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摘要: 采用7条ISSR引物对天麻(Gastrodia elata) 8个自然居群和6个人工栽培居群共483个样本的居群遗传多样性

进行了初步检测 , 共检测出清晰、重复性好的DNA带77条 , 其中64条为多态性带 , 总多态位点百分比

PPB=83.12%。遗传多样性分析结果表明: 天麻自然居群的遗传多样性参数分别为：多态位点百分比PPB=59.09%，

有效等位基因数Ae =1.29，Nei’s遗传多样度H=0.176，Shannon’s多态信息指数I=0.270，明显高于人工栽培居群

(PPB= 35.71%，Ae=1.16，H=0.100，I=0.155), 揭示出栽培居群存在明显的遗传基础狭窄和遗传均质性问题。UPGMA
聚类分析表明, 自然居群与栽培居群存在明显的分化而分别聚为两大类群。自然居群间基因分化系数GST=0.2558, 
与AMOVA分析所揭示的居群间遗传变异量占总变异的27.25％的结果相近, 说明天麻自然居群间亦存在一定程度

的遗传分化; 居群间基因流(Nm)为1.4547, 相对较弱, 可能对自然居群的遗传分化有一定影响。自然居群聚类结果

显示出一定程度的地理区域聚类趋势, 但Mantel检验表明自然居群间遗传距离与地理距离并不存在显著相关

(r=0.1669, P=0.2110), 揭示出天麻自然居群的分化现状可能是其生活史特性、地理隔离与人为破坏综合作用的结

果。栽培居群的遗传均质化趋势, 揭示了引种驯化的瓶颈效应和长期无性繁育所导致的遗传多样性丧失, 也反映

出栽培天麻种质的遗传基础狭窄。而栽培居群与自然居群间存在着明显的遗传分化, 反映天麻栽培居群与自然居

群间可能存在基因流的阻断。 
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populations 
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Abstract: Gastrodia elata (Orchidaceae) is a rare and endangered medicinal plant. Seven ISSR primers were 
used to examine population genetic parameters of 483 samples across eight natural populations and six culti-
vated populations of G. elata. The seven primers amplified a total of 77 unambiguous and reproducible 
bands, among which 64 bands were polymorphic and the percentage of polymorphic loci was PPB=83.12%. 
The results showed that genetic variation in the natural populations was significantly higher than that in the 
cultivated populations (PPB=59.09% vs. PPB=35.71%, Ae=1.29 vs. Ae=1.16, H=0.176 vs. H=0.100 and 
Shannon’s I=0.270 vs. I=0.155), suggesting that the cultivated populations are narrowly genetic-based and 
genetically uniform. UPGMA cluster analysis showed that natural populations and cultivated populations 
were distinctly separated into two groups. Coefficient of genetic differentiation among eight natural popula-
tions was 0.2558 (GST) which was well in accordance with the result by AMOVA analysis (27.25% of the to-
tal genetic variation resided among populations), indicating that natural populations were genetically differ-
entiated to a certain extent. Gene flow among natural populations was relatively weak (Nm=1.4547), which 
might have caused the genetic differentiation among the populations. It is interesting to note that natural 
populations tended to cluster by geographical locations as revealed in UPGMA dendrogram, while the Man-
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tel test showed no significant correlation between genetic and geographic distances among natural popula-
tions(r=0.1669, P=0.2110). This incongruence suggested that the current genetic differentiation among natu-
ral populations might have resulted from combined effects, including those of life history traits, geographical 
isolation and human disruption. The genetic uniformity found in cultivated populations might reflect the loss 
of genetic diversity caused by a genetic bottleneck during human domestication and clonal reproduction over 
generations. The narrow genetic base as revealed in cultivated G. elata and the genetic differentiation be-
tween cultivated and natural populations might have resulted from a cutoff of gene exchange when domesti-
cation began. 
Key words: Gastrodia elata, natural population, cultivated population, ISSR, genetic variation, population 
genetic differentiation 

 
天麻(Gastrodia elata)属兰科天麻属多年生异养

型草本植物 (陈心启等, 1999), 在其生命过程中必

须先后与小菇属(Mycena)和蜜环菌属(Armillariella)
两类真菌建立共生关系, 才能完成整个生活史(徐
锦堂和牟春 , 1990; 范黎等 , 1999a; 徐锦堂等 , 
2001)。天麻共生体对研究植物与真菌的相互作用和

生物间的协同进化有着重要的科研价值。同时天麻

还是我国名贵的传统药用植物, 主治头晕目眩、肢

体麻木 , 具镇静、平肝熄风等功效  (杨世林等 , 
2000), 具有极高的药用价值。野生天麻主要分布在

我国西南、东北及华中地区 , 多生长在海拔

1000–1800 m的山地上空气湿度较大的凉爽环境

中。 
尽管天麻的人工驯化栽培经过30年的发展已

取得了长足进步, 在一定程度上缓解了需求增长与

资源危机的矛盾, 但因药材道地性观念的影响而造

成的野生天麻与栽培天麻市场价格的悬殊, 导致了

人们对野生天麻的过度采挖, 野生天麻已濒于灭

绝, 被列入国家珍稀濒危保护植物名录 (Fu & Jin, 
1992), 野生天麻种质资源的有效保育已刻不容缓。

此外, 栽培天麻长期的人工无性繁育和有限的有性

杂交繁育, 可能会导致栽培天麻种质资源的遗传均

质性, 给天麻产业带来潜在的危机。因此, 开展天

麻野生资源的遗传多样性研究和栽培天麻种质的

遗传评价, 对天麻种质资源科学保育及良种繁育策

略制定有着重要的理论和现实意义。 
近30年来, 我国学者在天麻的药理、药效成分

分析和栽培技术等方面开展了大量的研究(徐锦堂, 
1993; 杨世林等, 2000), 同时也进行了天麻与共生

真菌相互作用的显微镜和电镜观察 (兰进等, 1994, 
1996; 范黎等, 1999b; 徐锦堂和范黎, 2001), 而且

分离出了天麻抗真菌蛋白(GAFP), 并进行了测序

与基因克隆(胡忠和黄清藻, 1994; 胡忠等, 1988, 
1999; 王晓晨等, 1999; Sa et al., 2003)。但在天麻的

居群遗传学研究方面, 尚未见相关报道。 
ISSR(inter-simple sequence repeats)即简单重复

间隔序列标记方法, 是近年来在微卫星技术上发展

起来的一种新型的分子标记技术。它与RAPD一样

具有操作简单, 可快速﹑高效地检测出基因组DNA
的多态性的优点 (谢佳燕和张知彬, 2004), 用其检

测多态性更为灵敏, 反应系统更为稳定, 且具良好

的可重复性 (钱韦等, 2000; Ge et al., 2003), 已广泛

地用于居群遗传学研究、品种鉴定、物种亲缘关系

以及遗传图谱构建等多个领域 (王建波, 2002; 李
海生, 2004)。 

本研究采用ISSR标记技术对天麻的8个自然居

群及6个人工居群进行了初步研究, 其目的在于对

湖北天麻自然居群和栽培居群的遗传多样性进行

评价, 为天麻居群遗传学研究和保育策略的制定提

供科学依据。 

1  材料和方法通 

1.1  植物材料 
2004年6–7月对湖北省境内的宜昌、五峰、神

农架、咸丰、利川、恩施、鹤峰及巴东8个天麻自

然居群进行资源调查及取样(表1), 采集地上幼茎或

地下块茎(当地上茎已老并衰败时)作为样本, 并用

全球定位系统(GPS)记录各居群的经纬度信息。采

集样品放入透气性保鲜袋, 于4℃冰箱保存并及时

提取DNA。2004年11月对湖北的宜昌、五峰、神农

架、利川及河南省西峡, 陕西省商南6个人工栽培居

群取样, 并提取DNA。 
1.2  DNA提取 

选用地上茎幼嫩组织、块茎芽端内层或新生白   
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表1  实验中野生天麻8个居群及栽培天麻6个居群的采样情况 
Table 1  The eight natural and six cultivated populations of Gastrodia elata sampled in the study 

 代号 
Code 

样本数 
Sample size(N) 

经度 
Longitude(E) 

纬度 
Latitude(N) 

海拔 
Altitude(m) 

自然居群 Natural population      

宜昌 Yichang YYC 35 110°56′ 31°03′ 1,420 

五峰 Wufeng YWF 61 110°22′ 31°12′ 1,740 

神农架 Shennongjia YSNJ 31 110°21′ 31°28′ 1,980 

咸丰 Xianfeng YXF 32 108°49′ 29°43′ 1,540 

利川 Lichuan YLC 23 108°52′ 30°05′ 1,520 

恩施 Enshi YES 23 109°16′ 30°28′ 1,950 

鹤峰 Hefeng YHF 29 109°52′ 29°57′ 1,310 

巴东 Badong YBD 23 110°18′ 30°51′ 1,580 

人工居群 Cultivated population      

河南西峡 Xixia RXX 25 111°16′ 33°30′  604 

陕西商南 Shaanxi RSX 43 110°56′ 33°25′  595 

五峰 Wufeng RWF 31 110°19′ 30°15′ 1,820 

宜昌 Yichang RYC 35 110°57′ 31°03′ 1,280 

神农架 Shennongjia RSNJ 48 110°36′ 31°45′ 1,052 

利川 Lichuan RLC 44 108°43′ 30°12′ 1,446 

 

 
芽, 采用改良的CTAB法 (Doyle & Doyle, 1987)提
取基因组DNA。并加以改进, 即采取苯酚/氯仿/异
戊醇(体积比25/24/1)抽提2次, 氯仿/异戊醇(24/1)抽
提1次直接沉淀DNA, 然后将提取的DNA用1×TE
溶解并用RNA酶除去RNA, 用该方法提取DNA快

速简便。 
总DNA采用0.8%的琼脂糖凝胶电泳检测质量, 

并用紫外分光光度计(Brim-IOA-004)测DNA浓度, 
然后稀释至10 ng/µL用于ISSR-PCR反应。 
1.3  PCR反应及电泳检测 

PCR扩增反应体系总体积为15 µL。其中Taq 
polymerase及其反应缓冲液(10×PCR Buffer)均购

自Fermentas (Lithuania)公司, ISSR引物选自于加拿

大哥伦比亚大学所提供的序列(http://www.biotech. 
ubc.ca/services/NAPS/Primer_Sets/Primers.pdf, UBC 
primer set No.9, No.801.–870.), 并由上海博亚生物

技术有限公司合成。反应体系各成分含量先通过优

化筛选, 选用最佳者用于样本的PCR扩增。 
扩增反应在PTC-200型PCR仪 (梯度PCR仪 , 

MJ-Research, USA)上进行。先采用反应程序(94℃
预变性2 min 30 s; 94℃ 45 s, 50℃ 45 s, 72℃ 2 
min, 35个循环; 72℃终延伸5 min; 4℃终止反应)进

行引物反应体系的优化。优化后的PCR反应体系为: 
15 µL反应体系中, DNA模板含量为20 ng, 引物浓

度为0.3 µM, Mg2+浓度为1.5 mM, dNTP浓度为0.20 
mM, Taq酶为0.375 U(酶活力单位)。再通过退火温

度梯度PCR, 确定适合各引物的最佳退火温度(表
2)。各引物样本至少重复扩增一次。 

扩增产物用1.5%的琼脂糖凝胶在1×TBE缓冲

液中电泳分离, 选用大连宝生物工程公司(Takara产
品)的100 bp DNA Ladder Marker(100–1,500 bp)作标

记估算扩增片段大小, 溴化乙锭(EB, 0.1 mg/mL)染
色后在计算机凝胶成像系统(Alpha Innotech Corpo-
ration)上成像, 观察并记录。 
1.4  数据分析 

从筛选出的引物中选择7条扩增带谱清晰、重

复性好的引物, 对所采样品进行ISSR扩增, 并重复

一次, 将引物在样品中扩增出的清晰稳定、重复性

好的每条DNA带谱作为一个位点, 按引物号-DNA
片 断 长 度 ( 参 照 100 bp DNA Ladder Marker 
(100–1,500 bp)记录位点, 并依据带谱在样本中的有

无分别记为“1”, “0”。由于天麻为二倍体植物, 将
显性标记ISSR的二元数据等同看待为同一遗传位

点的不同等位形式, 构建二态数据矩阵。遗传多样
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性参数: 多态位点百分比(PPB), 每个位点的观察

等位基因数(Ao), 有效等位基因数(Ae), Nei (Nei, 
1973)的遗传多样度 (H), Shannon’s多态信息指数

(I), 居群遗传分化系数(GST)与基因流(Nm), Nei’s 遗
传距离 (Nei, 1972)等用POPGENE 1.31 (Yeh et al., 
1999 )软件进行分析, 用NTSYSpc 2.1(Rohlf, 2000)
进 行 UPGMA 聚 类 分 析 , 并 用 ARLEQUIN 
2.000(Schneider et al., 2000)对自然居群进行遗传结

构的分子方差(AMOVA)(Excoffier et al., 1992)分
析。应用TFPGA(Miller, 1997)软件对自然居群间地

理距离与遗传距离之间的相关性进行Mantel (Man-
tel, 1967)检验。 

2  结果 

2.1  PCR扩增结果 
7条ISSR引物共扩增出77条带(表2), 平均每条

引物扩增出11条带, 在种的水平上有64条带呈现多

态性, 即种水平上多态位点百分比为83.12%。其中, 
引物807所扩增的13条带全部为多态, 多态性最高

(100％); 其次为引物808; 引物812扩增的条带数最

多, 为16条; 而引物830扩增的条带数最少, 为5条,
多态位点百分比也较低, 仅为60.00% (表2)。 
2.2  天麻自然居群的遗传多样性 

8个自然居群257个样本的遗传多样性分析表

明, 天麻自然居群拥有较高水平的遗传多样性(表

3): 物种水平的遗传多样性相对较高, 多态位点百

分比(PPB)达81.82%, Nei’s遗传多样性(H)为0.236, 
Shannon’s多态信息指数(I)为0.367; 居群水平略低, 
居群平均多态位点百分比为59.09%, 平均有效等位

基因数 (Ae)为1.29, 平均Nei’s 遗传多样性 (H)为
0.176, Shannon’s多态信息指数(I)为0.270。 

从多态位点百分比看, 各自然居群间相差不

大, 神农架居群(YSNJ)最高(PPB=62.34％), 五峰

居群 (YWF)、利川 (YLC)和巴东居群 (YBD)最低

(PPB=57.14％)。从其他指数看, 鹤峰居群(YHF)的
遗传多样性最高, 恩施居群(YES)次之, 巴东居群

与神农架居群相当, 而五峰居群最低(表3)。 
2.3  自然居群的遗传分化  

天麻自然居群间存在一定程度的遗传分化。由

POPGENE 分析 8 个自然居群的基因分化系数

GST=0.2558( 表 6), 与 AMOVA 分析的结果 FST = 
0.2725基本一致(表4),  即居群间遗传变异量占总

遗传变异量的27.25%, 而居群内遗传变异量占总变

异量的72.75%。说明天麻的遗传多样性主要分布在

自然居群内, 但居群间的遗传分化也达到了显著性

水平(P <0.001)(表4)。基于GST值估算基因流公式

Nm=0.5(1–GST)/GST
 (McDermott & McDonald, 1993;  

Yeh et al., 1999)所计算的居群间基因流Nm为1.4547 
(表6), 说明自然居群间存在着一定的基因流。 

五峰居群(YWF)与神农架居群(YSNJ)间的Nei’s 
 

 
 
表2  天麻ISSR引物扩增信息 
Table 2  Amplification information of ISSR primers for Gastrodia elata 

扩增条带数目 No. of bands amplified 引物 
Primer 

序列 
Sequence 

Tm值 
Temp. 
( )℃  

退火温度 
Annealing 

temperature 
(℃) 

片段大小 
Size range of 

bands (bp) 
总数 Total 多态 Polymorphic 

多态位点百分比 
Percentage of polymorphic bands

807 (AG)8T 49.8 54.8 250–1,200 13 13 100.00          

808 (AG)8C 52.2 52.0 250–1,100 13 12 92.31          

811 (GA)8C 52.2 54.8 320–1,200  9  7 77.78          

812 (GA)8A 49.8 48.7 370–1,250 16 14 87.50          

830 (TG)8G 52.2 52.0 300–1,100  5  3 60.00          

836 (AG)8YA 50.3 53.4 280–1,300  9  7 77.78          

855 (GA)8YT 50.3 54.8 310–1,000 12  8 66.67          

总计 Total    77 64 83.12          

 Y=C/T 
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表3  ISSR分析的天麻的遗传多样性(括号内为标准差) 
Table 3  Genetic variability of Gastrodia elata detected by ISSR (standard deviation in parentheses) 

居群 
Population N Ao Ae H I PPB(%)

自然居群 Natural population       

宜昌 YYC  35 1.58 (0.496) 1.30 (0.355) 0.180 (0.192) 0.275 (0.274) 58.44 

五峰 YWF  61 1.57 (0.498) 1.22 (0.294) 0.138 (0.169) 0.217 (0.249) 57.14 

神农架 YSNJ  31 1.62 (0.488) 1.31 (0.365) 0.186 (0.192) 0.286 (0.272) 62.34 

咸丰 YXF  32 1.61 (0.491) 1.25 (0.306) 0.161 (0.173) 0.253 (0.252) 61.04 

利川 YLC  23 1.57 (0.498) 1.25 (0.315) 0.158 (0.176) 0.248 (0.255) 57.14 

恩施 YES  23 1.58 (0.496) 1.33 (0.359) 0.195 (0.195) 0.295 (0.280) 58.44 

鹤峰 YHF  29 1.61 (0.491) 1.35 (0.393) 0.201 (0.205) 0.301 (0.289) 61.04 

巴东 YBD  23 1.57 (0.498) 1.33 (0.385) 0.191 (0.205) 0.286 (0.290) 57.14 

居群水平平均  
Mean at population level 

 32 1.59 1.29 0.176 0.270 59.09 

物种水平  
Total at species level  

257 1.82 (0.388) 1.38 (0.342) 0.236(0.173) 0.367 (0.238) 81.82 

人工栽培居群 Cultivated population     

西峡 RXX  25 1.40 (0.494) 1.21 (0.328) 0.124(0.180) 0.190 (0.261) 40.26 

陕西 RSX  43 1.46 (0.501) 1.24 (0.349) 0.140(0.190) 0.212 (0.272) 45.45 

五峰 RWF  31 1.38 (0.488) 1.16 (0.279) 0.100(0.159) 0.157(0.236) 37.66 

宜昌 RYC  35 1.23 (0.426) 1.09 (0.219) 0.059(0.130) 0.093 (0.196) 23.38 

神农架 RSNJ  48 1.36 (0.484) 1.13 (0.261) 0.082(0.147) 0.132 (0.218) 36.36 

利川 RLC  44 1.31 (0.466) 1.16 (0.296) 0.095(0.167) 0.145 (0.244) 31.17 

居群水平平均  
Mean at population level 

 38 1.36 1.16 0.100 0.155 35.71 

栽培居群总体 Total of 
cultivated populations 

226 1.61 (0.491) 1.20 (0.286) 0.128 (0.165) 0.205 (0.242) 61.04 

居群代号同表1。N：居群的样本数; Ao：平均观察等位基因数; Ae：平均有效等位基因数; H：Nei的遗传多样度; I：Shannon的多样性指数; PPB： 
多态位点百分比 
Population codes are the same as in Table 1. N, Sample size; Ao, Mean observed number of alleles; Ae, Mean effective number of alleles; H, Nei’s 
genetic diversity; I, Shannon’s information index; PPB, Percentage of polymorphic loci. 
 
 
 
表4  8个自然居群与6个栽培居群间的AMOVA分析 
Table 4  AMOVA analysis of eight natural populations and six cultivated populations of Gastrodia elata 

变异来源 
Source of variation 

自由度
d.f. 

离差平方和(SSD)
Sum of squared 

deviations 

方差分量
Variance 

component

方差分量比率 
Percentage of 
variation (%) 

固定指数 
Fixation index

(FST) 

 
P * 

 
自然居群与栽培居群组间 Between groups   1 752.08   2.807    27.28 0.2728 <0.001 

组内居群间 Among populations within groups  12 831.72   1.877    18.25 0.2509 <0.001 

居群内 Within population 469 2,628.85   5.605    54.47 － <0.001 

总和 Total 
 
自然居群组 Natural population group 

483 4,212.64   10.290   100.00 － － 
 

居群间 Among populations   7 547.67   2.289    27.25 0.2725 <0.001 

居群内 Within population 249 1,521.88   6.112    72.75 － <0.001 

总和 Total 256 2,069.55   8.401   100.00 － － 

人工栽培居群组 Cultivated population group       

居群间 Among populations   5 176.36   0.865    22.56 0.2256 <0.001 

居群内 Within population 220 653.45   2.970    77.44 － <0.001 

总和 Total 225 829.81   3.835   100.00 － － 

* 显著性检验经过1,023次模拟 Significance tests through 1,023 permutations        
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遗传距离最大(0.1653), 分化程度相对较高; 巴东

居群 (YBD)与恩施居群 (YES)间的遗传距离最小

(0.0336), 分化程度相对较低(表5)。基于Nei’s 遗传

距离的UPGMA聚类分析结果表明(图1), 天麻自然

居群可以明显分为三大组, 其中五峰居群(YWF)单
为一组; 宜昌居群(YYC)和神农架居群(YSNJ)组成

长江北岸居群组; 其他居群聚为长江南岸鄂西居群

组。长江南岸鄂西居群组进一步分为两小组: 恩施

居群(YES)、巴东居群(YBD)和鹤峰居群(YHF)聚为

一组; 咸丰居群(YXF)与其相邻的利川居群(YLC)
聚为一组。共表征相关系数的Mantel检测显示聚类

结果与遗传距离矩阵的吻合度较好 (r=0.8190, 
P=0.0003), 聚类图比较真实地反映了各居群间的

遗传关系, 揭示天麻自然居群的分化有一定的地域

性。但基于居群地理距离和遗传距离(表5)的Mantel
检测表明, 天麻的8个自然居群间的遗传距离与地

理距离之间并不存在显著的相关性 (r=0.1669, 
P=0.2110), 暗示天麻自然居群遗传分化不太符合

Wright(1943)的地理距离分化模式。 

2.4  人工栽培天麻居群的遗传多样性与种质评价 
对天麻的6个人工栽培居群的遗传多样性检测

表明, 人工栽培居群具有较低的遗传多样性, 尽管

总体多态位点百分比(PPB)达61.04%, 而Nei’s遗传

多样度(H)仅为0.128, Shannon’s多态信息指数(I)为
0.205; 在 居 群 水 平 上 各 参 数 更 低 , 仅 为

PPB=35.71%, I=0.155, 相应的Ae值为1.16, H平均为

0.100(表3)。在各人工栽培居群中, 以陕西(商南)居
群(RSX)的遗传多样性最高(H=0.140); 其次为河南

西峡居群 (RXX)(H=0.124); 湖北宜昌人工居群

(RYC)的遗传多样性最低(H=0.059); 而湖北的五峰

(RWF)、神农架(RSNJ)和利川(RLC)3个人工栽培居

群的遗传多样性相差不大, 居中等水平(表3)。可见, 
天麻人工栽培居群的遗传多样性一般都远低于自

然居群, 在人工栽培居群中, 仅遗传多样性最高的

陕西居群(RSX)的遗传多样性参数与自然居群中遗

传多样性最低的五峰居群(YWF)基本相当。栽培居

群间的GST为0.2317, 基因流Nm为1.6582(表6), 说明

栽培居群间也存在一定的遗传分化, 但比自然居群

 
 
 
表5  8个自然居群间Nei’s遗传距离(对角线下方)与地理距离(km) (对角线上方) 
Table 5  Nei’s genetic distance (below diagonal) and geographical distance (km) (above diagonal) among eight natural Gastrodia 
elata populations 

居群 
Population YYC YWF YSNJ YXF YLC YES YHF YBD 

YYC *** 109.496 73.203 252.609 225.287 172.388 159.183  65.376 

YWF 0.1244 *** 141.546 159.582 144.656 109.611  55.149  73.340 

YSNJ 0.0551 0.1653 *** 244.295 208.668 151.776 174.335  68.724 

YXF 0.0716 0.1072 0.0646 ***   41.579 94.268 105.620 190.616 

YLC 0.0950 0.1082 0.1032 0.0470 *** 56.893  97.096 160.908 

YES 0.1032 0.1039 0.0999 0.0699 0.0610 ***  80.509 107.100 

YHF 0.1231 0.1008 0.1253 0.0998 0.0895 0.0529 *** 107.742 

YBD 0.1005 0.0972 0.0963 0.0645 0.0571 0.0336 0.0402 *** 

地理距离由各采样点经纬度进行转换(http://www.infoairports.com/freeservices/worlddistance.html), 居群代号同表1 
Geographic distance was obtained from latitude and longitude of each sampling location based on a software (http://www.infoairports.com/ freeser-
vices/worlddistance.html). Population codes are the same as in Table 1.  
 
 
 
表6  同域自然居群与人工栽培居群间的遗传分化及基因流 
Table 6  Genetic differentiation and gene flow between natural and cultivated populations of Gastrodia elata in sympatric location 

居群 
Population 

宜昌 (自然—人工) 
YYC–RYC 

五峰 (自然—人工)
YWF–RWF 

神农架(自然—人工)
YSNJ–RSNJ 

利川(自然—人工) 
YLC–RLC 

自然居群
Natural 

population 

人工居群
Cultivated 
population

Nei’s GST  0.4508 0.3512 0.4132 0.3371 0.2558 0.2317 

基因流 Gene flow (Nm) 0.6091 0.9239 0.7100 0.9833 1.4547 1.6582 
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图1  天麻14个居群的UPGMA聚类图 
Fig. 1  A dendrogram of 14 Gastrodia eleta populations based on Nei’s genetic distance using UPGMA clustering analysis 
 
 
 

间的分化程度略低。 
基于Nei’s遗传距离的UPGMA聚类分析表明, 

自然居群与人工栽培居群分别聚为两大类(图1), 地
理上同一位置的自然居群与人工居群并未聚在一

起, 而是所有人工栽培居群相聚于较小遗传距离

(约0.05)内, 说明天麻在人工驯化栽培过程中可能

存在遗传均质化的问题, 而且人为的跨地区引种也

可能造成了栽培居群与当地自然居群在遗传结构

上的差异。 
自然居群组与人工栽培居群组的AMOVA分析

结果见表4。两个组之间方差分量比率为27.28%, 高
于组内居群间的变异比率18.25%, 说明两组之间的

遗传变异占相当大的比例。组间遗传分化系数, 即
Slatkin (1991) 修 正 的 Wright 固 定 指 数 (FST) 为
0.2728(表4), 而组间居群间的遗传分化系数为

0.4553(数据未列出), 表明遗传分化均达到了显著

水平(P <0.001)。 
在4对同域的自然居群与人工栽培居群之间, 

遗传分化(GST)的范围为0.3371–0.4508(表6), 均大

于各自然居群之间的遗传分化(GST=0.2558)和各人

工栽培居群之间的遗传分化(GST=0.2317), 而基因

流 (0.6091–0.9833) 远 远 低 于 各 自 然 居 群 之 间

(1.4547)和各人工栽培居群之间(1.6582)(表6)。说明

人工驯化栽培的天麻与当地的自然居群间在一定

程度上是存在遗传隔离的。 

3  讨论 

3.1  天麻自然居群的遗传多样性 
天麻居群水平的遗传多样性(H=0.176)(表3)明

显低于Nybom(2004)所统计的多种植物居群水平遗

传多样性(基于RAPD、AFLP、ISSR等显性标记)的
平均值(H=0.22或0.23), 仅高于一年生(H=0.13)或自

交物种(H=0.12) RAPD检测的居群遗传多样性的平

均值(Nybom & Bartish, 2000), 揭示出天麻居群内

部遗传多样性的明显不足。相对而言, 天麻在物种

水平上还保存着较高的遗传多样性(PPB=81.82%, 
H=0.236), 存在明显的居群遗传分化(表3、4), 这与

兰科其他植物的遗传结构相类似 (Sun & Wong, 
2001; Li et al., 2002; 高丽和杨波, 2006)。与其他兰

科植物相比 , 天麻的遗传多样性仅低于春兰

(Gymbidium goeringii) 的 ISSR 遗传多样性 (H ＝

0.2628)(高丽和杨波 , 2006)和高斑叶兰(Goodyera 
procera)的RAPD遗传多样性 (H＝0.293)(Wong & 
Sun, 1999), 但明显高于硬叶兜兰 (Paphiopedilum 
micranthum)(H ＝ 0.217) 、麻栗坡兜兰 (P. mali-
poense)(H＝0.117)、独花兰(Changnienia amoena)(H

自然居群组 
Natural population 
group 

栽培居群组 
Cultivated population
group 



322 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 14 卷 

＝0.194)、毛鞘线柱兰(Zeuxine gracilis)(H＝0.165)
和美冠兰(Eulophia sinensis)(H＝0.202)等的RAPD
多样性(Sun & Wong, 2001; Li et al., 2002), 这说明

天麻的遗传多样性在兰科植物中属于中等偏高水

平。 
植物的生活史特征特别是繁育方式对物种遗

传多样性的高低有着重要影响。一般来说, 远交、

晚期演替类的植物拥有较高的居群遗传多样性

(Hamrick & Godt, 1989, 1996; Nybom & Bartish, 
2000; Nybom, 2004 )。天麻为虫媒传粉远交、种子

风力散布植物(徐锦堂, 1993), 理论上应具有较高的

居群遗传多样性。但天麻具有较低的居群水平的遗

传多样性和相对较高的物种水平的遗传多样性(表
3)。这可能是多方面因素影响的结果。首先, 主导

因素可能还是天麻的特殊繁育方式。一方面, 天麻

的种子萌发必须依赖与小菇属等真菌的共生, 而且

萌发后形成的原球茎生长还需依赖于蜜环菌属真

菌的共生(徐锦堂, 1993), 这可能降低了远交繁育的

实际效率; 另一方面, 尽管天麻地上茎为一年生, 
但其地下茎通过无性克隆繁殖延续, 类似于多年生

宿根植物, 有利于维持居群奠基者效应。另外, 天
麻在形态上存在着红天麻、乌天麻等多种变型(陈心

启等, 1999), 野外调查中也发现, 天麻花梗颜色呈

现出红、乌、乌红中间色及绿色等, 花色也呈现出

红、绿等色, 这些形态上的多种表型可能是天麻遗

传多样性较高的反映。然而, 由于天麻各变型的生

态位存在差异, 因此尽管天麻多为同域分布, 但在

不同海拔上各变型的分布比例不同, 花期也存在差

异, 基因交流主要还是在同一变型间, 这也可能是

造成居群内遗传多样性较低的因素之一。 
天麻作为名贵中药材, 所遭受的人为干扰破坏

程度比其他植物类群要严重得多, 这也导致其居群

遗传多样性的迅速丧失。各自然居群的遗传多样性

水平存在很大差异(H在0.138–0.201之间), 这在一

定程度上可能是由人为采挖方式和破坏程度的差

异所造成。在目前研究的8个自然居群中, 鹤峰居群

的多样性最高(H=0.201), 当地居民对野生天麻的

采挖程度也最轻, 而且该地区居民在采挖野生天麻

时, 一般只取较大的商品麻, 而保留小米麻和白麻, 
对生境破坏不太大。而遗传多样性最低的五峰居群

(H=0.138)所在的五峰县, 是天麻栽培与产业化相

对活跃的地区之一, 当地居民对野生天麻竞相进行

大规模采挖。他们除了将大麻挖回销售外, 还往往

将小米麻或白麻挖回用于栽培, 采挖后的窝穴很少

有复苏的可能。如在过去野生天麻较丰富的五峰县

高峰村, 这次调查仅采集到5个样品, 可见当地天

麻资源被破坏得相当严重。而野生资源破坏也很严

重的神农架居群的遗传多样性(H=0.186)明显高于

五峰居群, 这可能与该居群样品中有相当一部分采

自神农架自然保护区有关。 
除以上主要因素外, 物种的地理分布特征也可

能影响其遗传多样性水平。一般而言, 广布种比狭

域分布的物种具有更高的遗传多样性(Hamrick & 
Godt, 1996), 天麻与春兰、高斑叶兰等在兰科植物

中表现出较高遗传多样性, 可能与它们地理分布相

对较广有关(Wong & Sun, 1999；高丽和杨波, 2006)。 
3.2  天麻自然居群间的遗传分化 

尽管天麻遗传分化系数(GST=0.2558) (表6)低于

Nybom(2004)所统计的植物ISSR遗传分化系数的平

均值(GST=0.34, 统计的植物类群案例太少, 缺乏比

较意义), 但却明显高于远交物种和种子风力散布

物种RAPD遗传分化系数的平均值 (GST=0.22和
0.17), 也高于硬叶兜兰(FST=0.2031)的RAPD遗传分

化系数(Li et al., 2002)、肯塔基兜兰(FST=0.182)的同

工酶遗传分化系数(Case et al., 1998), 揭示出天麻

自然居群间存在相当程度的遗传分化, 表明天麻自

然居群间可能已经形成异质居群结构。这与天麻自

然资源的野外调查相一致: 野生天麻表现出斑块状

分布, 例如, 红天麻与乌天麻在一定的区域内有同

一变型呈相对集中的分布趋势, 不同海拔区域各变

型分布比例不同, 乌天麻一般较红天麻分布的海拔

高。而某些居群样本的形态特征与其他居群样本有

着明显不同, 如利川居群的天麻大多形态较小(当
地称药天麻)等。 

居群的遗传结构从一定意义上说是基因流和

遗传漂变两种力量相互作用的结果(Hutchison & 
Templeton, 1999)。一般认为, 基因流Nm=1时即可防

止因遗传漂变而产生的居群遗传分化 (Slatkin, 
1987)。但由遗传分化系数估算出的基因流包含着历

史基因流的积累, 而非当前基因流。天麻自然居群

间基因流的不足可能是导致居群间遗传分化的重

要原因之一。导致天麻基因流低下的主要原因可能

与其特殊的繁育方式有关, 天麻果实开裂后并非所

有的种子都能落在适合萌发的地面湿润叶层中, 也
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不是所有的树叶都有紫萁小菇等腐生真菌, 因而能

发芽的种子只有少数 (徐锦堂, 1993), 萌发形成的

原球茎能否及时接种蜜环菌而成功生长也存在不

确定因素。因此, 随机遗传漂变可能主导了天麻自

然居群的遗传分化, 而居群遗传距离与地理距离之

间的Mantel检验不存在显著的相关性恰恰说明了这

一点。 
生物地理学相关研究表明, 高山或河道的物理

隔离对生物居群间的遗传分化有一定的影响 
(Gascon et al., 2000；Cozzolino et al., 2003)。本实验

中的8个自然居群分别采自长江的南北两岸, 基于

遗传距离的UPGMA聚类结果表明, 天麻自然居群

聚类具有一定的地理区域性：除五峰居群外, 长江

南北两岸居群分别优先聚类(图2), 反映出长江对南

北两岸天麻自然居群间的基因交流存在一定的阻

断作用。然而, 基于居群地理距离和遗传距离的

Mantel检测表明, 天麻自然居群的遗传分化不太符

合Wright的地理距离分化模式, 说明除随机遗传漂

变与地理隔离外, 其遗传分化可能还与各地区的人

为破坏程度等因素有关。 
3.3  栽培天麻遗传种质评价 

物种的驯化是在人工介导的选择作用下使动

植物沿着适合人类需要的方向进化的过程, 迄今已

有10,000年的历史(Otero-Arnaiz et al., 2005a)。动植

物的栽培驯化会导致遗传多样性的丧失 (Zhou et 
al., 2005; Skaala et al., 2005)。自20世纪70年代发展

了天麻无性繁殖人工栽培技术 (徐锦堂, 1993)以来, 
天麻的人工栽培已历经30余年, 栽培天麻种质是否

存在遗传退化或遗传均质性？这一问题的解答对

制定天麻产业的长远发展策略有重要意义。本实验

结果表明, 人工栽培天麻的遗传多样性明显低于野

生天麻, 而居群水平的遗传多样性更低(表3), 而且

聚类分析表明所有栽培居群聚于较低遗传距离水

平(约0.05)内(图1), 说明栽培天麻存在明显遗传均

质化趋势, 同时地域间的引种事件使得这些栽培居

群与当地的自然居群间产生了明显遗传分化(表6)。 
各栽培居群的多样性也存在着明显的差异, 其

变化趋势与聚类所揭示的栽培居群间遗传关系相

一致(图1), 反映了人工栽培居群引种种质的流向和

栽培历史的影响, 与我国人工天麻栽培历程相符合 
(徐锦堂, 1993), 揭示出引种瓶颈效应和长期无性繁

育所导致引种居群的遗传均质化后果。栽培天麻的

原始种质起源较为单一 (徐锦堂, 1993), 野生天麻

的栽培试验始于湖北利川和四川南川, 并于20世纪

70年代在陕西商洛等地区首先推广, 然后普及到其

他产区(徐锦堂, 1993), 陕西商洛(含商南)和其邻近

区域(如河南西峡)成为其他人工栽培天麻产区的早

期引种的种源地之一, 种质的遗传多样性自然可能

高于其他人工栽培居群; 同时陕西和河南的天麻产

区相对较早地开展了天麻有性繁殖技术的推广与

应用, 有利于增加和保持遗传多样性, 从而减缓其

遗传均质化。而湖北宜昌、神农架到20世纪90年代

中后期才开始才从湖北五峰引种栽培(根据对栽培

者的访问), 可能因引种瓶颈导致其遗传多样性低

下。湖北五峰于20世纪80年代开始引种栽培天麻, 
根据聚类分析可知其原始种源可能引种于陕西, 也
曾历经引种瓶颈, 使其遗传多样性降低至栽培居群

的中等水平(H=0.100)。虽然当地居民常常采挖野生

种麻(米麻或白麻)补充到栽培种质中, 但由于野外

采挖的种麻多处于生长季节, 难以成功地接种蜜环

菌, 因而其遗传多样性依旧明显低于陕西商南和河

南西峡(表3)。 
来自自然居群的基因流可在一定程度上提高

栽培居群遗传多样性 (Otero-Arnaiz et al., 2005b), 
而栽培居群通过杂交也可与自然居群产生基因渐

渗, 如大豆(Nakayama & Yamaguchi, 2002)和高粱 
(Morrell et al., 2005)。本实验揭示天麻栽培居群与

自然居群之间存在着相当大的遗传分化(表4, 6), 同
域自然居群与栽培居群间的基因流明显不足(表6),
这与驯化栽培过程中强烈的人工选择作用密切相

关。人工栽培天麻一般为无性繁育, 通过米麻人工

接种蜜环菌进行营养生长, 其箭麻成为天麻产业的

商品麻, 不再繁殖生长, 通常与自然居群不进行基

因交流, 因此天麻的人工驯化极有可能完全阻断了

与自然居群的基因流而沿着人为干预的方向进化, 
从而与自然居群产生了分化。 
3.4  野生天麻致濒原因与保育策略 

总体而言, 天麻自然居群的遗传多样性水平低

下, 遗传基础薄弱, 可能存在近交衰退或发生地方

居群灭绝事件的潜在危机。天麻濒危现状形成的主

导原因还是人为的挖采破坏行为。野外调查中发现, 
野生天麻的窝穴常被采挖殆尽, 即使有少数米麻遗

漏, 也因与其共生蜜环菌菌索连接被打断而衰亡。

因此保护策略首先应加强天麻自然资源的就地保
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护, 严格限制人工采挖野生天麻, 特别是采挖米麻

或白麻的行为; 其次要加强天麻知识的科普教育, 
如向当地药农阐明生长季节采集的种麻是不能成

功栽培的, 从而减少对野生资源的采挖; 最后, 应
选择适宜的地点建立专门的长期资源圃和育种基

地, 为栽培天麻提供优良种质和及时进行野生种质

复壮工作, 以提高栽培质量。建议各天麻产区适当

推广有性繁殖技术, 有技术条件和能力的产区可进

行天麻变型间的人工杂交研究培育杂交良种, 新产

区引种时应避免单一区域引种, 采取多区域引种防

止种质均化危机, 并建议不同产区间相互适当交换

种质防止衰退。同时要开展与其共生的蜜环菌的相

关研究, 防止菌种的退化及菌种多样性的丧失所引

起的天麻多样性的丧失。 
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