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导读

Litchi chinensis var. fulvosus 是云南重要的野生荔枝资源，具有早花、早熟、一年多次开花和坐果
率高等优良农艺性状，在早熟荔枝品种选育中具有重要利用潜力。然而，该资源的遗传多样性和
群体结构长期缺乏系统研究。

近日，中国热带农业科学院等单位在 Horticulturae 期刊发表题为Genetic Characterization and Core
Collection Development of Litchi chinensis var. fulvosus Using Leaf Phenotypic Traits and ISSR
Markers研究论文，综合叶片表型性状与 ISSR 分子标记，对云南野生荔枝 L. chinensis var. fulvosus 
的遗传特征进行系统评价，并构建核心种质集合，为其资源保护、评价利用和荔枝遗传改良提供
了重要参考。

研究过程与结果

研究团队以云南野生荔枝 Litchi chinensis var. fulvosus 为研究对象，在云南省 10 个县采集了 192 份
种质资源，系统分析其地理分布、叶片表型变异、分子多样性、群体结构及核心种质构成。研究
数据包括 8 个描述性叶片性状、9 个数量性叶片性状，以及 7 条 ISSR
引物的分子标记结果，为综合评价该野生荔枝资源的遗传特征提供了多维度依据。

在资源分布方面，192 份材料主要来自云南红河州、文山州和玉溪市，其中红河州采集 141
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份，文山州采集 15 份，玉溪市采集 36 份。采样点覆盖
22°40′N–24°14′N、101°40′E–104°53′E，海拔范围为 169–1470 m，显示该资源虽然
主要集中分布于云南特定区域，但生境条件具有明显差异。调查还发现，不同年龄个体在生境分
布上存在一定分化，较老的大树多见于较高海拔区域，而较年轻个体更多分布在河边、农田边缘
、道路旁和居民点附近。

在叶片表型分析中，研究团队首先对 8 个描述性状进行统计，包括小叶形状、叶缘、叶姿、复叶
排列、叶基形状、叶尖形状、幼叶颜色和成熟叶颜色等（图1）。结果显示，不同性状的变异程
度并不均衡：幼叶颜色仅观察到 2 种表型状态，变异较低；而叶尖形状、叶基形状、叶姿和复叶
排列等性状表现出更丰富的类型。描述性状的 Shannon–Wiener 多样性指数为
0.05–1.73，平均值为 1.19，说明该资源在部分形态性状上具有较明显的多样性。

进一步分析 9 个数量性叶片性状后发现，供试材料在叶片大小、叶形和叶柄相关指标上同样表现
出显著变异。其中叶长为 7.97–15.20 cm，叶宽为 2.41–5.36 cm，叶面积为 15.55–55.38
cm�，叶周长为 19.10–51.95 cm；数量性状的变异系数为 10.12%–52.59%，平均值为
23.50%。其中叶柄面积变异最大，而叶形指数相对稳定。数量性状 Shannon–Wiener
多样性指数为 2.09–3.01，平均值为 2.76，表明叶片数量性状能够较好反映 L. chinensis var.
fulvosus 种质间的表型差异。

在分子遗传多样性分析中，作者从 ISSR 引物中筛选出 7 条扩增清晰、重复性好的引物，用于 192
份材料的基因分型。这 7 条引物共产生 49 条可评分条带，其中 34
条为多态性条带，多态性比例为 68.45%。每条引物产生 4–9 条条带，平均 7
条；平均观测等位基因数为 1.68，平均有效等位基因数为 1.34，平均期望杂合度为 0.20，平均
Shannon–Wiener 多样性指数为
0.31。该结果说明，供试群体中存在可检测的分子遗传差异，但整体分子多样性水平相对有限。

在群体结构分析中，研究团队整合 17 个叶片表型性状和 7 条 ISSR
引物数据，开展聚类分析和主成分分析。结果显示，192 份材料可划分为 2 个主要亚群。Group 1
主要由红河州材料构成，表现为楔形叶基、披针形小叶和反卷叶姿等特征；Group 2 则包括较多
文山州和玉溪市材料，主要表现为宽楔形叶基、长圆形小叶和平展叶姿。数量性状比较也支持这
一分类结果，Group 1 在叶周长、叶长和叶形指数等指标上显著高于 Group 2。

基于表型与分子标记的综合数据，作者进一步构建了 L. chinensis var. fulvosus
核心种质集合。研究按照约 5%、10%、15% 和 20% 的取样比例，分别构建 CC1、CC2、CC3 和
CC4 四套候选核心种质，对应 10、20、30 和 40 份材料。比较结果显示，不同候选集合均能在一
定程度上代表原始群体，但在取样效率和多样性保留能力之间存在差异。

综合评价后，CC3 被认为是最优核心种质方案。该集合由 30 份材料组成，约占原始群体的
15%，能够保留描述性状 75% 以上、数量性状 85% 以上，以及 4 个 ISSR 分子多样性参数 90%
以上的多样性。研究认为，CC3
在较小保存规模下较好地兼顾了表型代表性与分子遗传多样性，可作为后续 L. chinensis var.
fulvosus 资源保存、鉴定评价和育种利用的重要材料基础。
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图1. Litchi chinensis var. fulvosus 叶片表型变异

研究总结

本研究将叶片表型评价与 ISSR 分子标记相结合，系统揭示了云南野生荔枝 L. chinensis var.
fulvosus 的遗传多样性和群体结构，并构建了 30 份材料组成的核心种质集合。该成果有助于提高
野生荔枝种质资源保存和利用效率，也为优异基因资源挖掘、早熟荔枝品种选育和荔枝种质创新
提供了基础材料。
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