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基于accD基因序列的牛至遗传多样性研究＊
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摘 要：目的　基于 accD 基因序列分析不同产地牛至的遗传结构与分化，考察其遗传多样性。方法　

以 8个居群 69份样品为材料，试剂盒法提取植物基因组 DNA，同源克隆法获得 accD序列，Sanger测序法双向

测序，利用 DNAsp、Arlequin 等软件进行多态性分析，MEGA 软件计算遗传距离并构建 NJ 发育树。结果　牛

至 accD 长度为 1432-1436 bp，存在 10 个单倍型与 16 个变异位点，单倍型多态性为 0.595，核苷酸多样性为

0.157 50；牛至居群遗传分化较高（Gst=0.367 51，Nst=0.469 76，Fst=0.676 27），基因流较低（Nm=0.43），居群间

变异（67.62%）是主要的变异来源。系统发育关系显示 10 种单倍型形成 3 大分支，主要以 H2 为中心形成发

散状的系统结构，种群未发生扩张。结论　牛至居群存在较高的遗传多样性与遗传分化，可能主要与生境

片段化、种群隔离及生活史特征相关，本研究为牛至种质资源的保护和开发利用提供理论基础。
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牛至（Origanum vulgare L.），又名滇香薷、琦香、接

骨草，唇形科（Labiatae）牛至属（Origanum）多年生草本

或半灌木，主产云南、四川、贵州及新疆维吾尔自治区

等地，生于海拔 500-3600 m 的路旁、山坡、林下及草

地[1]。牛至是一种重要的药食两用植物，既可作为调味

剂在西班牙、墨西哥等国家长期食用[2]，又是药源极为

丰富价廉的民间中草药[3]，用于发汗解表、消暑化湿、疮

疡肿痛。现代药理实验发现，牛至油具有抗病毒、抗

菌、抗氧化等效果，不仅对呼吸系统、消化系统疾病等

具有显著治疗作用[4-5]，而且是一种绿色安全的理想抗

生素替代品，广泛应用于动物养殖行业，已是世界范围

内认可的天然饲料添加剂[6-7]。从 2020年起，我国饲料

行业全面禁止生产含有促生长类药物饲料添加剂（中

药类除外）的商品饲料，减少滥用抗生素造成的危害。

牛至作为优良的抗生素替代品，市场需求日益增加，原

料供不应求，野生资源受到严重威胁。但是，我国牛至

资源各地分布不均，表型差异大，质量参差不齐，种质

资源研究滞后，故通过研究不同产地牛至遗传多样性

与遗传分化，以期为牛至种质资源的保护与开发提供

理论基础。

遗传多样性是研究品种改良和种质资源创新的基

础，变异丰富度决定种群对环境变化的适应力与进化

能力。随着分子生物学的快速发展，扩增片断长度多

态性（AFLP）、引物结合位点扩增（iPBS）、简单重复序

列扩增（SSR）、DNA 条形码等分子标记技术已广泛应

用于植物多样性研究[8-10]。近年来，牛至的研究主要集

中在化学成分分析[11]、抑菌抗氧化实验[12-13]、动物生

产[14]、植物鉴定[15]等方面，但是关于牛至遗传多样性方

面的研究，国外仅有少量研究[16-18]，国内未见报道。国

外学者发现不同分布的牛至种具有不同的遗传特性。
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Azizi等[16]使用AFLP和 SAMPL技术发现位于德国的牛

至种与亚种之间具有 DNA 水平上的高度遗传分化。

Karagoz 等[17] 基于 10 个多态 iPBS 标记发现土耳其

Origanum acutidens 群体间遗传多样性与种群分化较

小。Venkatesha等[18]发现 14个印度牛至种质间存在显

著的遗传变异，并且基因型变异系数和表型变异系数

与产油量相关。不同地域的牛至种群呈现不规律的遗

传分化，植物遗传特性可能是由多种因素相互影响的。

乙 酰 -CoA 羧 化 酶（Acetyl-CoA carboxylase，
ACCase）是植物脂肪酸合成途径的限速酶，是碳流进

入脂肪酸生物合成途径的重要调控位点[19]。accD编码

产物是 ACCase 中的 β-CT（Carboxyl transferase，CT）亚

基，其基因表达水平与 ACCase 活性和油脂的合成积

累密切相关[20]。同时，accD亦是重要的分子标记，已应

用于梨（Pyrus sorotina）、油菜（Brassica napus）、绞股蓝

属（Gynostemma）等植物遗传学研究[21-23]。许可[24]使用

accD 基因探讨蕨类植物的系统发育与进化研究；

Belayneh[25]和卞阿娜[26]的研究发现 accD可作为潜在叶

绿体分子标记，用于埃塞俄比亚咖啡（Coffea arabica）
和水仙（Narcissus tazetta）系统发育与遗传多样性分

析。accD定位于叶绿体或质体基因组上，与核基因组

相比，叶绿体基因组具有结构简单、进化速率中等、突

变率较低、遗传稳定等特性，叶绿体 DNA 会随母本遗

传给后代，无基因重组发生且进化过程中产生的变异

可累积，可用于起源进化、种质鉴定、遗传多样性分析

等研究[27]。除此之外，课题组前期研究发现，不同产地

牛至种质 accD表达与精油含量息息相关，可作为牛至

种质资源鉴定的候选标记。本研究基于 accD序列，以

来自四川、大理、丽江、昆明、新疆维吾尔自治区等地

区的 8个牛至居群为研究对象，发掘和分析不同牛至

种质 accD的序列特点，并进一步对其遗传多样性和系

统进化关系进行探究，旨在为牛至种质资源的综合开

发利用及品种选育提供参考依据。

1 材料与方法 

1.1　植物材料　

本研究涉及 69个研究对象，采集的牛至野生植物

样本来源于云南大理洱源县、剑川县、下关县；昆明西

山区；丽江玉龙县、宁蒗县；四川凉山彝族自治州盐源

县及新疆维吾尔自治区阿勒泰市布尔津县等地，按照

原产地分成 8个群体，取新鲜嫩叶清水冲洗干净，擦拭

后装入含硅胶的密封袋中，使用硅胶快速干燥，保存

于-20℃冰箱备用，采集样品信息见表1。
1.2　植物DNA提取　

参照植物基因组DNA快速提取试剂盒（购自北京

擎科生物有限公司）说明书，使用球磨仪（天津杰灵仪

器制造有限公司）以每分钟 1800次的速率研磨干燥后

的样品叶片 2-3 min，称取样品细粉 20 mg，按照说明

书提取基因组 DNA。使用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
条带，Nanodrop 光度计（赛默飞世尔科技（中国）有限

公司）测定纯度和质量后置于-20℃备用。

1.3　牛至accD基因的克隆　

参考GenBank收录的 accD序列（ID:JX880022.1），

采用同源克隆的方法，设计全长引物 accD-F和 accD-
R。 试 验 反 应 体 系 为 25 μL，包 括 正 反 向 引 物

（10 μmol·L-1）各 0.6 μL，2×High-Fidelity Master Mix
（购自北京擎科生物有限公司）12.5 μL，ddH2O 8.8 μL，
模板 DNA 2.5 μL。扩增程序：94℃预变性 5 min；94℃
变性 30 s，53℃退火 30 s，72℃延伸 90 s，40个循环。引

物序列：accD-F：5’-ATGCAAAGATGGTGGTTTAA-
3’；accD-R：5’-CTACTTGATTGAATTGGCAT-3’。
1.4　电泳检测　

PCR 反应结束后，取 5 μL PCR 产物置于 1% 的琼

脂糖凝胶中电泳，电压 100 V，电流 150 mA，电泳

表1　样品信息

居群编号

P1
P2
P3
P4
P5
P6
P7
P8

采集地点

昆明西山区

大理洱源县

大理剑川县

大理下关县

丽江玉龙县

丽江宁蒗县

凉山盐源县

阿勒泰市布尔津县

纬度（N）

N24° 56′97″
N26° 08′88″
N25° 95′54″
N25° 43′52″
N27° 00′39″
N27° 19′17″
N27° 23′40″
N47° 56′46″

经度（E）
E102° 38′03″
E100° 08′53″
E100° 33′17″
E100° 06′01″
E100° 21′24″
E100° 57′99″
E101° 37′19″
E 88° 07′57″

海拔（m）

2177
2467
2438
2569
2648
3025
2552
940
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20 min，用 DNA Marker D2000作为标准参照。电泳结

束后，在紫外凝胶成像仪（美国伯乐 BIO-RAD 公司）

中观察并拍照保存。选择单一明亮条带回收后送至

北京擎科生物有限公司测序。

1.5　数据分析　

测序结果用 Bod Edit 和 DNAMAN 软件对序列进

行编辑和拼接；使用软件 Clustal X 和 MEGA 7.0.14 对

齐序列，分析序列特征。利用DNAsp5.0软件计算单倍

型多态性（Hd）、核苷酸多样性（Pi）、居群间的遗传分

化系数（Fst）、基因分化系数（Gst）、基因流（Nm）等值。

通过 Arlequin软件的分子方差分析 AMOVA 程序进行

居群间和居群内的遗传变异组成分析，并计算Tajima’s 
D、Fu’s Fs statistic 检 验 值 。 使 用 MEGA 软 件 中

Kimura2-parameter（K2P）双参数模型计算居群遗传距

离，邻接Neighbor-Joining（NJ）模型建立系统发育树。

2 结果与分析 

2.1　accD序列特征与单倍型分布　

本研究对来自 8 个居群的 69 个样品进行基因扩

增，经电泳检测后发现在 1000-2000 bp之间出现明亮

单一目的条带，扩增质量较好，未有拖带杂带现象，以

ddH2O 为阴性对照未扩增出条带（图 1）。纯化回收

2000 bp

1000 bp
750 bp
500 bp
250 bp
100 bp

                阴性     M      1      2       3      4        5       6      7       8       9      10      11    12  

图1　部分扩增产物的琼脂糖凝胶检测电泳图

注：M：2000 Marker；1-12号为牛至accD序列扩增条带，阴性为阴性对照ddH2O。

表2　牛至居群的单倍型分布

居群

P1
P2
P3
P4
P5
P6
P7
P8

单倍型多态性（Hd）
0.910
0.697
0.643
0.600
0.857
0
0.417
0.822

核苷酸多样性（Pi）
0.266 96
0.175 09
0.144 04
0.144 31
0.247 82
0
0.000 64
0.001 25

单倍型数量

7
3
3
2
3
1
2
2

单倍型

H1(3); H2(1); H3(2); H4(4); H6(1); H9(1); H10(1)
H2(5); H3(6); H8(1)
H2(5); H3(2); H5(1)
H2(2); H5(3)
H1(4); H2(3); H5(1)
H7(4)
H2(8); H4(1)
H2(7); H5(3)

表3　基于accD序列的AMOVA分析

变异来源

居群间

居群内

总计

自由度（df）
7
61
68

方差和（SS）
24.420
14.189
38.609

方差组分

0.203 37 Vc
0.191 72 Va
0.592 05

变异系数（%）

67.62
32.38
100

表4　基于accD序列的遗传距离分析

居群

P1
P2
P3
P4
P5
P6
P7
P8

P1
*
0.001 02
0.000 92
0.001 20
0.000 97
0.001 31
0.000 84
0.000 99

P2

*
0.000 58
0.000 89
0.000 76
0.001 12
0.000 72
0.000 72

P3

*
0.000 59
0.000 61
0.000 83
0.000 45
0.000 43

P4

*
0.000 77
0.000 69
0.000 61
0.000 39

P5

*
0.001 01
0.000 63
0.000 61

P6

*
0.000 82
0.000 66

P7

*
0.000 40

P8

*
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PCR产物后送至公司测序，测序成功率为 100%，经拼

接校对后显示accD序列长度为1432-1436 bp。
使用DNAMAN软件分析 accD序列特征，发现 4种

碱基 A、C、G、T 的平均含量分别为 30.60%、15.40%、

22.40%、31.60%。69条序列共检测到 10个单倍型，单

倍 型 多 态 性（Hd）为 0.595，核 苷 酸 多 样 性（Pi）为

0.157 50，10种单倍型存在 16个多态变异位点。不同

单倍型类型频率差异较大，常见的单倍型有 H2
（44.93%）、H3（14.50%）和H5（11.59%），稀有单倍型有

H4、H6、H8、H9 和 H10，频率均为 1.45%。其中，来自

昆明西山区（P1）的样品单倍型多态性与核苷酸多样

性最高，Hd=0.910，Pi=0.266 96，具有 7种不同单倍型；

来自丽江宁蒗县（P6）单倍型多态性与核苷酸多样性

最低，均为0，单倍型也只检测到一种（表2）。

2.2　遗传多样性及遗传分化　

采用Nei算法计算8个居群的遗传分化系数，结果

发现基因分化系数 Gst=0.367 51，Nst=0.469 76，Fst= 
0.676 27，基因流 Nm=0.43，表明牛至居群表现出较高

的遗传分化，且基因流水平较低。AMOVA 结果显示

（表 3）牛至居群遗传变异中的 67.62% 来自居群间，

32.38%来自居群内，即遗传变异主要来源于居群间。

2.3　遗传距离　

使用 MEGA 软件中的 K2P 参数模型计算遗传距

离，牛至居群内平均遗传距离为 0.000 61（0.000 33-
0.001 22），其中遗传距离最小是阿勒泰市布尔津县

（P8），遗传距离最大的是昆明西山区（P1）。不同牛至

两两居群间的平均遗传距离是 0.000 77（0.000 39-
0.001 31），最大值存在于昆明西山区（P1）与丽江宁蒗

县（P6）居群之间，遗传距离为 0.001 31，表明两者亲缘

关系远；最小值存在大理下关县（P4）与阿勒泰市布尔

津县（P8）之间，遗传距离为 0.000 39，表明两者亲缘关

系近（表4）。结合8个牛至居群的地理位置，发现遗传

距离与地理距离之间没有形成对应关系。

2.4　单倍型系统发育关系　

基于MEGA软件构建系统发育树，在NJ发育树中

牛至居群的单倍型主要分化为 3大分支（图 2）。分支

Ⅰ包含 H2、H5、H6和 H9单倍型，自展支持率为 86%，

分布在除P6以外的7个居群中；分支Ⅱ包含H3和H10
单倍型，自展支持率为69%，分布在P1、P2、P3居群中；

分支Ⅲ包含 H1 和 H4 单倍型，自展支持率为 58%，分

布在P1、P5、P7居群中，而单倍型H7和H8单独列为一

进化枝。

H8

H3

H10

H1

H4

H6

H9

H5 H7

mv1

1402

1402

1402

1402

1406

1407

1397

18

18

1407 1407

21

1398

H2

图3　基于accD序列构建的单倍型网络图

86

68

69

58

H9

H5

H2

H6

H7

H8

H3

H10

H1

H4

分支Ⅰ

分支Ⅱ

分支Ⅲ

图2　基于accD序列构建的单倍型NJ发育树
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单倍型网络图表明（图 3），牛至居群没有向某一

方向明显扩张的趋势，四周均有发散，主要以单倍型

H2为中心形成了向其他单倍型发散状的系统结构，推

测H2是古老单倍型。单倍型网络图与单倍型频率相

统一，频率较高的 H2、H3、H5 突出显示，稀有单倍型

H7、H8、H9和H10等分布于外围。

2.5　居群扩张检测　

运用Arlequin软件对牛至居群进行中性检验和扩

张检测，accD 序列的 Tajima’s D、Fu’s Fs statistic 检验

结果显示（表 5），8个居群中只有位于昆明西山区（P1）
的 Tajima’s D检验 P值小于 0. 05且差异显著，错配分

布曲线呈不规则多峰型。而整体分析发现，8 个牛至

居群 Tajima’s D=0.066 17，P>0.1，故牛至居群总体没

有接受种群扩张。

3 讨论与结论 

单倍型多样性（Hd）和核苷酸多样性（Pi）是衡量

遗传变异的重要指标，不仅反映物种的遗传多样性水

平，而且能为育种和遗传改良提供参考依据；碱基组

成偏向性则可以反映特定基因组在结构和进化方面

的总体特征[28]。本研究通过基因克隆，获得的牛至

accD 基因长度为 1432-1436 bp，69 条序列共检测到

10个单倍型和 16个变异位点，单倍型多样性为 0.595，
核苷酸多样性为 0.157 50，表明牛至较高的遗传多样

性。碱基组分分析发现，accD 序列 A+T 含量为

62.20%，G+C 的含量为 37.80%，A+T 含量明显高于 C+
G，C 的含量明显低于其他 3种碱基的含量，说明 accD
表现出较强的碱基组成偏向性，这与其他叶绿体基因

rpl20-rps12[29]，atpB-rbcL[30]的特点较为一致。

牛至居群中常见的单倍型有 H2、H3 和 H5，其中

H2（44.93%）的频率最高，是 7 个居群中（丽江宁蒗县

以外）的共享单倍型，H3（14.50%）、H5（11.59%）的频

率次之，分别是 3个和 4个居群的共享单倍型，表明这

3 个单倍型是种群中相对稳定存在、适应环境能力强

的优势单倍型。而在居群扩张检测中发现 Tajima’s 
D=0.066 17（P>0.1），牛至居群总体没有发生种群扩

张，以上 2个结果与单倍型网络图中不同单倍型类型

的分布情况相符合，清晰地展现了牛至 10种单倍型的

发育情况与种群未扩张现象。群体遗传距离分析发

现，遗传距离最小的是位于大理下关县与阿勒泰市布

尔津县的居群，遗传距离最大的是位于昆明西山区与

丽江宁蒗县的居群，各个牛至居群的遗传距离与地理

距离之间没有形成完全的对应关系。其原因可能是

由于不同地区的海拔高度、光照强度和昼夜温度等存

在一定差异，生长环境的不同一定程度影响牛至种群

的遗传分化，微地理环境下种群出现变异，种质之间

存在差异，致使群体间的遗传分化程度并不完全符合

地理分布特征。刘景玲等[31]的研究获得类似结果，即

使位于同一锡林郭勒典型草原区，不同采样地的克氏

针茅（Stipa krylovii）样品遗传距离和实际地理距离之

间相关性不显著，在针茅种群遗传分化中起重要作用

的是环境水、热差异等环境气候因子。

植物的生活史特性是影响遗传多样性的重要因

素，例如非木本植物具有更高的多样性；异交为主的

物种比自交种具有更多的遗传变异；广布种，通过普

通虫媒传粉的物种具有较高的遗传变异性。基因流

Nm指生物个体从其发生地分散出去而导致不同种群

之间基因交流的过程，繁育系统方式、基因交流程度

和居群隔离机制是影响居群结构的重要因素。据

Balloux 等[32]和 Vigilant[33]的界定，遗传分化指数大于

0.25 表示遗传分化极大，居群间基因流 Nm<1.0，各居

群会发生强烈分化。本研究中，牛至居群的遗传分化

系数 Gst=0.367 51，Fst=0.676 27，Nm=0.43，说明各居

群间表现出较高水平的遗传分化，基因流水平较低。

作为草本植物，牛至的生境并未有特殊要求，但随着

近年来人为的开发利用，牛至的分布范围逐渐缩小并

碎片化，增加了近亲交配机会。同时，牛至传粉方式

以虫媒传粉为主[34]，蜜蜂、蚂蚁等虫媒限制了花粉的长

距离传播，导致基因流减少，遗传变异增加，因此推断

繁育系统和居群隔离是限制基因流的主要原因。这与

Kaoutar等[35]和王敏求等[36]的研究结果类似，Kaoutar等[35]

发现 Origanum compactum 可分为 3 大种群，种群之间

高度分化、基因流低，推测是由于不同的生长环境干

表5　牛至8个居群的扩张检测

居群

P1
P2
P3
P4
P5
P6
P7
P8

Tajima’s D检验

0.207 76, P<0.05
-0.428 54, P>0.1
-0.447 94, P>0.1
1.224 74, P>0.1
0.241 78, P>0.1
0, P>0.1
-1.088 23, P>0.1
0.819 80, P>0.1

Fu’s Fs statistic检验

-2.808 56
0.394 13
-0.477 60
0.626 15
-0.145 81
0
-0.263 48
0.818 01
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扰而形成的种群隔离；王敏求等[36]发现人为干扰，生境

片段化和种群隔离等因素是引起南方红豆杉（Taxus 
wallichiana）基因流变化的主要原因。同时，牛至居群

遗传分化结果与 AMOVA 分析保持一致，67.62% 的遗

传变异来自居群间，32.38% 来自居群内，故牛至居群

较高的遗传分化可能主要与生境片段化、种群隔离及

生活史特征有关，遗传变异主要来自居群间的差异。

ACCase 作为催化脂肪酸合成的关键和限速酶，

accD基因不仅在脂肪酸代谢工程中具有重要作用，而

且广泛应用于植物分子遗传多样性研究[37]。付三雄

等[22]发现甘蓝型油菜中 accD 基因高度保守，Tajima’s 
D 检验显示未偏离中性进化，具有 1 个 SNP 位点和较

低的核苷酸多样（Pi=0.000 09），明显低于本研究中牛

至 accD基因的核苷酸多样性，其原因可能是不同植物

中 accD 序列长度有差异，基因特点不同，也与供试材

料的采集地与数量相关。付三雄等[22]的研究还推测

ACCase（accD）的多态性可能与油菜含油量的相关，依

赖于其表达水平变化及其它因素协同作用。而在本

课题组前期对 accD 基因表达与含油量相关性分析发

现，同一产地 accD基因表达量与牛至精油含量呈正相

关，此结果也进一步佐证了前文理论推演的相关观

点。除此之外，刘海瑞等[38]基于 rbcL-accD研究莛子藨

（Triosteum pinnatifidum）种群遗传多样性发现，莛子藨

主要以居群间变异为主，具有优势单倍型广分布，特

有单倍型分散分布的特点，单倍型多态性和遗传多样

性分别为 0.409 2 与 0.597，居群间没有检测到显著谱

系地理结构。刘晶[39] 研究中国川梨（Pyrus pashia）
accD-psaI 序列发现，川梨有较高的遗传多样性（Hd= 
0.718）和较大遗传分化（Gst=0.404），遗传距离与其地

理距离无显著相关，其单倍型的网络图呈辐射发散状

分布。这两个研究的结果与本论文结果类似，其单倍

型分布格局形成的原因可能是高原及其邻近地区特

殊地形和不同采样地生态环境造成的地理隔离或者

生境异质化。

牛至作为天然绿色“抗生素”，不仅我国农业部

已批准其为饲料药物添加剂之一，而且欧盟食品安

全局（EFSA）亦评估牛至精油为安全有效的动物物种

的感官饲料添加剂[40]，其抗菌、抗氧化、提高免疫力等

作用使其具有广阔的应用前景和发展。中国的牛至

资源虽为广布种，但各产地资源量小，而生产中主要

通过采挖野生牛至作种，人为开发导致其分布范围

缩小，野生居群受人类活动影响较大，在一定程度上

破坏了该种的遗传多样性。本研究发现牛至居群存

在较高的遗传分化，主要与生境片段化导致的种群

隔离有关，所以可采取合理的就地保护策略，保障野

生居群的自然更新以维持物种遗传多样性。同时，

应开展牛至繁育技术研究及优质高产栽培，通过人

工种植扩繁牛至幼苗，建立规范化管理体系，筛选优

质品种，增加高质量原材料的供给，在解决市场原料

供应与安全问题的同时，减少对牛至野生资源的破

坏，保护其野生资源的遗传多样性，有助于牛至产业

的可持续发展。
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Study on Genetic Diversity of Origanum Vulgare L. Based on accD Gene Sequence

Zhuo Wei1,2， Liu Yan1， Lu Shenge1， Zhu Xiaofu1， Huang Hongyan1， Chen Shuangkou2， Ren Fengming1,2

(1. Chongqing Institute of Medicinal Plant Cultivation, Bio-resource Research and Utilization Joint Key Lab. 
Sichuan and Chongqing, Chongqing 408435, China；2. Chongqing University of Science and Technology, 

Chongqing Key Lab. of Industrial Fermentation Microorganism, Chongqing 401331, China)

Abstract: Objective　To analyze the genetic structure and differentiation of O.vulgare from different origins based on 
the accD gene sequence, and to investigate its genetic diversity. Methods　 Using 69 samples from 8 populations as 
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materials, plant genomic DNA was extracted by kit method, accD sequence was obtained by homologous cloning method, 
and Sanger sequencing method was used for bidirectional sequencing. The DNAsp and Arlequin software were used for 
polymorphism analysis, and MEGA software was used to calculate genetic distance and construct NJ developmental tree. 
Results　The results showed that the sequence length of accD was 1432-1436 bp, with 10 haplotypes and 16 variation 
sites. The haplotype diversity was 0.595, and the nucleotide diversity was 0.157 50. O.vulgare populations had higher 
genetic differentiation (Gst=0.367 51, Nst=0.469 76, Fst=0.676 27) and lower gene flow (Nm=0.43), which Inter-
populations variation (67.62%) was the main source of variation. The phylogenetic relationship showed that the 
10 haplotypes formed 3 major branches which mainly forming a divergent phylogenetic structure with H2 as the center, 
and the population had not expanded. Conclusion　 O. vulgare populations had high genetic diversity and genetic 
differentiation, which was mainly related to habitat fragmentation, population isolation and life history characteristics. 
This study provides a theoretical basis for the protection, development and utilization of O.vulgare germplasm resources. 
Keywords: Origanum vulgare L., accD gene, Haplotype, Genetic diversity
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