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摘　 要： 该研究对我国西南地区钩苞大丁草（Ｇｅｒｂｅｒａ ｄｅｌａｖａｙｉ） ９ 个居群 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列进行 ＰＣＲ 的扩增和检

测序列，并以非洲菊（Ｇ． ｊａｍｅｓｏｎｉｉ）的 ＩＴＳ 序列作为外类群，比较了序列之间的差异，同时分析了钩苞大丁草不

同居群在地理距离与遗传距离之间的关系，构建了 ＮＪ 系统发育树。 结果表明：（１）钩苞大丁草 ９ 个居群的 ＩＴＳ
序列全长介于 ６００～７００ ｂｐ 之间，平均长度约为 ６５７ ｂｐ，其中，ＩＴＳ１ 长度为 ２４３～２４６ ｂｐ，（Ｇ＋Ｃ）含量为４５．６７％～
４６．８０％之间，５．８Ｓ 长度 １９１～１９３ ｂｐ，（Ｇ＋Ｃ）含量为 ５８．６０％ ～５８．６１％之间，ＩＴＳ２ 长度为 ２２０～ ２２１ ｂｐ，（Ｇ＋Ｃ）含
量为 ５７．００％～５７．４５％之间；ＩＴＳ 序列共有 ２２ 个变异位点，ＩＴＳ１ 序列（１７ 个）、５．８Ｓ 序列（２ 个）以及 ＩＴＳ２ 序列（３
个）上均有变异。 （２）地理距离与遗传距离有正相关（ ｒ２ ＝ ０．６５２），序列间遗传分化距离为０．００１ １～ ０．０２４ ３，其
中普洱居群与其他居群间遗传距离最大。 （３）钩苞大丁草 ９ 个居群分成三个分支，普洱居群单独成支，丽江和

洱源居群聚为一支，富源、武定、德昌、石林、新平和开远 ６ 个居群聚为一支。 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列可以用于钩苞大丁

草群体遗传研究的分析，该研究结果为其保护性开发提供了参考依据。
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中图分类号： Ｑ９４８．５　 　 文献标识码： Ａ　 　 文章编号： １０００⁃３１４２（２０１７）０３⁃０３２９⁃０６

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇｅｒｂｅｒａ ｄｅｌａｖａｙｉ
ｆｒｏｍ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＷＡＮＧ Ｔａｎ⁃Ｘｉａｏ１， ＺＨＥＮＧ Ｗｅｉ２， ＣＨＥＮ Ｊｉｎｇ１， ＷＡＮＧ Ｗｅｉ２， ＸＵ Ｘｉａｏ⁃Ｄａｎ３∗

（ １． Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｍｏｄｅｒｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０５００， Ｃｈｉｎａ； ２． Ｃｏｌｌｅｇｅ
ｏｆ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ａｎｄ Ｃｉｔｙ Ｐｌａｎｎｉｎｇ， Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０５００， Ｃｈｉｎａ； ３． Ｃｏｌｌｅｇｅ

ｏｆ Ａｒｔ ａｎｄ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ， Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０５００， Ｃｈｉｎａ ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ （ｒＤＮＡ） ＩＴＳ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｇｅｒｂｅｒａ ｄｅｌａｖａｙｉ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ， ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｄ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ Ｇ． ｊａｍｅｓｏｎｉｉ． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ． Ｔｈｅ ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｗａｓ ａｌｓｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： （１） Ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＩＴＳ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ ｗａｓ ６００－７００ ｂｐ， ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｗａｓ ６５７ ｂｐ， ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＩＴＳ１ ｗａｓ ２４３－２４６ ｂｐ， （Ｇ＋Ｃ）
ａｍｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ４５．６７％－４６．８０％， ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ５．８Ｓ ｗａｓ １９１－１９３ ｂｐ ， （Ｇ＋Ｃ） ａｍｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ５８．６０％－５８．６１％， ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ＩＴＳ２ ｗａｓ ２２０－２２１ ｂｐ， （Ｇ＋Ｃ） ａｍｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ５７．００％－５７．４５％． Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２２ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ （ＩＴＳ１， ７； ５．８Ｓ， ２ ａｎｄ ＩＴＳ２， ３）
ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ． （２） Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｈａｄ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ （ｒ２ ＝０．６５２）． Ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ ０．００１ １－０．０２４ ３， ａｍｏｎｇ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｐｕ’ｅｒ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

收稿日期： ２０１６⁃０９⁃１４　 　 修回日期： ２０１６⁃１１⁃２１
基金项目： 国家自然科学基金（３１５６００８６） ［Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ（３１５６００８６）］。
作者简介： 王谈笑（１９９１－），女，吉林市人，硕士研究生，从事植物资源研究，（Ｅ⁃ｍａｉｌ）４１８６５８９１５＠ ｑｑ．ｃｏｍ。

∗通信作者： 徐晓丹，博士，讲师，从事植物资源研究，（Ｅ⁃ｍａｉｌ）１２５１２８３７０＠ ｑｑ．ｃｏｍ。



ｗａｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ． （３） Ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｒｅｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ Ｐｕ’ｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗａｓ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｇｒｏｕｐ． Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｇｒｏｕｐ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ Ｌｉｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｅｒｙｕａｎ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅｓ． Ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｓｉｘ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （Ｆｕｙｕａｎ， Ｗｕｄｉｎｇ，
Ｄｅｃｈａｎｇ， Ｓｈｉｌｉｎ， Ｘｉｎｐｉｎｇ ａｎｄ Ｋａｉｙｕａｎ） ｗｅｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｔｏｇｅｔｈｅｒ． ＲＤＮＡ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａｐｐｌｉｅｄ ｔｏ ｓｔｕｄｙ
ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｏｆ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｇｅｒｂｅｒａ ｄｅｌａｖａｙｉ， ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ， ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

　 　 钩苞大丁草（Ｇｅｒｂｅｒａ ｄｅｌａｖａｙｉ）是菊科大丁草属

植物，分布于我国云南省、四川省南部及越南北部，生
长于海拔１ ８００～３ ２００ ｍ 的贫瘠草地（程用谦，１９９６）。
钩苞大丁草干枯后的叶片具有良好的助燃性，祖先曾

世代将其利用于打火取火之用，故又名“火草”、“火
石花”。 钩苞大丁草具有广泛的应用价值，首先，它叶

背部的毛纤维可做纺织火草衣的材料（李晓岑和李

云，２０１０），深受我国白、彝、壮、傈僳、纳西族等少数民

族人民的喜爱，目前，火草纺织技艺已被列入云南省、
四川省的非物质文化遗产。 其次，钩苞大丁草的根系

含有杀菌成份香豆素等，可以用于治疗肠胃疾病（徐
冰钰，２０１４）。 此外，钩苞大丁草的花有一定的观赏价

值，具有作为鲜切花的潜力。 近年来，火草衣的价格

逐年攀升（市场价每件约为５ ０００元），导致钩苞大丁

草鲜叶的价格也迅速上升（２０１４ 年高达 ５００ 元·
ｋｇ⁃１），过度的采摘已经影响到了其正常的发育与生
长，根系被用作中药材，还导致部分地区的钩苞大丁

草被大量的采挖。 可见，野生资源正受到多方面的威

胁。 然而，钩苞大丁草还未实现人工种植，因此，钩苞

大丁草的保护性开发迫在眉睫。
核糖体 ＤＮＡ 转录区序列 （ Ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ

ｓｐａｃｅｒ，ＩＴＳ）进化迅速，ＩＴＳ 标记技术的诞生就备受

人们关注，在系统发育研究（Ｙａｍａｊｉ ｅｔ ａｌ，２００７）、植
物资源鉴定 （ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ，２００７）、遗传多样性检测

（Ｂａｒａｋｅｔ ｅｔ ａｌ，２００９）等研究领域发挥了重要作用。
ＩＴＳ 序列不仅用于被子植物种间及以上水平的系统

发育研究，如菊属（赵惠恩等，２００３）和兔儿风属（范
香媛，２０１１）等，还适合种内水平的亲缘关系研究

（严寒静等，２００８；李喜凤等，２０１２；腰政懋等，２０１５；
王洁等，２０１３）等。 本研究对钩苞大丁草 ９ 个居群

ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列进行了分析，探讨了钩苞大丁草不同

居群间的序列变异程度及亲缘关系，为钩苞大丁草

的种质资源利用和保护性开发提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１ 材料

所用材料来自钩苞大丁草的 ９ 个野生居群（表

１）。 其中，８ 个居群分布在云南省内，１ 个居群德昌

居群分布于四川省南部。 采样以均匀、随机的取样

原则来进行，确保采样母本之间的距离在 ５０ ｍ 以

上。 采样时，选择新鲜幼嫩的叶片，采样后用带冰保

冷箱保存。 带回实验室后置于超低温冰箱－８０ ℃冷

冻保存备用。
１．２ ＤＮＡ 的提取

样本分别称 ０．１ ｇ 叶片置于研钵中，利用液氮将

钩苞大丁草研磨成粉末状， 然后利用 ＣＴＡＢ 法

（Ｄｏｙｌｅ ＪＪ ＆ Ｄｏｙｌｅ ＪＬ，１９８７）提取 ＤＮＡ，最后放于冰

箱－２０ ℃保存等待备用。
１．３ 扩增及纯化

获取 ＤＮＡ 后，采用通用引物 ＩＴＳ４ （５′⁃ＴＣＣＴＣ⁃
ＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ⁃３′） 和 ＩＴＳ５ （ ５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡ⁃
ＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃３′） （昆明硕擎生物有限公

司合成）进行 ＰＣＲ 扩增，扩增如下：先 ９４ ℃预变性

４ ｍｉｎ，然后进行循环，即 ９４ ℃变性 １ ｍｉｎ，５０ ℃退火

２ ｍｉｎ，７２ ℃延伸 ２ ｍｉｎ，３０ 个循环后，７２ ℃延伸 １０
ｍｉｎ。 ＰＣＲ 反应体系总体积为 ２０ μＬ（ＤＮＡ 模板 １
μＬ，去离子水 ８． ０ μＬ，Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １０ μＬ，引物 １
μＬ）。 最后，用 ０．６％琼脂糖凝胶电泳检测其扩增结

果，以 ＤＮＡ Ｌａｄｄｅｒ Ｍｉｘ ｍａｋｅｒ 作为分子量标记，电泳

结果在 ＢＩＯＴＯＰ 凝胶成像仪中观察和拍照，并将扩

增产物送至昆明硕擎生物有限公司进行测序。
１．４ ＤＮＡ 序列分析

先将钩苞大丁草的 ＩＴＳ 序列在 ＮＣＢＩ 中进行

Ｂｌａｓｔ 对比，并通过近缘种非洲菊 （Ｇ． ｊａｍｅｓｏｎｉｉ） 的

ＩＴＳ 序列（登录号：ＧＵ８１８５５１）确定钩苞大丁草 ＩＴＳ
序列中 ＩＴＳ１、ＩＴＳ２ 以及 ５．８Ｓ ｒＤＮＡ 的界限；然后用

ＵｌｔｒａＥｄｉｔ 软件对测序结果进行调整，转换格式，利用

Ｃ１ｕｓｔａｌＸ１．０８ 软件（王洁等，２０１３）进行对位排列和

多重对比，并辅助人工校对，完成 ９ 组 ＤＮＡ 序列的

选择 保 存 ＦＡＳＴＡ 格 式， 用 系 统 发 育 分 析 软 件

（ＭＥＧＡ ６ 软件）和 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 的方法进行可信度检

测，调整空位不足，使用 Ｂｏｔｔｓｔｒａｐ１０００ 计算 ＮＪ 进化

树（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ， ＮＪ），完成钩苞大丁草 ９
个居群系统发育树的构建，确认后在ＮＣＢＩ上登录注
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表 １　 钩苞大丁草 ９ 个居群的地理位置
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｎｅ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

局群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

采样点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ （ｍ）

样本数
Ｎｏ． ｏｆ ｓａｍｐｌｅ

ＷＤ 武定县 Ｗｕｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ２５°２８′１２．３９″ Ｎ １０２°１９′３２．９２″ Ｅ ２ ０２６ ２２

ＦＹ 富源县 Ｆｕｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙ ２５°５０′３０．８４″ Ｎ １０３°１７′１８．８３″ Ｅ ２ ４６８ ２４

ＬＪ 丽江市 Ｌｉｊｉａｎｇ Ｃｉｔｙ ２６°５３′５９．８１″ Ｎ １００°１０′４７．３３″ Ｅ ２ ５６４ ２３

ＥＹ 洱源县 Ｐｕ’ｅｒ Ｃｏｕｎｔｙ ２６°０９′３８．８２″ Ｎ ９９°５４′２０．１２″ Ｅ ２ ５１２ １７

ＤＣ 德昌县 Ｄｅｃｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ２７°１９′２０．９２″ Ｎ １０２°１７′２７．０８″ Ｅ ２ １８０ ２５

ＫＹ 开远市 Ｋａｉｙｕａｎ Ｃｉｔｙ ２３°４８′１９．３６″ Ｎ １０３°３７′５２．９７″ Ｅ １ ４５６ ２３

ＰＥ 普洱市 Ｐｕ’ｅｒ Ｃｉｔｙ ２２°４６′２０．１１″ Ｎ １０１°００′５６．８１″ Ｅ １ ４６６ ２４

ＳＬ 石林彝族自治县
Ｓｈｉｌｉｎ Ｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

２４°５４′３１．２０″ Ｎ １０３°２０′４２．３１″ Ｅ １ ８６２ ２２

ＸＰ 新平彝族傣族自治州
Ｘｉｎｐｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｄａｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ

２３°５５′５５．３２″Ｎ １０２°０８′２１．１２″Ｅ １ ５２８ ２３

册，其登录号为 ＫＸ９３２４２６、ＫＸ９３２４２７、ＫＸ９３２４２８、
ＫＸ９３２４２９、 ＫＸ９３２４３０、 ＫＸ９３２４３１、 ＫＸ９３２４３２、
ＫＸ９３２４３３、ＫＸ９３２４３４。

２　 结果与分析

２．１ 钩苞大丁草 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列长度及碱基频率

钩苞大丁草 ９ 个居群的序列长度为 ６００ ～ ７００
ｂｐ 之间，其平均长度为 ６５７ ｂｐ，ＩＴＳ 序列鸟嘌呤 Ｇ 含

量最高（２８． ８５％），腺嘌呤 Ａ 含量最低（２０． ０３％），
ＩＴＳ１ 长度为 ２４３ ～ ２４６ ｂｐ，（Ｇ＋Ｃ）含量为 ４５．６７％ ～
４６．８０％之间，５．８Ｓ 长度 １９１ ～ １９３ ｂｐ，（Ｇ＋Ｃ）含量为

５８．６０％ ～ ５８． ６１％之间，ＩＴＳ２ 长度为 ２２０ ～ ２２１ ｂｐ，
（Ｇ＋Ｃ）含量为 ５７．００％～５７．４５％之间，通过（Ｇ＋Ｃ）含
量看出其变化幅度小，说明钩苞大丁草 ９ 个居群的

亲缘关系很近（Ｒｏｄｒｉｇｕｅｚ ｅｔ ａｌ，２０００）。
２．２ 钩苞大丁草 ９ 个居群的 ＩＴＳ 序列变异

从图 １ 分析表明，钩苞大丁草 ９ 个居群间的 ＩＴＳ
序列共发现 ２２ 个变异位点，变异类型包括 Ａ⁃Ｔ、
Ａ⁃Ｃ、Ａ⁃Ｇ、Ｔ⁃Ｃ、Ｃ⁃Ｔ、Ｇ⁃Ａ、Ｇ⁃Ｔ、Ｃ⁃Ｇ 碱基颠换与替换

等。 ＩＴＳ１ 序列上变异较多为 １７ 个，占 ＩＴＳ 序列长度

的 ６．９％，５．８Ｓ 保守区域有 ２ 个， ＩＴＳ２ 上的变异有 ３
个，占 ＩＴＳ 序列长度的 １．４％。 可见，ＩＴＳ１ 序列上的

信息量比 ＩＴＳ２ 序列上的信息量高，且 ＩＴＳ１ 序列中

钩苞大丁草样本差异较大。
从图 １ 看出，富源（ＦＹ）居群、武定（ＷＤ）居群、石

林（ＳＬ）居群、德昌（ＤＣ）居群相似度在 ６０％以上；开

远（ＫＹ）居群、新平（ＸＰ）居群以及丽江（ＬＪ）居群、洱
源（ＥＹ）居群相似度均在 ９０％以上，其中新平居群在

５６８ 位处 Ｔ 取代 Ｇ，是新平居群的特异位点，丽江居群

在 １４８ 位处 Ｔ 取代 Ｇ，是丽江居群的特异位点。 但普

洱（ＰＥ）居群与其他几个的差异较大，其变异位点多

且多次出现碱基替换及颠换的现象，尤其在 ５．８Ｓ 保

守区域中还出现 ２ 个变异位点，明确指出普洱居群与

其它居群钩苞大丁草存在较大差异。
２．３ 遗传距离与地理距离的相关性分析

遗传距离是表达基因频率功能组之间的遗传变

异，可以反映不同居群之间的进化关系，可以用来衡

量群体之间遗传差异的大小。 通过对 ９ 个居群遗传

距离的分析，ＳＬ 居群和 ＸＰ 居群间的遗传距离最

小，为 ０．００１ １； ＫＹ 和 ＰＥ 间的遗传距离最大，为

０．０２４ ３；９ 个野生群体的遗传距离都维持在较低水

平。 值得注意的是，ＰＥ 与其他 ８ 个群体间的遗传距

离均高于其它两两群体间的遗传距离，表明 ＰＥ 与

其它居群亲缘关系相对较远。
为探讨地理距离与遗传距离间的关系，采用卡

方检验的方法来进行相关关系的分析。 图 ２ 结果显

示，钩苞大丁草 ９ 个居群间的遗传距离和地理距离

为正相关关系（ ｒ２ ＝ ０．６５２，Ｐ ＝ ０．００５），表明地理距离

对钩苞大丁草群体间的遗传距离有较大影响。
２．４ 钩苞大丁草 ９ 个居群的系统发生树

从图 ３ 可以看出，外类群非洲菊单独成支，其他

居群分成三支。 第Ⅰ支为位于云南省西南部的普洱

（ＰＥ）居群；位于云南省西北部高原山地地区的丽江
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图 １　 钩苞大丁草 ９ 个居群的 ＩＴＳ 序列排列
Ｆｉｇ． １　 ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｎｉｎｅ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ ｓａｍｐｌｅｓ

（ＬＪ）和洱源（ＥＹ）居群聚为第Ⅱ支；滇中地区的武

定（ＷＤ）、富源（ＦＹ）、德昌（ＤＣ）、石林（ ＳＬ）、新平

（ＸＰ）和开远（ＫＹ）六个居群聚为第Ⅲ支。 ＮＪ 系统

树的结果与遗传距离分析所得的结果一致，表明钩

苞大丁草 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列的差异与其地理分布相关

性较高，表现出一定的分子地域性差异。

３　 讨论与结论

３．１ ＩＴＳ 序列对不同居群钩苞大丁草的鉴别

ｒＤＮＡ 在不同物种间的变化丰富，由于核苷酸

序列的变化很大，可提供详尽的遗传信息（Ｓｃｈｍｉｄｔ，
２０００），相对于 ｍｔＤＮＡ（线粒体 ＤＮＡ），ｒＤＮＡ 可以直

接与通用引物进行扩增与测序 （ Ｂａｒａｋｅｔ ｅｔ ａｌ，
２００９），因此，非常适合种以上级别的系统发育和分

类研究。 本文中钩苞大丁草变异位点较多（ＩＴＳ１ 变

异位点 １７ 个，５．８Ｓ 变异位点 ２ 个，ＩＴＳ２ 变异位点 ３
个），并且变异类型丰富包括 Ａ⁃Ｔ、Ａ⁃Ｃ、Ａ⁃Ｇ、Ｔ⁃Ｃ、Ｃ⁃
Ｔ、Ｇ⁃Ａ、Ｇ⁃Ｔ、Ｃ⁃Ｇ 碱基颠换与替换等，且大部分碱基

变异可作为识别特征。 如普洱居群（ＰＥ）有 １５ 个变

异位点，其中 １１ 个可作为识别特征，５．８Ｓ 保守区域

有 ２ 个变异位点，说明普洱居群与其他居群存在差
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图 ２　 钩苞大丁草 ９ 个居群地理距离和
遗传距离间的相关分析

Ｆｉｇ． ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ

图 ３　 钩苞大丁草 ９ 个居群间 ＩＴＳ 序列的系统发生树
Ｆｉｇ． ３　 Ｔｒｅｅ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅｓ ｏｆ Ｇ． ｄｅｌａｖａｙｉ ｒＤＮＡ ＩＴＳ

异；丽江居群（ＬＪ）和新平居群（ＸＰ）分别在 １４８ 位和

５５８ 位有变异位点，也可作为它们的识别特征。 可

见，ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分析对于不同居群钩苞大丁草的

鉴定具有一定的指导意义，可用于其鉴定研究。
３．２ 钩苞大丁草群体结构形成的原因分析

通过 ＮＪ 系统发育树分析发现，９ 个居群钩苞大

丁草被大体聚为 ３ 类，又通过地理距离与遗传距离

分析，可以看出两者存在正相关关系，这一结论与该

种的地理分布情况（ Ｆａｎ ｅｔ ａｌ， ２０１３） （张一平等，
２００１）和气候变化情况（陈飞，２０１２）以及温度（廖菊

够等，２０１３）有着密不可分关系。 本研究中，普洱居

群地处亚热带季风气候区，夏季温度高，雨水多、冬
季气温低，雨水少；同时，红河、哀牢山在普洱和其它

居群间形成了地理阻隔（Ｙｕａｎ ＆ Ｚｈａｎｇ， ２００８），这
些原因使普洱居群单独聚为一支。 丽江居群和洱源

居群则处于我国西南地区的横断山脉，海拔在２ ５００
ｍ 以上，气温较低，形成了第Ⅱ大分支。 滇中地区的

富源、武定、开远、石林、新平等居群和金沙江流域的

德昌居群，地处亚热带大陆气候，温度常年保持在

２０ ℃左右，温度适宜，可能有相似的昆虫进行传粉，
形成了第Ⅲ大分支。 综上，钩苞大丁草的群体遗传

结构形成与地理、气候条件密切相关。
３．３ 野生钩苞大丁草的保护性开发策略探讨

由于钩苞大丁草野生资源逐年减少，所以对钩

苞大丁草的保护性开发尤为重要。 首先，对于生态

环境较为稳定的居群可以进行原地保护，如丽江居

群位于丽江古镇区普济寺后山，生态环境破坏较小，
可以就地保护。 其次，对于携带特异基因资源而居

群环境受到破坏的居群（Ｇａｏ ｅｔ ａｌ， ２００７），可以采取

迁地保护的措施。 例如普洱居群有多个 ＩＴＳ 序列变

异位点，可能携带一些特异基因，但其生长环境受到

了一定的破坏，只有对其采取迁地保护，才能更加有

效的保护这些特异的种质资源。 最后，构建资源圃

是资源开发利用的前提（施朝阳等，２０１３）。
本研究对钩苞大丁草进行了较为全面的调查与

收集，并在昆明市构建了资源圃。 在今后的工作中，
一方面，可直接从资源圃中筛选优异的纤维资源、切
花资源等，促进钩苞大丁草的开发利用；另一方面，
可使资源圃中不同居群的钩苞大丁草通过自然交配

的方式实现基因的融合，提升后代群体的遗传多样

性，进而筛选更加优异的资源。

参考文献：
ＢＡＲＡＫＥＴ Ｇ， ＳＡＤＤＯＵＤ Ｏ， ＣＨＡＴＴＩ Ｋ， ｅｔ ａｌ， ２００９． Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒｓ （ ＩＴＳｓ） ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ （ｎｒＤＮＡ）ｉｎ ｆｉｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ （Ｆｉｃｕｓ ｃａｒｉｃａｌ）
［Ｊ］． Ｓｃｉ Ｈｏｒｔｉｃ， １２０（１）： ３４－４０．

ＣＨＥＮＧ ＹＱ， １９９６． Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ［Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ：
８９－９０． ［程用谦，１９９６． 中国植物志 ［Ｍ］． 北京：科学出版
社：８９－９０．］

ＣＨＥＮ Ｆ， ２０１２． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ， ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅｎｄ
ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ［Ｄ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ⁃
ｒｙ：３４－４７．［陈飞，２０１２． 气候变化与云南松分布、结构和演变
趋势的研究 ［Ｄ］． 北京：中国林业科学研究院：３４－４７．］

ＤＯＹＬＥ ＪＪ， ＤＯＹＬＥ ＪＬ， １９８７． Ａ ｒａｐｉｄ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｆｏｒ
ｓｍａｌｌ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｒｅｓｈ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ［Ｊ］． Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍ， １９：１１－１５．

ＦＡＮ ＤＭ， ＹＵＥ ＰＪ， ＮＩＥ ＬＺ， ｅｔ ａｌ， ２０１３． Ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ
Ｓｏｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉｉ（Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ） ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ Ｔａｎａｋａ⁃Ｋａｉｙｏｎｇ Ｌｉｎｅ，
ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｈｙｔｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｉｎ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ
［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ， ２２（１６）：４２７０－４２８８．

ＦＡＮ ＸＹ， ２０１１． Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ Ａｉｎｓｌｉａｅａ ＤＣ ［Ｄ］． Ｘｉｎ⁃
ｘｉａｎｇ： Ｈｅｎａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ：１７－２５． ［范香媛，２０１１． 兔儿

３３３３ 期 王谈笑等： 基于 ＩＴＳ 序列分析钩苞大丁草九个居群的亲缘关系



风属的系统学研究 ［Ｄ］． 新乡：河南师范大学：１７－２５．］
ＧＡＯ ＬＭ， ＭＯＬＬＥＲ Ｍ， Ｇｉｂｂｙ Ｍ， ｅｔ ａｌ， ２００７． Ｈｉｇｈ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｓｔｒｏｎｇｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎ ａｍｏｎｇ ｃｐＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｔａｘｕｓ
ｗａｌｌｉｃｈｉａｎａ（Ｔａｘａｃｅａｅ） ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｎｏｒｔｈ Ｖｉｅｔｎａｍ ［ Ｊ］． Ｍｏｌ
Ｅｃｏｌ， １６（２２）：４６８４－４６９８．

ＬＩＡＯ ＪＧ， ＫＡＮＧ ＨＭ， ＤＡＩ ＪＲ， ｅｔ ａｌ， ２０１３． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ｏｎ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｓｔｏｃｋｔｉｏｎｉｉ ｄｕｒｉｎｇ ｍｉｃｔｏｓｐｏｒｏｇｅｎｓｉｓ ［ Ｊ］． Ｇｕｉｈａｉａ，
３３（５）：６１４－６１９． ［廖菊够，康洪梅，代瑾然等，２０１３． 温度对提
托克通氏烟草雄配子体形成和发育的影响 ［Ｊ］． 广西植物，
３３（５）：６１４－６１９． ］

ＬＩ ＸＣ，ＬＩ Ｙ， ２０１０． Ｍｉｎｏｒｉｔｙ ｇｒｏｕｐｓ ｆｉｒｅｗｅｅｄ ｔｅｘｔｉｌｅ ｉｎ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔｅｒｎ
Ｃｈｉｎａ ［Ｃ］． Ｓｏｃ Ｓｃｉ Ｙｕｎｎａｎ，（２）：６４ － ６７． ［李晓岑，李云，
２０１０． 中国西南少数民族的火草布纺织 ［Ｃ］． 云南社会科学，
（２）：６４－６７．］

ＬＩ ＸＦ， ＱＩＵ ＴＢ， ＺＨＡＮＧ ＨＭ， ｅｔ ａｌ， ２０１２． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ
ｄａｎｄｅｌｉｏｎｓ’ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ［Ｊ］． Ｊ Ｃｈｉｎ
Ｍｅｄ， ２７：８４－８６． ［李喜凤，邱天宝，张红梅，等，２０１２． 不同种
群蒲公英的 ＩＴＳ 序列及其亲缘关系分析 ［Ｊ］． 中医学报，２７：
８４－８６．］

ＲＯＤＲＩＧＵＥＺ ＴＦ， ＴＡＲＲＩＯ Ｒ， ＡＹＡＬＡ ＦＪ， ２０００． Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ａ
ｈｉｇｈ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ ＆ Ｅｖｏｌ，
１７（１１）：１７１０－１７１７．

ＳＣＨＭＩＴ ＧＪ，ＳＣＨＩＬＬＩＮＧ ＥＥ， ２０００． Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ
ｏｆＥｕｐａｔｉｕｎ（Ａｓｔｅｒｃｅａｅ： Ｅｕｐａｔｏｒｉｅａｅ） ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕｃｌｅａｒ ＩＴＳ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅ ｄａｔｅ ［Ｊ］．Ａｍ Ｊ Ｂｏｔ，８７：７１６－７２６

ＳＨＩ ＣＹ， ＣＡＩ ＹＬ， ＬＩ ＸＬ， ２０１３． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｇａｒｄｅｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕ⁃
ｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ ｐａｒｋ ［ Ｊ］． Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ
Ｂｕｌｌ， ２９（１３）：２１４－２２０． ［施朝阳，蔡永立，赵小雷，２０１３． 崇明
东滩湿地公园园林植物群落结构研究 ［Ｊ］． 中国农学通报，
２９（１３）：２１４－２２０．］

ＷＡＮＧ Ｊ， ＹＡＮＧ Ｘ， ＹＡＮＧ ＺＬ， ２０１３． ＮｒＤＮＡ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎａｌ⁃
ｙｓｉｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ
ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ ［ Ｊ］． Ｇｕｉｈａｉａ， ３３（１）：３５－
４１． ［王洁，杨旭，杨志玲，２０１３． 不同产区厚朴 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序
列分析及亲缘关系鉴定 ［Ｊ］． 广西植物，３３（１）：３５－４１．］

ＸＵ ＢＹ， ２０１４． Ｔｈｅ ｔｈｉｎ ｌａｙｅｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇｅｒｂｅｒａ ｄｅｌａ⁃
ｂａｙｉ ［ Ｊ］． Ｙｕｎｎａｎ Ｊ Ｔｒａｄ Ｃｈｉｎ Ｍｅｄ Ｍａｔ Ｍｅｄ， ３５ （２）：６０ －
６１． ［徐冰钰，２０１４． 钩苞大丁草薄层鉴别研究 ［Ｊ］． 云南中医

中药杂志，３５（２）：６０－６１．］
ＹＡＭＡＪＩ Ｈ， ＦＵＫＵＤＡ Ｔ， ＹＯＫＯＹＡＭＡ Ｊ， ｅｔ ａｌ， ２００７． Ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｉｎ Ａｓａｒｕｍ ｓｅｃｔ． Ａｓｉａｓａｒｕｍ （Ａｒｉｓ⁃
ｔｏｌｏｃｈｉａｃｅａｅ ） ｄｏｃｕｍｅｎｔｅｄ ｉｎ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ （ ＩＴＳ） ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ ［ Ｊ］． Ｍｏｌ Ｐｈｙｌｏｇ
Ｅｖｏｌ， ４４（２）：８６３－８８４．

ＹＡＮＧ ＺＹ， ＣＨＡＯ Ｚ， ＨＵＯ ＫＫ，ｅｔ ａｌ，２００７． ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｂｕｐ ｌｅｕｒｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ
ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］． Ｐｈｙｔｏｍｅｄｉｃｉｎｅ，１４（６）４１６－４２３．

ＹＡＮ ＨＪ， ＦＡＮＧ ＺＪ， ＹＵ ＳＸ， ２００８． ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ Ｆａｌｌｏｐｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ａｒｅａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｅｖｉｄｅｎｃｅｓ ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ⁃Ｏｃｃｉｄｅｎｔ Ｓｉｎ， ２８
（５）：９２２－９２７． ［严寒静，房志坚，余世孝，２００８． 不同种源何
首乌的 ＩＴＳ 序列分析及其亲缘关系研究 ［Ｊ］． 西北植物学报，
２８（５）：９２２－９２７．］

ＹＡＯ ＺＭ， ＸＵ ＣＹ， ＬＩ Ｌ， ２０１５． ｒＤＮＡ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ Ａｂｉｅｓ ｈｏｌｏｐｈｙｌｌａ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅｓ
［Ｊ］． Ｊ ＮＥ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ， ４３（１０）：６－９． ［腰政懋，徐程扬，李乐，
２０１５． 不同种源辽东冷杉 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列及其亲缘关系
［Ｊ］． 东北林业大学学报，４３（１０）：６－９．］

ＹＵＡＮ ＱＪ， ＺＨＡＮＧ ＹＺ， ２００８． Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ Ｄｉ⁃
ｐｅｎｔｏｄｏｎ （ Ｄｉｐｅｎｔｏｄｏｎｔａｃｅ） ｉｎ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｎｏｒｔｈｅｒｎ
［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ， １７（４）： １０５４－１０６５．

ＺＨＡＮＧ ＹＰ， ＭＡ ＹＸ， ＬＩＵ ＹＨ， ｅｔ ａｌ， ２００１． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｐａ⁃
ｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｃｌｉｍａｔｅ ｉｎ ｔｈｅ ｇａｐ ｏｆ ｅｖｅｒ⁃ｇｒｅｅｎ ｂｒｏａｄ⁃
ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｏｆ Ａｉｌａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ［ Ｊ］． Ｊ
Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ， ２３（４）：８０－８３． ［张一平，马友鑫，刘玉洪，尹
利伟，２００１． 哀牢山北部常绿阔叶林林窗小气候空间分布特
征 ［Ｊ］． 北京林业大学学报，２３（４）：８０－８３．］

ＺＨＡＯ ＨＮ， ＷＡＮＧ ＸＱ， ＣＨＥＮ ＪＹ， ２００３． Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｇａｒｄｅｎ ｇｈ⁃
ｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍｓ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｉｎ
Ｃｈｉｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ， ｔｒｎＴ⁃ｔｒｎＬ
ａｎｄ ｔｒｎＴ⁃ｔｒｎＦ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ ｃｐＤＮＡ ［ Ｊ］． Ｍｏｌ
Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄ， １（５ ／ ６）：５９７－ ６０４． ［赵惠恩，汪小全，陈俊愉，
２００３．基于核糖体 ＤＮＡ 的 ＩＴＳ 序列和叶绿体 ｔｒｎＴ⁃ｔｒｎＬ 和
ｔｒｎＴ⁃ｔｒｎＦ 基因间的菊花起源与中国菊属植物分析系统学研
究 ［Ｊ］． 分子植物育种，１（５ ／ ６）：５９７－６０４．］



（ 上接第 ３６４ 页 Ｃｏｎｔｉｎｕｅ ｆｒｏｍ ｐａｇｅ ３６４ ）
ＹＡＮＧ ＧＰ，ＨＵＡＮＧ ＪＰ，ＸＩＥ ＹＮ，ｅｔ ａｌ，２０１３． Ｆｌｏｒａ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｈａｂｉｔｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｖｉｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ａｉｌａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ［Ｊ］． Ｊ ＮＥ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，
８（３）：７９－８３． ［杨国平，黄建平，谢有能，等，２０１３． 哀牢山野生
藤本植物区系与生态习性分析 ［Ｊ］． 西北林学院学报，８（３）：
７９－８３．］

ＹＡＯ Ｃ，ＷＡＮ ＳＷ，ＳＵＮ ＤＬ，ｅｔ ａｌ，２００９． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄ ｉｎ Ｙａｎｃｈｅｎｇ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅ⁃
ｓｅｒｖｅ ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｅｃｏｌ Ｓｉｎ，２９（５）：２２０３－２２１０． ［姚成，万树文，
孙东林，等，２００９． 盐城自然保护区海滨湿地植被演替的生态
机制 ［Ｊ］． 生态学报，２９（５）：２２０３－２２１０．］

ＹＡＯ Ｒ，ＦＡＮＧ Ｙ，２０１２． Ａ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｂｒｏａｄ⁃
ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｘｉａｎｌｉｎ ［Ｊ］． Ｊ Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃ Ｕｎｉｖ，３９（１）：
７２－７８． ［姚榕，方彦，２０１２． 南京仙林地区次生阔叶林群落的初
步研究 ［Ｊ］． 安徽农业大学学报，３９（１）：７２－７８．］

ＹＵＡＮ ＬＪ，ＬＩ ＣＱ，ＣＵＩ Ｂ，ＥＲ ＡＬ，２００７． Ｆｌｏｒａ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｌｉａｎｅ

ｉｎ Ｈｅｎａｎ ［Ｊ］． Ｈｅｎａｎ Ｓｃｉ，２５（６）：９１８－９２１． ［袁丽洁，李春奇，
崔波，等，２００７． 河南省野生藤本植物区系分析 ［Ｊ］． ２５（６）：
９１８－９２１．］

ＺＨＡＮＧ ＺＹ， ＺＨＯＵ ＦＸ， ＸＵ ＧＦ， ２００９． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｎａｎ ｉｎ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｄｅ ｓｌｏｐｅ ［Ｊ］． Ｒｅｓ Ｓｏｉｌ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓ，１６
（３）：２９１－２９３． ［张朝阳，周凤霞，许桂芳，２００９． 藤本植物在边坡
生态恢复中的应用 ［Ｊ］． 水土保持研究，１６（３）：２９１－２９３．］

ＺＨＡＮＧ ＹＷ，ＹＡＮＧ ＨＰ，２００１． Ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｆｌｏｒａ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｅｓｔｕｒｅｓ ｏｆ ｌｉａｎａ ｉｎ Ｆａｎｊｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ，
Ｇｕｉｚｈｏｕ，Ｃｈｉｎａ⁃ａｔｔａｃｈ ａ ｌｉｓｔ ｏｆ ｌｉａｎａ ｉｎ ｔｈｅ Ｆａｎｊｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ
［Ｊ］． Ｊ Ｗｕｈａｎ Ｂｏｔ Ｒｅｓ，１９（４）：２６９－２９８． ［张玉武，杨红萍，
２００１． 贵州梵净山自然保护区藤本植物攀援方式及类型的研
究—附梵净山藤本植物名录 ［Ｊ］． 武汉植物学研究，１９（４）：
２６９－２９８．］

４３３ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷


