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新疆6个天然居群野生沙棘果实性状多样性研究
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摘 要：【目的】揭示新疆不同居群野生沙棘资源的遗传多样性和变异规律，为其开发利用和保护提供参考。【方法】对

新疆阿勒泰、伊犁、阿克苏等地野生沙棘共6个居群48个单株的8个果实性状进行测量，采用变异系数、多样性指数、

巢式方差分析、主成分分析等方法对其多样性进行分析。【结果】新疆野生沙棘果实性状在居群内和居群间存在丰富的

多样性，居群间果实性状分化均值为37.23%，小于居群内的62.77%；性状分化系数最大的是总酸含量（65.57%），最小

的是果肉颜色（5.83%）。Simpson 指数和 Shannon-weaver 指数均为哈巴河居群最大。果实性状平均变异系数为

40.11%，变异幅度为21.77%~74.34%，各性状变异系数之间差异较大，其中果实颜色平均变异系数最大（74.34%），总糖

含量平均变异系数最小（21.77%）。果实颜色、种子颜色、总酸含量、总糖含量前4个主成分累计贡献率为81.46%。【结

论】新疆野生沙棘果实性状存在较高的差异及分化，果实颜色的性状变异最大；居群内的变异是新疆野生沙棘果实性

状变异的主要来源；哈巴河居群果实性状多样性最丰富，果实性状差异主要体现在果实颜色、种子颜色、总酸含量、总

糖含量等。
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Abstract:【Objective】China is not only the most abundant place of the sea buckthorn plant germplasm

resources, but also the center of plant differentiation, the original group and the origin of the seabuck-

thorn. Researches on the biological characteristics and characteristic differences of wild sea buckthorn

in different areas of Xinjiang have not been reported so far. The aim of this study was to reveal the ge-

netic diversity and variation of wild sea buckthorn resources in different populations in Xinjiang, and to

provide reference for the exploitation, utilization and protection of the species.【Methods】From August

to September of 2016, the mature fruits of wild sea buckthorn collected from 48 individuals from 6 pop-

ulations derived from three different distribution areas of Altay, Ili and Aksu were used as research mate-

rials. 8 fruit characters (total sugar, vitamin C, total acid, ratio of sugar to acid, fruit color, flesh color,

seed shape, seed color) were measured, respectively; and the morphological characteristics of fruits and

seeds were observed according to the“reference standard and data standard of sea buckthorn germ-

plasm resources”. The non-numerical characters were assigned and counted, separately. The coefficients

of variation, relative range and population average value within and between the population variance

components, phenotypic differentiation coefficients within and between the population mean square, F

value and significance level were analyzed using DPS 7.05, Excel 2013 and SPSS 19.0 data processing
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software. Furthermore, the Shannon Weaver diversity index and Simpson diversity index of fruit charac-

ters within each population were calculated separately, and the characteristic roots higher than 1 of the

first 4 principal components was selected for further analysis.【Results】The average variation coeffi-

cient of fruit traits in wild seabuckthorn in Xinjiang was 40.11%, and the variation range was 21.77%-

74.34%. The order of relative range and in average variation coefficient of different fruit characters was

different, i.e. the variation degree between different fruit characters was different. The mean of differen-

tiation coefficient of fruit characters between populations was 37.23%, and within the population was

62.77%. The diversity of fruit characters within populations is larger than that between populations, and

variation within populations is the main source of variation of wild seabuckthorn in Xinjiang. The varia-

tion coefficients of the 8 fruit characters were different, among which the variation of fruit color was the

highest (the average coefficient of variation was 74.34%), and the relative genetic stability of the total

sugar was lower (the average coefficient of variation was 21.77%). The greatest differentiation coeffi-

cient of fruit characters was total acid (65.57%), and the smallest one is flesh color (5.83%). The aver-

age Shannon-weaver index and Simpson index of 6 wild seabuckthorn populations were 2.786 2 and

0.921 6, respectively. The highest fruit trait diversity was seen in the population of Habahe at 3.358 1

while the lowest was seen in the population of Zhaosu at 1.988 6. A rich genetic diversity existed be-

tween populations of wild sea buckthorn in Xinjiang. The cumulative contribution rate of the first 4 prin-

cipal components of fruit traits was 81.46%, which could be used to describe most of the fruit traits.

The contribution rate of principal component 1 was 23.19%, and the fruit quality index with higher load

value was total acid. The contribution rate of principal component 2 was 21.62%, and the fruit quality

index with higher load value was fruit color. The contribution rate of principal component 3 was

19.67%, and the fruit quality index with higher load value was total sugar. The contribution rate of prin-

cipal component 4 was 16.98%, and the fruit quality index with higher load value was seed color.【Con-

clusion】The fruit characters of wild sea buckthorn in Xinjiang had high character difference and differ-

entiation. The variation of fruit color was the biggest, while the variation of total sugar was the lowest.

Phenotypic variation was the main source of the variation within population for Xinjiang wild sea buck-

thorn. The fruit trait diversity of Habahe population was the highest among the 6 population. The diver-

sity of fruit sugar acid ratio was the highest in the 8 fruit traits. The total acid, fruit color, total sugar and

seed color were the main factors that would cause the difference of fruit traits of Xinjiang wild seabuck-

thorn.

Key words: Xinjiang wild seabuckthorn; Natural population; Fruit characters; Diversity

沙棘（Hippophae rhamnoides L.）是胡颓子科

（Elaeagnaceae）沙棘属（Hippophae）灌木或乔木植

物[1]。依据 Sun等[2]和Bartish等[3]的系统分类，沙棘

可分为 7个种和 8个亚种。我国不仅是沙棘属植物

种质资源最富集的地区，也是沙棘属植物的分类群

分化中心、原始类群中心和起源中心[4]。新疆有中

亚沙棘（H. rhamnoides L. subsp. turkestanica）和蒙古

沙棘（H. rhamnoides L. subsp. mongolica Rousi）2个

沙棘亚种，中亚沙棘主要分布在阿勒泰地区的平原、

河谷及其各支流和河漫滩阶地，海拔为 800~3 000

m；蒙古沙棘主要分布于伊犁河支流的喀什河谷地、

河漫滩阶地和山前洪积冲积扇河流两岸的河滩地，

海拔为 1 800~2 100 m，部分地区可达到 3 450 m[5]。

由于野生沙棘植物为雌雄异株、风媒授粉为主、兼性

营养繁殖，加之其分布区内的地形、气候和海拔等生

态因子分化的影响，使得野生沙棘不但种间分化强

烈，而且种内变异极大，在形态上存在明显的多态

性。胡建忠等[6]在2010年对新疆阿勒泰地区沙棘进

行考察，提出沙棘分类需要进一步探讨。迄今为止，

对新疆区域沙棘的分类尚没有明确的定论。

果实性状的变异是研究植物居群特性的一个重

要组成部分，而且果实性状往往是较稳定的遗传特
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图 1 新疆野生沙棘采样点分布

Fig. 1 Distribution of sampling points of male and female strains of wild seabuckthorn in Xinjiang

表 1 新疆野生沙棘各居群分布地及样本数

Table 1 Geographic information and sample size of Xinjiang wild seabuckthorn in different population

居群代码

Population

Pop 1
Pop 2
Pop 3
Pop 4
Pop 5
Pop 6

东经

Longitude (E)

86.861 95~86.881 51
86.274 87~86.300 34
90.219 66~90.887 68
78.555 94~79.653 25
81.637 66~81.852 33
80.783 28~80.961 28

北纬

Latitude (N)

47.789 41~47.806 41
47.941 44~47.967 56
46.170 53~46.477 13
41.115 71~41.449 23
42.955 93~43.198 17
42.773 27~42.958 25

海拔

Altitude/m

477~484
459~470

1 123~1 147
1 353~1 589
1 188~1 731
1 645~1 769

样本数

Sample size

11
12
6
9
6
4

注：Pop 1. 布尔津居群；Pop 2. 哈巴河居群；Pop 3. 青河居群；Pop 4. 乌什居群；Pop 5. 特克斯居群；Pop 6. 昭苏居群。下同。

Note: Pop 1. Buerjin population; Pop 2. Habahe population; Pop 3. Qinghe population; Pop 4. Wushi population; Pop 5. Tekes population; Pop 6.
Zhaosu population. The same below.
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征，在植物分类和遗传上具有重要价值，果实性状多

样性可以揭示居群的遗传规律、变异大小[7]。目前，

利用果实性状变异研究植物的多样性已被应用于橄

榄[8]、龙眼[9]、杏[10]等果树种质资源。生利霞[11]对中国

沙棘（H. rhamnoides Linn. subsp. sinensis）、俄罗斯沙

棘[H. rhamnoides L.（subsp. mongolia Rousi×subsp.

turkestanica Rousi）]和蒙古沙棘的形态研究表明，3

种沙棘的种子、枝刺、花芽、果实的形态特征差异较

大，可以作为分类的依据。吴琼[12]认为云南沙棘（H.

rhamnoides Linn. subsp. yunnanensis）种子和果实性

状是居群间差异的主要来源，其丰富的表型变异是

其抗逆性强、适应性广的主要原因之一。温江波[13]

通过研究西藏沙棘（H. thibetana）和肋果沙棘（H.

neurocarpa），认为 7个居群果实性状存在着丰富的

变异。而关于新疆不同区域野生沙棘的生物学特性

差异还未见报道。

笔者从新疆野生沙棘果实性状特征和遗传变异

入手，在新疆野生沙棘主要分布地采集不同居群单

株作为研究材料，对新疆不同居群野生沙棘果实性

状多样性进行分析，以期为其种质资源保存、优良性

状的挖掘利用奠定基础。

1 材料和方法

1.1 试验材料

2016年8—9月，采集阿勒泰地区（青河县、布尔

津县、哈巴河县）、伊犁地区（特克斯县、昭苏县）及阿

克苏地区（乌什县）共计6个居群的48个带果实的植

株样本，样本树的树龄、树势基本一致（采用ArcGIS

10.2软件将新疆野生沙棘各样株标注，地理位置见

图 1）。每个居群采集植株样本数为 4~12个。株间

距离在100 m以上，保证取样均匀性，并对样株进行

GPS定位，各取样单株详细取样情况见表1。

哈巴河县哈巴河县 Habahe countyHabahe county
布尔津县布尔津县 Burqin countyBurqin county

青河县青河县 Qinghe countyQinghe county

伊宁市伊宁市 Yining cityYining city

昭苏县昭苏县 Zhaosu countyZhaosu county

乌什县乌什县 Wushi countyWushi county
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1.2 测定方法

以《沙棘种质资源描述规范和数据标准》[14]为参

考依据，观测果实、种子等植物学形态特征。测量每

个指标的成熟果实样品为 30~40个，迅速分离果肉

与种子，测得果实中的维生素C含量[15]、总糖含量、

总酸含量[16]，并计算糖酸比。采用目测法观测果实

颜色、果肉颜色、种子颜色和种子形状，将观察结果

与标准色卡上相应代码的颜色进行比较，按照最大

相似原则确定种质的果实颜色、果肉颜色和种子颜

色，并确定种子形状。

1.3 数据分析方法

对非数值型性状分别进行赋值（表 2），将非数

值型性状数值化。利用 DPS 7.05、Excel 2013 和

SPSS 19.0数据处理软件分别计算各居群果实性状

的变异系数、相对极差、居群内方差、居群间方差、表

型分化系数、F值和显著性水平、Shannon-weaver多

样性指数和 Simpson多样性指数，并进行主成分和

相关性分析。

表 2 野生沙棘果实性状观测项目及记载标准

Table 2 Observation project and recorded standard of wild seabuckthorn fruits character in Xinjiang

序号

No.

1

2

3

4

5

6

7

8

观测项目

Observation project

总糖含量 Total sugar content/%

维生素C含量 Vitamin C content/(mg· 100 g-1)

总酸含量 Total acid content/%

糖酸比 Ratio of sugar to acid

果实颜色 Fruit color

果肉颜色 Flesh color

种子形状 Seed shape

种子颜色 Seed color

数据类型

Data type

数值性状 Numerical characteristics

数值性状 Numerical characteristics

数值性状 Numerical characteristics

数值性状 Numerical characteristics

多态 Polymorphic

多态 Polymorphic

二态 Dimor-phism

多态 Polymorphic

记载标准

Determination standards

实测数据 Measured data

实测数据 Measured data

实测数据 Measured data

总糖含量/总酸含量

Total sugar content/total acid content

1. 黄；2. 浅黄；3. 污白；4. 橙黄；5. 橙色；6. 橙红；7. 红
1. Yellow；2. Light yellow；3. Sewage white；4. Or-
ange yellow；5. Orange；6. Orange red；7. Red

1. 乳黄；2. 黄白；3. 淡黄

1. Milky yellow；2. White-yellow；3. Pale yellow

1. 卵圆形；2. 长卵形

1. Oval；2. Long oval

1. 褐色；2. 棕褐色；3. 深褐色

1. Brown；2. Tan；3. Dark brown

通过DPS软件计算多样性指数，Simpson多样

性指数公式为D=1-Spi2。式中pi表示某性状第 i个

代码值出现的概率。

Shannon-Weaver多样性指数公式为H’=-ΣPiln-

Pi，Var（H’）=［Σ（PilnPi）2-（ΣPilnPi）2］/N+（n-1）/（2×

N×N），式中：H’为某性状的遗传多样性指数，Pi为

某性状第 i 个代码出现的频率，n 为某性状的代码

数，Var（H’）为遗传多样性指数方差。

符合度公式为R/%=

∑
i

Mi

∑
i

Mi0×100。式中：Mi0为

总体样本中第 i个性状表现型的等级数或极差，Mi

为抽取样本中第 i个性状表现型的等级数或极差。

野生沙棘果实性状综合指标的权重[17]计算公式

为WJ=

Pj

∑
j = 1

n

Pj, j = 1,2,....,n
。式中：WJ代表示第 j个综合

指标在所有综合指标中的重要程度即权重；Pj代表

经主成分分析所得各野生沙棘果实性状第 j个综合

指标的贡献率。

分化系数（Fst）描述了性状居群间方差占居群

方差的比例，可以反映居群间的分化状况。参照葛

颂等[18]的方法，计算公式为：Fst=[δ 2
t/s]/[δ

2
t/s+δ

2
s]。其中

δ 2
t/s为居群间方差分量，δ2

s 为居群内方差分量。相对

极差（Ri）用来表示性状的极端差异程度，Ri=R1/R2，

其中R1表示居群内的极差，R2表示总极差。

2 结果与分析

2.1 果实性状的变异与遗传稳定性

变异系数反映性状的离散程度，变异系数越大，

则性状值离散程度越大。从表 3可知，果实各个性

状变异系数差异均较大，平均变异系数为 40.11%；

各性状间差异较显著，其中果实颜色的平均变异系

数最大（74.34%），总糖含量的平均变异系数最小

（21.77%），说明果实颜色的性状变异最大，总糖含

量的相对遗传稳定性最高，平均变异系数范围为
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表 3 野生沙棘果实性状统计

Table 3 Statistics of phenotypic characteristics of wild seabuckthorn fruit

变异系数

CV/%

平均变异系数

Average CV/%

相对极差 Ri

Simpson指数

Simpson index

平均 Mean

Shannon-weaver
指数

Shannon-weaver
index

平均 Mean

居群

Population

Pop 1
Pop 2
Pop 3
Pop 4
Pop 5
Pop 6

Pop 1
Pop 2
Pop 3
Pop 4
Pop 5
Pop 6

Pop 1
Pop 2
Pop 3
Pop 4
Pop 5
Pop 6

总糖含量

Total sugar
content

11.13
21.67
21.51
10.78
4.57
7.14

21.77

0.83

0.907 4
0.914 3
0.840 4
0.894 6
0.846 0
0.769 1

0.862 0

3.313 9
3.430 2
2.557 3
3.162 4
2.583 7
1.997 2

2.840 8

维生素C含量

Vitamin C
content

60.43
40.70
22.15
27.72
12.93
43.60

54.72

1.92

0.867 7
0.895 8
0.827 0
0.881 9
0.832 6
0.716 5

0.943 3

3.082 5
3.343 8
2.551 5
3.119 8
2.574 7
1.893 6

2.761 0

总酸含量

Total acid
content

12.13
17.50
18.56
19.57
20.97
6.31

27.71

1.24

0.902 4
0.909 8
0.836 2
0.887 9
0.833 7
0.758 7

0.854 8

3.312 3
3.438 9
2.563 2
3.145 0
2.559 4
1.997 8

2.836 1

糖酸比

Ratio of sugar
to acid

16.43
27.84
21.98
17.72
17.45
10.31

24.58

1.13

1.158 4
1.203 6
1.157 9
1.201 2
1.217 1
1.142 6

1.180 1

3.305 0
3.410 2
2.555 5
3.149 9
2.566 0
2.544 5

2.921 9

果实颜色

Fruit color

37.15
78.32
77.45
67.14
46.44
57.73

74.34

2.19

0.961 5
0.911 8
0.818 2
0.875 7
0.848 0
0.733 3

0.858 1

3.238 9
3.146 3
2.251 6
2.852 8
2.439 3
1.811 3

2.623 4

果肉颜色

Flesh color

28.41
47.45
55.80
36.15
30.90
66.67

41.60

1.33

0.948 5
0.950 0
0.888 9
0.963 6
0.911 1
0.800 0

0.910 4

3.263 9
3.327 8
2.419 4
3.095 8
2.521 9
1.792 5

2.736 9

种子形状

Seed shape

37.15
34.32
36.53
37.59
34.87
40.00

35.55

0.78

0.961 5
0.974 4
0.916 7
0.954 6
0.952 4
0.900 0

0.836 9

3.238 9
3.392 8
2.503 3
3.085 0
2.521 6
1.921 9

2.777 3

种子颜色

Seed color

35.17
36.00
22.30
24.78
38.80
28.57

33.22

0.66

0.969 7
0.958 3
0.909 1
0.941 7
0.928 6
0.857 1

0.927 4

3.251 6
3.375 0
2.550 3
3.125 0
2.500 0
1.950 2

2.792 0

平均

Mean

27.79
37.94
35.11
31.25
26.86
29.82

40.11

1.26

0.959 6
0.964 8
0.899 3
0.950 2
0.921 2
0.834 7

0.921 6

3.250 9
3.358 1
2.494 0
3.092 0
2.533 3
1.988 6

2.786 2

21.77%~74.34%。

变异系数还可以间接反映居群多样性的丰富程

度，变异系数越大说明居群性状的变异幅度越高，性

状多样性越丰富。不同居群性状的平均变异系数从

小到大依次为：Pop 5（26.86%）＜Pop 1（27.79%）＜

Pop 6（29.82%）＜Pop 4（31.25%）＜Pop 3（35.11%）

＜Pop 2（37.94%），不同居群内同一性状的变异系数

都有一定的差异，这表明不同居群环境导致了居群

表型的差异，Pop 2果实性状变异分化较明显，遗传

稳定性最低，果实多样性最丰富。Pop 5果实性状变

异分化较小，遗传稳定性最高，果实多样性相对较单

一。

相对极差可衡量居群间的极端差异程度，使各

性状间具有可比性。不同性状的相对极差从小到大

依次为种子颜色（0.66）＜种子形状（0.78）＜总糖含

量（0.83）＜糖酸比（1.13）＜总酸含量（1.24）＜果肉

颜色（1.33）＜维生素 C 含量（1.92）＜果实颜色

（2.19）。这与果实的平均变异系数从小到大的顺序

总糖含量（21.77%）＜糖酸比（24.58%）＜总酸含量

（27.71%）＜ 种 子 颜 色（33.22%）＜ 种 子 形 状

（35.55%）＜果肉颜色（41.60%）＜维生素 C 含量

（54.72%）＜果实颜色（74.34%）不一致，说明果实性

状变异程度不一致。

2.2 居群间果实性状多样性

如表 3所示，Simpson指数从大到小依次为：糖

酸比（1.180 1）＞种子形状（0.943 3）＞种子颜色

（0.927 4）＞果肉颜色（0.910 4）＞总糖含量（0.862 0）＞

果实颜色（0.858 1）＞总酸含量（0.854 8）＞维生素C

含量（0.836 9）；Shannon-weaver指数从大到小依次为：

糖酸比（2.921 9）＞总糖含量（2.840 8）＞总酸含量

（2.836 1）＞种子颜色（2.792 0）＞种子形状（2.777 3）＞

维生素C含量（2.761 0）＞果肉颜色（2.736 9）＞果实

颜色（2.623 4），可以得出糖酸比的多样性最高。居

群多样性2个指数都表现出Pop 2＞Pop 1＞Pop 4＞

Pop 5＞Pop 3＞Pop 6 的趋势，说明 Pop 2 多样性最

丰富、复杂程度高、所含信息量丰富，Pop 6多样性最

单一、遗传稳定性较强。

2.3 居群果实性状分化

性状分化系数表示种间方差分量占总变异（居

群间和居群内方差分量之和）的百分比，主要用于反

映居群间性状分化程度，从表4可以看出，性状分化

变幅为 5.83%~65.57%，最小的是果肉颜色，最大的
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表 4 野生沙棘果实性状的方差分析

Table 4 Variance analysis of characters of wild seabuckthorn fruit

性状

Trait

总糖含量 Total sugar content/%

维生素C含量 Vitamin C content/(mg·100 g-1)

总酸含量 Total acid content/%

糖酸比 Ratio of sugar to acid

果实颜色 Fruit color

果肉颜色 Flesh color

种子形状 Seed shape

种子颜色 Seed color

平均 Mean

方差分量 Variance components

居群内

In population

1.953 2

3 174.334 3

15.962 4

0.006 9

2.205 2

0.394 7

0.192 9

0.188 2

399.404 7

居群间

Between population

2.945 9

5 854.163 8

30.405 0

0.005 0

0.944 4

0.024 4

0.012 4

0.058 4

736.069 9

表型分化系数

Fst/%

60.13

64.84

65.57

41.76

29.99

5.83

6.05

23.67

37.23

F值

F value

12.644 0 **

9.389 2 **

13.401 1 **

5.639 8 **

3.425 9 **

0.633 4

0.459 3

2.435 4

6.003 5

Sig.

0.000 0

0.000 0

0.000 0

0.000 5

0.011 4

0.675 4

0.804 0

0.051 1

0.192 8

是总酸含量，说明居群内果肉颜色分化最小，总酸含

量分化最大，平均分化系数为 37.23%，说明性状变

异在居群间的贡献占37.23%，果实变异主要来自居

群内的性状变异，且居群内果实性状多样性大于居

群间果实性状的多样性。经F值检验，8个果实性状

中，总糖含量、总酸含量等 5个性状存在极显著差

异，差异极显著的指标数量占所有指标数的

62.50%，表明不同果实性状间存在明显的形态分

化。

2.4 主成分分析

主成分分析不仅能简化数据集，保留对方差贡

献大的数据，消除常见形态指标间的线性化，还能确

定影响分类的主要因素[19]，为分类提供科学依据。

方差贡献率可度量随机变量在主成分分析上的离散

程度，其值越大[20]，说明主成分在样本数据分析中的

作用越大，因此特征值和方差贡献率是主成分分析

的重要依据[21]。

由表 5可以得出，第 1主成分的方差贡献率为

23.19%，有较高荷载值的果实性状指标是总酸含

量；第2主成分的方差贡献率为21.62%，有较高荷载

值的果实性状指标是果实颜色；第 3主成分的方差

贡献率为19.67%，有较高荷载值的果实性状指标是

总糖含量；第4主成分的方差贡献率为16.98%，有较

高荷载值的果实性状指标是种子颜色。

由主成分分析结果可知，第 1主成分的方差贡

献率最大，说明第 1主成分在果实性状数据分析中

作用最大，且前4个主成分能代表原来8个果实性状

所包含的大部分信息。因此对新疆野生沙棘果实性

状进行主成分分析，可为其性状类型鉴定和优良种

质选育提供依据。

3 讨 论

丰富的种质资源是植物育种学研究的重要基

础，其中性状在鉴定植物种属间亲缘关系和居群生

物学分析中发挥了不可替代的作用，在进行种质采

集时应该以天然居群为单位，对现有居群生境进行

就地保护，笔者发现新疆野生沙棘果实多样性极为

丰富，是优良种源的基础，由于哈巴河居群有较高的

注：**表示在0.01水平极显著差异。

Note: ** indicates significant difference at the 0.01 level.

表 5 主成分特征值、方差贡献率、累计方差

贡献率和主要相关矩阵的特征向量

Table 5 The eigenvalues, variance contribution rates,

accumulative contribution ratios of the principal

components and main eigenvectors of the correlation matrix

项目
Items

特征值 Eigen value

贡献率 Contribution rate/%

累计贡献率
Accumulative contribution ratio/%

特征向量
Eigen vectors

总糖含量
Total sugar content/%

维生素C含量
Vitamin C content/
(mg·100 g-1)

总酸含量
Total acid content/%

果实颜色 Fruit color

果肉颜色 Flesh color

种子形状 Seed shape

种子颜色 Seed color

糖酸比
Ratio of sugar to acid

因子1
Factor
1

1.86

23.19

23.19

-0.40

-0.29

-0.93

-0.01

0.29

-0.20

0.25

0.74

因子2
Factor
2

1.49

21.62

44.81

0.49

-0.25

-0.01

0.79

-0.53

-0.17

0.12

0.48

因子3
Factor
3

1.41

19.67

64.48

0.64

0.51

0.27

-0.11

0.50

-0.43

-0.37

0.30

因子4
Factor
4

1.20

16.98

81.46

0.33

0.47

0.14

-0.31

-0.25

0.44

0.69

0.14
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遗传多样性，建议优先对哈巴河居群进行就地保护，

最大程度地保护新疆野生沙棘资源。开展生态遗传

学研究，分析居群的遗传多样性，结合分子生物学生

态学分析居群遗传多样性，确定保存策略。新疆野

生沙棘果实多样性贡献中，有37.23%变异来自于居

群间，因此，可以适当增加居群内的个数，减少抽样

的居群数。

3.1 果实性状多样性水平和变异格局

新疆野生沙棘果实性状平均多样性指数H和D

分别为 2.786 2、0.921 6，与新疆准噶尔山楂[22]（H=

2.316 5，D=0.810 1）、械树科五角枫[23]（H=2.678 0，D

=0.903 4）、寒地梨[24]（H=0.707 5，D=0.775）相比均表

现出较高的多样性，这与野生沙棘可适应广泛的生

长环境有一定的关系。此外，变异系数可以间接反

映性状多样性的丰富程度：变异系数越大，说明性状

多样性越丰富；反之，性状多样性越单一。李春侨

等[25]得出天山樱桃各表型形态指标变异系数大小的

顺序为果实＞种子＞枝叶＞花；梁玉琴等[26]发现柿

中数量性状变异程度大小顺序为果实＞种子＞叶

片。笔者在野外野生沙棘种质资源的考察中发现，

野生沙棘生长范围很广，寒冷、贫瘠、山谷等地均能

分布，通过多样性指数发现野生沙棘果实性状的多

样性高于种子性状。这些均表明果实性状有较丰富

的多样性。由此可见，不同物种对环境的适应能力

不同，同一物种不同性状对同一环境因子的反应不

同或不同环境对同一表型性状的影响不同，这是野

生沙棘环境因子和遗传因子长期磨合的结果。

性状既具有变异性又具有稳定性，受其本身的

遗传组成和生态环境 2个方面的影响，是生物适应

其生态环境的表现形式[9]。黄铨[27]对青海、甘肃、陕

西、山西、河北5省5个地区中国沙棘形态性状变异

的研究表明，各个地点的每个性状都存在复杂的随

机变异式样，中国沙棘是个多态型居群系统。本研

究结果表明，同一果实性状的变异系数在不同居群

间存在较大差异，各居群间平均变异系数从小到大

依次为 ：特克斯居群（25.87%）＜布尔津居群

（29.75%）＜ 乌 什 居 群（30.18%）＜ 昭 苏 居 群

（32.54%）＜青河居群（34.53%）＜哈巴河居群

（37.97%），各果实性状的变异系数对不同居群差别

很大，并且同一居群内不同果实性状之间的变异程

度也较高。刘娟等[28]在新疆杏种质资源表型多样性

研究中也获得类似结论。一般而言，物种分布区越

小，居群间变异越小；物种分布区越大，居群间变异

越大。这是因为物种会由于种类繁多、生境分布广、

物种间竞争激烈及迫于环境的选择压力发生变异。

笔者发现，供试材料在大部分果实性状方面均出现

了较大的变异，变异系数均大于 10%，尤其是糖、维

生素C含量变异很大，温江波[13]研究表明，肋果沙棘

果柄长变异系数为 10.61%~69.86%，与本文所得变

异系数结果相似。因此，笔者认为致使变异系数差

异很大的原因是种质遗传变异。

3.2 果实表型性状分化

不同来源地植物居群间由于环境的选择压力不

同以及地理隔离，使得居群间基因交流较少，各居群

逐渐形成相对比较稳定的性状特征；同时，植物居群

的遗传分化造成各居群内优势基因型频率不同，这

进一步维持或强化了性状在居群间的不同程度的差

异[29]。本研究中，新疆野生沙棘果实性状居群的平

均分化系数为37.23%，即居群间的多样性低于居群

内，表型变异以居群内为主。盛芳等[30]在新疆野生

山楂的研究中也发现居群内变异是野生山楂的主要

变异来源。李帅锋等[31]在思茅松天然居群种实表型

变异中也发现居群内变异是其主要变异来源。冯秋

红等[32]在岷江柏种实表型变异特征中也得到了相同

的结果。吴琼[12]对云南沙棘表型多样性的研究表

明，居群间表型分化系数为 37.02%，认为云南沙棘

天然居群内的表型变异显著高于居群间变异。居群

内的变异远大于居群间的变异，但居群间变异的意

义却远大于居群内变异，因为存在于居群间的变异

反映了地理、生殖隔离上的变异，居群间的多样性变

异是种内多样性的重要组成部分，分布在居群间的

变异真正反映了居群在不同环境中的适应状况，其

值在某种程度上说明了该生物对不同环境适应的广

泛程度，值越大，适应的环境越广[33]。

4 结 论

新疆野生沙棘果实性状居群间变异系数为

21.77%~74.34%，果实性状间存在着丰富的变异，其

中果实颜色的变异最大，且不同居群内同一性状的

变异系数有一定的差异。相对极差与平均变异系数

变化不一致，果实性状变异程度不一致。哈巴河居

群多样性最丰富、复杂程度高、所含信息量丰富。果

实性状平均分化系数为37.23%，居群内变异是其变

异的主要来源，且居群内果实性状多样性大于居群
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间果实性状的多样性。总酸含量、果实颜色、总糖含

量、种子颜色等是造成果实性状差异的主要因素。
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