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紫丁香天然群体的等位酶遗传多样性分析

廖卉荣1　顾万春2　明　军3
（1长江大学人事处　2中国林业科学研究院林业研究所　3中国农业科学院蔬菜花卉研究所）

摘要：紫丁香是原产中国的重要观赏花木。为了解掌握其种质资源现状�揭示其群体遗传多样性结构�对所采集到
的紫丁香4个天然群体进行了等位酶聚丙烯酰胺凝胶电泳分析�从28个酶系统中筛选出6个具有多态性的酶系
统�标记了8个多态性基因位点、22个等位基因。种级水平的平均等位基因数（A）为2．7813�平均有效等位基因数
（Ae）为2．2438�平均 Shannon’s信息指数（ I）为0．8619�平均期望杂合度（ He）为0．5443�平均观测杂合度（ Ho）为
0．5716�固定指数 F 均值为－0．0471（偏离0值）�平均遗传分化度 GST为0．0845。基因流 Nm＝5．7763�表明遗传
漂变未成为刻划群体遗传结构的主导因素之一。各群体的遗传一致度较高�平均值为0．8720�遗传距离平均值为
0．1392；群体间遗传距离的非加权算术平均聚类方法（UPGMA）的分析结果�将自然分布区内的紫丁香4个群体分
为两组�北部群体聚为同一组�五老峰独立为一组�与其地理分布格局大致吻合。多个等位基因位点与群体环境因
子相关显著�表明这些多态性酶位点具有明显的生态适应性意义。
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Syringa oblata is an important ornamental shrub species native to China．Understanding the genetic
diversity of the natural populations could help to develop strategies to conserve their genetic resources．Four
natural populations of S．oblata were assayed using allozyme markers．Eight polymorphic loci and22alleles of
6enzyme systems were assayed by polyacrylamide gelelectrophoresis．The average number of alleles was
2．7813�the effective number of alleles was2．2438�Shannon’s information index （ I） was0．8619�the
average expected heterozygosity （He） was0．5443�and average observed heterozygosity （Ho） was0．5716．
The fixation index F was －0．0471deviated from zero．The average population differentiation GST was
0．0845�the average gene flow was estimated at5．7763�indicating that genetic drift was not main factor
affecting the genetic structure of populations．The average genetic identity was0．8720�and the average
genetic distance was0．1392．The UPGMA cluster analysis based on Nei’s genetic distance divided the four
populations into two major groups：northern3populations and Wulaofeng population�generally in consistence
with geographic distribution of S．oblata．Close correlation was found between some loci and geographic
locations�suggesting a possible ecological adaptation based on the detected allozyme variation．
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　　等位基因编码的等位酶�一般表现为共显性遗
传�等位酶的谱带可作为等位基因的遗传标记。它
是基因的生化表现型�可以反映生长发育过程中基
因表达的情况。等位酶不仅可用于质量性状�而且
也适于数量性状的研究�所以�它在植物系统进化、
群体遗传结构和遗传多样性等研究中得到了广泛的

应用［1--3］。孙振雷等［4］应用同工酶技术测定紫丁香
（ Syringa oblata）、暴马丁香 （ S． reticulata var．
amurensis）、红丁香（S．viliosa）及紫丁香变种白丁香
（S．oblata var．affinis）的过氧化物酶同工酶�分析
其相互间的亲缘关系。但目前尚未见应用等位酶
技术分析研究丁香属植物天然群体遗传结构和多样

性的报道。
木犀科（Oleaceae）丁香属（Syringa）植物是世界

著名花灌木�还是一种良好的药材和耐寒优良荒山
绿化树种。目前对该属植物的认识已涉及到种质资
源的分类、分布、系统进化、生化特性、育种繁殖以及
植物药学和园林应用等方面�近年来有关丁香相关
文献大多集中在药物学和致敏性方面的研究�缺乏
对丁香野生资源状况的系统了解和分析［5--6］。中国
是丁香属植物的起源中心�其丰富的丁香资源对世
界�尤其是对欧、美各国的园林事业起了重要作用。
丁香属植物作为观赏树木在欧洲得到了较好的资源

选育利用、耐旱和耐寒实验观测以及过敏源研究�获
得了大量的优良品种及其类型�使其从一个丁香花
资源贫乏的地区变成了丁香栽培种类丰富的地区�
现丁香园艺品种超过2000个�其中�仅以分布最广
的紫丁香为亲本选育的品种达近千个之多［5］。

紫丁香是丁香属中分布最广的种之一�由于过
去对紫丁香认识不够�在用材和经济林等开发中�作
为杂灌木被清除�使得许多原有的分布区域内已经
很难找到它的踪迹�我们依据文献和标本记载的21
个分布点进行野外采样时�仅采集到保存相对基本
完好的天然次生群体4个�残缺群体5个�其资源受
损状况远超出我们的意料。基于该物种的“珍稀濒
危”性�本研究以紫丁香自然分布区内采集到的4个
紫丁香天然群体进行了取样�分析了6个酶系统的等
位基因酶谱�试图了解紫丁香等位酶的等位基因频率
分布规律及其遗传多样性�分析其现存天然群体种质
资源的群体遗传多样性和群体遗传结构�为紫丁香遗
传资源多样性保护和利用研究提供参考。
1　材料与方法
1．1　试验材料

在紫丁香天然分布区内取位于山西五老峰、内
蒙古大黑山、辽宁喀左和辽宁北票的4个群体为紫

丁香拟似群体�每个群体选取不少于30个间隔不低
于5倍株高的单株（丛）采样�从中再随机选24个单
株作为本试验供试样品。采样群体的地理位置及取
样母树状况见表1。残缺群体由于样本数量和采样
条件不足�未列入相关分析。

本试验样本的群体、家系和个体样本与表型和
AFLP--DNA分子标记研究为同一套试材［7--8］。

表1　紫丁香采样群体的地理位置及取样母树状况
TABLE1　Geographic locations and information of

populations sampled in the present study
项目

群体

大黑山 北票 喀左 五老峰

经度/（°） 118．97E 120．40E 120∙00E 110．30E
纬度/（°） 42．27N 41．55N 41．35N 34．80N
海拔/m 571 171～700 171～700 100～1900
年均温/℃ 6．8 8．3 8．3 10．7

年均降水量/mm 358．1 507．1 507．1 453．5
坡度/（°） 30～45 30～45 30～40 45～65
坡向 N S、EN SW N

地貌类型 低山区 低山区 低山区 中高山区

土壤厚度/cm 5～20 5～50 5～50 5～20
采样株数 34 36 34 38
植株高/m 1．30±0∙41 1．54±0∙17 1．04±0∙24 4．08±0∙79
平均地径/cm 1．34±0∙41 1．55±0∙37 0．87±0∙3314．90±1∙94
冠幅/m　EW 1．91±0∙37 3．38±0∙78 1．30±0∙31 4．25±0∙85

SN 1．80±0∙53 3．30±0∙52 1．40±0∙24 4．25±0∙85

1．2　同工酶电泳、染色和酶系统筛选
本试验采用不连续聚丙烯酰胺凝胶系统。分离

胶浓度为7．5％（pH8．9）�浓缩胶浓度为3．75％（pH
6．7）�电极缓冲液为 Tris--Gly 缓冲液（pH8．3）。同
工酶电泳恒温循环装置（Yuamato Neocool Dip BE200）
预冷到2．0℃�上样量每泳道为10μL�采取 B．P．B
标记的恒流103mA电泳�37℃恒温避光温育。依据
不同酶染色�4℃过夜（或8h）固定后封胶。

从28个酶系统中筛选出6个谱带清晰的酶系
统（见表2）进行本次试验。

表2　酶系统及每个酶系统检测到位点数
TABLE2　Enzyme systems assayed and

loci detected in S．oblata
序号 酶系统 缩写 EC代号 位点数

1 丙胺酸氨酞酶 AAP E．C．3．4．11．1 2
2 氨基肽酶 LAP （AMP） E．C．3．4．11．1 1～3
3 还原型辅酶Ⅰ心肌黄酶 DIA E．C．1．6．2．2 2
4 酯酶 EST E．C．3．1．1．－ 2～10
5 谷氨酸脱氢酶 GDH E．C．1．4．1．2 1
6 维生素 K--3还原酶 MNR E．C．1．6．99．2 2

1．3　数据处理和遗传分析
以各基因位点的等位基因频率为基本数据�等

位基因频率计算［1］：统计基因型谱带汇入记录表�采
用Nei ［9］的定义�使用 Popgen32计算出紫丁香各群
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体的等位基因频率。
用下述参数进行遗传学方面的分析：① 每个位

点平均等位基因数 A；②每个位点有效等位基因数
Ae；③多态位点百分率 P；④平均观测杂合度 Ho；
⑤平均期望杂合度 He�种内群体间遗传分化采用
Wright 的 F统计量法（1－Fis）（1－Fst）＝1－Fit 来
度量［10］ （Fst 为亚群间近交系数�Fis 为亚群内近交
系数�Fit 为总群体的近交系数）；⑥固定指数 F：根
据 F ＝1－ Ho/He 计算各群体固定指数［11］；
⑦Nei’s（72） 遗传距离和遗传一致度�并应用
NTSYSpc2∙1t 软件进行UPGMA聚类分析�UPGMA法
构建出表征图［12］；⑧应用 Nei 基因多度法［11］计算遗
传分化度（ GST ）�其关系式为 GST ＝ DST/HT （ HT ＝
HS＋DST�HT 为群体杂和度�DST为亚群体间基因杂
和度�HS 为亚群体内杂和度）；⑨按照 Wright 计算
反映基因流强度的群体每代迁移数（Nm） ［13］�其关
系式为：Fst＝1/（1＋4Nm）�Nm＝（1－Fst）/（4Fst）�
在此�Fst 值等同于GST ［14］；⑩ Shannon’s 遗传多样性
指数 I。

2　结果与分析
2．1　群体遗传多样性、群体间遗传分化与基因流

对4个群体的8个等位基因位点检测结果表
明：种级水平的每个位点的平均等位基因数 A 为
2．7813�有效等位基因数 Ae 为2∙2438�Shannon’s
信息指数（ I）群体间平均为0．8619�多态位点百分
率 P为100％；高于紫丁香 AFLP--DNA 标记的 I 值
（0∙35） ［7］�在同工酶标记的群体遗传多样性中属较
高水平［14］。各群体的遗传变异见表3�群体在不同
位点上的基因多样性的构成和遗传分化结果见

表4。
检验分析显示：aap--2、dia--1、gdh、mnr 和 est--

2�5个多态位点的观测杂合度 Chi--square 检验和相
似率检验符合 Hardy--Weinberg 平衡�aap--1、dia--2、
lap不符合 Hardy--Weinberg 平衡。紫丁香4个群体
的单位点杂合度和群体内杂合度平均值分别为：
0．5042和0．5330�明显高于广布种的种级和居群水
平的平均值（0．202和0．159）�属较高水平［14］。

表3　4个群体内8个等位基因位点的遗传变异及群体内杂合度
TABLE3　Genetic variation and heterozygosity statistics for all loci of4populations

参数　　
群体

喀左 大黑山 北票 五老峰　

等位基因数 A 2．6250±0．5175 3．0000±0．0000 2．8750±0．3536 2．6250±0．5175
有效等位基因数 Ae 2．1839±0．3696 2．4311±0．3138 2．4934±0．3940 1．8668±0．4811
Shannon’s信息指数 I 0．8241±0．1697 0．9593±0．1212 0．9533±0．1429 0．7107±0．2690
观测杂合度 Ho 0．5156±0．2996 0．7344±0．2408 0．5833±0．1954 0．4531±0．2686
期望杂合度 He 0．5422±0．0778 0．5935±0．0684 0．6024±0．0675 0．4392±0．1661
Nei 杂合度 0．5309±0．0762 0．5812±0．0670 0．5898±0．0661 0．4300±0．1627
固定指数 F 0．0490 －0．2374 0．0317 －0．0316

表4　4个群体在不同位点上的基因多样性的构成和遗传分化
TABLE4　Composing of heterozygosity and gene flow of4populations for all loci

位点 观测杂合度 期望杂合度 Nei 杂合度 平均杂合度 固定指数 配子贡献度 遗传分化度 基因流

aap--1 0．6250 0．5954 0．5916 0．5416 －0．1541 －0．0564 0．0846 2．7036
aap--2 0．5250 0．4830 0．4800 0．4706 －0．1155 －0．0938 0．0195 12．5500
dia--1 0．5500 0．6344 0．6304 0．5081 －0．0824 0．1275 0．1940 1．0390
dia--2 0．5750 0．6274 0．6235 0．5266 －0．0920 0．0778 0．1555 1．3578
gdh 0．4000 0．4579 0．4550 0．4444 0．0999 0．1209 0．0234 10．4559
mnr 0．6750 0．5361 0．5327 0．5062 －0．3333 －0．2670 0．0497 4．7788
est--2 0．5875 0．6123 0．6084 0．5956 0．0136 0．0344 0．0211 11．6220
lap 0．7250 0．5085 0．5053 0．4406 －0．6454 －0．4348 0．1280 1．7029
平均 0．5828 0．5569 0．5534 0．5042 －0．1631 －0．0614 0．0845 5．7763

　　紫丁香群体间的遗传分化度 GST ＝0．0845�低于
Hamrick总结的多年生木本植物的平均值 GST＝0．141±
0．049［15］�与短寿多年生木本植物相当（0．088） ［14］。
2．2　群体间的遗传距离

各群体的 Neʾi s （72）遗传一致度平均值为
0．8720（变幅为0．7815～0．9440）�Nei’s（72）遗传

距离平均值为0．1392（变幅为0．0577～0．2166）。
其中�遗传距离最大是五老峰与大黑山0．2166�最
小是大黑山与喀左0．0577。从样本分布的地理位
置看：五老峰与喀左和大黑山的地理距离最远�遗传
距离亦最大；大黑山和喀左的地理距离最小�遗传距
离也最小。根据各群体间的 Nei 遗传距离�采用非
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加权算术平均聚类方法（UPGMA）对紫丁香4个群
体进行聚类分析（图1）�总的趋势是与其地理分布
格局大致吻合。
2．3　等位基因与群体环境因子的相关性

由表5可知：lap--c 和 lap--b、mnr--c、est--2--b 与
经度�lap--a、est--2--c和 lap--b、lap--c、mnr--c与纬度�
gdh--b、mnr--a、est--2--b 和 gdh--a、lap--a 分别与年均
温呈极显著和显著正（负）相关；est--2--b、mnr--a 与
年降水呈显著正（负）相关；dia--2与株高和地径呈
显著正（负）相关。

图1　基于 Nei’s（72）遗传距离的紫丁香4个群体聚类图
FIGURE1　UPGMA cluster based on Nei’s（72）original

measures of genetic distance of4populations

表5　等位基因与群体环境因子的相关性
TABLE5　Relationship between locus and ecological factors in spatial distribution

位点 经度 纬度 年均温 年降水 植株高 平均地径

aap--1 a 0．8589 －0．7834 0．9213 －0．3489 0．8719 －0．8167
b －0．7223 0．4338 －0．9213 0．6428 －0．8719 0．7981
c 0．3914 －0．8701 0．9310 0．4479 0．7364 －0．9194

aap--2 a －0．7782 0．8701 0．1742 －0．7560 －0．8970 0．8936
b 0．7782 －0．7869 －0．8152 0．3971 0．8787 －0．7103

dia--1 a －0．6344 －0．0045 －0．5506 －0．0676 －0．7187 0．2042
b 0．1089 0．6048 0．6693 －0．8260 0．2942 0．7291
c 0．3914 －0．8701 0．9310 0．4479 0．7364 －0．9194

dia--2 a 0．8507 －0．7721 0．6813 0．0922 －0．9894∗ 0．9809∗

b －0．7885 0．1945 －0．6813 －0．3114 0．9577∗ －0．9715∗

c －0．7784 －0．3026 －0．7857 －0．8660 0．9549∗ －0．9730∗

gdh a －0．7736 0．7650 －0．9838∗ 0．3996
b 0．7736 －0．7909 0．9966∗∗ －0．6727

mnr a 0．7636 －0．8788 0．9934∗∗ 0．9707∗

b 0．8857 －0．9448 0．3723 0．5095
c 0．9880∗ －0．9961∗ 0．0000 －0．8030

est--2 a 0．6193 －0．2076 －0．8988 0．0499
b 0．9617∗ 0．0260 －1．0000∗∗ －0．9892∗

c －0．6936 0．9936∗∗ －0．9244
lap a －0．8233 0．9997∗∗ －0．9820∗

b －0．9752∗ 0．9889∗

c －0．9937∗∗ 0．9866∗

注：∗∗显著水平α＝0．01�∗显著水平α＝0．05。

3　结论与讨论
紫丁香曾经是丁香属中分布最广的种之一�由

于过去缺乏认识�人为干预破坏�造成现在天然群体
缺失明显。虽然有部分人工栽培群体广泛分布于世
界各地城镇园林�但是�大多来源单一�遗传基础较
窄。同时�栽培品种选育一般基于栽培群体�所以�
一方面天然群体不断丧失�另一方面栽培群体遗传
基础较窄。因此�加强该种类保育工作�对保护其种
群遗传多样性非常必要。而丁香属植物群体遗传多
样性方面研究报道仅见明军等［7--8］的两篇文献。

应用等位酶标记技术研究丁香�仅见用聚丙烯
酰胺凝胶电泳测定过氧化物酶同工酶�分析3个种
和1个变种的亲缘关系的报道［4］�以及应用核糖体
DNA ITS 和 ETS 序列信息进行的丁香属系统演化研

究［16--17］。
3．1　紫丁香天然群体的遗传多样性与遗传分化

本研究显示�紫丁香天然群体内的杂合度和遗
传多样性水平在植物中属较高水平。影响遗传多样
性的因素很多�其中自身的交配系统和外部生长环
境是影响它的两个主要因素。一般认为异交率高的
种为广布种�自交种常常分布于有限区域［18--19］。种
的分布区域与遗传多样性呈正相关�一般而言�广泛
分布且大范围传播种子的种趋向于拥有更高的遗传

多样性�而且�杂合度越高群体对环境适应能力和生
存能力越强［20］。丁香花具有强烈浓重香味�是典型
的虫媒传粉植物�且自然分布范围较广的树种�这可
能是该树种遗传多样性较高的原因。

Ellstrand等［21］认为 GST＞0．1意味着群体间变异
程度高。紫丁香的 lap（0．1280）、dia--1（0．1940）、
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dia--2（0．1555）3个位点的 GST＞0．1�其余5个位点的
GST＜0．1�平均值为0．0845�低于蒙古栎（Quercus
mongolica） （ GST ＝ 0．1073）［22］、芸 苔 （ Brassica
campestris）组5种植物（GST＝0．30～0．37）［23］及兰花
（Cymbidium goeringii ）（ GST ＝0．098）［24］�与欧洲榛
（Corylus avellana）的平均值（0．089）相当［25］�表明同工
酶检测的紫丁香群体分化不高。

群体间分化小于该种表型分析的表型分化系数

VST（0．4393）和 AFLP--DNA 分析的 GST （0．3508）［7--8］。
产生差异的原因可能是同工酶变异只反映编码蛋白

基因�编码序列可在较大的选择压下维持功能的序
列。而 DNA分子标记能够检测出编码和非编码变
异�包括小的、重复、随机序列突变均可能在非编码
序列区累积并被检测出来。表型变异包含了遗传与
环境双重因素产生的差异�所以�DNA 和表型标记
检测的群体间变异有可能大于同工酶标记的变

异［26］。
3．2　紫丁香群体的基因流、遗传距离和地理隔离

群体之间的基因流用群体每代迁移数（Nm）来
度量�若每代迁入个数 Nm＞1�基因流就足以抵制
遗传漂变的作用�也同时防止了群体分化的发生；若
Nm＜1�漂变就成为刻划群体遗传结构的主导因
素［27--28］。本研究结果显示�8个多态位点的 Nm 平
均值为5．7763�高于蒙古栎（2．0799） ［22］。表明遗传
漂变未成为刻划群体遗传结构的主导因素之一。

内蒙古大黑山与辽宁北票相距约100km�北方
3个群体距山西五老峰直线距离约1140km�其间有
黄河、燕山山脉等河流、山脉阻隔。以 AFLP 标记的
Nei ［11］遗传距离系数与形态标记的 Dist 平均分类距
离系数和同工酶标记的 Nei’s（72）遗传距离的聚类
分析结果均显示与群体间地理距离关系一致［7--8�29］。
形态上�南北群体植株平均树高、冠幅和地径等性状
差异极显著［7］。显然�南北群体之间应有形态和遗
传距离处于变异中间阶段的群体存在�但是�历史文
献记载的群落现已缺失�使得现有群体大多数为相
对孤立群体�生境片段化使群体在空间上相对隔离�
形成“岛式”分布。紫丁香虽为虫媒异花授粉植物�
但其花器构造为：花筒长�雄蕊无花丝而紧贴于花筒
内壁上�位于花冠内部；花柱很短�具有自花授粉植
物特征。吴国良等［30］试验显示紫丁香的自交结实
率高达70．9％。因此�在个体、种子、花粉等迁移能
力不变�而同时存在自交的情况下�由于群体缺失和
地理空间隔离�基因流将降低�遗传漂变增大�从而
可能导致群体间遗传分化逐代增大。AFLP 标记的
试验结果显示群体间遗传变异方差分量的贡献率高

达51．53％�表明 DNA 变异分化已出现加大的趋

势［8］。由此可以推测：群体缺失导致了种群分布的
间断性和地理隔离�使花粉的长距离传播和种子向
外扩展均受到阻隔；虽然缺失区域内有人工群体存
在�但是�由于人工群体的遗传一致度高�仍然增加
了群体内自交后代出现的几率�其群体间基因流的
强度可能降低�遗传漂变增大�会逐步表现出物种群
体遗传结构出现群体间差异加大�群体内一致度相
对增高的结果。
3．3　紫丁香种群中等位酶位点与环境因子的关
联性

Nevo等［31］指出�蛋白在天然群体中的变异在大
小两个尺度上均可发现其变异式样常常与生态因子

显著关联。本试验中多个等位基因分别与经度、纬
度、年均温、年降水呈显著正（负）相关；dia--2与株
高和地径相关显著。其中�谷氨酸脱氨酶（GDH）主
要存在于线粒体内�以烟酰胺腺嘌呤二核苷酸
（NADH）为辅酶�存在7种同工酶形式。它在植物的
衰老过程及逆境如高温和水分胁迫等状况下行使其

铵同化功能�但在黑暗或碳胁迫条件下又能氧化脱
铵从而为三羧酸循环提供碳骨架［32］。本试验结果
显示 gdh--b 和 gdh--a 分别与年均温呈极显著正相
关和显著负相关�表明是一个调节适应环境温度酶
系统�与对酶的生态功能适应性研究结论一致。由
此说明�这些多态性酶位点具有明显的生态适应性
意义。
4　建　　议

天然群体的遗传变异和遗传多样性是基因流和

选择等综合作用的结果。同种植物各个群体空间上
的隔离、突变、环境因子造成的选择差、随机遗传漂
变、基因流的隔离等都能导致群体基因结构的空间
异质性�从而促进群体分化。因此�紫丁香天然群体
缺失造成的现有分布的间断性和地理隔离以及可能

存在的高自交能力就可能导致其群体间的分化进一

步增加�最终导致遗传多样性和种群稳定性下降。
由此�保护现有群体的完整性是紫丁香遗传多样性
保护首要措施和任务。

由于紫丁香群体内分化大�在筛选优良变异亲
本时�可以在群体内加大选择强度。在群体内选择
的基础上�不同群体的选择也具有重要意义。

今后丁香种质资源研究应在充分利用世界研究

成果的基础上�加强天然资源清理、收集、保护和致敏
性等方面工作�摸清家底�选育花色丰富�不引起人体
过敏的优良品种和有效药用成分含量高的材料。
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