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黄河三角洲滨海湿地芦苇遗传变异及其与
生境盐度的关系
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摘 要 了解植物遗传多样性信息能够为植被的生态修复和保育提供科学参考。本研究
在黄河三角洲滨海湿地采集了 7 个芦苇群体 280 个个体的叶片，采用 12 对微卫星分子标
记引物进行遗传多样性和遗传结构分析，并分析了遗传多样性和生境盐度的相关关系。结
果显示，芦苇群体遗传多样性较低，7个群体的 Nei遗传多样性( H) 平均值在 0．077～0．107，
Shannon信息指数( I) 平均值在 0．133～0．185，但潮汐湿地芦苇群体遗传多样性相对高( H =
0．101～0．107; I= 0．176～0．185)。芦苇群体遗传分化比较低( GST = 0．062) ，遗传变异主要来
自于群体内。群体间遗传距离与地理距离无显著相关性( r = 0．026，P = 0．354) ，但遗传多样
性与生境的盐度具有正相关关系( Ｒadj

2 = 0．597，P = 0．026)。建议山东黄河三角洲国家级自
然保护区优先保护潮汐湿地芦苇群体，而在修复湿地时可以选择其他地区芦苇种苗或繁殖
体以丰富种群的遗传多样性。
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Genetic variation of Phragmites australis and its relationship with salinity in the coastal
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Abstract: Investigating plant genetic diversity can provide basic knowledge for vegetation conser-
vation and ecological restoration． Leaves of 280 individuals from seven Phragmites australis popu-
lations in the Yellow Ｒiver Delta were sampled． We analyzed the genetic structure and diversity of
seven P． australis populations at 12 loci using microsatellite markers，and analyzed the relation-
ship between genetic diversity and salinity． Ｒesults showed that the genetic diversity in these P．
australis populations was low． The Nei’s genetic diversity index ( H) ranged from 0．077 to 0．107
and the Shannon information index ( I) ranged from 0．133 to 0．185． However，the genetic diver-
sity of two populations from high marsh was relatively high ( H= 0．101－0．107，I= 0．176－0．185) ．
The genetic divergence of these populations was low ( GST = 0．062) ，with most of them coming
from intra-population． Moreover，there was no significant relationship between genetic distance
and geographic distance ( r = 0．026，P = 0．354) ． However，the relationship of genetic diversity
and salinity was positively significant ( Ｒadj

2 = 0．597，P= 0．026) ． These results suggested that P．
australis populations from tidal marsh in the Yellow Ｒiver Delta should be protected and that
seedlings or propagules from populations of other regions could be used to enrich genetic diversity
of P． australis in the degraded wetland during restoration．
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芦苇( Phragmites austrilis) 为多年生草本，属于
禾本科芦苇属，为世界广布种，主要分布在水体边形

成单一种群，但在干旱沙丘也能生长。芦苇具有地
下茎克隆繁殖和种子繁殖两种繁殖方式，但其种子

细小，在自然条件下萌发率低，所以在天然种群中种

子繁殖比例低。芦苇的形态特征变异大，比如: 生长
在淡水生境的芦苇植株高大，生长在盐碱生境的芦

苇则植株低矮( 张淑萍等，2003) 。这些形态变异可
能是芦苇的可塑性引起的，也可能是遗传变异导

致的。
芦苇是黄河三角洲滨海湿地的主要植被类型和

生产者之一。芦苇植被为黄河三角洲滨海湿地提供
非常重要的生态系统功能，比如: 为昆虫、底栖生物、
水鸟等动物提供栖息生境，也具有护岸和净化水体

的功能。因此，芦苇植被健康是黄河三角洲滨海湿
地发挥其生态功能的基础。植物群体遗传多样性越
高，其所在的生态系统往往具有较高的功能和稳定

性( Ｒeusch et al．，2006; Kettenring et al．，2014; To-
mimatsu et al．，2014) 。在黄河三角洲滨海湿地，由
于土壤盐渍化严重，植物物种多样性比较低，所以优

势种芦苇遗传多样性对该生态系统功能的维持非常

重要。遗传多样性和遗传结构是群体遗传变异的两
个方面，其中遗传结构是遗传多样性在群体内的分

布格局，反映物种对环境的适应潜力，是生物多样性

保护和修复的基础信息( 张绪良等，2011) 。因此，
了解黄河三角洲滨海湿地芦苇的遗传变异，能为该

湿地的保育、修复和管理提供知识支撑。然而，目前
关于芦苇植被的研究集中于黄河三角洲湿地芦苇植

被特征及其与环境因子之间关系( 张淑萍等，2003;
崔保山等，2006; 管博等，2014) ，而探讨芦苇遗传变
异及其与环境因子之间关系的研究较少。
植物遗传变异的形成与繁殖方式、基因流、基因

漂变、环境选择压、生境片断化等因素有关( 陈小
勇，2000; 徐刚标，2011) 。遗传变异能够反映物种的
进化潜力和对环境的适应能力，遗传变异越大，进化

潜力越大，对环境的适应能力可能越强; 而环境因子

通过影响植物种群的繁殖系统和繁殖体扩散进而影

响其遗传变异和遗传结构。在区域尺度上，遗传变
异可能随环境因子梯度比如: 海拔、纬度、降雨、气
温、湿度发生规律性变化( 高立杰等，2011; 朱新帅
等，2014; 蒋艾平等，2016; 许玉兰等，2016) 。在局域
尺度上，遗传变异也有可能随局域环境因子而变化

( 周志强等，2006) 。盐度是影响黄河三角洲滨海湿

地芦苇植被分布的关键环境因子之一( 张淑萍等，

2003; 崔保山等，2006; 管博等，2014) ，因此，芦苇群
体遗传变异是否与盐度有关值得探讨。
植物遗传多样性研究方法很多，比如: 形态学标

记、染色体标记、等位酶标记和 DNA分子标记，随着
科学技术的发展，DNA分子标记更普遍运用于遗传
多样性分析。微卫星( simple sequence repeat) 分子
标记是 DNA分子标记中的一种，它具有多态性高、
呈共显性遗传、重复性好、中性标记、稳定性高等优
点( Jarne et al．，1996) 。本文运用微卫星分子标记
方法对黄河三角洲滨海湿地 7个芦苇群体的遗传多
样性和遗传结构进行分析，并进一步探讨芦苇遗传

多样性与生境盐度的关系。

1 研究地区与研究方法

1. 1 研究区概况
研究区位于山东省东营市境内的黄河三角洲滨

海湿地，包括潮汐湿地和非潮汐湿地。该区域的气
候为暖温带气候，年平均气温为 11．7～12．6 ℃，年平
均降雨量为 530 ～ 630 mm，大多数降雨发生在 7、8
月份，年平均蒸发量为 1750 ～ 2430 mm，潮汐为非规
则半月潮。黄河三角洲滨海湿地自然植被从潮间带
到黄河边的植被分布主要呈现带状分布，不同带状

由单一的优势物种组成，分别为互花米草( Spartina
alterniflora) 、盐地碱蓬( Suaeda salsa) 、芦苇、盐地碱
蓬-柽柳( Tamarix chinensis) -芦苇交错带、芦苇。
1. 2 研究方法

2016年 9月初和 2017 年 5 月初在黄河三角洲
滨海湿地选取 7个典型的天然芦苇群体( 群体的面
积大而且人为干扰比较少) 进行采样。7 个群体地
理位置请见表 1 和图 1，主要分布在山东黄河三角
洲国家级自然保护区内，群体 1 和群体 2 位于一千
二管理站，群体 6、群体 7 位于黄河口管理站，群体
3、4、5位于大汶流管理站。保护区外的海岸线人为
开发比较严重，面积大的芦苇种群较少，所以没有进

行采样。另外，潮汐湿地芦苇种群目前只发现 2个。
每个群体采 40个个体的成熟、新鲜、无损伤、位

于植株中上部的叶片，个体间相互距离 30 m 以上，
共采集了 280个样品。叶片采集后放入装有硅胶的
无纺布袋中，叶片和硅胶充分混合，带回实验室后用

风扇吹干，然后干燥保存。并在每个生境随机采集
了 5个土壤样品( 土壤深度为 0 ～ 20 cm) 并分析其
全碳、全氮、全磷、pH和电导率。其中全碳和全氮用
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表 1 黄河三角洲滨海湿地 7个芦苇群体地理位置和土壤理化性质
Table 1 Geographic locations and soil properties of seven Phragmites austrilis populations in the Yellow Ｒiver Delta
群体 地理位置 全碳

( g·kg－1 )
全氮
( g·kg－1 )

全磷
( g·kg－1 )

pH 电导率
( mS·cm－1 )

生境类型

群体 1 38°03'46．74″ N 118°45'39．66″ E 23．24±2．41 a 0．90±0．12 a 2．68±0．10 a 8．21±0．08 a 2．25±0．18 ab 非潮汐湿地
群体 2 38°03'49．02″ N 118°44'13．5″ E 13．27±0．44 b 0．41±0．04 b 2．78±0．09 a 8．19±0．13 a 2．01±0．83 a 非潮汐湿地
群体 3 37°44'2．04″ N 119°11'12．84″ E 24．48±2．01 a 0．91±0．08 a 2．48±0．05 a 7．68±0．09 b 2．27±0．38 ab 非潮汐湿地
群体 4 37°43'32．3″ N 119°13'55．61″ E 26．29±0．76 a 0．73±0．04 a 2．62±0．12 a 8．17±0．01 a 5．87±0．20 b 潮汐湿地
群体 5 37°45'56．9″ N 118°58'50．96″ E 16．19±0．89 b 0．48±0．05 b 2．40±0．06 a 7．92±0．13 a 1．79±0．26 a 非潮汐湿地
群体 6 37°45'58．26″ N 119°10'6．58″ E 13．97±0．88 b 0．34±0．05 b 2．20±0．05 b 8．33±0．10 a 1．60±0．18 a 非潮汐湿地
群体 7 37°47'22．51″ N 119°10'20．08″ E 15．23±0．55 b 0．27±0．02 b 2．25±0．08 b 8．36±0．06 a 4．15±0．33 ab 潮汐湿地
mean±SE; n= 5。芦苇种群生境土壤理化性质之间多重比较结果用“a”、“ab”和“b”表示; 具有一个相同的字母表示在置信水平为 0．05 时，多重
比较没有显著差异，完全不同的字母则表示多重比较有显著差异。

元素分析仪分析; 全磷使用 HClO4-H2 SO4消煮法和

钼锑抗比色法测定; pH 和电导率测定时，浸提水土
比为 5 ∶ 1。
采用 CTAB 法( Doyle et al．，1987) 提取总基因

组 DNA。从文献( Saltonstall，2003; Yu et al．，2013)
提供的引物中筛选出 12 对具有较高多态性的引物
进行微卫星分析( 表 2) 。根据文献中引物的 PCＲ
反应条件和程序对所有个体进行 PCＲ 扩增。PCＲ
扩增反应体系为 20 μL，包括 0．3 μL上游引物 F( 20
μmol·L－1 ) ，0．3 μL 下游引物 Ｒ ( 20 μmol·L－1 ) ，

0．4 μL dNTP ( 2 mmol· L－1 ) ，2 μL PCＲ 缓冲液
( buffer) ，2 μL 模板 DNA，0． 2 μL Taq 酶( 20 U·
μL－1 ) ，去离子水 14．8 μL。PCＲ 扩增程序: 94 ℃预
变性 5 min; 94 ℃变性 30 s，54 ℃ ( 退火温度在 54 ℃
上下波动) 复性 35 s，72 ℃延伸 40 s，共 35 个循环;
最终72 ℃延伸3 min。将甲酰胺与分子量内标按

图 1 7个芦苇群体在黄河三角洲的地理位置分布示意图
Fig． 1 Geographic location of seven Phragmites australis
populations in the Yellow Ｒiver Delta

100 ∶ 1的体积比混匀后，取 9 μL 加入上样板中，再
加入 1 μL 稀释 10 倍的 PCＲ 产物，使用 3730XL 测
序仪( ABI) 进行毛细管电泳分析。
1. 3 数据分析
利用 GeneMarker 2．2 软件将 280 个样品、12 对

引物扩增产物测序仪得到的原始数据进行分析，将

各泳道内分子量内标的位置与各样品峰值的位置做

比较分析，得到片段大小( 表 2) 。再根据无带和有
带情况转化为 0、1 数据矩阵。利用 POPGENE 1．32
软件( Yeh，1997) 进行遗传多样性和遗传结构分析、
计算各个群体的多态位点百分率 PPL ( Percentage
of polymorphic loci) 、Nei基因多样性指数 H ( Nei’s
genetic diversity; Nei，1973) 、Shannon 多态性信息指
数 I ( Shannon information index; Lewontin，1972) 和遗
传一致度( genetic similarity) 。采用 NTSYSpc 软件，
运用 UPGMA法进行聚类分析。
运用 Ｒ i386 3．4．0软件“vegan”包中的“mantel”

命令检验芦苇种群遗传距离和地理距离之间的相关

关系; 运用单因素方差分析( one-way ANOVA) 和多
重比较分析比较了芦苇种群生境的土壤全碳、全氮、
全磷和 pH的差异; 由于盐度数据不符合正态分布，
运用非参数检验方法( Kruskal-Wallis test) 分析和比
较了芦苇种群生境的土壤盐度差别; 并用线性回归

分析了芦苇种群基因多样性指数与土壤理化性质的

关系。

2 结果与分析

从表 3 可以看出，在 12 个微卫星位点上，从
280个芦苇个体中检测到 188 个等位基因。这些微
卫星位点上的等位基因个数从 8 个( PaGT8) 到 34
( Phra775) 个; 等位基因表现型则从 25 个( Phra98)
到 105个( Phra775) ; Nei基因多样性( H) 平均值则
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表 2 12个芦苇多态性微卫星位点信息
Table 2 Information of twelve polymorphic microsatellite loci in Phragmites australis
位点 引物序列 重复基元 片段大小 退火温度( ℃ )

PaGT4 F: TGCTCCCTGCCAGTTTCTTG
Ｒ: TATCCACCCTTCGAAGGCAC

( CA) 9 266～284 50～56

PaGT8 F: TCTGAACATAATCCTGGTGG
Ｒ: TCTGTGTGAAGCAGTTCTGC

( CA) 8 170～193 50～56

PaGT9 F: CCATGTGTTAATGTTGTCC
Ｒ: ATTGAATCCACACGTTTCCG

( CA) 10 188～224 50～56

PaGT12 F: CTTCCTAGGTCAGTATCATCC
Ｒ: GTGGCAGCTGATTGATTTGG

( CA) 9 151～196 50～56

PaGT14 F: GTTGCAGCAAGTATTTGG
Ｒ: CAAGCATTCTAGTAGTAGC

( CA) 7 169～198 50～56

PaGT16 F: ACCAATCAGTCAGACTAGCC
Ｒ: GTTCTCATGTTGGAGAAGCC

( CA) 10 231～298 50～56

PaGT22 F: TTGAGTGCCTGGTGTATTCG
Ｒ: AAGCTTCTGTCATGGAACCG

( AC) 8CTT( GA) 5 159～209 50～56

Phra98 F: CTGAGCCAGCAAAGTGAT
Ｒ: GAGCGCCTGTTAGGAAAG

( TG) 5 184～202 60

Phra125 F: GATGAACAGGTTGCTGGGTA
Ｒ: GACATGAGCCCAAGAGGA

( TG) 6T( GA) 8 187～219 60

Phra522 F: TAATCTTGATTTCGACGGC
Ｒ: AGATTACAGCGATTTCAGC

( AC) 12 252～282 56

Phra609 F: GAGGCCGAGACCATACGT
Ｒ: TGAAGAAGGCTTCCCACA

( CT) 10( GT) 11 110～150 60

Phra775 Ｒ: TCATTCTCCCTCACCACC
F: CTCCACAAGCCTAAGTTCC

( TC) 10( AC) 12( CG) 6 126～178 55

表 3 十二个微卫星位点的遗传多样性
Table 3 Genetic diversity in twelve polymorphic microsatellite loci
位点 样本 Nei基因多样性 Shannon信息指数 等位基因数 等位基因表型 多态百分率( %)

PaGT4 280 0．155±0．182 0．249±0．258 9 27 100
PaGT8 280 0．183±0．187 0．297±0．244 8 35 100
PaGT9 280 0．134±0．138 0．235±0．192 11 54 100
PaGT12 280 0．184±0．182 0．294±0．255 10 49 100
PaGT14 280 0．107±0．107 0．197±0．162 14 86 100
PaGT16 280 0．075±0．132 0．137±0．185 14 32 100
PaGT22 280 0．080±0．109 0．151±0．160 17 64 100
Phra98 280 0．134±0．153 0．225±0．226 9 25 100
Phra125 280 0．088±0．091 0．169±0．144 19 84 100
Phra522 280 0．091±0．083 0．176±0．132 19 97 100
Phra609 280 0．068±0．086 0．134±0．138 24 85 100
Phra775 280 0．040±0．034 0．093±0．068 34 105 100
Total 280 0．094±0．117 0．172±0．171 188 743 100

从 0．040( Phra775) 到 0．184( PaGT12) ; Shannon信息
指数 ( I ) 平均值则从 0． 093 ( Phra775 ) 到 0． 297
( PaGT8) ( 表 3) ; 多态百分率则为 100%。

Nei基因多样性指数和 Shannon信息指数越高，
说明群体遗传多样性越高。黄河三角洲湿地芦苇群
体遗传多样性指数 H 为 0．094±0．117、I 为 0．172±
0．171，说明芦苇群体遗传多样性比较低。7 个芦苇
群体中，遗传多样性平均值最高的群体是群体 7( H
= 0．107±0．133; I= 0．185±0．197) ，其次是群体 4( H=
0．101±0．132; I = 0．176±0．195) ，即潮汐湿地芦苇种

群遗传多样性相对高; 而其他群体即非潮汐湿地芦

苇的 Nei基因多样性( H) 平均在 0．077～0．088，Shan-
non信息指数( I) 平均在 0．133 ～ 0．152 之间; 多态位
点和多态位点百分率也是群体 4 ( 多态位点: 132;
PPL = 69． 11%) 和群体 7 ( 多态位点 130; PPL =
68．06%) 比较高( 表 4) 。进一步分析发现，黄河三角
洲滨海湿地芦苇 Nei基因多样性与土壤盐度( 用电导
率表示) 具有显著正相关关系( Ｒadj

2 = 0． 597; P =
0．026) ( 图 2) ，而与土壤全碳( P = 0．962) 、全氮( P =
0．390) 、全磷( P=0．467) 和 pH( P=0．488) 无相关性。
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表 4 黄河三角洲滨海湿地 7个芦苇群体的遗传多样性
Table 4 Genetic diversity of seven Phragmites australis
populations in the Yellow Ｒiver Delta
群体 样本 Nei

基因多样性
Shannon
信息指数

多态
位点

多态百
分率( %)

群体 1 40 0．077±0．121 0．133±0．186 94 49．21
群体 2 40 0．082±0．126 0．142±0．189 104 54．45
群体 3 40 0．082±0．127 0．141±0．191 103 53．93
群体 4 40 0．101±0．132 0．176±0．195 132 69．11
群体 5 40 0．088±0．131 0．152±0．194 114 59．69
群体 6 40 0．082±0．127 0．142±0．190 106 55．50
群体 7 40 0．107±0．133 0．185±0．197 130 68．06

图 2 黄河三角洲滨海湿地芦苇基因多样性与生境盐度
关系
Fig．2 Association of the genetic diversity in Phragmites au-
stralis and salinity of habitat in the coastal wetland of the
Yellow Ｒiver Delta

黄河三角洲滨海湿地 7个芦苇群体的遗传分化
比较低( GST平均值为0．062) ，基因流较高( Nm平均

表 5 黄河三角洲滨海湿地芦苇群体间遗传结构
Table 5 Genetic structure among Phragmites australis pop-
ulations in the Yellow Ｒiver Delta
位点名称 样本数 HT HS GST Nm

PaGT4 280 0．155±0．182 0．149±0．175 0．044 10．991
PaGT8 280 0．183±0．187 0．170±0．172 0．069 6．755
PaGT9 280 0．134±0．138 0．123±0．127 0．082 5．585
PaGT12 280 0．184±0．182 0．171±0．170 0．072 6．419
PaGT14 280 0．107±0．107 0．096±0．098 0．102 4．410
PaGT16 280 0．075±0．132 0．065±0．108 0．135 3．198
PaGT22 280 0．080±0．109 0．076±0．102 0．045 10．604
Phra98 280 0．134±0．153 0．127±0．146 0．050 9．561
Phra125 280 0．088±0．091 0．084±0．088 0．045 10．680
Phra522 280 0．091±0．083 0．086±0．079 0．047 10．079
Phra609 280 0．068±0．086 0．066±0．084 0．025 19．595
Phra775 280 0．040±0．034 0．038±0．032 0．040 11．940
Total 280 0．094±0．014 0．088±0．012 0．062 7．568
HT : 整个群体为理想群体期望杂合体频率; HS : 地方群体为理想群体
期望杂合频率; GST : 地方群体间基因分化系数; Nm为基因流。

值为 7．568) 。对于微卫星位点来说，遗传分化最大
的微卫星位点为 PaGT16( GST = 0．135) ，遗传分化最
小则是 Phra609( GST = 0．025) ; 反之，基因流最大的
微卫星位点为 Phra609 ( Nm = 19．595) ，最小的则是
PaGT16( Nm = 3．198) ( 表 5) 。7 个芦苇群体间的遗
传距离如表 6所示，群体 5 和群体 6 的遗传距离最
小( 0． 0001 ) ，群体 2 和群体 4 的遗传距离最大
( 0．0131) 。根据遗传一致度，UPGMA 聚类分析表
明，群体 4 和群体 7 分为一类，而群体 1、群体 2、群
体 3、群体 5 和群体 6 为一类( 图 3) 。通过 Mantel
检验，芦苇群体间遗传距离和地理距离无显著相关

性( r= 0．026; P= 0．354; permutations= 999) 。

3 讨 论

从遗传进化的角度来说，群体遗传多样性越高，

该物种对环境的适应潜力越高。本研究结果表明，
黄河三角洲滨海湿地芦苇的遗传多样性低( H =
0．094±0．117; I = 0．172±0．171) ，这与 Gao 等( 2012)
的研究结果一致。因此，对于黄河三角洲滨海湿地
来说，芦苇对该环境适应潜力不高，可能在今后快速

环境变化中，缺乏应对环境变化的潜力。但张淑萍
( 2001) 运用 ＲAPD 和等位酶检测到黄河三角洲的
芦苇具有较高的遗传多样性。研究结果的差异可能
有两个原因: 一是张淑萍( 2001) 研究区域范围比较
大，涵盖了山东境内沿黄河的主要典型湿地并包括

了内陆湖泊湿地，研究区域越大，生境复杂性越高，

种群隔离可能性越大，遗传多样性可能越高，而本研

究只涉及沿海湿地; 第二个原因可能是所采用的遗

传多样性检测方法不一样导致结果差异。
多种因素可能导致黄河三角洲滨海湿地芦苇群

体遗传多样性低。第一，种子繁殖受到限制可能是
导致其遗传多样性低的关键原因之一。黄河三角洲
滨海湿地盐渍化比较严重，芦苇主要是以克隆繁殖

为主，在盐度较高的条件下，芦苇种子萌发率低( 裴

定宇等，2009; Yu et al．，2012) 。第二，由于黄河三角
洲滨海湿地受河-海-陆的多重影响，该地区芦苇群
体由于经常受风暴潮、黄河改道、黄河断流和人类活
动等因素影响而处于波动状态( 张晓龙，2005; 张晓
龙等，2006; 刘艳芬等，2010) ，芦苇种群经常重建，导
致种群可能处于初级和不稳定状态，所以遗传多样

性处于比较低的水平。第三，气候变化( 暖干化) 引
起的土壤盐渍化使得芦苇种群缩小和人类活动导致

的生境片断化使得芦苇种群由大种群分割成多个小

6632 生态学杂志 第 37卷 第 8期



表 6 芦苇群体间遗传距离( 左下角) 与遗传一致度( 右上角)
Table 6 Genetic distance ( below diagonal) and genetic similarity ( above diagonal) among Phragmites australis populations

群体 1 群体 2 群体 3 群体 4 群体 5 群体 6 群体 7

群体 1 0．9993 0．9985 0．9871 0．9967 0．9977 0．9899
群体 2 0．0007 0．9989 0．9869 0．9976 0．9982 0．9899
群体 3 0．0015 0．0012 0．9916 0．9967 0．9979 0．9918
群体 4 0．013 0．0131 0．0084 0．9862 0．9876 0．9967
群体 5 0．0033 0．0024 0．0033 0．0139 0．9999 0．9894
群体 6 0．0023 0．0018 0．0021 0．0124 0．0001 0．9906
群体 7 0．0101 0．0101 0．0083 0．0033 0．0106 0．0095

图 3 黄河三角洲芦苇群体 UPGMA聚类图( 基于遗传一致度)
Fig．3 A UPGMA dendrogram of seven Phragmites australis populations based on genetic similarity

种群，也能导致芦苇种群产生遗传漂变，从而降低遗

传多样性( 陈小勇，2000; Gao et al．，2012) 。
黄河三角洲滨海湿地 7个芦苇群体间遗传分化

也比较低( GST = 0． 062 ) ，群体间的基因流( Nm =
7．568) 比较高，遗传变异集中在群体内。而且芦苇
群体间遗传距离和地理距离无相关性。群体间遗传
分化小可能是因为所研究群体间没有地理隔离，基

因流比较高。但是 UPGMA聚类分析表明这 7 个芦
苇群体分为两个遗传信息不同的组别: 群体 4 和群
体 7为一组; 群体 1、2、3、5、6 为一组。而植物群体
生境的差异是导致遗传分化的原因之一( Bockel-
mann et al．，2003) 。虽然芦苇群体间的基因流比较
高，但环境因子选择作用比较强烈时，基因流的作用

受到限制。群体 4 和群体 7 遗传距离近，而与其他
群体的遗传距离相对远。其原因可能是群体 4和群
体 7都位于潮汐湿地，该生境受到潮汐的影响，土壤
盐分、硫含量等比其他生境高( 表 1; 于君宝等，
2014) ，所以生境的选择作用导致芦苇群体遗传变
异在分布格局上的差异。

本研究还发现，芦苇群体遗传多样性与生境盐

度显著正相关，虽然本研究用的是中性微卫星分子

标记。与本研究结果相似，郭卫华等( 2003) 通过等
位酶分析发现黄河三角洲受海水潮汐影响的芦苇种

群的克隆多样性较多。潮汐湿地芦苇群体 4和群体
7在等位基因位点 PaGT8、PaGT9、PaGT22、Phra522
上具有比其他群体更丰富的基因型，我们推断这些

等位基因位点可能与盐度有关，需要进一步实验验

证。因此，芦苇群体 4 和群体 7 蕴含着比较独特的
遗传信息，这些遗传信息可能与其耐盐特性有关，对

滨海湿地芦苇群体遗传多样性有其独特的贡献。盐
度梯度明显是滨海湿地植物生境的重要特征之一，

滨海湿地植物往往采取不同的策略来应对盐胁迫，

从分子的角度来看，参与胁迫调控的基因有: 与离子

转运、重建离子平衡和渗透调节的有关基因，以及编
码大分子蛋白基因( 李峰等，2009) 。盐度较高生境
的种群经过长期适应盐胁迫，上述参与盐胁迫调控

基因可能发生进化，从而丰富其群体遗传多样性。
因此，非潮汐湿地芦苇和潮汐湿地芦苇在分子水平
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上对盐胁迫的响应比较需要实验进一步探讨。
总之，根据黄河三角洲滨海湿地芦苇群体遗传

多样性和遗传结构情况，我们建议山东黄河三角洲

国家级自然保护区在芦苇植被的保护中，优先保护

生长在潮汐湿地的芦苇及其生境完整性，保持或扩

大其种群面积。潮汐湿地芦苇目前面临的主要问题
可能是: 互花米草在低潮滩的大面积扩张，加速促淤

抬高地面从而阻碍海水向高潮滩漫入，导致高潮滩

盐度增加( 海水具有一定洗盐、压盐作用，如果没有
海水涨落，高潮滩盐分会更高) ，更加抑制该生境芦

苇的生长。因此，通过工程手段，对互花米草区域的
潮沟进行清淤，并开通新潮沟，以便海水在高潮滩正

常涨落，可能是保护的措施之一。其次，在黄河三角
洲退化滨海湿地的生态修复工程中，应该多选择其

他地区( 尤其是盐碱生境) 的芦苇种苗或繁殖体，以

提高芦苇种群的遗传多样性。
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