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夏蜡梅天然群体表型变异及分布特征
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摘要:选取夏蜡梅自然分布区 8 个群体，对花部、叶部、果部和种子的 22 个性状进行了系统调查与分析，以揭示夏
蜡梅天然群体的表型变异特征及变异规律。结果显示:夏蜡梅天然群体存在丰富的表型变异，20 个表型性状在群
体间与群体内差异均达到极显著水平(P < 0. 01)，平均变异系数为 12. 15% (6. 40% ～ 45. 87% )，平均表型分化系
数为 41. 87% (1. 14% ～ 85. 07% )，群体内变异(58. 13% )大于群体间变异(41. 87% );夏蜡梅花色(外被片颜色)表
现为白、浅粉、粉、粉红 4 种类型，不同群体间各花色比例各有不同;各表型性状与生态因子间相关性分析结果显
示，22 个表型性状中有 8 个和生态因子呈显著相关。通过表型性状 UPGMA聚类分析可以将 8 个群体划分为 4 个
类群，表型性状分化体现为连续性的地理分布格局。
关键词: 夏蜡梅; 天然群体; 表型变异; 地理变异格局
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In order to show the phenotypic variation of eight natural populations of Sinocalycanthus chinensis，22
phenotypic traits including flowers，leaves，fruits and seeds were investigated. Significant variations among
and within populations were found (P < 0. 01) . The average coefficient of variation (CVs) was 12. 15%
( ranging from 6. 40% to 45. 87% )，while the average phenotypic differentiation coefficient (Vst) was
41. 87% ( ranging from 1. 14% --85. 07% ) . The variation within eight populations (58. 13% ) was larger
than that among populations (41. 87% ) . The outer-perianth color of S. chinensis varied from white，baby
pink，pink to dark pink and the proportion of outer-perianth color varied among different populations.
Among the 22 phenotypic traits，eight showed a significant relation with ecological factors. According to a
UPGMA cluster analysis，the eight populations were divided into four groups. The differentiation of
phenotypic traits was consistent with the geological distribution of S. chinensis populations.
Key words Sinocalycanthus chinensis; natural population; phenotypic variation; geological variation
pattern
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植物经过长期自然选择，必将在形态与生理适

应方面产生不同的分化，特别在不同环境作用下，形

态变异更趋具有适应特征
［1］，形态变异可以一定程

度上反映遗传变异的大小
［2］。对于广布种来说，可

能产生不同的地理生态型，而对种群个体数量少、分
布区狭小的某些濒危植物，尽管可能遗传多样性水

平较低
［3］，但表型变异依然存在，从种群进化与保

育的角度考虑这类变异具有更重要的意义
［4］。

夏蜡梅 ( Sinocalycanthus chinensis) 为蜡梅科
(Calycanthaceae)夏蜡梅属(Sinocalycanthus)落叶灌
木，花型独特观赏价值高，是一种中国特有的珍稀野

生花卉，在蜡梅科中具有特殊的分类地位及系统进

化研究价值。作为夏蜡梅属的唯一代表，夏蜡梅自
20 世纪 60 年代在我国浙江被首次发现以来，受到
国内外学者的广泛关注

［5--6］。夏蜡梅的发现为世界
蜡梅科增加了新的成员，同时其独特的花型、花期
(5—6 月)又与蜡梅科其他种显著区别［7］，由于其较
高的观赏价值被用来作杂交亲本，与分布于北美的

美国蜡梅 ( Calycanthus floridus ) 杂交育成新品
种
［8--9］。迄今在夏蜡梅种群群落学、形态解剖、生理
生态、植物化学等方面已经做了大量基础性
研究
［10--13］。
夏蜡梅分布区狭小，仅在浙江临安、天台等地呈

片断化分布，群体间基因流受阻导致遗传分化明显，

群体总的遗传多样性偏低，从生化(等位酶)与分子

标记的研究结果中已得到证实
［14--17］，而作为最直

观、也是最能体现变异特点的形态性状(表型)变异
分析在夏蜡梅中只有个别针对不同生境夏蜡梅果

实、种子形态变异的研究［18］，对主要观赏部位的花
部，包括花色、花径以及花被片形态、大小等表型变
异还未有系统、针对全分布区的调查与分析。
全面调查夏蜡梅野生资源表型变异，了解其群

体种质遗传多样性，对于开发夏蜡梅这一珍稀野生

观赏植物具有重要意义。本研究选取夏蜡梅典型分
布地 8 个群体，对其 22 个表型性状进行了系统调查
与分析，揭示出夏蜡梅自然群体的表型变异特征及

变异规律，为进一步进行种质创新及合理开发利用

奠定基础。

1 材料与方法
1. 1 群体选取及试验材料的采集
夏蜡梅主要分布地在浙江西北部及东部，集中

于临安县的顺溪、颊口、龙岗及天台龙溪乡一
带
［19--20］，分布地植被类型以亚热带常绿阔叶林为

主，位置较集中于海拔 600 ～ 900 m 的中山溪沟两
侧。顺溪是夏蜡梅种群的分布中心之一，数量多、群
落保存较为完整，大明山风景旅游因夏蜡梅而闻名，

该地专门辟有夏蜡梅保护区。实地调查中，在与天
目山清凉峰东坡相接壤的安徽绩溪龙须山附近发现

有夏蜡梅群落分布
［21］。汇总所有有关夏蜡梅分布

的具体资料，选取全分布地 8 个有代表性群体，分别
于 2008 年 5 月夏蜡梅花期、9—10 月果期对花部、
果部以及种子性状进行了系统调查与采集。各群体
相对地理位置见图 1，群落基本情况见表 1。

图 1 夏蜡梅调查群体位置示意图
Fig. 1 Map of the location of sampled populations of S. chinensis

表 1 夏蜡梅采样群落基本情况
Tab. 1 Geographic location and community types of the sampled populations of S. chinensis

群体编号 地点 经纬度 海拔 /m 坡向 坡度 /(°) 群落类型

P1 浙江临安大明山西坑 30°02′N，118°58′E 459 ～ 659 东北坡 30 檫木—夏蜡梅群落
P2 浙江临安大明山景区 30°02′N，118°59′E 664 ～ 929 东北坡 30 夏蜡梅灌丛

P3 浙江临安顺溪乡横源 30°02′N，118°57′E 822 ～ 830 北坡 45 化香—夏蜡梅群落
P4 浙江临安颊口镇前坑 30°05′N，119°01′E 599 ～ 626 西北坡 50 杉木—夏蜡梅群落
P5 浙江临安清凉峰马啸 30°08′N，118°54′E 747 ～ 767 东北坡 50 杉木—夏蜡梅群落
P6 浙江临安顺溪乡直源 30°03′N，118°56′E 715 ～ 864 东北坡 30 小叶青冈—夏蜡梅群落
P7 安徽绩溪龙须山 30°03′N，118°41′E 854 ～ 908 东北坡 30 化香—夏蜡梅群落
P8 浙江天台大雷山 28°59′N，120°46′E 714 ～ 725 东北坡 25 杉木—夏蜡梅群落

注:檫木(Sassafras tzumu)、化香( Platycarya strobilacea)、杉木(Cunninghamia lanceolata)、小叶青冈(Quercus myrsinaefolia)。

夏蜡梅花期自 5 月下旬一直延续至 6 月初，但
同一植株花基本是顺次开放的，为达到观测的准确

性，尽量避免因花开放时期不同造成花径大小差异，

确定选择完全开放的花朵测定花径、花被片各项指
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标;叶片测定选用枝条顶部以下第 3 ～ 4 片叶，以达
到测量标准的统一。此外，夏蜡梅外被片分 3 轮，测
定时选取最内轮 3 片测定长、宽分别取平均值，内被
片测定选取中等大小的 3 片测定长、宽取平均值。
1. 2 测定方法
每群体选取 10 株个体采样，株间距大于 10 m，

每株采集 5 朵完全开放的花朵测量花径、花梗长、花
被片(外被片、内被片)长、宽等各项数据指标，计数
外被片、内被片以及可育雄蕊数目，同时记录花色并
拍照;每株采取枝条顶部以下第 3 ～ 4 片叶共 5 片
叶，测定叶长、叶宽;果实采集每群体选取 20 株，每
株采集 3 个果实测定果长、果宽，称取果实重量;将
每株采集的 3 个果实种子取出混合后随机采取 3 粒
种子测定种长、种宽，称量单粒种子重。以上测定
中，长度测量均采用电子游标卡尺(测量精度 0. 01
mm)，果实重量、单粒种子重以电子天平进行测定
(测量精度 0. 01 g)。
采集群体内 5 个地点 0 ～ 20 cm土样带回，混合

后测试土壤有机质含量、水解氮、速效磷、土壤 pH
值、土壤电导值、含盐量及田间持水量等土壤指
标
［22］。

1. 3 统计分析方法
对各性状采用巢式设计方差分析比较群体内和

群体间的差异显著性
［23--25］，线性模型为:Yijk = μ +

Si + Ti( j) + εij (k)，式中:Yijk为第 i 个群体第 j 个单株
第 k 个观测值，μ 为总平均值，Si 为群体间效应值，

Ti( j)为群体内单株效应值，εij (k) 为随机误差。以表
型分化系数(Vst) 反映群体间表型分化

［26］。Vst =
σ2

t / s /(σ
2
t / s + σ

2
s)，式中:σ

2
t / s为群体间的方差分量，σ

2
s

为群体内的方差分量。
利用 EXCEL2003 计算各表型性状的平均值及

变异系数 CV。采用 DPS 软件，对夏蜡梅各表型性
状之间以及各表型性状和采集点的地理生态因子进

行相关分析，同时采用欧氏距离系数，非加权配对算

术平均法(UPGMA)进行聚类分析［27］。

2 结果与分析
2. 1 花色表型变异
夏蜡梅花被片具有二型性，外被片稍大呈花瓣

状，白色边缘淡紫红色;内被片肉质较厚，白色，中部

以下淡黄色，基部散生有紫色斑点。外被片无论从
大小或是形态与内被片均显著不同，而夏蜡梅花色

一般指的是外被片颜色。调查中发现夏蜡梅花色在
同一群体呈现自纯白至粉红多种颜色的过渡，大体

由浅至深可划分 4 种基本颜色:白、浅粉、粉、粉红。
在不同群体间各花色比例各有不同(图 2):如大明

山 2 个群体与天台大雷山群体未见有粉红色花出
现，而以白色花(天台大雷山)与浅粉色花(大明山

群体)居多;在顺溪直源、横源、前坑、清凉峰马啸以
及安徽龙须山群体的夏蜡梅花覆盖由白至粉红的所

有花色类型，清凉峰马啸群体夏蜡梅以粉红色花占

的比例最大(45% )，龙须山群体的夏蜡梅仅有个别
粉红色花植株存在(5% )。花色在同一植株上基本
表现为同一种花色，因此应该作为稳定的表型性状

代表个体间差异。

图 2 夏蜡梅不同群体花色比例分布
Fig. 2 Distribution pattern of outer-perianth

color among populations of S. chinensis

2. 2 表型数量变异特征
夏蜡梅花部、叶部、果实、种子等表型性状在群

体间和群体内的差异分析见表 2。22 个表型性状
中，除外被片数目在群体间与果实长宽比在群体内

差异不显著外，其余 20 个性状在群体间与群体内差
异均达到了极显著水平，表明夏蜡梅表型性状无论

在群体间或是群体内均存在广泛的变异。
各性状平均值及变异系数见表 3。天台大雷山

群体(P8)夏蜡梅在花梗长、内被片数、内被片形状
指数(长宽比)以及叶宽、叶柄长、果宽、单粒种子
重、种长、种宽等性状数值平均值均为最大，而在花
径、外被片长、外被片宽、外被片形状指数(长宽
比)、内被片宽、果长、果实形状(长宽比)等性状数
值最小，与其他群体显著区别，表明该群体花小、外
被片稍圆，果实形状趋短(果实长宽比小)，种子个

体最大、重量最重。花径最大的群体为浙江清凉峰
夏蜡梅群体，平均值达到 69. 40 mm，与天台群体相
差 12. 54 mm，可知夏蜡梅群体间花大小差别非常
显著。
从群体间各性状变异系数的平均值看:天台大

雷山群体(P8)夏蜡梅群体变异系数最大，说明该群
体性状值离散程度大，变异最为丰富;其次为临安大

明山 2 个群体(P1、P2)，变异系数在 13. 00%以上;
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而性状变异幅度最小的为安徽龙须山群体(P7)，仅 为 9. 76%，该群体表型多样性相对较低。

表 2 夏蜡梅群体间群体内表型性状方差分析结果
Tab. 2 Analysis of variance of phenotypic traits among and within populations of S. chinensis

性状
均方(自由度) F

群体间 群体内 机误 群体间 群体内

花径 FW 849. 41(7) 155. 85(72) 24. 12(320) 5. 45 6. 46

花梗长 FP 517. 45(7) 267. 36(72) 89. 74(320) 1. 94 2. 98

外被片数 ON 3. 23(7) 2. 99(72) 0. 92(320) 1. 08 3. 29

外被片长 OL 167. 82(7) 32. 28(72) 5. 91(320) 5. 20 5. 47

外被片宽 OW 103. 91(7) 24. 10(72) 4. 54(320) 4. 31 5. 30

外被片长宽比 OR 0. 13(7) 0. 02(72) 0. 01(320) 6. 20 2. 02

内被片数 IN 20. 88(7) 1. 67(72) 0. 75(320) 12. 48 2. 23

内被片长 IL 6. 15(7) 3. 36(72) 0. 96(320) 1. 83* 3. 49

内被片宽 IW 22. 28(7) 4. 41(72) 0. 75(320) 5. 06 5. 91

内被片长宽比 IR 0. 23(7) 0. 03(72) 0. 01(320) 7. 10 3. 05

可育雄蕊数 FN 127. 95(7) 6. 54(72) 2. 09(320) 19. 56 3. 14

叶长 LL 1 811. 21(7) 682. 36(72) 188. 35(320) 2. 65 3. 62

叶宽 LW 1 048. 62(7) 237. 93(72) 92. 96(320) 4. 41 2. 56

叶长宽比 LR 0. 21(7) 0. 04(72) 0. 02(320) 5. 57 1. 88

叶柄长 LP 31. 37(7) 6. 33(72) 1. 88(320) 4. 95 3. 37

果长 GL 226. 66(7) 28. 24(152) 15. 99(320) 8. 02 1. 76

果宽 GW 93. 59(7) 13. 37(152) 9. 35(320) 7. 00 1. 43

果实长宽比 GR 2. 37(7) 0. 09(152) 0. 07(320) 25. 71 1. 24
种子重 ST 0. 039 0(7) 0. 003 1(152) 0. 000 5(320) 12. 64 5. 96

种子长 SL 30. 31(7) 1. 73(152) 0. 33(320) 17. 49 5. 29

种子宽 SW 7. 53(7) 0. 36(152) 0. 18(320) 20. 81 2. 00

种子长宽比 SR 0. 62(7) 0. 05(152) 0. 02(320) 13. 25 2. 15

注:表示差异极显著(P < 0. 01)，* 表示差异显著(P < 0. 05)，表 5 同此。

表 3 夏蜡梅表型性状平均值及变异系数
Tab. 3 Mean values and coefficients of variation of phenotypic traits of S. chinensis populations

性状

群体

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8
珋x CV/% 珋x CV/% 珋x CV/% 珋x CV/% 珋x CV/% 珋x CV/% 珋x CV/% 珋x CV/%

CV /%

FW 62. 10ABC 10. 70 61. 87BC 16. 10 63. 70ABC 8. 42 65. 48AB 7. 90 69. 40A 6. 23 65. 82AB 7. 02 69. 07AB 6. 00 56. 86C 20. 25 10. 33
FP 24. 79AB 56. 80 20. 78AB 55. 50 22. 58AB 63. 50 24. 57AB 51. 20 20. 70AB 37. 53 22. 90AB 31. 50 18. 52B 30. 05 29. 03A 40. 81 45. 87
ON 12. 30A 12. 30 12. 30A 12. 40 12. 00A 8. 99 12. 10A 7. 85 12. 60A 6. 99 12. 40A 6. 72 12. 60A 4. 77 12. 70A 10. 73 8. 85
OL 29. 03BCDE 11. 20 29. 20BCDE 15. 50 29. 45ABCD 8. 69 29. 45ABC 9. 37 30. 43AB 5. 91 30. 82AB 7. 32 32. 62A 6. 86 26. 18CE 18. 57 10. 43
OW 22. 07C 11. 30 22. 35BC 17. 40 22. 05C 11. 10 23. 40ABC 10. 10 25. 48A 9. 87 22. 45BC 10. 52 25. 08AB 8. 62 21. 78C 18. 29 12. 14
OR 1. 32AB 5. 30 1. 32AB 8. 36 1. 35AB 11. 10 1. 30AB 6. 15 1. 27BC 8. 33 1. 38A 8. 86 1. 30AB 5. 38 1. 21C 11. 97 8. 18
IN 10. 12AB 7. 37 9. 34C 10. 30 9. 20C 9. 35 8. 30D 11. 20 9. 56BC 10. 81 8. 84CD 12. 17 9. 16C 10. 19 10. 28A 10. 41 10. 22
IL 13. 79A 12. 90 13. 06A 8. 19 13. 76A 7. 85 13. 53A 5. 69 13. 71A 6. 25 13. 44A 4. 29 14. 01A 4. 62 13. 02A 14. 61 8. 06
IW 11. 69AB 16. 90 10. 69AB 13. 80 10. 78AB 6. 52 9. 92B 6. 85 10. 32B 8. 66 9. 84B 8. 38 10. 60AB 7. 84 9. 59B 15. 04 10. 49
IR 1. 18C 13. 60 1. 24BC 9. 71 1. 28ABC 7. 81 1. 37A 5. 84 1. 33AB 7. 80 1. 37A 7. 43 1. 33AB 6. 77 1. 37A 13. 45 9. 05
FN 19. 48A 9. 74 18. 94A 9. 56 16. 32B 7. 66 14. 42C 8. 95 17. 10B 8. 46 16. 16B 9. 87 16. 70B 6. 65 16. 72B 16. 17 9. 63
LL 134. 80B 13. 90 142. 20AB 12. 30 151. 50A 9. 81 153. 00A 9. 22 146. 60AB 11. 26 149. 40AB 9. 55 143. 30AB 12. 28 149. 70AB 12. 87 11. 40
LW 86. 58B 13. 90 87. 83B 14. 40 93. 14AB 11. 00 95. 04AB 10. 40 91. 51AB 11. 19 92. 45AB 9. 50 97. 93A 10. 85 99. 92A 12. 51 11. 71
LR 1. 56AB 10. 70 1. 63A 9. 00 1. 64A 9. 14 1. 62A 8. 61 1. 61A 12. 53 1. 62A 8. 72 1. 46B 7. 20 1. 50B 9. 62 9. 44
LP 10. 10ABC 18. 00 9. 97ABC 15. 60 9. 57BC 12. 70 10. 60ABC 12. 80 9. 27C 15. 63 9. 12C 16. 24 10. 82AB 15. 33 11. 40A 20. 51 15. 85
GL 37. 74B 12. 40 39. 57AB 13. 40 37. 73B 11. 90 40. 70A 11. 30 37. 78B 8. 82 40. 17AB 12. 62 40. 08AB 10. 02 34. 82C 11. 30 11. 46
GW 19. 32C 15. 00 19. 75BC 16. 90 18. 73C 17. 60 19. 01C 18. 10 21. 14AB 12. 58 18. 31C 21. 01 21. 21AB 16. 22 21. 84A 13. 33 16. 35
GR 1. 97C 10. 20 2. 03C 13. 10 2. 05BC 15. 30 2. 19AB 14. 90 1. 81D 11. 31 2. 21A 17. 65 1. 93CD 16. 33 1. 61E 10. 36 13. 65
ST 0. 26BCD 14. 20 0. 29ABC 9. 46 0. 29D 13. 70 0. 31BCD 13. 20 0. 27CD 10. 80 0. 29AB 12. 60 0. 27CD 10. 00 0. 34A 14. 40 12. 30
SL 13. 19C 6. 86 13. 87B 6. 34 13. 48C 6. 84 14. 17B 6. 68 12. 74B 5. 15 13. 46A 7. 76 13. 53B 5. 73 15. 10A 5. 85 6. 40
SW 6. 13D 9. 87 6. 70AB 6. 28 6. 70AB 9. 48 7. 16BC 6. 81 6. 99ABC 7. 06 6. 88D 4. 94 6. 89CD 5. 47 7. 29A 6. 50 7. 05
SR 2. 17A 10. 50 2. 08AB 6. 97 2. 03BC 10. 70 1. 99BC 7. 95 1. 83D 7. 27 1. 96C 7. 76 1. 97BC 7. 62 2. 08AB 8. 41 8. 40

CV /% 13. 81 13. 66 12. 68 11. 41 10. 47 11. 02 9. 76 14. 36 12. 15

注:FW、FP、OL、OW、IL、IW、LL、LW、LP、GL、GW、SL、SW单位为 mm，ST单位为 g;表中 A ～ D表示经邓肯氏新复极差法检验在 0. 01 水平上差异显著性，有相同字母代
表差异不显著，反之则差异极显著。

所有 22 个表型性状变异幅度在 6. 40% ～
45. 87% 之间，平均为 12. 15% ;最大的花梗长为

45. 87% ;内、外被片性状的变异幅度相当(平均变
异系数分别为 9. 45%与 9. 90% );叶部性状变异较
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大，平均变异系数为 12. 10% ;果实变异平均值为
13. 82% ;种子性状变异最小，平均变异系数为
8. 54%。综合分析，夏蜡梅表型性状变异排序为花
梗长 >果实 >叶部 >花径 >内外花被片 >种子，种
子性状相对较为稳定，而花梗长与果部性状变异较

大，无论在群体间或是群体内个体间差异均较大，性

状最不稳定。这与张文标等［18］对不同生境夏蜡梅
果实、种子形态变异调查结果基本一致，种子形态性
状的表型变异较果实小，夏蜡梅种子表型相对较为

稳定。
2. 3 群体间表型分化
按巢式设计将表型变异加以分解，分别计算群

体间、群体内方差分量占总变异的百分比，结果见表
4。22 个表型性状平均，群体间表型方差分量占总
变异的 19. 34%，群体内方差分量占总变异的
25. 67%。群 体 间 表 型 分 化 系 数 在 1. 14% ～
85. 07%，最大的是果实形状指数(长宽比)，最小的
为外被片数目，其中群体间变异大于群体内变异

(Vst > 50% )的性状有内被片数目、可育雄蕊数、果
实形状指数(长宽比)、种宽等，其余性状均是群体
间变异小于群体内变异或相当。群体间平均表型分
化系数为 41. 87%，小于群体内变异(58. 13% )，群
体内变异是夏蜡梅表型变异的主要来源。

表 4 夏蜡梅表型性状方差分量及群体间表型分化系数
Tab. 4 Variance components and differentiation coefficients of phenotypic traits among populations of S. chinensis

性状
方差分量 方差分量百分比 /%

群体间 群体内 机误 群体间 群体内 机误
Vst /%

FW 13. 871 2 26. 350 0 24. 120 21. 56 40. 95 37. 49 34. 49
FP 5. 001 8 35. 524 0 89. 740 3. 84 27. 27 68. 89 12. 34
ON 0. 004 8 0. 415 0 0. 915 0. 36 31. 09 68. 55 1. 14
OL 2. 710 8 5. 274 0 5. 910 19. 51 37. 96 42. 53 33. 95
OW 1. 596 2 3. 912 0 4. 540 15. 89 38. 93 45. 18 28. 98
OR 0. 002 2 0. 002 2 0. 010 15. 04 15. 32 69. 64 49. 54
IN 0. 384 2 0. 184 0 0. 750 29. 15 13. 96 56. 90 67. 62
IL 0. 055 8 0. 480 0 0. 960 3. 73 32. 09 64. 18 10. 41
IW 0. 357 4 0. 732 8 0. 746 19. 46 39. 91 40. 63 32. 78
IR 0. 003 9 0. 004 4 0. 010 21. 23 24. 07 54. 70 46. 86
FN 2. 428 2 0. 891 0 2. 085 44. 93 16. 49 38. 58 73. 16
LL 22. 577 0 98. 802 0 188. 350 7. 29 31. 90 60. 81 18. 60
LW 16. 213 8 28. 994 0 92. 960 11. 73 20. 98 67. 28 35. 87
LR 0. 003 4 0. 003 6 0. 019 12. 94 13. 87 73. 19 48. 28
LP 0. 500 8 0. 890 2 1. 879 15. 31 27. 22 57. 46 36. 00
GL 3. 307 0 4. 083 0 15. 990 14. 14 17. 46 68. 39 44. 75
GW 1. 337 0 1. 340 0 9. 350 11. 12 11. 14 77. 74 49. 94
GR 0. 038 0 0. 006 7 0. 070 33. 14 5. 81 61. 05 85. 07
ST 0. 000 6 0. 000 9 0. 000 5 30. 45 44. 11 25. 45 40. 84
SL 0. 476 3 0. 466 7 0. 330 37. 42 36. 66 25. 92 50. 51
SW 0. 119 5 0. 060 0 0. 180 33. 24 16. 69 50. 07 66. 57
SR 0. 009 6 0. 008 3 0. 022 23. 94 20. 89 55. 16 53. 40
平均 19. 34 25. 67 54. 99 41. 87

2. 4 表型性状与生态因子间相关性
夏蜡梅各表型性状与分布地经度、纬度、海拔等

地理因子以及实测土壤因子(土壤有机质、水解氮、
速效磷、速效钾、pH、电导值、盐分含量、田间持水
量)进行相关性分析，结果见表 5。表型性状中，花
部性状及果部、种子性状与经度、纬度相关明显。其
中花径(FW)与外被片长(OL)及外被片长宽比(OR)

变化趋势一致，分别与经度呈显著负相关，与纬度呈

显著正相关;花梗长正相反，与经度呈极显著正相

关，与纬度呈显著负相关。种子性状中，种长和种子
重与经度呈极显著正相关，与纬度呈显著负相关。
显示由西向东、由北向南夏蜡梅花逐渐变小，外被片

变得短而圆，花梗则变长，种子变长且重量偏重。花
的重要组成部分外被片与花径最为相关(结果未列

出)，其变化趋势与花径变化一致，同时外被片形状

(长宽比)也随之发生相应变化。经度、纬度对表型
变异的影响归根结底是与当地气候，特别是温度、光
照、水分状况等密切相关的，在低纬度地区(天台)
夏蜡梅种子生长、成熟所接受的积温显然高于高纬
度地区，种子积累的干物质量多，因而该地种子也最

重，当然也有可能受遗传因素影响。各地理因子中
海拔对表型变异的影响不明显，这可能与夏蜡梅分

布基本在海拔 600 m 以上，各群体海拔梯度不很明
显有关。
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与分布地土壤因子的相关性分析结果表明，与

夏蜡梅生殖有关的可育雄蕊数随土壤有机质、水解
氮含量等增加呈减少的趋势，而植株营养生长叶片

则随之增加，说明土壤氮素营养水平促进营养生长

而抑制生殖生长，这与普遍的土壤营养与植株生长

关系结论一致
［28］。

表 5 夏蜡梅表型性状与地理土壤因子间相关分析
Tab. 5 Correlation coefficients of phenotypic traits and geo-soil factors of S. chinensis

性状 经度 纬度 海拔 有机质 水解氮 速效磷 速效钾 pH 电导值 盐分含量
田间

持水量

FW － 0. 741 7* 0. 745 9* 0. 357 5 0. 482 0 0. 623 3 0. 466 6 － 0. 180 1 － 0. 047 6 0. 511 2 0. 511 3 0. 322 3

FP 0. 844 5 － 0. 762 0* － 0. 617 6 － 0. 065 8 － 0. 291 0 － 0. 375 6 0. 520 5 － 0. 381 7 － 0. 471 6 － 0. 471 8 0. 103 1

ON 0. 401 2 － 0. 539 3 0. 259 7 － 0. 326 4 － 0. 246 2 0. 078 1 0. 122 3 0. 191 2 － 0. 106 9 － 0. 106 4 － 0. 531 7

OL － 0. 778 7* 0. 770 6* 0. 383 3 0. 391 1 0. 563 5 0. 471 7 － 0. 274 9 － 0. 013 7 0. 448 5 0. 448 7 0. 222 2

OW － 0. 399 6 0. 393 0 0. 292 3 0. 332 0 0. 361 2 0. 186 0 － 0. 135 3 0. 244 8 0. 483 8 0. 484 0 0. 168 2

OR － 0. 752 9* 0. 740 8* 0. 237 1 0. 147 4 0. 410 4 0. 531 6 － 0. 255 9 － 0. 386 8 0. 048 5 0. 048 4 0. 126 2

IN 0. 435 0 － 0. 585 9 － 0. 155 2 － 0. 656 9 － 0. 744 3* － 0. 535 2 － 0. 054 1 0. 335 6 － 0. 110 9 － 0. 110 6 － 0. 504 4

IL － 0. 641 9 0. 599 3 0. 155 0 0. 258 1 0. 301 1 0. 167 8 － 0. 324 8 － 0. 068 0 0. 527 8 0. 527 9 0. 235 8

IW － 0. 553 0 0. 472 0 － 0. 035 7 － 0. 322 5 － 0. 331 3 － 0. 349 0 － 0. 601 4 0. 311 0 0. 281 6 0. 281 5 － 0. 085 9

IR 0. 408 2 － 0. 333 8 0. 235 5 0. 654 9 0. 656 0 0. 559 2 0. 734 3* － 0. 389 7 0. 100 3 0. 100 4 0. 347 8

FN － 0. 198 4 0. 050 8 － 0. 088 2 － 0. 869 0 － 0. 789 9* － 0. 475 3 － 0. 641 9 0. 459 9 － 0. 243 5 － 0. 243 3 － 0. 663 1

LL 0. 339 5 － 0. 217 6 0. 184 2 0. 829 6* 0. 734 6* 0. 430 3 0. 822 9* － 0. 317 3 0. 316 8 0. 316 6 0. 649 4

LW 0. 597 1 － 0. 598 4 0. 300 9 0. 353 9 0. 281 6 0. 301 1 0. 542 7 － 0. 079 4 0. 164 7 0. 164 8 0. 051 4

LR － 0. 361 9 0. 486 2 － 0. 161 8 0. 407 3 0. 389 7 0. 053 2 0. 178 3 － 0. 181 5 0. 138 7 0. 138 3 0. 589 0

LP 0. 688 5 － 0. 670 1 － 0. 188 0 － 0. 309 3 － 0. 484 2 － 0. 380 4 － 0. 043 0 0. 237 1 － 0. 344 9 － 0. 344 9 － 0. 365 2

GL － 0. 692 4 0. 777 8* 0. 159 1 0. 245 4 0. 449 1 0. 462 2 － 0. 410 1 － 0. 210 0 － 0. 095 2 － 0. 095 2 0. 119 9

GW 0. 488 7 － 0. 590 5 0. 197 4 － 0. 250 2 － 0. 330 4 － 0. 212 0 0. 099 2 0. 494 5 0. 111 1 0. 111 4 － 0. 392 7

GR － 0. 624 8 0. 736 4* － 0. 022 4 0. 330 5 0. 493 0 0. 431 7 － 0. 205 7 － 0. 475 0 － 0. 126 6 － 0. 126 9 0. 329 1

ST 0. 884 3 － 0. 793 4* － 0. 137 2 0. 188 4 0. 023 9 － 0. 033 0 0. 691 1 － 0. 149 7 － 0. 269 4 － 0. 269 5 0. 111 6

SL 0. 869 7 － 0. 810 4* － 0. 159 1 － 0. 130 2 － 0. 270 7 － 0. 164 9 0. 358 2 － 0. 009 6 － 0. 460 9 － 0. 461 0 － 0. 202 7

SW 0. 574 8 － 0. 490 3 0. 187 3 0. 530 1 0. 433 7 0. 278 3 0. 697 0 － 0. 064 0 0. 110 2 0. 110 2 0. 277 3

SR 0. 270 8 － 0. 294 7 － 0. 406 1 － 0. 701 9 － 0. 759 4* － 0. 510 0 － 0. 391 5 0. 059 8 － 0. 586 1 － 0. 586 3 － 0. 481 6

图 3 夏蜡梅天然群体表型性状聚类结果
Fig. 3 UPGMA cluster based on 22 phenotypic

traits of S. chinensis populations

2. 5 表型聚类分析
利用欧式平均距离及非加权算术平均法

(UPGMA)对夏蜡梅 22 个表型性状进行了聚类分析
(图 3)。根据聚类结果，8 个夏蜡梅群体可分为 4
大类群，分别是大明山两群体距离较近，聚为一类;

颊口前坑与顺溪直源群体最先聚在一起并与顺溪横

源群体聚为一类;分别位于天目山清凉峰东、西坡的
马啸与龙须山群体聚为一类;而距离上述群体最远

的天台大雷山群体被单独聚为一类。总体聚类显

示，天台大雷山群体与近临安群体(包括安徽龙须

山群体)距离最远。

3 讨 论

3. 1 表型分析与其他遗传标记结果的比较
利用表型(形态)性状研究遗传变异方法简便

易行，能够快速检测群体遗传多样性水平
［24］，因此

被广泛应用于多种植物天然群体的变异研究

中
［25，29］。已有采用生化 (等位酶) 及分子标记
(RAPD、ISSR)手段对夏蜡梅种内遗传变异进行了
部分揭示

［14--17，30］，而表型作为基因型的外部表现，

可以与其他标记互为补充、相互印证，但结果并不完
全一致。生化(等位酶)分析或是 RAPD 分子标记
结果均显示夏蜡梅物种水平上的遗传多样性非常之

低
［14--15］，而利用 ISSR标记分析的结果却相反，认为
夏蜡梅物种水平存在较高的遗传多样性

［30］，多态性

位点百分率高达 73. 08%。产生不同结果的原因一
方面可能与采样群体数及研究方法不同有关，RAPD
分析了 3 个群体(临安大明山、顺溪与天台大雷山
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群体)，而 ISSR 对 10 个群体(包括大明山、前坑、双
石边在内的临安 8 个群体与天台大雷山 2 个群体)
遗传多样性进行了分析，群体数少则导致种的遗传

多样性偏低;此外，与等位酶、RAPD 标记相比较，
ISSR标记显示的多态性位点更为丰富［31］。另一方
面，作为第三纪孑遗植物，夏蜡梅经历长期的历史演

化，其本身种内遗传变异及分布就比较复杂，甚至微

小生境差异都有可能导致遗传多样性分布水平的不

同
［32］。本研究结果显示夏蜡梅天然群体表型变异
丰富(CV值变动于 6. 40% ～ 45. 87% )，但形态变异
易受环境影响，不一定代表真正的遗传变异，由于群

体内取样数偏少，测得的群体内变异水平可能偏大，

造成表型与遗传变异水平的不一致
［4］。然而不同

标记所揭示的夏蜡梅群体间分化结果基本一致，临

安分布的群体间距离相对较近，群体间分化水平不

高;而对于距离较远的天台与临安群体间的遗传分

化，不同遗传标记得出了相似的结论。生境的片段
化阻碍了两地间夏蜡梅基因的交流，由基因突变、遗
传漂变以及长期的自然选择使得两地间夏蜡梅发生

强烈的遗传分化
［30］，无论在表型性状或是其他遗传

标记变异分析都得到了反映。
3. 2 表型变异与繁育系统的关系
在群体水平上影响遗传变异大小的因素包括:

繁育体系、分布范围、生活型、传粉机制和种子散播
机制等

［33］。异花授粉植物的遗传多样性显著高于
自花授粉植物

［34］。夏蜡梅的自然繁育系统以异交
为主、自交亲合，为混合交配系统［35］。异交主要依
赖昆虫传粉，单花产花粉数多，采用“集中开花模
式”以吸引更多昆虫在不同植株间传递花粉，在缺
少有效传粉者时也可自花授粉，作为繁殖的后备保

障。数据显示夏蜡梅异交授粉结实率(65. 06% )远
高于自花授粉结实率(24. 62% )，较高的异交率使
得夏蜡梅群体内个体间频繁的基因交流，保证一定

的遗传杂合度，促成其广泛的变异，于外在表型与内

在分子标记所揭示的基因多样度上都有所反映
［30］;

另一方面，从种群适应与进化的角度，夏蜡梅能够自

第三纪保留至今，与其天然异交保存丰富的变异，防

止因自交衰退而导致种群生活力下降有一定关

系
［36］。因此，夏蜡梅表型变异与其繁育系统是密切
相关的，其变异的保持对于维持种群稳定也是必

须的。
3. 3 表型变异的适应特征
植物表型具有一定的可塑性，称为环境饰变，即

因环境条件的改变而使植物产生相应变化，表型可

塑性是植物适应环境的一种重要方式。区分表型变
异有多大程度上是由遗传因子决定的，这具有一定

难度，可能需要经过有性世代或者将不同来源个体

置于同一环境中加以比较才能够得出可信的结论。
夏蜡梅表型变异呈现一定的梯度变化，体现了不同

环境(光照、温度、降雨量以及土壤养分状况等)下
夏蜡梅的一种适应特征，分布于不同群体间的表型

变化很大程度上与环境作用直接相关，反映了群体

在不同环境中的适应状况
［37］。由于地理与生殖隔

离，群体间基因交流不频繁而使不同群体间发生遗

传分化，反映在表型上出现差异;而同一群体内夏蜡

梅变异也同样体现了适应环境的特征，因为复杂的

环境变化下只有保证群体内足够多的遗传变异才能

够维持群体稳定。相比较而言，群体内个体间的生
境差异相对群体间小得多，其差异中环境影响所占

的比例极其微小，而更多可能受植株内在遗传因子

所决定，但还需进一步研究群体内部遗传变异的模

式与空间分布格局，以及与表型性状的关系，才能够

充分揭示群体内表型变异产生的真正原因。
3. 4 表型变异的分布特征
通过对夏蜡梅 8 个分布地表型聚类分析，夏蜡

梅表型变异分布依地理距离而聚类，与其他遗传标

记的聚类结果基本吻合
［14--15，30］，从形态的角度再一

次证明了夏蜡梅天然变异连续性分布的特征。天台
群体距离最远单独成为一类，而临安周边的 7 个群
体组成另一大类，生境的片段化阻碍了基因交流，各

群体内部由于遗传漂变、自然选择而导致不同的遗
传分化，距离近的群体因昆虫或风力传粉群体间基

因交流可能性较大，因而遗传关系也相对较近。
虽然表型是遗传型与环境共同作用的结果，但

丰富的表型必然与遗传变异有一定联系。夏蜡梅天
然群体表型变异，特别是花色、花径等重要园艺性状
的广泛变异为进一步进行品种选育奠定了物质基

础。充分利用夏蜡梅天然群体的表型变异，选育不
同观赏类型的品种将是开发夏蜡梅这一我国特有珍

稀野生花卉、扩大其园林应用的下一个重要目标。
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