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广东省猴耳环遗传多样性研究 
 

闫晶晶 1,2, 王雪鑫 1, 范春节 1, 陈祖旭 1, 李梅 1, 黄世能 1* 
(1. 中国林业科学研究院热带林业研究所, 广东 广州 510520; 2. 南京林业大学, 江苏 南京 210037) 

 

摘要：为了解猴耳环(Archidendron clypearia)种质资源的遗传多样性，以广东省 12 个野生猴耳环群体的 146 份种质资源为材

料，采用 SSR 分子标记技术对其遗传多样性和亲缘关系进行分析。结果表明，21 对 SSR 引物共检测到 249 个等位基因，平

均每对 SSR 引物检测的等位基因数(Na)为 11.857，有效等位基因数(Ne)为 3.500，期望杂合度(He)为 0.718，多态信息含量(PIC)

为 0.676；12 个群体中博罗群体的 Shannon 多样性指数(I=0.528)和有效等位基因数(Ne=0.716)均最大，是遗传多样性最丰富

的群体；群体间的遗传分化系数为 0.071，AMOVA 分析表明，猴耳环的遗传变异主要在群体内(97%)，群体内的遗传分化大

于群体间。聚类分析表明，遗传系数在 0.16 时，可将 12 个群体分为 6 大类，与主坐标分析的结果大致相同。这为发掘、利

用与保护猴耳环群体种质资源，开展猴耳环优良品种的遗传育种提供重要的理论依据。 

关键词：猴耳环；SSR；遗传多样性；聚类分析 

doi: 10.11926/jtsb.4337 

 

Genetic Diversity of Archidendron clypearia in Guangdong Province 
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(1. Research Institute of Tropical Forestry, Chinese Academy of Forestry, Guangzhou 510520, China; 2. Nanjing Forestry University, Nanjing 210037, China) 

 

Abstract: In order to understand the genetic diversity of Archidendron clypearia germplasms resources, the 

genetic diversity and relatedness of 146 individuals from 12 wild populations in Guangdong Province were 

studied by using SSR molecular marker technology. The results showed that a total of 249 alleles were detected by 

21 pairs of SSR primers with an average alleles (Na) of 11.857, the effective number of alleles (Ne) of 3.500, as 

well as expected heterozygosity (He) of 0.718, and polymorphism information content (PIC) of 0.676. The 

Shannon diversity index (I=0.528) and effective number of alleles (Ne=0.716) of Boluo population were the 

highest among 12 populations, which is the most genetically diverse population. The coefficient of genetic 

differentiation among populations was 0.071, and the genetic variation of A. clypearia was mainly within 

populations (97%), and the genetic differentiation within populations was greater than that among populations. 

Meanwhile, the cluster analysis showed that the 12 populations could be divided into 6 types according to genetic 

coefficient of 0.16, which was similar to that of principal coordinate analysis. So, these would provide an 

important theoretical basis for the exploitation, utilization, and protection of A. clypearia germplasm resources, 

and genetic breeding of fine variety. 

Key words: Archidendron clypearia; SSR; Genetic diversity; Cluster analysis 

 

猴耳环 (Archidendron clypearia)为含羞草科

(Mimosaceae)猴耳环属植物，常绿乔木，是我国南

方重要的中药材树种[1–2]，其根、叶、果实、嫩枝

均可入药，功用相同。具有抗菌、消炎、抗病毒、
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抗肿瘤等作用，被现代医药界称为“绿色抗生

素”[3–5]。近年来，人类活动的干扰对猴耳环天然资

源及其生境造成了严重破坏，大面积的砍伐和改造

天然林使得猴耳环逐渐退化成劣势树种，原有的一

些分布区内已不见其踪影，再加上气候的改变和环

境的恶化，野生种群资源不断减少，严重威胁野生

猴耳环的生存和生长[6–7]。因此，开展野生猴耳环

遗传多样性研究对该植物的保护具有重要的理论

和现实意义。 

SSR (simple sequence repeats)分子标记是近年

来发展起来的一种以特异引物 PCR为基础的分子

标记技术，具有重复性好、多态性高、稳定性强等

优点，是育种研究中重要的遗传标记方法之一 [8],

已广泛应用于药用植物品种图谱构建、种质资源评

价与鉴定、种群遗传多样性分析、分子辅助育种等

研究。胡文舜等[9]对新育成的 19 个枇杷(Eriobotrya 

japonica)杂交品种(系)进行了 SSR 标记鉴定分析,

建立了 24 份枇杷品种的分子指纹图谱; 李洪果等[10]

对 868 份杜仲(Eucommia ulmoides)种质资源进行了

SSR 遗传多样性分析，表明其群体具有较高的遗传

多样性水平；朱巧等[11]对黄精属(Polygonatum)的 6

种植物进行了 SSR 遗传差异分析, 推测西部地区

可能是我国黄精属植物的起源中心。SSR 分子标记

技术为中药资源的种质鉴定提供了新思路，是快速

有效的药用植物鉴定方法[12]。目前，采用分子标

记技术对猴耳环属植物进行研究较少，赵经华[13]

利用 DNA 条形码技术，对不同产地的猴耳环、亮

叶猴耳环(A. lucidum)和薄叶猴耳环(A. utile)进行

了分类。 

本研究首次利用开发的 SSR 引物对野生猴耳

环遗传多样性进行研究，以期全面揭示广东省天然

猴耳环群体的遗传多样性及其群体间的遗传分化,

了解各群体之间的亲缘关系，为猴耳环种质资源的

保护及合理利用提供理论依据。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 材料  

于 2019 年 10 月开始对广东省野生猴耳环进行

资源调查和样品采集，共收集到 12 个野生猴耳环

群体(表 1)。每个群体采集嫩叶，采用变色硅胶迅速

脱水干燥，装入自封袋中，带回实验室，–20℃低

温冰箱保存，用于 DNA 提取。群体内个体间隔不

少于 50 m，对于数量较少的群体，采集全部个体。 

 

表 1 野生猴耳环群体信息 

Table 1 Information of Archidendron clypearia populations in Guangdong 

编号 

Code 

产地 

Location 

纬度 (N) 

Latitude 

经度 (E) 

Longitude 

海拔 

Altitude (m) 

数量 

Number 

ZC 增城 Zengcheng 23°20′ 113°44′ 4~100 13 

QX 清新 Qingxin 23°47′ 113°02′ 200~250 11 

DYS 大瑶山区 Dayao Mountain 24°06′ 113°17′ 180~305 9 

TS 台山 Taishan 22°01′ 112°28′ 10~60 5 

DH 鼎湖山 Dinghu Mountain 23°10′ 112°32′ 30~140 26 

FK 封开 Fengkai 23°28′ 111°26′ 35~85 9 

XF 新丰 Xinfeng 24°05′ 114°09′ 380~460 11 

LM 龙门 Longmen 23°29′ 114°03′ 80~300 10 

BL 博罗 Boluo 23°18′ 114°25′ 20~270 24 

HD 花都 Huadu 23°31′ 113°11′ 80~220 11 

CA 潮安 Chaoan 23°52′ 116°35′ 480~560 7 

LH 惠东 Huidong 23°11′ 114°16′ 188~277 10 

 

1.2 DNA 提取和 PCR 的扩增 

采用改良的CTAB法[14]提取猴耳环叶片的DNA, 

用 1.2%琼脂糖凝胶电泳对 DNA 进行检测, 选取条

带清晰明亮的 DNA 样品置于–20℃冰箱保存备用。 

利用课题组前期开发的 21 个标记(待发表，引

物信息见表 2)对所有个体进行 PCR 扩增和检测。

SSR引物由北京擎科生物科技有限公司广州分公司

合成。 

PCR反应体系为10.0 µL，包含模板DNA 0.5 µL, 

正反向引物各 0.5 µL，2×Taq PCR Mix聚合酶 5 µL，

ddH2O 3.5 µL。PCR 扩增程序为：94℃预变性 2 min；

然后 94℃变性 30 s，56℃退火 30 s，72℃延伸 30 s,
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共 30 个循环；最后 72℃延伸 10 min，4℃保存。PCR

扩增产物由北京擎科生物科技有限公司通过

3730XL自动测序仪(ABI Co., Foster, CA, USA)进行

检测。 

1.3 数据统计分析 

采用 GeneMarker V.2.2.0 软件[15]判读电泳结果

并统计，用 CERVUS 3.0.7 软件[16]计算各 SSR 位点

的观测等位变异数(Na)、观测杂合度(Ho)、期望杂 

 

表 2 21 对 SSR 引物信息和遗传多样性参数 

Table 2 Information and genetic diversity parameters of 21 SSR primers 

SSR 引物序列 Primer sequence (5ʹ~3ʹ) Na Ne Ho He I PIC 

ARCeSSR266 F: GGATCATAATGGAATGGAGCA 12 3.302 0.747 0.732 1.394 0.697 

R: CCCTTTCTGGTGGAAAGTTG 

ARCeSSR438 F: CTCTTCCCCTGCTTCCTCTT 10 2.983 0.558 0.709 1.233 0.664 

R: GGTGTTTTGGGTCTTCTTCA 

ARCeSSR288 F: GAGCGCGCAGAGACATACA 8 1.875 0.469 0.49 0.771 0.417 

R: TAGAAGGAACACGGGGTTTG 

ARCeSSR6 F: ATTGGATGCTGCAGGAACAG 7 3.597 0.740 0.747 1.374 0.703 

R: CCAGTTTCATTTGGCTCCAT 

ARCeSSR296 F: CTACGGACAGCAATCATGGA 11 4.540 0.857 0.848 1.612 0.827 

R: TTCGCAACAGGAAGGCTTAT 

ARCeSSR285 F: GCCAATACCACTGACACCAA 21 4.706 0.788 0.832 1.680 0.810 

R: CTTTTCACCATTAGGCCATGT 

ARCeSSR304 F: CATCATGCTGGAGGTGAGAA 15 4.882 0.813 0.848 1.769 0.828 

R: CAGCAAAGAGGCCAACATTT 

ARCeSSR447 F: GCTGGCCCATCAAACCTAAT 12 4.406 0.753 0.818 1.593 0.791 

R: TATTGGCATGGGAAGATGGT 

ARCeSSR366 F: TGAATTCTGCACCAAAACGA 11 4.458 0.808 0.806 1.600 0.775 

R: TAGCCGACCTCACCTAGTGG 

ARCeSSR340 F: TCGGAGCAGTAAAGCACCTC 9 2.483 0.531 0.613 1.070 0.563 

R: CATGAGGTGTGGCTCAATGT 

ARCeSSR387 F: TGGCAAGATCCCTTTCTTCA 10 2.452 0.287 0.620 1.090 0.579 

R: TTTTCGACAGAGCACAATGG 

ARCeSSR499 F: TTGGCACACTGCTCTTCTTC 5 2.639 0.600 0.660 1.017 0.589 

R: CCTACCAAGATTGACCAAGGA 

ARCeSSR415 F: CACACCAGAGGGAGCAATCT 6 1.857 0.607 0.478 0.714 0.401 

R: GCCATCCCTTCTCTTCTTCA 

ARCeSSR649 F: GCCATTCTGTCCAAGAAGGT 17 3.094 0.542 0.705 1.331 0.660 

R: TTCATCTTGGGAAGGCAATC 

ARCeSSR425 F: CCCTTAACAACATGGATTTGG 15 2.443 0.583 0.613 1.125 0.587 

R: GTCAAGCGTTTTGGGTGAGT 

ARCeSSR665 F: CTGAGGCCATCTCTTCAACC 21 5.147 0.759 0.847 1.839 0.832 

R: TTGGCATGGTCCTTCCTTAC 

ARCeSSR141 F: GGAATGGAATCAGACCCTTG 7 3.238 0.718 0.737 1.246 0.685 

R: TGTTCATGGAGAATGGCAAA 

ARCeSSR474 F: TGCAATCCATGTAGCCAATC 14 2.262 0.542 0.630 0.959 0.559 

R: TGCACATCATCCTATTCTGGA 

ARCeSSR75 F: GGGACACCTTGAGTGTACTGC 6 2.718 0.639 0.686 1.108 0.622 

R: AGATCGAAATTTGCACATGG 

ARCeSSR95 F: CACAATTGAGCAAGGAATGG 23 7.298 0.845 0.920 2.106 0.911 

R: GGGATACAGCAGGACAGGAA 

ARCeSSR464 F: AACCTCCATCTTCTTCCTCTCT 9 3.112 0.636 0.731 1.293 0.691 

R: GCAGAGTTCTGAGGAGCTAGTTT 

Na: 等位基因数目; Ne: 有效等位基因数目; Ho: 观测杂合度; He: 期望杂合度; I: Shannon 多样性指数; PIC: 多态信息含量。下表同。 

Na: Number of alleles; Ne: Effective number of alleles; Ho: Observed heterozygosity; He: Expected heterozygosity; I: Shannon information index; PIC: 

Polymorphic information content. The same is following Tables. 
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合度(He)、多态信息含量(PIC)，用 GenALEx 6.5.1[17] 

计算位点有效等位变异数(Ne)、Shannon 多样性指

数(I)和群体的 Na、Ne、Ho、He、I、固定指数(F)

等，同时进行分子方差分析(analysis of molecular 

variance, AMOVA)、计算各群体遗传距离与地理距

离，并进行 mantel 相关性检验。采用 NTSYS-PC 2.0

软件[18]基于 Nei 氏遗传距离进行 UPGMA 聚类分

析，构建树状聚类，基于遗传距离矩阵进行主坐标

分析(principal coordinates analysis, PCoA)，构建二

维平面、三维空间分布图。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 SSR 引物的多态性和群体遗传多样性分析 

采用SSR标记对 146份猴耳环种质资源的遗传

多样性进行分析，21 对 SSR 引物共检测到 249 个

等位基因(表 2)，引物的等位基因数(Na)为 5~23 个，

平均每对引物扩增出 11.86 个等位基因，有效等位

基因数(Ne)为 1.857~5.147，Shannon 多样性指数(I)

为 0.714~2.106，观测杂合度(Ho)为 0.287~0.857, 期

望杂合度(He)为 0.478~0.920，多态信息含量(PIC)

为 0.401~0.911。 

从表 3 可见，猴耳环群体的 Na、Ne、I、Ho、

He、F 分别为 3.762~7.571、3.047~4.167、1.160~ 

1.528、0.598~0.769、0.625~0.716 和-0.210~0.110。 

He和 I能较好地度量群体的变异程度与遗传多

样性。12个猴耳环群体的He为BL>DH>LM>QX> 

ZC>LH>XF>TS>DYS≥HD>FK>CA；I 值为 BL> 

DH>ZC>LM>QX>LH>HD>XF>FK>DYS>CA>

TS。总体来看，博罗群体的遗传多样性最高，潮安

群体相对较低。不同猴耳环群体间的遗传多样性存

在较大差异，鼎湖群体的猴耳环资源份数最多，但遗

传多样性水平并不是最高，遗传多样性水平与样本

数量无关[19]。有效等位基因数(Ne)能够反映群体的

遗传变异，当 Ne 值越接近等位基因数(Na)值时, 等

位基因在群体中的分布就越均匀[20]。台山群体的有

效等位基因数与等位基因数接近，说明等位基因在

群体中分布较均匀，其余群体的差异较大，等位基

因存在极端值。固定系数 F 是随机交配下群体内观

测杂合度和期望杂合度的偏离值，当 F>0 时，表示

该群体在该位点杂合子不足；F<0 时，表示杂合子

过剩[10]。潮安、清新、台山、龙门、封开 5 个群体

的 F<0，表明杂合子过剩，大瑶山、新丰、博罗、

惠东、鼎湖、增城群体的 F>0，表明杂合子不足。 

 

表 3 12 个猴耳环群体的遗传多样性参数 

Table 3 Genetic diversity parameters of 12 Archidendron clypearia population 

群体 Population Na Ne I Ho He 固定化指数 Fixation index (F) 

HD 5.143 3.403 1.273 0.635 0.639 0.000 

DYS 4.714 3.165 1.240 0.619 0.639 0.026 

CA 4.476 3.176 1.208 0.633 0.625 –0.023 

QX 5.571 3.719 1.379 0.681 0.675 –0.020 

TS 3.762 3.047 1.160 0.769 0.643 –0.210 

LM 5.476 3.658 1.390 0.710 0.688 –0.036 

XF 4.810 3.294 1.263 0.629 0.650 0.053 

FK 4.905 3.144 1.246 0.709 0.633 –0.133 

BL 7.238 4.167 1.528 0.676 0.716 0.053 

LH 5.476 3.382 1.338 0.598 0.663 0.110 

DH 7.571 4.021 1.520 0.652 0.703 0.077 

ZC 6.190 3.817 1.414 0.638 0.674 0.058 

平均 Mean 5.444 3.500 1.300 0.662 0.662 –0.004 

 

2.2 猴耳环群体的遗传分化 

基于 21 对 SSR 引物对猴耳环群体的分化系数

和基因流(Nm)进行分析。结果表明，基因流在不同

引物位点间差异较大，Nm 为 1.654~8.019，平均为

3.536，表明猴耳环群体间存在适度的基因交流，基

因交流能够促进居群发生基因分化。猴耳环群体间

的平均遗传分化系数(Fst)为 0.071，平均近交系数(Fit)

为 0.069，表明群体间既存在一定程度的变异, 群体

内还存在一定程度的近交。AMOVA 分析表明(表 4), 

猴耳环群体内的遗传变异达 97%，群体间的遗传变

异仅 3%，说明猴耳环群体内遗传分化大于群体间的

分化。 
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表 4 基于 SSR 的猴耳环群体分子变异分析(AMOVA) 

Table 4 AMOVA analysis on SSR loci of Archidendron clypearia populations  

变异来源 

Source of variation 

自由度 

Degree of freedom 

离差平方和 

Sum of squares 

均方 

Mean square 

变异组成 

Variation composition 
% 

群体间 Between population 11 253.445 23.04 0.561 3 

群体内 Within population 134 2 193.541 16.37 16.370 97 

总变异 Total 145 2 446.986  16.931  

 

2.3 聚类分析和主坐标分析 

群体间的遗传一致度和遗传距离可以判断群体

间的亲缘关系，遗传一致度数值越大，表明亲缘关

系越近，而遗传距离越小，其亲缘关系越近。从表 5

可知，遗传一致度最大是 TS 群体和 CA 群体，为

0.380，其遗传距离也最小，为 0.684，表明 TS 群体

与 CA 群体的亲缘关系较近。遗传一致度最小的是

DH 群体与 BL 群体，仅 0.065，其遗传距离也最大，

为 0.937，表明 DH 群体与 BL 群体的亲缘关系较远。 

对 12 个猴耳环群体间的遗传距离与地理距离

矩阵进行 Mantel 检验，结果表明遗传距离与地理距

离的相关关系不显著(r=0.013, P=0.330)。 

 

表 5 猴耳环群体间的遗传一致度和遗传距离 

Table 5 Genetic identity and genetic distance among populations of Archidendron clypearia 

 HD DYS CA QX TS LM XF FK BL LH DH ZC 

HD  0.805 0.833 0.858 0.768 0.849 0.820 0.802 0.899 0.863 0.912 0.883 

DYS 0.217  0.759 0.863 0.759 0.853 0.814 0.810 0.856 0.818 0.872 0.813 

CA 0.183 0.276  0.834 0.684 0.818 0.791 0.802 0.871 0.830 0.837 0.819 

QX 0.153 0.147 0.182  0.786 0.887 0.842 0.871 0.914 0.885 0.905 0.864 

TS 0.264 0.276 0.380 0.241  0.809 0.775 0.746 0.827 0.778 0.826 0.785 

LM 0.163 0.159 0.201 0.120 0.212  0.881 0.860 0.909 0.842 0.892 0.853 

XF 0.198 0.206 0.235 0.172 0.255 0.126  0.814 0.882 0.815 0.882 0.819 

FK 0.221 0.211 0.221 0.138 0.292 0.151 0.205  0.860 0.804 0.846 0.790 

BL 0.107 0.155 0.138 0.090 0.191 0.096 0.125 0.151  0.909 0.937 0.919 

LH 0.148 0.201 0.187 0.122 0.251 0.171 0.205 0.218 0.096  0.884 0.895 

DH 0.092 0.137 0.178 0.100 0.191 0.114 0.125 0.168 0.065 0.124  0.916 

ZC 0.124 0.207 0.200 0.146 0.242 0.159 0.200 0.236 0.085 0.111 0.088  

左上角为遗传一致度，右下角为遗传距离；HD、DYS、CA、QX、TS、LM、XF、FK、BL、LH、DH 和 ZC 见表 1。以下图表同。 

Above diagonal is genetic identity, below diagonal is genetic distance; HD, DYS, CA, QX, TS, LM, XF, FK, BL, LH, DH 和 ZC see Table 1. The same is 

followed Figures and Tables. 

 

使用 NTSYS-PC 2.1 基于 Nei 氏遗传距离对猴

耳环 12 个群体进行 UPGMA 聚类分析(图 1)，结果

表明，在遗传相似系数为 0.16 时，可将猴耳环 12

个群体分为 6 个类群。第 1 类群包括花都、博罗、

鼎湖、增城、惠东、清新、龙门 7 个群体，在遗传

系数为 0.13 时可将第 1 类群分为 2 个亚类，花都、

博罗、鼎湖、增城、惠东聚为第 1 亚类，且博罗与

鼎湖群体的遗传关系较近，在系数为 0.07 时聚在一

起，清新、龙门聚为第 2 亚类。新丰、大瑶山、封

开、潮安、台山分别聚为第 2、3、4、5、6 类群。

台山群体在遗传系数为 0.25 时就最先与其他群体

区分，单独聚为一类，说明台山群体与其他群体的

亲缘关系较远。 

使用 NTSYS-PC 2.1 对猴耳环群体遗传距离矩

阵进行了中心化处理，形成群体分布的三维、二维

图(图 2)。主坐标分析结果表明，12 个群体被明显

的分为 4 个类群，台山群体为第 1 类，潮安群体为

第 2 类，惠东、花都、增城、鼎湖、博罗聚为第 3

类，龙门、大瑶山、封开、清新、新丰聚为第 4 类。

主坐标分析的分组趋势与UPGMA聚类大致相同,

鼎湖、博罗群体位于图形相对中心的区域，表明其

与各群体之间的遗传关系都不太远。 

 

3 结论和讨论 
 

本研究对广东省 12个猴耳环群体 146株个体 
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图 1 猴耳环 12 个群体的 UPGMA 树 

Fig. 1 UPGMA tree of 12 Archidendron clypearia populations 

 

 
图 2 猴耳环 12 个群体的主坐标二维、三维分析 

Fig. 2 Two- and three-dimensions of PCoA for 12 Archidendron clypearia populations 

 

进行遗传多样性分析，结果表明猴耳环群体的遗传

多样性水平较高，12 个群体的平均期望杂合度为

0.662，与其他多年生植物的平均期望杂合度(0.68)

相当，且高于 Nybom[21]基于微卫星分析的期望杂合

度平均值(0.61±0.22)，表明野生猴耳环群体有着丰

富的遗传多样性，含有较高的遗传多样性水平。 

有研究表明，自交和混合育种的分类群多样性

显著低于异交分类群，异交、广布的植物通常具有

较高的遗传多样性[22]。猴耳环作为乔木速生树种, 

虽可进行实生苗繁殖且种子的萌发力强，但萌发的
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幼苗会在 1~2 a 内相继死亡，林内极少发现幼树[23], 

使得其遗传关系并未发生改变，仍然保存了其较高

的遗传多样性。博罗群体与鼎湖群体的遗传多样性

高,台山群体与潮安群体的遗传多样性低，这可能与

台山群体与潮安群体林内有采伐现象有关，而鼎湖

群体与博罗群体因位于国家自然保护区内，植被生

境完好,无采伐现象，保存了较高的遗传多样性，可

见人为干扰也可对种质资源的遗传多样性产生影

响[24]。 

本研究中野生猴耳环群体的 Fst 为 0.070，表明

群体间的遗传分化趋于稳定，物种的群体间存在中

等程度的遗传分化[25]。这与 AMOVA 分析结果一

致，猴耳环 97%的遗传变异发生在群体内，群体间

几乎没有遗传分化。猴耳环主要依靠水媒、虫媒传

播，流动的水源可以将其种子带到水源流经的任何

地方，猴耳环的种子是黑叶猴和白头叶猴的主要觅

食食物之一, 当动物觅食行为发生，就会产生传播，

促进了群体之间的基因交流[26–28]，使群体间的遗传

分化水平不显著。这种随机因素可能也是野生猴耳

环群体的遗传距离和地理距离没有显著相关性的

主要原因。 

本研究基于 SSR 分子标记分析表明，猴耳环群

体的遗传多样性较高；群体间的基因流动性较大, 

遗传交流水平高；群体间的遗传分化程度低，遗传

变异小，短期内不会发生新的遗传分化；遗传变异

主要发生在群体内，群体间仅占 3%，在对其遗传

多样性进行保护时，可以保存其较大种群。但随着

生境破坏和人为大量的砍伐，保护野生猴耳环种质

资源刻不容缓，对猴耳环资源进行人工栽植和扩大

繁殖，将有利于保持野生猴耳环的遗传多样性和防

止种群衰退，为野生猴耳环种质资源的保存与利用

奠定坚实的基础。 
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