和居群结

构ꎬ确保保留其进化潜力和适应能力ꎮ 本研究通过

ＧＢＳ 技术获得的 ＳＮＰ 数据可靠ꎬ构建的进化树、群
体 ｆａｓｔＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 图、主成分分析图及聚类图相互

验证ꎬ不仅明确了凹脉金花茶具有中等遗传多样性

和中等遗传分化的核心特征ꎬ还揭示了 ４ 个居群的

遗传结构差异ꎬ为理解凹脉金花茶的亲缘关系和遗

传规律提供了科学依据ꎬ也为制定针对性的保护与

管理提供了参考ꎮ
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