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　　小果白刺（ＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．）为蒺藜科（Ｚｙｇｏ
ｐｈｙｌｌａｃｅａｅ）白刺属（Ｎｉｔｒａｒｉａ）灌木［１］；其天然资源主要

分布于我国西北等沙漠地区、华北、东北沿海沙区，蒙

古、中亚、西伯利亚；具有极强的耐干旱、耐风沙、耐盐

碱能力，可以在ｐＨ９．０ １１．０的重盐碱地上正常生
长［２］；是盐碱地区公路绿化和城市园林绿化的优良地

被植物，同时还具有较高的开发利用价值，果入药健

脾胃、助消化，枝、叶、果可做饲料。由于本种分布范

围很广，生态条件悬殊，所以植物形态变幅大。天然

居群的表型变异研究能够使我们初步了解类群遗传

变异大小，是人工驯化和遗传育种研究的基础，也是

揭示类群适应性的有效途径之一［３］。果实和种子是

植物繁殖系统的重要组成部分，它们在选择压力下会

发生适应性演化［４］。由于果实形态往往是较稳定的

遗传特征，因此，在植物分类中具有重要的价值［５］。

此外，叶形态是一个重要的形态特征，与植物的营养

和其他生理、生态因子以及植物的繁殖密切相关［６］。

小果白刺是山东自然分布的重要耐盐植物，主

要分布于东营、滨州、潍坊等滨海盐碱地。近年来，

由于城市建设和盐碱地开发等原因，小果白刺的分

布范围急剧减小，生境趋于破碎化，现被列为山东

（暖温带）稀有植物，如不加强保护，许多地方的小

果白刺天然资源将会消亡。因此，搞清山东小果白

刺天然群体的变异程度及分布特征，对于保护和利

用这一珍稀树种意义重大。目前，对于小果白刺的

研究主要涉及育苗［７－９］、造林方法［１０－１１］、生理生化

特性［１２］及果实成分［１３－１４］的测定，有关其表型多样

性的研究鲜有报道。

本文对山东境内５个小果白刺天然群体种实和
叶片的表型性状进行比较分析，以期揭示山东小果

白刺表型变异程度与变异规律，为小果白刺资源保

护与合理利用提供依据。

１　材料与方法
１．１　材料来源及采样方法

在山东省林木种质资源调查基础上，分别于

２０１４年７月和２０１５年７月小果白刺果熟期完成其
天然群体种实和叶片的采集工作。试验材料主要来

源于无棣、沾化、孤岛、河口和寿光５个群体。采样
时，确保结果母树间距在５０ｍ以上，尽量避免株间
亲缘关系。在每株母树南向树冠的中上部选择８
１０个生长良好的结果枝采集全部果实，要求每份果
实不少于８０粒。选取当年生枝中间部位的健康叶
片，每株摘取至少１００个叶片。根据采样群体大小
确定采样的份数，从５个群体中共采集种实８６份，
叶片８４份。各采样地生态因子详见表１。

表１　小果白刺各取样群体生境概况
Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｓｉｔｕａｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ／
Ｅ°

纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ／Ｎ°
海拔

Ａｌｔｉｔｕｄｅ／ｍ

年均温

Ａｖｅｒａｇｅ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃

年均降水量

Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ／
ｍｍ

日照时数

Ｓｕｎｓｈｉｎｅ
ｈｏｕｒｓ／ｈ

地形

Ｔｏｐｏｇｒａｐｈｙ

种实份数

Ａｍｏｕｎｔｓ
ｏｆｆｒｕｉｔｓ

叶片份数

Ａｍｏｕｎｔｓｏｆ
ｌｅａｖｅｓ

沾化Ｚｈａｎｈｕａ １１８．１５０ ３７．８２２ ２．２ １２ ６１０．３ ２６９９．２ 平原 １４ １１
无棣Ｗｕｄｉ １１８．０２２ ３７．９５３ ０．９ １２．９ ５９７．０ ２７１１．１ 平原 １４ ８
孤岛Ｇｕｄａｏ １１８．７２９ ３７．８０３ １．５ １２．１ ５８０．０ ２７００．０ 平原 １０ ６
河口Ｈｅｋｏｕ １１８．７３０ ３７．８０１ １７ １３．１ ５９８．１ ２８１２．６ 平原 ２９ ３０
寿光Ｓｈｏｕｇｕａｎｇ １１８．８７２ ３７．２４７ ５ １２ ６０８．０ ２５１０．５ 平原 １９ ２９

１．２　表型性状的测定
选取能够表征小果白刺性状且容易获得的指标

进行测量。对于种实指标，用游标卡尺测量果实横

径（ＦＴＤ）、果实纵径（ＦＬＤ）、种子横径（ＳＴＤ）、种子
纵径（ＳＬＤ），每份随机测量３０粒，测量值保留３位
小数，计算果径纵比横（ＦＬＤ／ＦＴＤ）和种径纵比横
（ＳＬＤ／ＳＴＤ）。用电子天平测量种子重量，重复３次，
以百粒法计算种子千粒重（ＳＭ），结果保留 ２位小
数。对于叶片指标，用直尺测量叶片长（ＬＬ）、叶片
宽（ＬＷ），每份随机测量３０片叶，测量值保留２位小
数，计算叶片长／宽（ＬＬ／ＬＷ）。

１．３　统计分析方法
对于各性状值采用单因素随机区组方法进行方

差分析。以方差分量表示群体间和群体内表型分化

程度，以各方差分量与总分量的比值作为表型分化

系数：

Ｖｓｔ＝
σ２ｔ／ｓ

（σ２ｔ／ｓ＋σ
２
ｓ）

　　 式中：Ｖｓｔ表示表型分化系数；σ
２
ｔ／ｓ表示群体间

方差分量；σ２ｓ表示群体内方差分量
［１５］。分别计算

各性状间以及性状与地理生态因子间的皮尔逊相关

系数进行相关分析，并利用各群体数据平均值进行

４９２
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聚类分析和主成分分析。以上分析过程全部应用

ＳＰＳＳ１８．０和ＥＸＣＥＬ５．０等有关软件完成。

２　结果与分析
２．１　小果白刺群体间和群体内的表型变异特征

由表２可知，小果白刺１０个表型性状在群体间
和群体内差异均达到显著或极显著水平，说明小果

白刺的表型性状在群体间和群体内均存在广泛的

变异。

对各性状平均值比较及群体间多重比较结果见

表３，果实横径最大的是孤岛群体，值为０．５９０，最小
的是寿光群体，值为０．４６９；果实纵径最大的是孤岛
群体，值为０．６４５，最小的是寿光群体，值为０．５６７。
以上说明寿光群体的果实体积最小。各群体果实纵

径与横径的比值差异较小，为１．１ １．２，表明小果
白刺各群体的果实形状均近似圆形。对于各群体种

子性状的差异，以河口群体的种子最大，种子横径值

为０．２９５，种子纵径值为０．５３１，其种子质量也最大，
值为２２．０５；种子最小的是无棣群体，种子横径值为
０．２４３，种子纵径值为０．４６３，而种子质量最小的是沾
化群体，值为１３．１３。各群体种子纵径与横径的比
值为１．８ ２．３，即种子纵径近似于横径的２倍，以
寿光群体最符合这一规律。叶片大小以河口群体的

最大，叶长值为１．４，叶宽值为０．４，无棣群体和孤岛
群体的叶片最小，叶长值为１．１，叶宽值为０．３。对
于叶长比宽这一性状差异较大，其值最大的是寿光

群体，为３．７，值最小的是沾化群体，为３．１，表明寿
光群体的叶片形状较为狭长。

综上，小果白刺群体间果实、种子和叶片的表型

指标值差异较大，均达到显著或极显著水平，但相同

群体的果实大小和种子大小没有呈现一一对应

关系。

２．２　小果白刺群体间、群体内表型性状的形态变异
变异系数可以反映表型性状在群体间和群体内

的变异，从而揭示其变异格局［３］。小果白刺群体的

种实及叶片性状的变异系数存在差异，各性状群体

间的变异系数为 ４．３５％ ２５．０９％，平均值为
９３４％。从表４可以看出，种子千粒重的群体间变
异系数最大，为２５．０９％，叶长和叶宽的群体间变异
系数分别为１１．０９％和６．８８％，种子横径和种子纵
径的群体间变异系数分别为９．６５％和５．８３％，果实

表２　小果白刺群体种实及叶片表型性状方差分析
Ｔａｂｌｅ２　Ｖａｒｉａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆｆｒｕｉｔｓａｎｄ
ｓｅｅｄｓａｍｏｎｇａｎｄｗｉｔｈｉｎＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅｓ

平方和

Ｓｕｍｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

自由度

Ｄｅｇｒｅｅｓｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

均方

Ｍｅａｎ
ｓｑｕａｒｅ

Ｆ值
Ｆｖａｌｕｅ

果横径

ＦＴＤ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０．１５９ ４ ０．０４０１６．０５３

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

１０．７７７ ８５ ０．１２７４８．２４０

果纵径

ＦＬＤ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０．０７３ ４ ０．０１８ ７．３２２

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

８．１７３ ８５ ０．０９６３３．２１７

果径纵比横

ＦＬＤ／ＦＴＤ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０．１７４ ４ ０．０４４ ５．４４６

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２５．１０６ ８５ ０．２９５２８．４８８

种子横径

ＳＴＤ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０．０４ ４ ０．０１０１４．１０３

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２．９２８ ８５ ０．０３４６２．７８０

种子纵径

ＳＬＤ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０．０６ ４ ０．０１５ ６．３１５

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

７．５６４ ８５ ０．０８９３５．２７９

种径纵比横

ＳＬＤ／ＳＴＤ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．３１５ ４ ０．５７９ ５．２１９

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

３３７．１１４ ８５ ３．９６６２７．４７９

千粒重

ＳＭ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１３９３．９２４ ４ ３４８．４８１２６．３７８

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

７３９１．６４３ ８５ ８６．９６１１１３．２８６

叶片长

ＬＬ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１．１０６ ４ ０．２７６ ７．４６４

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

１２１．６５４ ８３ １．４６６４４．１８７

叶片宽

ＬＷ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０．０４５ ４ ０．０１１ ２．７０７

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

１１．０６７ ８３ ０．１３３２１．９５４

叶片长比宽

ＬＬ／ＬＷ
群体间Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．２６２ ４ ０．５６５ ３．６９５

群体内Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

４３０．２６１ ８３ ５．１８４１１．１０８

　　注：表示差异显著（ｐ＜０．０５），表示差异极显著（ｐ＜
００１）。

Ｎｏｔｅ：ＦＴＤ，ｆｒｕｉｔｔｒａｎｓｖｅｒｓｅｄｉａｍｅｔｅｒ；ＦＬＤ，ｆｒｕｉｔｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｄｉａｍ
ｅｔｅｒ；ＦＬＤ／ＦＴＤ，ｒａｔｉｏｏｆｆｒｕｉｔｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｄｉａｍｅｔｅｒｔｏｔｒａｎｓｖｅｒｓｅｄｉａｍｅ
ｔｅｒ；ＳＴＤ，ｓｅｅｄｔｒａｎｓｖｅｒｓｅｄｉａｍｅｔｅｒ；ＳＬＤ，ｓｅｅｄｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｄｉａｍｅｔｅｒ；
ＳＬＤ／ＳＴＤ，ｒａｔｉｏｏｆｓｅｅｄｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｄｉａｍｅｔｅｒｔｏｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｄｉａｍｅｔｅｒ；
ＳＭ，１０００－ｓｅｅｄｗｅｉｇｈｔ；ＬＬ，ｌｅａｆｌｅｎｇｔｈ；ＬＷ，ｌｅａｆｗｉｄｔｈ；ＬＬ／ＬＷ，ｒａｔｉｏ
ｏｆｌｅａｆｌｅｎｇｔｈｔｏｗｉｄｔｈ；ｐ＜０．０５；ｐ＜０．０１．

５９２
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表３　小果白刺群体种实及叶片表型性状变异（平均值±标准偏差）
Ｔａｂｌｅ３　ＶａｒｉａｔｉｏｎｏｆｆｒｕｉｔａｎｄｓｅｅｄｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（ｍｅａｎｖａｌｕｅ±ＳＤ）

性状Ｔｒａｉｔｓ 沾化群体Ｚｈａｎｈｕａ 无棣群体Ｗｕｄｉ 孤岛群体Ｇｕｄａｏ 河口群体Ｈｅｋｏｕ 寿光群体Ｓｈｏｕｇｕａｎｇ

果实横径ＦＴＤ／ｃｍ ０．５６１±０．０６ａｂ ０．５３１±０．０９ｂ ０．５９０±０．０８ａ ０．５７３±０．０７ａ ０．４６９±０．０５ｃ

果实纵径ＦＬＤ／ｃｍ ０．６４４±０．０８ａ ０．５９６±０．０６ｂ ０．６４５±０．０７ａ ０．６２７±０．０８ａｂ ０．５６７±０．０７ｂ

果径纵比横ＦＬＤ／ＦＴＤ １．２±０．１４ａ １．１±０．１４ｂ １．１±０．１１ａｂ １．１±０．１２ｂ １．２±０．１５ａ

种子横径ＳＴＤ／ｃｍ ０．２５４±０．０３ｂ ０．２４３±０．０３ｂ ０．２４３±０．０６ｂ ０．２９５±０．０３ｂ ０．２５５±０．０３ａ

种子纵径ＳＬＤ／ｃｍ ０．４７５±０．０６ｂ ０．４６３±０．６８ｂ ０．５２４±０．０６ａ ０．５３１±０．０７ａ ０．５１３±０．０８ａ

种径纵比横ＳＬＤ／ＳＴＤ １．９±０．２９ｂｃ １．９±０．２９ｂｃ ２．３±０．８３ａ １．８±０．２０ｃ ２．０±０．２９ｂ

千粒重ＳＭ／ｇ １３．１３±２．１５ｂ １３．５５±２．９８ｂ １９．８４±３．５７ａ ２２．０５±４．３７ａ １３．７７±３．７３ｂ

叶片长ＬＬ／ｃｍ １．１±０．２４ｂ １．１±０．１９ｂ １．１±０．２０ｂ １．４±０．２６ａ １．３±０．３０ａ

叶片宽ＬＷ／ｃｍ ０．４±０．１４ａ ０．３±０．０８ｂ ０．３±０．０９ｂ ０．４±０．０９ａ ０．４±０．１０ａ

叶片长比宽ＬＬ／ＬＷ ３．１±０．６５ｂ ３．５±０．７２ａ ３．４±０．６８ａｂ ３．６±０．６９ａ ３．７±０．８５ａ

横径和果实纵径的群体间变异系数分别为８．５８％
和４．９５％，说明小果白刺种子质量的变异程度最为
丰富，且叶片大小的变异

"

种子大小的变异
"

果实

大小的变异。小果白刺果径纵比横、种径纵比横和

叶长比宽的变异系数分别为 ４．３５％、１０．２２％和
６７０％，说明种子形态变异

"

叶片形态变异
"

果实

形态变异。１０个性状中果径纵比横的变异系数最
小，说明果实形态比其他性状更为稳定。进一步对

群体间各性状变异系数进行比较，不同群体的同一

性状变异程度存在差异，这是由环境异质性导致的，

变异系数平均值从大到小排列顺序为：孤岛

（１８５２％）＞沾化（１７．６６％）＞寿光（１７．５７％）＞无
棣（１６７４％）＞河口（１４．８１％）。孤岛群体各性状
变异系数平均值最大，说明其群体表型多样性最丰

富；而河口群体的变异系数平均值最小，说明其群体

表型多样性最低。

２．３　小果白刺群体间的表型分化
表型分化系数反应了群体间表型分化的大小，

其值越大，表明群体间的遗传分化越大，群体间的遗

传变异也越大［１６］。根据方差分析结果计算小果白

刺各性状群体间和群体内方差分量及表型分化系

数，见表５。群体间方差分量占总变异的２１．４６％，
群体内方差分量占总变异的２８．８５％，随机误差方
差分量占总变异的４９．６９％。１０个性状的表型分化
系数平均值为４０．７１％，表明小果白刺群体表型变
异在群体间的贡献占４０．７１％，在群体内的贡献占
５９．２９％，说明群体内变异大于群体间变异，群体内
的表型多样性大于群体间的。由表５可知，各性状
表型分化系数变化幅度为２０．２０％ ６０．７０％，种子
千粒重的表型分化系数最大，种径纵比横的最小，表

明种子质量在群体间分化较大，而种子形态分化较

小，说明山东小果白刺在进化过程中，种子质量变异

表４　小果白刺群体间、群体内种实及叶片表
型性状的变异系数

Ｔａｂｌｅ４　Ｖａｒｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆｆｒｕｉｔ
ａｎｄｌｅａｆａｍｏｎｇａｎｄｗｉｔｈｉｎＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

群体内Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
沾化

Ｚｈａｎｈｕａ
无棣

Ｗｕｄｉ
孤岛

Ｇｕｄａｏ
河口

Ｈｅｋｏｕ
寿光

Ｓｈｏｕｇｕａｎｇ

群体间

Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

果实横径

ＦＴＤ／ｃｍ
１１．４７％１６．２１％１３．１３％１２．８９％ ９．７７％ ８．５８％

果实纵径

ＦＬＤ／ｃｍ
１２．４５％１０．７８％１０．６６％１２．０１％ １１．４９％ ４．９５％

果径纵比横

ＦＬＤ／ＦＴＤ
１２．４４％１２．４４％ ９．９９％１０．６０％ １２．４４％ ４．３５％

种子横径

ＳＴＤ／ｃｍ
１３．４９％１３．７２％２２．８６％ ８．７２％ １２．０４％ ９．６５％

种子纵径

ＳＬＤ／ｃｍ
１２．６７％１４．７４％１１．５９％１２．８５％ １５．０９％ ５．８３％

种径纵比横

ＳＬＤ／ＳＴＤ
１５．３８％１５．２５％３５．８２％１１．１３％ １４．５７％ １０．２２％

千粒重

ＳＭ／ｇ
１６．３９％２１．９６％１８．００％１９．８１％ ２７．０７％ ２５．０９％

叶片长

ＬＬ／ｃｍ
２２．１３％１６．８７％１７．８７％１８．６０％ ２２．６８％ １１．０９％

叶片宽

ＬＷ／ｃｍ
３９．１６％２５．０１％２５．６８％２２．０９％ ２７．２５％ ６．８８％

叶片长比宽

ＬＬ／ＬＷ
２０．９９％２０．３７％１９．６２％１９．４２％ ２３．２６％ ６．７０％

平均值

Ｍｅａｎｖａｌｕｅ
１７．６６％１６．７４％１８．５２％１４．８１％ １７．５７％ ９．３４％

较大，种子形态变异较小，这与前文性状变异系数的

分析结果较为一致。

２．４　小果白刺表型性状的相关分析
以个体为单位进行表型性状的相关分析，结果

见表６。小果白刺１０个果实、种子和叶片性状中多
数呈显著或极显著的相关关系，这些性状是能够代

表小果白刺种实及叶片特征的重要性状。这些性状

中，除了表征相同器官部位的性状自相关外，表征不

同器官部位的性状也存在一定的相关关系。果实横

６９２
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表５　小果白刺群体间的方差分量及表型分化系数
Ｔａｂｌｅ５　ＶａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎｄｐｈｅｎｏｔｙｐｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．

性状Ｔｒａｉｔｓ

方差分量Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

群体间

Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体内

Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

机误

Ｒａｎｄｏｍ
ｅｒｒｏｒｓ

方差分量百分比Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ／％

群体间

Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体内

Ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

机误

Ｒａｎｄｏｍ
ｅｒｒｏｒｓ

表型分化系数

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ／％

果实横径ＦＴＤ／ｃｍ ０．００１９ ０．００４２ ０．００６７ １４．８８ ３２．８９ ５２．２４ ３１．３２
果实纵径ＦＬＤ／ｃｍ ０．００２１ ０．００３３ ０．００６０ １８．４１ ２８．９２ ５２．６７ ３８．７９
果径纵比横ＦＬＤ／ＦＴＤ ０．０１３７ ０．００９６ ０．０２０３ ３１．３９ ２２．００ ４６．６１ ５８．８６
种子横径ＳＴＤ／ｃｍ ０．０００９ ０．００１２ ０．００１７ ２３．９４ ３１．９２ ４４．１４ ４３．９１
种子纵径ＳＬＤ／ｃｍ ０．００４３ ０．００３２ ０．００５６ ３２．８７ ２４．４６ ４２．６７ ５７．７２
种径纵比横ＳＬＤ／ＳＴＤ ０．０３２１ ０．１２６７ ０．１６５９ ９．８９ ３９．０２ ５１．０９ ２０．２０
千粒重ＳＭ／ｇ ４７．５０９２ ３０．７５７２ ３１．０３１２ ４３．４７ ２８．１４ ２８．３９ ６０．７０
叶片长ＬＬ／ｃｍ ０．０２６２ ０．０４８０ ０．０７９６ １７．０４ ３１．２１ ５１．７５ ３５．３２
叶片宽ＬＷ／ｃｍ ０．００２９ ０．００５６ ０．０１０２ １５．４８ ２９．８９ ５４．６４ ３３．６５
叶片长比宽ＬＬ／ＬＷ ０．０５３３ ０．１４６９ ０．５３２２ ７．２８ ２０．０６ ７２．６７ ２６．６３
平均值Ｍｅａｎｖａｌｕｅ － － － ２１．４６ ２８．８５ ４９．６９ ４０．７１

径、果实纵径分别与种子横径、种子纵径、种子千粒

重呈极显著的正相关关系，表明小果白刺的果实越

大，则种子越大，种子质量也越大；叶长、叶宽、叶长

比宽分别与种子横径、种子纵径、种径纵比横、种子

千粒重呈显著或极显著的相关关系，说明小果白刺

营养生长与生殖生长具有较为密切的联系。

２．５　小果白刺表型性状的地理变异
以群体为单位进行地理变异分析。由表 ６可

知，除了果径纵比横和种子纵径这两个性状分别与

经度和纬度地理因子相关性显著外，其他大部分性

状受地理因子影响较小，这与小果白刺的研究尺度

和其在山东的分布范围较小有关。其中，种子纵径

与经度因子呈显著的正相关，表明越往东分布的群

体，其种子纵径越大。果径纵比横与纬度因子呈显

著的负相关，表明在小果白刺生境内，越往北分布的

群体其果实纵径与横径相差的越小，果实形状越接

近圆形。同时，果径纵比横受水分生态因子影响较

大，与年均降水量呈极显著的正相关关系，表明水分

越大的地方，小果白刺群体果实纵径有比横径大得

越多的趋势，果实形状越趋于长圆形。日照时数对

果实横径具有较明显的影响，二者呈显著的正相关

关系，表明日照相对充足的地方，其果实横径越大。

然而，树种天然分布区内环境因素往往是复杂多样

的，其生长生活不只是受到单一环境因子的影响，因

此，山东小果白刺群体的地理变异表现为随机变异

模式。

表６　小果白刺群体种实及叶片表型性状间的相关分析
Ｔａｂｌｅ６　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｆｒｕｉｔａｎｄｓｅｅｄｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
果实横径

ＦＴＤ／ｃｍ
果实纵径

ＦＬＤ／ｃｍ
果径纵比横

ＦＬＤ／ＦＴＤ
种子横径

ＳＴＤ／ｃｍ
种子纵径

ＳＬＤ／ｃｍ
种径纵比横

ＳＬＤ／ＳＴＤ
千粒重

ＳＭ／ｇ
叶片长

ＬＬ／ｃｍ
叶片宽

ＬＷ／ｃｍ
果实纵径ＦＬＤ／ｃｍ ０．６６８
果径纵比横ＦＬＤ／ＦＴＤ －０．５７２ ０．１９５

种子横径ＳＴＤ／ｃｍ ０．２３８ ０．１８７ －０．１０９

种子纵径ＳＬＤ／ｃｍ ０．１４５ ０．３１１ ０．１４４ ０．３４８
种径纵比横ＳＬＤ／ＳＴＤ －０．０３６ ０．１０７ ０．１６０ －０．５９１ ０．４９０

千粒重ＳＭ／ｇ ０．４１４ ０．４３８ －０．０４３ ０．４９０ ０．４９７ ０．０３４
叶片长ＬＬ／ｃｍ ０．０３８ ０．０１ －０．０３２ ０．１６５ ０．２２７ ０．０５２ ０．３２８
叶片宽ＬＷ／ｃｍ －０．００８ －０．０１５ －０．００１ ０．１６７ ０．１４１ －０．０４４ ０．２０９ ０．６４２

叶片长比宽ＬＬ／ＬＷ ０．０６０ ０．０５１ －０．０２５ －０．０６７ ０．０５８ ０．１３７ ０．１２７ ０．１８７ －０．５５２

　　注：表示差异显著（ｐ＜０．０５），表示差异极显著（ｐ＜０．０１）。
Ｎｏｔｅ：ｐ＜０．０５；ｐ＜０．０１．

２．６　小果白刺表型性状的聚类分析
采用组间联接法对小果白刺５个群体进行系统

聚类分析，生成聚类树系图，见图 １。在阈值为
２３９０处，６个小果白刺群体被划分成２类，第Ⅰ类
包括沾化、无棣、孤岛和寿光４个群体，第Ⅱ类由河
口群体独自组成。在阈值为１５．１１处，第Ⅰ类可再

划分成两个亚类，第ⅰ亚类包括沾化、无棣、孤岛３
个群体，第ⅱ亚类仅包含寿光群体。通过聚类分析
被划分在同一类的群体其地理上并不都是相连接的

（例如孤岛和寿光群体），而且在地理上分布距离较

近的群体没有被优先聚合成一类（例如孤岛和河口

群体），由此说明山东小果白刺不同群体间叶片和种

７９２
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表７　小果白刺种实及叶片表型性状与地理生态因子的相关分析
Ｔａｂｌｅ７　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．ａｎｄｇｅｏｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｆａｃｔｏｒｓ
性状

Ｔｒａｉｔｓ

经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ／Ｅ°

纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ／Ｎ°

海拔

Ａｌｔｉｔｕｄｅ／ｍ

年均温Ａｖｅｒａｇｅ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃

年均降水量

Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ／ｍｍ

日照时数

Ｓｕｎｓｈｉｎｅｈｏｕｒｓ／ｈ
果实横径ＦＴＤ／ｃｍ －０．２６１ ０．６５２ ０．１５１ ０．２９６ －０．４４１ ０．８３２
果实纵径ＦＬＤ／ｃｍ ０．４３６ －０．３０５ ０．００９ －０．３２５ ０．５８３ ０．０８８
果径纵比横ＦＬＤ／ＦＴＤ ０．６４０ －０．８７４ －０．１１８ －０．６４２ ０．９６６ －０．６５５
种子横径ＳＴＤ／ｃｍ ０．７１０ －０．６１３ ０．６１１ ０．０１３ ０．７６０ －０．０５９
种子纵径ＳＬＤ／ｃｍ ０．９１２ －０．８０９ ０．２３７ －０．３６５ ０．７７４ －０．３７９
种径纵比横ＳＬＤ／ＳＴＤ ０．４４７ －０．３０２ －０．５１４ －０．６３２ －０．０１５ －０．４０７
千粒重ＳＭ／ｇ ０．８０４ －０．５８２ ０．３５１ －０．１２８ ０．６４０ －０．０７２
叶片长ＬＬ／ｃｍ ０．６９８ －０．６８４ ０．６７４ ０．０４２ ０．１９０ －０．２７３
叶片宽ＬＷ／ｃｍ ０．０１８ －０．１４０ ０．４９５ ０．０００ －０．１７６ －０．０４６
叶片长比宽ＬＬ／ＬＷ ０．６２１ －０．４８７ ０．３３８ ０．０８９ ０．４９８ －０．３７１

　　注：表示差异显著（ｐ＜０．０５），表示差异极显著（ｐ＜０．０１）。

Ｎｏｔｅ：，ｐ＜０．０５；，ｐ＜０．０１．

实性状的变异在空间上是不连续的。

图１　基于小果白刺群体种实及叶片表型性状的聚类树系图

Ｆｉｇ．１　ＵＰＧＭＡｃｌｕｓｔｅｒｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｆｒｕｉｔａｎｄｓｅｅｄｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆ

ＮｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａＰａｌｌ．ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

３　讨论
３．１　山东小果白刺群体种实及叶片表型变异多样性

对山东小果白刺５个群体的１０个种实和叶片
性状调查研究发现，小果白刺在群体间和群体内存

在显著或极显著的差异。对于各器官部位大小的变

异程度有：叶片（８．９９％）
"

种子（７．７４％）
"

果实

（６．７７％），说明表征小果白刺果实大小的性状更为
稳定。对于各器官部位形态的变异程度有：种子

（１０．２２％）
"

叶片（６．７０％）
"

果实（４．３５％），说明
小果白刺叶片形状是较稳定的性状，表现为倒披针

形，这与对青海高原西伯利亚白刺群体表型变异研

究的结果正好相反［１７］。分布在群体间的变异真正

反映了群体在不同环境中的适应状况，其大小在某

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［１８］。不同群体的相同

性状变异程度存在差异，这是由环境异质性导致的，

各群体变异系数平均值从大到小排列顺序为：孤岛

（１８．５２％）＞沾化（１７．６６％）＞寿光（１７．５７％）＞无
棣（１６．７４％）＞河口（１４．８１％），说明孤岛群体的表

型多样性最丰富，昌邑群体的表型多样性最低。

对山东小果白刺表型性状的变异来源进行定量分

析，各性状群体间表型分化系数平均值为４０７１％，表
明山东小果白刺天然群体表型变异群体间贡献占４０．
７１％，群体内贡献占５９．２９％，群体内变异大于群体间变
异，说明山东小果白刺的表型变异主要来源于群体内，

群体内的多样性大于群体间的。山东小果白刺的表型

分化系数与其他具有防护作用的灌木树种相比，分别

大于康定柳（ＳａｌｉｘｐａａｐｌｅｓｉａＳｃｈｎｅｉｄ．）雄性群体（２１．
５１％）［１９］、康定柳雌性群体（２７．３２％）［１９］、同为黄河三
角洲的柽柳（Ｔａｍａｒｉｘｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）（７．１７％）［２０］、柠条锦鸡
儿（Ｃａｒａｇａｎｇｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ）（１９．５０％）［２１］，小于刚毛柽柳（
ＴａｍａｒｉｘｈｉｓｐｉｄａＷｉｌｌｄ．）（６２．５０％）［２２］、山苍子（Ｌｉｔｓｅａ
ｃｕｂｅｂａ）（６０．１９％）［２３］，表明山东小果白刺群体间分化水
平处于中等偏高的水平。然而，尽管山东小果白刺群

体内的变异大于群体间的变异，但是群体间变异的意

义却远大于群体内变异，因为存在于群体间的变异反

映了地理、生殖隔离上的变异，群体间的多样性变异是

种内多样性的重要组成部分［２４］。这表明山东小果白刺

种实和叶片性状的群体间分化在一定程度上是由其本

身的遗传基础决定的。山东小果白刺具有中等的群体

间分化水平，可能与其交配系统和地理分布范围双层

因素有关。一方面，小果白刺为虫媒传粉树种，以种子

繁殖为主要繁衍方式，与风媒传粉的树种相比，其花粉

的传播距离受到限制，从而导致群体间的基因流水平

相对较低，这增加了小果白刺群体间分化的可能性；另

一方面，小果白刺在山东的分布范围比较集中，主要分

布于黄河入海口及莱州湾附近的泥质海滩上，尽管近

些年由于沿海滩涂开发力度加大，滨海植被遭到不断

地破坏，导致小果白刺资源呈现岛屿化、斑块化的分布

状态，因地理隔离和遗传漂变可能加剧了小果白刺的

群体间分化，然而，在山东小果白刺的分布区内全部为

平原地形，有利于种群基因交流，这会促进其种群基因

８９２



第２期 董　昕，等：山东稀有植物小果白刺天然群体表型变异研究

频率维持在较为稳定的水平，从而使群体间分化程度

减弱。

３．２　山东小果白刺表型性状的地理变异
山东小果白刺种实、叶片性状与地理生态因子

之间具有不同的相关性，是种实各部位对不同环境

条件适应的外在表现。除了果实横径、果实形状和

种子纵径性状分别表现出受到日照时数、纬度和年

均降水量、经度因子较大影响外，其他大部分性状受

地理生态因子的影响并不显著，因此山东小果白刺

群体的地理变异不是连续的，而是表现为随机变异

模式。通过聚类分析将５个小果白刺群体划分成２
类，然而，有些地理上相近的群体并没有优先聚合成

一类，这可能与群体间立地条件类型存在差异有关。

３．３　山东小果白刺种质资源的保护对策与意义
小果白刺适生范围广泛，耐干旱和耐盐碱能力

极强，具有重要的生态价值和经济价值，目前，在山

东小果白刺主要分布于鲁东北平原及莱州湾附近的

滨海地区。通过连续２年对山东小果白刺资源的调
查和研究，发现小果白刺生存条件逐渐发生恶化，一

方面，生殖行为受到连续极端天气的影响，如连续高

温导致的干旱不结实，另一方面，生存环境受到人为

干扰，在大兴现代化建设过程中对小果白刺天然生

境破坏严重，山东小果白刺的遗传多样性逐渐变小，

甚至有些小果白刺资源在山东濒临消失，因此，对于

山东小果白刺资源的保护工作亟待全面开展。具体

保护建议有：（１）人为干扰严重的地区要着重封育
保护，抢救性加强小果白刺现有资源原地保护，在东

营、滨州或者潍坊地区建立 １ ２个原地保存林；
（２）借助分子手段开展小果白刺群体遗传多样性评
价，建立山东小果白刺异地保存基因库，注意做到保

存群体的完整性；（３）适当开展设施保存。小果白
刺是鲁北平原区的乡土树种，其群体多层次的变异

为其优异种质的选育和利用提供物质基础，然而，只

有首先将这一珍稀濒危资源合理地保存好，才能谈

及对其资源的开发和利用，因此，对于小果白刺的研

究，注重对其种质资源的保护是第一要义。

４　结论
综合多种分析方法研究山东小果白刺天然群体

种实和叶片表型变异，结果表明，其种实、叶片在群

体间和群体内均存在着较为丰富的变异，这些变异

是遗传和环境共同作用的结果。群体内变异是山东

小果白刺表型变异的主要来源。目前，山东小果白

刺群体间分化水平与一些同类灌木相比处于中等偏

上的水平，其地理变异遵照随机变异模式。群体间

和群体内多层次变异为山东小果白刺资源的保育和

利用提供了物质基础。
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