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摘　 要: 第四纪气候波动以及地理和环境隔离深刻地影响了现代植物的遗传多样性、遗传结构和地理分布

格局ꎮ 该研究采用分子谱系地理学的研究方法对药用植物半夏 １９ 个居群共 ２１２ 个个体的 ３ 个叶绿体片段

ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ、ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ 和 ｔｒｎＬ￣Ｆ 进行分析ꎬ探究半夏的遗传多样性、遗传结构、地理分布格局模式及成因ꎬ并探

讨其居群历史动态ꎮ 结果表明:(１)半夏总单倍型多样性 Ｈｄ为 ０.８８２ꎬ总核苷酸多样性 π 为 １.２３ × １０ ￣３ꎬ在
物种水平上表现出较高的遗传多样性ꎮ (２)分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果显示ꎬ半夏遗传变异主要发生在

居群间ꎬ显著的遗传分化(ＦＳＴ ＝ ０.９０９ꎬＰ<０.００１)和较低的种群内遗传多样性(ＨＳ ＝ ０.１３４)ꎻ种群间遗传分化

系数 ＮＳＴ ＝ ０.９１３>ＧＳＴ ＝ ０.８５５(０.０１<Ｐ<０.０５)ꎬ表明叶绿体单倍型具有明显的谱系地理结构ꎮ (３)中性检验结

果显示ꎬＴａｊｉｍａｓ Ｄ 值、Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉｓ Ｄ 值以及 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉｓ Ｆ∗值均为不显著正值ꎬＦｕｓ Ｆｓ 值为不显著负值且失配

分析曲线呈双峰ꎬ表明半夏居群整体没有经历过扩张事件ꎮ (４)单倍型地理分布显示ꎬ西南地区和中－东部

地区具有单倍型多样性较高ꎬ并存在特有单倍型ꎬ故推测第四纪冰期时在这两个区域存在冰期避难所ꎮ 总

之ꎬ通过 ３ 个叶绿体基因对不同区域半夏的分析ꎬ阐明了其遗传多样性、遗传结构和地理分布格局ꎬ为半夏

优良种源的分子筛选和保护提出了科学的建议和保护策略ꎮ
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　 　 全球气候变化ꎬ尤其第四纪以来的气候波动

和环境变化ꎬ深刻地影响了现代植物的遗传多样

性、遗传结构和地理分布格局 ( Ｈａｒｒｉｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１ꎻ Ｈｅｗｉｔｔꎬ １９９６ꎬ ２００４ꎻ Ｂｅｎｎｅｔｔ ＆ Ｐｒｏｖａｎꎬ
２００８)ꎮ 在欧洲和北美洲ꎬ植物谱系地理学的研究

得到了广泛的开展ꎬ揭示了植物现存种群的遗传

结构和演化历史进程 (Ｈｉｃｋｅｒｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｑｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｙｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
冰期来临时ꎬ广泛发育的大陆冰川使得高纬度地

区的喜温植物退缩到南方ꎬ形成 “冰期避难所”
(Ｈｅｗｉｔｔꎬ ２００４)ꎻ相反ꎬ间冰期或冰后期气候变暖ꎬ
冰川消退ꎬ避难所的植物迁移回到高纬度地区

(Ｈｅｗｉｔｔꎬ １９９６ꎬ ２００４ꎻ Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｓｈａｆｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 然而ꎬ全球气候变化和环境波动对我

国植物的遗传多样性、遗传结构、谱系地理分布模

式和种群动态历史的影响迥异于欧洲和北美地区

(Ｑｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ表现在以下几个方面:
(１)中国境内由于未受大规模冰川覆盖ꎬ冰期到来

时ꎬ气温降低ꎬ植物在分布区发生范围性收缩ꎬ存

在多个冰期避难所ꎻ(２)间冰期或冰后期ꎬ由于气

候变暖ꎬ存活于冰期避难所的个体发生范围性扩

张ꎻ(３)青藏高原隆起引起一系列山脉、河流隔离ꎬ
季风引起的干湿交替、干旱、第四纪冰期－间冰期

交替等是植物谱系地理格局形成的主要因素ꎮ 但

这些研究主要集中在青藏高原、西南、秦岭及临近

地区ꎬ并且主要以木本植物为研究对象ꎬ而对其他

区域ꎬ以及草本植物开展类似的研究相对较少ꎮ
植物叶绿体 ＤＮＡ ( ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡꎬｃｐＤＮＡ)

为闭环双链 ＤＮＡꎬ与核基因组 ＤＮＡ 相比ꎬ叶绿体

ＤＮＡ 具有分子量小、多拷贝和结构简单的特点且

不同的 ｃｐＤＮＡ 片段间很难发生重组行为ꎬ故在植

物居群研究中的遗传分化水平较高ꎬ基因流较低ꎬ
能够更明确地阐述物种的遗传变异和谱系地理格

局(Ａｖｉｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８７ꎻＡｖｉｓｅꎬ １９９８ꎬ ２０００ꎻＳｕｄｈｉｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 因此ꎬ越来越多的研究开始基于多个

叶绿体基因开展植物的遗传多样性和遗传结构ꎬ
谱系地理分布格局和种群历史动态研究(赵玉芬ꎬ
２０２２)ꎮ

半夏(Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ)为天南星科(Ａｒａｃｅａｅ)
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半夏属(Ｐｉｎｅｌｌｉａ)多年生草本植物ꎬ别名守田、地文

等ꎬ民间又称麻芋头、天落星、无心菜等ꎬ是临床常

用中药ꎬ生长在海拔 ２ ５００ ｍ 以下潮湿、温暖、荫
蔽、疏松的砂质土壤中ꎬ为东亚特有种ꎮ 在我国除

内蒙古、青海、新疆和西藏外各省区均有野生半夏

的分 布 (李 玉 先 等ꎬ ２００４ꎻ杜 鹃ꎬ ２００６ꎻ 张 君 毅ꎬ
２００７ꎻ陈黎明等ꎬ２０２０)ꎮ 由于地理距离的原因ꎬ种
群和表型的分化随着时间的推移而发生ꎬ导致其

遗传多样性和遗传结构受到影响ꎮ 同时由于广泛

的商业开发以及保护措施的缺乏ꎬ导致半夏野生

资源的数量急剧下降ꎬ因此ꎬ应对其野生资源做好

收集和遗传背景分析等方面的工作ꎮ 随着半夏利

用范围的不断扩展ꎬ有关研究也不断丰富ꎮ 然而ꎬ
研究主要集中在化学成分、毒性以及药理作用等

方面(李哲等ꎬ２０２１)ꎮ 少数学者对半夏的系统发

育、亲缘演化关系等方面进行了研究ꎮ 例如ꎬ赵月

梅和李筱玲(２０１６)利用 ｍａｔＫ＋ｒｂｃＬ 联合序列分析

半夏属植物的系统发育亲缘关系ꎬ表明 ｍａｔＫ＋ｒｂｃＬ
联合序列可以作为 ＤＮＡ 条形码鉴别半夏属物种ꎻ
张君毅(２００７)用 ＩＴＳ 序列分析我国不同地区的半

夏的序列差异及其与其地理分布和外部形态的相

关性ꎬ并表明半夏 ｒＤＮＡ 变异与其地理分布相关ꎬ
以及潘凤等(２０２１)用 ＩＴＳ 序列揭示半夏的群体遗

传结构和遗传多样性ꎻ张景等(２０２１)利用筛选出

的 ＳＳＲ 引物分析不同居群间半夏的遗传多样性ꎻ
郑丹书等(２０１３)利用叶绿体非编码区( ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ
和 ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ)对半夏及近缘种进行序列分析ꎬ得到

较丰富的变异位点ꎬ但仍未基于多个叶绿体基因

全面开展半夏遗传多样性和遗传结构、谱系地理

分布格局模式和种群历史动态研究ꎮ 半夏作为一

个草本、广布种ꎬ生态适应强ꎬ跨越了不同气候带

和多个生物多样性研究热点区域ꎬ是探究草本植

物和广布种遗传结构ꎬ谱系地理分布模式和种群

历史动态研究的理想材料ꎮ 本研究采用植物谱系

地理学的研究方法ꎬ基于 ３ 个叶绿体基因 ｐｓｂＫ￣
ｐｓｂＩ、ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ 和 ｔｒｎＬ￣Ｆ 对华东、华中、西北、西南

等地区的 １５ 个省ꎬ１９ 个自然居群共 ２１２ 个野生材

料进行分析ꎬ探究药用植物半夏的遗传多样性和

遗传结构ꎬ谱系地理分布模式和种群历史动态ꎬ旨
在揭示半夏不同居群间和居群内的遗传变异、单
倍型地理分布格局ꎬ推断其在第四纪冰期的避难

所ꎬ并为半夏优良种源的分子筛选和保护提出科

学的建议和保护策略ꎮ 本研究为半夏资源保护、

利用和分子辅助育种提供重要参考和依据ꎮ 同

时ꎬ也为进一步探讨中国植物区系演化及物种多

样性形成提供一定的理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料

半夏材料于 ２０１５ 年至 ２０２０ 年采集和保存ꎬ覆
盖了贵州、浙江、甘肃和四川等 １５ 个省区ꎬ横跨中

国南北方ꎬ并呈现华东、华中、西北、西南等不同方

位和区域自然分地理布区ꎬ共采集到 １９ 个自然居

群共 ２１２ 个个体ꎬ位置信息采用全球定位系统测

量(表 １)ꎮ 野外采集半夏的新鲜叶片后立即用硅

胶干燥保存ꎬ用于总 ＤＮＡ 提取ꎮ 所采集的凭证标

本存放于贵州大学生命科学学院植物标本室ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取及扩增测序

采用新型植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒(离心

柱型)从硅胶干燥的叶片中提取半夏总 ＤＮＡꎮ 引

物参考已经发表半夏的序列及相关报道(郑丹书

等ꎬ２０１３)ꎬ筛选出 ３ 对叶绿体基因片段 ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ、
ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ 和 ｔｒｎＬ￣Ｆꎬ并由生工生物工程(上海)股

份有限公司合成引物ꎮ 引物序列及 ＰＣＲ 扩增程序

见表 ２ꎮ ＰＣＲ 扩增反应体系均为 ２５ μＬꎬ２ × Ｔａｑ
ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ １２.５ μＬꎬ包括 ｄｄＨ２Ｏ ８.５ μＬꎬ正向

引物 １ μＬꎬ反向引物 １ μＬꎬＤＮＡ 模板 ２ μＬꎮ 采用

１％琼脂糖凝胶电泳法检测总 ＤＮＡ 和 ＰＣＲ 产物ꎬ
电泳结束后将凝胶取出放置于凝胶成像仪中进行

观察结果ꎬ将符合标准的产物送往生工生物工程

(上海)股份有限公司进行纯化及测序ꎮ
１.３ 数据分析

利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件( Ｓｕｄｈｉｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)对

序列进行多序列的比对分析ꎬ校正错误碱基并对

序列进行对位排序ꎬ并进行人工校正且除去两端

序列引物区域ꎮ 利用 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ 软件 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)对所得序列进行拼接ꎮ 运用 ＤｎａＳＰ ６.０
软件统计单倍型数量(Ｌｉｂｒａｄｏ ＆ Ｒｏｚａｓꎬ ２００９)ꎬ计
算各居群单倍型多样性(Ｈｄ)、核苷酸多样性(π)、
Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ 值、Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉｓ Ｆ∗值、Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉｓ Ｄ 值以

及 Ｆｕｓ Ｆｓ 值ꎬ并进行失配分析以检测是否经历扩

张 事 件 ( Ｔａｊｉｍａꎬ １９８９ꎻ Ｆｕꎬ １９９７ )ꎮ 利 用

ＰＥＲＭＵＴＣｐＳＳＲ ２.０ 计算总遗传多样性(ＨＴ)、居群

内平均遗传多样性(ＨＳ)及遗传分化系数(ＧＳＴ 和

ＮＳＴ)ꎬ 并利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ 构建单倍型网络图 (Ｂａｎｄｅｌｔ

８６７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 １　 半夏居群地理分布信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

采集地
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

凭证标本号
Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ.

Ｃ１ １４ 辽宁丹东 Ｄａｎｄｏｎｇꎬ Ｌｉａｏｎｉｎｇ １２４°２１′１５″ Ｅ ４０°００′４７″ Ｎ Ｗｕｂｘ１

Ｃ２ １５ 湖北宜昌 Ｙｉｃｈａｎｇꎬ Ｈｕｂｅｉ １１１°５６′２９″ Ｅ ３０°５５′１４″ Ｎ Ｗｕｂｘ２

Ｃ３ １６ 贵州黔东南 Ｑｉａｎｄｏｎｇｎａｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ １０８°４４′５１″ Ｅ ２６°２３′５０″ Ｎ Ｗｕｂｘ３

Ｃ４ １１ 甘肃天水 Ｔｉａｎｓｈｕｉꎬ Ｇａｎｓｕ １０３°５２′１５″ Ｅ ３６°０４′４０″ Ｎ Ｗｕｂｘ４

Ｃ５ ６ 云南昭通 Ｚｈａｏｔｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ １０４°１９′１２″ Ｅ ２７°４９′５６″ Ｎ Ｗｕｂｘ５

Ｃ６ １５ 云南昭通 Ｚｈａｏｔｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ １０３°２２′２８″ Ｅ ２６°３４′２５″ Ｎ Ｗｕｂｘ６

Ｃ７ １５ 安徽池州 Ｃｈｉｚｈｏｕꎬ Ａｎｈｕｉ １１６°４９′４５″ Ｅ ２９°４１′２２″ Ｎ Ｗｕｂｘ７

Ｃ８ １５ 江苏南通 Ｎａｎｔｏｎｇꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ １２０°３６′２０″ Ｅ ３２°１０′２４″ Ｎ Ｗｕｂｘ８

Ｃ９ ４ 贵州开阳 Ｋａｉｙａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ １０７°２５′３２″ Ｅ ２７°１７′５８″ Ｎ Ｗｕｂｘ９

Ｃ１０ １５ 山东青岛 Ｑｉｎｇｄａｏꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇ １１９°５８′５７″ Ｅ ３６°０５′１２″ Ｎ Ｗｕｂｘ１０

Ｃ１１ １４ 湖南邵阳 Ｓｈａｏｙａｎｇꎬ Ｈｕｎａｎ １１０°５６′４６″ Ｅ ２７°２１′５８″ Ｎ Ｗｕｂｘ１１

Ｃ１２ ７ 湖南常德 Ｃｈａｎｇｄｅꎬ Ｈｕｎａｎ １１１°２６′０９″ Ｅ ２９°１９′２２″ Ｎ Ｗｕｂｘ１２

Ｃ１３ １５ 浙江义乌 Ｙｉｗｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ １２０°０７′２４″ Ｅ ２９°１３′１８″ Ｎ Ｗｕｂｘ１３

Ｃ１４ ４ 贵州贵阳 Ｇｕｉｙａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ １０６°２５′０４″ Ｅ ２６°２２′５７″ Ｎ Ｗｕｂｘ１４

Ｃ１５ ４ 陕西商洛 Ｓｈａｎｇｌｕｏꎬ Ｓｈａａｎｘｉ １０９°５４′３６″ Ｅ ３３°５３′５９″ Ｎ Ｗｕｂｘ１５

Ｃ１６ ３ 河北石家庄 Ｓｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇꎬ Ｈｅｂｅｉ １１４°３４′１９″ Ｅ ３８°００′４４″ Ｎ Ｗｕｂｘ１６

Ｃ１７ １５ 四川绵阳 Ｍｉａｎｙａｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ １０４°５１′１３″ Ｅ ３１°２２′５３″ Ｎ Ｗｕｂｘ１７

Ｃ１８ １３ 宁夏固原 Ｇｕｙｕａｎꎬ Ｎｉｎｇｘｉａ １１１°４７′１１″ Ｅ ３２°５５′４８″ Ｎ Ｗｕｂｘ１８

Ｃ１９ １１ 江西上饶 Ｓｈａｎｇｒａｏꎬ Ｊｉａｎｇｘｉ １１９°５８′５７″ Ｅ ３６°０５′１２″ Ｎ Ｗｕｂｘ１９

表 ２　 ＰＣＲ 引物信息及反应程序
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ａｎｄ ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ ｏｆ ＰＣＲ

引物名称
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎａｍｅ

引物序列 (５′￣３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

ＰＣＲ 反应程序
ＰＣＲ ｐｒｏｔｏｃｏｌ

ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ ｐｓｂＫＦ: ＴＴＡＧＣＣＴＴＴＧＴＴＴＧＧＣＡＡＧ
ｐｓｂＩＲ: ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＧＡＧＴＡＡＧＣＡＴ

９４ ℃ꎬ ５ ｍｉｎꎻ ４０× (９４ ℃ ꎬ ３０ ｓꎻ ５７.２ ℃ ꎬ ３０ ｓꎻ ７２ ℃ ꎬ ４０ ｓ)ꎻ
７２ ℃ ꎬ ５ ｍｉｎ

ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ ａｔｐＦＦ: ＡＣＴＣＧＣＡＣＡＣＡＣＴＣＣＣＴＴＴＣＣ
ａｔｐＨＲ: ＧＣＴＴＴＴＡＴＧＧＡＡＧＣＴＴＴＡＡＣＡＡＴ

９４ ℃ꎬ ５ ｍｉｎꎻ ３５× (９４ ℃ ꎬ ３０ ｓꎻ ５０ ℃ ꎬ３０ ｓꎻ ７２ ℃ ꎬ ４０ ｓ)ꎻ
７２ ℃ ꎬ ５ ｍｉｎ

ｔｒｎＬ￣Ｆ ｔｒｎＬ: ＣＧＡＡＡＴＣＧＧＴＡＧＡＣＧＣＴＡＣＧ
ｔｒｎＦ: ＡＴＴＴＧＡＡＣＴＧＧＴＧＡＣＡＣＧＡＧ

９４ ℃ꎬ ５ ｍｉｎꎻ ３５× (９４ ℃ ꎬ ３０ ｓꎻ ５４ ℃ ꎬ ３０ ｓꎻ ７２ ℃ ꎬ １ ｍｉｎ)ꎻ
７２ ℃ ꎬ １０ ｍｉｎ

ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)ꎮ 利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ 软件包 ( Ｅｘｏｆｆｉｅｒ ＆
Ｌｉｓｃｈｅｒꎬ２０１０ꎻ路雪林ꎬ２０１８) 中的分子方差分析

(ＡＭＯＶＡ)分析群体遗传结构以及检测居群内和

居群间遗传变异ꎬ并计算遗传分化系数(ＦＳＴ)和基

因流 ( Ｎｍ )ꎬ进 一 步 揭 示 居 群 的 分 化 程 度ꎮ 用

ＡｒｃＧＩＳ １０.２ 软件绘制居群单倍型地理分布图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 序列变异和单倍型多样性

ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ＋ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ＋ ｔｒｎＬ￣Ｆ 联合序列成功测

序 ２１２ 个个体ꎬ 比对校正后的序列长度为 １ ９４７
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表 ３　 半夏居群内单倍型分布及多态性信息
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ

ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

ｃｐＤＮＡ

ｎ π
( ×１０ ￣３)

Ｈｄ Ｈ

单倍型
(样本数)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
(ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ)

Ｃ１ １４ ０ ０ １ Ｈ７ (１４)

Ｃ２ １５ ０ ０ １ Ｈ１０ (１５)

Ｃ３ １６ ０ ０ １ Ｈ１０ (１６)

Ｃ４ １１ ０ ０ １ Ｈ１０(１１)

Ｃ５ ６ ０ ０ １ Ｈ１１ (６)

Ｃ６ １５ ０.５５ ０.５３３ ３ ２ Ｈ１０ (７)ꎬ
Ｈ１１ (８)

Ｃ７ １５ ０.３８ ０.５１４ ０ ３ Ｈ１０ (４)ꎬ
Ｈ１１ (１)ꎬ
Ｈ１２ (１０)

Ｃ８ １５ ０ ０ １ Ｈ１３ (１５)

Ｃ９ ４ ０ ０ １ Ｈ１４ (４)

Ｃ１０ １５ ０ ０ １ Ｈ８ (１５)

Ｃ１１ １４ ０ ０ １ Ｈ１ (１４)

Ｃ１２ ７ ０ ０ １ Ｈ１ (７)

Ｃ１３ １５ ０.４９ ０.４７６ ０ ２ Ｈ２ (５)ꎬ
Ｈ３ (１０)

Ｃ１４ ４ ０.５１ ０.５００ ０ ２ Ｈ４ (３)ꎬ
Ｈ５ (１)

Ｃ１５ ４ ０ ０ １ Ｈ２ (４)

Ｃ１６ ３ ０ ０ １ Ｈ２ (３)

Ｃ１７ １５ ０.２７ ０.５３３ ３ ２ Ｈ２ (７)ꎬ
Ｈ６ (８)

Ｃ１８ １３ ０ ０ １ Ｈ９(１３)

Ｃ１９ １１ ０ ０ １ Ｈ２ (１１)

　 注: ｎ. 测序个体数ꎻ π. 核苷酸多样性ꎻ Ｈｄ . 单倍型多样性指
数ꎻ Ｈ. 单倍型种类数目ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｎ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓꎻ π. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｈｄ . Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓꎻ Ｈ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ.

ｂｐꎬ包含 １１ 个变异位点ꎬＧ＋Ｃ 含量为 ３１.８０％ꎮ 将

这 ３ 个序列片段提交至 ＧｅｎｅＢａｎｋꎬ序列号分别为

ＯＬ３１０５４６ － ＯＬ３１０５５９、 ＯＬ３１０５３２ － ＯＬ３１０５４５ 和

ＯＬ３１０５６０－ＯＬ３１０５７３ꎮ 如表 ３ 所示ꎬ只有西南地

区的云南昭通( Ｃ６)、贵州贵阳( Ｃ１４)、四川绵阳

(Ｃ１７)和华东部的安徽池州( Ｃ７)以及浙江义乌

(Ｃ１３)具有多个单倍型ꎬ其余居群都只有 １ 种单倍

型ꎮ 运用 ＤｎａＳＰ 软件得出半夏总单倍型多样性 Ｈｄ

为０.８８２ ０ꎬ总核苷酸多样性 π 为 １. ２３ × １０ ￣３ꎻ其
中ꎬ云南昭通(Ｃ６)和四川绵阳(Ｃ１７)的单倍型多

样性最高(０.５３３ ３)ꎬ其次是安徽池州(Ｃ７)以及浙

江义乌(Ｃ１３)ꎮ 总体来看ꎬ西南地区和华东地区的

居群遗传多样性水平较高ꎮ
２.２ 单倍型分布

用 ＤｎａＳＰ 软件对 ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ＋ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ＋ ｔｒｎＬ￣Ｆ
联合序列进行了单倍型检测 (不考虑插入和缺

失)ꎬ共得 １４ 个单倍型(Ｈ１－Ｈ１４) (图 １)ꎮ 其中ꎬ
单倍型 Ｈ１０ 的个体数为 ５３ 个ꎬ出现的频率最高ꎬ
Ｈ２ 和 Ｈ１０ 分布范围最广ꎬ单倍型 Ｈ１０ 在湖北宜昌

(Ｃ２)、贵州黔东南( Ｃ３)、甘肃天水( Ｃ４)、云南昭

通(Ｃ６)及安徽池州(Ｃ７)均有分布ꎻ单倍型 Ｈ２ 分

布在浙江义乌( Ｃ１３)、陕西商洛( Ｃ１５)、河北石家

庄(Ｃ１６)、四川绵阳(Ｃ１７)和江西上饶(Ｃ１９)ꎮ 除

单倍型 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ１０ 和 Ｈ１１ 存在多个居群中以外ꎬ
其余单倍型均为特有单倍型ꎮ 单倍型 Ｈ３ 只分布

在浙江义乌(Ｃ１３)ꎻ单倍型 Ｈ４ 和 Ｈ５ 只分布在贵

州贵阳 ( Ｃ１４)ꎻ单倍型 Ｈ６ 只分布在四川绵阳

(Ｃ１７)ꎻ辽宁丹东(Ｃ１)仅存在特有单倍型 Ｈ７ꎻ山
东青岛(Ｃ１０)仅有特有单倍型 Ｈ８ꎻ单倍型 Ｈ９ 仅

存在宁夏固原(Ｃ１８)ꎻ单倍型 Ｈ１２ 仅分布在安徽

池州( Ｃ７)ꎻ江苏南通 ( Ｃ８) 仅存在特有单倍型

Ｈ１３ꎻ贵州开阳(Ｃ９)只有特有单倍型 Ｈ１４ꎮ 而安

徽池州(Ｃ７)拥有最多的单倍型种类(Ｈ１０、Ｈ１１ 和

Ｈ１２)ꎮ 根据半夏叶绿体基因的单倍型网络分析结

果显示ꎬ以 Ｈ１０ 为中心分别衍生出其他单倍型ꎬ推
测 Ｈ１０ 为祖先单倍型(图 ２)ꎮ
２.３ 失配分析与中性检验

使用 ＤｎａＳＰ 软件对其序列进行中性检验和失

配分析ꎬ中性检验不显著ꎮ 中性检验得出较为保

守的 Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ 统计值为 ０.６７８ ８３ (Ｐ>０.１０)ꎻＦｕ
ａｎｄ Ｌｉｓ Ｄ 值为 １.３８０ ０７ (０.０５<Ｐ<０.１０)ꎻＦｕ ａｎｄ
Ｌｉｓ Ｆ∗ 值为 １. ３４４ ２１ ( Ｐ > ０. １０)ꎻ Ｆｕｓ Ｆｓ 值为
－１.３０４ꎬＴａｊｉｍａｓ Ｄ 为正值ꎬ表明半夏群体可能经

历瓶颈效应ꎮ 失配分布图呈现为双峰ꎬ期望值与

观测值相悖ꎬ违背种群扩张模型ꎬ中性检验结果也

没有检测到种群扩张信号ꎬ这说明群体历史平稳ꎬ
整体没有经历过扩张事件(图 ３)ꎮ
２.４ 遗传多样性与群体遗传结构

利用 ＰＥＲＭＵＴ 进行遗传多样性分析ꎬ其总遗

传多样性 ＨＴ为 ０.８８２ꎬ种群内平均遗传多样性 ＨＳ

０７７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



饼状图表示每个居群中单倍型的频率ꎮ
Ｔｈｅ ｐｉｅ ｃｈａｒｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ.

图 １　 半夏 １９ 个居群单倍型地理分布图
Ｆｉｇ. １　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ １９ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ

图 ２　 半夏种群单倍型网络图
Ｆｉｇ. ２　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

为 ０.１３４ꎻ种群间遗传分化系数 ＧＳＴ为 ０.８５５、ＮＳＴ为

０.９１３ꎮ 种群间遗传分化系数均为 ＮＳＴ>ＧＳＴ(０.０１<

虚线代表预期分布ꎬ实线代表实际分布ꎮ
Ｄｏｔｔｅｄ ｌｉｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ａｎｄ
ｓｏｌｉｄ ｌｉｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ.

图 ３　 半夏种群错配分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｐ<０.０５)ꎬ表明在群体水平上ꎬ在同一群体中出现

亲缘关系相近的不同单倍型ꎬ 叶绿体单倍型具有
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表 ４　 半夏种群的分子方差分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＡＭＯＶＡ) ｉｎ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

总方差
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异成分
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ
(％)

遗传分化系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
(ＦＳＴ)

居群间
Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １８ ２２６.７７２ １.１２２ １４ ８９.２７∗ ０.９０９

居群内
Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １９４ ２６.１６７ ０.１３４ ８８ １０.７３∗

总体 Ｔｏｔａｌ ２１２ ２５２.９３９ １.２５７ ０２

　 注: ∗表示显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

明显的分子谱系地理结构ꎮ
分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果显示遗传变异

主要发生在居群间ꎬ在 １９ 个半夏居群中ꎬ居群间

遗传变异占总变异的 ８９.２７％ꎬ而仅有 １０.７３％的变

异来自居群内(表 ４)ꎮ 遗传分化系数 ＦＳＴ为 ０.９０９
(Ｐ< ０. ００１)ꎬ１ ０００ 次重复的显著性检验ꎬＦＳＴ >
０.２５ꎬ说明半夏群体之间的遗传分化程度已经达

到显著水平ꎬ存在明显的隔离ꎮ 假设该片段变异

处于漂变－迁移平衡ꎬ 则基于 ＦＳＴ值估算出物种水

平上居群间的平均基因流值(Ｎｍ)为 ０.０２ꎬ说明半

夏居群间基因流较小ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 遗传多样性

居群遗传多样性与其生存环境紧密相关ꎮ 居

群或物种生存环境的许多因素直接或间接地影响

遗传多样性(蒋福娟ꎬ２０１７ꎻ洪霞等ꎬ２０２１)ꎮ 一般

而言ꎬ广布种比狭域种具有更高的遗传多样性

(Ｈａｍｒｉｃｋꎬ１９９２)ꎮ 半夏分布范围广ꎬ不同地理环

境下存在不同的遗传和形态变异ꎮ 我们在调查采

样时ꎬ也观察到不同生态型的半夏ꎬ在植株大小、
叶形和佛焰苞都有不同表现ꎬ这与我们的实验数

据所推测的结果吻合ꎮ 通过对半夏 １９ 个天然群

体 ２１２ 个个体的 ３ 个 ｃｐＤＮＡ 片段进行分析ꎬ结果

揭示半夏总单倍型多样性为 Ｈｄ ＝ ０.８８２ ０ꎬ核苷酸

多样性为 π ＝ １.２３ × １０ ￣３ꎬ高于 Ｐｅｔｉｔ 等 (２００５)报

道的 １７０ 个物种叶绿体遗传变异的平均值０.６７ꎮ
张景等(２０２１)采用 ＳＳＲ 分子标记研究 １７ 个半夏

居群发现其 Ｎｅｉ 基因多样性指数( ｈ)平均为 １.０３ꎬ
潘凤等(２０２１)采用 ＩＴＳ 序列分析 ２０ 个半夏居群

得到单倍型多样性 Ｈｄ为 ０.８５９ ６ꎮ 本研究结果与

上述研究结果一致ꎬ均表明半夏在物种水平上具

较高的遗传多样性ꎮ 产生这一结果ꎬ一方面是自

然环境的选择作用ꎮ 研究发现物种的分布范围与

遗传多样性紧密相关ꎬ不同分布区或生境地形地

貌复杂、气候变化多样ꎬ生境的差别导致存在一定

的地理隔离ꎬ使居群在形态、生理、遗传、生态习性

等方面出现较大的分化(王爱华等ꎬ２０１１ꎻ潘凤等ꎬ
２０２１)ꎮ 另一方面可能是基因突变ꎬ研究发现半夏

兼具有性和无性两种繁育系统ꎬ无性生殖占优势ꎬ
其原因是半夏雄配子高度不育(王祖秀等ꎬ２０００)ꎮ
而在有性生殖较为困难的植物中基因突变是导致

物种遗传变异的主要因素(王爱华等ꎬ２０１１)ꎬ这一

特点可能使其居群间具有较高的遗传多样性ꎮ 同

时ꎬ半夏具有复杂的基因库ꎬ在漫长的历史进化过

程和世代交替中可能积累了丰富的叶绿体遗传变

异ꎬ这为基因突变提供了丰富的物质基础ꎮ
３.２ 地理分布格局和种群历史动态

植物种群的地理分布格局模式和遗传结构受

到地质历史气候变化、生境异质性以及种子基因

交流程度等诸多因素的影响(刘家奇等ꎬ２０２１)ꎮ
本研究发现半夏具有明显的谱系地理结构(ＮＳＴ ＝
０.９１３>ＧＳＴ ＝ ０.８５５ꎬ ０.０１<Ｐ<０.０５)ꎬ居群间存在显

著的遗传分化(ＦＳＴ ＝ ０.９０９ꎬＰ<０.００１)ꎬ说明居群间

基因交流不频繁ꎬ存在显著的地理隔离或环境异

质性ꎮ 基于 ＦＳＴ值估算出物种水平上居群间的平

均基因流 Ｎｍ ＝ ０.０２ꎬ当 Ｎｍ<１ 时ꎬ基因流不足以抵

制居群内因遗传漂变而引起的居群分化 ( Ｓｌａｔｋｉｎꎬ
１９８５)ꎮ 因此ꎬ我们推断地理隔离(或者环境异质

性)和遗传漂变是导致半夏居群间遗传分化的主

要因素ꎮ 半夏居群间基因流低ꎬ主要有以下两个
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原因ꎮ (１)与半夏的繁育方式(种子繁殖、块茎繁

殖和珠芽繁殖)有关(张晓芸等ꎬ２０１９)ꎮ 其中ꎬ珠
芽对半夏的繁殖非常重要ꎬ珠芽的大小和数量与

半夏块茎的产量密切相关( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
半夏的珠芽、子块茎和果实均在母株附近ꎬ缺乏有

效的传播方式ꎬ是开拓性较差的物种(顾得兴和郭

巧生ꎬ１９９０)ꎬ导致居群间基因流低ꎬ居群间的遗传

分化较高ꎮ (２)由于地理隔离和环境因素的影响

使得半夏生境出现片段化ꎬ致使不同居群或不同

区域半夏群体间基因交流被隔断或减弱ꎮ 中性检

验结果 Ｔａｊｉｍａｓ Ｄ 和 Ｆｕｓ Ｆｓ 均不显著ꎬ表明半夏种

群符合中性进化模型ꎮ 失配分布图呈现为双峰ꎬ
期望值与观测值相悖ꎬ表明半夏没有经历近期大

范围扩张ꎬ这与潘凤等 (２０２１) 认为半夏发生过扩

张的结果相反ꎬ这可能与叶绿体 ＤＮＡ 的遗传方式

有关ꎬ叶绿体 ＤＮＡ 遗传属于母系遗传ꎬ基因流大

部分是通过种子来传播(Ｈｕ ＆ Ｌｉꎬ ２００２)ꎬ而核基

因为双亲遗传ꎬ种子流和花粉流对居群间基因流

均有贡献ꎮ 相比花粉传播ꎬ种子传播有一定限制ꎬ
导致结果不一致ꎮ

单倍型地理分布显示ꎬ存在多个相对分离的

分布区ꎬ各分布区都存在各自特有单倍型和主要

单倍型ꎮ 研究表明ꎬ一般位于网络结构图的中间

位置、频率较高、地理分布广泛的单倍型更为古老

(Ｆｒｅｅｌａｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ莫忠妹等ꎬ２０２２)ꎮ 本研究

中单倍型 Ｈ１０ 频率较高、地理分布广泛ꎬ位于网络

中心位置ꎬ推测其为最古老的单倍型ꎮ 其中ꎬ安徽

池州(Ｃ７)不仅拥有较高的单倍型多样性ꎬ还拥有

最多的单倍型种类ꎬ这与半夏起源于华东地区ꎬ沿
长江向周围扩散的结论相吻合(李恒ꎬ１９９６)ꎮ １９
个居群中有 １４ 个居群都只有一种单倍型ꎬ这可能

与群体内变异程度以及生殖方式有极大关系ꎬ对
于主要以营养生殖的半夏来说ꎬ很可能在一个群

体内只有一个基因型ꎬ即只有一个无性系ꎮ 冰期

避难所通常指冰期尤其是历史进程中的末次盛冰

期ꎬ气候和地势条件产生巨大变动ꎬ导致生物物种

进行地理位置上大规模的转移后为植物提供生存

领域 (Ｈａｆｆｅｒꎬ １９６９ꎻ赵晶晶等ꎬ２０２１)ꎮ 从冰川避

难所理论得知ꎬ遗传多样性高、古老单倍型和地方

性单倍型较多的地区可能是该物种在冰期时的潜

在避难所( Ｆａｖｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 由于西南地区的

云南昭通(Ｃ６)、贵州贵阳(Ｃ１４)、四川绵阳(Ｃ１７)
以及华东地区的安徽池州(Ｃ７)、浙江义乌(Ｃ１３)

均具有较高的遗传多样性ꎬ并含有古老的单倍型

和特有单倍型ꎮ 因此ꎬ半夏在第四纪冰期时存在

至少两个以上的冰期避难所ꎮ 我们推测半夏在第

四纪冰期时可能在中东部和西南地区存在其冰期

避难所ꎬ与本课题组对薤白的研究结果一致(莫忠

妹等ꎬ２０１９ꎻ石甜等ꎬ２０２１)ꎬ这可能与它们的分布

和习性相似有关ꎮ
本研究开展半夏遗传多样性ꎬ谱系地理模式

和种群历史动态分析ꎬ采样覆盖了贵州、浙江、甘
肃和四川等 １５ 个省区ꎬ横跨中国南北方ꎬ并呈现

华东、华中、西北、西南等不同方位和区域自然地

理分布ꎬ呈现了该植物在中国的整个地理分布情

况ꎮ 尽管我们没有收集到日本和朝韩半岛的材

料ꎬ但我们的研究结论与本课题组曾对与半夏地

理分布相似的薤白、大叶柴胡草本植物谱系地理

和遗传多样性的研究和前人对分布横夸中国西南

地区和中东部银杏 ( Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ) (Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８ꎻ 樊 晓 霞ꎬ ２０１４ )、 枫 香 树 ( Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ
ｆｏｒｍｏｓａｎａ)(孙荣喜ꎬ２０１７)谱系地理模式的研究结

论有相似性和一致性ꎬ因此ꎬ我们的实验样品采样

点的选择是可行的ꎬ得出的结论是可靠的ꎮ
３.３ 药用植物半夏的优良种源分子筛选与保护

策略

半夏块茎入药ꎬ有燥湿化痰、降逆止呕、清痞

散结之功能ꎬ是最常用的中药材之一ꎬ在临床上多

用于抗肿瘤、抗生育、抗痉挛、调血脂、祛痰、消肿

和治疗冠心病(杜娟ꎬ ２００６ꎻ 王爱华等ꎬ２０１２)ꎮ 近

年来ꎬ随着农田化肥、化学农药(如除草剂)的过度

使用和资源的无序采挖ꎬ农田、荒山荒地不断被开

垦利用ꎬ半夏野生生长环境遭到破坏ꎬ致使半夏野

生资源日趋枯竭ꎮ 另外ꎬ国内外对半夏的需求量

与日俱增ꎬ尤其是全球升温ꎬ肺疾增多ꎬ商品市场

需求量日益增加ꎮ 因此ꎬ选育优良种源或培育新

品种成为半夏生产发展的紧迫现实需求ꎮ 此外ꎬ
由于连作障碍导致病虫害严重、产品质量降低、产
量下降、价格升高、新品种数量少(或无)等问题

(安艳等ꎬ２０１８)ꎮ 目前生产中ꎬ发现极少数块茎为

红色的半夏品种具有高产、高抗性等特点ꎬ但是却

没有一套完整的选育方法(张景等ꎬ２０２１)ꎮ 研究

表明半夏惧怕阳光直射ꎬ适度遮阴可促进其生长

发育ꎬ而过度遮阴则会使植株长势差ꎬ甚至死亡

(常琴ꎬ２０２２)ꎮ 在高温(≥３２ ℃)或温度过低的冬

季均会引起半夏倒苗或休眠ꎬ进而影响半夏产量
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(张明等ꎬ２００４)ꎮ 因此选育方向为耐强光高温、耐
低温阴湿、耐连茬等ꎬ旨在提取半夏资源中的优异

新种质ꎮ 选育样本通过生物学特性对比、抗性鉴

定、产量分析、繁殖特性研究等不同指标筛选出了

优良株系ꎬ再通过资源圃基础材料的田间表现ꎬ以
生长势、单株叶片数、抗病性、珠芽着生位置及能

力、块茎形状及生产力等几个主要指标为目标值

的筛选ꎬ选出优良目标株系ꎮ 常琴(２０２２)将半夏

产量性状与细胞学特征关联分析ꎬ发现基因组小

的半夏种质似乎更利于株芽形成及地下块茎增

殖ꎮ 本研究从分子水平上发现云南昭通(Ｃ６)、贵
州贵阳(Ｃ１４)、四川绵阳(Ｃ１７)以及华东地区的安

徽池州(Ｃ７)、浙江义乌(Ｃ１３)均具有较高的遗传

多样性ꎬ属于野生优良种源分布地ꎮ
除了对半夏选育优良品种或培育新品种外ꎬ

还应对其野生资源采取保护措施ꎬ对上述遗传多

样性较高的地区采取就地保护或迁地保护ꎮ 半夏

由于分布广ꎬ野生数量少ꎬ应该主要采用迁地保护

为主ꎬ如建立药用植物半夏种质资源圃(库)等ꎬ重
点保护具有较高遗传多样性的居群ꎮ 对拥有独特

的单倍型的居群ꎬ如辽宁丹东 ( Ｃ１)、安徽池州

(Ｃ７)、江苏南通(Ｃ８)、贵州开阳( Ｃ９)、山东青岛

(Ｃ１０)、浙江义乌(Ｃ１３)、贵州贵阳(Ｃ１４)、四川绵

阳(Ｃ１７)、宁夏固原( Ｃ１８)等也应给予优先保护ꎮ
同时ꎬ在制定迁地保护策略时ꎬ拥有特殊性状的个

体也应当尽量纳入保护范围ꎮ
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