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秦岭蕙兰种群遗传结构与基因流研究
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摘　 要: 蕙兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ)属兰科兰属植物ꎬ野生蕙兰被列入联合国«濒危野生动植物种国际贸易公

约»附录Ⅱ和中国珍稀濒危植物信息系统保护范围ꎮ 秦岭是我国南北气候的地理分界线和重要的生态安全

屏障ꎮ 为了解秦岭野生蕙兰的遗传背景ꎬ该研究利用筛选出的 ２ 对叶绿体 ＤＮＡ 引物 ｐｓｂＡ－ ｔｒｎＨ 和 ｒｐｌ１４－
ｒｐｌ３６ꎬ对秦岭蕙兰 １５ 个种群 ２７１ 个个体进行序列扩增和测序ꎬ分析其遗传多样性ꎬ检测遗传结构并估算种

群间基因流ꎮ 结果表明:(１)秦岭蕙兰种群平均单倍型多样性为 ０.７２５ꎬ平均核苷酸多态性为 ３.１ × １０ ￣３ꎬ具
有较高遗传多样性水平ꎮ (２)分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果表明ꎬ秦岭蕙兰遗传变异主要发生在种群内

(８８.８４％)ꎬ种群间遗传变异仅占 １１.１６％ꎬ种群间遗传分化水平较低(ΦＳＴ ＝ ０.１１２ꎬＰ<０.０１)ꎬ没有形成明显谱

系地理结构ꎮ (３)基因流估算结果显示ꎬ除 ３ 个种群存在不对称双向基因流(迁出的基因流较强ꎬ迁入的基

因流较弱)以外ꎬ其余种群间基因流强度(Ｎｍ)均大于 １ꎬ表明秦岭蕙兰种群间种子介导的基因交流频繁ꎮ 综

上认为ꎬ蕙兰种子长距离传播和扩散能力可能是该遗传结构形成的原因ꎬ建议就地保护时优先保护单倍型

多样性较高的 ＬＳＺ 和 ＮＣＺ 种群ꎮ 该研究可为该物种种质资源保护提供理论依据ꎮ
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ｆｒｏｍ １５ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｕｂｊｅｃｔｅｄ ｔｏ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ａｎｄ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
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３.１ × １０￣３ꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ａ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. (２) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＡＭＯＶＡ)
ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ａｓ ｍｕｃｈ ａｓ ８８.８４％ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ｗａｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｏｎｌｙ ｓｍａｌｌ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ａｔｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (１１. １６％)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｌｏｗ (ΦＳＴ ＝ ０.１１２ꎬＰ<０.０１)ꎬ ａｎｄ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｆｏｒｍｅｄ. (３) Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｕｎｉｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｍｏｖｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｈｅｓｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｔｏ ｏｔｈｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗａｓ
ｓｔｒｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ (Ｎｍ ) ｗａｓ ｓｕｐｅｒｉｏｒ ｔｏ １. ０ ｉｎ ｍｏｓｔ ｃａｓｅｓꎬ
ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｓｅｅｄ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｌｏｎｇ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ
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ａｎｄ ＮＣＺ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｇｉｖｅｎ ｐｒｉｏｒｉｔｙ ｆｏｒ ｉｎ￣ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｈａｖｅ ｍｕｃｈ ｈｉｇｈｅｒ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗꎬ Ｑｉｎｌｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ

　 　 秦岭山脉是南北气候的地理分界线和重要的

生态安全屏障ꎬ具有调节气候、保持水土、涵养水

源等诸多功能ꎬ其复杂的地形特征与多样化的生

境为众多珍稀物种提供了独特的生存环境ꎬ是全

球生物多样性最为丰富的地区之一ꎮ Ｙｕａｎ 等

(２０１２)利用 １４ 对微卫星分子标记ꎬ研究了秦岭牡

丹种群遗传结构ꎬ结果表明秦岭牡丹种群间存在

有限的基因流ꎬ遗传分化程度较高(ＦＳＴ ＝ ０.３０２)ꎬ
这可能是因其受到生境片段化和人为干扰的影

响ꎮ Ｚｈａｏ 等(２０１３)对秦岭和长白山柴胡的研究表

明ꎬ柴胡种群间存在显著遗传分化ꎬ其可能原因为

第四纪冰期气候变化ꎮ Ｌｉｕ 等(２０１４)对秦岭桃儿

七的研究也表明ꎬ６３.２７％的遗传变异存在于种群

间ꎬ种群间基因流有限(Ｎｍ ＝ ０.３５８)ꎬ种子的短距

离传播可能限制了基因流ꎮ Ｗａｎｇ 等(２０１８)对秦

岭中华猕猴桃的研究则表明ꎬ有 ２５.９７％的遗传变

异发生在种群间ꎬ７４.０３％的遗传变异发生在种群

内ꎬ部分种群间存在高水平基因流ꎮ 由此可见ꎬ物
种扩散机制、地形隔离、历史气候变化以及人类活

动等因素对秦岭种群遗传格局具有重要影响ꎮ
蕙兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ)又名九子兰ꎬ属兰科

(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)兰属(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ)植物ꎬ野生蕙兰已

被列入联合国«濒危野生动植物种国际贸易公约»
附录Ⅱ和中国珍稀濒危植物信息系统保护范围ꎮ
蕙兰产中国陕西南部、安徽、浙江、江西、河南南

部、四川、云南、贵州等地ꎬ尼泊尔、印度北部也有

分布(中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ１９９９)ꎮ
目前ꎬ学者对蕙兰开展的研究主要集中在花的挥

发性成分和形态多样性、光合特性、染色体核型、
微卫星分子标记群体遗传和根际土壤微生物多样

性等方面(陈君梅等ꎬ２０１６ꎬ２０１７ꎻＳｏｎｇ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ
２０１８ꎻ费昭雪等ꎬ２０２０ꎻＬｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻＬｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２３)ꎮ 此外ꎬ也有研究者对江西蕙兰的群体遗传

结构进行了研究ꎮ 例如ꎬ汤秀菲(２０１２)采用 ＩＳＳＲ
分子标记ꎬ对江西省野生蕙兰进行群体遗传分析ꎬ
发现蕙兰种群间遗传分化水平较高ꎬ基因流为

０.９３６ꎻ龚黄莎(２０１３)对江西省野生蕙兰种群 ＩＴＳ
和叶绿体 ＤＮＡ 基因间隔区进行了分析ꎬＩＴＳ 序列

分子方差分析结果表明ꎬ种群间的遗传变异为

１８.２２％ꎬ种群内的遗传变异为 ６７. ８７％ꎬ叶绿体

ＤＮＡ 分析结果表明ꎬ种群间遗传变异占 ５０.０３％ꎻ
谢慧敏(２０２０)对江西主要山脉的 ３ 种兰属植物蕙

兰、建兰和寒兰景观遗传学进行研究ꎬｐｅｔＢ－ｐｅｔＤ 序

列分析结果表明ꎬ蕙兰 １７ 个种群共 １６８ 个个体ꎬ
共有 １１ 种单倍型ꎬ部分种群之间通过山脉形成的

自然生态廊道进行遗传交流ꎮ
植物基因流包括花粉介导的基因流和种子介

导的基因流ꎬ仅种子介导的基因流能够建立新的

种群ꎮ 叶绿体 ＤＮＡ( ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡꎬ ｃｐＤＮＡ) 结

构简单、分子量小ꎬ在大多数被子植物中是母系遗

传(吴诗琪等ꎬ２０２３)ꎬ被广泛应用于植物谱系地理

学和种群间种子介导的基因流研究中ꎮ 例如ꎬＦａｙ

６６ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



等(２００９)对杓兰开展了遗传学研究ꎬ认为 ｃｐＤＮＡ
非编码区 ｒｐｓ１６ 和 ａｃｃＤ－ｐｓａＩ 可作为研究种子基因

流的分子标记ꎻＪｅｒｍａｋｏｗｉｃｚ 等(２０１５)基于 ｃｐＤＮＡ
片段 ｔｒｎＬ、ｒｐｓ１６、ｔｒｎＬ－ ｔｒｎＦ 和 ａｃｃＤ－ｐｓａＩ 对欧亚沼

兰种群开展研究ꎬ发现单倍型 Ｈ１ 在大部分欧洲种

群中均存在ꎬ即没有形成明显的谱系地理结构ꎻ
Ｐéｒｅｚ￣Ｅｓｃｏｂａｒ 等( ２０１７) 利用内转录间隔区 ＩＴＳ、
ｙｃｆ１ 和 ｔｒｎＳ－ｔｒｎＧ 序列ꎬ对兰科植物 Ｃｙｃｎｏｃｈｅｓ 进行

了遗传学研究ꎬ发现安第斯山脉不会成为该兰科

植物种子传播的障碍ꎮ
秦岭是野生蕙兰分布的最北端ꎬ秦岭蕙兰叶形

优美、花香浓郁、花大且瓣型独特ꎬ受到人们的喜

爱ꎮ 近年来由于过度采挖、生境破碎化和气候变化

等因素ꎬ野生蕙兰种群的分布范围和个体数量显著

缩减ꎬ其遗传多样性维持与种群续存面临严峻挑

战ꎮ 在此背景下ꎬ做好野生蕙兰资源收集和遗传背

景分析工作ꎬ对制定科学保护策略具有重要理论和

实践意义ꎮ 尽管近年来学者对兰科植物的研究不

断深入ꎬ在群体遗传学方面取得显著进展ꎬ但是针

对秦岭蕙兰的遗传多样性现状、遗传结构和种群间

种子介导的基因流研究仍较为匮乏ꎮ 本研究以秦

岭野生蕙兰 １５ 个种群 ２７１ 个个体为研究对象ꎬ通过

ｃｐＤＮＡ 中 ｐｓｂＡ－ｔｒｎＨ 和 ｒｐｌ１４－ｒｐｌ３６ 的测序分析ꎬ旨
在探究秦岭蕙兰种群的遗传结构及其可能影响因

素ꎬ为秦岭蕙兰的就地保护提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

采集秦岭蕙兰 １５ 个种群 ２７１ 个样本的叶片ꎮ
采集样本时ꎬ每个种群采集 １５ ~ ２１ 个样本ꎬ每个个

体采集 ２ ~ ３ 个幼嫩叶片ꎬ硅胶干燥后室温保存ꎬ用
于基因组总 ＤＮＡ 提取ꎮ 部分种群蕙兰的形态特

征如图 １ 所示ꎮ 在 １５ 个种群中ꎬ河南崔庄种群

(ＮＣＺ)和陕西西乡种群(ＳＸＸ)地理距离最远(４６３
ｋｍ)ꎮ ＮＣＺ 种群位于秦岭东麓坡地ꎬ该区年平均气

温为 １４.８ ℃ ꎬ年降水量 ８００ ~ １ ０００ ｍｍꎬ植被类型

为落叶阔叶林ꎬ林冠层透光率较好ꎬ乔灌木有栓皮

栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ)、黄栌(Ｃｏｔｉｎｕｓ ｃｏｇｇｙｇｒｉａ)和

大花溲疏(Ｄｅｕｔｚｉａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ)等ꎻＳＸＸ 种群位于秦

岭腹地村庄附近ꎻ河南淅川种群(ＮＸＣ)伴生种有

栓皮栎、有柄石韦(Ｐｙｒｒｏｓｉａ ｐｅｔｉｏｌｏｓａ)和蕨类植物ꎬ
土壤腐殖质丰富ꎻ河南薛家沟种群( ＬＸＧ)伴生有

杜鹃 ( Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ)ꎻ河南狮子坪乡种群

(ＬＳＺ)位于海拔 １ ２６１ ｍ 的坡地ꎮ

ａ. 河南崔庄(ＮＣＺ)种群蕙兰幼苗ꎻ ｂ. 河南淅川(ＮＸＣ)种
群蕙兰花序ꎻ ｃ. 陕西丹凤种群(ＳＤＦ)花形态特征ꎻ ｄ. ＮＣＺ
种群蕙兰蒴果ꎮ
ａ. Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｏｆ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ ｉｎ Ｃｕｉｚｈｕａｎｇꎬ Ｈｅｎａｎ (ＮＣＺ)
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ ｂ. Ｐｅｄｕｎｃｌｅｓ ｏｆ Ｃ. ｆａｂｅｒｉ ｉｎ Ｘｉｃｈｕａｎꎬ Ｈｅｎａｎ (ＮＸＣ)
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ ｃ. Ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ Ｃ. ｆａｂｅｒｉ ｉｎ Ｄａｎｆｅｎｇꎬ Ｓｈａａｎｘｉ (ＳＤＦ)
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ ｄ. Ｃａｐｓｕｌｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｃ. ｆａｂｅｒｉ ｉｎ ＮＣＺ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ.

图 １　 秦岭蕙兰形态特征
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ

ｆａｂｅｒｉ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｌｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ

１.２ 仪器与试剂

制冰机 ( ＳＩＭ￣Ｆ１４０ 型)、超纯水机 ( ＡＫＪＹ￣２０
型)、ＰＣＲ 仪(德国 Ｂｉｏｍｅｔｒａ)、涡旋混匀仪(ＸＫ９６￣
Ｂ 型)、高压灭菌锅( ＳＡＮＹＯ ＭＬＳ￣３７５０ 型)、高速

冷冻离心机(ＨＩＴＡＣＨＩ ＣＦ１６ＲＸ Ⅱ型)、凝胶成像

分析系统(Ａｌｐｈａ Ｉｎｎｏｔｅｃｈ)、植物基因组 ＤＮＡ 提取

试剂盒 [天根生化科技(北京)有限公司]等ꎮ
１.３ 基因组总 ＤＮＡ 提取和序列扩增

使用天根试剂盒提取蕙兰基因组总 ＤＮＡꎮ 利

用筛选出的 ｐｓｂＡ－ｔｒｎＨ (Ｆ: ＧＴＴＡＴＧＣＡＴＧＡＡＣＧＴＡ
ＡＴＧＣＴＣꎬ Ｒ: ＣＧＣＧＣＡＴＧＧＴＧＧＡＴＴＣＡＣＡＡＡＴＣ )
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(Ｓａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)和 ｒｐｌ１４－ｒｐｌ３６ (Ｆ: ＡＡＧＧＡＡＡＴ
ＣＣＡＡＡＡＧＧＡＡＣＴＣＧꎬＲ: ＧＧＲＴＴＧＧＡＡＣＡＡＡＴＴＡＣＴ
ＡＴＡＡＴＴＣＧ) (Ｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)两对叶绿体 ＤＮＡ
引物ꎬ对所有蕙兰样本进行 ＰＣＲ 扩增ꎬＰＣＲ 反应总

体系 ２０ μＬꎬ１０ ×ｂｕｆｆｅｒ ２ μＬꎬｄＮＴＰｍｉｘ ０. ２ ｍｍｏｌ􀅰
Ｌ￣１ꎬＴａｑ 酶 ０.５ Ｕꎬ上、下游引物均为 ０.２ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ꎬ
ＤＮＡ 模板 ５０ ~ １００ ｎｇꎮ 扩增程序:９４ ℃ 预变性 ５
ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３５ ｓꎬ５６ ℃退火 ４５ ｓꎬ７２ ℃延伸 ９０ ｓꎬ
３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 扩增产物

送北京六合华大基因科技有限公司进行测序ꎮ
１.４ 序列分析

根据测序峰图对序列进行人工校正ꎬ拼接后

在 ＣｌｕｓｔａｌＸ２.１ 软件(Ｔｈｏｍｐｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)中进行

序列比对ꎻ由于插入缺失位点 ( ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎ
ｓｉｔｅｓꎬ ＩｎＤｅｌｓ ) 也 包 含 有 遗 传 信 息ꎬ 因 此 使 用

ＳｅｑＳｔａｔｅ 软 件 ( Ｍüｌｌｅｒꎬ ２００５ ) 中 “ ｓｉｍｐｌｅ ｉｎｄｅｌ￣
ｃｏｄｉｎｇ”方法(Ｓｉｍｍｏｎｓ ＆ Ｏｃｈｏｔｅｒｅｎａꎬ ２０００)对其进

行编码ꎻ利用 ＤｎａＳＰ ５. １０ 软件 ( Ｒｏｚａｓ ＆ Ｒｏｚａｓꎬ
１９９５)统计单倍型多样性( ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬＨｄ)
和核苷酸多态性 ( ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ π)ꎻ利用

Ｎｅｔｗｏｒｋ 软件构建单倍型网络图 ( Ｂａｎｄｅｌｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９９)ꎻ在 ＡｒｃＧＩＳ 中绘制单倍型地理分布图ꎻ从
ＮＣＢＩ 网站 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ) 下载

兰科兰属植物墨兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ)叶绿体全

基因组序列( ＯＮ９６９３０１. １)ꎬ以墨兰作为外类群ꎬ
利用 ＭＥＧＡ ７. ０ 软件中 “ Ｋｉｍｕｒａ’ ｓ ｔｗｏ￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ
ｍｏｄｅｌ”计算种群间遗传距离并构建邻接树(Ｋｕｍａｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ１ ０００ 次重复ꎻ用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３.５.２ 软件

(Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ ＆ Ｌｉｓｃｈｅｒꎬ２０１０)对 ＤＮＡ 序列进行分子

方 差 分 析 ( ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅꎬ
ＡＭＯＶＡ)ꎻ利用 Ｍｉｇｒａｔｅ ５.０.４ 软件(Ｂｅｅｒｌｉꎬ ２００６)
估算种群间基因流强度( ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙꎬＮｍ)ꎬ
其中遗传参数的估计采用 Ｂａｙｅｓｉａｎ 方法ꎬ步长设

置为１０ ０００ꎬｂｕｒｎ￣ｉｎ 设置为 １ ０００ꎮ 基因流强度为

ｘＮｍ ＝Ｍ×θꎬ其中 Ｍ 为迁移率估计值ꎬθ 表示有效种

群大小ꎬ单倍型 ｘ＝ １ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 单倍型多态性

叶绿体 ＤＮＡ ｐｓｂＡ－ｔｒｎＨ 和 ｒｐｌ１４－ｒｐｌ３６ 序列拼

接后总长 １ ３４４ ｂｐꎬ共检出 ２９ 个 ＩｎＤｅｌｓꎬ ４９ 种单

倍型ꎬ将序列提交至 ＮＣＢＩ 网站ꎬ获得 ＧｅｎＢａｎｋ 登

录号为 ＰＱ１９９４０６－ＰＱ１９９５０３ꎬ如表 １ 所示ꎮ
１５ 个种群单倍型多样性(Ｈｄ)范围为 ０.３２４ ~

０.９２４ꎬ均值为 ０.７２５(表 ２)ꎮ 其中ꎬＬＳＺ 和 ＮＣＺ 种

群的 Ｈｄ 最 高 ( ０. ９２４ )ꎬ ＳＸＸ 种 群 的 Ｈｄ 最 低

(０.３２４)ꎮ １５ 个种群的核苷酸多态性(π)范围为

１.３ × １０ ￣３(ＳＤＦ) ~ ５.６ × １０ ￣３(ＬＳＺ)ꎮ 总体而言ꎬ秦
岭蕙兰具有较高的单倍型多样性ꎮ

利用 ＤｎａＳＰ ５.１０ 软件分析得到的 ４９ 种单倍

型中ꎬ２７ 种单倍型是单个蕙兰种群特有单倍型ꎬ２２
种单倍型分布在 ２ 个或多个种群中ꎮ 其中ꎬ单倍

型 Ｈ２ 出现频率最高ꎬ在 １３ 个种群中均有分布ꎬ包
括 ＳＹＸ 和 ＬＳＸ(２ 个种群地理距离为 ４３４ ｋｍ)ꎮ 单

倍型 Ｈ１０ 在 １１ 个种群中均有分布ꎬＨ７ 在 １０ 个种

群中均有分布(图 ２)ꎮ
２.２ 分子方差分析结果

以墨兰作为外类群ꎬ利用 ＭＥＧＡ 软件构建秦

岭野生蕙兰 １５ 个种群的邻接树ꎮ 由图 ２:ｃ 可知ꎬ
秦岭野生蕙兰大部分种群聚为一类ꎮ 分子方差分

析(ＡＭＯＶＡ)结果表明ꎬ８８.８４％的遗传变异发生在

蕙兰种群内ꎬ种群间的遗传变异仅占 １１.１６％(Ｐ <
０.０１)(表 ３)ꎬ表明秦岭蕙兰种群间遗传分化水平

较低ꎬ没有形成明显的谱系地理结构ꎮ
２.３ 基因流

由 Ｍｉｇｒａｔｅ 软件估算结果(表 ４)可知ꎬ除 ＳＦＳ、
ＳＸＸ 和 ＳＺＡ 种群存在不对称双向基因流(迁出的

基因流较强ꎬ迁入的基因流较弱)以外ꎬ蕙兰大部

分种群间的双向基因流强度(Ｎｍ)均大于 １ꎬ表明

秦岭蕙兰种群间种子介导的基因交流频繁ꎬ种子

在蕙兰物种扩散中起着重要作用ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 遗传多样性

生物多样性保护是生态系统保护的重要组成

部分ꎬ了解遗传变异信息是制定遗传多样性保护

策略的前提ꎮ 通过对秦岭蕙兰 １５ 个种群 ２７１ 个个

体的 ２ 个 ｃｐＤＮＡ 序列分析ꎬ结果显示秦岭蕙兰种

群平均单倍型多样性为 ０.７２５ꎬ平均核苷酸多态性

π 为 ３.１ × １０ ￣３ꎬ高于兰科植物 Ｅｐｉｄｅｎｄｒｕｍ ｆｕｌｇｅｎｓ
( Ｈｄ: ０ ~ ０. ５０８ ) ( Ｐｉｎｈｅｉｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ )、
Ｖｅｘｉｌｌａｂｉｕｍ ｙａｋｕｓｈｉｍｅｎｓｅ (π: １. ３０ × １０ ￣３) ( Ｓａｅｋｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)、Ｍａｌａｘｉｓ ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｏｓ (Ｈｄ: ０.７０２ꎻ π:
１.９６ × １０ ￣３) ( Ｊｅｒｍａｋｏｗｉｃｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５) 、 Ｌｉｐａｒｉｓ

８６ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



表 １　 ４９ 种单倍型 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
Ｔａｂｌｅ １　 ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ４９ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

叶绿体
ＤＮＡ

Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ＤＮＡ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

ｐｓｂＡ－ｔｒｎＨ Ｈ１ ＰＱ１９９４０６ Ｈ１４ ＰＱ１９９４１９ Ｈ２７ ＰＱ１９９４３２ Ｈ４０ ＰＱ１９９４４５

Ｈ２ ＰＱ１９９４０７ Ｈ１５ ＰＱ１９９４２０ Ｈ２８ ＰＱ１９９４３３ Ｈ４１ ＰＱ１９９４４６

Ｈ３ ＰＱ１９９４０８ Ｈ１６ ＰＱ１９９４２１ Ｈ２９ ＰＱ１９９４３４ Ｈ４２ ＰＱ１９９４４７

Ｈ４ ＰＱ１９９４０９ Ｈ１７ ＰＱ１９９４２２ Ｈ３０ ＰＱ１９９４３５ Ｈ４３ ＰＱ１９９４４８

Ｈ５ ＰＱ１９９４１０ Ｈ１８ ＰＱ１９９４２３ Ｈ３１ ＰＱ１９９４３６ Ｈ４４ ＰＱ１９９４４９

Ｈ６ ＰＱ１９９４１１ Ｈ１９ ＰＱ１９９４２４ Ｈ３２ ＰＱ１９９４３７ Ｈ４５ ＰＱ１９９４５０

Ｈ７ ＰＱ１９９４１２ Ｈ２０ ＰＱ１９９４２５ Ｈ３３ ＰＱ１９９４３８ Ｈ４６ ＰＱ１９９４５１

Ｈ８ ＰＱ１９９４１３ Ｈ２１ ＰＱ１９９４２６ Ｈ３４ ＰＱ１９９４３９ Ｈ４７ ＰＱ１９９４５２

Ｈ９ ＰＱ１９９４１４ Ｈ２２ ＰＱ１９９４２７ Ｈ３５ ＰＱ１９９４４０ Ｈ４８ ＰＱ１９９４５３

Ｈ１０ ＰＱ１９９４１５ Ｈ２３ ＰＱ１９９４２８ Ｈ３６ ＰＱ１９９４４１ Ｈ４９ ＰＱ１９９４５４

Ｈ１１ ＰＱ１９９４１６ Ｈ２４ ＰＱ１９９４２９ Ｈ３７ ＰＱ１９９４４２ — —

Ｈ１２ ＰＱ１９９４１７ Ｈ２５ ＰＱ１９９４３０ Ｈ３８ ＰＱ１９９４４３ — —

Ｈ１３ ＰＱ１９９４１８ Ｈ２６ ＰＱ１９９４３１ Ｈ３９ ＰＱ１９９４４４ — —

ｒｐｌ１４－ｒｐｌ３６ Ｈ１ ＰＱ１９９４５５ Ｈ１４ ＰＱ１９９４６８ Ｈ２７ ＰＱ１９９４８１ Ｈ４０ ＰＱ１９９４９４

Ｈ２ ＰＱ１９９４５６ Ｈ１５ ＰＱ１９９４６９ Ｈ２８ ＰＱ１９９４８２ Ｈ４１ ＰＱ１９９４９５

Ｈ３ ＰＱ１９９４５７ Ｈ１６ ＰＱ１９９４７０ Ｈ２９ ＰＱ１９９４８３ Ｈ４２ ＰＱ１９９４９６

Ｈ４ ＰＱ１９９４５８ Ｈ１７ ＰＱ１９９４７１ Ｈ３０ ＰＱ１９９４８４ Ｈ４３ ＰＱ１９９４９７

Ｈ５ ＰＱ１９９４５９ Ｈ１８ ＰＱ１９９４７２ Ｈ３１ ＰＱ１９９４８５ Ｈ４４ ＰＱ１９９４９８

Ｈ６ ＰＱ１９９４６０ Ｈ１９ ＰＱ１９９４７３ Ｈ３２ ＰＱ１９９４８６ Ｈ４５ ＰＱ１９９４９９

Ｈ７ ＰＱ１９９４６１ Ｈ２０ ＰＱ１９９４７４ Ｈ３３ ＰＱ１９９４８７ Ｈ４６ ＰＱ１９９５００

Ｈ８ ＰＱ１９９４６２ Ｈ２１ ＰＱ１９９４７５ Ｈ３４ ＰＱ１９９４８８ Ｈ４７ ＰＱ１９９５０１

Ｈ９ ＰＱ１９９４６３ Ｈ２２ ＰＱ１９９４７６ Ｈ３５ ＰＱ１９９４８９ Ｈ４８ ＰＱ１９９５０２

Ｈ１０ ＰＱ１９９４６４ Ｈ２３ ＰＱ１９９４７７ Ｈ３６ ＰＱ１９９４９０ Ｈ４９ ＰＱ１９９５０３

Ｈ１１ ＰＱ１９９４６５ Ｈ２４ ＰＱ１９９４７８ Ｈ３７ ＰＱ１９９４９１ — —

Ｈ１２ ＰＱ１９９４６６ Ｈ２５ ＰＱ１９９４７９ Ｈ３８ ＰＱ１９９４９２ — —

Ｈ１３ ＰＱ１９９４６７ Ｈ２６ ＰＱ１９９４８０ Ｈ３９ ＰＱ１９９４９３ — —

ｌｏｅｓｅｌｉｉ ( ＨＴ ＝ ０. ３５６ ) ( Ｗｉｌａｎｄ￣Ｓｚｙｍａńｓｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)、Ｅ. ａｔｒｏｒｕｂｅｎｓ (Ｈｄ: ０.２９２ ~ ０.６８６ꎻ π: ０.５０ ×
１０￣３ ~ １.５０ × １０￣３) (Ｈｅｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)、Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ
ｃａｌｃｅｏｌｕｓ (Ｈｄ: ０ ~ ０.６８９) (Ｍｉｎａｓｉｅｗｉｃｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)
和 Ｐｅｌａｔａｎｔｈｅｒｉａ ｓｃｏｌｏｐｅｎｄｒｉｆｏｌｉａ ( π: １. ８８ × １０￣３ )
(Ｙｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ但略低于 Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ ａｍａｂｉｌｉｓ
(Ｈｄ ＝０.７５８)(Ｔｓａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

由此可见ꎬ秦岭蕙兰种群保持有较高的单倍

型多样性水平ꎮ 一方面ꎬ推测与秦岭作为第四纪

冰期避难所(Ｑｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ其生境异质性和连

续的山地森林可能为蕙兰提供了长期稳定的进化

环境ꎬ使其形成一定的种群规模有关ꎮ 另一方面ꎬ
植物叶绿体基因组大小为 １４８ ~ １６３ ｋｂ(刘浩宇

等ꎬ２０２３)ꎬ叶绿体平均同义核苷酸替代率每年每

位点为 １.０×１０ ￣９ ~ ３.０×１０ ￣９ꎬ高于线粒体同义核苷

酸替代率 ( ０. ２ × １０ ￣９ ~ １. ０ × １０ ￣９ ) ( Ｗｏｌｆｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９８７)ꎬ叶绿体平均同义核苷酸替代率约为线粒体

的 ３ 倍 (Ｄｒｏｕｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎬ 并且叶绿体基因组

９６１ 期 王小国等: 秦岭蕙兰种群遗传结构与基因流研究



表 ２　 蕙兰种群单倍型多态性
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

序号
Ｎｏ.

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ

ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

单倍型(个体数)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
(Ｎｏ. ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ)

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈｄ)

核苷酸
多态性

π ( ×１０ ￣３)

１ ＬＧＹ 河南古墓窑
Ｇｕｍｕｙａｏꎬ Ｈｅｎａｎ

１１０°５８′４４.８４″Ｅꎬ
３３°４７′４８.１１″Ｎ

７５６ Ｈ２( ８ )、 Ｈ６ ( １ )、 Ｈ１０ ( ４ )、 Ｈ２０
(１)、Ｈ２４(１)、Ｈ２９(１)、Ｈ３２(２)、
Ｈ３６(１)

０.７９５ ３.１

２ ＬＬＣ 河南栾川
Ｌｕａｎｃｈｕａｎꎬ Ｈｅｎａｎ

１１１°４９′３４.３７″Ｅꎬ
３３°４９′４１.５０″Ｎ

８７８ Ｈ２( １ )、 Ｈ６ ( ２ )、 Ｈ１０ ( ４ )、 Ｈ１４
(６)、Ｈ１９(１)、Ｈ２１(３)、Ｈ３４(１)、
Ｈ３５(１)、Ｈ３８(１)、Ｈ４３(１)

０.８６７ ３.６

３ ＬＳＸ 河南嵩县
Ｓｏｎｇｘｉａｎꎬ Ｈｅｎａｎ

１１２°０７′０２.７２″Ｅꎬ
３４°０４′３５.１８″Ｎ

５００ Ｈ１(１)、Ｈ２(３)、Ｈ３( １)、Ｈ４( １)、
Ｈ６( １ )、 Ｈ８ ( １ )、 Ｈ１０ ( ４ )、 Ｈ１１
(１)、Ｈ１４(１)、Ｈ２９(１)、Ｈ４４(１)

０.８４２ ３.３

４ ＬＳＺ 河南狮子坪乡
Ｓｈｉｚｉｐｉｎｇꎬ Ｈｅｎａｎ

１１０°５３′２１.００″Ｅꎬ
３３°４７′３９.４０″Ｎ

１ ２６１ Ｈ２(２)、Ｈ４(１)、Ｈ６( ２)、Ｈ７( １)、
Ｈ９( １)、 Ｈ２０ ( ３)、 Ｈ２３ ( １)、 Ｈ３１
(１)、Ｈ３３(１)、Ｈ４１(１)、Ｈ４６(１)

０.９２４ ５.６

５ ＬＸＧ 河南薛家沟
Ｘｕｅｊｉａｇｏｕꎬ Ｈｅｎａｎ

１１１°０２′４３.７６″Ｅꎬ
３３°３７′１３.０７″Ｎ

６９６ Ｈ２(６)、Ｈ４(２)、Ｈ６( ６)、Ｈ７( １)、
Ｈ１０(５)、Ｈ２０(１)

０.７４８ ２.２

６ ＬＸＷ 河南徐家湾
Ｘｕｊｉａｗａｎꎬ Ｈｅｎａｎ

１１０°４８′４５.７５″Ｅꎬ
３３°５７′４５.６９″Ｎ

８９２ Ｈ１(１)、Ｈ２(３)、Ｈ４( １)、Ｈ７( １)、
Ｈ８( １ )、 Ｈ９ ( ３ )、 Ｈ１０ ( ４ )、 Ｈ１２
(１)、Ｈ１９(１)、Ｈ２０(１)、Ｈ３０(１)、
Ｈ３７(１)、Ｈ４９(１)

０.８９５ ３.４

７ ＮＣＺ 河南崔庄
Ｃｕｉｚｈｕａｎｇꎬ Ｈｅｎａｎ

１１２°２９′１３.９８″Ｅꎬ
３３°３５′０２.２４″Ｎ

２２６ Ｈ１(１)、Ｈ４(２)、Ｈ６(１)、Ｈ１２(１)、
Ｈ１３(１)、Ｈ１６ ( １)、Ｈ２４ ( ２)、Ｈ２６
(４)、Ｈ２７(１)、Ｈ４２(１)

０.９２４ ４.７

８ ＮＮＺ 河南南召
Ｎａｎｚｈａｏꎬ Ｈｅｎａｎ

１１２°１３′１０.８４″Ｅꎬ
３３°３１′４３.７４″Ｎ

２２０ Ｈ１(１)、Ｈ２(１)、Ｈ５( １)、Ｈ６( １)、
Ｈ７( １)、 Ｈ１１ ( ２)、 Ｈ１５ ( １)、 Ｈ１７
(５)、Ｈ１８(２)、Ｈ２０(１)

０.７５８ ５.３

９ ＮＸＣ 河南淅川
Ｘｉｃｈｕａｎꎬ Ｈｅｎａｎ

１１１°２４′０７.４５″Ｅꎬ
３３°１４′１１.６０″Ｎ

２９８ Ｈ２(８)、Ｈ４(３)、Ｈ７(１)、Ｈ１０(４)、
Ｈ２２(１)、Ｈ２６ ( １)、Ｈ３０ ( １)、Ｈ４７
(１)

０.６７９ １.４

１０ ＮＸＸ 河南西峡
Ｘｉｘｉａꎬ Ｈｅｎａｎ

１１１°３１′１５.５４″Ｅꎬ
３３°２５′４８.３０″Ｎ

３６３ Ｈ２(４)、Ｈ５(１)、Ｈ６( １)、Ｈ７( １)、
Ｈ８( ２)、 Ｈ１０ ( ２)、 Ｈ２３ ( １)、 Ｈ２８
(１)、Ｈ３０(２)

０.７６２ ３.６

１１ ＳＤＦ 陕西丹凤
Ｄａｎｆｅｎｇꎬ Ｓｈａａｎｘｉ

１１０°２９′０９.１１″Ｅꎬ
３３°３８′１７.５２″Ｎ

７０１ Ｈ２(６)、Ｈ４(３)、Ｈ６( ３)、Ｈ９( １)、
Ｈ１０(６)、Ｈ２５(１)

０.７１６ １.３

１２ ＳＦＳ 陕西富水
Ｆｕｓｈｕｉꎬ Ｓｈａａｎｘｉ

１１１°０１′０５.１８″Ｅꎬ
３３°２９′０５.９３″Ｎ

５６０ Ｈ２(４)、Ｈ４(２)、Ｈ６( ２)、Ｈ７( １)、
Ｈ１０(１２)

０.６１０ １.４

１３ ＳＸＸ 陕西西乡
Ｘｉｘｉａꎬ Ｓｈａａｎｘｉ

１０７°４１′１４.５０″Ｅꎬ
３２°５９′１１.００″Ｎ

５１０ Ｈ７(１２)、Ｈ１０ ( １)、Ｈ４０ ( ２)、Ｈ４５
(２)

０.３２４ １.８

１４ ＳＹＸ 陕西洋县
Ｙａｎｇｘｉａｎꎬ Ｓｈａａｎｘｉ

１０７°５０′３７.３２″Ｅꎬ
３３°１６′３７.１８″Ｎ

４７９ Ｈ２(８)、Ｈ４(２)、Ｈ７( １)、Ｈ８( ２)、
Ｈ１０(２)、Ｈ３９(１)

０.４４２ ２.５

１５ ＳＺＡ 陕西镇安
Ｚｈｅｎ􀆳ａｎꎬ Ｓｈａａｎｘｉ

１０９°０８′２４.７９″Ｅꎬ
３３°１１′１０.５５″Ｎ

９２１ Ｈ２( １)、 Ｈ７ ( １１)、 Ｈ１９ ( １)、 Ｈ４０
(３)、Ｈ４５(１)、Ｈ４８(１)、Ｈ４９(１)

０.５９６ ３.６

总体 / 平均值
Ｔｏｔａｌ / Ｍｅａｎ

— — — — ４９ (２７１) ０.７２５ ３.１

非编码区序列因其功能上的限制较少ꎬ缺乏选择

压力ꎬ往往比编码区表现出更快的核苷酸变异速

率(Ｇｉｅｌｌｙ ＆ Ｔａｂｅｒｌｅｔꎬ１９９４)ꎬ这些因素导致蕙兰种

群具有较高的单倍型多样性ꎮ 值得注意的是ꎬ人
类活动导致的生境破碎化会对蕙兰种群遗传多样

性造成影响ꎬ如 ＳＸＸ 种群 Ｈｄ 仅为 ０.３２４ꎮ

３.２ 遗传结构和基因流

种群遗传结构受历史气候、生境和种子特性

等多种因素的影响ꎮ 本研究发现ꎬ秦岭没有形成

蕙兰种群基因交流的屏障ꎬ种群间种子介导的基

因交流频繁ꎬ大部分种群间的双向基因流强度

(Ｎｍ)均大于 １ꎬ 这可能与兰科植物种子结构特性

０７ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



ａ. 单倍型地理分布ꎻ ｂ. 单倍型网络图ꎻ ｃ. 种群邻接树ꎮ 不同颜色代表不同单倍型ꎬ圆圈大小代表各单倍型频率ꎮ
ａ. Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎻ ｂ. Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍꎻ ｃ. Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ (ＮＪ) ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ. Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ａｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｒｅａ ｏｆ ｃｉｒｃｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｅａｃｈ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ.

图 ２　 秦岭蕙兰单倍型地理分布
Ｆｉｇ. ２　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｌｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ

表 ３　 蕙兰种群分子方差分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＡＭＯＶＡ)

ｏｆ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ

ｏｆ ｆｒｅｅｄｏｍ

变异占比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

(％)

固定系数
Ｆｉｘａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ
(ΦＳＴ)

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

种群间
Ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１４ １１.１６ ０.１１２ <０.０１

种群内
Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２５６ ８８.８４

有关ꎮ 大部分兰科植物种子细小如粉末ꎬ根据

Ａｒｄｉｔｔｉ 和 Ｇｈａｎｉ(２０００)的研究可知ꎬ兰科植物每个

蒴果能产生大约 １５０ 万粒种子ꎬ每粒种子的平均

长度为 ( ０. ９４ ± ０. ３３) ｍｍꎬ平均宽度为 ( ０. ２２ ±
０.０８) ｍｍꎬ每粒种子的平均重量仅为(３.２ ± １.６３)
μｇꎮ 兰科植物的种子不仅细小ꎬ而且有些兰科植

物种子中的气腔占到种子总体积的 ７９.２６％以上ꎬ
这些特征使得兰科植物种子能够随风或水等媒介

进行长距离传播和扩散ꎬ秦岭地区频繁的谷地环

流与山脊强风可以为蕙兰种子扩散提供载体ꎮ
本研 究 结 果 与 Ｐｈｉｌｌｉｐｓ 等 ( ２０１２ )、 Ｖａｎｄｅｎ

Ｂｒｏｅｃｋ 等(２０１４)和 Ｈｅｄｒéｎ 等(２０１８)的研究结果

一致ꎬ但显著不同于依赖专一性传粉或菌根共生

导致扩散受限的物种ꎬ如 Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ 的

ΦＳＴ在 ０.３ 以上(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 此外ꎬ帖聪晓等

(２０２３)以江西省 ５ 个山脉和福建省 １ 个山脉共 １７
个蕙兰种群为材料ꎬ利用 ＩＳＳＲ 分子标记对其进行

群体遗传结构分析ꎬ发现各山脉蕙兰种群基因流

大于 １ꎬ而总体基因流强度(Ｎｍ)较低ꎬ为０.９３６ ６ꎮ
蕙兰传粉者中华蜜蜂( Ａｐｉｓ ｃｅｒａｎａ)有限的飞行能

力及江西省年均高降水量对传粉者活动的影响

(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ 杨静秋ꎬ２０１７ꎻ杨美华ꎬ２０２３)ꎬ可
能会导致这些山脉蕙兰种群总基因流水平较低ꎮ
该研究与本文研究结果有明显差异ꎬ这可能与所

采用的分子标记类型不同以及气候对传粉者传粉

能力的影响有关ꎮ
此外ꎬ本研究还发现ꎬ位于秦岭腹地的 ＳＸＸ、

ＳＺＡ 和 ＳＦＳ 种群存在不对称双向基因流ꎬ迁出的

基因流较强而迁入的基因流较弱ꎬ这可能与西南

地区是我国野生兰科分布中心有关ꎮ 石昌魁

(２００８)对标本馆４ ０００余份兰科植物馆藏标本进

行了文献整理ꎬ认为我国横断山区是兰科植物的

分布中心ꎻ此外ꎬ张晓龙(２０１４)研究表明ꎬ中国野

生兰科植物集中分布在我国的西南地区和台湾

省ꎻＷｕ 等 ( ２０２３) 利用单核苷酸多态分子标记

(ＳＮＰｓ) 和 叶 绿 体 基 因 组ꎬ 对 兰 科 独 蒜 兰 属

(Ｐｌｅｉｏｎｅ)的物种起源和演化进行了分析ꎬ发现我

国独蒜兰属起源于西南地区的横断山脉ꎬ之后向

我国南部和东南部扩散ꎮ 推测我国西南或南部地

１７１ 期 王小国等: 秦岭蕙兰种群遗传结构与基因流研究



表 ４　 蕙兰种群间种子介导的基因流
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｅｅｄ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

[ ｘ]

有效种群
大小
θ

基因流强度 [ ｘ＝迁入种群]
Ｎｍ[ ｘ＝ ｒｅｃｅｉｖｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ]

ＮＣＺ
→ｘ

ＮＮＺ
→ｘ

ＮＸＣ
→ｘ

ＮＸＸ
→ｘ

ＬＬＣ
→ｘ

ＬＳＸ
→ｘ

ＬＸＷ
→ｘ

ＳＤＦ
→ｘ

ＳＦＳ
→ｘ

ＬＸＧ
→ｘ

ＬＧＹ
→ｘ

ＬＳＺ
→ｘ

ＳＸＸ
→ｘ

ＳＹＸ
→ｘ

ＳＺＡ
→ｘ

ＮＣＺ ０.０４４ ６０ — １７.４８ １２.１５ ３１.７２ １７.０４ １８.９５ １１.０３ １３.８４ ３０.２３ ８.４２ ８.３０ ８.７５ １４.７５ １６.６３ ２１.７３

ＮＮＺ ０.００５ ０８ １.４２ — ０.９４ １.６０ ２.８８ ０.９１ ０.８８ １.５２ １.８５ １.４５ １.９１ １.３０ ２.０８ １.４６ ２.１２

ＮＸＣ ０.０３１ ２２ １２.６９ １３.９１ — １６.００ ８.４２ ２３.０５ ７.１１ ４.７５ １３.２６ １０.７１ ２０.４８ １３.６６ １９.８４ １８.９７ ２０.１４

ＮＸＸ ０.００７ ２９ １.４１ ４.６５ １.５９ — ２.５８ ３.３２ １.９７ ０.９３ ２.２７ ２.５３ ２.０３ １.２４ ２.１９ ３.１４ ３.１４

ＬＬＣ ０.００８ １５ １.７３ １.７４ ２.１２ １.０１ — １.７１ ０.８８ １.６９ ３.３５ １.０５ １.４３ １.６３ ３.６６ ０.６１ ３.３３

ＬＳＸ ０.０３８ ６１ １１.２６ １１.６３ ９.６７ １８.０５ ２６.１２ — １３.９２ １５.０８ １２.６８ １６.７２ １９.５６ ８.５７ ２３.０９ １１.６１ １３.２１

ＬＸＷ ０.０３８ ３４ １３.６６ １４.１５ ２０.１０ ２０.７６ ２０.６ １３.９６ — １５.９７ １６.６８ １５.４３ １８.９６ １１.６３ １５.７８ １６.９９ ３０.４０

ＳＤＦ ０.０３９ ２４ １６.８８ １１.２７ １８.５７ １０.５７ １３.１８ １３.５９ ７.４５ — ２８.０７ １４.８１ ９.７２ ７.２６ １８.７９ ２２.２５ ２５.９７

ＳＦＳ ０.００４ ６１ ０.５５ ０.９３ ０.７０ ０.８１ １.０２ ０.５５ ０.５０ ０.４７ — １.１６ ０.４８ ０.７７ ０.５９ ０.５０ ２.１３

ＬＸＧ ０.０２６ ５１ ６.３４ １３.４９ ５.６５ １５.９３ １７.７８ １４.５７ １０.９６ ５.１８ １１.４７ — ７.５８ ８.１２ １４.０３ ６.８７ １８.５０

ＬＧＹ ０.０１４ ７１ ９.７２ ７.６６ ５.０６ ７.４７ ６.１６ ３.９８ ４.６９ ５.５１ ７.４９ ５.２６ — ４.３５ ４.２４ ３.４４ ９.３９

ＬＳＺ ０.０６１ ４８ １３.１３ ２４.８７ ２０.５１ ２０.８６ ４０.０３ １１.９２ １６.４６ ３８.６９ ２５.０３ １２.６３ ３２.８７ — ４０.１５ １４.３ ２２.６４

ＳＸＸ ０.００２ ６４ ０.６０ ０.５９ ０.３１ ０.９２ ０.５０ ０.８２ ０.２９ ０.９５ ０.５９ １.０５ ０.７１ ０.７２ — ０.６４ １.１７

ＳＹＸ ０.０３０ ４０ ９.０９ ９.０６ ７.５６ １５.６７ ７.６８ ９.６６ １１.２４ ５.１８ １８.６５ １１.１０ １２.５９ １６.８４ ８.１１ — １３.６０

ＳＺＡ ０.００３ ６４ ０.３１ ０.６８ ０.３５ ０.３０ ０.２１ ０.６７ ０.４４ ０.３１ ０.４５ ０.４５ ０.３３ ０.５５ ０.５９ ０.２７ —

　 注: 箭头表示基因流的方向ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ａｒｒｏｗｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ.

区的蕙兰种子扩散到秦岭后ꎬＳＸＸ 和 ＳＦＳ 种群由

于人类活动的干扰ꎬ缺乏种子萌发所需环境ꎬ导致

有效迁入率降低ꎬ而 ＳＺＡ 种群所处海拔较高ꎬ高海

拔种子可能被强风带至低海拔区域ꎬ但逆风向的

种子回迁因风力减弱而受限ꎮ
３.３ 保护建议

种子扩散后ꎬ由于兰科植物种子胚发育不完

全ꎬ没有胚乳ꎮ 因此ꎬ大部分兰科植物ꎬ特别是地

生兰种类ꎬ在种子萌发初期ꎬ需要土壤中共生真菌

为其提供养分(王美娜等ꎬ２０２１)ꎻＬｉ 等(２０２１) 从

野生 蕙 兰 根 际 土 壤 中 分 离 得 到 共 生 真 菌

Ｈｙｐｈｏｍｙｃｅｔｅ ｓｐ.、Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ ｓｐ.和 Ｃｅｒａｔｏｒｈｉｚａ ｓｐ.ꎬ这
些共生真菌能够促进蕙兰种子的萌发及种苗生

长ꎻ此 外ꎬ Ｌｖ 等 ( ２０２３ ) 研 究 发 现ꎬ 子 囊 菌 门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)是秦岭蕙兰土壤中的一种共生真菌ꎮ
所以ꎬ蕙兰种子萌发需要特殊的土壤环境ꎮ

兰科植物作为最进化的物种之一ꎬ对环境的依

赖性很强ꎮ 因此ꎬ蕙兰种群的保护应从以下几个方

面进行ꎮ 首先ꎬ要从保护生境开始ꎬ减少植被破坏ꎬ
以维持土壤共生真菌群落多样性ꎮ 其次ꎬ应减少化

肥农药的使用ꎬ以维护对传粉昆虫友好的生态环

境ꎬ如前所述ꎬ蕙兰依赖于昆虫授粉且种子萌发依

赖于土壤中的共生真菌ꎬ一旦生存环境受到破坏ꎬ
传粉昆虫和共生真菌的生存就会受到影响ꎬ进而影

响蕙兰的传粉、结实和种子萌发ꎮ 最后ꎬ强化市场

监管ꎬ禁止野生蕙兰市场贸易ꎬ禁止其在电商平台

和线下市场的非法流通ꎻ同时加强宣传ꎬ组织开展

“世界野生动植物日”主题宣传活动ꎬ不断提高原住

居民保护野生蕙兰的意识ꎬ营造人与自然和谐共生

的良好氛围ꎮ 高遗传多样性种群是物种适应性进

化的“基因库”ꎬ对维持种群进化潜力非常重要ꎮ 因

此ꎬ开展就地保护工作时ꎬ建议优先保护单倍型多

样性较高的秦岭 ＬＳＺ 和 ＮＣＺ 种群ꎮ
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