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摘  要：钻喙兰属为兰科的一类附生型兰花，具有较高的观赏价值和经济价值。本研究基于前期收集的钻喙兰属 3 个

常见种的 10 份不同种质资源，采用荧光标记毛细管电泳进行等位变异检测，筛选出 21 对 SSR 多态性引物，其中 13

对引物位点呈高多态性，共扩增出 47 个等位基因，平均观测等位基因数（Na）为 2.238，平均有效等位基因数（Ne）

为 1.860。21 个位点的观测杂合度（Ho）为 0~0.778，均值为 0.421，期望杂合度（He）为 0.148~0.574，均值仅 0.340，

Shannon 指数（I）为 0.096~0.987，均值为 0.567。10 份种质的聚类结果和 PCoA 分析与传统植物学分类一致，可将 10

份种质按种划分成 3 个类群。在此基础上筛选出 4 对核心引物构建每份种质的分子身份证。本研究为后续钻喙兰属种

质资源的收集保存、鉴评和开发利用奠定基础。 
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Abstract: Rhynchostylis is an epiphytic orchid belonging to the Orchidaceae family. It possesses high ornamental and 
economic value. In this study, based on the collection of 10 different germplasm resources from three common species 
of Rhynchostylis, 21 pairs of SSR polymorphic primers were selected using fluorescent-labeled capillary electrophoresis 
for allele variation detection. Among them, 13 primer pairs exhibited high polymorphism, resulting in a total of 47 am-
plified alleles. The average number of observed alleles (Na) was 2.238, and the average number of effective alleles (Ne) 
was 1.860. The observed heterozygosity (Ho) of the 21 loci ranged from 0 to 0.778, with a mean of 0.421, while the 
expected heterozygosity (He) ranged from 0.148 to 0.574, with a mean of only 0.340. The Shannon index (I) ranged 
from 0.096 to 0.987, with a mean of 0.567. The clustering results and PCoA analyses of the 10 germplasm were consis-
tent with the traditional botanical classification, and all the germplasm could be classified into three taxa by species. On 
this basis, four pairs of core primers were selected to construct a molecular ID for each germplasm. This study lays a 
foundation for the collection, conservation, identification, development and utilization of the germplasm resources of 
Rhynchostylis. 
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钻喙兰属（Rhynchostylis Blume）为兰科、树

兰亚科、万代兰族、指甲兰亚族的一类单轴生长

型附生兰花，具花多且密的总状花序，因此又得

名狐狸尾兰。该属目前仅发现和鉴定 5 个原生种，
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包括钻喙兰（R. retusa）、海南钻喙兰（R. gigan-

tea）、立梗狐尾兰（R. coelestis）、R. rieferi 和 R. 

cymifera，主要分布于我国的云南省、贵州省、海

南岛，以及印度、斯里兰卡和东南亚各国[1]。该

属植物株型紧凑、花繁色艳且绝大多数具浓烈芳

香，栽培管理简单，耐热性强，易杂交，具有较

高的观赏价值和开发应用前景。从 19 世纪中叶开

始，陆续有钻喙兰属的种间杂交种、与近缘兰科

植物之间的属间杂交种在英国皇家园艺学会

（Royal Horticultural Society）登录，截至 2023

年 6 月，登录的钻喙兰属原生种 F1 代杂交组合已

达 402 个。泰国作为野生钻喙兰属植物分布的中

心地区之一，是最早开展钻喙兰属植物育种、繁

殖及栽培研究的国家之一，培育的品种在世界各

地十分畅销。我国最早于 19 世纪末 20 世纪初由

台湾企业从泰国引种栽培钻喙兰属植物，并进行

育种和栽培的相关研究，目前已培育出四倍体海

南钻喙兰等极具特色的新品种，成为国内外各大

兰展的获奖热门品种[2]。但我国大陆地区的市场

尚未打开，钻喙兰属植物鲜为消费者所知。 

除传统杂交育种工作外，钻喙兰属植物的相

关研究主要集中在组培快繁、栽培管理和野生资

源分布及鉴定等方面[3-7]，分子生物学方面仅有极

少量利用不同分子标记或简化基因组测序针对单

独的种进行遗传多样性等方面的分析。针对海南

钻喙兰，目前仅利用 SRAP 标记技术分析来自海

南岛 22 个居群地的 144 份野生资源的遗传多样

性[8]，发现海南钻喙兰的核型公式为 2n=2x=36m+ 

2sm[9]，并利用 RT-PCR 结合 RACE 技术从海南钻

喙兰中分离得到 2 个仅在生殖器官中表达的 B 类

MADS-box 基因 RgAP3 和 RgPI[10]；针对钻喙兰，

目前仅利用 2 个 RAPD 引物对包括钻喙兰在内的

9 个不同的兰科原生种进行了遗传相似性分析[11]，

利用 13 条 RAPD 引物和 7 条 ISSR 引物对采自印

度 7 个不同地区的钻喙兰进行遗传多样性分析[12]，

并利用 ddRAD 技术对包括钻喙兰在内的 4 个兰花

原生种进行简化基因组测序和遗传多样性分析[13]；

针对立梗狐尾兰构建了包含 10 600 个 BAC 克隆

的人工细菌染色体 [14]以供后续进行基因组结构

分析。 

基于钻喙兰属植物本身的优良特性，及其与

蝴蝶兰（Phalaenopsis Blume）、万代兰（Vanda）、

指甲兰（Aerides falcata Lindl.）等能够进行远缘

杂交创制跨属杂交新种质的优势，近年来受到越

来越多育种工作者的关注，急需系统性开展钻喙

兰属种质资源的开发、保护、保存与鉴评工作。

TP-M13-SSR（simple sequence repeat with tailed 

primer M13）技术结合了 SSR 分子标记技术和荧

光测序技术，具有重复性高、结果准确等优点，

在较大程度上解决了传统凝胶电泳分析通量较

低、扩增产物检测流程繁琐、数据记录工作量大

等一系列问题[15]。目前 TP-M13-SSR 已在茶花[16]、

百合[17]、桂花[18]、荷花[19]等各类观赏花卉的种质

资源鉴定和指纹图谱构建方面得到应用，在兰科

植物中已成功应用于蝴蝶兰的突变体鉴定[20]、建

兰（Cymbidium ensifolium）的核心种质构建[21]、石

斛兰（Dendrobium Sw.）原生种的鉴评[22]等方面。 

为充分保护和利用钻喙兰属资源的多样性，

本研究利用自主开发的钻喙兰属基因组 SSR 引物

和兰科通用 SSR 引物，对钻喙兰属常见 3 个种的

10 份种质资源进行分析鉴评，从 DNA 水平揭示

钻喙兰属种质资源的亲缘关系，分析其遗传多样

性并建立种质资源的分子身份证，为钻喙兰属种

质资源的保护及开发利用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试品种为广东省农业科学院环境园艺研究

所收集保存的 10 份钻喙兰属原生种资源，具体性

状信息见表 1，均种植于广东省农业现代化科技

示范区广东省农业科学院环境园艺研究所温室大

棚内，于 2020 年 5 月采集根尖，于液氮中速冻

15 min 后放入超低温冰箱，备用。 

1.2  方法 

根据简化基因组信息开发筛选出 12 对钻喙

兰属内和 12 对钻喙兰属与蝴蝶兰属通用引物（待

发表），在不同样品中进行单重 PCR 扩增，反应

体系总体积为 10 µL，其中含 50 ng/µL DNA 模板

1.2 µL，10×Buffer Ⅰ缓冲液 1.0 µL，5 U/µL 的

TaKaRa HS Taq 酶 0.1 µL，5 µmol/L 的上下游引物

各 0.3 µL，2.5 mmol/L 的 dNTP 0.8 µL，5 µmol/L

的 TP-M13 0.5 µL，去离子水 5.8 µL。反应程序为：

95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，60 ℃退火 30 s，

72 ℃延伸 30 s，30 个循环；95 ℃变性 30 s，53 ℃

退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，10 个循环；60 ℃，30 min。 

在 96 孔板中，每孔加入筛选引物的扩增产物

1.0 μL，ROX-500 分子量内标和甲酰胺混合液

（0.5∶8.5）9 μL，95 ℃变性 3 min 后，利用 ABI 
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3730XL 检测仪进行检测，1 kV 电压进样 10 s，

电泳 15 kV，30 min。将 Data Collection 软件收集

的原始数据文件导入到 GeneMapper 3.2 软件中进

行分析，将各峰值的位置与其泳道中的分子量内

标予以比较，计算目标 DNA 片段的准确大小。

各荧光标记座位上独立进行 3 次重复的毛细管电

泳检测，取 3 次重复的平均值并四舍五入取整，

作为试验材料在该座位上的数据。 

1.3  数据处理 

根据扩增数据对 10 份钻喙兰属种质进行遗

传多样性分析。运用 GenAlEx 6.503 软件计算引

物的等位基因数（Na）、有效等位基因数（Ne）、

Shannon 指数（I）、观测杂合度（Ho）和期望杂

合度（He），并绘制 PCoA 图，利用 PowerMarker 

V3.25 软件计算引物的多态性信息含量（PIC），

利用 NTSYS 2.10 软件进行聚类作图。并根据引

物的 PIC 及其在钻喙兰属内不同种间的通用性筛

选核心引物，构建每份种质的分子身份证。 

2  结果与分析 

2.1  钻喙兰属种质资源概述 

钻喙兰属目前已发现和鉴定的原生种共 5

个，其中 3 个发现较早、分布广泛、杂交利用率

较高，3 个种均已有杂交后代登录，另 2 个原生

种分布范围狭窄、发现较晚，尚无育种利用和针

对性研究。 

2.1.1  海南钻喙兰（R. gigantea）  广泛分布于

中国海南岛和中国黄海附近岛屿，缅甸仰光和东

高附近以及北部的其他地方，泰国东部地区、西

南地区的北碧府，新加坡及附近岛屿，老挝的万

象平原和波罗芬高地，柬埔寨的 Camchay 山，越

南胡志明市和广治省附近，婆罗洲，印度尼西亚

的阿南巴斯岛。该种的主要特点：花序下垂；花

较大，花朵平均直径为 3.4 cm；唇瓣片前部明显

3 裂；距狭圆锥形，底端锐尖；蕊柱足不明显；

芳香；花期冬季到春季[23]。山采株的花色主要为

白底红点、白底红粗斑及纯白色变种。目前不同

品系间已杂交选育出纯红色变形，且台湾地区利

用粗斑带橙色的突变个体已选育出橙色海南钻喙

兰，并利用橙色个体与白色变种进行杂交选育偏

绿色的海南钻喙兰。截至 2023 年 6 月，该种在英

国皇家园艺学会登录的杂交 F1 代有 186 个，其中

海南钻喙兰作为父本的有 156 个，作为母本的有

30 个，可见其作为父本的杂交育性显著高于作为

母本的杂交育性。 

2.1.2  立梗狐尾兰（R. coelestis）  广泛分布于

泰国北部、东北部、西部、西南部的山区和巴蜀

省的低海拔地区，柬埔寨南部，越南大叻附近的

山区，老挝。该种的主要特点：花序挺立斜生；

花较小，花朵平均直径为 2.3 cm；唇瓣片前部明

显 3 裂；距狭圆锥形，底端锐尖下弯；蕊柱足明

显；芳香；花期春季到夏季[23]。山采株的花色为

白底带蓝紫色晕、蓝紫色唇瓣，也有白底带紫红

色晕的变形和纯白色的变形。目前中国台湾地区

利用多倍体育种技术已选育出四倍体的立梗蓝狐

尾。截至 2023 年 4 月，该种已在英国皇家园艺学

会登录的杂交 F1 代有 174 个，其中立梗狐尾兰作

为母本的有 137 个，作为父本的有 37 个，其作为

父本的杂交育性显著高于作为母本的杂交育性。 

2.1.3  钻喙兰（R. retusa）  广泛分布于中国云

南省西南部和贵州省，斯里兰卡，印度北部和南

部，泰国，马来西亚，爪哇岛，菲律宾吕宋岛的

巴丹省、布拉干省、甲米地和黎刹省。该种的主

要特点：花序下垂；花较小，花朵平均直径为2.2 cm；

唇瓣片不明显 3 裂；距囊状，两侧压扁，底端钝圆；

蕊柱足明显；无香或淡香；花期冬季到春季[23]。山

采株的花色为白底紫红点，已选育出纯白色变形。

截至 2023 年 4 月，该种已在英国皇家园艺学会登

录的杂交 F1 代有 46 个，其中钻喙兰作为母本的

仅有 2 个，作为父本的有 44 个，其作为父本的杂

交育性同样显著高于作为母本的杂交育性。 

2.1.4  R. rieferi  仅分布于菲律宾。2009 年发现

并鉴定为钻喙兰属新种，尚无育种利用等针对性

的相关研究。该种的主要特点：花序下垂；花较

小；唇瓣狭窄且小，急剧上翘；距较短；芳香[24]。 

2.1.5  R. cymifera  仅分布于印度西南部 Nilambur

的常绿森林中。2018 年发现并鉴定为钻喙兰属新

种，尚无育种利用等针对性的相关研究。该种的

主要特点：花序下垂；花较小；斜菱形花瓣；方

形渐变成倒卵形的唇瓣，先端微凹；长且尖的距；

球形花粉块；无香；花期春季到夏季[25]。 

本研究共采用 6 个不同的海南钻喙兰原生

种、3 个不同的立梗狐尾兰原生种和 1 个山采株

色钻喙兰原生种，涵盖钻喙兰属常见 3 个种中目

前发现和鉴定的所有变种和变型，具体性状见表

1。除花色外，海南钻喙兰与钻喙兰、立梗狐尾兰

最主要的性状区别在于花梗的下垂与直立，而钻

喙兰区别于海南钻喙兰和立梗狐尾兰的性状主要 



1362 热 带 作 物 学 报  第 45 卷 

 

表 1  供试种质资源性状 
Tab. 1  Traits of tested germplasm resources 

编号 

No. 

学名 

Scientific name 

花色 

Flower color 

花朵大小 

Flower  

size/cm 

花朵数 

Flower 

number 

花梗姿态 

Peduncle 

attitude 

花香 

Flower  

scent 

广州地区花期

Flowering time 

in Guangzhou 

R01 海南钻喙兰 
R. gigantea ‘Shen’s Suns’ 

浅黄绿底紫红斑 3.9×3.7 25 半下垂 浓香 1—2 月 

R02 海南钻喙兰 
R. gigantea 

白底紫红大斑 3.5×3.0 25 半下垂 浓香 1—2 月 

R03 海南钻喙兰细斑变型 
R. gigantean f. maculate 

白底浅紫红细点 3.1×3.2 28 半下垂 浓香 1—2 月 

R04 海南钻喙兰橘色变种 
R. gigantea var. vivaphandhuli 

纯橘色 3.0×2.9 20 半下垂 浓香 1—2 月 

R05 海南钻喙兰纯白变种 
R. gigantea f. alba 

纯白 3.2×3.2 20 半下垂 浓香 1—2 月 

R06 海南钻喙兰全红变型 
R. gigantea f. Chang Daeng 

纯紫红 3.2×2.2 20 半下垂 浓香 1—2 月 

R07 立梗狐尾兰 
R. coelestis 

白底尖端蓝紫色 1.9×2.3 23 直立 浓香 5—6 月 

R08 立梗狐尾兰纯白变型 
R. coelestis f. alba 

纯白 2.3×2.0 19 直立 浓香 5—6 月 

R09 立梗狐尾兰粉色变型 
R. coelestis f. rosea 

白底尖端淡粉色 1.6×1.9 21 直立 浓香 5—6 月 

R10 钻喙兰 

R. retusa 

白底浅紫红点 2.2×1.9 105 半下垂 基本无香 5—6 月 

 

在于花香及花朵数，钻喙兰基本无香但花朵数可

多达百朵，海南钻喙兰和立梗狐尾兰均具浓香但

花朵数较少。 

2.2  遗传多样性及聚类分析  

采用自主开发的 12 对钻喙兰属特异引物和

12 对钻喙兰属与蝴蝶兰属通用引物，对来自 3 个

种的 10 份钻喙兰属种质进行检测，其中 3 对引物

扩增后不具多态性，其余 21 对引物共扩增出 47

个等位基因（表 2），每对引物扩增出 1~3 个等位

基因，Na 均值为 2.238，Ne 均值为 1.860。24 个位

点的 Ho 为 0~0.778，均值为 0.421，He 为 0.148~ 

0.574，均值仅 0.340，I 介于 0.096~0.987 之间，

均值为 0.567，表明供试种质的杂合程度极低，遗

传多样性不高，这与供试种质均为原生种或其变

型和变种有关。21 对引物中有 13 对引物位点呈

高多态性（PIC>0.5）[26]，证明本研究所筛选出的

多数引物适用于钻喙兰属种质鉴评。 

根据 Nei’s 遗传距离，对 10 份钻喙兰属种质

资源构建 UPGMA 遗传关系聚类图（图 1），如

图 1 所示，10 份钻喙兰属种质被分为三大类，

同一个种的种质聚为一类，10 份钻喙兰属种质

的 PCoA 分析结果显示，PCoA1 和 PCoA2 分别

占所有钻喙兰属种质总遗传变异的 32.63%和

15.30%；PCoA 分析同样将 10 份种质分为三大

类，同一个种的种质聚为一类（图 2）。聚类结

果和 PCoA 分析结果与钻喙兰属种质植物学分类

结果一致。 

2.3  核心引物筛选及分子身份证构建 

根据引物多态性信息含量（PIC）及其在钻喙

兰属内不同种间的通用性，从 1 对引物开始逐步

增加引物数量筛选出可将供试种质全部区分的

引物组合，最终确定引物组合 28-N1001301+2- 

N10002234+43-N5725511 能够将所有样品区分

开，但这 3 个引物的通用性均未达到 100%，考虑

到后续样品的适用性，增加通用性 100%的

88-N1001036 引物（PIC 仅次于前 3 个引物）作为

核心引物，最终确定 28-N1001301+2-N10002234+ 

43-N5725511+8-N1001036 作为今后钻喙兰属种

质资源鉴定的核心引物组合，其他引物作为备选。 

通过数据化编码构建钻喙兰属种质的分子身

份证，其构成包括 2 个部分。第 1 部分为前 2 位

字母，表示物种信息，钻喙兰属目前共 5 个种，

包括海南钻喙兰（RG）、立梗狐尾兰（RC）、钻

喙兰（RR）、R. rieferi（RI）、R. cymifera（RC）。

第 2 部分为后续的数字，代表 4 对核心引物扩增

结果，2-N10002234、28-N1001301、43-N5725511、 
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表 2  21 对多态性引物相关信息 
Tab. 2  Characteristics of 21 polymorphic microsatellite makers 

引物 

Primer 

重复基元 

SSR motif 

引物序列（5'-3'） 

Primer sequence (5'-3') 

片段大小

Fragment 
size/bp

检出率
Detec-

tion 
rate/%

观测等

位基因

数 Na

有效等

位基因

数 Ne 

观测 

杂合度
Ho 

期望 

杂合度
He 

多态性

信息含

量 PIC

Shan-
non 指

数 I

2-N10002234 (AAC)5 F:CCTGCAGGTTAAACAACAACAA; 
R:ATTTAGACCGTGGGAAGCCT 

213~227 70 3.000 2.746 0.333 0.469 0.818 0.866

5-N1001614 (GAA)7 F: TTTGGTGGAGGATGGAGAAG;  

R: GCTTCCTTGAGGTGAAGAGC 

97~106 100 2.000 1.590 0.333 0.213 0.551 0.381

7-N1001895 (TCT)8 F: ATCGCCATTTTTGTGCTCTT;  

R: ATTGAAATGATGGCTTTCGC 

172~192 90 2.000 1.667 0.222 0.222 0.354 0.414

14-N1007590 (CT)5 F: TGACATGGAAGTTATGGCATTC;  

R: TGTCGCAATTCTATGTCAGGA 

115~128 100 2.667 1.814 0.667 0.431 0.531 0.709

22-N10009521 (AT)9 F: TGAAGAAAAGGTCTAACAAGCAGA; 

R: TGAGTTAAAGGAAGAAATGGCCT 

126~136 100 2.333 1.686 0.500 0.338 0.566 0.559

25-N101022 (ATT)5 F: TGGACCACCTATCTCAAGGC;  

R: ACGACATGCTCATGATTCCA 

128~133 100 2.000 1.600 0.333 0.315 0.436 0.501

28-N1001301 (ATT)19 F: TCCTTCCAACATTTATTGCTCC;  

R: TCACATCCTTCAATATTGCCC 

135~163 90 1.667 1.556 0.333 0.208 0.820 0.347

28-N1012378 (AAG)7 F: GGAAGAAGGAGGAGGTGAGG;  

R: TCCTAGAGAAAGAGCTTGGAGC 

167~179 100 2.333 2.091 0.667 0.398 0.347 0.653

37-N3601419 (AAG)8 F: AATGGAAAATCTGGCAGCAC;  

R: TCTCCATCACTTCAATGGCA 

181~190 100 2.000 1.857 0.667 0.370 0.692 0.568

42-N8802928 (TA)8 F: CCCAAAACTTTACTTTTCCAGC;  

R: CTGTAAAAGCGTACCTGGCA 

96~122 100 2.667 2.227 0.444 0.532 0.375 0.843

43-N5725511 (TA)6 F: CTGTAAAAGCGTACCTGGCG;  

R: AGGACCCCCAACATACAACA 

120~148 90 2.667 2.043 0.444 0.394 0.763 0.684

45-N1438823 (GAA)5 F: ATTTGGCTCAAATCCACCAA;  

R: ATACCTGAAAGCATGGTGCC 

163~194 100 2.000 1.857 0.667 0.370 0.628 0.568

68-N2965390 (AAT)6 F: TCAATGATATCACATTCCTTGTACG; 

R: GCTAGGATTTTGTTAATTATTGTGC 

98~112 100 1.333 1.060 0.056 0.051 0.409 0.096

74-N8009753 (TTC)10 F: TGTTTGCAGGGAAATTTGTTTCA;  

R: TCTTCAACTTATGTGATTGCAGG 

105~132 100 3.333 2.767 0.667 0.574 0.460 0.987

82-N100023 (AG)6 F: AGGGTGGGAAGGGAGATAAA; 

R :CTCTGCCTTCTCCATCTCTCA 

154~171 100 2.000 1.795 0.778 0.426 0.632 0.612

88-N1001036 (AG)5 F: AGGGAGGGAGTGAGAGAGGA;  

R: TCCCGCTTTCTATCGCTATC 

143~161 100 2.000 1.471 0.389 0.264 0.719 0.420

88-CB033847 (AT)31 F: GCTCCGCTAGCTCTGACAGA;  

R: CATCCGAGCTGATGAAAGGT 

134~140 100 2.667 2.260 0.611 0.458 0.531 0.770

89-N100105 (TA)5 F: TTTCCTGCTCTCCATTCCTG;  

R: TGTCATCTTCTCACACTCCCA 

97~101 100 2.333 1.649 0.333 0.329 0.553 0.564

90-CB034920 (TGA)12 F: TGTTGGTCTTCGGAAAGAAGTAT;  

R: AGCGCAGATAATAAAATCCTACC 

137~167 100 2.667 2.196 0.167 0.394 0.365 0.701

91-N1001523 (AG)8 F: TGATGGAATGAAGTTGAGGGA;  

R: GGCACATATGCTTTGTGGTG 

116~136 100 2.000 1.867 0.222 0.241 0.526 0.443

92-CK858704 (GA)6 F: GAGGCTGAGCAAAAGATTATGAG; 

R: CGAATCATCGGATTCTTACTCTT 

160~163 100 1.333 1.267 0.000 0.148 0.420 0.212

均值     2.238 1.860 0.421 0.340 0.547 0.567

 

88-N10010364 的扩增片段按分子量大小排列，从

小到大以阿拉伯数字 1~9 标注，若该位点在某个

种质中无扩增则记为 0，每个引物占 2 位。如 R01

海南钻喙兰（R. gigantea ‘Shen’s Suns’）的分子身

份证为 RG00334411，RG 代表其为海南钻喙兰这

个种的种质资源，00334411 为其通过核心引物扩

增转换而来的专属编码。最终构建的 10 份钻喙兰

属种质分子身份证代码均不相同，能够将所有种

质区分开，并利用每个种质资源的分子身份证编

号，分别制作种质特异的条形码（图 1）。 
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图 1  10 个钻喙兰属种质的 UPGMA 遗传聚类图 

及分子身份证 
Fig. 1  Dendrogram by UPGMA method and molecular 

identity card of 10 Rhynchostylis germplasms 
 

 
 

图 2  基于 21 对 SSR 引物的 10 份钻喙兰属 

种质的主坐标分析 
Fig. 2  Principal coordinate analysis of 10 Rhynchostylis 

germplasms based on 21 SSR markers 
 

3  讨论 

钻喙兰属种质资源虽不丰富，但作为蝴蝶兰

属近缘物种，具有易杂交的特性，可与蝴蝶兰进

行跨属远缘杂交创制新种质。因钻喙兰属大多数

种质具浓香，可作为蝴蝶兰新品种的香味性状亲

本来源，目前钻喙兰属常见 3 个种与蝴蝶兰属不

同种质均已有杂交新品种育成。且钻喙兰属种质

具有蝴蝶兰不具备的许多优点，如栽培管理简单

粗放、抗性强，海南钻喙兰在广东地区不用低温

催花可应春节开花，因此钻喙兰属种质极具开发

应用潜力。虽然钻喙兰属的育种工作起步较早，

1825 年已在野外发现钻喙兰这个原生种并命名，

1935 年在英国皇家园艺学会上登录了第 1 个钻喙

兰与凤蝶兰的跨属杂交种 Rhynchanthe Bernardii，

1970 年在英国皇家园艺学会上登录了第 1 个海南

钻喙兰与钻喙兰间的种间杂交种 R. Chorchalood，

但与蝴蝶兰属、石斛属、万代兰属等其他大属相

比，其进展缓慢，目前国内外仅个别兰场栽培了

少量单株作为稀有资源进行销售，资源鉴评等相

关研究相对十分匮乏，严重制约了钻喙兰属种质

的保护和开发利用。 

我国作为钻喙兰属野生资源分布区，海南岛

分布大量海南钻喙兰，而云南和贵州则分布有钻

喙兰野生资源，但目前针对相关资源仅进行了少

量的分布调查[2, 7]、组培快繁和栽培管理[5-6, 27]等

方面的简单研究，资源鉴评方面仅利用 SRAP 标

记技术分析了来自海南岛 22 个居群地 144 份野生

资源的遗传多样性[7]。SSR 分子标记是国际植物

新品种保护联盟指定的构建植物 DNA 指纹图谱

的首选方法[28]，可检测 DNA 序列的差异，稳定

性强、可重复性好，已广泛应用于兰科植物的种

质鉴评[20-22, 29]。分子身份证是将目标种质的分子

指纹图谱进行编码，形成种质对应的特异编号储

存其身份信息，对于数字化管理种质和鉴别具有

重要作用，已在石斛兰[22]、石蒜属[30]等花卉中成

功应用。本研究基于自有资源圃收集保存的钻喙

兰属 3 个常见种的 10 份不同种质资源，利用自主

开发的 SSR 引物，对其进行遗传多样性分析、亲

缘关系分析和分子身份证构建。根据 SSR 分子标

记分析的遗传距离系数，利用 UPGMA 方法和

PCoA 分析可以将供试的 10 份钻喙兰属种质按照

种划分为 3 个类群，与传统植物分类结果一致。

根据引物多态性信息含量及其在钻喙兰属内不同

种间的通用性筛选出的 4 对核心引物能够将 10 份

钻喙兰属种质完全区分开，为每份种质建立了独

有的分子身份证。这充分说明本研究开发筛选的

引物适用于钻喙兰属种质的鉴评，可用于野生资

源的遗传多样性分析、品种资源的分类鉴定、资

源圃的分类管理等，为今后钻喙兰属种质的收集

保存和鉴定提供理论基础。 
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