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天然片断生境中山姜(Alpinia japonica)种群遗传结构 
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摘要：理论和实验研究表明片断化是导致生物多样性丧失的主要因素之一，但有关研究基本上集中在人类活动引发的片断化生 

境体系中。由于长期气候变化以及地形等因素的影响，一些物种的种群之间天然情况下就存在隔离，对这些种群进行研究可以 

弥补人类活动引起的片断化体系经历时间较短的不足。山姜是一个喜湿耐荫的多年生植物，分布在热带亚热带地区，由于气候 

和地形原因，该物种在浙江东部呈现天然片断化状态 ，如在浙江天童森林公园及其周边地区，仅分布在少数几个沟谷中。以这 

些种群为对象，采用 RAPD标记分析经历长期天然片断化山姜种群遗传多样性程度和遗传分化格局。7条 RAPD引物获得了 

69个位点 ，其中多态位点 68个。种群水平遗传多样性较高，多态位点百分比、期望杂合度和 Shannon多样性指数分别为 

78．81％ ～85、51％、0．3170～0．3430、0．4560～0．4914，这与其异交的繁殖方式有关，同时与山姜克隆生长，每个世代维持的时间 

长，种群更新降低也有关系。遗传变异大多分配在种群内，但种群问遗传分化达到显著程度， ，为0．297，计算的基因流中等， 

为0．592，不足以克服长期遗传漂变导致的种群分化，Mantel检验表明遗传距离与空间距离不存在相关关系，显示了长期片断化 

状态下遗传漂变的作用。 
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Abstract：Fragmentation is the process that a large continuous habitat is destructed into a couple of small，spatially isolated 

habitats．Theoretical and empirical studies have shown that habitat fragmentation is one of the most important threats leading 

to biodiversity loss．Isolated populations are prone to loss of genetic diversity and to local extinction，through genetic drift， 

inbreeding and decrease in rescue effect led by reduced gene flow．However．till now most studies concerning the genetic 

consequences of habitat fragmentation involve fragmentation systems caused by human disturbance． Long—term climatic 

changes or topography may also lead to habitat fragmentation and resuh in distinct isolation among populations．Such 

naturally fragmentation systems have experienced long—term  fragmentation， avoiding short history in anthropogenic 
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fragmentation systems．However，genetic structure populations of natural fragm entation has not been well checked．Alpinia 

japonica (Thunb．)Miq．(Zingiberaceae)is a perennial clonal species of tropical and subtropical areas．It is 

hermaphroditic，but it has two floral phenotypes and has a mechanism to decrease probability of pollination of the same 

floral phenotype．This species grows in wet and close forest habitats．In the subtropical area of eastern China，for example 

in eastern Zhejiang Province，the habitats are naturally patchy and restricted．We studied the genetic structure of naturally 

fragm ented populations in Tiantong Forest Parks using RAPD markers．Seven primers revealed 69 bands，among them 68 

were polymorphic． High genetic diversity was found within populations．The percentage of polymorphic loci，expected 

heterozygosity and Shannon inform ation index were 78．81％ 一 85．51％ ，0．3170 — 0．3430，0．4560 — 0．4914， 

respectively．Relatively high genetic diversity in A．japonica is coincided with its life history characteristics，i．e．， 

outcrossing，long—lived perennia1． Within population genetic variation is slightly higher than those of species of 

Zingiberaceae and means of outcrossers or long—lived perennial，indicating that genetic diversity has not apparently affected 

by fragmentation．This situation is due to the strong clonality，which prolongs the parental generation and reduces the 

turnover of generation．However，there is a signal of the consequences of long—term  fragmentation on genetic differentiation． 

Although fine scale in the present study，moderate and significant differentiation has been found among populations( 5r= 

0．297，P<0．01)．The differentiation is much higher than those with similar spatial scale．Furthermore，no isolation—by— 

distance pattern was found using Mantel test，indicating that genetic drift had overcome the impact of gene flow(0．592)． 

Key Words：naturally fragmented habitats；genetic diversity；genetic differentiation；Alpinia japonica(Thunb．)Miq 

生境片断化是指大而连续的生境变成空间相对隔离小生境的现象 J。这一过程中，生境面积减小、隔 

离程度增加带来的系列生态后果是导致生物多样性丧失的最主要因素之一l5 J。理论研究表明，种群变小、隔 

离增加降低种群有效大小和种群间基因流，遗传漂变的效应以及近交程度增加，其结果导致片断种群遗传多 

样性降低 、种群间遗传分化增加 J，再加上挽救效应(rescue effect)降低，增加了局域种群的绝灭风险 J。许 

多研究证实了这一预测，引起了人们的广泛关注。 

目前，绝大多数片断化相关研究针对由于人类活动引起的生境片断化，这类系统经历片断化的时间有限。 

除人类活动能够导致生境片断化以外，由于物种合适生境分布的不连续性，不少物种天然就处于片断化状态。 

天然片断化由自然过程控制，往往经历了很长的时间。例如，第四纪冰期后气温升高导致的海平面上升造就 

了舟山群岛，使原来连续分布的陆生生境成为岛屿生境 7]。对天然片断化种群的研究不仅可以揭示长期处 

于片断化状态下的生态后果，为预测人类活动引发的片断化后果提供依据；同时，对这类系统的研究，可以揭 

示物种在片断化状态下的适应进化格局。然而片断化对植物种群遗传结构的研究几乎都集中在人类影响导 

致的片断化体系 ，对天然片断化体系中植物种群遗传组成的了解不多_1 -17]。 

山姜(Alpiniajaponica(Thunb．)Miq．)是姜科(Zingiberaceae)山姜属多年生草本植物，两性花，但存在花 

柱卷曲的避免相同表型的自交  ̈ ，传粉动物为蜂类。山姜喜湿耐荫，分布在热带、亚热带地区。在我国中 

亚热带东部地区其生境基本上位于终年流水的沟谷林下。该区域季节性强，夏季往往较干旱，因此合适的生 

境往往与植被保存较好的大山体联系在一起，而浙江东部多为平原、低丘，少有中高山，山姜分布存在明显的 

间断性。本文以浙江东部天童地区的山姜天然片断化种群为对象，研究其种群遗传组成 ，了解长期处于片断 

化状态下植物种群遗传结构特征及其维持机制。 

1 材料和方法 

天童国家森林公园(29。48 N，121。47 E)位于浙江省宁波市鄞县境内，面积 349hm 加 。这里保存有我国 

东部少见的成熟常绿阔叶林，主要优势种包括栲树 (Castanopsis fargesii)、米槠 (C．carlesii)、苦槠 (C． 

sclerophylla)、石栎(Lithocarpus glaber)、云山青冈(Cyclobalanopsis nubium)、青冈(Cy．glauca)、木荷(Schima 

super60)等 。 
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前期调查表明，山姜仅分布在天童国家森林公园部分沟谷内，而在公园以外由于森林次生性强、山体不够 

大，且不少为石灰岩山丘，难以维持山姜生存所需的高湿生境，未见山姜分布。在天童国家森林公园内，山姜 

多分布在常年流水的沟谷及近沟谷底部山坡，山脊及其附近未见分布，成为种群的天然分界。由于合适生境 

有限，该地区山姜种群分布面积不大，个体数少，大的种群也仅约300个个体，小的仅数个个体，主要伴生种类 

有狗脊 、红凉伞以及乔木优势种的幼苗等。在前期调查基础上，选择了较大的4个种群(分别以 A、B、c、D表 

示)采样分析，小种群中由于可用的样本量少，带来较大误差，故未用。山姜具克隆生长能力，但扩散距离较 

近，间隔往往仅数厘米，为避免采到同一克隆的不同分株，样株间的距离大于 1 m。 

DNA提取采用改良的CTAB法进行 。山姜种群遗传组成采用 RAPDs进行分析，尽管 RAPD标记是显 

性标记，存在无法确定杂合个体以及稳定性不如微卫星标记等的不足，但只要加以控制，可以得到很好的结 

果，加之不需象微卫星标记那样筛选特异性引物且多态性比等位酶标记高得多，因而 RAPD标记在植物种群 

遗传组成研究中得到广泛应用 。经过筛选，获得了7条重现性好的引物 (S1200、S1233、S1379、$2077、 

$2100、$2077、$2159)，并由上海 Sangon合成。DNA扩增在美国 MJ公司生产的 PTC一220型 PCR仪上进行。 

PCR产物经 1．5％琼脂糖电泳分离、EB染色后，在 Bio—Rad凝胶成像仪上观察、拍照，记录各个体条带的有无， 

每个条带位置为一个位点。 

由于RAPD标记是显性标记，采用 Lynch和 Milligan∞ 的方法计算等位基因频率。多态位点百分比(P 、 

P鲫)、期望杂合度采用 TFPGA’ ，有效等位基因数目、Shannon多样性指数采用 Popgene_2 进行计算。种群间 

遗传差异采用 Nei’S 无偏遗传距离和遗传 ·致度衡量，采用 Mantel测试检验遗传距离与空间距离的关 

系 。利用 AMOVA。PREP软件 产生 AMOVA分析所需的数据文件，然后利用软件 AMOVA1．55_2 进行 

／ 1 、 

AMOVA分析。种群间基因流强度(Nm)采用公式Nm=f 一1 l／4计算，在RAPD标记中，一般用 替代 
ST ／ 

， 进行分析。 

2 结果 

天童国家森林公园内山姜具有较高的遗传多样性，7条引物得到了69个重现性好的位点中，其中多态位 

点为68个，有效等位基因数目为 1．7349，期望杂合度和 Shannon多样性指数分别达到0．4128和0．5948(表 

1)。 

表 1 天童国家森林公园山姜种群遗传多样性参数 

Table 1 Measurements of genetic diversity at population and global levels of Alpinia japonica in Tiantong National Forest Park 

P95：多态位点百分比(95％标 准)(Percentage of polymorphic loci at 95％ criterion)；P99：多态位点百分比(99％标准)(Percentage of 

polymorphic loci at 99％ criterion)；A ：有效等位基凶数 目(Effective number of alleles)；H ：期望杂合度 (Expected heterozygosity)；Shannon： 

Shannon多样性指数(Shannong information index) 

种群水平也具有较高的遗传多样性，多态位点百分比(P )为76．81％ ～85．51％，平均为 81．52％。有效 

等位基因数目平均为 1．5516(范围为 1．5310～1．5890)，期望杂合度和 Shannon多样性指数的均值分别为 

0．3286和0．4700，均以种群A最大(表 1)。尽管种群B的种群大小最小，但有效等位基因数目、期望杂合度 

和 Shannon多样性指数并不低，表明该种群各等位基因频率分布相对较均匀。 

遗传一致度和遗传距离表明种群 A和 D的亲缘关系最近，种群 B和 D之间最远(表 2)。从空间距离来 
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看，种群A和B、种群 C和D相隔较近，但它们分别与相隔较远种群先聚在一起(图1)，表明空间距离较近并 

不意味着遗传相似度高，Mantel检验也表明种群间遗传距离与空间距离不存在正相关。 

种群 Population A 

种群 Population D 

种群 Population B 

种群 Population C 

图1 天童国家森林公园四个山姜种群 UPGMA聚类图 

Fig．1 UPGMA of four populations of Alipinia japonica in Tiantong 

National Forest Park 

表2 天童国家森林公园4个山姜种群之间的 Nei氏无偏遗传距离 

(上三角)和遗传一致度(下三角) 

Table 2 Nei S(1978)unbiased genetic distance(above diagona1) 

and identity(below diagona1)between four populations of Alpinia 

japonica in Tiantong NationM Forest Park 

表3 天童国家森林公园4个山姜种群分子方差分析 

Table 3 Analysis of molecular vadance(AMOVA)for populations of Alpinia japonica in Tian tong National Forest Park 

山姜种群问的遗传分化程度较高，根据期望杂合度分配情况计算的种群遗传分化系数(G )为 0．204。 

AMOVA分析表明，尽管大多数遗传变异(70．34％)存在于各种群内(表 3)，但种群之间的遗传分化达到极显 

著程度(P<0．001)。分化程度( )为0．297，高于 G 据此计算的种群问基因流强度(Nm)仅为 0．592。 

3 讨论 

天童国家森林公园内山姜种群的遗传多样性较高，处于其他姜科植物遗传多样性的范围之内。例如，等 

位酶标记揭示的姜荷花(Curcuma alismatifolia)的遗传多样性也较高，P达到 100％，A为 2．86～4．00，而种群 

期望杂合度达0．621～0．653 。Islam等人 3̈ 0J利用 RAPD标记研究了孟加拉国莪术(Curcuma zedoaria)种 

群遗传多样性，种群水平上期望杂合度(H )平均为 0．264；印度姜黄属植物也如此 。山姜中较高的遗传多 

样性与其生物学习性有关。尽管山姜是两性花，但通过花柱卷曲避免了相同表型内的自交  ̈ ，异交率高， 

而异交物种的遗传多样性显著高于自交或?昆交种类的 ；山姜属于蜂媒传粉多年生植物，这类物种往往也具 

较高的遗传多样性 。 

尽管山姜种群长期处于片断化状态，但种群内仍维持了较高的遗传多样性(表 1)，这与山姜克隆生长特 

点有关，克隆生长延长了世代存续时间，降低了种群更新速度，遗传漂变的效应不易显现，较具相同世代长度 

的非克隆植物受片断化的影响要小。同时克隆生长使基因型不易从种群中丢失，有利于等位基因在种群内维 

持。这种通过克隆生长维持小种群中较高的遗传多样性在其他植物中也存在，甚至有的片断种群中没有实生 

苗的补充，在多个位点上全为杂合子  ̈。 

但从山姜种群间遗传分化和基因流还是可以看出天然片断化的效应。理论上讲，蜂媒传粉、动物散布种 

子的物种在本文研究的空间尺度上不应有较大的遗传分化。然而由于长期处于片断化状态，尽管基因流、遗 

传漂变、近交在每个世代带来的效应可能不大，但这些效应的后果随着时间的增加逐渐累积而变得明显。主 

要体现在两方面：一是小空间范围上种群间较高的遗传分化程度，100hm 范围内山姜种群的遗传分化程度 

(0．297)高于同科植物莪术孟加拉国境内种群的分化程度(0．283)[3o 3，这一分化程度也比其他小空间尺度上 

的分化大得多 ，33]，也高于异交物种(0．27)和多年生物种(0．25)的均值 。其二，距离较近种群之间的遗 
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传相似程度反而较相距较远种群之间的小，并且不存在距离隔离(isolation—by—distance)格局；由于不同生境之 

间没有明显的差异，选择所起的作用不大，因此反映了遗传漂变或近交的作用大于基因流的作用。天童及其 

周边地区人类活动形成的片断生境上红凉伞(Ardisia crenata var．bicolor)种群遗传结构具有类似的情形 。 

山姜天然片断化种群遗传结构表明，长期处于片断化状态的植物种群内遗传多样性并非总是较低，不同的物 

种反应会有所不同 。 

天然片断化种群内遗传多样性的高低也与种群历史有关，如果这些种群是第四纪冰期时的避难所，则即 

使处于片断化状态下，往往也维持了较高的遗传多样性；相反，若是冰期后新建立起来的种群，则遗传多样性 

较低，甚至由一个或少数几个基因型主导，在一些克隆生长能力强的物种中尤其如此。Hughes等人研究了南 

非沿海天然片断森林中两种 堇兰属植物 (Streptocarpus)种群遗传结构，呈现截然 不同的格局 ，5． 

primulifolius种群中遗传多样性很高， 平均达0．5，表明这里是该物种的避难所，这些种群是第四纪冰期残遗 

下来的；而 S．rexii多分布在气候更凉的森林中，种群中遗传多样性很低，表明是第四纪冰期后逐渐迁移而 

来I] 。濒危植物七子花(Heptacodium miconioides)分布我国东部较高海拔处，不同种群之间存在较大的隔离， 

但由于各种群仍能维持一定的大小，种群遗传多样性并不太低，并且呈现距离隔离格局_3 ，但叶绿体 DNA未 

发现变异。另一个极端的情形是分布在阿尔卑斯IIl的零余虎耳草(Saxifraga cernua)，同一个种群或区域内的 

个体都具有相同的RAPD基因型，而不同区域间基因型不同 。 

4 结论 

(1)天童国家森林公园内天然片断化山姜种群内维持了较高的遗传多样性，主要与其异交的繁殖方式有 

关，同时与克隆生长，每个世代维持的时间长，种群更新减缓也有关系。 

(2)遗传变异大多分配在种群内，但种群问遗传分化达到显著程度，遗传距离与空间距离不存在相关 

关系。 

(3)山姜种群内存在较高的遗传变异，但也存在长期片断化状态下遗传漂变效应的印记。 
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