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芍药属植物分子水平遗传多样性研究进展

于晓南 季丽静 王 琪
( 北京林业大学园林学院，国家花卉工程技术中心)

摘要 : 芍药属植物种质资源丰富，种及品种繁多，具有重要的观赏价值和药用价值。从分子水平上系统论述了芍药

属中种质资源较为丰富的牡丹组与芍药组的遗传多样性研究进展，认为: 种源不同是造成芍药属遗传差异的最主

要因素; 在种源一致的前提下，其遗传多样性与部分形态特征尤其是花色、花型、株高存在很大的相关性。所有分

子标记技术与 DNA 序列分析所得的研究结果差异很大，但可以肯定的是: 基于形态学分类将牡丹组划分为 2 个亚

组是完全合理的; 研究者大多“重牡丹而轻芍药”，使得在分子水平上对芍药组植物遗传多样性的研究还是不够深

入。今后须综合利用多种遗传标记及序列分析手段，加快芍药属全基因组序列的开发与各种新型标记方法的探索

应用。同时，对芍药属植物遗传多样性研究趋势进行了展望，以期为该属植物的资源保护与利用提供科学借鉴。
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Germplasm resources are rich and the species and the varieties are wide in Paeonia L．，which is of
important ornamental and medicinal value． This paper systematically discusses the research advances in
genetic diversity of Paeonia Sect． Moutan DC and Sect． Paeonia， which contain relatively rich
germplasm resources from the level of DNA molecular． It was suggested that different provenances were
the main factor contributing to the genetic differences in Paeonia; genetic diversity had a great correlation
with flower color，flower type and plant height only on the premise of consistent provenance． All the
research results were widely different by molecular markers and DNA sequence analysis，but it could be
sure that dividing Sect． Moutan into two subsections was perfectly reasonable; most researchers paid more
attention to P． suffruticosa than to P． lactiflora，as a result，research activities on genetic diversity in
Sect． Paeonia were still not deep-going enough． Henceforth，we must utilize comprehensively various
genetic markers and sequence analysis to accelerate the development of whole genome sequences in
Paeonia，and further the exploration and application of all kinds of new marker methods． Meantime，the
advance research direction of genetic diversity in Paeonia was presented，which will undoubtedly provide
scientific references and information on the conservation and utilization of Paeonia resources．
Key words Paeonia L． ; molecular marker; genetic diversity

芍药属( Paeonia L． ) 共分为 3 个组，即牡丹组
( Sect． Moutan) 、芍药组( Sect． Paeonia) 和北美芍药
组( Sect． Onaepia) ［1］，该属包括大约 35 个野生种。
牡丹组所有种皆为我国特有［2］，根据最新的分类研

究成果［2
--3］，可将牡丹组分为 9 个种，广泛分布于我

国云南、西藏、陕西、安徽等地。芍药组是芍药属中
分布范围最广、种类最多的组，包括 22 个种，分布从

亚洲温带最东部的日本至欧洲最西部的葡萄牙和

非洲西北部的摩洛哥，向南至我国云南的宁南，北

缘进入北极圈。北美芍药组仅包括两个种，全部分
布于北美西部［4］。我国是芍药属植物的自然分布
中心和多样化中心，其悠久的栽培历史极大丰富了

芍药属种质资源; 但由于其遗传背景复杂、亲缘关
系模糊、品种混淆等问题［5］，使得育种工作受到了
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很大限制。
近半个世纪以来，随着育种工作的不断深入，

对于芍药属种质资源遗传多样性的研究已经引起

了研究者们广泛的关注，尤其是在分子水平上取得

了一些可喜的研究成果。由于北美芍药组包含种
类太少、栽培起步较晚，研究颇少，故本文从分子水
平对芍药属中种质资源较为丰富的牡丹组与芍药

组植物进行了遗传多样性概述，为该属植物的资源

保护与利用提供科学参考。

1 牡丹组分子水平遗传多样性研究

目前，牡丹组分子水平遗传多样性研究已广泛

深入到牡丹种间、种及品种间和品种间，主要应用
的是分子标记技术和 DNA 序列分析。其中，分子标
记技术主要有 RAPD ( random amplified polymorphic
DNA，随 机 扩 增 多 态 性 DNA ) 、AFLP ( amplified
fragment length polymorphism，扩增片段长度多态
性) 、ISSR( inter-simple sequence repeat，锚定 SSR 间
隔标记) 、SSR ( simple sequence repeat，简单重复序
列) 等，序列分析包括 nrDNA ( nuclear ribosomal
DNA ) 的 ITS ( internal transcribed spacer ) 序 列、
cpDNA ( chloroplast DNA ) 基 因、Adh ( alcohol
dehydrogenase ) 基 因、GPAT ( glycerol-3-phosphate
acyltransferase) 基因等。DNA 水平的多态性是造成
遗传多样性的根本因素，分子标记和 DNA 序列分析
即是以 DNA 的多态性为基础，直接检测其遗传变异
的研究手段，它们具有准确、直观且不受环境等外
界因子干扰等显著优点。
1. 1 野生种分子水平遗传多样性

RAPD 标记因其技术简单，对所需设备要求低，

只要少量的 DNA 样品就能显示出大量的遗传多样
性而被最早应用于牡丹遗传分析的各个方面。裴
颜龙等［6］最初用 RAPD 标记技术探讨紫斑牡丹( P．
rockii) 和矮牡丹( P． jishanensis) 的遗传多样性，结果
表明，该标记技术对检测种群与居群间的多态性是

完全适用的，紫斑牡丹与矮牡丹亲缘关系非常接

近。之后，邹喻苹等［7］进一步采用 RAPD 技术对 7

个野生种 15 个居群进行了牡丹组种内和种间遗传
关系的分析。10 个引物共获得 121 个多态性位点，
UPGMA 法构建的树系图表明，供试的 7 个种能很好
地分开，种内相似性系数高达 0. 9。该研究结果与
洪德元等［2］前期根据形态性状对该组所做的分类

处理基本吻合。

虽然 RAPD 技术用于牡丹的基因组分析是灵敏
而有效的工具，但其可重复性较差，已渐渐被一些

新的标记方法所替代。袁涛［8］利用 AFLP 标记对 7

个野生种进行多态性分析，表明野生牡丹遗传多样

性极高，供试的 7 个野生种被分为 2 大类群，革质花
盘亚 组 的 矮 牡 丹、紫 斑 牡 丹、四 川 牡 丹 ( P．
decomposita) 和杨山牡丹( P． ostii) 聚为一类，黄牡丹
( P． delavayi var． lutea ) 、狭叶牡丹( P． potaninii ) 和
大花黄牡丹( P． ludlowii) 聚为一类，并认为将牡丹
组划分为 2 个亚组是合理的。

近年 来，随 着 牡 丹 组 SSR 引 物 的 相 继 开
发［9

--11］，SSR 标记技术已被证实对芍药属亲缘关系、

遗传多样性与品种鉴定、种质资源的利用和保护等
方面都有重要的意义。Yuan 等［12］采用 22 个形态
性状、3 个 cpDNA 和 14 个 SSR 分子标记方法探索
延安牡丹( P． yananensis) 、矮牡丹、紫斑牡丹的亲缘
关系，结果表明，延安牡丹从形态上已区别于矮牡

丹和紫斑牡丹，3 个 cpDNA 片段( petB-petD，rps16-
trnQ，bA-trnH) 显示延安牡丹与矮牡丹亲缘关系较
为接近，结合 SSR 分析，证实延安牡丹是以矮牡丹
为母系亲本，紫斑牡丹为父系亲本经杂交起源的。

本研究首次提出了通过利用形态学、母系遗传的
cpDNA 并结合微卫星标记，是一种研究植物杂交机
制的强有力的新方法。

由于 SSR 标记需要设计特定的引物，在牡丹组
研究中受到了一定的限制，各种基于 SSR 的标记方
法层 出 不 穷，应 用 于 牡 丹 的 主 要 有 EST-SSR
( expressed sequence tag-ssr，表达序列标签微卫星) 、
ISSR、nSSR ( nucleus ssr，核 微 卫 星 ) 、cpSSR
( chloroplast ssr，叶绿体微卫星) 等。目前，基于牡丹
EST 信息建立 SSR 标记是一种有效而可行的方法，
有助于牡丹遗传多样性分析及基因组学方面的研

究［13
--14］。Hou 等［15］根据 EST 序列分析设计出 10

对新的 EST-SSR 引物并应用于 2 大种群 45 个牡丹
品种，结果表明，每对引物等位基因位点数的变化

从1 ～ 4不等，期望杂合度从0. 208 7到0. 658 1不等。

这些引物在杨山牡丹、紫斑牡丹和矮牡丹之间均扩
增成功。该研究为今后进一步的品种鉴定、遗传图
谱构建及分子标记辅助育种等提供便利条件。
Zhang 等［16］采用 7 对核微卫星( nSSR ) 、6 对叶绿体
微卫星( cpSSR) 标记显示了滇牡丹( P． delavayi) 居
群内中等水平的遗传多样性，该研究还证实这些标

记同样适用于大花黄牡丹的扩增。 ISSR 标记同样
证实滇牡丹并不濒危［17

--18］，该研究结果与在形态多

样性和核型多样性的分析一致［19］。研究还发现，滇
牡丹不同花色组及类型间存在基因交流，亲缘关系

主要与花色、株高差异程度有关［18］。另外，利用花
色素组成作为标记［20］对牡丹的研究也得到了基于

形态学的分类是完全合理的结论。
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随着测序技术的日渐成熟，DNA 序列分析技术
也被很好地运用到牡丹组遗传多样性研究中。最
早开展基因序列分析研究的是 Sang 等［21］，对芍药
属 33 个种 nrDNA 的 ITS 序列进行了测定，发现了网
状进化问题。为了进一步探索其系统发育关系，
Sang 等［22--25］、Ferguson 等［26］又进行了一系列种间
关系的探索研究，并且指出，多序列( ITS、Adh1A、
matK、psbA-trnH and trnL ( UAA ) -trnF ( GAA ) of
cpDNA 等) 分析所得到的系统进化树比单序列分析
得到的能更好地建立芍药属种间关系。该结论与
形态学和人工杂交所得的结果相一致; 但遗憾的

是，其所涉及到的野生种仅包括紫斑牡丹、滇牡丹、
四川牡丹和矮牡丹 4 个，且未能很好地解决这 4 个
种的关系。Tank 等［27］随后对 19 个种群内代表 13

个芍药属植物的核编码叶绿体表达的单拷贝 GPAT
基因进行了扩增、克隆和测序，得到了分辨良好、自
展值较高的基因树，证明了紫斑牡丹和四川牡丹的

关系比矮牡丹更加接近，同时也表明利用单拷贝核

基因对研究植物的系统进化非常有利。林启冰
等［28］通过结合前人的研究成果测定了牡丹组 7 个
种 10 个野生居群的全部 Adh1A、Adh1B 和 Adh2 基
因序列，构建了牡丹组全部 8 个种的 Adh1A、Adh1B

和 Adh2 基因树，同时进行了这些序列的合并分析。
研究结果表明，牡丹组 8 个种分为 2 个自展值达
90%以上的单系分枝，分别对应传统形态划分的革
质花盘亚组和肉质花盘亚组，滇牡丹和大花黄牡

丹、银屏牡丹( P． suffruticosa ssp． yinpingmudan) ( 巢
湖) 和杨山牡丹、矮牡丹和卵叶牡丹( P． qiui) 以及
紫斑牡丹和四川牡丹各种之间有更近的亲缘关系。
Adh 基因树上显示，银屏牡丹巢湖居群与杨山牡丹
种间关系较为接近，其嵩县居群与卵叶牡丹也有一

定的关系; 但由于牡丹组 Adh 基因树分辨力不高，
因此这 3 个种间的紧密关系也值得进一步探索。迄
今为止，在分子水平上对牡丹组野生种间亲缘关系

最为全面的报道是赵宣等［29］对牡丹组来自于 15 个
居群包括所有野生种的 GPAT 基因片段进行的
PCR-RFLP 分析和测序研究，建立了很高自展值支
持、分辨良好的牡丹组种间关系基因树，滇牡丹和
大花黄牡丹聚为 1 支( 99%以上) ，其余 6 个种聚为
另 1 支( 自展值 100% ) 。在这 6 个种中，紫斑牡丹
和四川牡丹聚为 1 支，其余 4 种构成 1 个单系群，其
中矮牡丹和卵叶牡丹聚为 1 支，银屏牡丹和杨山牡
丹聚为 1 支。该研究结果与基于形态学性状的系统
发育关系［30］和其后来基于多基因序列和形态性状

方面的研究［31］以及 Adh 基因序列研究［28］结果基本
一致。随后，自 Hebert 等［32］首次提出 DNA 条形码

技术后，周世良研究组采用该最新技术对牡丹组 37
份个体的物种问题进行了澄清［33］，利用来自叶绿体

基因组的 4 个 DNA 片段 ( ndhF、rps16-trnQ、trnL-F
和 trnS-G) 分析了该分类群的系统发育关系，探讨了
组内进化谱系和分类学上所命名的物种之间的关

系。结果表明，叶绿体基因与核基因所揭示的包括
卵叶牡丹、四川牡丹、杨山牡丹、矮牡丹和紫斑牡丹
等在内的进化线与形态分化所建立的物种限定不

完全一致。
1. 2 野生种与品种的分子水平遗传多样性
牡丹野生种与品种的遗传多样性主要集中在

探讨它们之间的亲缘关系远近。AFLP 和 RAPD 技
术结合［8］得出了革质花盘亚组各种与中国栽培牡

丹的关系与其在形态学与孢粉学方面所做的结论

基本一致。孟丽等［34］通过 RAPD 技术表明革质花
盘亚组的野生类群与栽培品种间有较近的亲缘关

系，其中亲缘关系最近的是杨山牡丹，最远的是矮

牡丹; 然而这与蛋白质数据［35］ 和花粉形态学分

析［36］的结论并不完全一致。而荧光标记 AFLP 技
术却证明矮牡丹和卵叶牡丹有较近的亲缘关系［37］。

该研究还表明，株高并不是决定遗传聚类划分的唯

一因素，但在其他性状差别不大时，株高相近的品

种间亲缘关系相对较近。王佳［38］通过 AFLP 标记
对杨山牡丹和江南地区牡丹品种的遗传多样性和

起源进行研究，结果表明，地理距离与遗传距离之

间不存在明显相关性。江南牡丹的可能起源影响
最大的是中原牡丹，其次是西南和西北牡丹品种。
杨山牡丹与江南牡丹品种的起源也有一定的关系。
SRAP( sequence-related amplified polymorphism，相关
序列扩增多态性) 标记［39］显示: 野生种滇牡丹和大

花黄牡丹关系接近，与其他牡丹品种的关系都较

远，而杨山牡丹与所有品种的关系都较近。
除此之外，研究者们对牡丹组野生种与品种的

杂交子代也作了一系列探索。索志立等［40］利用
ISSR 标记技术构建了以杨山牡丹为母本、牡丹品种
‘赵粉’和‘紫二乔’为父本进行人工杂交的亲子代
DNA 指纹图谱，并在杂交后代中检测到了分别来自
双亲的特征带。利用相同的方法［41］，又获得了紫斑
牡丹与牡丹种间杂交亲子代的指纹图谱，从 DNA 水
平上证实了紫斑牡丹确实参与了中国栽培牡丹品

种的起源。杂交子代不仅遗传了亲本的特征，有的
还产生了变异［42］。
1. 3 品种的分子水平遗传多样性
牡丹组品种因划分为多个品种群［43］，花型丰

富、花色多变，其核心种质具有丰富的遗传多样
性［44］。Hosoki 等［45］首先对 19 个中国牡丹品种的
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亲缘关系进行了 RAPD 分析，筛选的 11 条引物组合
共产生 92 个多态性位点，相似性系数为 0. 722 ～
0. 928，供试品种经聚类后分为 4 组; 但该结果与基
于花型［46］与花色［47］的分类结果不完全相同。陈向
明等［48

--49］分别对 7 种花色系的 35 个牡丹品种进行
RAPD 分析探讨其丰富的遗传多态性，并且首次提
出产地来源较花色对牡丹品种亲缘关系的影响更

为突出。苏雪等［50］采用 RAPD 标记技术对甘肃栽
培紫斑牡丹品种的分类进行了研究，筛选的 10 个引
物产生的位点中共有 114 个具有多态性。聚类分析
表明，楼子类品种大部分表现出很高的遗传相似

性，但遗传距离与各色系间却没有明显的相似性。
ISSR 标记分析证实遗传关系的划分与花型和花色
之间没有相关性［51］。不仅如此，AFLP 技术也证实
了产地来源对牡丹亲缘关系的影响比其他性状更

为突出［52
--54］，进一步从分子水平上证明了种源组成

是造成品种遗传差异的前提性标准。
形态性状特别是花色、花型与牡丹品种的遗传

多样性存在着很大的相关性。王燕青等［55--56］利用
正交设计建立并优化了牡丹 SRAP 反应体系，构建
了 33 个牡丹品种的指纹图谱，UPGMA 法聚类分析
表明，遗传差异与品种的重瓣性高低和花型有很大

关系。其中皇冠型与托桂型、单花类和台阁类品种
均分别有较近的亲缘关系，但该结果与牡丹传统花

型分类不完全一致。Guo 等［57］用 SRAP 标记技术研
究了 16 个不同花色牡丹品种的遗传多样性，20 对
引物组合共产生 71. 4%的多态性，结果显示，SRAP

将品种分为 3 类，品种群的分类主要以花色为基础，
然而遗传关系相近的品种花色并不完全一致。

2 芍药组分子水平遗传多样性研究

基于国人大多重牡丹而轻芍药的审美观，芍药

组的遗传多样性研究发展相对较为滞后。早期研
究者们大多侧重于对芍药品种的研究，对于种以及

种和品种之间的研究才刚刚起步。
2. 1 品种的分子水平遗传多样性
关于种源划分类群的理论很早就被提出。

Hosoki 等［58］首次用 10 个 RAPD 引物从分子水平上
揭示了种源的不同是芍药品种遗传差异的主要原

因，并根据种源的不同将 20 个芍药品种分成了欧洲
品种系、日本品种系和中国品种系，得出了欧洲芍
药品种系是以 P． lactiflora、P． tenuifoliahe 和 P．
officinalis 为主要亲本，日本芍药品种系是以 P．
lactiflora 和 P． japonica 为主要亲本，中国芍药品种
系主要以 P． lactiflora 作为亲本的结论，该研究结果
与其利用形态性状和花色素含量分析［59］的结果一

致。ISSR 标记技术表明基于分子标记的聚类分析
结果与基于形态性状的分类结果具有较强的相

关性［60］。

除了 RAPD、ISSR 标记外，高效稳定、重复性好
的芍药 SRAP 扩增反应体系已经建立［61］，该体系为
今后利用该标记对芍药品种的分子鉴别和多样性

研究等奠定了基础。王晓菡［62］利用 SRAP 技术对
我国芍药 150 份种质资源进行了遗传多样性研究，
从 120 个引物对中筛选出 8 个引物组合用于正式扩
增，多态性比率为 94%。从聚类分析可以发现，各
分类群与地域来源和花色分类方案呈现一定的关

联，具有在地域性基础上按花色进行聚类的一般规

律和特点，显示中国芍药品种地理资源的遗传多

样性。
另外，目前为止只有部分栽培芍药品种亲缘关

系比较清晰［63］，芍药品种的遗传多样性还有待

研究。
2. 2 野生种与品种的分子水平遗传多样性
早前研究者们大多用 RAPD 技术作了一些零星

的报道。RAPD 标记［64］表明野生群体的多态位点
高于药用栽培群体及观赏栽培群体，野生与药用群

体之间遗传距离最远，药用与观赏群体之间遗传距

离最近，此结果与芍药根部解剖结构的研究结果［65］

一致。它首次揭示了芍药种群的遗传分化，在分子
水平上为赤芍和白芍道地性的形成找到了依据。

陈丙銮等［66］用 RAPD 标记对我国主要栽培白芍原
植物 10 个居群内遗传多样性进行评估，多态率达
63. 64%，说明其存在较丰富的遗传多样性，研究还
证实花色并非是遗传分组的主要特征。郭先锋
等［67］采用 17 条 RAPD 引物对 5 种野生芍药和 26

个栽培芍药品种的亲缘关系进行了研究，该结果表

明 26 个品种间的遗传背景相对一致，与野生种芍药
的遗传基础最为近密，与其他 4 种野生芍药的遗传
差异则较大。按照与栽培品种亲缘关系由近到远
的次序，4 个野生近缘种依次排列为美丽芍药( P．
mairei) 、草芍药( P． obovata) 、川赤芍( P． veitchii) 和
块根芍药( P． anomala) 。

近几年，对芍药组遗传多样性的研究重心开始

转回探究其野生种的种质资源遗传多样性及起源

分析上。胡文清等［68］采用 AFLP 标记对山西省交
城县嵛岭山居群半同胞家系的芍药野生居群进行

父系分析及遗传结构的研究，9 对引物共得到清晰
判读 AFLP 扩增带 255 条，其中多态性条带 113 条。

结果表明: 芍药受地理距离的影响显著，花粉散布

符合邻近距离散布模式; 芍药遗传多样性水平不

高，亲本和子代代际之间的遗传多样性水平差别不
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明显; 近距离范围内存在显著的空间遗传结构。Li

等［69］首先开发完成了应用于中国芍药的 10 对 SSR

引物，并对 11 个野生分布区内的中国芍药和 143 个
中国芍药栽培品种进行了亲缘关系及栽培品种起

源问题的研究。SSR 位点等位基因型分析显示，野
生资源的遗传多样性( shannon-waver 遗传多样性指
数 I = 0. 83 ) 与同属的牡丹( I = 1. 47 ) 相比处于较低
水平，可以把野生资源分为东北组、华北组和西北
组 3 个组，芍药品种资源的遗传多样性明显高于野
生资源。由此可推测中国芍药品种的形成经过了
一个先引种驯化、后广泛杂交的过程［70］。随后，Sun

等［71］又开发完成了 10 对应用于芍药的微卫星
引物。

继 Sang 等［21--25］对芍药属植物进行核糖体 ITS

序列、叶绿体基因组 matK 基因、叶绿体基因组基因
间隔序列研究后，Pan 等［72］综合利用叶绿体基因间
隔序列( psbA-trnH 和 rps16-trnQ ) 和核基因组序列
分析了芍药组内 3 个野生种芍药( P． lactiflora ) 、川
赤芍( P． veitchii) 、新疆芍药( P． anomala) 的遗传差
异，并推测新疆芍药是芍药和川赤芍的天然 2 倍体
杂种。夏涛［73］利用同样的方法分析了整个芍药组
23 个种的亲缘关系，发现芍药与新疆芍药亲缘关系
最近，其次是川赤芍，与 3 个四倍体种的亲缘关系都
较远。

3 芍药组和牡丹组遗传多样性的研究
进展

芍药组与牡丹组虽属于同属，但其组间关系及

杂种研究历来被人们所忽略，故研究进展也非常缓

慢。朱红霞［74］建立并优化了适宜于牡丹和芍药的
荧光 AFLP 反应体系，并利用该体系绘制了形态特
征相似的 5 个牡丹品种( ‘贵妃插翠’、‘黑花魁’、
‘烟笼紫珠盘’、‘冠世墨玉’、‘李园春’) 和 6 个芍
药品种( ‘赵园粉’、‘紫袍金带’、‘莲台子’、
‘Primevere’、‘莲台’、‘种生粉’) 的 DNA 指纹图谱;
但遗憾的是，该研究未涉及到牡丹和芍药之间的亲

缘关系。Hao 等［75］利用 SRAP 标记对 13 个中国牡
丹品种、14 个中国芍药品种和 2 个组间杂种进行了
研究，24 对引物组合共产生 187 个为多态性位点。
研究结果表明，通过特定的引物组合所产生的多态

性能够将这 29 个品种很好地区分开，而 2 个特定的
引物组合 Me8 /Em8 和 Me8 /Em1 更能够区分出不同
组的品种，其遗传相似性系数 GS ( genetic similarity
coefficient) 、基 因 多 样 性 GD ( gene diversity ) 和
Shannon 信息指数分别为 0. 45、0. 19、0. 32。UPGMG
聚类分析和主成分分析均揭示了组间杂种与芍药

组及牡丹组的关系，该研究也被证明对芍药属种质

创新项目中遗传背景评估与分析、杂交育种过程中
的亲本选择以及分子标记辅助育种等方面都具有

重要的指导意义。

4 结论与讨论

芍药属植物种质资源丰富，品种繁多，其野生

种与品种的遗传多样性是物种长期生存与进化的

标志。由于遗传信息储存在基因组的 DNA 序列中，

因此从分子水平研究野生种、种与品种、品种的遗
传多样性，可以从根本上揭示他们的遗传组成与亲

缘关系。国内外研究结果显示: 产地来源即种源不
同是造成芍药属遗传差异的最主要因素; 在种源一

致的前提下，其遗传多样性与部分形态特征尤其是

花色、花型、株高等有很大的相关性。DNA 分子标
记技术( RAPD、AFLP、ISSR、SSR 等) 和 DNA 序列分
析研究( ITS、matK、Adh、GPAT 等) 表明，不同的研究
方法所得出的结果差异很大; 但可以肯定的是，基

于形态学分类将牡丹组划分为 2 个亚组是完全合理
的。鉴于各标记方法的局限性，灵活选择何种分子
标记作为研究也显得至关重要。早期研究者大多
“重牡丹而轻芍药”，对芍药组植物的研究也大多局
限于现有的栽培品种，样本数量太小，且偏重于

RAPD 标记和 PCR 扩增序列，使得芍药组的遗传多
样性研究发展相对较为缓慢，分子水平研究不够深

入，芍药组各个种与品种之间亲缘关系也有待进一

步的详细研究。目前看来，今后势必要加快芍药属
植物全基因组序列的开发与各新型标记方法( EST-
SSR、nSSR、cpSSR、SRAP 等) 的探索及应用。

近年来，分子生物学领域不断取得重大突破，

毋庸置疑地成为科技革命的重要推动力。从分子
水平上开展遗传多样性研究可以及时发现并保护

濒危植物，增强品种改良的目的性，同时能更好地

为杂交育种亲本选择提供依据; 但就目前分子水平

的研究进展来看，很多研究结论还是存在分歧与问

题。为此，要改变“重牡丹轻芍药”的局面，需加大
对芍药组遗传多样性的研究投入，使牡丹与芍药能

够均衡发展; 为确保遗传多样性研究的准确性，应

综合利用形态学、孢粉学、细胞学、同工酶分析尤其
是分子生物学等多种遗传标记的证据，从各个水平

层次上提取有价值的信息，尽量选择共显性标记

( 如 SSR、RFLP、等位酶技术等) 以及新型高效的标
记方法( 如 SRAP 等) 进行研究; 设置相应的芍药属
种质资源保护区，弄清许多优秀国内外品种的来

源; 同时加强对芍药属植物花型、花色及株高分子
机理和转基因技术的研究，为分子育种的开展做好
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充分准备。通过结合上述方法，可望更加准确地评
定芍药属各种质资源的遗传多样性，为后续的芍药

属植物基因改良、育种选优工作奠定基础。
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