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摘要: 近年来, 由于过度采挖和生境片断化, 湖北野生春兰（Cymbidium goeringii）资源正面临着灭绝的危险。本
文采用ISSR分子标记技术对湖北省内的11个春兰野生居群共325个个体的遗传多样性水平及居群遗传结构进行了
研究。11个引物共检测到127个位点, 其中112个为多态位点, 占88.19%。POPGENE分析结果表明: 与其他兰科植
物相比, 春兰具有丰富的遗传变异(在物种水平上, He=0.2628, Ho=0.4037; 在居群水平上, PPL=63.06%, He=0.1945, 
Ho=0.2958)。Nei's遗传多样性分析和AMOVA分析表明 , 各居群间产生了一定程度的遗传分化(GST=0.2440, 
F =0.2207)ST 。居群间一定程度的遗传分化可能是由生境破坏和基因流障碍(Nm=0.8828)引起。UPGMA聚类分析可
知, 与其他居群相比, 恩施地区的5个居群，即巴东（BD）、福宝山（FBS）、宣恩（XE）、毛坝（MB）、来凤（LF）
优先聚成一支, 而大悟(DW)居群单独聚为一支。同时本研究也表明, 虽然春兰自交亲和, 但在自然界中其繁育系
统还是以异交为主。鉴于春兰资源的遗传多样性现状和其相应的居群遗传结构, 我们建议在遗传多样性较高的来
凤(LF)、京山(JS)、大悟(DW)居群设立保护点进行就地保护; 而对资源破坏最为严重的毛坝(MB)和宣恩(XE)居群
要实行迁地保护。 
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Abstract: Wild Cymbidium goeringii (Orchidaceae) plants in Hubei Province have become endangered due 
to over-harvesting and habitat fragmentation in recent years. The genetic diversity of 325 individuals from 11 
populations in Hubei Province was investigated using inter-simple sequence repeat (ISSR) markers. As a re-
sult, 127 bands were amplified by 11 informative and reliable primers, of which 112 were polymorphic loci. 
A relatively high level of genetic diversity was revealed: PPL=88.19%, He = 0.2628, Ho = 0.4037 (at species 
level); PPL = 63.06%，He = 0.1945, Ho = 0.2958 (at population level). A higher level of genetic differentiation 
was detected among populations with Nei's GST analysis and analysis of molecular variance (AMOVA; GST = 
0.2440，FST = 0.2207). Some differentiation may result from habitat fragmentation and barriers to gene flow. 
UPGMA cluster analysis indicated that the five populations from Enshi region (BD, FBS, XE, MB, and LF) 
grouped together, whereas Dawu (DW) population clustered in an isolated clade. The Mantel test showed 
that genetic distance was positively correlated with geographical distance. Furthermore, the results showed 
that a mixed mating system was possibly the main factor influencing the genetic structure of this species. 
These results, combined with other information about C. goeringii, may provide a valuable basis for propos-
ing conservation strategies. In situ conservation will be suitable for Laifeng (LF), Jingshan (JS), and Dawu 
(DW) populations with sufficient genetic diversity, while an ex situ strategy should be taken into considera-
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tion for Maoba and Xuanen populations, where only a few individuals are left.     
Key words: Cymbidium goeringii, wild resource, population genetic structure, conservation 

春兰(Cymbidium goeringii)为兰科兰属多年生
地生植物, 分布于我国陕西南部、甘肃南部、江苏、
安徽、浙江、江西、福建、台湾、河南南部、湖北、

湖南、广东、广西、四川、贵州、云南, 生于湿润
砾石山坡、林缘和灌丛草坡等 , 分布海拔约
300–2,200 m, 在台湾可达到3,000 m。春兰在我国有
悠久的栽培历史, 是我国兰属植物中分布最广、资
源最丰富、选育园艺品种最多的种类之一, 具有很
高的观赏价值和经济价值。 

兰科植物多为珍稀濒危植物, 全世界所有野生
兰科植物均被列入《野生动植物濒危物种国际贸易

公约》的保护范围, 占该公约应保护植物的90%以
上。随着兰花市场的不断扩大, 在利益的驱动下, 
人们对野生兰花资源的过度开采, 使兰花的自然生
境和野生资源遭到了严重的破坏。此外, 因为兰科
植物种子极为细小且不具胚乳, 没有营养物质供发
芽之用, 生长发育完全依赖共生真菌提供营养; 种
子成熟后保持发芽力的时间又很短, 所以在自然状
态下自我繁殖能力较低, 并且其对生长环境的要求
较为苛刻, 因此若盲目开采, 很容易造成物种的灭
绝(郭保香和廖明尧, 2003)。 

湖北地区位于华中腹地, 处于中国植物区系的
核心部分, 东西渗透, 是中国具有东亚特色的生物
多样性最丰富的地区之一。湖北省兰花资源极为丰

富 , 尤其是兰属植物中的春兰和蕙兰(Cymbidium 
faberi) 极具特色, 因此也成为野生兰花资源遭受
破坏的重灾区, 对其加强保护使其能可持续利用迫
在眉睫。 
近年来, 虽然人们已逐渐认识到保护兰科植物

的重要意义, 并开展了初步的保护生物学研究和对
兰科一些重要物种的保护工作, 但大多数保护活动
仍然是在缺乏基本的生物学研究尤其是保护遗传

学研究的情况下进行的(Li et al., 2002), 很难制定
科学合理的保护和抢救措施。虽然欧美和澳大利亚

已对野生兰科植物开展了一些保护遗传学研究

(Case et al., 1998; Ackerman & Ward, 1999; Borba et 
al., 1999; Ehlers & Pedersen, 2000), 但涉及种类不
多。我国目前关于兰科植物的研究主要集中在形态

学、分类学、生理学、孢粉学、区系地理学和繁殖

生物学等方面(陈心启和罗毅波, 2003), 而关于居群
遗传学的研究则很少(Li et al., 2002), 并且对兰科
植物遗传多样性和居群遗传结构的研究绝大多数

是采用等位酶的方法进行(Ackerman & Word, 1999; 
Ehler & Pedersen, 2000), 而采用RAPD和ISSR技术
的报道则很少(Wong & Sun, 1999; Li et al., 2002)。 

近年来, 应用ISSR技术对植物进行遗传多样性
研究已有较多报道(Gilbert et al., 1999; Prevost & 
Wilkinson, 1999; 钱韦等, 2000; Camacho & Liston, 
2001; Xue et al., 2004)，而采用ISSR技术对野生春兰
的遗传多样性和居群遗传结构进行的研究目前尚

少有报道。本研究采用ISSR分子标记技术对湖北省
分布的野生春兰居群进行了研究, 探讨其居群遗传
多样性水平和遗传结构, 为科学合理地保护和利用
现有的野生春兰资源提供理论依据和技术支持。 

1  材料和方法 

1.1  植物材料 
研究材料采集于湖北的京山、大悟、房县、随

州、通山、阳新、恩施等地(图 1), 共计 11个居群, 325
个样本。调查过程中，对于个体数大于 30 株的居
群就按照均匀分布、随机取样的原则进行采样，而

对于个体数少于此数的居群进行全部个体采样。采

集新鲜叶片，记录各居群的生境、海拔、经纬度(表
1), 所有样本均在中国科学院武汉植物园进行迁地
保存。 
1.2  基因组DNA提取 
采用改良的CTAB法(Doyle & Doyle, 1987)提

取基因组DNA, 用0.8%的琼脂糖凝胶电泳检测其
质量, 并在紫外分光光度计(Brim-IOA-0004)下检测
其浓度, 最后稀释标定到10 ng/µL,放入–20℃冰箱
里储存备用。 
1.3  引物筛选与PCR扩增 
所用引物参照加拿大哥伦比亚大学UBC公司

公布的第9套ISSR引物序列(http://www.biotech.ubc. 
ca/services/naps/primers/Primers.pdf), 由上海博亚生
物技术有限公司合成。每个居群各选取2个DNA模 
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图1  春兰的取样分布图
Fig.1 Map showing loca-
tions of the 11 sampled 
Cymbidium goeringii 
populations from Hubei 

 
 

 
 

表1  湖北野生春兰取样居群分布的生境、海拔、经纬度及采样数 
Table 1  Habitat, altitude, longitude, latitude, and sample size of Cymbidium goeringii populations from Hubei 
居群 
Population 

生境 
Habitat 

海拔

Altitude(m) 
经度 

Longitude 
纬度 

Latitude 
采样数 

Sample size 
京山 JS 松树与栎树混交林 

Mixed forest of pine and robur 
400  113°09′ E 31°17N 32 

大悟 DW 松树林 Pine forest 110  114°06′ E 31°24′ N 31 

房县 FX 栎树林 Robur forest 1,340  110°37′ E 31°52′ N 42 

随州 SZ 松树林 Pine forest 360  113°06′ E 31°48′ N 41 

通山 TS 竹林 Bamboo forest 190  114°36′ E 29°44′ N 48 

阳新 YX 松树与栎树混交林 
Mixed forest of pine and robur 

200  115°18′ E 29°45′ N 50 

福宝山 FBS 松树与栎树混交林 
Mixed forest of pine and robur 

1,000  108°27′ E 30°13′ N 20 

巴东 BD 松树林 Pine forest 983  110°16′ E 31°01′ N 15 

来凤 LF 松树与栎树混交林 
Mixed forest of pine and robur 

759  109°23′ E 29°30′ N 26 

宣恩 XE 松树与栎树混交林 
Mixed forest of pine and robur 

860  109°30′ E 30°01′ N 12 

毛坝 MB 松树与栎树混交林 
Mixed forest of pine and robur 

794  109°03′ E 30°02′ N  8 

 

 
板在15 µL的反应体系中进行扩增筛选, 从70个引
物中选取了11条扩增条带清晰、重复性好的引物(表
2)用于全部11个居群样本分析。 

PCR 扩 增 反 应 在 PTC-200(MJ Research, 
USA)PCR仪上进行, 经过比较和优化确定最佳的
ISSR扩增条件为15 µL的反应体系, 内含1×Buffer, 

0.2 mmol/L dNTPs (Takara Biotec.), 2.0 mmol/L 
MgCl2, 0.2 µmol/L 引物, 0.3 U Taq DNA聚合酶
(Fermentas, Lithuania), 20 ng模板DNA。PCR扩增程
序为94℃预变性2.5 min; 之后进行35个循环: 94℃
变性45 s, 48–58℃退火 (退火温度随引物而定, 见
表2) 45 s, 72℃延伸2 min; 循环结束后72℃延伸5 
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min。 
1.4  产物检测 
扩增产物用1.0×TBE配制的1.5%琼脂糖凝胶电

泳分离, 溴化乙锭染色, 在240 V电压下电泳1 h, 
Marker用100 bp DNA ladder (Takara Biotec.)。电泳
结束后在凝胶成像系统(Alpha Innotech Corpora-
tion)中观察、记录、保存图像。 
1.5  数据统计分析 
按照电泳图谱中同一位置上DNA带的有无进

行统计, 有带的记为“1”, 无带的记为“0”, 仅记录
清晰、稳定且长度在300–1,100 bp范围内的扩增带, 
形成 0/1矩阵图输入计算机。应用 POPGENE 
1.31(Yeh et al., 1999)软件在假定种群处于
Hardy-Weinberg平衡状态下, 对全部居群和各单个
居群分别进行遗传参数分析, 分别计算了多态位点
百分率(PPL)、观测等位基因数(Ao)、有效等位基因
数(Ae)、Nei’s(1973)基因多样性指数(He)、Shannon
信息指数(Ho)、群体总基因多样性(Ht)、群体内基因
多样性 (Hs)、群体间的遗传分化系数 (GST)、
Nei’s(1978)遗传距离(D)和遗传一致度(I)。根据Nei’s
遗传距离, 利用NTSYS-pc 2.1(Rohlf, 2000)软件对
居群进行UPGMA聚类分析。采用ARLEQUIN 
2.0(Schneider et al., 2000)软件对居群间和居群内的
遗传变异进行分子变异分析(AMOVA)。另外，研究
还进一步利用TFPGA(Miller,1997)软件对Nei’s无
偏差预期杂合度(h)(Nei,1978)和Wright的基因分化
系数(ΦST)(Weir & Cockerham, 1984)进行了统计计
算; 居群间的基因流通过公式Nm = (1–FST)/4FST间

接推算。 

2  结果 

2.1  物种和群体水平的遗传多样性 
11条引物共检测到127个位点(每条引物产生

9–16个位点), 其中112个位点是多态的。在物种水
平上，多态位点百分率为88.19%，Nei’s基因多样性
指数(He)为0.2628，Shannon信息指数(Ho)为0.4037。
居群水平上的多态位点百分率在42.52–75.59%之
间, 平均为63.06%, 最高的是京山（JS）和通山(TS)
居群, 最低的是毛坝(MB)居群。居群的Nei’s基因多
样性指数在 0.1500–0.2355之间 , 平均为 0.1945; 
Shannon信息指数在0.2245–0.3568之间 , 平均为
0.2958, 两者大小与居群多态位点百分率的大小趋
势基本一致(表3)。 
2.2  居群间遗传分化程度的比较分析 

POPGENE分析结果表明, 居群间遗传分化系
数(GST)为0.2440, 表明居群间具有一定水平的遗传
分化。AMOVA分析结果进一步表明了类似的情况
（表4），居群间的遗传变异占总遗传变异的22.07% 
(P﹤0.001)。另外, 用TFPGA计算Wright的基因分化
系数Φ ＝0.2296, 此结果与用ST POPGENE、AMOVA
进行分析的结果相一致。其中毛坝居群和来凤居群

间的遗传分化系数最低, 福宝山居群和巴东居群间
的遗传分化系数最高。根据公式Nm = (1–FST)/4FST计

算居群间的基因流Nm = 0.8828。 
2.3  聚类分析  

根据Nei’s遗传距离(D)和遗传一致度(I), 用 
 

 
表2  对春兰11个居群325个个体进行扩增的ISSR引物 
Table 2  ISSR primers used for generating ISSR markers from 325 individuals of 11 Cymbidium goeringii populations 

引物 
Primer 

序列(5'—3') 
Sequence 

退火温度(℃) 
Annealing temperature 

统计位点数 
No. of bands scored 

多态位点数 
No. of polymorphic bands 

807 (AG)8T 52.3 16 16 
811 (GA)8C 48.0 14 13 
812 (GA)8A 54.0 13 13 
817 (CA)8A 52.3  9  7 
818 (CA)8G 54.0 13 10 
825 (AC)8T 50.8  9  8 
827 (AC)8G 50.8 10  9 
829 (TG)8C 58.0 11 10 
834 (AG)8YT 55.4 10  9 
835 (AG)8YC 48.0  9  7 
840 (GA)8YT 48.0 13 10 

Y=(C,T) 
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表3  春兰居群的遗传多样性 
Table 3  Genetic diversity of Cymbidium goeringii populations 

居群 
Population 

观测等位 
基因数 Ao

有效等位 
基因数 Ae

Nei’s基因多 
样性 He

Shannon信 
息指数 Ho

多态位点 
百分率 PPL(%)

京山 JS 1.7559 1.3643 0.2186 0.3363 75.59 

大悟 DW 1.7087 1.3492 0.2095 0.3206 70.87 
房县 FX 1.5906 1.2913 0.1740 0.2653 59.06 
随州 SZ 1.6772 1.3124 0.1892 0.2920 67.72 

通山 TS 1.7559 1.4002 0.2355 0.3568 75.59 

阳新 YX 1.7323 1.3958 0.2334 0.3528 73.23 

福宝山 FBS 1.5984 1.3275 0.1943 0.2940 59.84 
巴东 BD 1.5276 1.2830 0.1678 0.2548 52.76 
来凤 LF 1.6850 1.3555 0.2116 0.3220 68.50 
宣恩 XE 1.4803 1.2579 0.1546 0.2350 48.03 
毛坝 MB 1.4252 1.2617 0.1508 0.2245 42.52 

居群水平 Population level  1.6306 1.3272 0.1945 0.2958 63.06 

物种水平 Species level 1.8819 1.4325 0.2628 0.4037 88.19 
Ao, Observed number of alleles; Ae, Effective number of alleles; He, Nei's gene diversity; Ho, Shannon's information index; PPL, Percentage of poly-
morphic loci. 
 
 
 
表4  居群间和居群内分子变异的AMOVA分析结果 
Table 4  Analysis of molecular variance (AMOVA) within and among populations  

变异来源 
Source of variation 

自由度 
df 

变异组分 
Variance component 

总变异百分率(%) 
Percentage of total variance 

P﹡ 

居群间 Among populations  10  4.05732  22.07 <0.001 

居群内 Within population 314 14.33094 77.93 <0.001 

总计 Total 324 18.38827   

* P值表示比观察值的变异大的概率，这个概率是通过把居群中的样本经过1,023次随机排列改变计算得到的 
*P-values are the probabilities of having a more extreme variance component than the observed values alone. Probabilities were calculated by1,023 
random permutations of individuals across populations. 

 
 

NTSYS-pc 2.1对11个居群进行UPGMA聚类分析的
结果见图2。从图中可以看出, 房县(FX)居群和随州
(SZ)居群的遗传距离最近, 首先聚在一起; 恩施地
区的5个居群（巴东（BD）、福宝山（FBS）、宣恩
（XE）、毛坝（MB）、来凤（LF））在与其他居群
相聚之前优先聚为一支; 而大悟(DW)居群与其他
各居群的遗传距离均较大, 最后才与其他居群聚
类。为研究距离对春兰遗传结构的影响, 我们对各
居群间的地理距离和遗传距离进行了Mantel检验, 
结果表明, 居群间的地理距离和遗传距离之间没有
显著相关性(r = 0.25093, P = 0.9704)。 

3  讨论   

3.1  春兰的遗传多样性 
与其他兰科植物在RAPD水平上的遗传多样性

相比 , 春兰的遗传多样性 (PPL = 88.19%, He = 
0.2628)比高斑叶兰  (Goodyera procera) (PPL = 
97%, He = 0.293) (Wong & Sun, 1999)稍低, 而高于
硬叶兜兰  (Paphiopedilum micranthum) (PPL = 
71.6%, He = 0.217) (Li et al., 2002)、麻栗坡兜兰
(Paphiopedilum malipoense) (PPL = 49.5%, He = 
0.1174) (Li et al., 2002)、独花兰 (Changnienia 
amoena) (PPL = 76.5%, He = 0.1941) (Li et al., 
2002)。由此可以看出, 春兰的遗传多样性整体水平 
还是比较高的。 
一般而言, 广布种比狭域分布的物种具有更高

的遗传多样性(Hamrick et al., 1991)。春兰为多年生
草本地生植物, 广泛分布于我国大部分地区, 日本
和朝鲜也有。春兰丰富的遗传多样性与其能依靠假

鳞茎行无性繁殖有关。有性繁殖可以产生杂合的子 
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代, 再通过杂合个体的无性繁殖将这些杂合基因位
点固定下来并维持其丰富的遗传多样性。形态多样

性是遗传多样性的表现形式之一。春兰的形态性状

表现出极高的多样性, 从植株高矮到叶色、叶形、
花色、瓣形等都表现出很大变异, 这些变异表现在
不同的“艺”上, 如“叶艺”、“花艺”等, 特别是花的唇
瓣变异最大, 且这些变异不仅存在于居群间而且存
在于居群内。 
遗传变异的产生原因是多方面的, 诸如有性生

殖、体细胞突变、选择、基因流、遗传漂变及环境

的影响。春兰是兼性生殖, 异花授粉产生新的基因
组合, 但是其种子在自然条件下发芽率很低, 成苗
更难, 因此有性生殖的几率很小, 但它仍是产生遗
传变异的主要因素。高等植物的体细胞突变是很普

遍的, 在有性生殖非常缺乏的植物中, 体细胞突变
可能是主导遗传变异的一个主要因素(康明和黄宏
文, 2002), 因此我们推测体细胞突变可能是增加春
兰遗传多样性的一个因素之一。 
湖北春兰居群间的生境差异较大 , 海拔从

190–1,400 m, 随着海拔的升高, 气候、植被、土壤
等也呈现明显的垂直变化, 因而造成11个居群间的
遗传多样性水平也存在较大差异。其中, 毛坝（MB）
居群的遗传多样性水平最低, 这可能与样本数量较
少、生境片断化有关。野外调查时毛坝(MB)居群的
资源破坏最为严重, 只采集到8个样本。京山(JS)居
群和通山(TS)居群因生境较为复杂、样本数量较多, 
因而具有相对较高的居群遗传多样性水平。 
3.2  春兰居群的遗传分化与基因流 

Bussell (1999)曾对35个物种的RAPD分析结果 

 
进行了总结, 发现29个远交
遗传变异中平均占19.3%(G
种的平均GST为0.625。尽管
物学方面的确切证据, 但一
本研究中春兰的居群间遗传

显然远低于近交物种的水平

均值。春兰的这种遗传结构

异交为主的混交类群。Hog
Wong和Sun(1999)的研究均
体遗传结构式样与等位酶很

交物种的平均遗传分化程度

1999)相比, 春兰的遗传分化
同样靠风力传播种子的兰

Orchis palustris(GST = 0.17)(
兰属的 Cypripedium calce
1993)。 
影响居群间遗传结构

统、分布范围、花粉和种子

种遗传结构的形成可能有以

(1) 植物居群间的基因
孢子、植株个体以及其他携

介进行的, 其中花粉和种子
主要的基因流(李海生和陈桂
便可以借助风和水传播较

少几十公里的地理阻隔仍

长距离的传播过程中也可

使在适宜的环境中如果没

是不能萌发, 因此空间隔

迁入是造成居群间遗传分化
图2  居群间Nei’s遗传距离
的UPGMA聚类图 
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for 11 Cymbidium goeringii 
populations based on Nei's 
genetic distance  
 

物种的居群间变异在总

ST=0.193), 而6个近交物
目前还缺乏春兰繁育生

般认为它为远交物种。

分化程度(GST = 0.2440)
, 而高于远交物种的平
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bin和Peakall(1999)以及
表明, RAPD所揭示的群
相似。由此, 与其他远
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Scacchi et al., 1990)和杓
olus(GST = 0.19)(Case, 
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流是借助于花粉、种子、

带遗传物质的物体为媒

扩散是自然植物种群最

珠, 2004)。春兰种子即
远距离, 但是要跨越至

然很困难, 而且种子在

能已经丧失了活力, 即

有某种真菌的帮助也还

离和缺乏有效新个体的

的一个原因。另外，春
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兰主要靠飞行能力弱的昆虫(蜂、蝇等)传粉, 且居群
间的地理距离(最小为42.798 km)普遍较大, 因而阻
碍了居群间的基因交流。在聚类图中（图2）, 每个
居群的个体各自聚在一起, 只有个别个体与其他居
群聚在一起, 也说明了这一点。 

(2) 根据我们的野外调查和统计, 春兰的生境
正受到严重的人为干扰, 大部分春兰居群的规模很
小, 个体在居群中零星分布, 同时人为的采集又加
剧了这一过程, 因此由于滥采滥挖、毁林开荒等原
因导致兰花适宜生存的生境不断萎缩和退化及其

生境片断化也是导致居群间产生较大遗传分化的

一个重要原因。 
(3) 春兰居群间的基因流为0.8828。Slatkin 

(1985)认为, 当Nm<1时, 基因流就不足以抵制居群
内因遗传漂变而引起的居群分化。因此遗传漂变也

可能成为形成春兰居群间较大遗传分化的因素。 
Mantel检验结果表明, 春兰居群的遗传距离与

地理距离之间没有显著相关性。居群UPGMA聚类
分析结果（图2）表明: 随州(SZ)居群和房县(FX)居
群的遗传距离最近, 首先聚在一起, 实际上随州与
房县相距二百多公里而与京山(JS)相距仅五十多公
里, 这反映了遗传距离和地理距离之间不呈显著相
关。恩施地区的5个居群聚在一起, 而与其他居群分
开, 这反映了遗传距离与地理距离之间又存在一定
的相关性；同时也与恩施独特的地理特征和气候类

型有关：恩施位于鄂西南山区中部, 地势四周高中
间低, 属亚热带季风性湿润气候, 降雨充沛、终年
湿润、雨热同期, 这也是造成恩施居群有别于其他
地方居群的一个重要原因。 

另外, 从聚类图中还可以看出, 大悟(DW)居群
单独成为一支并处于整个分支的外围。尽管大悟

(DW)居群与其他居群的生境相比并无特别之处, 
但很明显大悟(DW)居群与其他居群的遗传距离
较大, 与其他居群的遗传分化程度也较高, 这是
否是由大别山区独特的生态因子所导致, 还是由
于其他因素或机制的影响, 还有待于进一步研究
探讨。 
3.3  野生春兰资源的保护 
物种的遗传多样性水平在一定程度上体现着

这个物种适应环境的能力, 制约着物种适应性进化
的水平, 同时物种的遗传多样性水平可以为其现状
和保护价值的评估以及迁地保护提供非常重要的

信息(Hogbin & Peakall, 1999; Bawa & Ashton, 1991; 
Hamrick & Godt, 1996)。本研究结果表明, 春兰的遗
传多样性水平较高, 居群间形成了一定程度的遗传
分化, 因此我们推测野生春兰资源遭受严重破坏的
原因主要是最近的人为滥采滥挖造成的生境破坏

和居群片断化。针对这种现状结合其遗传多样性及

遗传结构特点, 我们提出了以下几点保护策略: (1)
遗传多样性较高的来凤(LF)、京山(JS)、大悟(DW)
居群破坏较为严重, 野生资源已所剩无几并且很难
见到幼苗, 因此对这些地方的保护显得尤为紧迫。
建议在这三个地区建立自然保护区、保护小区或保

护点, 加强其原生境的保护, 禁止滥采滥挖。由于
这些居群的遗传基础较好, 若采取有效的保护, 居
群是可以维持自然更新的。(2) 在生境破坏严重或
受到过大的商业采集压力的地区, 迁地保护是其唯
一可行的保护措施。毛坝（MB）、宣恩(XE)居群
由于采挖现象特别严重, 分布区内仅见少量的幼苗
零星散生, 甚至还看到采挖后被遗弃的春兰植株, 
因此对这两个居群的保护只能采取迁地保护策略。

同时, 对这两个地区的生境也应该采取必要的保
护, 比如进行定期的封山, 促进其幼苗更新和野生
居群的恢复。(3) 鉴于房县(FX)居群的资源相对丰
富而遗传基础相对薄弱, 可以考虑设立一些保护点
同时作为迁地保护基地, 适当地引进京山(JS)、大悟
(DW)等居群的个体或后代以增加其遗传多样性。 
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