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琴叶风吹楠资源遗传多样性的 AFLP 分析 
 

毛常丽, 张凤良, 李小琴, 杨湉, 赵祺, 胡永华, 吴裕* 
(云南省热带作物科学研究所，云南 景洪 666100) 

 

摘要：为研究濒危植物琴叶风吹楠(Horsfieldia pandurifolia)的遗传多样性，利用 AFLP 分子标记技术，对采自云南省西双版

纳州、临沧市的 8 个居群共 56 份琴叶风吹楠样品进行了分析。结果表明，琴叶风吹楠在物种水平的多态性较高，多态性百

分率为 75.16%；在居群水平，平均多态性百分率为 36.20%；AMOVA 分析表明，琴叶风吹楠的遗传变异主要存在于居群内

(75.45%)，而居群间的变异仅为 24.55%；mantel 检验结果表明，地理距离和遗传距离存在不显著的正相关(r=0.119 7, P= 

0.321 0)；基于遗传相似性系数，对 8 个居群进行了 UPGMA 聚类分析，在遗传相似性系数 0.951 处可将 8 个居群聚为 3 组。

这些为琴叶风吹楠的保护和开发利用提供了理论依据，并提出了保护建议。 

关键词：琴叶风吹楠；种质资源；AFLP 分子标记；遗传多样性 
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Genetic Diversity of Horsfieldia pandurifolia Based on AFLP Markers 
 

MAO Chang-li, ZHANG Feng-liang, LI Xiao-qin, YANG Tian, ZHAO Qi, HU Yong-hua, WU Yu* 
(Yunnan Institute of Tropical Crops, Jinghong 666100, Yunnan, China) 

 

Abstract: In order to understand the genetic diversity of endangered Horsfieldia pandurifolia, the genetic 

structure of 56 samples from 8 populations from Xishuangbanna and Lincang of Yunnan Province were studied by 

using AFLP markers. The results showed that the polymorphisms of H. pandurifolia were high with the 

percentage of polymorphic sites of 75.16% at species level, and 36.20% at population level. Moreover, the genetic 

variation (75.45%) within the population was high through AMOVA analysis, but only 24.55% among populations. 

Based on mantel test, there was not significant positive correlation (r=0.1197, P=0.3210) between geographical 

distance and genetic distance. According to genetic similarity coefficient at 0.951, the 8 populations could be 

divided into 3 groups. So, these would provide a foundation for the development and sustainable development of 

H. pandurifolia, and the conservation strategy of H. pandurifolia germplasms was proposed. 

Key words: Horsfieldia pandurifolia; Germplasm resources; AFLP markers; Genetic diversity 

 

琴叶风吹楠(Horsfieldia pandurifolia)是肉豆蔻

科(Myristicaceae)高大乔木，濒危种，属于典型的热

带雨林树种[1–3]，种子含油率高，且脂肪酸成分主

要为肉豆蔻酸，可用于工业、化妆品等，是珍稀的

油料资源植物。据《中国植物志》和《云南植物志》

记载，琴叶风吹楠分布于澜沧江流域以及与缅甸、

老挝、越南接壤的国境线一带。吴裕等[4]对分布在

云南省内的琴叶风吹楠野生资源进行了调查，其分

布区零散，且现存的资源种群数量小，地理跨度大，

呈斑块状分布。 

对珍稀濒危植物遗传多样性进行研究是了解

其濒危机制的基础[5]，在保护濒危植物种群数量的

同时，还需保护其遗传多样性和进化潜力，根据遗传

基础制定科学合理的保护措施，因此，应对珍稀濒危
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植物进行居群遗传多样性特征和遗传结构研究。目

前，利用分子生物学手段，如扩增片段长度多态性

(AFLP, amplified fragment length polymorphism)、简

单重复序列(SSR, simple sequence repeat)、核基因、

叶绿体基因片段等，对濒危植物进行保护遗传学研

究[6–9]，在探明这些濒危植物遗传多样性的基础上, 

提出了科学合理的保护措施；此外，应用分子生物

学方法还分析了物种资源的遗传多样性、谱系地理

及亲缘关系等[10–15]。 

琴叶风吹楠已处于濒危状态[3]，了解其遗传基

础并制定合理的保护措施，降低灭绝风险和速度,

延续物种多样性显得十分重要，但现阶段对琴叶风

吹楠的研究主要集中在分类学、油脂成分分析、资

源调查和形态变异等方面。对居群间变异式样的研

究少见报道，吴裕等[16–17]对不同居群间单株的果实

和种子形态变异进行了分析，结果表明，琴叶风吹

楠果实和种子形态以及种仁含油率和脂肪酸成分,

在居群内和居群间存在不同程度的变异。而有关琴叶

风吹楠分子遗传学方面的研究报道甚少，仅毛常丽等

对其叶绿体基因组进行了测序[18]。本研究采用 AFLP

标记方法，对云南省分布的琴叶风吹楠居群进行遗传

多样性及遗传结构分析，为琴叶风吹楠的开发利用及

可持续发展奠定基础，并提出适宜的保护策略。 

 

1 材料和方法 

 

1.1 材料 

从云南省西双版纳州景洪市、勐腊县、临沧市

双江县的 8 个琴叶风吹楠(Horsfieldia pandurifolia)居

群(表 1)，采集 56 株树的嫩叶或嫩树皮，液氮保存。 

 

表 1 琴叶风吹楠 8 个居群信息 

Table 1 Informations of 8 Horsfieldia pandurifolia populations 

居群 

Population 

采集地 

Collection 

经度 (E) 

Longitude 

纬度 (N) 

Latitude 

海拔 (m) 

Altitude 

数量 

Number 

双江邦丙(SJ) 

Shuangjiang Bangbing 

双江县邦丙乡 

Bangbing Town, Shuangjiang County 

99°46.956′ 23°12.521′ 868~1 038  4 

纳板河(NBH) 

Nabanhe 

景洪市嘎洒镇纳板河自然保护区 

Nabanhe Nature Reserve in Gasa Town, Jinghong City 

100°36.369′ 22°14.707′ 900~950 10 

允景洪森林公园(SL) 

Yunjinghong Forest Park 

景洪市允景洪镇原始森林公园 

Primitive Forest Park, Yunjinghong Town, Jinghong City 

100°53.189′ 22°02.081′ 749~800  6 

勐仑(ML) 

Menglun 

勐腊县勐仑镇 

Menglun Town, Mengla County 

101°00.000′ 21°54.000′  774~1 114 14 

勐腊补蚌(BB) 

Bubang, Mengla 

勐腊县勐腊镇 

Mengla Town, Mengla County 

101°34.710′ 21°37.513′′ 685~788  5 

勐腊望天树(WTS) 

Wangtianshu, Mengla 

勐腊县勐腊镇望天树景区 

Wangtianshu Scenic Area, Mengla Town, Mengla County 

101°34.916′ 21°37.513′ 685~787  7 

勐伴(MB) 

Mengban 

勐腊县勐伴镇 

Mengban Town, Mengla County 

101°36.060′ 21°50.820′ 1 110~1 120  5 

回燕竜(HYL) 

Huiyanlong 

勐腊县磨憨开发区 

Mohan Development District, Mengla County 

101°34.000′ 21°35.000′ 650~750  5 

 

1.2 方法 

用 QIAGEN 试剂盒改良法提取琴叶风吹楠基因

组 DNA，用 NanoDrop2000 超微量分光光度计测定

DNA 浓度和 OD 值，质量合格的 DNA 样品送生工

生物工程(上海)股份有限公司进行荧光 AFLP 分析。 

 

1.3 数据分析 

获得的 AFLP 分析数据进行人工校对后用 POP- 

GENE vesion 1.32 软件[19–20]计算观测等位基因数

(Na)、有效等位基因数(Ne)、Nei’s 多样性指数(H)、

Shannon 多样性指数(I)、遗传一致度等遗传多样性

指标。基于 popgene 计算得到的遗传一致度数据, 用

NTSYSpc-2.10e 软件的 Clustering 中 SAHN 程序对

8 个琴叶风吹楠居群进行 UPGMA 聚类[21]。用“经纬

度计算距离软件”将各居群的经纬度换算成地理距

离，用 TFPGA1.3 软件进行 mantel 相关性检验。

Winamova 软件进行 AMOVA 分析。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 荧光 AFLP 扩增多态性 

用 QIAGEN 试剂盒改良法提取的 56 份琴叶风

吹楠基因组 DNA 能够满足本试验要求。从 64 对组

合引物中选出 6 对多态性引物，分别为 H-AAC/ 

M-CAG、H-ACA/M-CTC、H-ACG/M-CAA、H-AAC/ 

M-CAC、H-AGC/M-CAG、H-AGG/M-CAA。采用
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ABI377 测序仪进行条带读取，每对引物读取 216 条

带，6 对引物共扩增出 1 296 条带，平均多态性位点

162 个，多态性百分率为 75.16% (表 2)。 

 

2.2 群体遗传多样性 

用 POPGENE vesion 1.32软件对 8个居群的遗

传参数进行计算(表 3)。可以看出，琴叶风吹楠居

群内的观测等位基因数(Na)为 1.217 2~1.532 5，有

效等位基因数(Ne)为 1.044 9~1.248 9，Nei’s 多样

性指数(H)为 0.073 7~0.151 9，Shannon 信息指数(I)

为 0.236 1~0.112 0。各居群扩增的多态性位点百分

率以 NBH 最大，SJ 最小，其余各遗传参数的结果

和多态性位点百分率显示结果一致，均以 NBH 最

高，SJ 最低。 

 

表 2 6 对引物扩增结果 

Table 2 Amplification results on the 6 pairs of primers 

 
H-AAC /  

M-CAG 

H-ACA/  

M-CTC 

H-ACG /  

M-CAA 

H-AAC /  

M-CAC 

H-AGC /  

M-CAG 

H-AGG /  

M-CAA 
平均 

Mean 

多态性位点数 Number of polymorphic loci 145 145 171 168 180 165 162 

多态性百分率 % of polymorphic loci 67.13 67.13 79.17 77.78 83.33 76.39 75.16 

 

表 3 琴叶风吹楠居群的遗传多样性 

Table 3 Genetic diversity of Horsfieldia pandurifolia populations 

居群代码  

Population 

code 

观测等位基因数  

Observed number of 

alleles per locus (Na) 

有效等位基因数  

Effective number of 

alleles per locus (Ne) 

Nei’s 多样性指数
Nei’s genetic 

diversity index (H) 

Shannon 多样性指数 

Shannon information 

index (I) 

多态位点数 Number 

of polymorphic loci 

(Np) 

多态性位点百分率  

% of polymorphic loci 

(PPL) 

SJ 1.217 2 1.122 1 0.073 7 0.112 0 60 21.72 

NBH 1.532 5 1.248 9 0.151 9 0.236 1 148 53.25 

SL 1.403 1 1.207 8 0.125 7 0.193 2 112 40.31 

ML 1.479 6 1.044 9 0.128 6 0.200 6 133 47.96 

BB 1.244 3 1.134 5 0.080 5 0.122 6 68 24.43 

WTS 1.347 8 1.176 5 0.106 9 0.164 4 96 34.78 

MB 1.329 1 1.197 9 0.117 0 0.175 7 91 32.91 

HYL 1.343 0 1.200 6 0.118 7 0.179 3 95 34.30 

总体 Total 1.750 9 1.242 4 0.151 6 0.243 7 100 36.20 

居群代码见表 1。表 5 和图 1 同。 

Population code see Table 1. The same is Table 5 and Figure 1. 

 

2.3 群体遗传结构 

对琴叶风吹楠居群间的遗传分化分析可见(表

4)，琴叶风吹楠的遗传参数在不同引物组合中的表

现不同，总遗传多样性(Ht)为 0.124 2~0.184 1, 居群

内遗传多样性(Hs)为 0.096 2~0.123 3，居群间遗传

分化系数(Gst)为 0.175 4~0.386 6，居群间遗传多样

性(Dst)为 0.026 2~0.071 2，Ht、Hs、Gst 和 Dst 的平

均值分别为 0.149 5、0.112 8、0.238 6 和 0.036 7; 物

种水平的 Ht、Hs、Gst和 Dst分别为 0.140 6、0.102 8、

0.226 5 和 0.030 6。居群内的遗传变异占总变异的

75.45%，居群间的占 24.55%, 说明琴叶风吹楠的遗

传变异主要存在于居群内。另外，不同引物组合的

基因流(Nm)不同，为 1.350 8~1.933 0，变化幅度不

大，物种水平的基因流为 1.707 5。 

AMOVA 分析表明，各个居群间的遗传差异达 

表 4 琴叶风吹楠居群的遗传结构参数 

Table 4 Genetic structure parameters of Horsfieldia pandurifolia populations 

引物 Primer Ht Hs Gst Dst Nm 

H-AAC / M-CAG 0.152 9 0.120 4 0.212 7 0.032 5 1.850 3 

H-ACA/ M-CTC 0.124 2 0.096 2 0.226 0 0.028 1 1.712 7 

H-ACG / M-CAA 0.184 1 0.112 9 0.386 6 0.071 2 1.793 3 

H-AAC / M-CAC 0.149 6 0.123 3 0.175 4 0.026 2 1.350 8 

H-AGC / M-CAG 0.158 1 0.122 5 0.225 4 0.035 6 1.718 0 

H-AGG / M-CAA 0.128 0 0.101 7 0.205 5 0.026 3 1.933 0 

平均 Mean 0.149 5 0.112 8 0.238 6 0.036 7 1.595 5 

物种水平 

Species level 

0.140 6 0.101 3 0.226 5 0.039 3 1.707 5 

Ht: 总遗传多样性; Hs: 居群内遗传多样性; Gst: 居群间遗传分化系数; 

Dst: 居群间遗传多样性; Nm: 基因流。 

Ht: Total genetic diversity; Hs: Genetic diversity within populations; Gst: 

Genetic differentiation coefficient; Dst: Genetic diversity among populations; 

Nm: Gene flow. 
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显著水平(P<0.001)，居群内的遗传变异为 94.26%，

居群间的为 5.74%，物种遗传变异主要来自于群体

内，这和 Nei’s 基因多样性、多态性位点百分率、

Shannon 信息指数的分析结果一致。 

 

2.4 居群间遗传距离 

通过 NTSYS 软件计算琴叶风吹楠居群间的遗

传距离和遗传一致度(表 5)。琴叶风吹楠居群的遗传

距离为 0.019 6~0.099 7，NBH 与 SL 居群的遗传距

离最小，为 0.019 6，WTS 与 SJ 居群的遗传距离最

大，为 0.099 7。琴叶风吹楠的遗传一致度为 0.909 4~ 

0.980 7, NBH与SL居群的遗传一致度最高，为0.980 7, 

WTS 与 SJ 居群的遗传一致度最低，为 0.909 4。 

 

2.5 地理距离和遗传距离的相关性 

将表 1 中各居群的经纬度用“经纬度计算距离软

件”换算成地理距离, 将地理距离与遗传距离进行

mantel 相关性检验，结果表明，地理距离和遗传距

离之间存在一定的相关性(r=0.119 7，P=0.321 0), 但

相关性不显著。 

 

表 5 8 个居群的 Nei’s 遗传一致度(右上角)和遗传距离(左下角) 

Table 5 Nei’s genetic consistency (upper right corner) and genetic distance (lower left corner) among 8 populations 

居群代码 Population code SJ NBH SL ML BB WTS MB HYL 

SJ - 0.940 3 0.938 8 0.953 9 0.966 1 0.909 4 0.938 1 0.951 5 

NBH 0.061 7 - 0.980 7 0.977 0 0.956 0 0.947 2 0.973 1 0.966 5 

SL 0.063 3 0.019 6 - 0.973 8 0.953 1 0.936 9 0.967 3 0.963 7 

ML 0.047 4 0.023 4 0.026 5 - 0.964 7 0.942 9 0.972 9 0.970 1 

BB 0.034 6 0.045 1 0.048 1 0.036 0 - 0.920 3 0.950 8 0.955 6 

WTS 0.099 7 0.056 7 0.068 9 0.061 5 0.088 0 - 0.935 6 0.926 5 

MB 0.064 0 0.027 2 0.033 2 0.027 5 0.050 4 0.068 9 - 0.960 1 

HYL 0.049 8 0.034 1 0.037 0 0.030 3 0.045 5 0.079 5 0.040 8 - 

 

2.6 聚类分析 

对琴叶风吹楠居群进行 UPGMA 聚类分析(图

1)，结果表明，当遗传相似性系数为 0.951 时，琴

叶风吹楠居群可分为 3 大支，首先，地理距离较近

的 SL 和 NBH 居群聚在一起，ML、MB 和 HYL 等

3 个居群的地理距离较近，和 SL 及 NBH 居群聚在

一起形成第 I 支，SJ 和 BB 居群地理距离较远，但

遗传距离较近，两居群聚在一起形成第 II 支，最后

是 WTS 居群单独形成第 III 支。 

 

 

图 1 琴叶风吹楠的 UPGMA 聚类图 

Fig. 1 UPGMA dendrogram of Horsfieldia pandurifolia 

3 结论和讨论 
 

物种的遗传多样性受多种因素影响，包括生态 

环境、生境周围的人类活动、演化史、种子散播机

制等，同时，遗传多样性的高低决定了其适应环境

的能力。本研究采用 6 对 AFLP 引物共扩增得到

1 296条带, 平均每对引物扩增的多样性位点为 162。

在物种水平上，琴叶风吹楠的平均多态性百分率

为 75.16%，表明其具有丰富的遗传多样性；在居

群水平上，平均多态性位点为 100，平均多态性百

分率为 36.20%，比物种的遗传多样性低，推测远

古时期琴叶风吹楠在云南地区可能成连续分布 , 

且分布范围广泛，遗传基础丰富，但受云贵高原

隆起影响, 分布范围逐渐缩小，使琴叶风吹楠生

境片断化，该物种在不断的地质变化中，各个相对

隔离的居群受自然灾害等因素影响，使居群的数量

减少，遗传多样性较整个物种降低。吴裕等[4]对云

南省内琴叶风吹楠资源的调查结果也表明，其自

然繁衍对生境的需求和人为导致濒危生境是造成

种群数量锐减的主要原因，其居群内数量逐渐减

少，即使具有祖先丰富的遗传多样性 , 但由于现

在分布区域的不连续性，导致居群规模不断缩小，
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其后果就是各个居群内遗传多样性下降。同时 , 

后代成活数量的差异也是导致有效居群数量下降

的原因之一[22]。在对琴叶风吹楠进行调查的过程

中，一些居群生长在密林, 周围还有更上层树种

遮盖，这样的生长环境中，幼苗生长成大树的几

率很低，而一些“开天窗”或林缘处的居群，幼苗

能接收到的光、温、水适宜，其居群内幼树能成

长为大树的几率较高。在这两种生长环境下，其

后代的成活数量是有差异的，长此以往，有效居

群大小发生变化，遗传变异度也在长期的繁殖及

进化中发生改变。 

基因的相互交流可引起居群内的遗传变异增

加，减少居群间的分化[23–24]。遗传结构分析表明,

琴叶风吹楠物种的基因流为 1.707 5，居群间的遗传

分化系数为 0.226 5，居群内遗传变异大于居群间的

遗传变异，居群内变异是其变异的主要来源，变异

式样和濒危植物思茅木姜子(Litsea szemaois)[8]及西

双版纳地区分布的油料树种硬核 (Scleropyrum 

wallichianum)[25]相似, 但与双子叶植物的遗传变异

水平(Gs=0.273)对比[26]，琴叶风吹楠的遗传分化程

度稍低。 

通过聚类分析，对琴叶风吹楠各个居群进行分

组, 表明并不是所有居群均按地理距离远近聚类。地

理距离和遗传距离之间存在不显著的正相关性, 但

总体上还是遵循遗传距离随地理距离增大而增大

的规律。距离较近的 NBH 和 SL 两个居群首先聚在

一起，ML、MB 和 HYL 地理距离较近，3 个居群

聚在一起。但是 BB 居群从地理距离看，与 MB 和

HYL 居群很近，但聚类时却和 SJ 居群聚在一起, 这

可能和其自然居群的大小相关，SJ也属于小居群, 小

居群趋向于更低的遗传多样性。 

 物种的遗传结构是决定其对自然或人工选择

响应能力的基础，同时是制定该物种合理保护和利

用策略的关键[27]。保护物种的遗传结构就是尽可能

多地保护遗传多样性。因此，对琴叶风吹楠的保护，

不能采用单一的保护措施，而应该采取综合保护策

略。首先，应该制止人类对居群内树木的砍伐，特

别是接近农耕区的居群；其次，本研究结果表明, 

ML 和 NBH 居群具有丰富的遗传多样性，且这 2 个

居群的种群数量较大，生境遭人为破坏较少，应该

就地保存；在保持原有居群数量的同时，可以人工

播种繁殖，以扩大现有居群大小，达到丰富居群内

遗传多样性的目的。 
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