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摘要：为揭示中国橄榄(Canarium album)种质资源的遗传多样性，采用 ISSR 和 RAPD 标记对橄榄主要分布区的 86 份种质

资源进行遗传多样性分析并构建核心种质。结果表明，基于 UPGMA 遗传相似系数，86 份种质资源可分为 3 个大类；基于

STRUCTURE 模型聚类，可分为 4 个类群，这基本符合橄榄的地域性分布规律。采用 ISSR 和 RAPD 获得的中国橄榄种质资

源的整体遗传多样性水平分别为 0.284±0.169 和 0.244±0.163，多态性位点百分率分别为 92.56%和 100%，总遗传分化系数

分别为 0.127 和 0.142，基因流分别为 3.423 和 3.025，群体间遗传相似系数分别为 0.930 和 0.939，个体间遗传相似系数分别

为 0.736 和 0.732。因此，中国橄榄种质资源丰富的遗传多样性主要来源于个体间的遗传分化或变异，且这种遗传多样性存

在明显的地域性差异。 

关键词：橄榄；遗传多样性；核心种质；ISSR；RAPD 
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Abstract: To reveal the genetic diversity of germplasm resources of Canarium album in China, the genetic 

diversity of 86 germplasms selected from the major distribution areas was studied by using ISSR and RAPD 

markers, and core germplasms were constructed. The results showed that 86 germplasms could be divided into 3 

groups based on UPGMA genetic similarity, and 4 groups by using STRUCTURE cluster analysis, which 

basically conform to the regional distribution of C. album in China. The overall genetic diversity coefficient using 

ISSR and RAPD was 0.284±0.169 and 0.244±0.163, the percentage of polymorphism loci was 92.56% and 100%, 

the genetic differentiation coefficient was 0.127 and 0.142, the gene flow was 3.423 and 3.025, the average 

genetic similarity coefficient between populations was 0.930 and 0.939, and the average genetic similarity 

coefficient between individuals was 0.736 and 0.732. Therefore, it was suggested that the rich genetic diversity of 

C. album in China mainly caused by the genetic differentiation or variation among individuals, and there were 

obvious regional differences. 

Key words: Canarium album; Genetic diversity; Core germplasm; ISSR; RAPD 

 

橄榄(Canarium album)又名青果，是国家卫健

委公布的药食同源原料。作为《中国药典》记载的

传统中药材，橄榄各组织均有良好的药用价值，其

果实味甘涩酸、性平，具有生津、利咽、清肺、解
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毒等功效；根微苦性平，能够清咽、祛湿、舒筋；

核仁味甘性平，可润燥、解毒。最近的研究表明，

橄榄富含多酚、类黄酮、氨基酸、脂肪酸、维生素

C 和矿质元素等药用成分，在抗氧化[1–2]、抗病毒[3]、

抗菌消炎[4]以及缓解糖尿病[5]等方面均有很好的药

理活性。通常认为，中国是橄榄种质资源起源和遗

传多样性中心[6]。作为我国重要的特色中药资源，

开展橄榄种质资源研究对其资源保护和开发利用

具有重要意义。 

单重复序列间隔区(inter-simple sequence repeats, 

ISSR)和随机扩增DNA多态性(random amplified poly- 

morphic DNA, RAPD)是物种遗传多样性研究中常

见方法[7–8]。在橄榄种质资源遗传多样性研究中, 

ISSR和RAPD反应体系已建立并进行了改良[9–14]。

杨培奎等[15–16]采用 ISSR 技术认为广东省粤东地区

和潮汕地区橄榄遗传多样性水平较低，且与来源地

和品种名关系不大；刘天亮[17]采用 ISSR 技术认为

橄榄遗传多样性与地理环境存在相关性，且福建省

内橄榄品种遗传多样性较为丰富；张明贤等[18]采用

ISSR 技术对福州市主栽橄榄品种和优株进行了鉴

定。聂珍素[19]采用 RAPD 技术认为福建省橄榄遗传

分化较大，遗传背景较复杂。此外，SRAP (sequence- 

related amplified polymerphism)
[19]和 AFLP (amplified 

fragment length polymerphism)
[20–21]等技术也在橄榄

遗传多样性研究中应用。然而，目前橄榄种质资源

遗传多样性研究多集中在较小地区范围内，且受样

本数量限制，研究结果难以代表整个中国橄榄种质

资源遗传多样性和亲缘关系特征。此外，当前研究

方法主要使用单一技术分析橄榄遗传背景，缺乏彼

此之间相互验证，在一定程度上削弱了研究结果的

准确性和可靠度。 

核心种质构建一直是物种种质资源研究的热

点[22]。常用的核心种质取样策略主要包括随机取样

策略(completely random sampling strategy, R)和系统

取样策略，其中系统取样策略又包括 C (constand 

strategy)、P (proportional strategy)、L (logarithmic 

strategy)、S (square root strategy)、G (genetic diversity 

dependent strategy)和 M (maximization strategy)等。

Yonezawa 等[23]提出遗传冗余度(degree of genetic 

redundancy)为 0.2~0.9，核心种质的最适取样比例

为 20%~30%，同时认为 G 策略明显优于 R、P、L、

C 策略。在橄榄核心种质构建方面，杨培奎[24]提出, 

基于 ISSR 分析结果，依据 Nei & Li 计算遗传距离

和非加权配对法(UPGMA 法)聚类，采用 G 策略按

样本量总数的 25%取样时能获得具有较高代表性

的橄榄核心种质库。为进一步揭示中国橄榄种群的

遗传多样性，本研究基于 ISSR 和 RAPD 对主要分

布区和产区的 86 份橄榄种质资源进行研究，系统

揭示中国橄榄种质资源的遗传多样性特征，并初步

构建核心种质，以期为橄榄种质资源保存研究和开

发利用提供科学依据。 

 

1 材料和方法 

 

1.1 材料 

试验所用的 86 份橄榄种质资源采自农业农村

部福州橄榄种质资源圃，涵盖了福建、广东、广

西、四川和浙江等中国橄榄主要分布区的种质资源

(表 1)。 

 

1.2 方法 

基因组 DNA 提取    采集生长健壮、无病虫

害的橄榄当年新抽嫩叶，清水洗净后用滤纸吸干, 

迅速去除叶脉，随后采用改良 CTAB 法提取橄榄基

因组 DNA。采用 1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测橄榄

基因组 DNA 的纯度，用超微量紫外光分光光度计

测定 A260 和 A280，计算 A260 /A280 和基因组 DNA 浓

度。质量和纯度检测合格后，置于-20 ℃冰箱中保

存备用。 

PCR扩增    采用混样基因组DNA对26对ISSR

引物[17,24]进一步筛选，选取 12 对扩增效率高、条

带清晰、重复性高、多态性好的引物进行 ISSR-PCR

扩增(表 2)。ISSR-PCR 扩增体系为 DreamTaq Green 

PCR Master Mix (2×) 12.5 μL，DNA 模板 50 ng, 引

物 0.8 μmol/L，用高压 ddH2O 补足至终体积 25 μL。

反应程序为95 ℃预变性5 min；然后 95 ℃变性30 s, 

退火 45 s，72 ℃延伸 2 min，共 35 次循环；再 72 ℃

延伸 10 min。从 26 对 RAPD 引物[19,25]中选取 9 对

最适引物进行 RAPD-PCR 扩增(表 2), 扩增体系为

DreamTaq Green PCR Master Mix (2×) 12.5 μL, DNA

模板 50 ng，引物 0.8 μmol/L，用高压 ddH2O 补足至

终体积 25 μL。反应程序为 94 ℃预变性 4 min；然

后 94 ℃变性 1 min，退火 1.5 min, 72 ℃延伸 2 min, 

共 45 次循环；再 72 ℃延伸 10 min。PCR 扩增结

束后采用 1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测条带, 并拍

照保存。 
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表 1 橄榄种质资源信息 

Table 1 Details of all samples of Canarium album used in this research 

编号 

No. 

来源地 

Resource 

品种 

Varity 

编号 

No. 

来源地 

Resource 

品种 

Varity 

 1 福安 Fu’an ‘葡萄’ ‘Putao’ 44 永定 Yongding ‘永定河头 1 号’ ‘Yongding hetou 1’ 

 2 福安 Fu’an ‘四季橄榄 3 号’‘Siji ganlan 3’ 45 永定 Yongding ‘永定务田 3 号’ ‘Yongding wutian 3’ 

 3 福安 Fu’an ‘长汀 4 号’ ‘Changting 4’ 46 尤溪 Youxi ‘西滨刘坂 3 号’ ‘Xibing liuban 3’ 

 4 福安 Fu’an ‘子弹橄榄’ ‘Zidan ganlan’ 47 云霄 Yunxiao ‘云霄穗橄榄’ ‘Yunxiao suiganlan’ 

 5 福安 Fu’an ‘福安 3 号’ ‘Fu’an 3’ 48 云霄 Yunxiao ‘云霄白榄’ ‘Yunxiao bailan’ 

 6 闽侯 Minhou ‘青果 1 号’‘Qingguo 1’ 49 漳浦 Zhangpu ‘漳浦 18 号’ ‘Zhangpu 18’ 

 7 闽侯 Minhou ‘大目埕橄榄王’ ‘Damucheng ganlanwang’ 50 漳浦 Zhangpu ‘漳浦 7 号’ ‘Zhangpu 7’ 

 8 闽侯 Minhou ‘上湾檀香’ ‘Shangwan tanxiang’ 51 漳浦 Zhangpu ‘漳浦 16 号’ ‘Zhangpu 16’ 

 9 闽侯 Minhou ‘上湾青尖’ ‘Shangwan qingjian’ 52 长泰 Changtai ‘长泰野生榄’ ‘Changtai yeshenglan’ 

10 闽侯 Minhou ‘上湾半黄’ ‘Shangwan banhuang’ 53 诏安 Zhao’an ‘诏安新营 2 号’ ‘Zhao’an xinying 2’ 

11 闽侯 Minhou ‘闽侯自来圆’ ‘Minhou zilaiyuan’ 54 诏安 Zhao’an ‘诏安新营 3 号’ ‘Zhao’an xinying 3’ 

12 闽侯 Minhou ‘黄皮长营 26 号’ ‘Huangpi changying 26’ 55 诏安 Zhao’an ‘诏安材榄’ ‘Zhao’an cailan’ 

13 闽侯 Minhou ‘大粒黄’ ‘Dalihuang’ 56 电白 Dianbai ‘电白青皮榄’ ‘Dianbai qingpilan’ 

14 闽侯 Minhou ‘檀头’ ‘Tantou’ 57 电白 Dianbai ‘电白二头尖榄’‘Dianbai ertoujian’ 

15 闽清 Minqing ‘小个子’ ‘Xiaogezi’ 58 电白 Dianbai ‘马路香榄’ ‘Malu xianglan’ 

16 闽清 Minqing ‘闽清 2 号’ ‘Minqing 2’ 59 高州 Gaozhou ‘四和 1 号’ ‘Sihe 1’ 

17 闽清 Minqing ‘坂东旗峰 2 号’ ‘Bandong qifeng 2’ 60 高州 Gaozhou ‘老禾 1 号’ ‘Laohe 1’ 

18 闽清 Minqing ‘梅溪镇建新 2 号’ ‘Meixizhen jianxin 2’ 61 化州 Huazhao ‘兰山 1 号’ ‘Lanshan 1’ 

19 闽清 Minqing ‘福榄 1 号’ ‘Fulan 1’ 62 揭西 Jiexi ‘大白榄’ ‘Dabailan’ 

20 闽清 Minqing ‘梅溪新民 2 号’‘Meixi xinmin 2’ 63 揭西 Jiexi ‘凤湖榄’ ‘Fenghulan’ 

21 闽清 Minqing ‘梅溪渡口 1 号’‘Meixi dukou 1’ 64 饶平 Raoping ‘饶平下院榄’ ‘Raoping xiayuanlan’ 

22 闽清 Minqing ‘实生 1 号’ ‘Shisheng 1’ 65 饶平 Raoping ‘棱尖橄榄’ ‘Lengjian ganlan’ 

23 闽清 Minqing ‘闽清四季’ ‘Minqing siji’ 66 饶平 Raoping ‘新塘 1 号’ ‘Xintang 1’ 

24 闽清 Minqing ‘甜榄 35 号’ ‘Tianlan 35’ 67 信宜 Xinyi ‘旺坡 1 号香榄’ ‘Wangbo xianglan 1’ 

25 闽清 Minqing ‘池 2 号’ ‘Chi 2’ 68 浦北 Pubei ‘牛榄 2 号’ ‘Niulan 2’ 

26 闽清 Minqing ‘37’ 69 浦北 Pubei ‘猪榄 2 号’ ‘Zhulan 2’ 

27 闽清 Minqing ‘池 1 号’ ‘Chi 1’ 70 浦北 Pubei ‘猪榄 3 号’ ‘Zhulan 3’ 

28 南安 Nan’an ‘南安埔当 1 号’ ‘Nan’an pudang 1’ 71 合江 Hejiang ‘合江二白圆’ ‘Hejiang erbaiyuan’ 

29 南安 Nan’an ‘南安埔当 4 号’ ‘Nan’an pudang 4’ 72 合江 Hejiang ‘合江三白圆’ ‘Hejiang sanbaiyuan’ 

30 南安 Nan’an ‘南安埔当 2 号’ ‘Nan’an pudang 2’ 73 合江 Hejiang ‘合江大梭子’ ‘Hejiang dasuozi’ 

31 南靖 Nanjing ‘南靖南高 3 号’ ‘Nanjing nangao 3’ 74 合江 Hejiang ‘合江二梭子’ ‘Hejiang ersuozi’ 

32 延平 Yanping ‘延平剑洲榄’ ‘Yanping jianzhoulan’ 75 合江 Hejiang ‘合江丁香鼓’ ‘Hejiang dingxianggu’ 

33 宁德 Ningde ‘三都岛 4 号’ ‘Sandudao 4’ 76 合江 Hejiang ‘合江香青果’ ‘Hejiang xiangqingguo’ 

34 莆田 Putian ‘莆田庄边 11 号’‘Putian zhuangbian 11’ 77 平阳 Pingyang ‘平阳 6 号’ ‘Pingyang 6’ 

35 莆田 Putian ‘莆田庄边 6 号’ ‘Putian zhuangbian 6’ 78 平阳 Pingyang ‘平阳 2 号’ ‘Pingyang 2’ 

36 莆田 Putian ‘莆田庄边 8 号’ ‘Putian zhuangbian 8’ 79 平阳 Pingyang ‘平阳 3 号’ ‘Pingyang 3’ 

37 莆田 Putian ‘黑橄榄’ ‘Heiganlan’ 80 平阳 Pingyang ‘平阳 4 号’ ‘Pingyang 4’ 

38 莆田 Putian ‘莆田庄边 2 号’ ‘Putian zhuangbian 2’ 81 平阳 Pingyang ‘平阳 5 号’ ‘Pingyang 5’ 

39 上杭 Shanghang ‘上杭猪屎榄’ ‘Shanghang zhusilan’ 82 瑞安 Rui’an ‘瑞安 2 号’ ‘Rui’an 2’ 

40 上杭 Shanghang ‘上杭三棱榄’ ‘Shanghang sanlenglan’ 83 瑞安 Rui’an ‘瑞安 5 号’‘Rui’an 5’ 

41 上杭 Shanghang ‘上杭小目橄榄’ ‘Shanghang xiaomuganlan’ 84 瑞安 Rui’an ‘瑞安 3 号’‘Rui’an 3’ 

42 永定 Yongding ‘永定上北 2 号’ ‘Yongding shangbei 2’ 85 瑞安 Rui’an ‘瑞安 4 号’ ‘Rui’an 4’ 

43 永定 Yongding ‘永定务田 3 号’ ‘Yongding wutian 3’ 86 瑞安 Rui’an ‘瑞安 1 号’ ‘Rui’an 1’ 

 

1.3 数据处理和统计 

根据 ISSR 和 RAPD 电泳图谱，将任意位点条带

记为 1，相应位点没有条带记为 0，构建 1、0 二元

数据矩阵。采用 Popgene 32 分析橄榄的遗传多样性

指数，包括观测等位基因数(observed number of 

alleles, Na)、有效等位基因数(effective number of 

alleles, Ne)、Nei’s 基因多样性参数(Nei’s genetic 

diversity, H)、Shannon’s 信息指数(Shannon’s information 

index, I)、多态性位点数(number of polymorphism loci, 

NPL)和多态性位点百分率(percentage of polymorphism
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表 2 试验所用 ISSR 和 RAPD 引物 

Table 2 ISSR and RAPD primers tested 

ISSR RAPD 

引物 Primer 序列 Sequence (5ʹ ~ 3ʹ) 引物 Primer 序列 Sequence (5ʹ ~ 3ʹ) 

UBC812 GAGAGAGAGAGAGAGAA S58 GAGAGCCAAC 

UBC818 CACACACACACACACAG S83 GAGCCCTCCA 

UBC825 ACACACACACACACACT S86 GTGCCTAACC 

UBC826 ACACACACACACACACC S279 CAAAGCGCTC 

UBC834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT SBS-A5 AGGGGTCTTG 

UBC836 AGAGAGAGAGAGAGAGYA SBS-A15 TTCCGAACCC 

UBC840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT SBS-I1 ACCTGGACAC 

UBC841 GAGAGAGAGAGAGAGAYC SBS-Q4 AGTGCGCTGA 

UBC848 ACACACACACACACARG SBS-Q9 GGCTAACCGA 

UBC855 ACACACACACACACACYT   

UBC889 DBDACACACACACACAC   

UBC891 HVHTGTGTGTGTGTGTG   

 

loci, PPL)等；采用 NTSYS 2.10e 分析遗传相似系数,

基于遗传距离采用 UPGMA 法制作聚类树状图；参

照 Evanno 等[26]的方法采用 STRUCTURE 2.2 构建

橄榄种质资源模型聚类图。 

 

1.4 核心种质构建 

利用 ISSR 和 RAPD 电泳图谱二元矩阵，参照

杨培奎等[24]的方法，依据 Nei & Li 计算遗传距离, 

采用 UPGMA 法进行聚类。采用 G 策略确定各亚组

的取样比例，组内取样利用多次聚类随机取样的方

法逐步删减达到总样本量的 25%，若组内只有 1 份

样本则直接选取构成核心种质。比较分析核心种质

和初始种质的遗传多样性差异。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 遗传多态性分析 

从图 1 和表 3 可见，12 条 ISSR 引物对 86 份橄

榄种质资源共扩增出 242 条带，其中 231 条多态性

条带，每条引物扩增 20.17 条带和 19.25 多态性条

带, 多态性百分率为 95.45%。其中 UBC889 扩增的

多态性条带最少，多态性条带百分率仅为 82.61%,

而 UBC818、UBC825、UBC826、UBC840、UBC841

和 UBC855 扩增的多态性百分率均为 100%。9 条

RAPD 引物扩增出 160 条带，其中 156 条为多态性

条带，每条引物扩增 17.78 条带和 17.33 多态性条

带，多态性百分率为 97.50%。其中 S58 扩增的多态

性条带最少，多态性条带百分率仅为 88.89%，而 SBS- 

A5、SBS-A15、SBS-I1、SBS-Q4 和 SBS-Q9 的多态

性百分率均为 100%。这说明中国橄榄种质资源具

有较高水平的遗传多态性，可能存在较高频率的遗

传变异。 

 

2.2 聚类分析 

采用 NTSYS 2.10e 构建了 86 份橄榄种质资源

的遗传进化树(图 2)。基于 ISSR 分析，福建南安的

‘埔垱 1 号’ (28)与其他种质资源的亲缘关系较远，其

他 85份橄榄种质资源主要分为 3大类(I-1、I-2、I-3)。

I-1包含 44份来自福建和3份来自广东的种质资源，

其中 I-1 中福建福安的‘葡萄’(1)与其他种质资源的

遗传距离较远，其余 46 份种质资源又可分为 2 个

亚类(I-1-1 和 I-1-2)。I-1-1 包含 23 份种质资源，主

要来自福建中部或北部的福安、闽侯、闽清等地区；

I-1-2 的 23 份种质资源主要来源于福建省纬度较低

的莆田、上杭、永定、云霄、漳浦、诏安，少数来

自广东的电白和高州等。可见，中国橄榄种质资源

亲缘关系的地域性差异较为明显。I-2 包含 21 份种

质资源，其中 4 份来源于福建，分别是‘闽侯自来

圆’ (11)、‘上杭三棱榄’ (40)、‘云霄穗橄榄’ (47)和‘长

泰野生榄’ (52)；8 份来源于广东的电白、高州、化

州、揭西、饶平、信宜，其中还有 2 份与广东较近

的广西浦北和大部分的四川种质资源，初步认为广

东、广西和四川的橄榄种质资源遗传距离较近；此

外，福建的‘上杭三棱榄’可能引种自广东，这对橄

榄同物异名现象起到了一定的校正作用。I-3 包含

17 份种质资源，其中大部分来自浙江瑞安和平阳,

还有 6 份福建、1 份广东、1 份广西和 1 份四川的

种质资源，说明浙江橄榄种群与福建橄榄种群的种 
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图 1 ISSR 和 RAPD 引物的扩增结果。A: 引物 UBC855; B: 引物 SBS-A5; A 和 B 所用 Marker 分别为 DL5000 和 DL2000 Marker。 

Fig. 1 Amplification results by ISSR or RAPD primers. A: Primer UBC855; B: Primer SBS-A5. The markers used in A and B were DL5000 and DL2000, 

respectively. 

 

表 3 橄榄的 ISSR 和 RAPD 扩增结果 

Table 3 Polymorphism of ISSR and RAPD amplification of Canarium album 

ISSR RAPD 

引物 

Primer 

总条带数 

Number of 

total bands 

多态性条带数 

Number of 

polymorphism bands 

多态性条带百分率 

% of polymorphic 

band 

引物 

Primer 

总条带数 

Number of 

total bands 

多态性条带数 

Number of 

polymorphism bands 

多态性条带百分率 

% of polymorphic 

band 

UBC812  18  17  94.44 S58  18  16  88.89 

UBC818  20  20 100.00 S83  15  15 100.00 

UBC825  13  13 100.00 S86  19  18  94.74 

UBC826  20  20 100.00 S279  15  14  93.33 

UBC834  20  19  95.00 SBS-A5  22  22 100.00 

UBC836  19  18  94.74 SBS-A15  13  13 100.00 

UBC840  21  21 100.00 SBS-I1  15  15 100.00 

UBC841  29  29 100.00 SBS-Q4  22  22 100.00 

UBC848  18  17  94.44 SBS-Q9  21  21 100.00 

UBC855  21  21 100.00     

UBC889  23  19  82.61     

UBC891  20  17  85.00     

合计 Total 242 231  95.45 合计 Total 160 156  97.50 
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图 2 基于 ISSR 的橄榄聚类分析。1 ~86 见表 1。 

Fig. 2 Cluster of Canarium album based on ISSR. 1-86 see Table 1.  

 

质资源存在较多的遗传交流，其遗传相似性更高。

整体上，基于 ISSR 的分类结果符合橄榄种质资源

的地域性分布，与所属生态类型存在较大的相关

性，来源于同一地区或生态类型区的种质资源普遍

存在较高的遗传相似性。 

基于 RAPD 分析(图 3)，来源于福建福安的‘葡

萄’(1)、四川合江的‘合江二梭子’ (74)与其他种质资

源的遗传距离较远，其余 84 份种质资源可分为 3

个大类(II-1、II-2 和 II-3)。其中 II-1 和 II-2 各包含

23 份种质资源，数量和样本与基于 ISSR 聚类的 I-1- 

1 和 I-1-2 完全一致。II-3 包含 38 份样本，涵盖了基

于 ISSR 聚类的 I-2 和 I-3 的绝大部分样本，仅仅缺

失四川合江的‘合江二梭子’ (74)，但增加了福建南安

的‘埔垱 1 号’ (28)。从聚类的结果上看，基于 ISSR

和 RAPD 的分类具有极高的相似度，仅仅 2 份种质

资源的归属存在差异。进一步分析表明，II-3 又可分

为 3 个亚类群(II-3-1、II-3-2 和 II-3-3)，其中 II-3-1

包含了 I-3 中的全部样本，此外还增加了福建南安

的‘埔垱 1 号’ (28)和福建上杭的‘小目榄’ (40); II-3-2

包含了 I-2 的 21 份样本中的 15 份，仅仅缺失福建 
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图 3 基于 RAPD的橄榄聚类分析。1~ 86 见表 1。 

Fig. 3 Cluster of Canarium album based on RAPD. 1-86 see Table 1. 

 

闽清的‘甜榄 35 号’ (24)、福建上杭的‘上杭小目榄’ 

(40)、福建长泰的‘野生榄’ (52)、广东电白的‘马路

香榄’ (58)、四川合江的‘合江二梭子’ (74)和浙江瑞

安的‘瑞安 5 号’ (83)；此外，II-3-3 特异性从 I-2 分

离出 2 份种质资源，分别为福建闽清的‘甜榄 35 号’ 

(24)和浙江瑞安的‘瑞安 5号’ (83)。可见，基于 ISSR

和 RAPD 的聚类结果仅‘葡萄’(1)、‘埔垱 1 号’ (28)

和‘合江二梭子’ (74)的归属在大分类上存在较大差

异，整体相似度达到 96.51%，二者分类结果得到了

相互验证，具有较高的准确性和可靠性。 

假设 86 份橄榄种质资源群体数为 2~12，重复

计算 7 次，结果表明，基于 ISSR 和 RAPD 获得的

对数似然函数值随群体数的增加呈先上升后趋于

平缓，并未出现明显的拐点(图 4: A-1, B-1)。对K

变化趋势的分析表明，K 值取 4 时，ISSR 和 RAPD

试验获得的K 值均达到峰值，分别为 404.58 和

403.43 (图 4: A-2, B-2)。因此，基于 ISSR 和 RAPD

均将 86 份橄榄种质资源分为 4 个类群。 

    从各样本归属相应群体的概率(Q 值)上看，基

于 ISSR的橄榄种质资源后验概率为 0.547~0.996, 

其中福建‘闽侯大粒黄’ (17)的分布概率值最低，仅

为 0.547，而福建诏安的‘新营 2号’ (54)、广东饶平
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图 4 ISSR (A)和 RAPD (B)聚类对数似然函数值随 K 变化趋势及△K 随 K 变化趋势 

Fig. 4 Plots of the log-likelihood function on K value and the △K on K value of ISSR (A) and RAPD (B)  

 

的‘新塘 1 号’ (66)、广西浦北的‘猪榄 3 号’ (70)和浙

江平阳的‘平阳 6 号’ (77)分布概率均达到 0.996。此

外，57 份样本的分布概率均在 0.9 以上，占总体

样本的 66.28%，说明本研究的聚类结果可信度较

高。4 个类群分布标注为 i-1、i-2、i-3 和 i-4 (图 5: A)，

i-1 包含 24 份种质资源均来源于福建，所归属样

本也与基于 ISSR 的 NTSYS 聚类结果 I-1-1 一致；

i-2 中的 18 份样本的组成成分较为复杂，其中 7

份来源于福建，8 份来源于浙江，广东、广西和四

川各 1 份，与 I-3 的样本基本一致；i-3 中共有 23

份样本，其中 20 份来源于福建，3 份来源于广东，

与 I-1-2 的结果一致；i-4 包含的橄榄样本中，4 份

来源于福建、8 份来源于广东、2 份来源于广西、5

份来源于四川和 2 份来源于浙江，与 I-1 的结果一

致。基于 RAPD 的橄榄种质资源后验概率为 0.336~ 

0.995，其中福建闽侯的‘上湾檀香’ (8)、福建南安的

‘埔垱 2 号’ (30)和浙江瑞安的‘瑞安 3 号’ (84)的概率

值较低, 分别为 0.342、0.397 和 0.336。从聚类的结

果来看, 基于 STRUCTURE 的橄榄种质资源 RAPD

聚类与 NTSYS 聚类几乎一致(图 5: B)，从而进一步

验证了上述结果的准确性。 

 

2.3 遗传多样性分析 

UPGMA聚类和STRUCTURE聚类结果比较一

致，采用 Popgene 32 对不同聚类群体间的遗传多样

性指数进行分析(表 4), 基于 ISSR 聚类的 3 个群体

的观测等位基因、有效等位基因、Nei’s 基因多样性

指数、香农信息指数、多态性位点数和多态性位点

百分率依次是 I-1>I-2>I-3，但群体间的差异不大,

尤其是 Nei’s 基因多样性指数的差异非常小，从整

体上看, 基于 ISSR 不同聚类群体的遗传多样性水

平较为一致。基于 RAPD 聚类的 3 个群体中，观测

等位基因、多态性位点数和多态性位点百分率依次

是 II-3>II-2>II-1，与有效等位基因和香农信息指数

的变化趋势不一致，而 Nei’s 基因多样性指数依次

是 II-1>II-2>II-3，说明基于 RAPD 聚类的橄榄群体

间存在遗传多样性差异。 

 

2.4 遗传分化与遗传距离分析 

从表 5 可见，基于 ISSR 分析，中国橄榄种质

资源的总遗传分化系数(Gst)为 0.127，即 87.3%的遗

传分化存在于群体内，12.7%的遗传分化来源于群

体间，说明群体内存在丰富的遗传分化或遗传变

异。中国橄榄的基因流(Nm)为 3.423，远远大于 1.0，

说明聚类获得的不同群体间存在丰富的基因交流, 

可能与不同地区频繁的种质交流有关。群体内部个

体间的遗传多样性(Hs)为 0.244，总遗传多样性(Ht)

为 0.279，两者之间的差异较小，说明橄榄遗传多 
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图 5 基于 STRUCTURE 2.2的橄榄 ISSR (A)和 RAPD (B)聚类。1 ~86 见表 1。 

Fig. 5 Cluster of ISSR (A) and RAPD (B) based on STRUCTURE 2.2. 1-86 see Table 1. 

 

表 4 橄榄群体的遗传多样性 

Table 4 Genetic diversity of Canarium album groups 

分类 Type Na Ne H I NPL PPL /% 

I-1 1.826 ±0.380 1.411±0.355 0.246 ±0.183 0.376 ±0.253 200 82.64 

I-2 1.752 ±0.433 1.413 ±0.358 0.245 ±0.190 0.370 ±0.266 182 75.21 

I-3 1.715 ±0.452 1.406 ±0.363 0.240 ±0.193 0.360 ±0.273 173 71.49 

II-1 1.731 ±0.445 1332 ±0.350 0.202 ±0.185 0.313 ±0.258 117 73.12 

II-2 1.781 ±0.415 1.304 ±0.315 0.193 ±0.172 0.306 ±0.241 125 78.12 

II-3 1.875 ±0.332 1.313 ±0.311 0.120 ±0.166 0.320 ±0.230 140 87.50 

Na: 观测等位基因数; Ne: 有效等位基因数; H: Nei 基因多样性指数; I: Shannon’s 信息指数; NPL: 多态性位点数; PPL:多态性位点百分率。 

Na: Observed number of alleles; Ne: Effective number of alleles; H: Nei’s genetic diversity index; I: Shannon’s information index; NPL: Number of 

polymorphism loci; PPL: Percentage of polymorphism loci.  

 

表 5 橄榄群体的遗传分化系数 

Table 5 Genetic differentiation coefficient of Canarium album groups 

方法 

Method 

总遗传多样性 (Ht) 

Total genetic diversity 

群体内遗传多样性 (Hs) 

Genetic diversity within group 

总遗传分化系数 (Gst) 

Coefficient of genetic differentiation 

基因流 (Nm) 

Gene flow 

ISSR 0.279 ±0.029 0.244 ±0.024 0.127 3.423 

RAPD 0.231 ±0.028 0.198 ±0.020 0.142 3.025 

 

样性主要来源于群体内个体间，但群体间也存在一

定水平的遗传多样性。与 ISSR 相比，基于 RAPD

聚类结果的总遗传分化系数较大，而 Ht、Hs 和 Nm

均小于 ISSR。 

从橄榄群体间的遗传距离和遗传相似性来看,

基于 ISSR 或 RAPD 的不同类群间遗传相似性较高,

遗传距离较近，群体间的平均遗传相似系数分别为

0.930 和 0.939，说明整体上中国橄榄种质资源群体

间的遗传相似性较高。基于 ISSR，86 份橄榄种质

资源的平均遗传相似系数为 0.736，遗传相似性最

高的是福建的‘诏安新营 2 号’和‘诏安材榄’，为

0.897，而遗传相似性最弱的是福建的‘上湾檀香’和
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四川的‘合江三白元’，仅为 0.591。基于 RAPD，86

份橄榄种质资源的平均遗传相似系数为 0.732，遗

传相似性最高的是浙江的‘平阳 2 号’和‘瑞安 1 号’, 

为 0.919，而遗传相似性最弱的是福建的‘葡萄’和‘小

个子’，仅为 0.50。可见，中国橄榄种质资源的遗传

多样性与分布地域存在一定的相关性，同一地区或

生态类型区的橄榄种质资源具有较高的遗传相似

性。从整体上看，其遗传多样性可能主要来源于个

体间的差异。 

 

2.5 核心种质构建 

采用 G 策略按 25%取样构建 86 份橄榄种质资

源的核心种质，核心种质在 ISSR 的 3 个群体间的

取样量较为一致，RAPD 中 II-1 和Ⅱ-2 的取样量也

基本相同，但 II-3 的取样量较少。依据 Nei & Li 计

算遗传距离并多次 UPGMA 聚类获得基于 ISSR 构

建的核心种质包括‘葡萄’、‘大目埕橄榄王’、‘上湾

檀香’、‘清榄 1 号’、‘闽清 2 号’、‘福榄 1 号’、‘南

安埔垱 1 号’、‘南靖南高 3 号’、‘三都岛 4 号’、‘上

杭三棱榄’、‘漳浦 18 号’、‘漳浦 7 号’、‘长泰野生

榄’、‘凤湖榄’、‘新塘 1 号’、‘猪榄 2 号’、‘合江二

百圆’、‘合江大梭子’、‘合江丁香鼓’、‘瑞安 2 号’、

‘瑞安 5 号’、‘瑞安 3 号’，其中福建 13 份，广东 2

份，广西 1 份，四川 3 份，浙江 3 份。这些样本保

留了初始种质 25.58%的样本量，核心种质的多态性

位点保留率达到了 94.20%，而观测等位基因、有效

等位基因、Nei’s 基因多样性指数、香农信息指数的

保留率分别为 97.29%、101.76%、103.52%和 102.31% 

(表 6)。此外，保留种质除样本数量多于核心种质，

其余多样性指标均小于核心种质或与核心种质接

近, 说明基于 ISSR 构建的中国橄榄核心种质基本

保存了初始种质的绝大部分基因资源。 

基于 RAPD 构建的橄榄核心种质包括‘葡萄’、‘四

季橄榄 3 号’、‘大目埕橄榄王’、‘上湾檀香’、‘黄皮

长营 26 号’、‘大粒黄’、‘檀头’、‘梅溪镇建新 2 号’、‘福

榄 1 号’、‘池 2 号’、‘延平剑洲’、‘上杭三棱榄’、‘永

定务田 3 号’、‘西滨刘坂 3 号’、‘云霄白榄’、‘漳浦 18

号’、‘漳浦 7 号’、‘电白二头尖榄’、‘四和 1 号’、‘凤

湖榄’、‘合江二梭子’、‘瑞安 2 号’和‘瑞安 5 号’，其中

福建 17 份、广东 3 份、四川 1 份、浙江 2 份。核心

种质保留了初始种质的 26.74%样本量，其多态性位

点保留率为 89.38%，观测等位基因、有效等位基因、

Nei’s 基因多样性指数和香农信息指数的保留率分

别为 94.70%、101.02%、101.24%和 99.74%, 保留种

质和核心种质的多样性指数并无明显差异但样本数

量远远多于核心种质(表 6)。值得注意的是，基于 ISSR

和 RAPD 构建的核心种质均保留了‘葡萄’、‘大目埕橄

榄王’、‘上湾檀香’、‘福榄 1 号’、‘上杭三棱榄’、‘漳

浦 18 号’、‘漳浦 7 号’、‘凤湖榄’、‘瑞安 2 号’和‘瑞安

5 号’，说明这些种质资源具有重要保存价值。 

 

表 6 橄榄核心种质和初始种质遗传多样性比较 

Table 6 Comparison of genetic diversity between core and intial germplasms of Canarium album 

方法  

Method 

类型  

Type 
Na Ne H I NPL PPL /% 

ISSR 初始种质 Initial germplasm 1.926 ±0.263 1.475 ±0.336 0.284 ±0.169 0.432 ±0.226 224 92.56 

保留种质 Reserve germplasm 1.876 ±0.330 1.449 ±0.347 0.269 ±0.177 0.409 ±0.241 212 87.60 

核心种质 Core germplasm 1.872 ±0.335 1.501 ±0.346 0.294 ±0.175 0.442 ±0.237 211 87.19 

RAPD 初始种质 Initial germplasm 2.000 ±0.000 1.376 ±0.294 0.241 ±0.152 0.384 ±0.201 160 100.00 

保留种质 Reserve germplasm 1.906 ±0.292 1.344 ±0.308 0.219 ±0.164 0.348 ±0.225 145 90.62 

核心种质 Core germplasm 1.894 ±0.309 1.390 ±0.314 0.244 ±0.163 0.383 ±0.220 143 89.38 

Na: 观测等位基因数; Ne: 有效等位基因数; H: Nei 基因多样性指数; I: Shannon’s 信息指数; NPL: 多态性位点数; PPL:多态性位点百分率。 

Na: Observed number of alleles; Ne: Effective number of alleles; H: Nei’s genetic diversity index; I: Shannon’s information index; NPL: Number of 

polymorphism loci; PPL: Percentage of polymorphism loci. 

 

3 结论和讨论 
 

3.1 中国橄榄种质资源遗传多样性存在明显的地域

性差异 

本研究中，基于 ISSR 和 RAPD 标记技术，绝

大部分橄榄种质资源的分类结果相似度较高，说明

获得的橄榄种质资源遗传结构具有较高准确性和

可靠度。其中，大部分福建的橄榄种质资源聚为一 

类，广东、广西和四川的样本聚为一类，浙江和少

数几个其他地区的种质聚为一类。可见，中国橄榄
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种质资源遗传多样性的地域性差异较为明显，与所

属分布区生态类型存在较大相关性。该结果与前人

的研究基本一致[17]。其中，广东、广西和四川的橄

榄种群遗传相似性较高，可能具有相同的起源，而

整体上福建橄榄种群和浙江橄榄种群的亲缘关系

较近。通常，植物的遗传多样性主要来源于遗传变

异和基因交流，且受多个因素共同影响。首先由于

地理位置关系，福建和浙江橄榄主栽区域的橄榄种

质资源交流频繁，造成 2 地间的种质资源存在丰富

的基因交流，再加上浙江和福建同属于中国橄榄

冻害危险性区域，经过长年累月环境适应性筛选，

种质资源的进化方向和遗传变异的方向较一致，2

种群间又存在高频率的基因交流，因此其遗传距

离更近。而广东、广西和四川橄榄种质资源亲缘

关系较近，很可能这些地区之间存在相同的橄榄

起源。然而，值得注意的是，部分橄榄种质资源

的归属并不完全按照地域性分布，如福建‘上杭三

棱榄’和福建‘云霄穗橄榄’，与广东橄榄种群的遗

传距离更近, 而这两份橄榄种质资源均可能由广

东引种而来。结合已有研究结果表明，基于分子

标记技术能够在一定程度上对中国橄榄种质资源

的同物异名现象进行校正，可作为橄榄品种鉴定

的重要依据[21,27]。 

 

3.2 中国橄榄种质资源个体间的遗传分化或变异形

成了相对丰富的整体遗传多样性 

种质资源遗传多样性反映的是种群之间或种

群内个体间基因组成的差异，对物种的起源、进化

以及开发利用研究具有重要参考价值。其中，Nei’s

遗传多样性指数是种质资源遗传多样性研究的关

键指标，本研究中，基于 ISSR 的中国橄榄种质资

源整体遗传多样性水平(0.284±0.169)高于Nybom
[28]

报道的多种植物的平均水平(0.22~0.23)，说明整体

上，中国橄榄种质资源遗传多样性水平相对丰富。

同时，也高于广东潮汕橄榄和粤东地区橄榄的遗传

多样性水平[24]。此外，中国橄榄种质资源存在高水

平的遗传多态性，可能存在高频遗传变异。而总遗

传分化系数较低，说明大部分遗传分化来源于群体

内部。群体间的平均遗传相似系数远高于个体间, 

进一步说明个体间的遗传变异是造成其高水平遗

传分化的主要原因。值得注意的是，中国橄榄种质

资源总遗传多样性水平仍高于群体内遗传多样性, 

说明群体间的遗传分化或变异依然存在，也是导致

其遗传多样性呈现地域性差异的原因。基于 ISSR 和

RAPD 获得的基因流远远大于 1.0，表明中国橄榄种

质资源种群之间存在丰富的遗传信息交流[29–30]。因

此，中国橄榄种质资源个体间的遗传分化或变异形

成了相对丰富的遗传多样性，但群体间的遗传多样

性差异依然存在，而群体间高频率的遗传信息交流

导致其群体间遗传距离不断缩小。 

 

3.3 橄榄核心种质库构建策略 

核心种质是评价和利用种质资源的重要切入

点，是原始种质的一个核心子集，必须同时具备代

表性、多样性和异质性的特点。通过遗传相似系数

或遗传距离筛除相同或相近的株系，重复聚类多次

剔除构建核心种质是常用的技术手段之一[31]。本研

究中，基于 ISSR 和 RAPD 构建的核心种质存在一

定的差异，但均保留了‘葡萄’、‘大目埕橄榄王’、‘上

湾檀香’、‘福榄 1 号’、‘上杭三棱榄’、‘漳浦 18 号’、

‘漳浦 7 号’、‘凤湖榄’、‘瑞安 2 号’和‘瑞安 5 号’等

10 份橄榄种质资源，说明这些种质资源具有重要保

存价值。然而，虽然橄榄核心种质的构建最大限度

保留了种质的基因库，但并不意味着保留种质可以

淘汰，一方面核心种质或多或少丢失了部分原始种

质类型，另一方面所构建核心种质无法满足某些性

状要求时依然要从保留种质中获取。此外，采用基

因型数据构建的核心种质忽略了表型性状、农艺性

状等方面的特征，往往不够全面，还需要结合叶[32]、

花[33]、果[34]等数据精确构建核心种质。橄榄核心种

质是种质资源保存和研究的重点，后续还应进一步

对其开展全面的鉴定评价，并在橄榄育种中充分有

效地利用。同时，应进一步加大现有资源圃的种质

资源的收集保存工作，使其更加全面地覆盖中国橄

榄大部分种质资源，甚至越南、泰国、柬埔寨、老

挝、缅甸、菲律宾和马来西亚等世界其他分布区的

橄榄种质资源。在全面收集橄榄种质资源的基础上

构建更具有代表性的橄榄核心种质，为橄榄研究、

育种和生产提供重要基础。 
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