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枇杷属内栽培种和部分野生种 ＩＴＳ 序列分析
陈灼娟

（ 福州大学 至诚学院 生物工程系， 福州 ３５０００２ ）

摘　 要： 对不同栽培区的 ２５ 种普通枇杷品种以及 ７ 种枇杷属野生种的 ＩＴＳ 序列进行扩增并测序，采用邻接

法和最大简约法进行系统发育树的构建并对枇杷属内不同种间的遗传关系进行了分析。 结果表明：枇杷属

植物 ＩＴＳ 序列 ＩＴＳ１＋５．８Ｓ ｒＤＮＡ＋ＩＴＳ２ 总长度为 ５９２ ｂｐ 或 ５９４ ｂｐ，长度变化发生在 ＩＴＳ２。 所有样本的 ＩＴＳ１ 和

５．８Ｓ ｒＤＮＡ 长度一样，都是 ２２３ ｂｐ 和 １６８ ｂｐ；而 ＩＴＳ２ 为 ２０１ ｂｐ 或 ２０３ ｂｐ。 ５ 种枇杷属野生种的 ＩＴＳ 序列长度

为 ５９４ ｂｐ，包括栎叶枇杷、大渡河枇杷、南亚枇杷、南亚枇杷窄叶变种和大瑶山枇杷；其余 ２ 种枇杷属野生种

（麻栗坡枇杷、小叶枇杷）和普通枇杷栽培种的 ＩＴＳ 序列长度都为 ５９２ ｂｐ。 所有样本 ＩＴＳ 序列的 ＧＣ 含量为

６４．２％ ～６４．５％，其中 ＩＴＳ１ 为 ６４．１％ ～６５．５％，ＩＴＳ２ 为 ６８．１％ ～７２．６％。 对所有样本的 ＩＴＳ 序列比对产生 ４４ 个

可变位点，其中 ３８ 个为简约信息位点，其中 １１ 个位于 ＩＴＳ１，５ 个位于 ５．８Ｓ ｒＤＮＡ，２２ 个位于 ＩＴＳ２。 最大的种

间序列差异为 ７．７％，最小的种间差异发生在麻栗坡枇杷和小叶枇杷之间，仅为 ０．２％。 普通枇杷种内的 ＩＴＳ

序列差异很低，２５ 种普通枇杷栽培种之间的序列差异为 ０ ～ １．５％。 所研究的枇杷属植物可分为 ３ 个分支。

分支Ⅰ包括所有普通枇杷品种，分支Ⅱ包含 ５ 种野生枇杷种，包括栎叶枇杷、大渡河枇杷、南亚枇杷、南亚枇

杷窄叶变种和大瑶山枇杷；分支Ⅲ由 ２ 个野生枇杷种（麻栗坡枇杷、小叶枇杷）组成。 该研究结果表明 ＩＴＳ

序列对枇杷种间鉴定和系统发育分析具有一定意义，但对普通枇杷栽培种间的鉴定作用不大。
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　 　 枇杷属（Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ Ｌｉｎｄｌ．）属于蔷薇科（Ｒｏｓａ⁃
ｃｅａｅ）苹果亚科（Ｍａｌｏｉｄｅａｅ），有 ２７ ～ ３０ 种，主要分

布在东亚和东南亚地区。 普通枇杷（Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａ⁃
ｐｏｎｉｃａ）由于其可食性而广为人知。 在中国，关于

枇杷的记载可追溯到 ２０００ 年前，中国拥有丰富的

枇杷种质资源，种类多、分布广。 在古代，枇杷就

被引种到国外，现在枇杷已在世界其他地区普遍

种植（Ｓｏｒｉａｎｏ ｅｔ ａｌ，２００５）。 为理解枇杷属植物的

分布和分类情况，学术界进行了大量的研究工作。
在中国有大量的野生枇杷种质资源，并不断有新

的枇杷种被发现（Ｌｉｎ，１９９９）。 但由于对野生枇杷

的研究较少以及缺乏快速有效的鉴定工具，造成

枇杷属内种类的一些混乱（杨向晖等，２００５）；而普

通枇杷由于长期以来不同区域间经常相互引种栽

培，果农自行定名推广，导致枇杷品种出现同物异

名和同名异物的混乱现象。 所以，枇杷属内植物

的遗传评价和物种鉴定对于资源的保护和利用尤

为重要。
传统的系统发育分析基于形态学特征进行，

随着分子生物学的发展，一些生物学标志如同工

酶（方德秋和章恢志，１９８９）、等位酶（蔡礼鸿等，
２００５）、ＲＡＰＤ（Ｖｉｌａｎｏｖａ ｅｔ ａｌ，２００１）、ＡＦＬＰ（吴锦程

等，２００６）、ＳＳＲ（Ｓｏｒｉａｎｏ ｅｔ ａｌ，２００５）等已被用于枇

杷遗传多样性和种质鉴定研究中。 ＩＴＳ 序列具有

进化速率快、稳定性好和测序方便的优点，成为研

究植物系统发育及分子进化的有效工具和重要标

记，被广泛应用于植物属间、种间以及种内各栽培

种间分类研究（Ａｌｖａｒｅｚ ＆ Ｗｅｎｄｅｌ，２００３）。 本研究

测定了 ２５ 种普通枇杷栽培种及 ７ 种枇杷属野生种

的 ＩＴＳ 序列，并进行枇杷属系统发育分析，研究枇

杷属内分类学关系，为枇杷属物种多样性保护、种
质鉴别和栽培育种提供分子生物学工具和依据。

１　 材料与方法

１．１ 材料

植物材料均采自国家果树种质福州枇杷资源

圃，包括 ２５ 种普通枇杷栽培种，代表国内外不同

的枇杷栽培区，还采集了 ７ 种枇杷属野生种，采集

时均采集树上嫩叶，并立即保存于液氮中备用， 品

８４４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



种名称、原产地详见表 １。 本研究选取了与枇杷属

亲缘关系近的苹果属的 Ｍａｌｕｓ ｆｕｓｃａ（ＧｅｎＢａｎｋ Ｎｏ：
ＡＦ１８６５１４） 和 李 属 的 Ｐｙｒｕｓ ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ （ ＧｅｎＢａｎｋ
Ｎｏ：ＥＵ１５００５８）作为外类群。

ＯＭＥＧＡ Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ ＨＰ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ Ｋｉｔ、ＯＭＥＧＡ
Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 购自福州博鸿生物科技

有限公司；即用 ＰＣＲ 扩增试剂盒及部分药品购自

上海生工生物工程有限公司，引物由上海生工生

物工程有限公司合成。 ＩＴＳ 引物采用 Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ
（１９９０）设计的通用引物 ＩＴＳ１ 和 ＩＴＳ４，引物 ＩＴＳ１
和引物 ＩＴＳ４ 分别位于 １８Ｓ 和 ２８Ｓ ｒＤＮＡ 片段上，可
扩增全长 ＩＴＳ１、５．８Ｓ ｒＤＮＡ 和 ＩＴＳ２ 序列。
１．２ 方法

１．２．１ 枇杷叶基因组 ＤＮＡ 的提取和检测 　 液氮中

研磨枇杷叶至粉末，应用 Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ ＨＰ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ
Ｋｉｔ 进行 ＤＮＡ 提取，具体操作参照试剂盒说明书。
提取到的 ＤＮＡ 用 １％琼脂糖凝胶电泳进行检测。
１．２．２ ＰＣＲ 扩增　 ＰＣＲ 扩增应用上海生工即用 ＰＣＲ
试剂盒进行，反应体系包含 ２５ μＬ ２ × ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ
（含 ＭｇＣｌ２）、１ μＬ Ｐｒｉｍｅｒ ＩＴＳ⁃１（２０ μｍｏｌ·Ｌ⁃１）、１ μＬ
Ｐｒｉｍｅｒ ＩＴＳ⁃４（２０ μｍｏｌ·Ｌ⁃１）、５０ ｎｇ 枇杷叶基因组

ＤＮＡ。 反应程序为 ９４ ℃预变性 １０ ｍｉｎ；９４ ℃变性 １
ｍｉｎ、５５ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３０ ｃｙｃｌｅｓ；最后

７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物用 １．５％琼脂糖凝胶电

泳检测。
１．２． ３ ＰＣＲ 产 物 回 收 与 测 序 　 ＰＣＲ 产 物 使 用

ＯＭＥＧＡ Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 进行回收纯化，
回收产物直接测序，测序工作委托上海生工生物

工程有限公司进行。
１．２．４ 数据分析　 ＩＴＳ１、５．８Ｓ 和 ＩＴＳ２ 的边界由已知

Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ ＩＴＳ 序列（ＧｅｎＢａｎｋ Ｎｏ：Ｕ１６１９２）
和 近 缘 种 已 经 发 表 的 ＩＴＳ 序 列 来 界 定， 利 用

ＣＬＵＳＴＡＬ Ｘ ｖ．１． ８１（ Ｔｈｏｍｐｓｏｎ ｅｔ ａｌ，１９９７）进行序

列排列，并进行手工校正。 利用 ＭＥＧＡ ｖ． ４． ０． ２
（Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ，２００７）对 ＩＴＳ１、５．８Ｓ 和 ＩＴＳ２ 三个区

域 ＧＣ 含量和核苷酸替代率进行计算，并根据

Ｋｉｍｕｒａ 二参数模型构建邻接树。 此外，还利用

ＰＡＵＰ ４．０ ｂｅｔａ １０ ｗｉｎ（Ｓｗａｆｆｏｒｄ，２００２）软件对所有

序列进行最大简约树的构建，所有特征状态指定

为无序（ ｒａｎｄｏｍ），空位作缺失（ｍｉｓｓｉｎｇ）状态分析。

最大简约树的构建使用启发式 （ ｈｅｕｒｉｓｔｉｃ） 搜索

（１００ 随机添加序列重复），树二等分再连接分支

交换（ＴＢＲ），各种核苷酸替代同等加权，使用自展

法（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）检验 ＭＰ 树可靠性（重复１ ０００次）。

２　 结果与分析

２．１ 序列长度和 ＧＣ 含量

本研 究 中 所 有 样 品 ＩＴＳ 序 列 已 提 交 至

ＧｅｎＢａｎｋ，详见表 １。 通过对序列长度和 ＧＣ 含量

分析发现，所研究枇杷属植物整个 ＩＴＳ 序列包括

ＩＴＳ１、５．８Ｓ ｒＤＮＡ 和 ＩＴＳ２ 长度为 ５９２ ｂｐ 或 ５９４ ｂｐ
（表 ２）。 其中，来自 ５ 种野生枇杷：南亚枇杷（Ｅｒｉ⁃
ｏｂｏｔｒｙａ ｂｅｎｇａｌｅｎｓｉｓ）、南亚枇杷窄叶变种（Ｅ． ｂｅｎｇａ⁃
ｌｅｎｓｉｓ ｆ． ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ）、栎叶枇杷（Ｅ． ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ）、大渡

河枇杷（Ｅ． ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ ｖａｒ． ｄａｄｕｈｅｅｎｓｉｓ）、大瑶山枇杷

（Ｅ． ｄａｙａｏｓｈａｎｅｎｓｉｓ）的 ＩＴＳ 序列长度都为 ５９４ ｂｐ。
其余 ２ 种野生枇杷：麻栗坡枇杷（Ｅ． ｍａｌｉｐｏｅｎｓｉｓ）和
小叶枇杷（Ｅ． ｓｅｇｕｉｎｉｉ）及 ２５ 种普通枇杷（Ｅ． ｊａｐｏｎｉ⁃
ｃａ）栽培种的 ＩＴＳ 序列长度都为 ５９２ ｂｐ。 长度变异

区域发生在 ＩＴＳ２ 区，变异发现为一个 ＧＣ 的插入

（图 １）。 所研究的枇杷属植物的 ＩＴＳ 序列 ＧＣ 含

量在 ６４． ２％ ～ ６４． ５％之间，其中 ＩＴＳ１ 为 ６４． １％ ～
６５．５％，ＩＴＳ２ 为 ６８．１％ ～７２．６％。
２．２ 序列差异性

本研究所采集的枇杷属植物的 ＩＴＳ 序列比对

发现存在 ４４ 个变异位点，信息位点为 ３８ 个，其中

１１ 个位于 ＩＴＳ１，５ 个在 ５． ８Ｓ，２２ 个位于 ＩＴＳ２。 种

间最大的序列差异为 ７．７％，最小的差异是在麻栗

坡枇杷和小叶枇杷之间，仅有 ０．２％。 栎叶枇杷和

大渡河枇杷序列同源率为 ９９．３％，南亚枇杷和南

亚枇杷窄叶变种序列同源率为 ９９．２％，序列数据

差异与其品种分类一致。
研究发现在普通枇杷各品种间的 ＩＴＳ 序列差

异较小，差异值在 ０ ～ １．５％之间；差异位点发生在

ＩＴＳ２，大部分栽培种表现为相同的 ＩＴＳ 序列，表明

ＩＴＳ 序列在普通枇杷种内具有高度保守性。
２．３ ＩＴＳ 序列的系统发育分析

本研究基于 ＩＴＳ 序列构建了枇杷属内系统发育

树。 邻接树应用 Ｋｉｍｕｒａ 二参数法构建 （图 ２）。 在

９４４１１１ 期 陈灼娟： 枇杷属内栽培种和部分野生种 ＩＴＳ 序列分析



表 １　 所研究枇杷品种和枇杷属其他种类的来源地及 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｒｉｇｉｎ ａｎｄ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ａｎｄ ｏｕｔｇｒｏｕｐ

品种或种类
Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

来源地
Ｏｒｉｇｉｎ

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

解放钟 ‘Ｊｉｅｆａｎｇｚｈｏｎｇ’ 中国福建 Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２３

太城白密 ‘Ｔａｉｃｈｅｎｇｂａｉｍｉ’ 中国福建 Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７３１

石榴本 ‘Ｓｈｉｌｉｕｂｅｎ’ 中国福建 Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７３０

龙才白 ‘Ｌｏｎｇｃａｉｂａｉ’ 中国福建 Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２５

坑本 ‘Ｋｅｎｇｂｅｎ’ 中国福建 Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２４

夹脚 ‘Ｊｉａｊｉａｏ’ 中国浙江 Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２２

单边种 ‘Ｄａｎｂｉａｎｚｈｏｎｇ’ 中国浙江 Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１５

白玉 ‘Ｂａｉｙｕ’ 中国江苏 Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１３

冠玉 ‘Ｇｕａｎｙｕ’ 中国江苏 Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１９

长柄扁核 ‘Ｃｈａｎｇｂｉｎｇｂｉａｎｈｅ’ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１４

短柄扁核 ‘Ｄｕａｎｂｉｎｇｂｉａｎｈｅ’ 中国安徽 Ａｎｈｕｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１８

华宝 ３ 号 ‘Ｈｕａｂａｏ⁃３’ 中国湖北 Ｈｕｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２１

珠珞红砂 ‘Ｚｈｕｌｕｏｈｏｎｇｓｈａ’ 中国江西 Ｊｉａｎｇｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７３７

杨梅洲 ２ 号 ‘Ｙａｎｇｍｅｉｚｈｏｕ⁃２’ 中国江西 Ｊｉａｎｇｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７３５

大乌脐 ‘Ｄａｗｕｑｉ’ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１６

木罗枇杷 ‘Ｍｕｌｕｏｐｉｐａ’ 中国广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２８

俨糖枇杷 ‘Ｙａｎｔａｎｇｐｉｐａ’ 中国广西 Ｇｕａｎｇｘｉ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７３６

大五星 ‘Ｄａｗｕｘｉｎｇ’ 中国四川 Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７１７

龙泉 ７７⁃２ ‘Ｌｏｎｇｑｕａｎ７７⁃２’ 中国四川 Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２６

贵州野生 ‘Ｇｕｉｚｈｏｕｙｅｓｈｅｎｇ’ 中国贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４９７２０

田中 ‘Ｔａｎａｋａ’ 日本 Ｊａｐａｎ ＦＪ４４９７３２

茂木 ‘Ｍｏｇｉ’ 日本 Ｊａｐａｎ ＦＪ４４９７２７

森尾早生 ‘Ｍｏｒｉｏｗａｓｅ’ 日本 Ｊａｐａｎ ＦＪ４４９７２９

西班牙 ２ 号 ‘Ｕｌｌｅｒａ’ 西班牙 Ｓｐａｉｎ ＦＪ４４９７３３

西班牙 ４ 号 ‘Ｂｉａｎｃｏ’ 西班牙 Ｓｐａｉｎ ＦＪ４４９７３４

栎叶枇杷 Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ 中国四川 Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ４４０３３６

南亚枇杷 Ｅ． ｂｅｎｇａｌｅｎｓｉｓ 中国云南 Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ５７１５０３

南亚枇杷窄叶变种 Ｅ． ｂｅｎｇａｌｅｎｓｉｓ ｆ． ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ 中国云南 Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ５７１５０６

麻栗坡枇杷 Ｅ． ｍａｌｉｐｏｅｎｓｉｓ 中国云南 Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ５７１５０８

小叶枇杷 Ｅ． ｓｅｇｕｉｎｉｉ 中国云南 Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ５７１５０７

大瑶山枇杷 Ｅ． ｄａｙａｏｓｈａｎｅｎｓｉｓ 中国广西 Ｇｕａｎｇｘｉ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ５７１５０４

大渡河枇杷 Ｅ． ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ ｖａｒ． ｄａｄｕｈｅｅｎｓｉｓ 中国四川 Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ ＦＪ５７１５０５

０５４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



表 ２　 枇杷属植物 ＩＴＳ 序列的长度和 ＧＣ 含量
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｌａｎｔｓ

品种或种类
Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ

ＩＴＳ ＩＴＳ１ ＩＴＳ２

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ

ＩＴＳ ＩＴＳ１ ＩＴＳ２

品种或种类
Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ

ＩＴＳ ＩＴＳ１ ＩＴＳ２

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ

ＩＴＳ ＩＴＳ１ ＩＴＳ２

解放钟
‘ Ｊｉｅｆａｎｇｚｈｏｎｇ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 俨糖枇杷
‘Ｙａｎｔａｎｇｐｉｐａ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．６

太城白密
‘Ｔａｉｃｈｅｎｇｂａｉｍｉ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 大五星
‘Ｄａｗｕｘｉｎｇ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１

石榴本
‘Ｓｈｉｌｉｕｂｅｎ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 龙泉 ７７⁃２
‘Ｌｏｎｇｑｕａｎ７７⁃２’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．５ ６４．６ ６９．１

龙才白
‘Ｌｏｎｇｃａｉｂａｉ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．３ ６４．６ ６８．６ 贵州野生
‘Ｇｕｉｚｈｏｕｙｅｓｈｅｎｇ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．５ ６５．０ ６８．１

坑本
‘Ｋｅｎｇｂｅｎ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 田中
‘Ｔａｎａｋａ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．６

夹脚
‘ Ｊｉａｊｉａｏ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 茂木
‘Ｍｏｇｉ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．３ ６４．６ ６８．６

单边种
‘Ｄａｎｂｉａｎｚｈｏｎｇ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 森尾早生
‘Ｍｏｒｉｏｗａｓｅ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．３ ６４．６ ６８．１

白玉
‘Ｂａｉｙｕ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 西班牙 ２ 号
‘Ｕｌｌｅｒａ⁃２’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．３ ６４．６ ６８．６

冠玉
‘Ｇｕａｎｙｕ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 西班牙 ４ 号
‘Ｂｉａｎｃｏ⁃４’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．５ ６４．６ ６９．１

长柄扁核
‘Ｃｈａｎｇｂｉｎｇｂｉａｎｈｅ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．６ 栎叶枇杷
Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ

５９４ ２２３ ２０３ ６４．８ ６４．１ ７０．０

短柄扁核
‘Ｄｕａｎｂｉｎｇｂｉａｎｈｅ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 南亚枇杷
Ｅ． ｂｅｎｇａｌｅｎｓｉｓ

５９４ ２２３ ２０３ ６４．８ ６４．１ ７０．０

华宝 ３ 号
‘Ｈｕａｂａｏ⁃３’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 南亚枇杷窄叶变种
Ｅ． ｂｅｎｇａｌｅｎｓｉｓ ｆ． ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ

５９４ ２２３ ２０３ ６４．６ ６４．５ ６９．５

珠珞红砂
‘Ｚｈｕｌｕｏｈｏｎｇｓｈａ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 麻栗坡枇杷
Ｅ． ｍａｌｉｐｏｅｎｓｉｓ

５９２ ２２３ ２０１ ６６．１ ６５．５ ７２．１

杨梅洲 ２ 号
‘Ｙａｎｇｍｅｉｚｈｏｕ⁃２’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 小叶枇杷
Ｅ． ｓｅｇｕｉｎｉｉ

５９２ ２２３ ２０１ ６６．２ ６５．５ ７２．６

大乌脐
‘Ｄａｗｕｑｉ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．２ ６４．６ ６８．１ 大瑶山枇杷
Ｅ． ｄａｙａｏｓｈａｎｅｎｓｉｓ

５９４ ２２３ ２０３ ６４．３ ６４．５ ６８．５

木罗枇杷
‘Ｍｕｌｕｏｐｉｐａ’

５９２ ２２３ ２０１ ６４．３ ６４．６ ６８．６ 大渡河枇杷
Ｅ． ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ ｖａｒ． ｄａｄｕｈｅｅｎｓｉｓ

５９４ ２２３ ２０３ ６４．７ ６４．５ ６９．５

应用最大简约法构建系统树过程中，启发性搜索

（ｈｅｕｒｉｓｔｉｃ ｓｅａｒｃｈｅｓ）产生 ９５ 棵最大简约树，其一致

性指数（ ＣＩ） 为０．８８４ ２，保留指数（ ＲＩ） 为０．９３８ ９
（图 ３）。 这两种方法构建的系统树都把本研究所

采集的样品分为 ３ 个分支。 第一个分支 （ Ｃｌａｄｅ
Ⅰ）包含了所有的普通枇杷品种，包括栽培种和一

些野生种，处于该分支基部的是栽培种贵州野生，
由于普通枇杷种内 ＩＴＳ 序列差异较小，故系统树并

没有将这些品种完全分开。 第二分支（Ｃｌａｄｅ Ⅱ）
包含栎叶枇杷、大渡河枇杷、南亚枇杷、南亚枇杷

窄叶变种和大瑶山枇杷，这 ５ 种枇杷都是枇杷属

内的野生种。 第三分支（Ｃｌａｄｅ Ⅲ）中包含麻栗坡

枇杷和小叶枇杷，这个分支处于整个系统树的

基部。

３　 讨论

３．１ ＩＴＳ 的进化

枇杷属植物的 ＩＴＳ１ 序列长度为 ２２３ ｂｐ，ＩＴＳ２
比 ＩＴＳ１ 短 ２０ ｂｐ 或 ２２ ｂｐ。 得到的枇杷属植物 ＩＴＳ
序列的总长与其他被子植物特别是蔷薇科植物相

近 （ ＩＴＳ１： １８７ ～ ２９８ ｂｐ， ＩＴＳ２： １８７ ～ ２５２ ｂｐ ）
（Ｃａｍｐｂｅｌｌ ｅｔ ａｌ，１９９５）。 枇杷属 ＩＴＳ 序列比对的结

果显示长度变异发生在 ＩＴＳ２，表现为 １ 个 ＧＣ 的插
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图 １　 枇杷属植物 ＩＴＳ 序列比对部分　 方框内为基因滑动区域。
Ｆｉｇ． １　 Ｓｌｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｌｉｇｎｅｄ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｌａｎｔｓ　 Ｂｏｘｅｄ ａｒｅａｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｌｉｐｐａｇｅ ｒｅｇｉｏｎ．

入，这种插入可能是基因滑动，一种 ＤＮＡ 错配突

变过程的结果（Ｇｉｌｌｅｓｐｉｅ，２００４）。
在枇杷属植物中，ＩＴＳ２ 的 ＧＣ 含量比 ＩＴＳ１ 高

２％ ～ ５％；ＩＴＳ２ 的差异水平比 ＩＴＳ１ 高出两倍。 这

表明 ＩＴＳ２ 进化速度比 ＩＴＳ１ 快（Ｔｏｒｒｅｓ ｅｔ ａｌ，１９９０）。
在普通枇杷种内 ＩＴＳ１ 几乎相同而变异位点都处在

ＩＴＳ２ 区，也验证了这个结论。
３．２ ＩＴＳ 序列在枇杷属系统发育分析中的应用

ＩＴＳ 序列的变异速率为许多被子植物类群的

系统发育研究提供了较丰富的变异位点和信息位

点。 在蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）植物中，ＩＴＳ 序列已经成

功应用于苹果亚科 （ Ｍａｌｏｉｄｅａｅ） （ Ｃａｍｐｂｅｌｌ ｅｔ ａｌ，

１９９５）、 唐 棣 属 （ Ａｍｅｌａｎｃｈｉｅｒ ） （ Ｃａｍｐｂｅｌｌ ｅｔ ａｌ，
１９９７）、苹果属（Ｍａｌｕｓ） （ Ｒｏｂｉｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ，２００１）、梨
属（Ｐｙｒｕｓ） （ Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ，２００８）等植物类群的系统

发育分析中。 目前，在分子水平对枇杷属系统发

育学的研究还较少。 ＤＮＡ 序列比对可以让我们深

入认识枇杷属各种之间的系统发育关系。 本研究

的主要目的是将 ＩＴＳ 序列分析引入到枇杷属遗传

关系评估体系中。 本研究所采集枇杷属植物的

ＩＴＳ 序列比对发现比对矩阵存在 ４４ 个可变位点，
其中信息位点为 ３８ 个，这表明 ＩＴＳ 序列在对枇杷

种间的鉴定与关系评估具有可观的价值。 ＩＴＳ 序

列分析也显示了某些枇杷栽培种在形态学上差异

２５４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



图 ２　 基于本研究所有枇杷属植物 ＩＴＳ 序列应用
Ｋｉｍｕｒａ 二参数法构建的邻接树

Ｆｉｇ． ２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ （ＮＪ） ｔｒｅｅｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｏｎ Ｋｉｍｕｒａ
ｔｗｏ⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ ｕｓｉｎｇ ｅｎｔｉｒｅ ｒｅｇｉｏｎ（ＩＴＳ１＋

５．８Ｓ＋ＩＴＳ２） ｏｆ ａｌｌ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

较大，而在 ＤＮＡ 水平上同源性却很高。 ＩＴＳ 序列

的分析可以提供给我们一个方便的评估枇杷种间

关系的工具。 但是，在普通枇杷栽培种之间，ＩＴＳ
序列的差异性很小，表明这些栽培种在遗传关系

上非常相近。 这也可能是因为这些栽培种都来自

同一祖先，而相互之间杂交频繁。 应用 ＩＴＳ 序列无

图 ３　 基于本研究所有枇杷属植物 ＩＴＳ 序列应用
最大简约法构建的最大简约树　 树长 ＝ ９５，一致性

指数（ＣＩ）＝ ０．８８４ ２，保留指数（ＲＩ）＝ ０．９３８ ９。
Ｆｉｇ． ３　 Ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ９５ ｍｏｓｔ ｐａｒｓｉｍｏｎｉｏｕｓ （ＭＰ） ｔｒｅｅｓ
ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｅｎｔｉｒｅ ｒｅｇｉｏｎ（ＩＴＳ１＋５．８Ｓ＋ＩＴＳ２） ｏｆ ａｌｌ

Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ　 Ｔｒｅｅ ｌｅｎｇｔｈ＝９５， ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ
ｉｎｄｅｘ （ＣＩ）＝ ０．８８４ ２， ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ （ＲＩ）＝ ０．９３８ ９．

法将所有的栽培种分开，故 ＩＴＳ 序列无法有效应用

于普通枇杷栽培种进行品种鉴定。 通过 ＩＴＳ 序列

分析枇杷属种间遗传关系，可以有目的地选择亲

缘关系较远的非栽培种作为亲本进行杂交育种，
使优良、独特基因得到有效转移。
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３．３ 普通枇杷的起源

在枇杷属系统发育学研究中，普通枇杷的起

源是一个富有争议的课题。 方德积和章恢志

（１９８９）在大渡河流域发现一种新的枇杷野生种，
命名为大渡河枇杷，在研究大渡河枇杷形态学、孢
粉学及同工酶后，认为大渡河枇杷可能是普通枇

杷的祖先之一；而唐蓓（１９９７）在对普通枇杷、大渡

河枇杷和栎叶枇杷的核型及过氧化物同工酶分析

后，认为大渡河枇杷可能来源于普通枇杷与栎叶

枇杷的杂交种；杨向晖等 （ ２００７） 基于 ＲＡＰＤ 和

ＡＦＬＰ 对普通枇杷、大渡河枇杷和栎叶枇杷进行的

研究支持了后者关于大渡河枇杷是栎叶枇杷和普

通枇杷杂交种的观点。 本研究发现大渡河枇杷与

栎叶枇杷在 ＩＴＳ 序列上同源率非常高，而与普通枇

杷的亲缘关系较远，故支持大渡河枇杷是栎叶枇

杷一个变种的观点。 但是，关于大渡河枇杷是普

通枇杷祖先的观点还需进一步论证。

参考文献：

ＡｌＶＡＲＥＺ Ｉ，ＷＥＮＤＥＬ ＪＦ， ２００３． Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ
ｐｌａｎｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ［ Ｊ］． Ｍｏｌ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔ Ｅｖｏｌ， ２９
（３）：４１７－３４．

ＣＡＩ ＬＨ，ＬＩ ＺＺ，ＨＵＡＮＧ ＨＷ，ｅｔ ａｌ， ２００５． Ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ
ｏｆ ｌｏｑｕａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ａｌｌｏｚｙｍｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ［Ｊ］． Ｊ
Ｗｕｈａｎ Ｂｏｔ Ｒｅｓ，２３（５）：４０６－４１６． ［蔡礼鸿，李作洲，黄宏
文，等， ２００５． 枇杷属植物等位酶遗传变异及品种基因型
指纹 ［Ｊ］． 武汉植物学研究， ２３（５）：４０６－４１６．］

ＣＡＭＰＢＥＬＬ ＣＳ， ＤＯＮＯＧＨＵＥ ＭＪ， ＢＡＬＤＷＩＮ ＢＧ， ｅｔ ａｌ，
１９９５． Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｉｎ Ｍａｌｏｉｄｅａｅ （Ｒｏｓａｃｅａｅ）：
ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒｓ ｏｆ
ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｎｇｒｕｅｎｃｅ ｗｉｔｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ
［Ｊ］． Ａｍ Ｊ Ｂｏｔ，８２（７）：９０３－９１８．

ＣＡＭＰＢＥＬＬ ＣＳ，ＷＯＪＣＩＥＣＨＯＷＳＫＩ ＭＦ，ＢＡＬＤＷＩＮ ＢＧ，ｅｔ ａｌ，
１９９７． Ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｐｏｌｙｍｏｒ⁃
ｐｈｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ Ａｍｅｌａｎｃｈｉｅｒ ａｇａｍｉｃ ｃｏｍｐｌｅｘ （ Ｒｏｓａｃｅａｅ ）
［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｅｖｏｌ，１４（１）：８１－９０．

ＦＡＮＧ ＤＱ ， ＺＨＡＮＧ ＨＺ， １９８９． Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ｉｓｏｚｙｍｅｓ ｉｎ Ｅｒｉｏｂｏｔ⁃
ｒｙａ ［Ｊ］． Ｊ Ｈｕａｚｈｏｎｇ Ａｇｒｉｃ Ｕｎｉｖ，８（２）：１４４－１５０． ［方德秋，
章恢志， １９８９． 枇杷属植物过氧化物酶同工酶研究
［Ｊ］． 华中农业大学学报，８（２）：１４４－１５０．］

ＧＩＬＬＥＳＰＩＥ ＪＪ，２００４． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ａｍｂｉｇｕｏｕｓ ａｌｉｇｎ⁃
ｍｅｎｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｉｒｐｉｎ⁃ｓｔｅｍ
ｌｏｏｐｓ ｉｎ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ ［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔ Ｅｖｏｌ，
３３（３）：９３６－９４３．

ＬＩＮ ＳＱ， １９９９． Ｌｏｑｕａｔ： ｂｏｔａｎｙ ａｎｄ ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ ［ Ｊ］． Ｈｏｒｔｉｃ
Ｒｅｖ，２３：２３３－２７６．

ＲＯＢＩＮＳＯＮ ＪＰ，ＨＡＲＲＩＳ ＳＡ， ＪＵＮＩＰＥＲ ＢＥ， ２００１． Ｔａｘｏｎｏｍｙ
ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｍａｌｕｓ Ｍｉｌｌ． （Ｒｏｓａｃｅａｅ） ｗｉｔｈ ｅｍｐｈａｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ａｐｐｌｅ， Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｂｏｒｋｈ ［ Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔ
Ｅｖｏｌ，２２６（１）：３５－５８．

ＳＯＲＩＡＮＯ ＪＭ， ＲＯＭＥＲＯ Ｃ， ＶＩＬＡＮＯＶＡ Ｓ， ｅｔ ａｌ， ２００５．
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｌｏｑｕａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ （Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ
（Ｔｈｕｎｂ） Ｌｉｎｄｌ） ａｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｅ，４８
（１）：１０８－１４０．

ＳＷＡＦＦＯＲＤ Ｄ，２００２． ＰＡＵＰ∗． Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｕｓｉｎｇ
Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ（∗ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｍｅｔｈｏｄｓ） ［Ｍ］． Ｖｅｒ． ４， Ｓｕｎｄｅｒｌａｎｄ：
Ｍａｓｓａｃｈｕｓｅｔｔｓ： Ｓｉｎａｕｅｒ Ａｓｓｏｃｉａｔｅｓ．

ＴＡＭＵＲＡ Ｋ， ＤＵＤＬＥＹ Ｊ， ＮＥＩ Ｍ， ｅｔ ａｌ， ２００７． ＭＥＧＡ４：
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＭＥＧＡ） ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｖｅｒｓｉｏｎ ４．０ ［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｅｖｏｌ，２４（８）：１５９６－９．

ＴＡＮＧ Ｂ， １９９７． Ａｓｔｕｄｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｉｂｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ
Ｌｉｎｄｌ， Ｅ． ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ Ｒｅｈｄ． ＆ ｗｉｌｓ． ｖａｒ． ｄａｄｕｈｅｅｎｓｉｓ Ｈ． Ｚ．
Ｚｈａｎｇ ａｎｄ Ｅ． ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ Ｒｅｈｄ． ＆ Ｗｉｌｓ ［Ｊ］． Ｊ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ Ｎｏｒｍ
Ｕｎｉｖ（Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ），１４（３）：１８－２５． ［唐蓓， １９９７． 普通枇杷、
大渡河枇杷、栎叶枇杷的亲缘关系探讨 ［Ｊ］． 重庆师范学
院学报（自然科学版），１４（３）： １８－２５．］

ＴＨＯＭＰＳＯＮ ＪＤ，ＧＩＢＳＯＮ ＴＪ，ＰＬＥＷＮＩＡＫ Ｆ，ｅｔ ａｌ，１９９７． Ｔｈｅ
ＣＬＵＳＴＡＬ ＿ Ｘ ｗｉｎｄｏｗｓ ｉｎｔｅｒｆａｃｅ： ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ
ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｉｄｅｄ ｂｙ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｏｏｌｓ
［Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓ，２５（２４）：４８７６－４８８２．

ＴＯＲＲＥＳ ＲＡ，ＧＡＮＡＬ Ｍ，ＨＥＭＬＥＢＥＮ Ｖ， １９９０． ＧＣ ｂａｌａｎｃｅ ｉｎ
ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒｓ ＩＴＳ １ ａｎｄ ＩＴＳ ２ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉ⁃
ｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ［Ｊ］． Ｊ Ｍｏｌ Ｅｖｏｌ，３０（２）：１７０－１８１．

ＶＩＬＡＮＯＶＡ Ｓ， ＢＡＤＥＮＥＳ ＭＬ， ＭＡＲＴＩＮＥＺＣＡＬＶＯ Ｊ， ｅｔ ａｌ，
２００１． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌｏｑｕａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ （ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ
Ｌｉｎｄｌ） ｂｙ ＲＡＰＤ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ［Ｊ］． Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，１２１（１）：
２５－２９．

ＷＨＩＴＥ Ｔ，ＢＲＵＮＳ Ｔ， ＬＥＥ Ｓ， ｅｔ ａｌ， １９９０． Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｄｉｒｅｃｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃｓ ｉｎ ＰＣＲ ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ：ａ ｇｕｉｄｅ ｔｏ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ
［Ｍ］． Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ａｃａｄｅｍｉｃ Ｐｒｅｓｓ：３１５－３２２．

ＷＵ ＪＣ， ＹＡＮＧ ＸＨ， ＬＩＮ ＳＱ， ２００６． Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ＡＦＬＰ
ａｎａｎｌｙｓｉｓ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｌｏｑｕａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
［Ｊ］． Ｊ Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉ， ２３（５）：７７４－７７８． ［吴锦程，杨向晖，林顺
权， ２００６． 枇杷 ＡＦＬＰ 分析体系的建立与应用 ［Ｊ］． 果树学
报，２３（５）：７７４－７７８．］

ＹＡＮＧ ＸＨ，ＧＬＡＫＰＥ Ｋ，ＬＩＮ ＳＱ，ｅｔ ａｌ， ２００５． Ｔａｘａ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ
ｇｅｎｕｓ Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ ａｎｄ ｎａｔｉｖｅ ｔｏ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔｅｒｎ
Ａｓｉａ ［Ｊ］． Ｊ Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉ， ２２（１）：５５－５９． ［杨向晖，格拉贝，林
顺权，等， ２００５． 枇杷属植物种类数及东南亚原产枇杷种
类 ［Ｊ］． 果树学报，２２（１）：５５－５９．］

ＹＡＮＧ ＸＨ， ＬＩＵ ＣＭ， ＬＩＮ ＳＱ， ２００７． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ａｍｏｎｇ ｃｏｍｍｏｎ ｌｏｑｕａｔ， ｄａｄｕｈｅ ｌｏｑｕａｔ ａｎｄ ｏａｋｌｅａｆ ｌｏｑｕａｔ，
ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ＲＡＰＤ ａｎｄ ＡＦＬＰ ａｎａｌｙｓｉｓ ［ Ｊ］． Ｓｕｂｔｒｏｐ Ｐｌａｎｔ
Ｓｃｉ，３６（２）：９－１２． ［杨向晖，刘成明，林顺权， ２００７． 普通枇
杷、大渡河枇杷和栎叶枇杷遗传关系研究—基于 ＲＡＰＤ 和
ＡＦＬＰ 分析 ［Ｊ］． 亚热带植物科学，３６（２）：９－１２．］

ＺＨＥＮＧ Ｘ， ＣＡＩ Ｄ， ＹＡＯ Ｌ， ｅｔ ａｌ， ２００８． Ｎｏｎ⁃ｃｏｎｃｅｒｔｅｄ ＩＴＳ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ｅａｒｌｙ ｏｒｉｇｉｎ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｕｔｉｌｉｔｙ ｏｆ ＩＴＳ ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐｙｒｕｓ ［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔ Ｅｖｏｌ， ４８（３）：８９２－９０３．

４５４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷


