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云南木兰科 48 种野生植物资源的遗传多样性研究 
 

王猛 1, 彭继庆 2*, 曹基武 2, 曹福祥 3, 李娇婕 2, 薛超 2, 吴毅 2 
(1. 西南林业大学林学院，昆明 650000；2. 中南林业科技大学生命科学与技术学院，长沙 410004；3. 湖南农业大学园林与园艺学院，长沙 410128) 

 

摘要：为了解云南省木兰科(Magnoliaceae)野生植物资源的遗传多样性，利用 ISSR 分子标记技术对 48 种木兰科野生植物资

源进行研究。结果表明，10 对引物共扩增出 151 条带，均为多态性条带，多态性条带百分率为 100%。总的观测等位基因数

(Na)为 2.000 0，有效等位基因数(Ne)为 1.564 5，Nei’s 基因多样性指数(H) 0.337 9，Shannon’s 信息指数(I)为 0.510 1。总的基

因多样性指数(Ht)为 0.368 0，属间基因多样性指数(Dst)为 0.251 9，占 68.4%，基因分化系数(Gst)为 0.684 0，基因流(Nm)为

0.231 0。UPGMA 聚类分析将 48 种木兰科植物划分为 7 个类群，各类群并非按照属聚在一起，而是不同属植物相间分布, 长

喙厚朴(Magnolia rostrata)、素黄含笑(Michelia flaviflora)和球花含笑(M. sphaerantha)可能为云南省木兰科植物中的原始种。

48 种木兰科野生植物总体具有较高的遗传多样性，但属间遗传变异较高，基因流较小，存在遗传漂变的风险，聚类结果与

刘玉壶的分类系统存在分歧，这从分子水平为木兰科植物间的起源、进化与分类提供了重要依据。 

关键词：ISSR 分子标记；木兰科；遗传多样性；系统进化 

doi: 10.11926/jtsb.4161 

 

Studies on Genetic Diversity of 48 Wild Species of Magnoliaceae in Yunnan 
 

WANG Meng1, PENG Ji-qing2*, CAO Ji-wu2, CAO Fu-xiang3, LI Jiao-jie2, XUE Chao2, WU Yi2 
(1. Forest College, South West Forest University, Kunming 650000, China; 2. College of Life Science and Technology, Central South University of Forestry & 

Technology, Changsha 410004, China; 3. College of Landscape and Horticulture, Hunan Agricultural University, Changsha 410128, China) 

 

Abstract: The genetic diversity of 48 wild species of Magnoliaceae in Yunnan Province were studied by using 

ISSR molecular markers. The results showed that a total of 151 polymorphic bands were amplified by 10 pairs of 

primers with percentage of polymorphic bands for 100%. The total observed number of alleles (Na), effective 

number of alleles (Ne), Nei’s genetic diversity index (H) and Shannon’s information index (I) of 48 Magnoliaceae 

species were 2.000 0, 1.564 5, 0.337 9 and 0.510 1, respectively. The total genetic diversity index (Ht) was 0.368 0, 

and the intergeneric genetic diversity index (Dst) was 0.251 9, accounting for 68.4% of total genetic diversity 

index. The coefficient of gene differentiation (Gst) was 0.684 0 with gene flow (Nm) of 0.231 0. Forty-eight 

Magnoliaceae species could be divided into 7 groups by UPGMA clustering, which were not consistent with the 

classification of genera, each cluster was included species of different genera. Magnolia rostrata, Michelia 

flaviflora and M. sphaerantha might be the ancestors of Magnoliaceae in Yunnan. The 48 Magnoliaceae species in 

Yunnan province had high genetic diversity in general, but they had high inter-genus genetic variation and small 

gene flow, which may lead to the risk of genetic drift. Moreover, the clustering results were different from the 

classification system of Liu Yuhu. So, it would provide an important basis for the origin, evolution and 

classification of Magnoliaceae at molecular level. 

Key words: ISSR molecular marker; Magnoliaceae; Genetic diversity; System evolution 
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木兰科 (Magnoliaceae)植物种类多、分布广 , 

其花、果、皮、干均具有广泛用途，是我国园林绿

化、药用和材用的重要植物资源，具有较高的经济

价值和生态效益。同时，木兰科植物无论在内部结

构还是在外部形态方面都有许多原始特征，被认为

是被子植物中的原始类群[1]，同时又处在不断发展

变化之中，在研究被子植物起源和进化方面具有较

高学术价值。长期以来，在木兰科属的划分与合并

上始终存在分歧。随着科学技术的进步，人们通过

野外调查、标本鉴定到显微观察，从宏观特征到微

观特征对木兰科植物分类进行了大量的研究 [2–6], 

随着分子生物学的发展，RFLP、RAPD、ISSR 等

分子标记技术[7–8]、ndhF、matK、trnL 和 atpB 等

序列[9–12]、以及叶绿体基因组测序[13]等都被广泛利

用，从分子水平为木兰科系统分类及系统演化提供

了一定依据。 

ISSR 分子标记技术是在 SSR 分子标记的基础

上发展起来的一种新型分子标记方法[14]，在植物分

类和品种鉴定上广泛应用。蒋笑丽等[15]的研究将 18

种石楠属(Photinia)植物聚为 5 类，与花序分类结果

一致；李娟[16]等对楠属(Phoebe)植物种质资源的分

析表明，闽楠(P. bournei)与桢楠(P. zhennan)亲缘关

系近，提出应予合并的观点；有祥亮[17]对泡泡树

(Asimina triloba)的 13 个品种及其半同胞家系和 6 个

种源的 48 个样品进行遗传多样性分析，在相似系数

为 0.91 处的聚类结果与形态分类一致；刘娟等[18]构

建了新疆 3 个分布区的 135 个新疆野杏(Armeniaca 

vulgaris)实生株系的核心种质资源谱; 巨秀婷[19]利

用 ISSR 技术对 5 个新疆野生郁金香(Tulipa gesne- 

riana)品种和 19 个郁金香栽培品种进行分析, 结果

表明野生品种与栽培品种间具有较远的亲缘关系; 

彭继庆等[20–21]开展了绣球属(Hydrangea)植物遗传

多样性研究和指纹图谱构建，聚类结果为绣球(H. 

macrophylla)和圆锥绣球(H. paniculata)品种鉴定提

供了依据。由此可见，ISSR 分子标记技术为园林植

物研究提供了重要的证据。 

云南省被认为是木兰科植物的避难所和发源

地，汇聚了大量木兰科植物中的古老种和进化种, 

是研究木兰科植物的良好种源地，在揭示木兰科植

物起源、进化和分类等方面具有重要意义。本研究

利用 ISSR 分子标记技术对云南省木兰科野生植物

资源开展遗传多样性研究，探讨木兰科植物起源, 

了解木兰科植物间的亲缘关系，揭示木兰科植物

遗传变异规律，为木兰科植物系统进化和分类提供

依据。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 

根据文献记载和野外调查，在云南省分布有木

兰科(Magnoliaceae)野生植物 48 种，每种植物为 1

份试验样品，每份样品采集 3 棵植株上生长状况

良好、表面无病虫害和微生物污染的完整叶片组

成一个混合样，擦洗干净后放入自封袋中 , 加入

硅胶, 及时带回实验室，置于–70℃超低温冰箱中

保存备用。 

 

1.2 DNA 提取和检测 

木兰科植物基因组总 DNA 提取采用天根生物

科技(北京)有限责任公司的植物基因组 DNA 提取试

剂盒进行提取，经 1%的琼脂糖凝胶电泳检测和核

酸蛋白分析仪浓度测定后，将样品稀释至 30 ng/μL, 

保存于–70℃冰箱，备用。 

 

1.3 ISSR-PCR 扩增 

利用哥伦比亚大学设计的 100 条引物，由上海

生工合成后筛选出扩增稳定、条带数量多、背景清

晰、分布均匀和多态性良好的 10 条引物用于木兰

科植物遗传多样性研究(表 1)。扩增体系和 ISSR- 

PCR 扩增程序参考彭继庆等[22]。将扩增产物经 1%

的琼脂糖电泳分离，利用凝胶成像系统记录每份样

品的电泳图谱。 

 

1.4 数据统计与分析 

根据 DNA 指纹图谱，确定所有样品图谱中扩

增条带的位置和大小，清晰、可辨认的条带记为“1”，

模糊不清或没有条带记为“0”，建立数据库。利用

PopGen32 软件包计算遗传多样性指数，利用非加

权算术平均聚类(UPGMA)方法和MEGA 6软件进

行聚类分析。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 ISSR-PCR 扩增结果 

10 条引物对 48 个木兰科植物进行 ISSR-PCR 扩

增(图 1)，扩增条带大小为 180~3 000 bp。10 条引物
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表 1 ISSR 引物信息 

Table 1 Informations of ISSR primers 

引物 

Primer 

序列 

Sequence 

Tm 

(℃) 

退火温度 (℃) 

Annealing temperature 

扩增条带总数 Total number 

of amplified bands 

多态性条带数 Number of 

polymorphic band 

UBC810 (GA)8T 50 51 11 11 

UBC817 (GA)8A 50 50 13 13 

UBC818 (GA) G 52 51 16 16 

UBC836 (AG)8YA 50 51 16 16 

UBC843 (CT)8RA 50 51 15 15 

UBC844 (CT)8RC 50 50 17 17 

UBC845 (CT)8RG 52 52 14 14 

UBC848 (CA)8RG 52 53 16 16 

UBC876 GATAGATAGACAGACA 52 53 16 16 

UBC895 AGAGTTGGTAGCTCTTGATC 50 53 17 17 

总计 Total    151 151 

 

共扩增出 151 条带(表 1)，每条引物平均扩增条带数

量为 15.1 条，多态性条带 151 条，多态位点百分率为

100.00%，表明筛选的 10 条引物均具有较好多态性。 

 

2.2 遗传多样性分析 

利用 POPGEN 32 软件对 48 种云南省木兰科野

生植物资源的遗传多样性进行分析(表 2)，结果表

明，这些物种的多态位点百分率(P)为 100.00%, 观

测等位基因数(Na)为 2.000 0，有效等位基因数(Ne)

为 1.564 5，Nei’s 基因多样性指数(H)为 0.337 9, 

Shannon’s 信息指数(I)为 0.5101，表明云南省木兰

科野生植物资源具有较高的遗传多样性。采集的

样品中除含笑属 (Michelia)、木莲属 (Manglietia)

和木兰属(Magnolia)外，其余 6 属只采集到 1~2 种

植物，因此只分析了含笑属、木莲属和木兰属的

遗传多样性。3 属间均具有较高的遗传多样性, 表

明含笑属、木莲属和木兰属野生植物对云南环境

具有较好的适应性。 

 

 

图 1 ISSR-PCR 扩增电泳图。M: 200 bp Ladder DNA Marker; 1 ~21: 21 种木兰科植物。 

Fig. 1 ISSR-PCR amplification electrophoresis. M: 200 bp Ladder DNA Marker; 1-21: 21 species of Magnoliaceae.  

 

表 2 云南木兰科植物基因多样性指数 

Table 2 Genetic diversity indexes of Magnoliaceae species in Yunnan 

属 

Genus 

样品数 

Sample number 

扩增位点总数 Total 

number of amplified sites 

多态位点总数 Total number 

of polymorphic sites 
P /% Na Ne H I 

含笑属 Michelia 17 151 143 94.70 1.947 0 1.508 2 0.309 2 0.470 7 

木兰属 Magnolia  8 151 141 93.38 1.933 8 1.534 4 0.320 9 0.484 6 

木莲属 Manglietia 16 151 142 94.04 1.940 4 1.462 9 0.287 8 0.444 6 

总计 Total 48 151 151 100 2.000 0 1.564 5 0.337 9 0.510 1 

P: 多态位点百分率; Na: 观测等位基因数; Ne: 有效等位基因数; H: 基因多样性指数; I: Shannon 多样性指数。 

P: Percentage of polymorphic loci; Na: Observational alleles; Ne: Effective alleles; H: Nei’s genetic diversity index; I: Shannon’s information index. 
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2.3 种群间遗传进化分析 

根据刘玉壶的分类系统[23]，云南省木兰科 9

属 48 种野生植物资源总的基因多样性指数(Ht)为

0.368 0, 其中属内基因多样性(Hs)为 0.116 3，属间

基因多样性(Dst)为 0.251 9，属间的遗传变异占 68.4%, 

属内的遗传变异占 31.6%，属间变异远大于属内变

异，相当于属内变异的 2 倍。基因分化系数(Gst)为

0.684 0，表明刘玉壶分类系统中属间存在较大的遗

传分化。属间基因流(Nm)为 0.231 0，远小于 1，木

兰科各属间的基因流较低，容易出现遗传漂变，加

剧属间遗传分化。 

 

2.4 遗传相似性及其亲缘关系分析 

利用 PopGen 32 软件包对 48 个云南省木兰科

植物野生资源进行遗传距离和遗传一致度分析，遗

传一致度为 0.443 7~0.715 2，遗传距离为 0.335 1~ 

0.812 6, 平均遗传距离为 0.535 0。大果木莲(Mang- 

lietia grandis)与四川含笑(Michelia szechuanica)、云

南含笑(M. yunnanensis)与光叶拟单性木兰(Parak- 

meria nitida)间的遗传一致度最高(0.715 2)，亲缘关

系最近，在生长海拔、树皮和叶形等方面存在相似

性。馨香玉兰(Magnolia odoratissima)与壮丽含笑

(Michelia lacei)遗传一致度最低(0.443 7)，表明亲缘

关系最远，彼此间存在较大的差异，馨香玉兰为灌

木或小乔木，叶椭圆形，花乳白色，芳香，聚合果

椭圆体型；壮丽含笑为乔木，叶倒卵形，花白色,

未见聚合果。 

基于 UPGMA 法构建云南省木兰科 48 种野生

植物资源的亲缘关系树状图(图 2)。聚类结果与刘玉

壶分类系统存在较大差异，并不能够将同属植物归

在同一类群，单种属或寡种属植物在聚类图中相间

分布。根据树状图可分为 7 大类，分别为 I 类(3 种)、

II 类(2 种)、III 类(8 种)、IV 类(9 种)、V 类(8 种)、

VI 类(6 种)和 VII 类(12 种)，第 I 类包含长喙厚朴

(Magnolia rostrata)、素黄含笑(Michelia flaviflora)

和球花含笑(M. sphaerantha)；第 II 类包含香子含笑

(Michelia hedyosperma)和观光木 (Tsoongiodendron 

odorum); 第 III 类包括勐仑木兰(Magnolia meng- 

lunica)、紫玉兰(M. liliflora)、馨香玉兰、华盖木

(Manglietiastrum sinicum)、苦梓含笑 (Michelia 

balansae)、多花含笑(M. floribunda)、金叶含笑(M. 

foveolata)、篾厂木莲(Manglietia miechangensis)；第

IV 类包括红花木莲(Manglietia insignis)、桂南木莲

(M. chingii)、滇桂木莲(M. forrestii)、广西木莲(M. 

tenuipes)、马关木莲(M. maguanica)、卵果木莲(M. 

ovoidea)、法斗含笑(Michelia fadouensis)、壮丽含笑

和凹叶木兰(Magnolia sargentiana)；第 V 类包括毛

果木莲(Manglietia ventii)、亮叶木莲(M. lucida)、川

滇木莲(M. duclouxii)、木莲(M. fordiana)、山玉兰

(Magnolia delavayi)、平伐含笑(Michelia cavaleriei)、

亮叶含笑(M. fulgens)和铜色含笑(M. foveolata)；第

VI 类包括四川含笑、南亚含笑(Michelia doltsopa)、

大果木莲、锈毛木莲(M. rufibarbata)、云南拟单性

木兰(Parakmeria yunnanensis)和滇藏木兰(Magnolia 

campbellii)；第 VII 类可细分为 2 小组，第 1 小组

包含鹅掌楸 (Liriodendron chinense)、夜香木兰

(Magnolia coco)、黄心夜合(Michelia martinii)、云南

含笑、光叶拟单性木兰和长蕊木兰 (Alcimandra 

cathcartii)，第 2 小组包含黄花含笑(Michelia xan- 

thantha)、合果木 (M. baillonii)、麻栗坡含笑 (M. 

chartacea)、粗梗木莲(Manglietia crassipes)、香木莲

(M. aromatica)和大叶木莲(M. megaphylla)。 

 

3 结论和讨论 

 

3.1 遗传多样性 

木兰科植物遗传多样性水平表明了其在特定

环境中基因的丰富程度，是木兰科植物适应和进化

的遗传基础[24]。黄丽峰等[24]利用 ISSR 标记技术研

究了木兰科 6 属 20 种植物的遗传多样性，其多态

位点百分率(PPB)为 100%，Nei’s 基因多样度(H)为

0.347 7，Shannon 信息指数(I)为 0.521 8。Hua 等[25]

对厚朴(Magnolia officinalis)的 28个种群 666个样本

进行 ISSR分析，结果表明PPB为83.2%，H为0.342。

李剑等[8]对21种木兰科常绿植物进行了 ISSR分析，

PPB 为 99.04%，H 为 0.560 0，I 为 0.380 0。云南省

48 种木兰科植物隶属于 9 属，其遗传多样性指数与

黄丽峰等[7]的研究结果基本一致，与 Hua 等[25]和李

剑等[8]的研究结果差异较大，可能是与样品采集覆

盖度有关，本研究采集了 9 属 48 种木兰科植物, 与

黄丽峰等[7]的样品覆盖度更近，更能体现木兰科植

物的遗传多样性。有研究表明[26–28]，分布区较为广

泛物种的平均 PPB 为 67.8%、观测等位基因数(Na) 

为 2.11、H 为 0.257 和 Gst为 0.228。本研究结果表

明, 云南省 48 个木兰科野生植物资源的 PPB 为

100%、H 为 0.337 9 和 Gst 为 0.684 0，均高于平均
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图 2 云南省木兰科 48 种植物的 UPGMA 聚类图 

Fig. 2 UPGMA cluster map of 48 species of Magnoliaceae in Yunnan 

 

值，而只有 Na为 2.000 0 稍低于平均值，木兰科植

物作为广布种，其遗传多样性高于大部分广布种植

物，这可能与木兰科植物既有古老种又有进化种,

并处于不断进化之中有很大关系。 

 

3.2 种群间的遗传分化 

种群遗传变异的大小由植物生活史周期、地理

分布范围、繁育系统、演替阶段等因素决定[29]，种

群间的遗传分化程度可以根据遗传分化系数 Gst进

行判断[30]；当 Gst>0.25 时，表示种群间具有非常高

分化程度。木兰科 48 种植物的遗传分化系数 Gst为

0.684 0，高于 Nybom[31]统计的基于 ISSR 标记的植

物平均 Gst (0.34)，且有 68.4%的遗传变异发生在

属间，31.6%的变异发生在属内，属间变异对整个

木兰科植物的遗传变异贡献相对较大，表明木兰

科植物属间具有很强的遗传分化趋势。Wright[30]

和 Hamrick[26]认为，种群间基因流 Nm≥ 1，则能

发挥其均质化作用；反之则表明遗传漂变是导致

种群间遗传分化的主要原因。云南省木兰科 9 属

48 种野生植物资源的基因流为 0.332 4, 说明在物

种水平上基因流被限制，各属间的交流小，属间

虽存在一定程度的基因交流，但不足以抵制属内

遗传漂变而引起的种群分化。木兰科属间的变异

可能是由于木兰科植物分布范围较广，导致不同

种群所承受的生境选择压力存在较大差异 , 最终

导致属间的遗传分化。 
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3.3 植物的亲缘关系 

根据刘玉壶的分类系统[23]，云南 48 种木兰科

植物分别隶属于木兰族、含笑族和鹅掌楸属植物,

木兰族植物包括木莲属、华盖木属、木兰属、拟单

性木兰属和长蕊木兰属；含笑族植物包括含笑属、

合果木属和观光木属。本研究的 UPGMA 聚类结果

与刘玉壶的分类系统存在明显差异，同属植物并末

聚为一类，单种属和寡种属植物与其他属植物相间

分布，含笑属、木兰属和木莲属间存在明显属间交

叉现象，这可能是由于前人对木兰科植物进行分类

是以形态特征为基础，而形态特征是由遗传基础和

外界环境共同作用决定的，而分子标记结果更多体

现了遗传基础的相似性，更能够体现木兰科植物的

系统进化特征。黄丽峰等[7]利用 RAPD 和 ISSR 分

子标记技术的研究结果也表明木兰属和含笑属植

物有聚类穿插现象，Qiu 等[32]利用 RFLP 标记技术

对木兰科植物叶绿体 DNA 的研究结果表明木兰属

与含笑属有交叉现象，Hinsinger 等[33]利用完整叶绿

体基因组序列的研究结果也表明木兰属和含笑属

的交叉现象。这都表明木兰属与含笑属具有更近的

亲缘关系，因此，依靠花顶生和腋生作为木兰属和

含笑属划分的主要依据似有不足。Nooteboom 曾提

出“含笑属的腋生单花是顶生于侧生段枝上，其实

质也是顶生”的观点[34]，王明昌等也对以花芽腋生

及顶生为分类依据提出过质疑[35–37]。另外，木兰属

在聚类图中分散分布，与其他属植物均有交叉，可

能是由于该属几乎包括了木兰科各属的共同特征

有关, 聚类结果从遗传基础方面不但解释了木兰科

植物外部形态和内部结构具有相似性的原因，同时

也解释其他属(鹅掌楸属除外)都并入过木兰属的原

因。长喙厚朴、素黄含笑和球花含笑在聚类图中最

先被分出，可能是木兰科植物中的原始种，对木兰

科植物的起源与进化具有重要作用。 
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