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绞股蓝的遗传多样性和群体结构研究 
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摘  要：目的  研究绞股蓝 Gynostemma pentaphyllun 的遗传多样性和群体遗传结构，为绞股蓝植物资源的保护和合理利用

提供理论依据。方法  利用 6 对 SSR 引物对绞股蓝 28 个自然居群 426 份个体进行研究，计算遗传参数，分析遗传多样性，

进行聚类分析。结果  绞股蓝遗传多样性水平较低：平均多态性位点比率（PPL）为 58.33%，Nei’s 遗传多样性指数（He）

平均为 0.18，Shannon 指数（I）在 0.02～0.50。AMOVA 揭示遗传变异主要存在于居群间（居群间变异 78.86%，居群内变

异 21.14%），居群遗传分化（FST＝0.673）明显，基因流水平（Nm＝0.142）较低。聚类分析表明不同倍性的居群间遗传关系

较为明显。结论  绞股蓝自然居群遗传多样性较低，群体遗传结构清晰；建议对绞股蓝遗传多样性水平较高的居群进行原地

保护，同时对一些包含特有基因型的居群进行原地和迁地重点保护。 
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Genetic diversity and population structure of Gynostemma pentaphyllun 
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Abstract: Objective  The genetic diversity and population structure of Gynostemma pentaphyllun were investigated to give the rise to 
theoretical foundation for its resources protection and rational utilization. Methods  Six pairs of SSR primers were screened in 28 natural 
populations of 426 individuals to calculate the genetic parameters of G. pentaphyllun, and further then cluster analysis was carried out. Results  
The genetic diversity of G. pentaphyllun was low: the average value of the percentage of polymorphic loci (PPL) and Nei’s genetic diversity 
index (He) was 58.33% and 0.18, respectively. The values of Shannon index (I) within different populations were ranged from 0.02 to 0.50. 
AMOVA revealed that genetic variation mainly existed among the populations (inter-populations was 78.86%, intra-populations was 21.14%). 
Furthermore, it possessed the significant population genetic differentiation (FST = 0.673) with low level of gene flow (Nm = 0.142). The 
outcomes of cluster analysis indicated there were distinct genetic relationships and genetic structures within different ploidys of G. 
pentaphyllun. Conclusion  The populations of G. pentaphyllun exist a low level of genetic diversity and clear genetic structure. We suggest 
that it is necessary to employ in-situ conservation for the natural populations of G. pentaphyllun with higher genetic diversity, while for the 
populations which contain specific genotypes, it is better to combine ex-situ conservation with in-situ conservation in protection. 
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绞 股 蓝 Gynostemma pentaphyllun (Thunb.) 
Makino 是隶属于葫芦科（Cucurbitaceae）绞股蓝属

Gynostemma Bl. 的多年生草质藤本药用植物，可通过

种子繁殖，也可进行克隆生长，为典型的热带亚洲分

布类型，生于海拔 300～3 200 m 的山谷密林、灌丛中

或溪水河岸边。其自然地理分布区主要位于中国、印

度、马来西亚和日本等国家[1]。我国绞股蓝植物资源

非常丰富，主要分布在长江流域及其南部地区，云南

的西南部是绞股蓝的现代分布中心和多样化中心[2]。 
绞股蓝在古时民间已被广泛使用，把其作为神

奇的“不老长寿药草”。国内外研究表明，绞股蓝含

有达玛烷型皂苷、小分子多糖、维生素、游离氨基 
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酸、微量元素以及黄酮类等生物活性物质，具有抑

制肿瘤细胞繁殖、抗疲劳、调节脂质代谢、抗老年

性痴呆等药理作用，被誉为“南方人参”，引起人们

的广泛兴趣和重视[3-4]。1986 年，国家科委在“星火

计划”中，把绞股蓝列为待开发的“名贵中药材”

之首位。然而目前，作为我国重要的传统药用资源

植物，由于大量的人为采挖和利用，致使绞股蓝野

生自然资源逐渐变的稀少，居群大量呈现片段化分

布状态。绞股蓝已被列为《中国重点保护植物名录》

II 级保护，因此，广泛而深入地开展绞股蓝植物资源

的考察、收集并对其遗传多样性和居群遗传结构进

行研究，从而制定相应的保护策略就显得十分必要

和迫切[5]。 
近年来，运用包括 SSR 分子标记技术在内的

分子生物学方法，探讨濒危植物及药用植物的遗

传多样性已经得到广泛应用 [6-7]。李忠虎等 [8]用

SSR 分子标记技术，对党参的野外居群进行遗传

多样性分析，结果显示，党参居群具有较丰富的

遗传多样性水平，从 DNA 水平上验证了党参居

群丰富的遗传变异能力，说明党参具有较强的环

境适应能力，为后续党参属植物资源的保护、利

用和评价奠定了良好基础。此外，SSR 技术还被

广泛应用于丹参、天麻、人参、番红花、柴胡等

药用植物的遗传多样性研究[9-14]。 
本实验利用 SSR 分子标记对绞股蓝自然居群

的遗传多样性与群体结构进行研究，目的在于了解

该物种自然居群的遗传背景，确立该物种的有效保

护单元，为进一步保护和合理利用绞股蓝植物资源

提供切实可行的保护策略和科学依据。 
1  材料 

野外采集新鲜完整的绞股蓝，经西北大学生命

科学学院赵桂仿教授鉴定为绞股蓝 Gynostemma 
pentaphyllun (Thunb.) Makino Bot. Mag. (Tokyo) 幼
嫩叶片，置于硅胶干燥剂中吸水干燥后，带回实验

室置于常温保存。共采集绞股蓝 28 个自然居群 426
份个体样本，每个居群采集 3～23 份个体。不同的

个体之间间隔 10～15 m 的距离。采集样本的详细

信息见表 1。 

表 1  28 个绞股蓝居群样本信息表 
Table 1  Geographic information of 28 population sites of G. pentaphyllun 

居群 采样地点 倍性 个体数 纬度 经度 居群 采样地点 倍性 个体数 纬度 经度 
GZ 广东广州 2x 13 23°10′ 113°16′ BS 广西百色 2x 15 23°55′ 106°37′
JR 重庆缙云山 2x 16 29°50′ 106°23′ RJ 江西瑞金 2x 18 25°51′ 116°03′
WS 浙江吴山 2x 16 30°14′ 120°09′ XC 安徽宣城 2x 16 30°56′ 118°45′
ML 云南勐腊 2x 15 21°33′ 101°34′ YH 浙江杭州 2x 14 30°13′ 120°09′
WN 江西武宁 2x 18 29°19′ 115°05′ KM 云南昆明 2x 15 24°57′ 102°38′
RH 贵州仁怀 2x 15 27°50′ 106°24′ HN 海南五指山 2x 12 18°46′ 109°31′
ZT 云南昭通 2x 15 27°21′ 103°43′ LH 河南灵湖 2x 12 34°27′ 110°40′
LC 云南临沧 2x 18 23°52′ 100°04′ YN 越南河江 2x 3 22°45′ 104°56′
GP 广西桂平 2x 15 23°26′ 110°04′ NN 云南景洪 4x 15 21°56′ 100°36′
CZ 云南茨中 2x 15 28°01′ 098°54′ ZJ 湖南张家界 4x 16 29°13′ 110°27′
ES 湖北恩施 2x 15 30°16′ 109°29′ NJ 江苏南京 4x 22 32°06′ 118°48′
TC 云南腾冲 2x 16 25°06′ 098°30′ JS 湖南吉首 6x 17 28°17′ 109°42′
GY 四川广元 2x 15 32°26′ 105°50′ YJ 云南盈江 6x 7 24°36′ 097°39′
YF 陕西平利 2x 23 32°21′ 109°17′ DL 云南大理 8x 19 25°38′ 100°16′

 
2  方法 
2.1   DNA 提取和 SSR 分析 
2.1.1  DNA 提取  从每份样本中取 30 mg 干叶，放

入 1.5 mL 离心管中，用组织破碎仪粉碎后，用植物

基因组 DNA 提取试剂盒（北京天根生化科技有限

公司）提取 DNA。 
2.1.2  PCR 扩增及检测  从 14 对 SSR 引物[15]

中筛选出 6 对多态性丰富、条带清晰且扩增效果

稳定的引物用于后续实验分析（表 2）。10 μL 反

应体系包括 2×Taq PCR Mix 5 μL（含 TaqDNA 聚

合酶、dNTPs、MgCl2、反应缓冲剂等），10 μmol/L
引物 F 0.5 μL，10 μmol/L 引物 R 0.5 μL，20 ng/μL
模板 DNA 1.0 μL，ddH2O 3 μL。PCR 反应程序：

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，退火复性 30 
s（各引物退火温度由梯度 PCR 确定），72 ℃延伸

50 s，35 个循环；72 ℃延伸 7 min。PCR 扩增产

物用 10%聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，采用银染技

术显带。 
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表 2  筛选出的 6 对引物信息表 
Table 2  Information of six primers in G. pentaphyllum 

名称 引物序列 (5’-3’) 重复单元 退火温度/℃ 等位基因数 

GP14 F: AAACTTCAGATCTACGCG 

R: AGAATGGTAGTAGGTTTTG 

(CT)16 52  5 

GP16 F: CTGGAATGGATCTTCTTC 

R: AGCTGTAGTTCGTGGTTA 

(AG)9 59  9 

GP17 F: CATAGGCAGCTGTTATTTC 

R: TGTTGTCAGAAGCATTGG 

(CT)7 60  5 

GP21 F: TTCACCACTTATGTCCTA 

R: GAAAATGAAGGAATTAAG 

(CT)11 50 12 

GP25 F: TAAAAGTATGCTACGAGTTCA 

R: TTATCCCACCATCAGATT 

(AG)10(AAAG)2AGAAG 53  6 

GP139 F: AAATTACCAAAGCTACCCTTCT 

R: TGTAGATCCCAAGCTCCATG 

(GCT)6 63  4 

 
2.2  数据统计与分析 

选择清晰、可重复的条带进行统计，用 Quantity 
One 软件进行条带相对分子质量读取，记录结果。应

用 Popgene 软件计算各居群的扩增多态性位点比率

（PPL）、平均等位基因数（Na）、平均有效等位基因

数（Ne）、居群特有等位基因数（Np）、居群的期望

杂合度（He）和观测杂合度（Ho）、Shannon 信息指

数（I）、群体之间的 Nei’s 遗传距离和遗传一致度。 
利 用 Arlequin v3.ll 软 件 进 行 分 子 变 异

（AMOVA）分析和 F 统计（FST），并计算居群之间

的基因流（Nm）。同时在 GenALEx6.5 软件中进行

不同居群之间的地理距离以及主成分分析（PCA），

用 IBD 在线软件进行 Mental 检验。 
利用 MEGAv6.0 软件构建 NJ 聚类树，分析各

居群之间的遗传关系。利用 Structure v2.3 软件计算

居群的遗传结构，随机运行 10 次（K 值设置为 1～
8）。结果选用 2 个确定最适 K 值的标准对合适的居

群遗传结构进行评价，取值最大且前后变化平缓的

lnP(D) 值以及最大的 ΔK 值，确定聚类分组。 
3  结果与分析 
3.1  遗传多样性和遗传分化 

将 28 个绞股蓝自然居群按其倍性划分为 4
组，进行遗传多样性和遗传分化比较。绞股蓝自

然居群的遗传多样性整体不高，He和 I分别为 0.18
和 0.27，其中四倍体的遗传多样性最高（He＝0.31、
I＝0.47），其次为八倍体（He＝0.28、I＝0.41）、
六倍体（He＝0.20、I＝0.32）和二倍体（He＝0.15、

I＝0.24）。绞股蓝 6 个引物的 PPL 为 58.33%，同

样是四倍体类群最高（88.89%），二倍体最低

（51.52%）。 
由表 3 可知，绞股蓝 28 个居群的 He在 0.01～

0.34，最低的是 RH 和 HN 居群，He＝0.01，最高的

是 NJ、ZJ 和 ZT，He依次为 0.34、0.33 和 0.28；各

居群的平均 I 在 0.02～0.50。与遗传多样性指数类

似，I 最低和最高的居群也分别是 RH、HN，以及

NJ、ZJ 和 ZT。PPL 从 16.67%～100%，平均为

58.33%。 
利用 6 对引物组合分析 426 份绞股蓝样本分析

遗传分化和各基因位点之间的基因流，结果见表 4，
FST 在 0.423～0.858，平均值为 0.673；Nm 处于

0.041～0.340，平均为 0.142。 
AMOVA 分析结果表明，在物种水平，居群间

的遗传分化显著大于居群内部，遗传变异主要存在

于居群之间，为 78.86%，而居群内部的遗传变异仅

为21.14%；当群组结构依据倍性不同划分为2组时，

即二倍体集群和多倍体集群，组间变异不大，为

13.73%，组内居群间遗传变异和居群内遗传变异分

别为 66.96%和 19.32%，组内居群间变异程度也显

著大于居群内部变异程度。 
3.2  绞股蓝的遗传关系 

通过分析绞股蓝 28 个居群的遗传距离和地理

距离，并进行 Mantel 检验。结果表明，28 个居群

之间并不存在显著的线性关系，R 为负值，且不显

著（R＝−0.090 2，P＝0.87）。 
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表 3  不同倍性及居群绞股蓝的遗传多样性信息 
Table 3  Genetic diversity of G. pentaphyllun with different ploidys and populations 

居群 个体数 Np Na Ne I Ho He PPL/% 
GZ 13 0 1.33 1.19 0.16 0.17 0.11 33.33 
JR 16 1 2.00 1.31 0.38 0.27 0.23 83.33 
WS 16 0 1.67 1.13 0.19 0.11 0.10 66.67 
ML 15 0 1.50 1.18 0.21 0.00 0.13 50.00 
WN 18 0 1.50 1.46 0.34 0.39 0.24 50.00 
RH 15 0 1.17 1.01 0.02 0.01 0.01 16.67 
ZT 15 1 2.00 1.51 0.41 0.27 0.28 100.00 
LC 18 1 1.83 1.21 0.29 0.15 0.16 83.33 
GP 15 0 1.50 1.39 0.30 0.07 0.21 50.00 
CZ 15 0 1.50 1.36 0.30 0.31 0.20 50.00 
ES 15 0 1.33 1.18 0.14 0.18 0.09 33.33 
TC 16 0 1.67 1.30 0.26 0.14 0.17 66.67 
GY 15 0 1.50 1.22 0.22 0.12 0.14 50.00 
YF 23 0 1.50 1.36 0.30 0.15 0.21 50.00 
BS 15 0 1.50 1.40 0.31 0.37 0.21 50.00 
RJ 18 1 1.50 1.07 0.12 0.06 0.06 50.00 
XC 16 0 1.17 1.17 0.12 0.17 0.08 16.67 
YH 14 0 1.50 1.29 0.24 0.25 0.16 50.00 
KM 15 1 1.67 1.37 0.35 0.34 0.23 66.67 
HN 12 0 1.17 1.01 0.03 0.01 0.01 16.67 
LH 12 0 1.67 1.26 0.28 0.22 0.17 66.67 
YN 3 0 1.33 1.33 0.23 0.33 0.17 33.33 
NN 15 1 2.00 1.45 0.42 0.18 0.26 83.33 
ZJ 16 1 2.00 1.58 0.50 0.11 0.33 100.00 
NJ 22 1 2.00 1.65 0.50 0.61 0.34 83.33 
JS 17 0 1.67 1.16 0.23 0.09 0.13 66.67 
YJ 7 0 1.83 1.39 0.41 0.33 0.26 83.33 
DL 19 1 1.83 1.48 0.41 0.32 0.28 83.33 
平均值  15.21   0.32 1.60 1.30 0.27 0.20 0.18 58.33 

 
表 4  遗传分化系数 FST 和基因流 Nm情况 

Table 4  Summary of FST and Nm for all loci 

引物 FIS FIT FST Nm 

GP14 0.043 0.864 0.858 0.041 

GP16 −0.161 0.565 0.626 0.150 

GP17 −0.168 0.534 0.601 0.166 

GP21 0.088 0.758 0.734 0.090 

GP25 −0.387 0.717 0.796 0.064 

GP139 −0.427 0.177 0.423 0.340 

平均值 −0.169 0.603 0.673 0.142 

将遗传距离数据在 MEGAv6.0 软件中构建 NJ
聚类树。28 个绞股蓝居群可分为 2 大遗传分支：YJ、
XC、JS、DL、ZJ、NJ 组成一支；其他 18 个居群

组成另一支，后者又由 2 个较为明显的亚支组成，

其中 YF、GZ、JR、YH、GY、ML、BS、HN、GP、
LC、NN 聚为 1 个亚支；剩下的 ZT、WS、LH、ES、
WN、RH、RJ、KM、TC、CZ、YN 为第 2 个亚支。

多倍体居群的关系较为密切（图 1）。 
PCA 分析表明（图 2），28 个绞股蓝自然居群

可分为 3 个区域。从结果中可以明显看出，6 个多

倍体居群中的 4 个与二倍体居群之间有较远的距

离，即 ZJ、NJ、DL、JS。而其他 24 个居群可以大

致分隔成 2 个区域：第 1 个区域包含 1 个六倍体云

南盈江居群（YJ）和 12 个二倍体居群（XC、ZT、
RH、WS、WN、YN、LH、ES、TC、KM、RJ、
CZ）；另一区域包含云南景洪南糯山的四倍体居群

（NN）和 10 个二倍体居群（GY、HN、GP、BS、
YH、YF、GZ、ML、JR、LC）。 
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图 1  基于遗传距离的 NJ 聚类树 
Fig. 1  NJ Clustering tree based on genetic distance 

 
图 2  PCA 图 

Fig. 2  Result of PCA 

3.3  绞股蓝自然居群的遗传结构 
根据对 28 个绞股蓝自然居群的聚类分析，利用 

两个不同分组评价，确定了 28 个居群的最优分组为

4 组：当用 Pritrchard 等[16]的方法时，K＝4 的平均

lnP(D)＝−4 078.14；当采用 ΔK 统计的方法[17]时，

当 K＝4，ΔK 存在最大峰值。 
图 3 显示 K＝4 时，绞股蓝的群体遗传结构。 

 

 
 

a-遗传结构地理分布图  b-K＝4 时 STRUCTURE 分组结果条形图 
a-geographic distribution ranges of genetic structure  b-bar plots showing assignment probabilities from STRUCTURE analyses when K = 4 

图 3  绞股蓝 28 个居群遗传结构 
Fig. 3  Genetic structure of 28 populations of G. pentaphyllun 
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28 个居群可分为 4 组（H1～H4），按地理区域划分

即为第 1 组为西南部居群，包括 ML、GP、YN、

TC、BS、HN、RJ、LC、KM、NN；第 2 组为贯穿

分布范围的中部居群，包括 ZT、WN、RH、WS、
CZ、ES、LH；第 3 组为中东部居群，包括 JR、YF、
GZ、YH、XC、GY、JS；第 4 组为多倍体居群，

包括 YJ、DL、ZJ、NJ。该结果与 PCA 的分析结果

相一致，多倍体居群更趋向于聚为一组，其他居群

有较明显的地域结构。 
4  讨论 
4.1  绞股蓝自然居群的遗传多样性和遗传分化 

物种的遗传多样性是制约其进化的关键因素[18]。

遗传多样性低的物种，被认为缺乏应对不断变化

的生态环境的能力，从而缺少必要的进化灵活度，

在长期的进化过程中处于被动。大多数珍稀濒危物

种的遗传多样性偏低，是导致濒危的重要因素[19]。

本研究基于 6 对 SSR 引物研究绞股蓝自然居群的

遗传多样性，结果表明，绞股蓝具有较低的遗传

多样性水平，PPL＝58.33%，He＝0.18，I＝0.27。
而 Wang 等[20]利用 ISSR 分子标记研究了绞股蓝

14 个居群的遗传多态性和遗传结构，结果表明绞

股蓝居群具有高水平的遗传多样性（ PPL＝

96.39%，I＝0.407，He＝0.262），而且居群间产生

了显著的遗传分化。这种研究结果的差异可能与

研究所使用的样本数量以及分子标记特性有关。

绞股蓝是一种虫媒传粉的多年生草本植物，自然

条件下主要进行克隆繁殖，长期的无性繁殖必然

导致居群内部个体之间的遗传差异降低，而克隆

（居群）之间的遗传差异增加。本研究的 AMOVA
遗传变异分析结果进一步证明组内居群间变异程

度显著大于居群内部变异程度，说明绞股蓝的遗

传变异主要存在于居群之间。将 28 个绞股蓝居群

按倍性划分为 4 组，进行遗传多样性和遗传分化

比较，结果表明，遗传多样性由高到低依次为四

倍体、八倍体、六倍体、二倍体。 
绞股蓝 426 份样本的平均 FST 值为 0.673（＞

0.25），说明居群之间有较大的遗传分化；由 FST

值估算出的基因流指数显示绞股蓝自然居群之间

Nm 水平较低，约为 0.142（＜l），说明基因流不足

以抵制居群内部的遗传漂变，从而引起了居群分

化。多数研究表明，小居群往往会经历较强的遗传

漂变，而且长期的居群隔离会使遗传漂变的作用加

剧，进而降低居群内的多样性水平，促进居群间的

遗传分化[21]。 
4.2  绞股蓝自然居群的遗传关系和遗传结构 

遗传距离反映了所研究居群的系统进化关系，

常用以描述居群的遗传结构及居群间的差异。一般

认为居群分化时间越短，遗传距离就越小[22]。本研

究中，28 个绞股蓝自然居群，遗传距离最大的是

GZ 和 ZJ，Nei’s 遗传距离高达 2.648。另外，Mantel
检验显示绞股蓝自然居群遗传距离和地理距离不存

在显著的相关性（R＝−0.090 2，P＝0.87），说明居

群的遗传分化与地理距离无关，推测绞股蓝自然居

群的分化可能是因为其繁殖特性、地理隔离与人类

活动综合作用的结果。近年来由于大量的人为开发

和利用，致使绞股蓝自然植物资源逐渐变的稀少，

加之绞股蓝适宜阴湿温和的气候，其生活环境多在

山涧、林下、小溪边等荫蔽处，居群大量呈现片段

化分布状态，因此导致了明显的居群遗传分化。生

境片段化不仅影响生态系统的种类组成、数量结构、

生态过程以及非生物因素，同时也会对物种的遗传

结构产生较大的影响[23]。 
一个物种或群体的进化潜力，在很大程度上取

决于它的居群遗传结构。确定一个物种的居群遗传

结构，是了解其生物学属性，探讨物种进化过程和

机制的重要一步[24]。用遗传距离数据构建的 NJ 聚

类树显示，绞股蓝 28 个居群可分为 2 个大支：二倍

体居群 WN 和多倍体的 ZJ、DL、JS 分为 1 支，其

他 24 个居群组成另一个由 3 个亚支组成的分支；另

外，PCA 的结果表明，多数多倍体居群的遗传关系

与二倍体较远；而 Structure 结果也将多倍体居群与

二倍体居群划分开，说明两者间存在较为明显的遗

传差异。 
本研究根据 Structure 的分析结果表明，28 个绞

股蓝居群存在最可能的遗传结构时，可以分为 4 个

群组。而在所有居群中，有 3 个居群较为特殊，即

二倍体的 ZT 居群、四倍体的 NN 居群和六倍体的

YJ 居群，均有较复杂的遗传结构以及较高水平的遗

传多样性，推测可能是较为原始的祖先居群或者是

居群扩散的交汇中心。而 JR、ZT 居群遗传结构较

复杂，遗传多样性较高，可能是绞股蓝进化分支交

汇于此的结果。类似的结果在其他研究中也有所报

导。例如王翀[25]利用 cpDNA rp120-rpsl2 片段构建

绞股蓝属植物单倍型网络进化关系图，并结合该属

植物自然地理分布情况，推测中国云南省为绞股蓝

属植物的起源中心，历史上曾经沿着南北两条线路
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向我国东部地区扩散。此外，董文华[26]利用叶绿体

DNA trnL-trnF 序列对中国云南省绞股蓝属植物的

居群进化历史进行研究，结果表明由于受到过去冰

期气候波动的影响较小，横断山河谷低海拔地区可

能为绞股蓝属植物提供了冰期避难所，成为该属植

物的起源和演化中心。 
对于绞股蓝二倍体与多倍体的分布格局，多倍

体多是倾向于聚在一起而非以地理区域相聚，推测

来自不同地点的绞股蓝多倍体可能具有相似的起源

方式。蒋玲艳[27]通过对绞股蓝核基因 ITS 序列的研

究揭示了同源多倍化在绞股蓝多倍体形成和进化过

程中占主要作用。绞股蓝一些多倍体居群可能起源

于与其地理分布较近的二倍体居群，然后经过一定

的时间，或者取代其二倍体亲本，或者与其二倍体

亲本并存而居住地分化，占领新的生态位，形成地

理的重新分布。 
二倍体受近期环境影响的波动较大，另外受到

奠基者效应和瓶颈效应的影响，导致遗传多样性水

平的降低；而多倍体的遗传多样性普遍高于二倍体，

表明绞股蓝在多倍化过程当中，趋向于固定一些更

适应特殊生境的基因型，而不同倍性绞股蓝的特有

等位基因比率也是多倍体明显大于二倍体，也能很

好的证明这一点。 
群体遗传多样性和遗传结构的研究一直是生物

多样性保护的一个重要内容，优先保护多样性水平

高的居群，可最大限度地保护物种进化的适应性，

而对于遗传多样性较低的居群，应保护其免受进化

因素影响而面临濒危。绞股蓝作为一种药用植物，

药用价值高，人类一方面对其野生种群的采挖日益

严重，另一方面建立了越来越多的栽培基地，因此，

对于绞股蓝野生居群的保护，应同时采用原地保护

和迁地保护，停止对野生居群的采挖，保护其生存

环境，另外应防止栽培种对野生种群的污染。 
本研究通过对绞股蓝遗传多样性和遗传分化以

及遗传关系和结构的研究，表明绞股蓝自然居群的

遗传多样性水平较低，居群的遗传变异主要存在于

居群间，基因交流受到限制，推测存在一定的隔离

机制。现今绞股蓝二倍体与多倍体的分布格局，其

亲缘关系与地理分布不一致，可能的原因为绞股蓝

在进化过程中的多倍化事件为一种自发现象且多倍

化方式相似。该研究为更好地进行绞股蓝植物资源

的开发利用、保护和评价提供了科学依据与理论基

础。根据本研究结果，建议对绞股蓝遗传多样性水

平较高的居群进行原地保护（如多倍体居群和二倍

体 ZT、WN 居群等），同时对一些包含特有基因型

的居群（例如 JR、LC、RJ、KM 等）进行原地和

迁地重点保护。 
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