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海南特有毛花马铃苣苔小尺度局域
种群的年龄结构与基因流

邢婀娜，徐诗涛，任明迅
(海南大学 热带农林学院 /环南海陆域生物多样性研究中心，海口 570228)

摘 要: 从局部地形揭示植物种群的空间分布、年龄组成与个体迁移，可深入揭示种群动态与适应潜力，为
制定有效的保育措施提供依据。笔者选取海南岛高山特有附生石上、局域种群界限清晰的毛花马铃苣苔
(Oreocharis dasyantha)4 个地理种群，首先研究每个地理种群内主要斑块(小尺度局域种群)的个体年龄结构
和静态生命表，然后利用核基因片段 ITS和 2 个叶绿体基因片段( trn L － F，ycf1b)分析各斑块种群的遗传结
构与斑块间的基因流强度。结果表明，位于海南岛湿润区的毛花马铃苣苔种群呈增长型，而位于海南岛干
旱区的种群则呈下降型。同一地点的小尺度局域种群之间的年龄结构、增长率、死亡率和消失率等也都存在
较大差异，并出现了私有单倍型。这可能是由于坡谷、栈道等微地形的隔离效应，导致扩散能力较弱的毛花
马铃苣苔在小尺度(10 m左右)上出现了基因流的阻断。因此，对于繁殖体扩散能力较差的草本植物而言，
即使在较小尺度上也要维持繁殖体迁移畅通的廊道，避免坡谷、栈道等微地形对基因流的不良效应，保证野
外种群长期的就地保育。
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由于地理隔离的作用，海岛往往比临近大陆有着更高比例的狭域分布的特有种
［1 － 3］。岛屿特有种大

多适应于较为特化的生境，种群分布多呈明显的斑块状
［4 － 5］。这些斑块状分布的局域种群容易受到干扰

的影响，导致每个斑块种群都存在着灭绝的可能
［6 － 8］。对于岛屿特有的草本植物而言，由于种子与花粉传

播距离有限，每个斑块的隔离程度与灭绝风险都远高于其他植物。山谷、河流或人类活动等都可能影响
到岛屿特有草本植物的花粉传播与种子扩散及基因流水平

［9 － 10］，塑造了植物在不同局域景观下的遗传结

构
［11 － 12］，直接决定了该物种的种群动态与进化速率

［13 － 15］。但迄今为止，大多数研究还是聚焦在区域种
群、局域种群以及局域种群可能形成的集合种群水平上，从更小尺度上对局域种群内的各个斑块(亚种
群)开展斑块内个体年龄构成、斑块内及斑块间的基因流事件等精细研究还很少，对大多数珍稀物种在小
尺度上的个体迁移与局域适应潜力还缺乏准确的认识。白永飞等［16］通过地上部分形态特征确定多年生
草本个体龄级，分析植物种群的年龄结构、死亡率、存活率及生命表，了解植物与环境之间相互作用的结
果
［17］。此外，空间遗传结构模式是检测种群生境片段化效果的 1 种方法［18］。海南岛是全球生物多样性
热点地区之一

［19 － 20］，特有植物高达 480 多种［21］，如海南岛分布的苦苣苔科(Gesneriaceae)24 种植物，其中
有 8 种(含 1 个变种) 是海南岛特有种［22 － 24］。海南岛苦苣苔科植物基本上是适应阴暗潮湿石生生境的低
矮草本植物，大多附生在一块块隔离的巨石或直立石壁之上，斑块界限明显，适宜开展小尺度斑块种群动

态及斑块间基因流等研究。笔者选择海南岛特有高山植物毛花马铃苣苔(Oreocharis dasyantha)，利用变



异程度大的核基因片段 ITS和 2 个叶绿体基因片段( trn L-F，ycf1b)研究毛花马铃苣苔的空间遗传结构，
主要探究以下 2 个问题:(1) 毛花马铃苣苔小尺度局域种群的年龄结构、静态生命表及种群动态趋势预
测;(2)毛花马铃苣苔小尺度局域种群空间遗传结构及基因流强度与方向。研究结果将有助于深入分析
毛花马铃苣苔及类似植物在小尺度上的斑块种群动态与基因流(种子扩散与花粉传播)水平，更准确揭示

这类植物在小尺度上的个体迁移历史与相关生态过程，为深入揭示珍稀植物局域适应、制定有效保育措
施提供更准确、全面的依据。

1 材料与方法

1． 1 研究物种 毛花马铃苣苔是苦苣苔科马铃苣苔属多年生草本植物，叶全部基生、具长柄，植株呈莲
座状。叶片卵状椭圆形或宽卵形，两面密被灰白色短柔毛，叶上表面叶脉凹陷、下面明显隆起。花黄红
色，花冠钟状筒形，外被短柔毛，雄蕊 4、离生，花药位于花冠筒开口处。毛花马铃苣苔广布于海南岛的主
要山区，是高海拔( ＞ 800 m)云雾林下附生于石块或悬崖壁上的低矮草本植物。由于巨石或石壁间相互
截然隔离，在局域尺度上毛花马铃苣苔呈现出清晰间断的斑块状分布格局，每块巨石或石壁上的植株群

体可被视为 1 个亚种群，或称“斑块种群”或“小尺度局域种群”。
1． 2 研究地点 选择覆盖毛花马铃苣苔整个分布区的 4 个代表性地点:五指山(WZ，海南岛昌化江东
侧)、尖峰岭(JF，海南岛昌化江南侧)、南高岭(NG，海南岛昌化江西北侧)和猴猕岭(HM，海南岛昌化江
西北侧)开展研究。五指山和猴猕岭两地的毛花马铃苣苔地理种群较大，尖峰岭和南高岭地理种群较小
(表 1)。五指山的毛花马铃苣苔分布海拔为 1 500 ～ 1 800 m，生境均为石壁，坡度在 60° ～ 90°之间，坡向
为南坡。尖峰岭的 6 个小尺度局域种群分布在海拔 1 000 ～ 1 500 m 的石壁，石壁坡度 50° ～ 90°之间，坡
向为南坡，有竹叶草(Oplismenus compositus)和海南铁线蕨(Adiantum induratum)等伴生植物。猴猕岭种群
分布海拔为 1 200 ～ 1 500 m，石壁坡向均为东坡。小尺度局域种群 HM1 分布的石壁坡度为 30° ～ 60°，有
树根出露于石壁之上，毛花马铃苣苔植株散生于树根之间;其余 5 个小尺度局域种群的石壁坡度更陡
(60° ～ 90°)，伴生植物主要是苔藓。南高岭种群分布海拔 1 200 ～ 1 350 m，共有 3 块集中分布有毛花马铃
苣苔的潮湿石壁，石壁 1坡度很小，约为 15°，石壁 2和石壁 3坡度为 90°;坡向均为东坡。伴生植物有盾叶苣
苔(Metapetrocosmea peltata)、海南秋海棠(Begonia hainanensis)、竹叶草和鞭叶铁线蕨(Adiantum caudatum)
等。在每个地点，都对毛花马铃苣苔的主要分布斑块进行全覆盖调查，选择其中 6 个具有最多毛花马铃苣苔
植株数的主要斑块(小尺度局域种群)进行研究。南高岭种群较小，共统计有 3个小尺度局域种群。

表 1 毛花马铃苣苔 4 个研究地点的基本信息
Tab． 1 Four sites for observation of Oreocharis dasyantha

地点
Location

种群
Population

经纬度
Latitude / longi-
tude

海拔 /m
Altitude

生境类型
Habitat
type

种群 大
小 /株
Popula-
tion size

坡向
Aspect
of slope

坡度
Slope

主要伴生植物
Main associated
plants

五指山
Mt． Wuzhi WZ 18°90'68″ N，

109°69'68″ E 1 500 ～ 1 800 林下沙粒
岩上

2 595 南坡
South 60° ～ 90° 苔藓Moss

尖峰岭
Mt． Jianfeng JF 18°45'88″ N，

108°87'98″ E 1 000 ～ 1 500
石壁沙粒
岩上、干燥
石壁上

1 130 南坡
South 50° ～ 90°

竹叶草(Oplismenus
compositus)、海南铁
线蕨( Adiantum in-
duratum)

猴猕岭
Mt． Houmi HM 18°59'50″ N，

108°84'48″ E 1 200 ～ 1 500
林下石壁
上、石壁树
根之间、腐
殖质厚

1 650 东坡
East 30° ～ 90° 苔藓Moss

南高岭
Mt． Nangao NG 19°10'48″ N，

109°19'06″ E 1 200 ～ 1 350
林下潮湿
石壁上、石
壁缝里

635 东坡
East 15° ～ 90°

盾叶苣苔(Metapet-
rocosmea peltata )、
海南秋海棠 ( Be-
gonia hainanensis)、
竹叶草、鞭叶铁线
蕨 ( Adiantum cau-
datum)
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1． 3 种群结构和静态生命表 在 2015 ～ 2017 年的花期，以斑块(1 块巨石或石壁)为单位，先通过肉眼估
测每个斑块(小尺度局域种群)的个体数，然后对能够触及的所有个体进行冠幅测量和叶片计数。由于毛
花马铃苣苔植株每年的冠幅(a)与叶片数(b)有着规律性变化，植株的龄级指数(V)可估算如下:

V = ［ln(a)］/ 2 + b /5。
根据毛花马铃苣苔植株的龄级指数及对应的 3 个主要形态学特征:有无开花、冠幅和叶片数，将龄级

指数 V ＜ 2 的划为幼苗，2≤V ＜ 3 为幼年，3≤V ＜ 4 为成年，V≥ 4 为繁殖成体。统计每个小尺度局域种群
不同龄级个体的百分比，作龄级结构图。
根据孙儒泳

［25］
和 Larcher［26］，将种群内个体数量最多龄级的个体数标准化为 1 000，编制不同地理种

群及各个小尺度局域种群的静态生命表，小尺度局域种群的存活率自然对数曲线，预测各个斑块的局域

种群变化趋势。编制公式如下:
ax(个体数): 在 x龄级出现的个体数;lx(存活率) = ax /a1 × 1 000; dx(死亡量) = lx － lx + 1; qx(死亡

率) = dx / lx;Lx(区间寿命) = (lx + lx +1) /2; Tx(总寿命) = Lx + Lx + 1 + Lx + 2 +… + Lx + n; ex(期望寿命) =
Tx / lx; kx(种群消失率) = ln(lx) － ln(lx + 1)。
1． 4 小尺度局域种群的遗传结构与基因流 针对每个小尺度局域种群，覆盖整个斑块(巨石或石壁)采
集可以触及到的植株个体的叶片，分别放入带硅胶的袋内干燥，带回实验室进行提取 DNA 等相关实验。
DNA提取方法使用改良的 CTAB(Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide，十六烷基三甲基溴化铵)法［27］。选
择变异程度大的 2 个叶绿体基因片段 trnL-F，ycf1b 和 1 个核基因片段 ITS 进行扩增和序列分析，以分析
各个局域种群的单倍型类型及比例，确定局域种群遗传结构及局域种群间的基因流水平。

PCＲ 反应体系为 25 μL，包括 17 μL 去离子水，2． 5 μL 10 × 缓冲液，0． 5 μL 10 mmol·L －1 dNTPs，
5 μmol·L －1

引物各 0． 5 uL，1 μL DNA 和 0． 5 μL 5 U·μL －1 Taq 酶 (Aidlab 公司)。
核基因 ITS 1 \2 序列的引物为 ITS1: TCCGTAGGTGAACCTGCGG 和 ITS2: GCTGCGTTCTTCATCGAT-

GC。PCＲ反应程序为 94 ℃预变性 5 min，然后是 94 ℃变性 1 min，55 ℃退火 1 min，72 ℃延伸 1 min ，共
35 个循环，最后 72 ℃延伸 10 min。
叶绿体基因 trnL － F 序列引物为 trnL:CGAAATCGGTAGACGCTAGG 和 trnF:ATTTGAACTGGTGA-

CACGAG。PCＲ反应程序:94 ℃预变性 4 min，然后 94 ℃变性 30 s，58 ℃退火 40 s，72 ℃延伸 1 min，共 35
个循环;最后 72 ℃延伸 10 min。
叶绿体基因 ycf1b 引物为 F: CCTCGCCGAAAATCTGATTGTTGTGAAT和 Ｒ: ACATATGCCAAAGTGAT-

GGAAA。PCＲ反应程序: 94 ℃预变性 4 min，然后 94 ℃变性 30 s，52 ℃退火 40 s，72 ℃延伸 1 min ，共
35 个循环，最后 72 ℃延伸 10 min。

PCＲ产物送华大基因测序。测序成功的序列使用软件 Bioedit［28］进行比对和手工校正，对不同地理
种群 DNA测序结果用 MEGA 6． 0［29］进行剪切，将叶绿体基因序列和核基因序列用 Sequence Matrix［30］合
并，使用 DNAsp 5． 0［31］计算基因片段的多态性位点的数量(S，Number of polymorphic sites)、单倍型的数
量(h，Number of haplotypes)、单倍型类型、单倍型多样性(Hd，Haplotype diversity)、核苷酸多样性(π，Nu-
cleotide diversity)、DNA片段遗传分化程度(K，Average number of nucleotide difference)等估测每个局域种
群的遗传多样性及遗传结构。
根据每个斑块(小尺度局域种群)的空间分布位置，将各自的单倍型类型及其比例绘制成饼状图并放

在对应地点。根据单倍型多样性的空间分布格局，估测小尺度局域种群之间的基因流水平与隔离程度。

2 结果与分析

2． 1 年龄结构与存活曲线 图 1，2 是毛花马铃苣苔 4 个地理种群的小尺度局域种群龄级结构和存活曲
线。由图 1，2 可见，WZ 地理种群的 6 个小尺度局域种群都是幼苗的数量最多，其次是幼年个体数量，繁
殖成体(有花植株)数量较少，幼年与幼苗个体的存活率最高，属增长型。小尺度局域种群 WZ4 和 WZ5
虽然也表现为增长型群体，但繁殖成体的个体数百分比只有 1． 42%和 1． 47%，也没有龄级指数超过 5 的
繁殖后期个体，可能是新定居群体。JF地理种群中，小尺度局域种群 JF1，JF2，JF4 和 JF5 幼苗最多，个体
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数百分比均在 50%以上;繁殖成体数量较少，个体数百分比均在 5%以下，存活率也较高，属增长型。JF3
和 JF6 则是幼年和成年植株占比较多、存活率也高于其他龄级个体，属稳定型。HM地理种群所有 6 个小
尺度局域种群的龄级结构差异不大，都是幼年数多于幼苗，特别是 HM1 的 80%个体都是幼年个体。6 个
小尺度局域种群的幼年个体存活率也明显高于幼苗及其它龄级个体。因此，猴猕岭所有 6 个小尺度局域
种群均可视为稳定型。NG地理种群中，小尺度局域种群 NG1 和 NG2 的幼年植株数量最多，个体数百分
比分别为 42． 86%和 46． 67%，存活率最高，属稳定型。NG3 则多为成年和繁殖成体，个体数百分比分别为
38． 71%和 32． 26%，幼苗数量最少，个体数百分比只有 12． 9%，存活率也是繁殖成体和成年远高于幼苗与
幼年个体，属下降型。
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图 1 毛花马铃苣苔 4 个地理种群的小尺度局域种群龄级结构
Fig． 1 Age structure of fine-scale local populations of Oreocharis dasyantha at four different sites

2． 2 静态生命表 表 2 为毛花马铃苣苔野外种群生命表。由表 2 可见，WZ 种群和 JF 种群的生长趋势
更为接近，其中 dx(死亡量)、qx(死亡率)、kx(消失率)等指数没有出现负数。dx 和 qx 指数在Ⅱ龄级时达
到了最大值，Ⅱ龄级的 kx 值仅次于Ⅳ龄级的 kx 值，说明毛花马铃苣苔野外种群的维持依赖于Ⅱ龄级时
期。个体在Ⅱ龄级时可能因为快速生长和发育需要更多的营养物质和空间，导致死亡率和死亡量达到最
大。存活率 ln( lx)指数由于个体的生理衰老，存活率随着龄级增加而减少。NG种群与 HM种群的 dx，qx，

kx 等指数出现负数，ln( lx)指数在Ⅱ龄级时达到了最大值，说明幼年的个体很难存活下来，一旦度过幼年
阶段，就能适应不同生境生存下来(表 2)。各小局域种群静态生命表中的 lx，dx，qx，kx，ln( lx)等指数在各
龄级阶段之间的波动具有明显差异。
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五指山（WZ） 尖峰岭（JF）

南高岭（NG）猴猕岭（HM）
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图 2 毛花马铃苣苔 4 个地点小尺度局域种群的存活曲线
Fig． 2 Survival rate of fine-scale local populations of Oreocharis dasyantha at four different sites

表 2 毛花马铃苣苔 4 个地点的种群静态生命表
Tab． 2 The life tables of Oreocharis dasyantha in four sites．

种群

Population

龄级

Age
x

个体数

No． of
Individuals

ax

存活率

Survival
rate
lx

死亡量

Mortality
dx

死亡率

Mortality
rate qx

区间寿命

Interval life
Lx

总寿命

Total life
Tx

期望寿命

Expected
life
ex

Ln
lx

消失率

Disappear
ance rate

Kx

五指山种群

WZ

Ⅰ 165 1 000． 00 303． 03 0． 30 848． 48 1 378． 79 1． 38 6． 91 0． 36
Ⅱ 115 696． 97 563． 64 0． 81 415． 15 530． 30 0． 76 6． 55 1． 66
Ⅲ 22 133． 33 84． 85 0． 64 90． 91 115． 15 0． 86 4． 89 1． 01
Ⅳ 8 48． 48 0． 00 0． 00 24． 24 24． 24 0． 50 3． 88 3． 88

尖峰岭种群

JF

Ⅰ 138 1 000． 00 21． 74 0． 02 989． 13 1 855． 07 1． 86 6． 91 0． 02
Ⅱ 135 978． 26 710． 14 0． 73 623． 19 865． 94 0． 89 6． 89 1． 30
Ⅲ 37 268． 12 159． 42 0． 59 188． 41 242． 75 0． 91 5． 59 0． 90
Ⅳ 15 108． 70 0． 00 0． 00 54． 35 54． 35 0． 50 4． 69 4． 69

猴猕岭种群

HM

Ⅰ 140 606． 06 － 393． 94 － 0． 65 803． 03 1 878． 79 3． 10 6． 41 － 0． 50
Ⅱ 231 1 000． 00 567． 10 0． 57 716． 45 1 075． 76 1． 08 6． 91 0． 84
Ⅲ 100 432． 90 290． 04 0． 67 287． 88 359． 31 0． 83 6． 07 1． 11
Ⅳ 33 142． 86 0． 00 0． 00 71． 43 71． 43 0． 50 4． 96 4． 69

南高岭种群

NG

Ⅰ 11 611． 11 － 388． 89 － 0． 64 805． 56 2 694． 67 4． 41 6． 42 － 0． 49
Ⅱ 18 1 000． 00 0． 00 0． 00 1 000． 00 2 222． 22 2． 22 6． 91 0． 00
Ⅲ 18 1 000． 00 277． 78 0． 28 861． 11 1 222． 22 1． 22 6． 91 0． 33
Ⅳ 13 722． 22 0． 00 0． 00 361． 11 361． 11 0． 50 6． 58 6． 58
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2． 3 遗传结构与基因流 图 3 为毛花马铃苣苔 4 个地理种群的小尺度局域种群单倍型空间分布及单倍
型网络图。利用核基因 ITS和叶绿体基因 Trn L － F，ycf1b 在毛花马铃苣苔的 137 个体中检测到 21 个单
倍型，单倍型多样性(Hd =0． 852)，核苷酸多样性(π = 0． 007 81)，遗传分化程度(K = 17． 995)，未发现不
同地点间有共享的单倍型，而且同一个地点内的小尺度局域种群之间也多为私有的单倍型，很少有共享

的单倍型。
由图 3 可见，五指山的毛花马铃苣苔共有 4 种单倍型，其中单倍型 H18 的数量最多，尤其是小尺度局

域种群 WZ1，WZ3，WZ4 和 WZ5 都只有 H18 这一种单倍型。位于整个分布区边缘、有斜坡阻隔的 WZ2 和
WZ6 则分别出现了 1 个私有单倍型(H19)和 2 个私有单倍型(H20 和 H21)。尖峰岭的毛花马铃苣苔以
单倍型 H10 为优势，位于分布区边缘，被栈道隔开的小尺度局域种群 JF1 和 JF2 各出现了 2 个私有单倍
型;被山谷隔开的 JF6 种群也出现了 1 个私有单倍型。南高岭地点共有 4 种单倍型，其中单倍型 H14 的个
体数量最多，是每个小尺度局域种群的优势单倍型。各个小尺度局域种群都各出现了 1 个私有单倍型，
表现出较明显的局域隔离。位于毛花马铃苣苔分布区中心地带的猴猕岭，具有较高的单倍型多样性。猴
猕岭共有 6 种单倍型，但没有 1 个单倍型同时出现在 6 个小尺度局域种群中。单倍型 H4 是整个猴猕岭
地理种群的优势单倍型，是 HM3，HM5 的唯一单倍型，也是临近的 HM4 和 HM6 中的优势单倍型;但在
HM1 中单倍型 H4 成为了稀有单倍型，在 HM2 中则完全没有单倍型 H4，表现出明显的局域隔离。
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五指山（WZ） 尖峰岭（JF）
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猴猕岭（HM） 南高岭（NG）

距离 Distance/m 距离 Distance/m

图 3 毛花马铃苣苔 4 个地理种群的小尺度局域种群单倍型空间分布及单倍型网络图
Fig.3 Haplotype distribution and network of fine鄄scale local populations of Oreocharis dasyantha at four sites

3 讨 论

3． 1 不同地理种群的差异 五指山和尖峰岭的毛花马铃苣苔种群都以幼苗和幼年个体为主、种群呈增
长型，南高岭和猴猕岭则为稳定型(以幼年和成年个体为主)，南高岭部分小尺度局域种群甚至呈下降趋
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势。这些差异可能由这些地点的气候因素造成［32］。五指山和尖峰岭位于海南岛昌化江东南侧，是西北太
平洋季风和台风的迎风面，湿润多雨

［20，． 33］，有利于毛花马铃苣苔的生长与繁殖。猴猕岭和南高岭位于海
南岛昌化江西北侧，相对干旱

［18，33］，影响到了毛花马铃苣苔的自然更新。五指山和尖峰岭的毛花马铃苣
苔种群有着较大的种群、每个局域种群都呈现较稳定的增长，可能是该物种的核心种质种群所在，应进行
重点保护，避免破坏原生境，持续观测种群发展动态

［34 － 35］。南高岭的毛花马铃苣苔种群分布海拔较低、
分布范围小，位于分布区的边缘，局域种群呈现下降趋势，容易受到干扰灭绝，需减少人类活动的干扰。
3． 2 小尺度局域种群之间的分化 许多草本植物在不同尺度上都显现斑块状的空间分布格局，种群间
存在一定的隔离

［36 － 38］。本研究结果表明，在很小的尺度上，如相距不到 10 m的 2 块石壁，毛花马铃苣苔
群体呈现出一定的差异，一些局域种群呈稳定或增长状态，一些局域种群则为下降趋势，小局域种群内的

各龄级阶段之间的波动也具有明显差异。这表明局域种群动态与局域生境密切相关，斜坡、栈道、山谷、
小河等物理隔离导致局域生境出现差异。石壁上沙粒土的厚度、腐殖质层的厚度、伴生植物的密度、郁闭
度及毛花马铃苣苔主要集中分布坡度等的差异，造成同一地点内的不同小局域种群动态出现差异。小局
域种群静态生命表反映出毛花马铃苣苔植物与局域环境的适合度

［39］。气候的改变、生物学特性、生殖行
为等都会影响多年草本种群动态

［40 － 41］。张文辉等［42］指出，种群年龄结构与种群数量动态规律的研究，可
为多年生草本植物的可持续保护提供科学依据。
3． 3 小尺度局域种群的遗传结构与基因流 笔者在本研究中未发现毛花马铃苣苔在 4 个地点间存在共
享的单倍型，且具有高水平遗传变异及高的遗传分化程度。这可能是海岛特有植物毛花马铃苣苔分布于
高海拔山顶形成“天岛”隔离作用所致。单倍型网状关系表明，大部分局域种群独享单倍型都是优势单倍
型的衍生单倍型，说明局域种群之间存在有限的基因交流。可能花粉经过传粉者的行为扩散，或者高海
拔石壁上种子随着石壁滚落至低海拔的石壁上，都实现小尺度局域种群之间微弱的基因交流。HM2 局域
种群的私有单倍型 H1，H2 和 H3 成为独立的一支，实现长距离扩散。可能由于 HM2 局域种群与其他小
局域种群之间山谷的较深和较宽造成的。物理障碍强度越大，越阻碍基因流的扩散。而基因流强度是维
持种群续存的关键因素

［43 － 44］，局域种群之间基因流强度的研究揭示局域适应机制。类似于兰科植物［12］

和报春花科植物
［45］，毛花马铃苣苔种群在小尺度上也都出现了较多的私有单倍型，表现出明显的斑块隔

离现象。小溪、山脊、斜坡以及人类修建的栈道等都可能阻断局域种群基因流的连续性，导致这些局域种
群有着各自的独享单倍型。这种较高的遗传分化程度、较强的小尺度空间遗传结构表明，多年生草本植
物毛花马铃苣苔的局域适应性较强，能适应小尺度微生境的差异，塑造了当前局域遗传分化模式。小尺
度空间遗传结构是局域遗传漂移和有性繁殖的基因流之间相互作用和平衡的结果

［46］，种群内的生境破碎

化不仅限制花粉和种子扩散，还影响了植物密度、传粉者的丰富度以及觅食行为［47 － 50］。
3． 4 保育的应用 物种保育时应考虑的关键因素是群体的遗传多样性［51］及遗传结构［52］。海南岛特有
植物毛花马铃苣苔的种子或花粉扩散距离非常有限，可以在很小的尺度存在着斑块之间的隔离，如山谷、
山脊或栈道的存在就会导致 10 m左右距离的斑块间基因流被阻隔。因此，保护毛花马铃苣苔之类的多
年生草本植物，不仅需要关注遗传变异程度大的核心种质种群(五指山和尖峰岭)、优先考虑有效种群大
小的维持和人为干扰的减少

［53 － 54］，还需深入揭示种群内的小尺度局域种群的空间遗传结构与基因流水

平。对于繁殖体迁移能力很低的毛花马铃苣苔及类似草本植物而言，地理种群以及小尺度局域种群之间
一定要维持繁殖体迁移畅通的廊道，避免栈道、坡谷等微地形的影响，提高种群适应潜力，保证野外种群
长期的就地保育。
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Age Structure and Gene flows of Fine-scale Populations of Oreocharis
dasyantha (Gesneriaceae)，an Alpine Herb Endemic to Hainan Island

XING Enuo，XU Shitao，ＲEN Mingxun
( Institute of Tropical Agriculture and Forestry / Ｒesearch Center for Terrestrial Biodiversity of the South China Sea，

Hainan University，Haikou，Hainan 570228，China)

Abstract: The spatial distribution，age structure and individual migration of plant populations in a partial land-
form might give a deep revelation of dynamics and potential adaptivity of plant populations，which is a good refer-
ence for formulation of effective conservation measures for the plant populations． Four geographic populations of
Oreocharis dasyantha，an epiphytic herb endemic to mountains in Hainan Island，which grow on rocks and are
distinctly different in population at four sites，were selected to study their age structure and life table for each
patch ( fine-scale local population) within each geographic population，and to analyze the genetic structure and
the intensity of gene flow between the patch populations by using the nuclear gene ITS and two chloroplast genes
( trn L-F，ycf1b) ． The results show that the O． dasyantha populations tended to expand in the humid area of
Hainan Island but tended to decline in the dry area of Hainan Island． The fine-scale local populations of O．
dasyantha within the same site differed greatly in age structure，growth rate，mortality and disappearance rate ，
and were found to have private haplotypes growing in the same site． This may be due to the isolation effect of mi-
crotopography，such as the slope valley and the path，which led to the blocking of gene flow of O． dasyantha
with weak dispersal ability on the fine scale (about 10 m) ． Therefore，for herbaceous plants with poor dispersal
ability，it is necessary to maintain a smooth corridor for reproduction even at the fine-scale level，so as to avoid
adverse effects of microhabitat such as slope valley and road to ensure long-term field conservation of the wild
populations．
Keywords: Oreocharis dasyantha; patch; isolation; population dynamics; conservation; Hainan Island
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