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矩唇石斛居群遗传多样性分析及 DNA 指纹图谱构建  
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摘  要：目的  采用 iPBS分子标记技术，分析 32份不同地区矩唇石斛 Dendrobium linawianum种质资源的遗传多样性及分

化关系。方法  构建“0，1”矩阵，通过 NTSYS-pc 2.10e计算遗传相似系数（Gs）并构建 UPGMA聚类树状图，利用 Popgene 

1.32计算各项遗传多样性指数。结果  6条 iPBS引物共扩增出 84条清晰条带，其中多态性条带 76条，多态性比率 90.48%，

平均多态信息含量（polymorphism information content，PIC）0.46；Gs变化范围为 0.547 6～0.965 5，平均值为 0.766 8，Gs为

0.732时，32份种质分为 4个类群；居群平均观测等位基因数（observed number of alleles，Na）、平均有效等位基因数（effective 

number of alleles，Ne）、Nei’s基因多样性指数（Nei’s gene diversity index，h）、Shannon多样性信息指数（Shannon information 

index，I）分别为 1.631 0、1.381 6、0.219 0、0.326 7；居群遗传结构分析显示，基因多样度（total genetic diversity，Ht）、

各居群基因分化系数（gene diversity within population，Hs）、居群间遗传分化系数（coefficient of gene differentiation，Gst）

分别为 0.281 3、0.219 0、0.221 3，居群间遗传变异占总变异的 22.13%，居群内遗传变异占总变异的 77.87%，说明遗传变异

主要来源于居群内。此外，基于 6条引物的 19个多态位点成功构建了 32份种质的 DNA指纹图谱，为矩唇石斛品种分类与

鉴定提供了参考。结论  矩唇石斛居群内遗传多样性高于居群间，遗传变异以居群内为主，且种质资源的遗传分化特征与地

理分布具有显著相关性。明确了矩唇石斛不同种质间的遗传关系及其居群遗传多样性特征，可为该物种种质资源的科学保护

与可持续利用提供理论依据。 
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Abstract: Objective  This study employed iPBS molecular marker technology to analyze the genetic diversity and genetic differentiation 

relationships among 32 Dendrobium linawianum germplasm resources from different regions. Methods  A “0, 1” matrix was constructed 
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using Excel 2016, and the genetic similarity coefficient (Gs) was calculated using NTSYS-pc 2.10e to construct a UPGMA cluster 

dendrogram. Additionally, various genetic diversity indices were calculated using Popgene 1.32. Results  A total of 84 clear bands were 

amplified from the six selected iPBS primers, including 76 polymorphic bands, with a polymorphism rate of 90.48% and an average 

polymorphism information content (PIC) of 0.46, indicating high polymorphism of the iPBS primers. The genetic similarity coefficients 

ranged from 0.547 6 to 0.965 5, with an average of 0.766 8. At a genetic similarity coefficient of 0.732, the 32 germplasm samples were 

classified into four populations. The average observed allele number (Na), average effective allele number (Ne), Nei's genetic diversity 

index (h), and Shannon diversity information index (I) were 1.631 0, 1.381 6, 0.219 0, and 0.326 7, respectively. Genetic structure analysis 

revealed that the genetic diversity (Ht), gene differentiation coefficients (Hs) among populations, and genetic differentiation coefficients 

(Gst) were 0.281 3, 0.219 0, and 0.221 3, respectively. Genetic variation among populations accounted for 22.13% of total variation, while 

genetic variation within populations accounted for 77.87%, indicating that genetic variation was primarily derived from within populations. 

Furthermore, DNA fingerprinting of 32 germplasm resources was successfully constructed based on 19 polymorphic loci with six primers, 

which provided a reference for the classification and identification of D. linawianum. Conclusion  The genetic diversity of D. linawianum 

was significantly lower between populations than within populations, and the genetic variation was mainly within populations. The genetic 

differentiation characteristics of germplasm resources are significantly correlated with their geographical distribution patterns. This study 

not only elucidates the genetic relationships among different germplasm of D. linawianum and the characteristics of population genetic 

diversity, but also provides an important theoretical basis for the subsequent scientific conservation and sustainable utilization of D. 

linawianum germplasm resources. 

Key words: Dendrobium linawianum Rchb. f.; germplasm resources; iPBS markers; phylogenetic relationships; genetic diversity 

矩唇石斛 Dendrobium linawianum Rchb. f. 是一

种附生性兰科植物，隶属于兰科石斛属[1]。主要分布

于中国广西、广东、台湾等地的中低海拔山区，常生

长在潮湿的森林树干或岩石上，偏好温暖湿润、半阴

的环境。其花被片基部呈白色，末梢渐变为紫色并具

弯曲形态，这种显著的色彩过渡与形态特征增强了该

物种的观赏性[2]。石斛属植物在亚洲国家作为药用植

物已有数千年的历史[3]。石斛茎中含有多种次生代谢

产物，如生物碱和黄酮类化合物，具有抗炎、抗菌、

免疫调节、抗肿瘤和抗氧化等多种药理活性[4-5]。矩唇

石斛作为石斛属的重要成员，兼具药用潜力与观赏价

值，然而受栖息地碎片化、生境退化及长期过度采挖

等因素影响，其野生种群资源正面临严重的衰退和灭

绝风险[6]。因此，开展矩唇石斛种质资源遗传多样性

分析及指纹图谱构建研究，对其资源鉴定、保护与可

持续利用具有重要的科学意义。 

随着分子生物学技术的快速发展，多种分子标

记技术已被广泛应用于石斛属植物的系统分类、种

质资源保护和遗传育种研究 [7-9]。本研究采用的

iPBS（inter-primer binding site）分子标记技术是一

种基于反转录转座子的新型分子标记方法[10]，其

通过扩增植物基因组中广泛存在的反转录转座子

保守序列，可有效检测不同个体间的基因组多态

性[11-12]。该技术已在多种药用植物研究中展现出良

好的应用价值，如中国吴茱萸 Tetradium ruticarpum 

(A. Juss.) T. G. Hartley种质资源遗传多样性评估[13]

和山楂属植物遗传结构分析[14]。此外，在观赏植物

研究领域，iPBS标记技术已成功应用于万代兰[15]、

石斛兰[16]和牡丹[17]等物种的遗传多样性分析、亲缘

关系鉴定及遗传图谱构建等研究。这些研究成果为

本研究开展矩唇石斛种质资源遗传多样性分析及

保护利用研究提供了可靠的技术支撑和理论依据。 

1  材料与试剂 

1.1  材料 

本研究所使用的 32 份矩唇石斛植株样品采集

于广西的天等县、德保县和靖西县，共 3个局部居

群，居群编号见表 1。但由于矩唇石斛分布较为局

限，本研究在广西 3个主要分布县各选择了 1个典

型的、植株相对集中的野生分布点进行采样。每个

采集点的样本视为 1个取样单元，用于初步探讨不 

表 1  矩唇石斛居群取样点地理位置信息 

Table 1  Geographical location information of sampling point of Dendrobium linawianum populations 

居群编号 采样点 经度（E） 纬度（N） 海拔/m 样本数 

 T1～T14 广西天等 107°14′ 23°08′ 450～650 14 

 D1～D11 广西德保 106°62′ 23°33′ 540～600 11 

J1～J 7 广西靖西 106°42′ 23°13′ 730～740  7 



·3532· 中草药 2026年 5月 第 57卷 第 9期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2026 May Vol. 57 No. 9 

   

同分布点间的遗传差异。每个采样点取 7～14株健

康生长 3年以上的植株幼嫩叶片，装入密封袋并做

好标记，保存于冰盒中，及时带回实验室，采用液

氮速冻，用于基因组 DNA的提取。 

1.2  仪器 

EasyPure
® 

Genomic DNA Kit 试剂盒（（北京全式

金生物技术有限公司），2×Easy Taq
® 

PCR SuperMix

（康为世纪生物科技有限公司），Tra-ns 2K DNA 

Maker（（北京全式金生物技术有限公司），50×TAE 

缓冲液（（国拓生物科技有限公司），琼脂粉（（上海生

工生物工程有限公司）。 

H1650-W型常温离心机（（湖南湘仪实验室仪器

开发有限公司），DYY-6D型电泳仪（（北京六一生物

科技有限公司），GEL DOCXR全自动凝胶成像系统

（上海勤翔科学仪器有限公司），TC-96/G/H(b)C 

型LifeECO基因扩增仪（（杭州博日科技有限公司），

HWS-26 型电热恒温水浴锅（上海一恒科学仪器有

限公司），UV-5500（（PC）型紫外分光光度计（（上海

元析仪器有限公司）。 

2  方法 

2.1  基因组 DNA 提取与检测   

32份样品基因组 DNA采用 EasyPure Genomic 

DNA Kit（北京全式金生物技术有限公司）试剂盒

提取，用 1.0%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的完整

性，并用紫外分光光度计检测其浓度和纯度，将

提取的 DNA 用 TE 缓冲液稀释质量浓度至 20 

ng/μL，放‒20 ℃冰箱保存备用。 

2.2  引物筛选及 iPBS-PCR 扩增   

试验采用的引物序列选用 Kalendar 于 2010 年

发表的 83个 iPBS引物序列[18]，引物由生工生物工

程（上海）股份有限公司合成。从中筛选出扩增条

带清晰、多态性高、稳定性强的引物对供试样品进

行 PCR扩增（表 2）。PCR反应总体系为 20 μL，其

中 2×EasyTaq® PCR SuperMix 10 μL、模板 DNA 1 

μL、引物 1 μL、无菌水 8 μL。PCR扩增程序为：

94 ℃预变性 4 min；94 ℃变性 1 min，50 ℃（不

同引物退火温度见表 2）退火 45s，72 ℃ 1 min，

35个循环；72 ℃延伸 7 min，扩增产物放置于 4 ℃ 

表 2  6 条 iPBS 引物的扩增结果 

Table 2  Amplification results of six iPBS primers 

引物 序列（5’-3’） 退火温度/℃ 总条带数 多态性条带 PPB/% PIC 

2076 GCTCCGATGCCA 44 15 12  80.00 0.48 

2246 ACTAGGCTCTGTATACCA 44 14 13  92.86 0.47 

2272 GGCTCAGATGCCA 44 13 12  92.31 0.48 

2373 GAACTTGCTCCGATGCCA 52 14 13  92.86 0.48 

2383 GCATGGCCTCCA 44 14 12  85.71 0.41 

2398 GAACCCTTGCCGATACCA 51 14 14 100.00 0.46 

总计 −  84 76 − − 

 平均值 −  14 12.67  90.48 0.46 

 

冰箱中保存。取 10 μL PCR扩增产物用 1.0%琼脂糖

凝胶进行电泳检测。 

2.3  数据处理 

根据扩增产物的电泳图谱，同一迁移位置上有

条带的记“1”，无条带的记为“0”。将扩增引物记录

的条带构建“0，1”矩阵。采用 NTSYS-pc 2.1统计

软件进行数据分析，采用 UPGMA 方法聚类，建立

树状图。利用 POPGENE 32软件计算平均观测等位

基因数（observed number of alleles，Na）、平均有效

等位基因数（effective number of alleles，Ne）、Nei’s

基因多样性指数（Nei’s gene diversity index，h）、

Shannon多样性信息指数（Shannon information index，

I）及遗传分化参数：基因多样度（ total genetic 

diversity，Ht）、各居群基因分化系数（gene diversity 

within population，Hs）、总居群基因分化系数

（coefficient of gene differentiation，Gst）、居群间基因

流（gene flow，Nm）、遗传一致度和无偏遗传距离，

分析其亲缘关系的远近。平均多态信息含量

（（polymorphism information content，PIC）根据 De 

Riek等的方法计算，其中 f是标记的频率。 

PIC＝1－[f2＋(1－f)2] 

扩增后的条带信息在 Excel 2016中分别以（“0”

和（“1”表示（“无条带”和（“有条带”，形成一组 DNA

指纹图谱。 

3  结果与分析 

3.1  iPBS 引物筛选与多态性分析 

通过前期引物筛选实验，本研究最终确定 2076、

2246、2272、2373、2383和 2398共 6个多态性高、
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条带清晰的 iPBS 引物，用于 32 份矩唇石斛样本的

PCR扩增分析。如图 1所示，扩增产物经琼脂糖凝胶

电泳检测显示良好的多态性特征。在表 2中详细列出

了各引物的扩增参数：引物多态性百分率（PPB）介

于 80.00%～100.00%，其中 2398 引物表现出最高的

多态性，为 100.00%，而 2076引物多态性相对较低，

则为 80.00%。全部引物共扩增出 84条清晰条带，其

中 76条具有多态性，总多态性条带比例达 90.48%。

统计分析显示，单个引物平均扩增条带数为 14 条，

平均多态性条带数为 12.67条。各引物的 PIC值分布

在 0.41～0.48（平均 PIC＝0.46），变异幅度较小，表

明 iPBS引物具有较高的多态性。 

3.2  不同地区矩唇石斛居群聚类分析 

基于NTSYS软件的UPGMA聚类分析结果表明

（图 2），32份矩唇石斛种质在遗传距离 0.732处可划

分为 4大类群。第Ⅰ类群包含 13份天等居群种质（T1～

T13）和 1份德保居群种质（D5）；第Ⅱ类群由 9份德

保居群种质（D1～D4、D7～D11）、1 份天等居群种

质（T14）和 1份靖西居群种质（J7）组成；第Ⅲ类群

包括 5份靖西居群种质（J2～J6）和 1份德保居群种

 

M-Marker；T1～J7-编号同表 1。 

M-Marker; T1～J7-Number same as table 1. 

图 1  引物 2373 对 32 份种质资源基因组 DNA 扩增电泳图 

Fig. 1  Electrophoresis of amplified genetic DNA for 32 germplasm resources using primer 2373 

 

  

图 2  矩唇石斛居群树状聚类图 

Fig. 2  Tree clustering diagram of D. linawianum populations 
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质（D6）；第Ⅳ类群仅含 1份靖西居群种质（J1）。聚

类分析显示，种质资源的遗传聚类与其地理来源具有

显著相关性，表现出明显的地理区域特性。 

遗传多样性分析结果显示，32份矩唇石斛种

质间的 Gs为 0.547 6～0.965 5，变异幅度达 0.417 

9，平均相似系数为 0.766 8，表明供试材料具有较

宽的遗传基础。在个体水平上，天等居群 T1 个体

与靖西居群 J4个体间的 Gst最低（（0.547 6），亲缘关

系最远；而德保居群 D1与 D3个体间的遗传相似

系数最高（0.965 5），亲缘关系最近。居群水平的

分析表明，天等居群种质间的 Gs为 0.623 4～0.961 

0，德保居群为 0.659 3～0.965 5，靖西居群则为

0.659 1～0.907 2，进一步证实了不同地理居群间存

在显著的遗传分化。 

3.3  种质及居群间遗传分化 

基于 Popgene软件的遗传多样性分析结果（表 3）

显示，矩唇石斛 3个居群的遗传多样性参数存在一定差

异。在种群水平上，各居群 Na的分布范围为 1.571 4～

1.631 0，均值为1.631 0，Ne为1.337 9～1.411 6，均值为

1.381 6，h为 0.195 0～0.232 9，均值为 0.219 0，

I为 0.291 5～0.344 3，均值为 0.326 7。进一步分析表

明，德保和靖西居群表现出较高的遗传多样性水平，且

两者间多样性水平相近；而天等居群的遗传多样性相

对较低，但与前述 2居群的差异幅度较小（Δh＝0.03～

0.05；ΔI＝0.04～0.05）。这一结果揭示了矩唇石斛不同

地理居群间存在细微但显著的遗传分化特征。 

表 3  矩唇石斛各居群遗传多样性指数 

Table 3  Genetic diversity indices of each population of D. linawianum 

居群 Na Ne h I 

天等 1.571 4±0.497 8 1.337 9±0.385 3 0.195 0±0.204 3 0.291 5±0.289 8 

德保 1.690 5±0.465 1 1.395 3±0.386 0 0.229 1±0.200 6 0.344 3±0.279 9 

靖西 1.631 0±0.485 4 1.411 6±0.404 2 0.232 9±0.209 5 0.344 2±0.294 0 

基于Popgene 1.32软件的遗传结构分析结果表明，

矩唇石斛 3个居群的Ht为 0.281 3，Hs为 0.219 0。Gst

分析显示，居群间遗传变异占总变异的 22.13%，而

居群内遗传变异占比达 77.87%，表明矩唇石斛的遗

传变异主要来源于居群内部，其变异程度约为居群

间变异的 3倍。基因流分析显示 Nm值为 1.759 7

（Nm＞1），证实居群间存在频繁的基因交流，遗传

分化程度相对较低。 

采用Nei’s方法计算的居群间遗传关系参数（（表

4）显示，两两居群间的遗传一致度介于 0.872 5～

0.909 9，均值为 0.894 6，相应的遗传距离范围为

0.094 4～0.136 4，均值为 0.111 6。其中，靖西居群与

德保居群表现出最高的遗传一致度（GI＝0.909 9）和

最低的遗传距离（GD＝0.094 4），表明二者具有较 

表 4  矩唇石斛不同地理居群间遗传一致度与无偏遗传距

离分析 

Table 4  Analysis of GI and GD among different 

geographical populations of D. linawianum 

居群 
相似系数 

天等 德保 靖西 

天等 ****  0.901 4 0.872 5 

德保 0.103 9 **** 0.909 9 

靖西 0.136 4 0.094 4 **** 

对角线上方为遗传一致度（GI），对角线下方为遗传距离（GD）。 

Above the diagonal is GI, below the diagonal is GD. 

近的亲缘关系；而靖西居群与天等居群则显示出最

低的遗传一致度（（GI＝0.872 5）和最大的遗传距离

（（GD＝0.136 4），反映其相对较远的遗传关系。这一

结果进一步证实了矩唇石斛不同地理居群间存在

明显的遗传分化格局。 

3.4  DNA 指纹图谱构建 

经过前期实验筛选，选取出 2076、2246、2272、

2373、2383、2398共 6个引物对矩唇石斛样本基因

组 DNA 进行 iPBS-PCR 扩增，发现 6 个引物均不

能单独鉴别 32份种质，因此，采用引物组合法，选

取各引物扩增多态性较高的 19 个多态位点共同构

建矩唇石斛 DNA 指纹图谱。矩唇石斛 32 份种质

DNA 指纹图谱如图 3 所示。该图谱可有效区分矩

唇石斛种质。 

4  讨论 

iPBS 标记技术是一种基于逆转录转座子的分

子标记技术，它通过在基因组中逆转录转座子插入

位点之间的区域进行扩增，从而检测基因组中的多

态性[10]。该方法不需要预先了解基因组序列信息，

操作相对简便，成本较低，因此在植物遗传多样性

研究中得到广泛应[17-20]。 

矩唇石斛是我国特有的珍稀濒危兰科植物，兼

具重要的观赏和药用价值[21]。在传统中药及广西、

云南等地的民族医药实践中，石斛属植物因其滋阴 
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图 3  基于 iPBS 标记构建的矩唇石斛指纹图谱 

Fig. 3  Construction of fingerprints of D. linawianum based on iPBS markers 

清热、益胃生津的功效而被广泛使用。虽然关于矩

唇石斛专属性药理成分的现代研究相对有限，但作

为石斛属的一员，其潜在的药用价值不容忽视，这

也是对其遗传资源进行保护和深入研究的重要动

因之一本研究利用 iPBS分子标记技术对 32份来自

3 个不同地理居群的矩唇石斛种质资源进行了系统

的遗传多样性分析。结果显示，从 83条候选引物中

筛选出的 6条引物，表现出稳定的多态性，多态性

比率高达 90.48%。这一结果显著高于刘贝宁等[22]采

用 RAPD 标记在观赏春石斛中获得的 63.89%多态

性比率，也优于马佳梅等[23]使用 ISSR 标记对西双

版纳流苏石斛分析得到的 89.74%多态位点百分率，

以及Wahba等[24]应用 AFLP标记对 81种石斛兰样

品检测获得的 78%多态性。通过与其他分子标记技

术的比较分析，证实了 iPBS 分子标记技术在矩唇

石斛居群遗传研究中具有较高的适用性和有效性。 

基于NTSYS软件的 UPGMA聚类分析（图 3）

在遗传相似系数 0.732水平上将 32份矩唇石斛种质

划分为 4 个显著不同的类群。分析结果显示，种质

资源的遗传分化与其地理分布呈现显著相关性[25]，

其中第Ⅰ类群以 13份天等居群种质为主体，仅包含

1份德保居群种质；第Ⅱ类群主要由 9份德保居群种

质构成，同时混杂 1份天等和 1份靖西居群种质；

第Ⅲ类群则以 5份靖西居群种质为主，混有 1份德

保居群种质；而第Ⅳ类群为单独聚类的 1份靖西居

群种质。这种遗传结构不仅表明天等、德保和靖西

3 个居群在遗传上存在显著分化，形成相对独立的

遗传类群，同时也揭示了居群间存在有限的基因交

流现象。已有研究表明，地理距离和环境异质性是

导致植物居群遗传分化的重要因素。对中国南方三

尖杉Cephalotaxus oliveri L.的研究发现，地理隔离和

环境差异共同塑造了其遗传结构[26]。类似地，对蓝扇

棕榈 Brahea armata L.的研究也证实，地理隔离和长

距离基因流动共同影响了其遗传格局[27]。此外，花粉

扩散模式对植物居群的空间遗传结构具有重要影

响[28]，如风兰 Phalaenopsis pulcherrima L.通过花粉

介导的基因流动维持了空间离散亚居群间的遗传

连通性[29]。结合这些研究结果可以推测，矩唇石斛

居群间的遗传分化可能主要源于长期的地理隔离

和生态适应性差异等进化因素。考虑到石斛属植物

普遍具有虫媒异花授粉的繁殖特性，类群间少量混

杂的种质资源很可能反映了通过传粉昆虫介导的

花粉传播所实现的有限基因交流。 

基于 Popgene 1.32软件的遗传结构分析表明，

矩唇石斛具有较高的遗传多样性水平，其遗传变异

主要来源于居群内部（（77.87%），而居群间的遗传变

异仅占 22.13%（Gst＝0.221 3）。这种遗传变异分布

模式暗示该物种在适应环境变化方面具有较大潜

力[30]。基因流分析显示 Nm值为 1.759 7（Nm＞1），

表明居群间存在频繁的基因交流[31]，这种基因流动

不仅有助于维持物种的遗传多样性[32]，还能有效降

低近交衰退的风险。然而，较低的居群间遗传分化

也可能反映出该物种对环境变化的适应范围存在

一定局限性，特别是在面临区域性环境胁迫时可能
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表现出较低的适应性。 

iPBS 标记技术是一种基于逆转录转座子的分

子标记方法，可有效构建 DNA 指纹图谱用于品种

鉴定和遗传多样性分析[33-34]。DNA指纹图谱技术通

过提取个体 DNA 样本，利用 PCR 扩增特定 DNA

序列，经电泳分离和杂交分析获得特异性带型图

谱，在个体识别和亲子鉴定等领域具有重要应用价

值[35]。该技术已在石斛属植物研究中得到成功应

用，如赵秋菊等[36]采用 iPBS引物构建了 35份金钗

石斛种质的 DNA 指纹图谱，崔学强等[37]也利用该

方法完成了 48份石斛兰的遗传分析。本研究选取

6 个多态性引物的 19 个多态位点成功构建了 32

份矩唇石斛种质的 DNA 指纹图谱，各引物组合

均能有效区分不同种质资源。作为具有重要药用

和观赏的珍稀植物，矩唇石斛的遗传多样性研究

和 DNA 指纹图谱的构建，对其资源保护具有重

要意义，通过深入解析该物种的遗传结构特征，

可为制定科学保护策略、防止过度采挖和栖息地

破坏提供理论依据[38-39]。 

本研究为矩唇石斛的后续研究与保护实践提

供了若干重要启示：第一，在方法论上，证实了 iPBS

标记适用于该珍稀物种的快速、高效遗传评估，未

来可应用于更广泛种质资源的鉴定和核心种质库

构建。第二，在保护策略上，较高的居群内遗传多

样性提示，在实施迁地保护（如建立种质圃）时，

应在每个居群内尽可能多地收集不同个体以保存

其遗传潜力；而显著的居群间分化则强调，就地保

护必须覆盖多个具有代表性的地理居群，以维护其

物种水平的进化潜能。第三，在资源利用上，清晰

的遗传聚类与 DNA 指纹图谱为优良种质筛选、品

种权保护和道地性研究奠定了基础。需要指出的

是，本研究的取样策略存在一定局限。所有样品分

别来自 3个县内的单一地理坐标点，虽能在一定程

度上反映点间差异，但未能涵盖各分布县内可能存

在的多种生境与居群变异。因此，本研究结论主要

基于这 3个特定采集点的遗传特征，可视为该物种

遗传背景的初步探索。未来研究应在各分布区内系

统设置更多样化的采样点，结合海拔、微气候等环

境因子，并整合基因组学与代谢组学手段，深入解

析其遗传结构、适应性进化及药用成分形成机制，

从而为该珍稀药用植物的科学保护与可持续利用

提供更全面的理论依据。 
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