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基于 SRAP 分子标记的天麻遗传多样性研究 
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摘  要：目的  利用 SRAP 分子标记技术对天麻种质资源进行遗传多样性研究，为天麻不同亲缘物种间的分类及其优良

种质资源的筛选提供依据。方法  采集 7 个不同生态区域的天麻种质资源，包括红杆 G. elata f. elata、乌杆 G. elata f. glauca
和绿杆 G. elata f. viridis 3 种变型和红乌杂交天麻，共 24 份样品。运用 SRAP 分子标记方法构建天麻种质的 DNA 指纹图

谱，从分子水平检测其遗传多样性。结果  33 对引物扩增出 637 条多态性条带，多态性百分率达 73.16%。24 份天麻种质

样品间相似度分布于 0.404 0～0.908 0，整个群体之间的相似程度差异较大。其中红天麻样品间的相似度在 0.906 6～0.996 4，
遗传差异较小；乌天麻、杂交天麻和绿天麻样品间的相似度分别在 0.410 4～0.999 6、0.541 0～0.950 4 和 0.578 2，遗传差

异较大。AMOVA 分析结果显示，天麻变型内变异大于变型间变异，天麻各变型间有很大的遗传分化（FST＝0.33，P＜
0.05）。另外，人工栽培对遗传分化有影响，但不显著。结论  SRAP 分子标记方法得到的 24 份天麻样品多态性丰富，能

有效地反映出天麻的遗传多样性。红杆天麻的遗传性状较为稳定，与其他变型间缺乏基因交流，遗传多样性匮乏；其他 2
个变型具有较高的遗传多样性。 
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Genetic diversity of Gastrodia elata based on SRAP analysis 
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Abstract: Objective  In order to correctly identify the different germplasm resources of Gastrodia elata and gain the excellent germplasm 
resources, SRAP molecular marker was used to analyze the genetic diversity of G. elata. Methods  G. elata was collected from seven different 
areas, which included 24 smaples of G. elata f. elata, G. elata f. g1auca and G. elata f. viridis, the DNA figerprint of G. elata was constructed with 
SRAP molecular marker, and the genetic diversity was analyzed. Results  Six huandred Thirty-seven belts were amplified by 33 primers pairs, 
and the polymorphic percentage was 73.16%. The range of genetic similarity coefficient was 0.404 0—0.908 0, the genetic similarity coefficient 
among G. elata f. elata was in the range of 0.906 6—0.996 4, and those of G. elata f. g1auca, G. elata f. viridis, and hybrid was in the range of 
0.410 4—0.999 6, 0.541 0—0.950 4 and 0.578 2, respectively. They showed small genetic differences. The analysis of molecular variance 
showed higher percentages of genetic variation within population than those among populations in all species. Populations showed higher genetic 
structure (FST = 0.33, P < 0.05). In addition, artificial cultivation had influence to the genetic differentiation, but not significantly. So in terms of 
different cultivation conditions so far had no significant impact on the genetic differentiation of G. elata. Mantel’s test has been used to detect the 
correlation between genetic distance and geographic distance of all sorts of germplasm resources, the result had no significant correlation, and due 
to the limited number of samples, the result is not representative. Conclusion  SRAP molecular marker method can more effectively reflect the 
genetic polymorphisms of G. elata. Compared with other two phenotypes, G. elata f. elata is more conservative and has lower genetic diversity. 
The other two variants have higher genetic diversity. 
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天麻 Gastrodia elata Bl. 为兰科（Orchidaceae）
天麻属 Gastrosia R. Br. 植物的干燥块茎，具息风止

痉、平抑肝阳、祛风通络的作用。用于治疗小儿惊

风，癫痫抽搐、破伤风、头痛眩晕、手足不遂、肢

体麻木、风湿痹痛[1]。作为入药的天麻，主要有红杆

天麻 G. elata Bl. f. elata S. Chow、绿天麻 G. elata Bl. 
f. viridis Malkino、乌杆天麻 G. elata Bl. f. g1auca S. 
Chow 和黄天麻 G. elata Bl. f. flavida S. Chow 等 4 种

变型[2]。目前对于各变型是否能够稳定遗传尚有争

议，曾有少量报道关于野生天麻人工种植后下一代

变型发生改变的现象[3]，但据对大方和德江常年种植

天麻的农户了解到栽种了十几年天麻还没有出现类

似的情况。天麻中检测到的主要活性成分有天麻苷、

香草醇、天麻苷元及其衍生物等[4]，其中天麻素量最

高，故被用于作为评估天麻质量优劣的指标。各变

型的化学成分基本相同但质量分数却有所差异[5]，其

中乌杆天麻和绿天麻的天麻素量最高，其次是红杆

天麻，黄天麻不稳定[6]。不同变型在产量和质量上也

有差异，天麻的 4 种变型中，乌杆天麻和绿天麻为

椭圆形，黄天麻和红杆天麻为长椭圆形或三角形。

红杆天麻和乌、绿天麻相比种麻有较强的分生能力，

每穴产量高，但外形和折干率较差[7]。然而天麻种子

不能靠外形来正确判断是属于哪种变型的天麻，在

载种时不能保证种子的质量，种源比较混乱，导致

产量和质量不稳定。作为药用的天麻，药材质量稳

定是关键，劣质天麻或达不到《中国药典》标准的

天麻不但没有药用价值，也会存在医疗隐患；同时

过大剂量食用天麻也会出现药用反应[9]，因此用药时

也需要限定相应的剂量标准，而单一种源的天麻是

药用规范的保证。因此，天麻优良种源的筛选工作

是很有必要的。传统的育种主要依赖于植株的表现

型选择，但环境条件、基因间互作、基因型与环

境互作等多种因素会影响表型选择效率。以 DNA
多态性为基础的分子标记，目前已在作物遗传图

谱构建[9-10]、重要农艺性状基因的标记定位[10-12]、种

质资源的遗传多样性分析[13-14]与品种指纹图谱及纯

度鉴定[15-16]等方面得到广泛的应用，尤其是分子标

记辅助选择育种备受遗传育种工作者的重视[17-19]。 
SRAP 分子标记技术[20]主要针对基因组中的开

放阅读框（ORFs）进行多态性扩增，相对于其他分

子标记具有重复性高、扩增出的片段可用于基因的

定位与克隆等优点。本研究旨在采用 SRAP 分子标

记技术，对收集自四川、贵州、云南等不同生态条

件下的天麻种质资源进行遗传多样性分析与评价，

探讨不同种内变型的各天麻种质资源的遗传分化程

度，并对不同栽培环境对天麻遗传分化是否造成影

响进行了分析，从而为天麻优良种源的筛选提供理

论依据。 
1  材料与方法 
1.1  供试材料 

PCR 反应试剂（10×缓冲液，dNTPs，Mg2+，

Taq 酶）购自 Takara 生物公司，引物由上海生工生

物工程有限公司合成，DNA Marker（DL2000）购自

Takara 生物公司。40%丙烯酰胺溶液购自上海生工，

琼脂糖凝胶（HyAgarose），天麻 DNA 提取试剂盒（新

型植物基因组 DNA 提取试剂盒 DP230）购自

TIANGEN 公司。 
C1000TM PCR 仪（BIO-RAD 公司），Eppendorf

移液器，DYCZ—22A 水平电泳槽（北京六一有限

公司），DYCZ—24A 垂直电泳槽（北京六一有限公

司），离心机（Thermo 公司），−80 ℃超低温冰箱

Thermo 公司），制冰机（SANYO 公司），酶标仪

（Thermo 公司），凝胶成像仪（BIO-RAD 公司）。天

麻种质来源及详细信息见表 1，经贵州大学农学院

罗夫来教授鉴定。 
1.2  方法 
1.2.1  天麻 DNA 提取及纯度检测  取幼年期天麻

或成年期天麻抽薹后茎尖幼嫩部位 50～100 mg，加
液氮充分研磨成粉状，使用 TIANGEN DNAsecure 
Plant Kit 试剂盒提取。用 0.8%琼脂糖凝胶对提取的

总 DNA 进行电泳，检测其浓度，用紫外分光光度

计检测其纯度。 
1.2.2  SRAP 分子标记引物组合筛选  自由组合 11
个上游引物和 12 个下游引物（表 2），得到 132 对

引物，筛选 SRAP 分子标记原始引物，初始反应扩

增体系 10 μL：1.5 mmol/L Mg2+、0.5 U Taq DNA 聚

合酶、0.05 mmol/L dNTPs、0.25 μmol/L 引物、30 ng 
DNA 模板。反应程序参考 Li 等[20]的反应程序。扩

增后经 1.2%的琼脂糖凝胶电泳筛选出条带丰富且

清晰的条带。将用于 PCR 扩增的天麻 DNA 模板的

浓度稀释至 10 ng/μL，用于 SRAP 实验。 
1.2.3  SRAP 反应体系优化  为了确定 PCR 反应体

系（10 μL）中模板 DNA、引物、Mg2+、dNTPs、
TaqDNA 聚合酶 5 个因素的适宜水平，采用正交设

计 L16(45) 进行 5 因素 4 水平试验，3 次重复，各因

素水平见表 3。 
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表 1  天麻样本信息 
Table 1  Samples of information G. elata 

编号 样品来源 类型 栽培方式 编号 样品来源 类型 栽培方式 

1 安徽霍山 红杆 人工栽培 13 四川荥经 2 乌杆 仿野生栽培 

2 四川平武 红杆 仿野生栽培 14 四川马边 乌杆 仿野生栽培 

3 四川青川 红杆 仿野生栽培 15 四川平武 乌杆 仿野生栽培 

4 四川荥经 1 红杆 仿野生栽培 16 四川峨嵋山市 乌杆 野生 

5 贵州德江 红杆 仿野生栽培 17 四川青川 乌杆 野生 

6 贵州大方 1 红杆 仿野生栽培 18 云南昭通 乌杆 仿野生栽培 

7 湖南溆浦 红杆 野生 19 四川平武 红乌杂交 人工栽培 

8 湖北宜昌 1 红杆 仿野生栽培 20 湖南溆浦 红乌杂交 人工栽培 

9 陕西略阳 红杆 人工栽培 21 湖北宜昌 2 红乌杂交 人工栽培 

10 山东海阳 红杆 人工栽培 22 湖北宜昌 3 红乌杂交 人工栽培 

11 湖南溆浦 乌杆 野生 23 贵州大方 2 绿杆 仿野生栽培 

12 湖南绥宁 乌杆 野生 24 云南昭通 绿杆 仿野生栽培 

表 2  SRAP-PCR 所用引物 
Table 2  Primers for SRAP-PCR 

引物编号 正向引物 引物编号 反向引物 

F1 5’-TGAGTCCAAACCGGATA-3’ R1 5’-GACTGCGTACGAATTAAT-3’ 

F2 5’-TGAGTCCAAACCGGAGC-3’ R2 5’-GACTGCGTACGAATTTGC-3’ 

F3 5’-TGAGTCCAAACCGGAAT-3’ R3 5’-GACTGCGTACGAATTGAC-3’ 

F4 5’-TGAGTCCAAACCGGACC-3’ R4 5’-GACTGCGTACGAATTAAC-3’ 

F5 5’-TGAGTCCAAACCGGAAG-3’ R5 5’-GACTGCGTACGAATTTGA-3’ 

F6 5’-TGAGTCCAAACCGGATG-3’ R6 5’-GACTGCGTACGAATTGCA-3’ 

F7 5’-TGAGTCCAAACCGGAGG-3’ R7 5’-GACTGCGTACGAATTGAT-3’ 

F8 5’-TAGGTCCAAACCGGCAC-3’ R8 5’-GACTGCGTACGAATTGGC-3’ 

F9 5’-TGAGTCCAAACCGGAGT-3’ R9 5’-GACTGCGTACGAATTGTA-3’ 

F10 5’-TAGGTCCAAACCGGGTC-3’ R10 5’-GACTGCGTACGAATTTAA-3’ 

F11 5’-TAGGTCCAAACCGGCGC-3’ R11 5’-GACTGCGTACGAATTGTT-3’ 

  R12 5’-GACTGCGTACGAATTTAC-3’ 
 

表 3  SRAP 反应体系优化各因素水平 
Table 3  Factors and levels of SRAP-PCR reaction system 

因素 
水平 TaqDNA

聚合酶 / U 
Mg2+浓度 / 
(mmol·L−1) 

DNA 模 
板 / ng 

dNTPs 浓度 /
(mmol·L−1)

引物浓度 / 
(μmol·L−1)

1  0.25 0.5 10  0.05 0.25 
2 0.5 1.0 20  0.10 0.50 
3 1.0 1.5 30  0.25 0.75 
4 1.5 2.0 40 0.5 1.00 

 
1.2.4  电泳及银染  用 5%非变性聚丙烯酰胺凝胶

对扩增产物进行电泳检测，电压（V）＝150 V，

功率（W）＝4 W，缓冲液为 0.5×TBE，电泳时间

2 h。银染步骤：固定（10%乙醇＋5%冰醋酸溶液）

10 min→水洗 2 min，洗 3 次→银染染色（100 mL 
0.2% AgNO3＋50 μL 37%甲醛）20～30 min→水洗 20 
s，洗 2 次→显色（100 mL 1.5% NaOH＋500 μL 甲醛）

2～4 min→水洗终止显色→凝胶成像系统照相保存。 
1.3  数据处理 

根据筛选的引物对所有样本进行扩增。SRAP
标记每条带记录为 1 个位点，以有带记为“1”，无

带记为“0”，形成 0/1 矩阵。数据统计利用

NTSYS-pc2.1 软件计算 Nei’s 的遗传距离（D）、遗

传一致度，并进行非加权算术平均聚类（UPGMA）

分析。结合 DCFA 和 Arlequin ver3.1 软件进行

AMOVA 分析，计算居群内、居群间的遗传分化所
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占的比例。结合 DCFA 和 popgene32 软件计算多态

位点百分率（PPB）、Shannon’s 信息指数（I）、Nei’s
基因多样性（He）、总的遗传多样性（Ht）、居群内

的平均遗传多样性（Hs）、居群间的平均遗传多样性

（Dst）、遗传分化系数（Gst/Ht）和基因流（Nm）。 
2  结果与分析 
2.1  天麻基因组 DNA 提取结果 

采用 TIANGEN 新型植物基因组 DNA 提取试

剂盒（DP230）提取天麻基因组 DNA，A260/A280 值

为 1.7～2.2，适宜进行下游的 SRAP 标记实验。电

泳结果见图 1。 
2.2  SRAP 引物筛选结果 

对 11 条上游引物和 12 条下游引物进行自由组

合，得到 132 对引物，选择扩增条带数不少于 5 条

且条带清晰的引物组合，最终得到 42 对供试引物组

合（表 4）。 
2.3  SRAP 反应体系优化结果 

优化后的 PCR 反应体系（10 μL 体系）：10×
缓冲液 1 μL，dNTPs 0.4 μL，MgCl2 0.8 μL，DNA
模板 1 μL，引物（10 μmol/L）各 0.25 μL，Taq 酶

（5 U/μL）0.1 μL，ddH2O 6.2 μL。该体系扩增条带

数最多，最清晰，且没有引物二聚体（图 2）。 
2.4  PCR 反应产物的电泳检测结果 

从 42 对引物中筛选得到条带清晰、多态性丰富

的电泳胶图共 33 张。图 3 中显示出 2 对引物的电泳

凝胶图情况。 

 

M-Marker  标序号同表 1，下同 
M-Marker  figures corresponding to Table 1, same as below 

图 1  天麻基因组 DNA 琼脂糖凝胶电泳 
Fig. 1  Agarose gel electrophoresis of G. elata genome DNA 

表 4  SRAP-PCR 引物组合 
Table 4  Primers for SRAP-PCR 

引物组合 引物组合 引物组合 引物组合 引物组合 引物组合 引物组合
上游 下游 上游 下游 上游 下游 上游 下游 上游 下游 上游 下游 上游 下游

F1 R4 F2 R7 F4 R1 F5 R9 F6 R4 F8 R5 F10 R1
F1 R5 F3 R11 F4 R8 F5 R10 F6 R8 F8 R8 F10 R2 
F1 R9 F3 R12 F4 R11 F5 R11 F6 R11 F8 R9 F10 R7 
F1 R11 F3 R1 F5 R1 F5 R12 F6 R12 F8 R10 F11 R11 
F2 R4 F3 R3 F5 R7 F6 R2 F7 R3 F9 R1 F10 R12
F2 R5 F3 R5 F5 R8 F6 R3 F7 R12 F9 R12 F11 R9 

 

 
1～16 分别是 16 组正交水平，每组用 3 对引物分别 3 个重复  M-Marker 

1—16-orthogonal levels in 16 groups, each group of three repetition and three primers respectively  M-Marker 

图 2  PCR 体系优化琼脂糖凝胶电泳图 
Fig. 2  Agarose gel electrophoresis of PCR system optimization 

   1   2   3   4   5   6   7   8   9  10  11  12   13  14  M      15  16   17  18  19  20   21  22  23  24  M 

15 000 bp
10 000 bp
 7 500 bp
 5 000 bp
 2 500 bp

 1 000 bp
 
  200 bp 

    1     2      3     4        5      6     7      8        9     10    11    12      13     14     15      16   M

2 000 bp

1 000 bp
  750 bp
  500 bp
  250 bp
  100 bp
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图 3  引物组合 F10R11 和 F6R12 的 PAGE 凝胶电泳图 
Fig. 3  PAGE gel electrophoresis figure for primers combination of F6R12 and F10R11 

2.5  24 个天麻种质资源的遗传结构分析 
2.5.1  天麻群体内与群体间的遗传差异分析  将
原始“0/1 矩阵”由 DCFA 软件生成“欧式距离平

方系数”，采用 Arlequin ver3.1 软件对天麻样本分

别从不同变型和不同栽培条件两方面进行

AMOVA 分析，所得结果显示，天麻不同变型内

的变异率（66.51%）大于变型间变异率（33.49%），

固定系数 FST＝0.33（P＜0.05），说明天麻各变型

间有很大的遗传分化（FST＞0.25），其中红杆天

麻对产生遗传分化的贡献最大（FST＝0.418 37），
分化程度最高，其次是杂交天麻、乌杆天麻和绿

天麻的分化程度相似。 
不同栽培条件下，虽然变型内的变异较大，占

总变异的 93.97%，特别是人工栽培的天麻对变异的

贡献最大（FST＝0.103 90），但变异不显著，因此

从本实验材料中分析发现，到目前为止，不同栽培

条件下尚未影响天麻在遗传上的变异。 
2.5.2  天麻变型间的遗传分化  将原始“0/1 矩

阵”由 DCFA 软件处理成符合 POPGENE 软件分

析的数据类型，采用 Nei’s 无偏遗传距离估算群

体间的遗传分化，计算群体间平均遗传距离和群

体间遗传一致度，在 3 个天麻变型和杂交天麻中，

乌和绿天麻的遗传一致度最高（0.967 5），遗传距

离最小（0.033 1）；红杆天麻和乌杆天麻、红杆天

麻和绿杆天麻之间的遗传一致度相似，分别为

0.800 2 和 0.825 9。说明乌杆天麻和绿天麻之间的

基因交流高于和红杆天麻之间的基因交流。其次

红乌杂交和红杆天麻间遗传距离为 0.080 8；杂交

天麻和乌杆天麻、绿杆天麻间的遗传距离相近，

分别为 0.156 3 和 0.144 2。见表 5。 
2.5.3  天麻不同变型的遗传多样性  用 DCFA 和 

表 5  天麻 3 种变型及杂交天麻的 Nei’s 遗传一致度 
及遗传距离 

Table 5  Nei’s genetic identity and genetic distance 
  among four populations of G. elata  

类型 红杆天麻乌杆天麻 红×乌杆天麻 绿天麻

红杆天麻 **** 0.800 2 0.922 4 0.825 9

乌杆天麻 0.222 9 **** 0.855 3 0.967 5

红×乌杆天麻 0.080 8 0.156 3 **** 0.865 7

绿天麻 0.191 3 0.033 1 0.144 2 **** 

斜线上方的数据表示群体间的遗传一致度；斜线下方的数据表示

群体间的遗传距离 
Nei’s genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below 
diagonal) 

POPGENE 软件分析，筛选出的 42 对 SRAP 引物

对 3 个天麻变型和红乌杂交麻群体共 24 个种质资

源进行 PCR，共扩增出 637 条清晰度高、重复性

好的条带，其中多态性条带 466 条，多态位点百

分率为 73.16%。各变型的多态位点百分比依次为

红杆天麻（17.74%）＜红乌杂交麻（33.44%）＜

绿天麻（48.68%）＜乌杆天麻（64.05%）。4 个天

麻变型的 He、I、Ae 是衡量群体间遗传多样性的重

要参数，在这 4 个群体中，乌杆天麻变型的遗传

多样性最高，而乌杆天麻变型的遗传多样性最低。

利用 Gst 对各群体进行遗传结构分析，Gst 结果为

0.351 3，表明在总的遗传变异中，35.13%的变异

存在于居群间，64.87%的变异存在居群内，和

MOAVE 分析结果一致。不同天麻变型间的基因流

为 0.923 4。具体结果见表 6。 
2.6  天麻各种质资源的聚类结果与分析 

运用 NTSYS-pc2.1 软件对凝胶电泳图中的条

带数据进行聚类分析，得到 UPGMA 天麻聚类图

（图 4）。 
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表 6  天麻 3 种变型及杂交天麻的遗传多样性 
Table 6  Genetic diversity of four populations of G. elata  

类型 Ae He I PPL / % Gst Nm 

红杆天麻 1.086 8±0.238 8 0.051 2±0.131 3 0.078 7±0.191 0 17.74   

乌杆天麻 1.393 6±0.368 6 0.230 3±0.199 4 0.343 3±0.284 0 64.05   

红×乌杆天麻 1.221 0±0.352 3 0.126 8±0.190 2 0.187 5±0.274 4 33.44   

绿天麻 1.344 1±0.353 7 0.201 6±0.207 2 0.294 3±0.302 5 48.68   

物种水平 1.372 0±0.351 5 0.223 4±0.189 2 0.340 2±0.266 7 73.16 0.351 3 0.923 4
 

 

图中数字同表 1 
Figures corresponding to Table 1 

图 4  24 份天麻材料 UPGMA 图 
Fig. 4  UPGMA dendrogram of 24 samples of G. elata 

当相似性系数达到 77%时，可以将 24 份天麻

种质资源分为 3 类，第一类包括来自安徽霍山、四

川平武、青川、荥经 1，贵州德江、大方 1，湖北宜

昌 1、陕西略阳，山东海阳和湖南溆浦的红杆天麻；

四川平武和湖南溆浦的红乌杂交天麻；贵州大方 2
的绿杆天麻；四川荥经 2 和平武，湖南溆浦和绥宁

的乌杆天麻。第二类包括来自湖北宜昌的两份红乌

杂交天麻种质。第三类包括四川马边、峨嵋山、青

川的乌杆天麻，云南昭通的乌杆天麻和绿天麻。24
份天麻样品间遗传相似程度在 0.908 0～0.404 0，3
号四川青川和 5 号贵州德江的红杆天麻遗传相似度

最高，为 0.908 0。6 号贵州大方红杆和 14 号四川马

边乌杆遗传相似度最小，为 0.404 0。SRAP 分析得

到的 24 个样本除红杆天麻全聚为一类外，其他 2
种变型以及红乌杂交天麻在 3 类中均有分布。表明

红杆天麻相对于其他 2 种变型在遗传上较为稳定。 
利用TFPGA 软件中的mentel 分析，对 24 个样品

的遗传距离和采得地之间的直线距离进行了相关性分

析，发现 r 值为−0.005 2，p 值为 0.556 0，所得结果遗

传距离和地理距离没有明显的相关性，由于样本数量

过小，并不能反映出总体中的相关性程度，这和目前

天麻的种植资源比较混杂，群体数量有限有关（图 5）。 

 

图 5  天麻遗传距离与地理距离 Mentel 检验图 
Fig. 5  Mentel’s test between genetic and geographic distances 

3  讨论 
3.1  天麻变型和遗传的关系 

随着分子标记应用于中药资源鉴定越来越普

遍[21-23]，有关天麻多态性研究的相关报道也日益增

多。目前，对天麻的分子标记方法主要有

AFLP[24-25]、ISSR[26]、ITS 序列分析[27]等，其中王

德信等[27]利用 ITS 方法鉴定了黄、绿、乌三种变型

天麻的亲缘关系，研究结果认为乌杆天麻相对于黄、

绿天麻而言是更古老的类型，绿天麻是较为进化

的类型，黄、绿天麻是由乌杆天麻进化而来。关

萍等[24]分别利用 ISSR 和 AFLP 分子标记方法对天

麻的多态性进行了分析，其中在陈祖云等[26]研究中

提出野生和栽培天麻出现较大遗传差异，红杆天麻

和黄天麻的变异程度小于乌杆天麻和绿天麻。现有

报道对天麻各种变型出现的原因观点不统一，关萍

等[24]认为出现的原因只是环境修饰的结果，与遗传

没有较大关系，其依据是天麻各变型之间的遗传距

离并不远，同一区域的遗传距离差异反而更明显。

也有研究者提出天麻的变型和遗传有关系[28]，并且

是在长期进化过程中发生突变产生[29]。本实验的研
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究结果更偏向后者的观点，即天麻的变型是遗传和

外界环境相互作用的结果。在对 24 份天麻样品的聚

类分析中，遗传相似系数在 77%时，来自于 5 个省

的 17 份样品被聚到同一类，而这 5 个省的气候、海

拔等环境因素均不相同，虽然包含绿、红、乌不同

变型，但并不能由此说明，变型的出现只和环境有

关系，而和遗传无关。 
另外，供试的 2 份绿杆天麻材料，它们的相似

数系数只有 42.18%，同一变型的遗传距离差距如此

远，值得深入研究。天麻变型之间的颜色可能受单

基因控制，遗传相似度低的天麻都有在这些基因位

点发生突变的可能，所以也能表现出同种表现型之

间的遗传距离出现较大差异。 
3.2  不同栽培环境对天麻遗传多样性的影响 

天麻质量除了和种质资源有关系外，还与菌材

种类、萌发菌种类、蜜环菌质量、光照、温度以及

水分有关[30]，因此环境因子对天麻的生长也起到约

束作用。在本实验中，对分别来自野生、人工栽培

和林下仿野生栽培 3 种不同栽培条件下的 24 份种质

资源分成 3 个群体，探讨不同栽培条件对天麻的遗

传多样性是否产生影响，对 3 个生长环境下的群体

进行 AMOVA 分析，发现群内的变异占总变异的

93.97%，大于群间变异。其中人工栽培条件对天麻

产生变异的贡献最大（FST＝0.103 90），但变异不显

著，因此就目前分析的天麻材料而言，不同的栽培

条件还没有导致天麻发生遗传上的变异，但不难发

现长期进行人工选育会导致遗传分化增大的趋势，

因此在育种工作者培育杂交天麻种子的同时，也需

要注重丰富亲本资源种质的遗传资源多样性。 
3.3  天麻的遗传结构和多样性 

通过构建 UPGMA 聚类图，天麻的 24 个样品

没有完全按天麻变型聚为一类，其中红杆天麻的所

有样品均在 0.9 的相似度以内，分化程度较高。其

他 3 个群体分析中，变型间有的遗传相似度很高，

变型内有的相似度很低。为了进一步分析不同外界

条件和不同变型对天麻遗传多样性的影响规律，通

过 POPGENE 和 Arlequin 软件对样品的遗传结构进

行分析，AMOVA 分析后发现，变型间的遗传分化很

大，变型内变异大于变型间的变异。其中各变型间的

特殊固定系数（special FST index）体现出各变型的分

化程度，大小依次为红杆天麻＞杂交麻＞绿、乌杆天

麻。另外，各变型的多态性百分数也得到相同的结果，

即红杆天麻的遗传多样性最小，与其他变型间没有太

多的基因交流，遗传物质较固定。产生这种差异的原

因可能在于，红杆天麻长期的人工驯化或者不同地方

红杆天麻相互引种使不同种质频繁杂交导致各地方

的红杆天麻种质资源逐渐失去遗传多样性，引起红杆

天麻在遗传进化中出现瓶颈效应。 
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