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封面说明: 苦苣苔科植物全世界有 １６０ 属ꎬ３ ８００ 余种ꎬ截至 ２０２２ 年 ２ 月ꎬ我国约有 ４５ 属ꎬ８０８ 种ꎬ主要分布于
南部和西南部的石灰岩地区ꎬ是我国南方喀斯特地貌生境的一个比较具有代表性的植物类群ꎬ其株型多样、
花色绚丽、花朵结构精巧等ꎬ具有极高的观赏价值ꎮ 因其生境独特ꎬ是作为假山造景和垂直绿化的优良材料ꎮ
调查发现ꎬ具有较高观赏价值的种类有牛耳朵、红花大苞苣苔、斑叶汉克苣苔、荔波报春苣苔、吊石苣苔、蛛毛
苣苔、半蒴苣苔等ꎬ其中线柱苣苔属的一些种类ꎬ其果为浆果ꎬ白色球形ꎬ十分精巧可爱ꎮ 多样性丰富的属主要有广义报春苣
苔属、广义马铃苣苔属、广义石山苣苔属、石蝴蝶属、半蒴苣苔属等ꎮ 苦苣苔科植物大多具有较高观赏价值ꎬ但几乎都处于野
生状态ꎮ 近年来ꎬ研究员韦毅刚、温放带领研究团队培育了许多新品种ꎬ如‘满月’‘神山之花’‘粉耳环’‘新娘捧花’等ꎬ可进
一步看出苦苣苔科植物具有较高的市场和经济开发价值ꎬ在园艺产业上也具有很大的潜力ꎮ
照片示: 苦苣苔科代表性植物ꎮ １. 短毛报春苣苔ꎻ２. 红花大苞苣苔ꎻ３. 琦润石蝴蝶ꎮ 照片由白新祥提供ꎮ 相关内容详见本期正文
２１０~２１９ 页黄梅等的文章ꎮ
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Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): １８３－１９０.

基于转录组的不同火龙果品种抗性差异分析
李健星１ꎬ２ꎬ 谭艳芳１ꎬ 李冬兴１ꎬ２ꎬ 王　 斌１ꎬ２ꎬ 陈　 婷１ꎬ２ꎬ 黄甫昭１ꎬ２ꎬ 陆树华１ꎬ２∗

( １. 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所ꎬ 广西 桂林 ５４１００６ꎻ ２. 广西喀斯特植物保育与

恢复生态学重点实验室ꎬ 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所ꎬ 广西 桂林 ５４１００６ )

摘　 要: 不同的品种抗性不同ꎬ为进一步探究不同火龙果品种之间的抗性差异ꎬ为后续火龙果抗性育种提供

参考ꎬ该研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２０００ 测序平台对‘普通白肉’(ＢＲ)和 ‘厄瓜多尔黄龙’(ＥＹ)两个品种进行转

录组测序分析ꎬ并参考 ＧＯ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ、ＫＥＧＧ 等公共数据库对差异表达基因进行功能分类与富集分析ꎮ 结果表

明:(１) ＢＲ 与 ＥＹ 共有 １４ ２４８ 个差异基因ꎬ其中 ５ ４４６ 个基因上调ꎬ８ ８０２ 个基因下调ꎮ (２) 相关 ＧＯ 功能分析

表明这些差异基因主要参与酶催化活性、细胞组分、代谢过程等ꎬ其中参与氧化还原酶活性的 ３４９ 个差异基因

在 ＢＲ 中表达量上调ꎮ (３)ＫＥＧＧ 通路分析显示ꎬ大部分差异基因富集在新陈代谢和生物合成等ꎬ其中参与角

质、木栓质和蜡质生物合成的差异基因有 １２ 个ꎬ如 ＣＹＰ８６ 和 ＣＥＲ１ 等ꎮ 参与氧化还原酶活性的差异基因在

ＢＲ 中较 ＥＹ 表达量上调ꎬ且显著富集ꎬ表明 ＢＲ 与 ＥＹ 在生长发育和细胞代谢过程差异显著ꎮ 参与角质、木栓

质和蜡质生物合成的差异基因在 ＢＲ 中表达量上调ꎬ此类基因在 ＢＲ 中具有较高的表达量且显著富集ꎬ表明

ＢＲ 可能具有较强的抗旱和抗病能力ꎮ
关键词: 火龙果ꎬ 转录组ꎬ 品种ꎬ 差异表达基因
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ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｗｅｒｅ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｉｎ ＢＲꎬ ａｎｄ ｓｕｃｈ ｇｅｎｅｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｉｎ ＢＲꎬ ａｎｄ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄꎬ
ｗｈｉｃｈ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ＢＲ ｍａｙ ｂｅ ｓｕｐｅｒｉｏｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｈａｎ ＥＹ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｐｉｔａｙａꎬ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅꎬ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

　 　 火龙果属仙人掌科 ( Ｃａｃｔａｃｅａｅ)、量天尺属

( Ｈｙｌｏｃｅｒｅｕｓ Ｂｒｉｔｔｏｎ ＆ Ｒｏｓｅ ) 或 蛇 鞭 柱 属

(Ｓｅｌｅｎｉｃｅｒｅｕｓ Ｂｒｉｔｔｏｎ ＆ Ｒｏｓｅ)植物ꎬ营养美味以及独

特的外观使其成为消费者追捧的新兴热带水果

(陶金等ꎬ ２０１４)ꎮ 近几年ꎬ我国火龙果产业发展

迅猛ꎬ据最新数据ꎬ截至 ２０２０ 年底ꎬ全国火龙果种

植面积已超过 １００ 万亩ꎬ并形成以广西、广东、海
南、云南和贵州五省(区)为核心的主产区ꎮ 特别

近年来在广西石漠化区推广种植成功ꎬ形成贫困

山区脱贫致富双赢的“果化模式”ꎬ火龙果耐旱、耐
瘠ꎬ有利于石山地区水土保持ꎬ在改善生态环境的

同时又可增加可观的经济效益ꎮ 作为一种新兴水

果ꎬ近年来国内外对火龙果的研究也越来越深入ꎬ
主要集中在不同品种的理化性质和营养价值、功
能性物质提取、栽培技术、病虫害研究(赵志平 和

杨春霞ꎬ２００６ꎻＭｅｎｅｚｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ陈煜等ꎬ ２０１７ꎻ
彭金轮ꎬ２０１７ꎻＫｅｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｍａｇａｌｈãｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ Ｒａｈｍａｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ转录组测序与微卫星

引物开发(杨仕美等ꎬ ２０１８ꎻ武志江等ꎬ ２０２０)ꎬ属间

亲缘关系、杂交及新品种的培育 ( Ｔｅｌ￣Ｚｕｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４ａꎬ ｂꎬ ２０１１ꎬ ２０１２ꎻ Ｏｒｔｉｚ￣Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ ＆ Ｃａｒｒｉｌｌｏ￣
Ｓａｌａｚａｒꎬ２０１２)等方面ꎮ

量天尺属含有 １４ 个种ꎬ世界范围内广泛栽培的

火龙果主要为量天尺属植物ꎬ有 Ｈ. ｕｎｄａｔｕｓ、 Ｈ.
ｍｏｎａｃａｎｔｈｕｓ 和 Ｈ. ｍｅｇａｌａｎｔｈｕｓ ( Ｏｒｔｉｚ￣Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ ＆
Ｃａｒｒｉｌｌｏ￣Ｓａｌａｚａｒꎬ ２０１２)ꎮ 通过杂交ꎬ目前火龙果品

种繁多ꎬ黄凤珠等(２０１９)收集了 ２１８ 份种质资源ꎬ
也有相关文献报道ꎬ在种质资源保存过程中发现ꎬ
不同品种的火龙果其抗旱和抗病能力差异显著

(梁秋玲等ꎬ ２０１１ꎻ李润唐等ꎬ ２０１７)ꎮ 目前通过

ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术ꎬ可获得大量的转录组序列信息ꎬ开
展基因表达与功能分析ꎬ构建信号通路等ꎮ 本文

对火龙果品种‘普通白肉’和‘厄瓜多尔黄龙’植

株幼嫩茎段组织进行转录组序列从头组装ꎬ通过

Ｕｎｉｇｅｎｅ 表 达 丰 度 分 析、 差 异 表 达 分 析、 ＧＯ 和

ＫＥＧＧ 富集分析等ꎬ从转录组层面阐明火龙果不同

品种之间的差异ꎬ可为火龙果产业的发展、推广及

应用提供一定的理论支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

火龙果品种‘普通白肉’ ( ＢＲꎬ以下简称‘白

肉’)、‘厄瓜多尔黄龙’ (ＥＹꎬ以下简称‘黄龙’)均
取自广西壮族自治区中国科学院广西植物研究所

火龙果研究基地(图 １)ꎬ选取标记这两个品种茎

段上开始出芽的位置ꎬ待其生长 ７ ｄꎬ取幼嫩茎段ꎬ
每个品种设 ３ 个生物学重复ꎬ采集后立即放入液

氮中ꎬ交由北京诺禾致源生物信息科技有限公司

进行测序ꎮ
１.２ 文库构建

首先ꎬ用带有 Ｏｌｉｇｏ( ｄＴ)的磁珠富集火龙果样

品中的 ｍＲＮＡꎻ然后ꎬ将打断的 ｍＲＮＡ 作为模板ꎬ
合成二链 ｃＤＮＡꎻ再进行纯化、末端修复、加 Ａ 尾并

连接测序接头ꎻ最后ꎬ进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ纯化 ＰＣＲ 产

物ꎬ构建文库ꎮ 待文库检测合格后上机测序ꎬ采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ２０００ ＰＥ１５０ 对样品转录组文库进

行高通量测序ꎮ

４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 １　 实验用火龙果品种
Ｆｉｇ. １　 Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

１.３ Ｄｅ ｎｏｖｏ 拼接和注释

过滤测序得到 Ｒａｗ ｒｅａｄｓꎬ获得 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ
在 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件( Ｇｒａｂｈｅｒｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１) 中进行 Ｄｅ
ｎｏｖｏ 拼接ꎮ 在 ＮＣＢＩ ｂｌａｓｔ 中将拼接完成的 Ｕｎｉｇｅｎｅ
与 ＮＣＢＩ 非冗余蛋白序列数据库、ＮＣＢＩ 核酸序列

数 据 库、 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 数 据 库、 ＫＯＧ ( ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ
ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ｇｒｏｕｐｓ ｆｏｒ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅｓ)
数据 库 和 ＫＥＧＧ ( ｋｙｏｔｏｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
ｇｅｎｏｍｅｓ)数据库进行比对注释ꎮ 利用 ＨＭＭＥＲ ３.０
ｐａｃｋａｇｅ 与 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ( Ｐｆａｍ ) 进 行 比 对

(ｈｍｍｓｃａｎ ｅ － ｖａｌｕｅ ≤ １ｅ－２ )ꎮ 在 Ｂｌａｓｔ２ｇｏ ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｂｌａｓｔ２ｇｏ. ｃｏｍ / ｂ２ｇｈｏｍｅ) 软件和 ＷＥＧＯ 软件

中进行 ＧＯ(ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ)注释、分类统计ꎮ
１.４ 差异基因表达分析

采用 ＤＥＳｅｑ２( Ｌｏｖｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)软件进行样

品 组 间 的 差 异 表 达 分 析ꎬ 将 差 异 倍 数

｜ ｌｏｇ２ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ ｜ >１ 且 ｐａｄｊ<０.０５ 作为筛选差异表

达基因(ＤＥＧｓ)的条件ꎮ 对符合条件的差异表达

基因进行 ＧＯ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ 和 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 分类ꎬ利
用超几何检验对注释到的不同的 ＧＯ(Ｐ < ０.０５)和
ＫＥＧＧ 条 目 ( Ｐ < ０. ０５) 进 行 富 集 分 析ꎮ 采 用

ＦＰＫＭ 值 ( ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｐｅｒ ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｐｅｒ
ｍｉｌｌｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｍａｐｐｅｄ)来展现基因表达水平的

高低ꎬ在 Ｒ 软件中绘制差异基因表达量的火山图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 转录组测序与组装

为进一步探究不同品种火龙果的分子差异机

制ꎬ对 ２ 个品种火龙果共 ６ 个样本进行 ＲＮＡ￣ｓｅｑ
分析ꎬ获得平均 ７. ７１ Ｇｂ Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ Ｑ３０ 均在

９０％ 以上ꎬ总碱基中的 ＧＣ 数量比例为 ４９. ０６％
(表 １)ꎬ表明测序结果良好ꎬＣｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 质量合格ꎬ
可进行下一步数据分析ꎮ

表 １　 测序数据质量表
Ｔａｂｌｅ １　 Ｑｕａｌｉｔｙ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

原始 ｒｅａｄｓ
Ｒａｗ ｒｅａｄｓ

高质量 ｒｅａｄｓ
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ

数据量
Ｃｌｅａｎ￣
ｂａｓｅｓ
(Ｇｂ)

准确率>０.９９９
Ｑ３０
(％)

ＧＣ 含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

ＢＲ＿１ ５３ ２５０ ６９２ ５２ ５１２ ３７０ ７.８８ ９１.３６ ４８.９８

ＢＲ＿２ ５０ ２３７ ３４４ ４９ ４７８ ４６６ ７.４２ ９０.７７ ４９.５６

ＢＲ＿３ ５０ ４４１ ７５４ ４９ ４２４ ６５８ ７.４１ ９０.１４ ４８.６９

ＥＹ＿１ ５８ ０１４ ８２８ ５６ ７８２ ７５８ ８.５２ ９１.１２ ４８.８２

ＥＹ＿２ ５３ ０２５ ２８２ ５１ ８１３ ２５０ ７.７７ ９０.９９ ４９.１６

ＥＹ＿３ ４９ ５１６ ９１４ ４８ ２４５ １６８ ７.２４ ９０.７５ ４９.１９

　 注: ＢＲ＿１、ＢＲ＿２、ＢＲ＿３ 分别为火龙果‘白肉’的 ３ 个重复ꎻ
ＥＹ＿１、ＥＹ＿２、ＥＹ＿３ 分别为火龙果‘黄龙’的 ３ 个重复ꎮ
　 Ｎｏｔｅｓ: ＢＲ＿１ꎬ ＢＲ＿２ ａｎｄ ＢＲ＿３ ａｒｅ ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ
ｐｉｔａｙａ ‘Ｂａｉｒｏｕ’ꎻ ＥＹ ＿１ꎬ ＥＹ ＿ ２ ａｎｄ ＥＹ ＿ ３ ａｒｅ ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ‘Ｅｃｕａｄｏｒ Ｙｅｌｌｏｗ’ .

２.２ 火龙果转录组 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的功能注释

使用 ＢＬＡＳＴ 将所有 Ｕｎｉｇｅｎｅ 与 ＮＲ、ＧＯ、ＫＯ、
Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、ＰＦＡＭ、ＫＯＧ、ＮＴ 共 ７ 个数据库进行一

致性比对分析ꎬ对各数据库注释的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 数目进

行统计ꎬ进而获得火龙果转录组 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的功能注

释信息ꎮ 结果表明ꎬ２８ ５５１ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ(４５.０２％)在
ＮＲ 数据库比对成功得到注释ꎬ在 ＧＯ、ＫＯ、Ｓｗｉｓｓ￣
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Ｐｒｏｔ 等数据库获得注释的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 数目依次为

２３ ０８２ ( ３６. ４０％)、 １１ ０１１ ( １７. ３６％)、 ２１ ３５２
(３３.６７％)(图 ２)ꎮ ４ ４９３ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 同时在所有

数据库中注释ꎬ至少有 １ 个数据库注释成功共

３４ ６９２条(５４.７１％)ꎬ２８ ７１４ 条未获得注释ꎮ

Ａ. 注释到 ＮＲ 数据库ꎻ Ｂ. 注释到 ＮＴ 数据库ꎻ Ｃ. 注释到

ＫＯ 数据库ꎻ Ｄ. 注释到 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 数据库ꎻ Ｅ. 注释到 ＰＦＡＭ
数据库ꎻ Ｆ. 注释到 ＧＯ 数据库ꎻ Ｇ. 注释到 ＫＯＧ 数据库ꎮ
Ａ. Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＮＲꎻ Ｂ. Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＮＴꎻ Ｃ. Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＫＯꎻ
Ｄ. Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎻ Ｅ. Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＰＦＡＭꎻ Ｆ.
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＧＯꎻ Ｇ. Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＫＯＧ.

图 ２　 Ｕｎｉｇｅｎｅ 注释结果柱状图
Ｆｉｇ. ２　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

２.３ 不同火龙果品种差异表达基因分析

对‘白肉’和‘黄龙’火龙果的差异表达基因进

行分析ꎮ 结果表明ꎬ‘白肉’和‘黄龙’火龙果之间

有 １４ ２４８ 个 差 异 基 因 ( ｐａｄｊ < ０. ０５ 且

｜ ｌｏｇ２ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ ｜ >１)ꎮ 其中ꎬ‘白肉’ 相对于 ‘黄

龙’ꎬ有 ５ ４４６ 个基因上调ꎬ表达量高于‘黄龙’ꎻ有
８ ８０２个基因下调ꎬ表达量低于‘黄龙’(图 ３)ꎮ
２.４ 差异表达基因 ＧＯ 功能分类与富集分析

为分析‘白肉’与‘黄龙’差异基因的生物学功

能ꎬ将 １４ ２４８ 个差异基因注释到 ＧＯ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ 数据

库中ꎬ分别从生物学过程( ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ＢＰ)、
细胞组分 ( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎬ ＣＣ) 和分子功能

(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬＭＦ)３ 个方面ꎬ其中:在生物学

过程分类中ꎬ参与氧化还原过程、碳水化合物代谢

过程的差异基因数目最多ꎬ分别为 ６３２ 和 ３７１ 个ꎻ
在细胞组分分类中ꎬ主要是被膜等的差异基因组

多ꎬ有 ２３４ 个ꎻ在分子功能分类中ꎬ主要是氧化还

原酶最多ꎬ有 ６１８ 个ꎮ
以富集 Ｐ 值小于 ０.０５ 作为富集标准ꎮ 在生物

过程分类中富集了包括 ＤＮＡ 整合、ｍＲＮＡ 修饰、

Ｘ、Ｙ 坐标轴均取筛选条件值的对数形式ꎬ图中每个点代表

一个差异表达基因ꎬ红色圆点表示有显著性差异的上调基

因ꎬ绿色圆点表示有显著性差异的下调基因ꎬ蓝色圆点表示

无显著性差异的基因ꎮ ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ 表示差异倍数ꎬｐａｄｊ 表
示校正后的 ｐｖａｌｕｅꎮ
Ｘ￣ａｘｉｓ ａｎｄ Ｙ￣ａｘｉｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｌｏｇ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ. Ｅａｃｈ
ｄｏｔ ｉｓ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ. Ｄｏｔｓ ｉｎ ｒｅｄ ｍｅａｎ ｕｐ￣
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓꎬ ｄｏｔｓ ｉｎ ｇｒｅｅｎ ｍｅａｎ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
ｄｏｔｓ ｉｎ ｂｌｕｅ ｍｅａｎｓ ｎｏｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ. ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅꎬ ａｎｄ ｐａｄｊ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｐｖａｌｕｅ ａｆｔｅｒ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ .

图 ３　 ＢＲ ｖｓ ＥＹ 间基因差异表达分析火山图
Ｆｉｇ. ３　 Ｖｏｌｃａｎｏ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＢＲ ｖｓ. ＥＹ

ｍＲＮＡ 甲基化、有丝分裂、ＲＮＡ 甲基化等 ３９ 个条

目ꎻ在细胞组分分类中显著富集了包括肌质、肌质

网等 ２８ 个条目ꎻ在分子功能分类中显著富集了包

括四吡咯结合、血红素结合、铁离子结合等 ５４ 项ꎮ
结果说明ꎬ‘白肉’与‘黄龙’在生长发育、细胞代

谢过程等方面存在差异ꎮ 对上调和下调的差异基

因分别进行功能分类ꎬ在‘白肉’与‘黄龙’差异表

达基因中满足 Ｐ 值小于 ０.０５ 的 ＧＯ 条目即为 ＧＯ
功能显著富集ꎬ部分结果见图 ４ꎮ 对 ５ ４４６ 个上调

基因进行 ＧＯ 功能分类与富集分析ꎬ结果显示ꎬ在
生物学过程分类中ꎬ参与氧化还原过程( ｏｘｉｄａｔｉｏｎ￣
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ)的 ＧＯ ｔｅｒｍ 显著富集ꎬ其中包含

差异基因 ３４１ 个ꎻ在分子功能分类中ꎬ参与氧化还

原酶活性 (ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ)的 ＧＯ ｔｅｒｍ 显著

６８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ: Ａ. 氧化还原过程ꎻ Ｂ. 氧化还原酶活性ꎻ Ｃ. 抗氧化活性ꎻ Ｄ. 氧化还原酶活性ꎬ作用于过氧化物作为受体ꎻ Ｅ. 铁离子结合ꎻ
Ｆ. 四吡咯结合ꎻ Ｇ. 血红素结合ꎮ Ｂ: Ａ. ＤＮＡ 整合ꎻ Ｂ. ｍＲＮＡ 修饰ꎻ Ｃ. ｍＲＮＡ 甲基化ꎻ Ｄ. ＲＮＡ 甲基化ꎻ Ｅ. 病毒壳体ꎻ Ｆ. ｖｉｒｉｏｎ
部件ꎻ Ｇ. ＲＮＡ 定向 ＲＮＡ 聚合酶复合物ꎻ Ｈ. ｍＲＮＡ 甲基转移酶活性ꎻ Ｉ. 氧裂解酶活性ꎬ作用于磷酸盐ꎻ Ｊ. 萜烯合酶活性ꎻ
Ｋ. ＡＤＰ 结合ꎻ Ｌ. ＲＮＡ 甲基转移酶活性ꎻ Ｍ. 腺苷甲硫氨酸依赖性甲基转移酶活性ꎻ Ｎ. ＲＮＡ 定向 ＲＮＡ 聚合酶活性ꎮ
Ａ: Ａ. Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ￣ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ｂ. Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙｓꎻ Ｃ. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｄ. Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ａｃｔｉｎｇ ｏｎ ｐｅｒｏｘｉｄｅ ａｓ
ａｃｃｅｐｔｏｒꎻ Ｅ. Ｉｒｏｎ ｉｏｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｆ. Ｔｅｔｒａｐｙｒｒｏｌｅ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｇ. Ｈｅｍｅ ｂｉｎｄｉｎｇ. Ｂ: Ａ. ＤＮＡ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎꎻ Ｂ. ｍＲＮＡ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ Ｃ. ｍＲＮＡ
ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎꎻ Ｄ. ＲＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎꎻ Ｅ. Ｖｉｒａｌ ｃａｐｓｉｄꎻ Ｆ. Ｖｉｒｉｏｎ ｐａｒｔꎻ Ｇ. ＲＮＡ￣ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ Ｈ. ｍＲＮＡ ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｉ. Ｃａｒｂｏｎ￣ｏｘｙｇｅｎ ｌｙａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ａｃｔｉｎｇ ｏｎ ｐｈｏｓｐｈａｔｅｓꎻ Ｊ. Ｔｅｒｐｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｋ. ＡＤＰ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｌ. ＲＮＡ ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｍ. Ｓ￣ａｄｅｎｏｓｙｌｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｎ. ＲＮＡ￣ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ.

图 ４　 ＢＲ ｖｓ ＥＹ 上调(Ａ)和下调(Ｂ)差异表达基因的 ＧＯ 分类及富集分析
Ｆｉｇ. ４　 ＧＯ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ (Ａ) ａｎｄ

ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ (Ｂ) ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＢＲ ｖｓ. ＥＹ

富集ꎬ其中包含差异基因 ３４９ 个ꎬ表明‘白肉’与

‘黄龙’在生长发育、细胞代谢过程等方面存在差

异ꎻ在分子功能分类中ꎬ抗氧化活性 ( ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ
ａｃｔｉｖｉｔｙ)的 ＧＯ ｔｅｒｍ 富集ꎬ表明‘白肉’和‘黄龙’在
抗旱性方面有差异ꎮ 在下调基因中ꎬ主要集中在

ＤＮＡ 整合( ＤＮＡ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ) 等方面ꎬ差异无显著

表现ꎮ
２.５ 差异表达基因 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析

‘白肉’与‘黄龙’共有 ２ ２３７ 个差异表达基因

注释到特定的 ＫＥＧＧ 通路中ꎬ这些通路主要为新

陈代谢、生物合成、糖酵解、信号传导、蛋白质加工

等ꎮ 其中:注释到新陈代谢的差异基因 ８３８ 个ꎬ占
差异基因总注释数目的 ３７.５％ꎻ注释到生物合成

的差异基因 ３３５ 个ꎬ占差异基因总注释数目的

１５.０％ꎮ 以 Ｐ < ０.０５ 作为筛选显著富集的条件ꎬ

‘白肉’中表达量较‘黄龙’上调的差异基因主要

富集在生物合成方面ꎬ例如角质、木栓质和蜡质生

物合成(ｃｕｔｉｎꎬ ｓｕｂｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｗａｘ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)、苯丙

素的生物合成( ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)、吲哚

生物碱的生物合成( ｉｎｄｏｌｅ ａｌｋａｌｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)等

(图 ５)ꎮ 其中ꎬ参与角质、木栓质和蜡质生物合成

的差异基因有 １２ 个ꎬ分别是 ＨＨＴ１、 ＣＹＰ８６Ｂ１、
ＣＹＰ８６Ａ１、 ＦＡＲ、 ＣＹＰ８６Ａ１、 ＨＨＴ１、 ＰＸＧ、
ＣＹＰ８６Ａ４Ｓ、 Ｋ１５４０４、 ＣＥＲ１ ＦＡＲ Ｋ１５４０４、 ＣＥＲ１
Ｋ１５４０４、ＣＥＲ１ꎮ ‘白肉’中表达量较‘黄龙’下调

的差异基因主要富集在生物合成方面ꎬ例如类倍

半萜 和 三 萜 的 生 物 合 成 ( ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ａｎｄ
ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ )、 精 氨 酸 的 生 物 合 成

(ａｒｇｉｎｉｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)、脂肪酸的生物合成 ( ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)等(图 ６)ꎮ
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Ａ. 维生素 Ｂ６ 代谢ꎻ Ｂ. 泛醌和其他萜类醌生物合成ꎻ Ｃ. 酪
氨酸代谢ꎻ Ｄ. ＲＮＡ 聚合酶ꎻ Ｅ. 嘧啶代谢ꎻ Ｆ. 蛋白酶体ꎻ
Ｇ. 光合作用天线蛋白ꎻ Ｈ. 光合作用ꎻ Ｉ. 苯丙素的生物合

成ꎻ Ｊ. 苯丙氨酸代谢ꎻ Ｋ. 戊糖和葡糖醛酸相互转化ꎻ
Ｌ. 氧化磷酸化ꎻ Ｍ. 吲哚生物碱生物合成ꎻ Ｎ. 甘氨酸、丝
氨酸和苏氨酸代谢ꎻ Ｏ. 半胱氨酸和蛋氨酸代谢ꎻ Ｐ. 角质、
木栓质和蜡质生物合成ꎻ Ｑ. 甜菜色素生物合成ꎻ Ｒ. 抗坏

血酸盐和醛酸盐代谢ꎻ Ｓ. 精氨酸和脯氨酸代谢ꎻ Ｔ. 氨基糖

和核苷酸糖代谢ꎮ
Ａ. Ｖｉｔａｍｉｎ Ｂ６ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｂ. Ｕｂｉｑｕｉｎｏｎｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ￣ｑｕｉ￣
ｎｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｃ. Ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｄ. ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎻ
Ｅ. Ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｆ. Ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅꎻ Ｇ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ￣
ａｎｔｅｎｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎻ Ｈ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｉ. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅ￣
ｓｉｓꎻ Ｊ. Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｋ. Ｐｅｎｔｏｓｅ ａｎｄ ｇｌｕｃｕｒｏｎａｔｅ
ｉｎｔｅｒｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｓꎻ Ｌ. Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎꎻ Ｍ. Ｉｎｄｏｌｅ ａｌｋａｌｏｉｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｎ. Ｇｌｙｃｉｎｅꎬ ｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ
Ｏ. Ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｐ. Ｃｕｔｉｎꎬ ｓｕｂｅｒｉｎｅ ａｎｄ
ｗａｘ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｑ. Ｂｅｔａｌａｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｒ. Ａｓｃｏｒｂａｔｅ ａｎｄ
ａｌｄａｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｓ. Ａｒｇｉｎｉｎｅ ａｎｄ ｐｒｏｌｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｔ. Ａｍｉｎｏ
ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ.

图 ５　 ‘白肉’与‘黄龙’火龙果差异表达上调
基因富集前 ２０ 的 ＫＥＧＧ 通路

Ｆｉｇ. ５　 Ｔｏｐ ２０ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙｓ ｗｉｔｈ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＢＲ ｖｓ. ＥＹ

Ａ. 缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解ꎻ Ｂ. 类倍半萜和三萜的

生物合成ꎻ Ｃ. ＲＮＡ 降解ꎻ Ｄ. 核黄素代谢ꎻ Ｅ. 丙酮酸代谢ꎻ
Ｆ. 苯丙素生物合成ꎻ Ｇ. 过氧物酶体ꎻ Ｈ. 其他类型的 Ｏ￣聚
糖生物合成ꎻ Ｉ. 其他聚糖降解ꎻ Ｊ. 糖基磷脂酰肌醇￣锚生物

合成ꎻ Ｋ. 糖酵解 / 糖异生ꎻ Ｌ. 果糖和甘露糖代谢ꎻ Ｍ. 脂肪

酸降解ꎻ Ｎ. 脂肪酸的生物合成ꎻ Ｏ. 昼夜节律￣植物ꎻ Ｐ. 类

胡萝卜素生物合成ꎻ Ｑ. 光合生物的固碳作用ꎻ Ｒ. 生物素

代谢ꎻ Ｓ. 精氨酸的生物合成ꎻ Ｔ. α￣亚麻酸代谢ꎮ
Ａ. Ｖａｌｉｎｅꎬ ｌｅｕｃｉｎｅ ａｎｄ ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ
ａｎｄ ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｃ. ＲＮＡ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ Ｄ. Ｒｉｂｏｆｌａｖｉｎ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｅ. Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｆ. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏ￣
ｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｇ. Ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅꎻ Ｈ. Ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｏ￣ｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎ￣
ｔｈｅｓｉｓꎻ Ｉ. Ｏｔｈｅｒ ｇｌｙｃａｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ Ｊ. Ｇｌｙｃｏｓｙｌｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉ￣
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图 ６　 ‘白肉’与‘黄龙’差异表达下调基因
富集前 ２０ 的 ＫＥＧＧ 通路

Ｆｉｇ. ６　 Ｔｏｐ ２０ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙｓ ｗｉｔｈ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＢＲ ｖｓ. ＥＹ
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３　 讨论与结论

高通量测序技术已经成为不同品种差异分析

的常用策略ꎬ例如烟草(李智奕ꎬ２０１４)、大豆(张驰

等ꎬ２０１５)、桂花(张雪松等ꎬ２０１６)、百香果(王宇

等ꎬ２０１９)等ꎮ 本研究利用 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术对火龙果

不同品种进行转录组学分析ꎬ基于良好的测序结

果ꎬ进一步对‘白肉’与‘黄龙’火龙果的差异表达

基因进行分析ꎬ发现共有 １４ ２４８ 个差异表达基因ꎬ
通过 ＧＯ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ 分析表明这些差异表达基因主

要富集在新陈代谢、生物合成、糖酵解、信号传导、
蛋白质加工等过程ꎬ说明‘黄龙’可能在生长发育、
抗性方面与‘白肉’有差异ꎮ 在分子功能分类中ꎬ
与‘黄龙’相比ꎬ‘白肉’火龙果上调表达的基因中

参与氧化还原酶活性的差异基因有 ３４９ 个ꎬ表明

‘白肉’与‘黄龙’在生长发育、细胞代谢过程差异

显著ꎬ‘白肉’比‘黄龙’的生长发育更快ꎬ代谢更

加旺盛ꎬ与实际栽培种植过程中的现象相符ꎮ ‘白
肉’表现出比‘黄龙’更快的生长速度ꎬ在一年中结

果的批次、果实的发育都有差异ꎬ‘白肉’一年结果

大概 ８ 批ꎬ从授粉到成熟需要 ２８ ~ ３０ ｄꎬ‘黄龙’一
年结果 ２ 批ꎬ夏果和冬果ꎬ成熟期需要 ９０ ~ １２０ ｄꎮ
在分子功能分类中ꎬ两者抗氧化活性差异显著ꎬ表
明‘白肉’和‘黄龙’在抗旱性方面有差异ꎮ 为了

在干旱环境中生存ꎬ仙人掌科植物必须具备干旱

反应机制ꎬ特别是抗氧化防御系统ꎮ 持续的干旱

胁迫会导致氧化性物质ꎬ如 Ｏ２、Ｈ２Ｏ２、Ｏ２－、ＯＨ 的

积累ꎬ这些物质会损害细胞ꎬ甚至导致死亡(Ｆａｎｇ ＆
Ｘｉｏｎｇꎬ ２０１５)ꎬ这些抗氧化活性基因在‘白肉’中

富集ꎬ上调表达ꎬ可能使得‘白肉’抗干旱能力强于

‘黄龙’ꎮ
在 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 中以 Ｐ < ０.０５ 作为富集条

件ꎬ在‘白肉’上调表达的基因中ꎬ主要富集在角

质、木栓质和蜡质生物合成ꎬ其中参与角质、木栓

质和蜡质生物合成的差异基因有 １２ 个ꎬ主要代表

有 ＣＹＰ８６ 和 ＣＥＲ１ꎮ 植物蜡质是植物在进化过程

中为了适应环境的变化而演变出来的一种结构ꎬ
表皮蜡质在植物抵御外界不良环境、保持组织和

器官功能、保证植物正常发育等方面具有重要作

用(李魏强等ꎬ２００６ꎻ胡晓敏等ꎬ２００７ꎻ任春涛等ꎬ
２０１９)ꎮ 上表皮蜡沉积的主要功能是减少表皮的

水分流失ꎬ这一特性有助于增强耐旱能力ꎮ 此外ꎬ

在与草食性昆虫和植物病原真菌的相互作用中具

有重要作用(Ａａｒｔｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎬ蜡质层在一定程

度上可使植物免受低温胁迫作用 (李婧婧等ꎬ
２０１１)ꎮ 其中ꎬ１２ 个关键基因参与角质、亚黄素和

蜡的生物合成ꎬ如 ＣＹＰ８６ 编码 ω￣基脂肪酸的形

成ꎬ促进软木脂生物合成ꎬ形成角质层ꎮ 这些脂肪

类生物聚合物可防止植物水分和营养流失以及病

原体 的 感 染 ( Ａａｒｔｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５ꎻ Ｈｏｆｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ ＣＥＲ１ 编码参与长链醛转化为烷烃的蛋

白ꎬ这是植物体中蜡生物合成的关键步骤(Ｈｏｆｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 本研究对这些关键调控基因分析发

现ꎬ此类基因在‘白肉’中具有较高的表达量ꎬ这些

可能与植物的抗旱和抗病有关ꎮ
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谢佐沐ꎬ 蔡英健ꎬ 余若莹ꎬ 等. 不同光质补光对火龙果茎生理特性及开花结果的影响 [ Ｊ] . 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(２):
１９１－１９８.
ＸＩＥ ＺＭꎬ ＣＡＩ ＹＪꎬ ＹＵ ＲＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ
ｆｒｕｉｔｉｎｇ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ [Ｊ] . Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): １９１－１９８.

不同光质补光对火龙果茎生理特性及开花结果的影响
谢佐沐１ꎬ 蔡英健１ꎬ 余若莹１ꎬ 俞　 超１∗ꎬ 汪财生１ꎬ 付　 美１ꎬ 郭　 斌２

( １. 浙江万里学院 生物与环境学院ꎬ 浙江 宁波 ３１５１００ꎻ ２. 宁波传奇农业科技有限公司ꎬ 浙江 宁波 ３１５１００ )

摘　 要: 为探究不同光质补光对火龙果茎生理特性的影响ꎬ该文采用红光、白光、蓝光 ３ 种不同光质对火龙

果进行夜间补光ꎬ测定火龙果茎中可溶性糖、可溶性蛋白、叶绿素、线粒体蛋白、线粒体膜电位及细胞分裂素

(ＣＴＫ)、吲哚乙酸(ＩＡＡ)、赤霉素(ＧＡ)３ 种内源激素的含量ꎬ并统计茎长、开花数、果实产量相关指标ꎮ 结果

表明:３ 种光质补光均可提高火龙果植株可溶性蛋白质含量ꎬ补白光效果最佳ꎻ３ 种光质补光均可显著提高

火龙果植株可溶性糖的含量ꎬ补蓝光效果最佳ꎻ补白光有利于叶绿素 ａ 和叶绿素 ｂ 的含量增加ꎬ补红光对其

影响不显著ꎬ而补蓝光会降低其含量ꎻ补白光和蓝光均能显著降低 ＣＴＫ 含量ꎬ补白光和红光均能显著提高

ＩＡＡ 含量ꎬ补红光和蓝光均能显著提高 ＧＡ 含量ꎻ补白光显著降低线粒体蛋白含量ꎬ３ 种光质补光对线粒体

膜电位均无明显影响ꎻ３ 种光质补光对火龙果茎的生长无显著影响ꎬ补红光和白光能显著提高开花率ꎬ补红

光能显著提高果实产量ꎮ 综上认为ꎬ补红光与白光对火龙果茎代谢产物、叶绿素、内源激素含量及开花数、
果实产量有较明显的促进作用ꎬ该研究结果可为光质调控技术促进火龙果植株的生长发育、开花结果提供
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　 　 光是植物生长必不可少的环境因子之一ꎬ而
光质是影响植物品质的关键因素 (张勤涛等ꎬ
２０１８)ꎬ与植物光合特性、生理指标、酶活性等密切

相关ꎮ 红光和蓝光是植物吸收和利用最多最重要

的有效光源 (Ａｂｉｄｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 红光通过调控

植物光敏色素和光合器官ꎬ促进胚胎发育和化学

物质合成(Ｃｈｏｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ有利于茎叶生长并

提高作物产量( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 蓝光与叶绿

体形成、气孔开闭以及叶绿素、花青素的生物合成

有密切关系(Ｌｉ ＆ Ｋｕｂｏｔａꎬ ２００９)ꎬ能促进植物幼苗

茎的伸长、降低生物量( Ｆｏｌｔａꎬ ２００４)ꎮ 光照时间

是影响植物生长发育和形态建成的重要因素ꎬ不
仅调控植物成花和花性分化ꎬ而且影响植物的营

养生长和生理生化过程(尹钧ꎬ２０１６)ꎮ 暗期补光

是设施栽培中广泛使用的环境调节技术ꎬ可以加

快植物营养体的构建ꎬ从而促进植株生长(申宝营

等ꎬ２０１４)ꎮ 该技术有利于增加幼苗的叶面积ꎬ提
高叶片中叶绿素含量和净光合速率ꎬ并改变植物

体内的激素含量ꎬ不同程度地提高植株可溶性糖、
可溶性蛋白、游离氨基酸含量以及过氧化物酶

(ＰＯＤ)活性(徐超华等ꎬ２０１３)ꎮ
红心火龙果(Ｈｙｌｏｃｅｒｅｕｓ ｐｏｌｙｒｈｉｚｕｓ)为仙人掌科

(Ｃａｃｔａｃｅａｅ)量天尺属(Ｈｙｌｏｃｅｒｅｕｓ Ｂｒｉｔｔｏｎ ＆ Ｒｏｓｅ)
植物ꎬ原产于中美地区ꎬ现广泛种植于中国的广

西、广东、海南、福建、贵州等地ꎮ 火龙果为长日照

作物ꎬ最适条件为温度 ２５ ~ ３５ ℃、光照时间 １２ ｈꎬ
一般于 ６—１１ 月结果ꎮ 火龙果反季节技术研究表

明ꎬ补光可以促进火龙果开花ꎬ延长花期至 １２ 月

(Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 黄秋凤等(２０１９)研究表明ꎬ
在葡萄的不同生长时期进行补光ꎬ会对果实品质

造成明显影响ꎮ 目前ꎬ浙江省的秋冬季节已广泛

开展火龙果人工补光ꎬ诱导成花效果良好ꎬ并显著

提高火龙果产量和果实品质(顾鑫慧等ꎬ２０２０)ꎮ
然而ꎬ在 ７—９ 月火龙果采摘上市的旺季ꎬ相比中

国广西和广东以及越南等外地产火龙果ꎬ中国浙

江本地产火龙果个头小、数量少ꎬ不具备价格和产

量优势ꎬ能否利用光调控技术促进该时期火龙果

生长及开花结果尚未可知ꎮ 本研究以红心火龙果

为材料ꎬ探究红、白、蓝 ３ 种光质补光对火龙果茎

中可溶性蛋白、可溶性糖、叶绿素、线粒体、内源激

素含量ꎬ以及火龙果茎生长、开花结果的影响ꎬ旨
在利用光调控技术壮实火龙果枝条ꎬ促进树体积

累养分ꎬ为开花结果提供良好的营养条件ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验设计

试验于 ２０２０ 年 １—９ 月在宁波市雅岛果蔬专

业合作社火龙果种植基地进行ꎬ选取树龄 ３ ａ 以上

健壮无病、已能正常结果的红心火龙果品种‘柬埔

寨红’ꎬ采用大棚内钢筋水泥柱独立式支架种植方

式ꎬ架高 １.４ ｍꎬ种植 ３ 行ꎬ每行 ７６ 株ꎬ株行距 １６０
ｃｍ × ８０ ｃｍꎬ每柱保留有效结果枝 １２ ~ ２０ 条ꎮ 晴

天大棚内日均光强为 ２４０ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ平均日
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照时间 １１ ｈꎮ 每隔 ４ ｄ 浇水施肥 １ 次ꎬ每次每株平

均灌水量为 １.５ Ｌꎬ平均施肥量为 ３.２３ ｇ(１.３７ ｇ 硝

酸钾、０.３４ ｇ 磷酸二氢铵、０.３８ ｇ 硫酸镁、０.９０ ｇ 四

水硝酸钙和 ０.２４ ｇ 尿素)ꎮ
补光试验组分别在 ４ 个间隔 ２０ ｍ 的大棚中开

展ꎬ分别为补红光组 Ｒ(波长 ６５０ ｎｍ)、补蓝光组 Ｂ
(波长 ４５０ ｎｍ)、补白光组 Ｗ(波长 ４５０ ~ ４６５ ｎｍ)ꎬ
不补光为对照组(ＣＫ)ꎬ每组 １２０ 株火龙果ꎮ

补光试验中ꎬ在距离火龙果植株上部 ３０ ｃｍ 处

安装 Ｔ８ 一体化 ＬＥＤ 红色 /蓝色 /白色灯管(１.２ ｍꎬ
１８ Ｗ)ꎬ灯下方火龙果枝条表面光强为 １５０ ~ ２２０
ｌｘꎬ灯间距 ５０ ｃｍꎬ每行安装 １０ 根ꎬ日落后每天在

１８:００—２２:００ 持续补光ꎮ 取样时间为 ２０２０ 年 ７—
９ 月ꎬ每月 １５ 日、３０ 日取样ꎬ每次取样采集最靠近

光源、位于水泥柱上方的茎段 ５０ 根ꎮ
１.２ 指标测定

１.２.１ 可溶性蛋白 　 采用 ＢＣＡ 法测定可溶性蛋白

含量ꎮ 称取 １.０ ｇ 茎段ꎬ研磨离心后按照 ＢＣＡ 蛋白

定量试剂盒( Ｓｏｌａｒｂｉｏ ＰＣ００２０ꎬ北京索莱宝科技有

限公司)说明书进行可溶性蛋白含量测定ꎮ
１.２.２ 可溶性糖 　 采用蒽酮法测定可溶性总糖含

量ꎮ 称取 １.０ ｇ 茎段ꎬ研磨后烘干至恒重ꎬ沸水溶

解后抽滤ꎬ定容至 １００ ｍＬꎬ将 １ ｍＬ 提取液与 ４ ｍＬ
蒽酮 溶 液 混 合ꎬ 煮 沸 １０ ｍｉｎꎬ 用 分 光 光 度 计

(ＨＩＴＡＣＨＩ Ｆ￣７１００ꎬ日本日立公司)测量波长 ６２０
ｎｍ 下的吸光度值ꎬ制作葡萄糖标准曲线后计算可

溶性总糖含量ꎮ
１.２.３ 叶绿素　 称取 ０.２ ｇ 茎段ꎬ剪碎后放入试管ꎬ
加入 １０ ｍＬ 丙酮乙醇混合溶液(１ ∶ １)浸泡ꎬ每隔 ２
ｈ 充分振荡ꎬ２４ ｈ 后用丙酮乙醇混合溶液(１ ∶ １)
定容至 ２５ ｍＬꎬ测量样品在波长 ６４５、６６３ ｎｍ 下的

吸光度ꎬ依据 Ａｒｎｏｎ 公式计算叶绿素的含量(刘遵

春等ꎬ２０１４)ꎮ
１.２.４ 激素　 采用酶联免疫吸附法(ＥＬＩＳＡ)测定激

素含量ꎮ 称取 １.０ ｇ 茎段放入 ５０ ｍＬ 离心管中ꎬ冷
冻型高通量组织研磨器( ＳＣＩＥＮＴＺ￣４８Ｌꎬ宁波新芝

生物 科 技 有 限 公 司 ) 研 磨 匀 浆 后ꎬ 离 心 机

(Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ ５４１７Ｒꎬ德国艾本德公司)３ ０００ ｇ 离心

１０ ｍｉｎꎬ分别按照赤霉素试剂盒(上海桥杜生物科

技有限公司 ＰＴ９６０３１)、吲哚乙酸试剂盒(上海桥

杜生物科技有限公司 ＰＴ９６０３５)、细胞分裂素试剂

盒(上海桥杜生物科技有限公司 ＰＴ９７１１５)说明书

步骤检测茎中细胞分裂素(ＣＴＫ)、吲哚乙酸( ＩＡＡ)

以及赤霉素(ＧＡ)的含量ꎮ
１.２.５ 线粒体蛋白及线粒体膜电位 　 称取 １.０ ｇ 茎

段ꎬ研磨后按照植物线粒体提取试剂盒( ＢｅｓｔＢｉｏ
ＢＢ￣３６１１)说明书提取完整线粒体ꎬ使用 ＢＣＡ 蛋白

定量试剂盒( Ｓｏｌａｒｂｉｏ ＰＣ００２０)测定线粒体蛋白含

量ꎮ 纯化后的线粒体根据膜电位检测试剂盒

(Ｓｏｌａｒｂｉｏ Ｍ８６５０)测定其膜电位ꎬ设置荧光分光光

度计(ＨＩＴＡＣＨＩ Ｆ￣７１００ꎬ日本日立公司)的激发波

长 ５２５ ｎｍ、发射波长 ５９０ ｎｍ、狭缝宽度 ５ ｎｍꎬ以单

位质量火龙果茎线粒体产生的荧光强度表示线粒

体膜电位的大小(姚婷婷等ꎬ２０１０)ꎮ
１.２.６ 茎长、茎围、开花数　 ７ 月初每个处理随机标

记 １００ 根枝条ꎬ７—９ 月每月 ３０ 日用卷尺测量标记

样本的茎长和枝条中部的三棱茎围ꎮ 统计 ７—９
月每批次标记枝条的开花数目ꎮ
１.２.７ 果实大小和产量 　 在果实成熟期采摘果实ꎬ
称重后计算各个处理区域的总产量ꎮ 每个处理随

机抽取 ５０ 个果实ꎬ卷尺测量果实的横径和纵径ꎮ
１.３ 数据统计分析

采用软件 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 和 软 件 ＩＢＭ
ＳＰＳＳ ２６.０ 进行数据处理ꎬ数据方差分析方法为邓

肯(Ｄｕｎ￣ｃａｎ)单因素分析法ꎬ不同字母表示各试验

差异显著(α ＝ ０.０５)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 不同光质对火龙果茎可溶性蛋白和可溶性糖

含量的影响

由图 １ 可知ꎬ补蓝光、补白光火龙果茎中的可

溶性蛋白含量均显著高于 ＣＫꎮ 补蓝光火龙果茎

中的可溶性蛋白含量最高ꎬ高于 ＣＫ ２９.７％ꎻ补白

光高于 ＣＫ １４.４％ꎻ补红光火龙果茎可溶性蛋白的

含量略有增加ꎬ高于 ＣＫ ６.９％ꎬ但差异不显著ꎮ 图

１ 结果表明ꎬ３ 种光质补光均可促进火龙果植株可

溶性蛋白质合成ꎬ且补蓝光效果最佳ꎮ
由图 ２ 可知ꎬ补红光、补白光、补蓝光的火龙

果茎可溶性糖含量均显著高于 ＣＫꎮ 补白光茎中

的可溶性糖含量最高ꎬ高于 ＣＫ ６８.８％ꎻ补红光茎

中的可溶性糖含量高于 ＣＫ ３９.０％ꎻ补蓝光茎中的

可溶性糖含量高于 ＣＫ ２７.６％ꎮ 图 ２ 结果表明ꎬ３
种光质补光均可明显促进火龙果植株可溶性糖的

积累ꎬ且补白光效果最佳ꎮ
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Ｒ. 红光ꎻ Ｗ. 白光ꎻ Ｂ. 蓝光ꎻ ＣＫ. 对照ꎮ 不同小写字母表

示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｒ. Ｒｅｄ ｌｉｇｈｔꎻ Ｗ. Ｗｈｉｔｅ ｌｉｇｈｔꎻ Ｂ. Ｂｌｕｅ ｌｉｇｈｔꎻ ＣＫ. Ｃｏｎｔｒｏｌ.
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同光质补光对火龙果茎可溶性蛋白含量的影响
Ｆｉｇ. １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ

ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

图 ２　 不同光质补光对火龙果茎可溶性糖含量的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ

ｏｎ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

２.２ 不同光质补光对火龙果茎叶绿素含量的影响

不同光质补光后ꎬ火龙果茎叶绿素含量见图

３ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ补白光火龙果茎中叶绿素 ａ 和叶

绿素 ｂ 的含量分别显著增加了 ２１.４％和 ２５.０％ꎻ补
蓝光后ꎬ茎中叶绿素 ａ 含量相比 ＣＫ 显著下降了

７.１４％ꎬ叶绿素 ｂ 和总叶绿素含量也略低于 ＣＫꎬ但
差异不显著ꎻ补红光火龙果叶绿素 ａ、叶绿素 ｂ 和

总叶绿素含量与 ＣＫ 差异均不显著ꎮ
２.３ 不同光质补光对火龙果茎内源激素含量的

影响

由图 ４ 可知ꎬ补红光火龙果茎中 ＣＴＫ 含量最

图 ３　 不同光质补光对火龙果茎叶绿素含量的影响

Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ
ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

高( ０. ７８１ ｍｇｇ￣１)ꎬ高于 ＣＫ ５. ３％ꎬ但差异不显

著ꎻ补白光和补蓝光火龙果茎中的 ＣＴＫ 含量均显

著下降ꎬ分别低于 ＣＫ ４.５％和 １１.１％ꎮ
补白光和补红光均能显著提高火龙果茎中

ＩＡＡ 的含量ꎬ补白光茎中 ＩＡＡ 含量最高 ( ０. ８９１
ｍｇｇ￣１)ꎬ补红光其次(０.８６３ ｍｇｇ￣１)ꎬ分别高于

ＣＫ １１.８％和 ８.３％ꎮ 补蓝光茎中的 ＩＡＡ 含量与 ＣＫ
相近ꎬ几乎无影响ꎮ

补红光和补蓝光均能显著提高火龙果茎中

ＧＡ 的含量ꎬ补红光茎中 ＧＡ 含量最高(０.４７２ ｍｇ
ｇ￣１)ꎬ其次为补蓝光(０.４５１ ｍｇｇ￣１)ꎬ分别高于 ＣＫ
２５.５％和 １９. ９％ꎮ 补白光略高于 ＣＫꎬ但差异不

显著ꎮ
综上所述ꎬ补红光能提高火龙果茎中 ＣＴＫ、

ＩＡＡ 和 ＧＡ 的含量ꎻ补蓝光能降低火龙果茎中 ＣＴＫ
含量ꎬ增加 ＧＡ 含量ꎬ不影响 ＩＡＡ 含量ꎻ补白光能提

高火龙果茎中 ＩＡＡ 与 ＧＡ 含量ꎬ降低 ＣＴＫ 含量ꎮ
２.４ 不同光质补光对火龙果茎线粒体蛋白、线粒体

膜电位的影响

由图 ５ 可知ꎬ红光、白光、蓝光 ３ 种补光处理均

会使火龙果茎中线粒体蛋白含量下降ꎬ补白光茎中

线粒体蛋白含量最少ꎬ低于 ＣＫ ３３.３％ꎬ达到显著水

平ꎬ补蓝光和补红光茎中线粒体蛋白含量与 ＣＫ 差

异不显著ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ补蓝光和补白光均能提高

火龙果茎的线粒体膜电位ꎬ分别高于 ＣＫ ２７.８％和

１１.１％ꎬ但差异均不显著ꎻ补红光后茎线粒体膜电位

下降ꎬ低于 ＣＫ １１.１％ꎬ但差异不显著ꎮ 这表明 ３ 种

光质补光对茎线粒体膜电位的影响不明显ꎮ
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图 ４　 不同光质补光对火龙果茎激素含量的影响
Ｆｉｇ. ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ

ｏｎ ｈｏｒｍｏｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

图 ５　 不同光质补光对火龙果茎线粒体蛋白含量的影响
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

图 ６　 不同光质补光对火龙果茎线粒体膜电位的影响
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

２.５ 不同光质对火龙果茎长、茎围和开花数的影响

由表 １ 可知ꎬ ３ 种光质补光的火龙果茎长、茎

围与 ＣＫ 相比ꎬ均无显著差异ꎬ表明光质补光对火

龙果茎的生长几乎无影响ꎮ ７ 月ꎬ第一批补红光火

龙果首花日期比其他补光处理提前 ５ ｄꎮ ３ 种补光

处理之间的开花数目差异显著ꎮ 其中:补红光和

白光的开花数目显著高于 ＣＫꎬ分别提高了２６.７％
和 １２.５％ꎻ补蓝光与 ＣＫ 差异不显著ꎮ 结果表明ꎬ
补红光和白光的促进开花效果最佳ꎮ

表 １　 不同光质补光对火龙果茎生长及开花的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ
ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｅｍ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｏｆ ｐｉｔａｙａ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

茎长
Ｓｔｅｍ ｌｅｎｇｔｈ

( ｃｍ)

茎围
Ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒ

( ｃｍ)

开花数
Ｆｌｏｗｅｒ
ｎｕｍｂｅｒ

Ｒ ８３.２５±２.２６ａ １８.５１±１.１９ａ ６２６.７３±４.０７ａ

Ｗ ８１.６３±４.１４ａ １８.１５±４.０２ａ ５５６.４４±４.３１ｂ

Ｂ ８２.６６±４.３４ａ １８.２７±３.５７ａ ５０３.６９±３.６１ｃ

ＣＫ ８２.８１±２.０８ａ １８.３４±２.３６ａ ４９４.５５±４.４８ｃ

　 Ｒ. 红光ꎻ Ｗ. 白光ꎻ Ｂ. 蓝光ꎻ ＣＫ. 对照ꎮ 不同小写字母表示
处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｒ. Ｒｅｄ ｌｉｇｈｔꎻ Ｗ. Ｗｈｉｔｅ ｌｉｇｈｔꎻ Ｂ. Ｂｌｕｅ ｌｉｇｈｔꎻ ＣＫ. Ｃｏｎｔｒｏｌ.
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.６ 不同光质对火龙果果实的影响

由表 ２ 可知ꎬ３ 种光质补光处理后ꎬ果实纵向最

大周长和横向最大周长与 ＣＫ 无显著差异ꎬ表明 ３
种光质补光对火龙果果型均无显著影响ꎮ ３ 种补光

处理之间果实产量差异显著ꎬ其中补红光果实的产

量最大ꎬ补白光其次ꎬ分别高于 ＣＫ １７.４％和１１.５％ꎬ
且差异显著ꎻ补蓝光与 ＣＫ 差异不显著ꎮ 表 ２ 结果

表明ꎬ补红光和补白光对于提高果实产量效果最佳ꎮ

表 ２　 不同光质补光对火龙果果实的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ
ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ ｐｉｔａｙａ ｆｒｕｉｔ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

纵向最大周长
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌ
ｍａｘｉｍｕｍ
ｐｅｒｉｍｅｔｅｒ
( ｃｍ)

横向最大周长
Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ
ｍａｘｉｍｕｍ
ｐｅｒｉｍｅｔｅｒ
( ｃｍ)

产量
Ｙｉｅｌｄ

(ｋｇｍ￣２)

Ｒ ３１.８８±１.１４ａ ２６.７７±１.４４ａ ８８.１１±２.４９ａ

Ｗ ３０.７１±２.４２ａ ２６.８９±２.１２ａ ８３.７３±３.６７ｂ

Ｂ ３０.７４±２.６９ａ ２６.３２±２.１１ａ ７７.６８±３.８８ｃ

ＣＫ ３１.０７±１.９９ａ ２５.６５±１.８８ａ ７５.０８±３.１９ｃ
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３　 讨论与结论

光质对高等植物的糖代谢和氮代谢具有调节

作用ꎮ 可溶性糖是植物体内碳水化合物转化和再

利用的主要物质ꎬ反映了植株糖代谢状况ꎻ植物体

中参与各种代谢的酶类大多是可溶性蛋白ꎬ其含

量是判断植物氮代谢能力的重要依据(兰明忠ꎬ
２０１９)ꎮ 本研究发现补蓝光可显著增加火龙果茎

可溶性蛋白含量ꎬ补白光可显著增加火龙果茎中

的可溶性糖含量ꎬ与石蒜(李青竹等ꎬ２０１９)、矾根

(谢苗苗等ꎬ２０１８)、青葱(高松等ꎬ２０２０)等植物相

一致ꎬ表明蓝光能促进火龙果茎的氮代谢ꎬ白光有

利于火龙果茎合成碳水化合物ꎬ促进其糖代谢ꎮ
补红光可增加火龙果茎中可溶性蛋白和可溶性糖

含量ꎬ但不如蓝光和白光影响显著(李慧敏和陆晓

民ꎬ２０１６ꎻ王静等ꎬ２０１７)ꎬ表明红光对火龙果茎的

糖代谢和氮代谢具有促进作用ꎮ
作为光合作用能源和重要环境信号ꎬ光在光

合产物合成和光形态发生中起重要作用ꎮ 植物生

长主要通过光合作用来实现ꎬ光合色素含量在一

定程度上反映光合作用强度ꎬ其中叶绿素是主要

的光能吸收物质ꎬ叶绿素含量的高低直接影响植

物光合作用的光能利用效率(王燕等ꎬ２０１８)ꎮ 对

大多数植物而言ꎬ红光处理有利于提高叶片中叶

绿素 ａ、叶绿素 ｂ 和总叶绿素含量ꎬ蓝光处理后叶

片中叶绿素较低ꎬ但能提高叶绿素 ａ / ｂ 的比值(许
莉等ꎬ２００７ꎻＢｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 本研究中ꎬ补白光

提高了火龙果茎叶绿素 ａ、叶绿素 ｂ 和总叶绿素的

含量ꎬ从而促进茎的光合作用及产物积累ꎬ与缕丝

花、油菜幼苗的研究结论相似(王爱民等ꎬ２００１ꎻ陈
志等 ２０１３)ꎻ红光处理对火龙果茎叶绿素 ａ、叶绿

素 ｂ 含量影响不显著ꎬ蓝光处理则会减少火龙果

茎叶绿素 ａ、叶绿素 ｂ 的含量ꎬ与许莉等(２００７)对

莴苣的研究结果有所不同ꎬ推测可能与光照时间

及物种差异有关ꎮ
线粒体是细胞进行呼吸作用的主要场所ꎬ通

过氧化磷酸化途径产生 ＡＴＰꎮ 线粒体膜电位是指

生物膜两侧离子浓度不同所产生的跨膜电位差ꎬ
反映线粒体功能的活性ꎬ是评价线粒体功能的敏

感指标(Ｚａｍｚａｍｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎮ 研究表明植物衰

老过程中会积累大量的活性氧自由基 ( ＲＯＳ)
(Ｇｕａｌａｎｄｕｚｚｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ而过量的 ＲＯＳ 则会引

起线粒体膜的氧化损伤ꎬ最终引起植物衰老(Ｑｉｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 补蓝光和补白光均能提高火龙果

茎中线粒体的膜电位ꎬ显示出较高的线粒体活性ꎬ
推测原因可能是蓝光和白光补光处理增加了火龙

果茎 中 超 氧 化 物 歧 化 酶 ( ＳＯＤ)、 过 氧 化 氢 酶

(ＣＡＴ)、过氧化物酶(ＰＯＤ)等抗氧化酶的活性ꎬ从
而减少呼吸过程中积累的 ＲＯＳ 对线粒体的伤害

(吕梁ꎬ２０１９)ꎮ 线粒体蛋白含量是评价线粒体功

能的重要指标ꎬ与多种生物学功能密切相关ꎬ如呼

吸电子传递链、三羧酸循环、糖酵解途径、线粒体

载体、防御和胁迫响应等(吕梁ꎬ２０１９)ꎮ 补白光、
补蓝光、补红光均会导致火龙果茎线粒体蛋白含

量有所下降ꎬ且补白光处理达到显著水平ꎬ表明补

白光对线粒体蛋白合成的抑制效果最显著ꎬ其对

线粒体功能的影响有待进一步研究ꎮ
内源激素对植物的生长发育起着重要的调控

作用ꎬ夜间补光能改变植物体内源激素的含量ꎬ提
高黄瓜幼苗(李海云和刘焕红ꎬ２０１３)、小麦(冉午

玲等ꎬ２０１７) 等叶片中的 ＩＡＡ、ＧＡ 含量ꎮ 本研究

中ꎬ补白光不仅增加了火龙果茎中 ＩＡＡ、ＧＡ 含量ꎬ
而且茎中叶绿素、可溶性糖、蛋白质含量均高于对

照ꎮ 推测夜间补光后ꎬＧＡ 与 ＩＡＡ 的含量提高ꎬ促
进细胞壁扩容进而利于光合作用及光合产物积

累ꎮ 红光和补蓝光受体也参与调节植物内源激素

的分泌(张曼曼等ꎬ２０１８)ꎮ 本研究中ꎬ补红光和补

蓝光能提高火龙果茎中 ＧＡ 含量ꎬ与番茄幼苗茎一

致(邬奇等ꎬ２０１３)ꎬ原因可能在于红光和蓝光能调

节胚 轴 细 胞 对 ＧＡ 的 敏 感 性ꎬ 促 进 ＧＡ 合 成

(Ｙａｍａｇｕｃｈｉ ＆ Ｋａｍｉｙａꎬ ２００１ꎻＲｅｉｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ
补红光可提高火龙果茎中 ＣＴＫ 含量ꎬ补蓝光降低

ＣＴＫ 含量ꎬ与卢素萍等(２０１６)研究结果一致ꎬ推测

不同光质对 ＣＴＫ 合成和运输效果不同ꎮ
补光试验对火龙果茎的生长均无显著影响而

对开花结果影响明显ꎬ推测原因可能是火龙果作

为热带长日照植物ꎬ７—９ 月处于旺盛的生殖生长

期ꎬ日落后不同光质的补光并不会显著促进火龙

果茎的营养生长ꎬ而对于花芽的形成更有效ꎮ 研

究表明ꎬ光质可以影响植物开花ꎬ主要由不同光受

体接受光和转导信号来完成ꎮ ＭＹＢ、ＷＲＫＹ、ｂＨＬＨ
等转录因子参与调控植物生长发育、次生代谢ꎬ在
光受体作用下影响植物开花ꎻ光受体也可以调控

植物激素的合成ꎬ进而调节开花(宋佳丽ꎬ２０１６)ꎮ
本研究中ꎬ补红光和补白光均可显著提高火龙果

６９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



的开花率ꎬ与越橘(王佳淇等ꎬ２０２０)、铁皮石斛(李
茹等ꎬ２０１９)的研究结果一致ꎮ 结合茎中相关物质

的检测结果ꎬ推测补白光可以提高茎中代谢产物

积累和叶绿素含量并促进开花ꎬ可能是光受体激

活了转录因子调控途径ꎻ补红光可以提高茎中

ＩＡＡ、ＧＡ、ＣＴＫ 等激素含量并促进开花ꎬ可能是光

受体激活了激素调控途径ꎮ
综上所述ꎬ红光与白光处理下的火龙果茎段

的叶绿素、可溶性糖、可溶性蛋白、内源激素等指

标均有显著提高ꎮ 在今后的栽培试验中ꎬ可设置

一定比例的红白光ꎬ研究红白光配比对火龙果枝

条生长指标、光合呼吸、果实品质产量的影响ꎬ为
壮实火龙果枝条、提高植株抗逆性、提升火龙果经
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两种不同生境苦苣苔科植物的复苏特性
及其对水分的光合和生理响应

李爱花１ꎬ３ꎬ 王丹丹２ꎬ３ꎬ 李唯奇３∗

( １. 北京市植物园ꎬ 北京市花卉园艺工程技术研究中心ꎬ 城乡生态环境北京实验室ꎬ 北京 １０００９３ꎻ ２. 贵州中医药大学

药学院ꎬ 贵阳 ５５００２５ꎻ ３. 中国科学院昆明植物研究所种质资源库ꎬ 昆明 ６５０２０４ )

摘　 要: 复苏植物可以耐受极度干旱的环境ꎬ脱水至 １０％相对水分含量后仍然可以复苏ꎮ 苦苣苔科植物包

含有较多复苏植物ꎬ不同类群的复苏机理可能存在差异ꎮ 该文选择分布在亚热带和温带石灰岩地区的锈色

蛛毛苣苔(Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ)和心叶马铃苣苔(Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ)两种苦苣苔科植物ꎬ并对这两个物种的

叶片先分别脱水 １、２、３ ｄꎬ再分别复水 １ ｄꎬ检测不同脱水复水过程的叶片形态、相对含水量(ＲＷＣ)、光合活

性、膜完整性、渗透调节物质等指标的变化ꎮ 结果表明:(１)锈色蛛毛苣苔的叶圆片在脱水后即发生向内折

叠ꎬ脱水 ２ ｄ 时将叶上表面完全包裹ꎬ同时表征最大光合潜力的叶绿素荧光 Ｆｖ / Ｆｍ受到抑制ꎻ而心叶马铃苣

苔的叶片仅发生轻度皱缩ꎬ且 Ｆｖ / Ｆｍ基本维持对照水平ꎬ同时具有更高的光保护能力 [Ｙ(ＮＰＱ)]ꎻ复水后ꎬ
两个物种的叶片均展开ꎬＦｖ / Ｆｍ恢复ꎮ (２)两个物种均在脱水 ２ ｄ 时ꎬＲＷＣ 降低至 ５％ꎬ相对电导率(ＲＥＣ)分
别升高至 ５１.８％和 ５６.２％ꎬ渗透调节物质可溶性糖含量显著升高ꎻ复水后ꎬＲＷＣ、ＲＥＣ 和可溶性糖含量均恢

复到对照水平ꎮ (３)进一步脱水 ３ ｄ 时ꎬ锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔叶片 ＲＷＣ 均达到 １.５％ꎬ复水后的

ＲＥＣ 升高至 ９５％ꎬＦｖ / Ｆｍ消失ꎮ (４)锈色蛛毛苣苔在可复苏脱水复水过程的叶绿素 ａ ＋ ｂ 含量下降 ５０％ꎬ而
心叶马铃苣苔基本保持不变ꎬ说明二者均为叶绿素维持型复苏植物ꎬ可在脱水后复水时迅速恢复光合作用ꎻ
在脱水复水过程中ꎬ两个物种的丙二醛(ＭＤＡ)含量均无显著变化ꎬ且保持极低水平ꎬ说明两个物种在极度

干旱条件下可以维持其细胞膜脂免于被氧化ꎮ 综上所述ꎬ两个物种可以耐受 ５％ ＲＷＣ 脱水ꎬ均为复苏植物ꎮ
剧烈脱水时ꎬ锈色蛛毛苣苔通过卷缩叶片来避免吸收过量光照对植物造成伤害ꎻ而心叶马铃苣苔则通过光

系统Ⅱ(ＰＳⅡ)的光保护机制将吸收的过多能量通过热耗散形式散布出去ꎬ从而保护其光系统的完整性ꎮ
关键词: 锈色蛛毛苣苔ꎬ 心叶马铃苣苔ꎬ 脱水ꎬ 复苏植物ꎬ 叶绿素荧光ꎬ 渗透调节物质ꎬ 丙二醛(ＭＤＡ)ꎬ 光

保护
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( １. Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｌｏｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｅｒꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｕｒｂａｎ ａｎｄ Ｒｕｒａｌ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ
Ｇａｒｄｅｎꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００９３ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｈａｒｍａｃｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｇｕｉｙａｎｇ ５５００２５ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ

３. Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｂａｎｋ ｏｆ Ｗｉｌｄ Ｓｐｅｃｉｅｓꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０２０４ꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｕｓｕａｌｌｙ ｇｒｏｗ ｉｎ ｅｘｔｒｅｍｅ ｈａｂｉｔａｔｓ ａｎｄ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｃａｐａｃｉｔｙ ｔｏ ｓｕｒｖｉｖｅ ｆｒｏｍ ｌｏｗｅｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｔｏ １０％. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｍａｎｙ ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｆａｍｉｌｙ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｎｇ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｍａｙ ｂｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｗｈｅｔｈｅｒ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｖｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｄｒｏｕｇｈｔꎬ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅꎬ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ
ｃｏｒｄａｔｕｌａꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ａｒｅａｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ. Ｔｈｅｉｒ ｌｅａｖｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｈｙｄｒａｔｅｄ ｆｏｒ １ꎬ ２ ａｎｄ ３ ｄ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｒｅｈｙｄｒａｔｅｄ ｆｏｒ １ ｄａｙ. Ｔｈｅ ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙꎬ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ( ＲＷＣ)ꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｉｇｍｅｎｔｓꎬ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｉｎｔｅｇｒｉｔｙ ａｎｄ ｏｓｍｏｔｉｃ
ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｌｅａｆ ｄｉｓｃｓ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ｆｏｌｄｅｄ ｉｎｗａｒｄ ａｆｔｅｒ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅａｆ ｕｐｐｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ
ｗａｓ ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｗｒａｐｐｅｄ ａｆｔｅｒ ｄｅｈｙｄｒａｔｅｄ ｆｏｒ ｔｗｏ ｄａｙｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒ Ｆｖ / Ｆｍꎬ ｗｈｉｃｈ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｏｔｅｎｔｉａｌꎬ ｗａｓ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄꎻ Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｌｙꎬ ｔｈｅ ｌｅａｆ ｄｉｓｃｓ ｏｆ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ
ｓｈｒｕｎｋ ｓｌｉｇｈｔｌｙꎬ ｍａｉｎｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ Ｆｖ / Ｆｍ ｌｅｖｅｌꎬ ａｎｄ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ｐｈｏｔｏｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ [Ｙ(ＮＰＱ)]ꎻ Ｔｈｅ ｌｅａｆ ｄｉｓｃｓ ｏｆ ｂｏｔｈ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｐｒｅａｄ ｏｕｔ ａｎｄ ｔｈｅ Ｆｖ / Ｆｍ ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｒｅｗａｔｅｒｅｄ. (２) Ａｆｔｅｒ ｔｗｏ ｄａｙｓ ｏｆ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ＲＷＣ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｔｏ ａｂｏｕｔ ５％ꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ( ＲＥＣ) ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｏ ５１. ８％ ａｎｄ ５６. ２％
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙꎻ Ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｒｅｗａｔｅｒｅｄꎬ ＲＷＣꎬ ＲＥＣ ａｎｄ
ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ａｌｌ ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｌｅｖｅｌ. (３) Ａｆｔｅｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｄａｙｓꎬ ＲＷＣ ｏｆ ｌｅａｆ ｄｉｓｃｓ ｏｆ ｔｗｏ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅａｃｈｅｄ ａｂｏｕｔ １.５％ꎬ ｔｈｅ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｏ ａｂｏｕｔ ９５％ ａｆｔｅｒ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｆｖ / Ｆｍ ｄｉｓａｐｐｅａｒｅｄ. (４)
Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ＋ｂ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ５０％ ｄｕｒｉｎｇ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｂｌｅ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ ｗｈｉｌｅ
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ ｒｅｍａｉｎｅｄ ｂａｓｉｃａｌｌｙ ｕｎｃｈａｎｇｅｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ ｏｆ ｔｈｅｍ ｗｅｒｅ ｈｏｍｏｉｏｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｏｕｓ
ｄｅｓｉｃｃａｔｉｏｎ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｏｕｌｄ ｑｕｉｃｋｌｙ ｒｅｓｕｍｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｆｔｅｒ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎻ Ｄｕｒｉｎｇ
ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｍａｌｏｎｉａｌｄｅｈｙｄｅ (ＭＤＡ) ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅꎬ ａｎｄ ｒｅｍａｉｎｅｄ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ
ｌｏｗ ｌｅｖｅｌꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｕｌｄ ｋｅｅｐ ｔｈｅｉｒ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｌｉｐｉｄｓ ｆｒｏｍ ｂｅｉｎｇ ｏｘｉｄｉｚｅｄ ｕｎｄｅｒ ｅｘｔｒｅｍｅ ｄｒｏｕｇｈｔ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｔｏ ｓｕｍ ｕｐꎬ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃａｎ ｓｕｒｖｉｖｅ ｆｒｏｍ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｏ ｌｏｗｅｒ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ５％ ＲＷＣꎬ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅｙ ａｒｅ
ｂｏｔｈ ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ. Ｕｎｄｅｒ ｓｅｖｅｒｅ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ｃａｎ ａｖｏｉｄ ｔｈｅ ｄａｍａｇｅ ｆｒｏｍ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｌｉｇｈｔ
ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｂｙ ｃｕｒｌｉｎｇ ｉｔｓ ｌｅａｖｅｓꎻ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ ｃａｎ ｓｐｒｅａｄ ｔｈｅ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｅｎｅｒｇｙ ｂｙ ｈｅａｔ ｄｉｓｓｉｐａｔｉｏｎ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｐｈｏｔｏｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＰＳⅡꎬ ｔｈｕｓ ｐｒｏｔｅｃｔｉｎｇ ｉｔｓ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｒｇａｎｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓꎬ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａꎬ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｎｔꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓｅꎬ
ｏｓｍｏｔｉｃ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｓｕｂｓｔａｎｃｅꎬ ｍａｌｏｎｉａｌｄｅｈｙｄｅ (ＭＤＡ)ꎬ ｐｈｏｔｏｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ

　 　 复苏植物通常可以耐受极度严酷的环境ꎬ经
常出现在有零星雨季的生境中ꎬ包括分布在热带

亚热带的荒漠地区(Ｒａｓｃｉｏ ＆ Ｒｏｃｃａꎬ ２００５)ꎬ或降

雨量相对丰富但存在岩溶干旱现象( Ｚｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ刘艳ꎬ２０１６)的喀斯特生境ꎮ 复苏植物的植

株通常矮小(Ｍｏｏｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ在高等植物中比

较少ꎬ 目 前 证 实 的 有 ３５０ 多 种 ( Ｌèｕｔｔｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎬ并不断有新的具有复苏特性的物种被发

现ꎮ 复苏植物是探索植物脱水耐性的生理、生化

和分子基础的最佳模型ꎮ 对于复苏植物独特特性

的研究和理解ꎬ将有助于提高缺水条件下作物的

产量ꎮ 苦苣苔科植物中有较多复苏植物ꎬ报道的

已有二三十种(Ｐｏｒｅｍｂｓｋｉꎬ ２０１１)ꎮ 锈色蛛毛苣苔

(Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ) 和心叶马铃苣苔 (Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ
ｃｏｒｄａｔｕｌａ)均为苦苣苔科(Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ)植物ꎬ前者

产于我国广西西南部、贵州南部及云南ꎬ生于海拔

７００ ~ １ ５００ ｍ 喀斯特生境的石灰岩上、岩石隙间ꎬ
后者产于云南省香格里拉县、四川省木里县等地ꎬ
生于海拔 ２ １００ ~ ２ ７００ ｍ 的山顶、沟谷石灰岩上ꎮ
而二者的生境被认为是复苏植物多样性的形成中

心(Ｒａｓｃｉｏ ＆ Ｒｏｃｃａꎬ ２００５)ꎮ 锈色蛛毛苣苔为多年

生草本ꎬ根状茎木质化ꎬ稀为亚灌木ꎻ叶上表皮被

蛛丝状绵毛ꎬ后变近无毛ꎬ下表皮通常密被彼此交

织的毡毛ꎬ毛簇生、星状或成树枝状分枝ꎮ 心叶马

铃苣苔为多年生无茎草本ꎬ根状茎粗而短ꎬ叶全部

基生ꎬ具柄ꎻ叶片长圆状披针形或长圆状卵形ꎬ边

００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



缘具不规则圆齿ꎬ上表皮密被贴伏柔毛ꎬ下表皮密

被淡褐色绢状绵毛(王文采等ꎬ １９９０)ꎮ
植物响应干旱会发生一系列生理生化变化ꎮ

很多植物应对脱水会积累非水性物质如氨基酸和

可溶性糖来代替水分以维持其细胞的原始体积

(Ｆａｒｒａｎｔꎬ ２０００)ꎮ 复苏植物水分缺失后ꎬ最常见的

变化是可溶性糖大量积累ꎬ淀粉快速转化为葡萄糖

(Ｂｉａｎｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９３ꎻ Ｍｕｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎮ 也有研

究发现ꎬ脱水时复苏植物中的渗透调节物质脯氨酸

含量通常显著升高(Ｔｙｍｍｓ ＆ Ｇａｆｆꎬ １９７９ꎻ Ｐａｎｄｅｙ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 干旱胁迫诱导产生的过氧化物会氧化

细胞膜脂生成丙二醛(ｍａｌｏｎｉａｌｄｅｈｙｄｅꎬ ＭＤＡ)ꎬ破坏

膜的完整性ꎮ 复苏植物 Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｂｒｙｏｐｔｅｒｉｓ 在脱水

至 １０％ 相对水分含量后 ＭＤＡ 含量会上升 ３０％
(Ｐａｎｄｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ甚至增加两倍( Ｊｏｖａｎｏｖｉｃ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ复水后均可恢复到对照水平ꎮ

叶绿体类囊体膜是植物进行光合作用的主要

场所ꎬ在脱水和复水过程中ꎬ复苏植物的叶绿体发

生改 变ꎮ 叶 绿 素 维 持 型 复 苏 植 物 ( ｈｏｍｏｉｏ￣
ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｏｕｓ ｄｅｓｉｃｃａｔｉｏｎ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ＨＤＴ)在
脱水时可以保持其大部分叶绿素含量并维持其类

囊体结构ꎬ类囊体膜结构仅有轻微损伤ꎬ复水后可

以迅速恢复光合作用(Ｔｕｂａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻ Ｓｔｒａｓｓｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ适合短期间歇性缺水环境ꎻ而叶绿素丧

失 型 复 苏 植 物 ( ｐｏｉｋｉｌｏｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｏｕｓ ｄｅｓｉｃｃａｔｉｏｎ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ＰＤＴ)脱水时叶绿素基本全部降

解ꎬ复水时膜结构重新修复ꎬ叶绿素重新合成( Ｉｎｇｌｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 总体上 ＰＤＴ 比 ＨＤＴ 需要更多的时

间来复苏ꎬ因为它需要重新合成叶绿素并重构类囊

体结构(Ｓｈｅｒｗｉｎ ＆ Ｆａｒｒａｎｔꎬ １９９６)ꎮ 因此ꎬ通过检测

脱水复水过程复苏植物叶片的叶绿素含量ꎬ可以得

知其光合器官对干旱环境的响应对策ꎮ 叶绿素荧

光是测量光合作用ꎬ特别是光系统Ⅱ(ＰＳⅡ)光能转

换的重要探针ꎬ可以探测到光系统对光能吸收、传
递、耗散、分配等方面的变化ꎬ是研究和探测光合生

理与逆境胁迫关系的理想手段 ( Ｒｏｈáｃ̌ｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ 复苏植物的光合作用在脱水时均会发生改

变ꎬ在温和脱水时ꎬ这类植物的光合活性变化较小ꎻ
而在严重脱水时则完全丧失ꎬ复水后又可恢复

(Ｆａｒｒａｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ Ｇｅｏｒｇｉｅｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５) ꎮ
基于此ꎬ本研究以分布在亚热带和温带石灰

岩地区的锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔为研究对

象ꎬ对其进行不同程度的脱水及脱水后复水处理ꎬ

检测脱水复水过程植物叶片的形态特征、光合活

性指标、光合色素含量、膜完整性指标、渗透调节

物质含量等变化ꎬ拟研究这两种苦苣苔科植物的

耐脱水特性及其响应脱水复水机理的异同ꎬ为植

物抗旱生理生化研究奠定理论基础ꎬ为基于植物

生理生化特征的作物遗传改良提供科学指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

锈色蛛毛苣苔植株引自云南省石林县乃古石

林内石灰岩缝隙ꎬ心叶马铃苣苔植株引自云南省

香格里拉县石灰岩表面及缝隙ꎬ采样时周围的土

壤与植株共同收集ꎬ引种后栽植在中国科学院昆

明植物研究所种质资源库的引种驯化中心温室

内ꎮ 温室的温度 ２０ ~ ２３ ℃ꎬ光照 １２０ μｍｏｌｍ ￣２
ｓ￣１ꎬ光周期为 １２ ｈ 光照 / １２ ｈ 黑暗ꎬ相对湿度 ６０％ꎮ
１.２ 试验处理

选取植株上成熟且完全展开的叶片ꎬ用打孔

器制作直径 １.５ ｃｍ 的叶圆片ꎮ 叶圆片在 １５ ℃、
１５％相对湿度( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｈｕｍｉｄｉｔｙꎬＲＨ)条件下进行

快速脱水处理ꎬ分别脱水 １ ｄ(Ｄｅｈ１)、２ ｄ(Ｄｅｈ２)、
３ ｄ(Ｄｅｈ３)ꎻ将 Ｄｅｈ１、Ｄｅｈ２、Ｄｅｈ３ 的叶圆片进行复

水处理ꎬ放到铺有吸水滤纸的培养皿上ꎬ置于２０ ℃
黑暗条件下进行复水处理 ２４ ｈꎬ分别标注为 Ｒｅｈ１、
Ｒｅｈ２、Ｒｅｈ３ꎮ 对不同脱水和复水处理取样ꎬ进行相

对含水量( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎬＲＷＣ)、光合色素

含量、 叶 绿 素 荧 光 参 数、 相 对 电 导 率 ( ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎬ ＲＥＣ)、ＭＤＡ、可溶性糖和脯

氨酸含量的检测ꎬ每个处理 ５ 次重复ꎮ
１.３ 检测指标及检测方法

１. ３. １ 相 对 含 水 量 　 参 照 Ｂａｒｒｓ ＆ Ｗｅａｔｈｅｒｌｅｙ
(１９６２)ꎬ通过重量计算法得到 ＲＷＣꎬ公式如下:

ＲＷＣ (％) ＝ １００ × [(鲜重－干重) / (饱和鲜

重－干重)]ꎮ
式中:鲜重指正常生长的叶圆片重量ꎻ干重指

８０ ℃烘烤 ４８ ｈ 之后的叶圆片重量ꎻ将叶圆片放在水

中吸水至重量不再增加时的重量ꎬ即为饱和鲜重ꎮ
１.３. ２ 叶 绿 素 荧 光 　 使 用 叶 绿 素 荧 光 成 像 仪

[ＭＡＸＩ￣Ｉｍａｇｉｎｇ Ｐｕｌｓｅ￣Ａｍｐｌｉｔｕｄｅ (ＰＡＭ) Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔ
(Ｗａｌｚꎬ Ｇｅｒｍａｎｙ)]测定叶圆片的叶绿素荧光ꎬ用
ＩｍａｇｉｎｇＷｉｎ Ｓｏｆｔｗａｒｅ 软件进行分析ꎮ 将叶圆片避

光放置 ２０ ｍｉｎꎬ进行暗适应ꎬ之后用叶绿素荧光成

１０２２ 期 李爱花等: 两种不同生境苦苣苔科植物的复苏特性及其对水分的光合和生理响应



像仪 测 定 相 关 的 荧 光 参 数ꎬ Ｆ ｖ / Ｆｍ、 Ｙ ( Ⅱ) 和

Ｙ(ＮＰＱ)的计算公式如下:
Ｆｖ / Ｆｍ ＝(Ｆｍ－Ｆ０) / ＦｍꎻＹ(Ⅱ)＝ (Ｆｍ－ Ｆｓ) / Ｆｍ′ꎻ

Ｙ(ＮＰＱ)＝ (Ｆｍ－Ｆｍ′) / Ｆｍꎮ
式中:Ｆ ｖ / Ｆｍ为叶绿体光系统Ⅱ的最大量子产

量ꎻＹ(Ⅱ)为实际量子产量ꎻＹ(ＮＰＱ)为非光化学

淬灭耗散的能量ꎻＦ０为暗适应 ２０ ｍｉｎ 的最小荧光

产率ꎻＦｍ为暗适应 ２０ ｍｉｎ 后饱和脉冲测量的最大

荧光产率ꎻ Ｆｍ′为照光状态下ꎬ光合作用稳定后饱

和脉冲测量的最大荧光产率ꎻＦ ｓ为相对稳定状态

的荧光产率ꎮ
１.３.３ 叶绿素含量检测 　 将叶圆片用去离子水轻

轻清洗ꎬ之后浸泡在 ３ ｍＬ ＮꎬＮ￣二甲基￣甲酰胺中ꎬ
置于摇床ꎬ２５ ℃、８０ ｒｍｉｎ￣１振荡过夜ꎮ 待叶片变

为白色之后ꎬ用分光光度计测定其在 ４８０、６４７、６６４
ｎｍ 处的吸光值ꎮ 按照以下公式计算:

ＣＣｈｌａ(ｍｇｇ￣１)＝ (１２×Ａ６６４－３.１１×Ａ６４７) ×Ｖ / Ｗꎻ
ＣＣｈｌｂ( ｍｇｇ￣１) ＝ ( ２０. ７８ × Ａ６４７ － ４. ８８ × Ａ６６４ ) ×

Ｖ / Ｗꎻ
ＣＣａｒｏ ＝ (１０００ ×Ａ４８０ ×Ｖ /Ｗ － １. １２ ×ＣＣｈｌａ － ３４. ０７ ×

ＣＣｈｌｂ) / ２４５ꎮ
式中:Ｖ 为提取溶液体积ꎻＷ 为叶圆片干重ꎻ

ＣＣｈｌａ、ＣＣｈｌｂ、ＣＣａｒｏ分别表示叶圆片的叶绿素 ａ、叶绿

素 ｂ 和类胡萝卜素含量ꎮ
１.３.４ 相对电导率(ＲＥＣ) 　 将叶圆片置入洁净试

管中ꎬ加入 ２ ｍＬ 室温去离子水至浸没植物材料ꎬ
将试管置于摇床ꎬ２５ ℃、８０ ｒｍｉｎ￣１孵育 ２ ｈꎬ用雷

磁 ＤＳＳ￣Ⅱ型电导率仪测定试管溶液的电导率 Ｃ１ꎻ
将试管于沸水浴中煮 ３０ ｍｉｎꎬ待样品冷却到室温

后ꎬ测得溶液电导率 Ｃ２ꎻ根据以下公式计算 ＲＥＣ:
ＲＥＣ(％)＝ (Ｃ１ / Ｃ２) ×１００ꎮ

１.３.５ ＭＤＡ 含量检测ꎬ用硫代巴比妥酸法　 取叶圆

片加入 ２ ｍＬ １０％三氯乙酸(ＴＣＡ)ꎬ研钵中研磨提

取 ２ ｍｉｎꎻ提取液转入离心管ꎬ用 ３ ｍＬ １０％ ＴＣＡ 冲

洗研钵ꎬ冲洗液与提取液合并ꎻ９ ５００ ｒｍｉｎ￣１离心

１５ ｍｉｎꎬ取上清液ꎬ用 １０％ ＴＣＡ 溶液定容至 ５ ｍＬꎮ
取 １ ｍＬ 上清液ꎬ加入 １ ｍＬ ０. ６％硫代巴比妥酸

(ＴＢＡ)ꎬ１００ ℃ 水浴加热 ２０ ｍｉｎꎬ迅速冷却ꎻ４ ℃
９ ５００ ｒｍｉｎ￣１离心 １０ ｍｉｎꎬ取上清液在 ５３２、６００、
４５０ ｎｍ 测定吸光值ꎮ ＭＤＡ 含量计算公式(Ｈｅａｔｈ ＆
Ｐａｃｋｅｒꎬ１９６８)如下:

ＣＭＤＡ(μｍｏｌｇ￣１ ＤＷ)＝ [６.４５×(Ａ５３２－Ａ６００)－０.５６×
Ａ４５０] ×Ｖ / Ｗꎮ

式中:Ｖ 表示提取液体积(Ｌ)ꎬ本研究为 ０.００５
ＬꎻＷ 为组织干重(ｇ)ꎻＣＭＤＡ为 ＭＤＡ 含量ꎮ
１.３.６ 可溶性糖和脯氨酸的提取和检测 　 参照 Ｌｉ
等(２００４) 的方法ꎬ将样品液氮研磨ꎬ加入 ４ ｍＬ
７５％乙醇ꎬ转移至离心管ꎬ置于摇床提取过夜ꎮ ４
５００ ｒｍｉｎ￣１离心 １５ ｍｉｎ 后取上清ꎮ 用于可溶性糖

和脯氨酸测定ꎮ
可溶性糖检测采用蒽酮比色法ꎬ取提取的上

清液 ４０ μＬ 加蒽酮 ２ ｍＬꎬ１００ ℃水浴 １ ｈꎬ测定 ６２５
ｎｍ 吸光值ꎮ 脯氨酸检测采用璜基水杨酸法ꎬ取提

取的上清液 ６００ μＬ 加茚三酮 ９００ μＬꎬ１００ ℃水浴

１ ｈꎬ按 １ ∶ ３(样品 ∶ 甲苯)比例加入甲苯 ４.５ ｍＬꎬ
振荡后 ２３ ℃ 温育 ２４ ｈꎬ取上清液测 ５２０ ｎｍ 吸

光值ꎮ
配制不同浓度的可溶性糖和脯氨酸标准溶液ꎬ

用上述的方法绘制标准曲线ꎬ根据标准曲线计算出

样品中可溶性糖和脯氨酸含量(μｇｍｇ￣１ ＤＷ)ꎮ
１.４ 数据处理与分析

用 Ｑ 检验法处理数据异常值ꎮ 将要检测的一

组数据按照从大到小的顺序排列ꎻ用下面的公式

计算出 Ｑ 值ꎮ

Ｑ计算 ＝
Ｘ离群－Ｘ邻近

Ｘｍａｘ－Ｘｍｉｎ
ꎮ

式中:Ｘｍａｘ是检测数据中的最大测量值ꎻＸｍｉｎ是

检测数据中的最小测量值ꎻＸ离群是要检测的数据ꎻ
Ｘ邻近为检测数据的邻近数据ꎮ 本研究中ꎬ重复数为

５ꎬ则在 ０. ０５ 水 平ꎬ若 Ｑ计算 > ０. ７３ ( Ｗｅｌｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２)ꎬ则离群值应弃去ꎻ否则应保留ꎮ

通过软件 ＳＰＳＳ １６.０ꎬ采用 ＡＮＯＶＡ 法进行数

据间的差异显著性分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔脱水复水过程

的叶片形态及相对含水量变化

由图 １:Ａ 可知ꎬ锈色蛛毛苣苔在脱水 １ ｄ 时ꎬ
叶片即表现出严重卷缩ꎬ叶背面锈毛完全露出ꎬ叶
绿素荧光 Ｆ ｖ / Ｆｍ几乎消失ꎬ复水(Ｒｅｈ１)后ꎬ叶片逐

渐展开ꎬＦ ｖ / Ｆｍ基本恢复到对照水平ꎻ脱水 ２ ｄ 时ꎬ
叶片进一步卷缩ꎬ复水(Ｒｅｈ２)后叶片仍然可以展

开ꎬＦ ｖ / Ｆｍ恢复ꎻ而脱水 ３ ｄ 后再复水的叶片不能完

全展开ꎬ且叶片变为褐色ꎬ叶绿素荧光 Ｆ ｖ / Ｆｍ完全

消失ꎮ 图 １:Ｂ 显示ꎬ心叶马铃苣苔在脱水 １ ｄ 时ꎬ
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叶片平整ꎬ未出现卷缩ꎬ叶绿素荧光变化不大ꎬ复
水(Ｒｅｈ１)后ꎬ叶片颜色及叶绿素荧光 Ｆ ｖ / Ｆｍ与对

照相似ꎻ脱水 ２ ｄ 时ꎬ叶片发生皱缩ꎬＦ ｖ / Ｆｍ仍然保

持与对照类似水平ꎬ复水 ( Ｒｅｈ２) 后叶片展开ꎬ
Ｆ ｖ / Ｆｍ恢复到类似对照水平ꎻ脱水 ３ ｄ 时ꎬ叶片进一

步皱缩ꎬ叶绿素荧光 Ｆ ｖ / Ｆｍ消失ꎬ再复水(Ｒｅｈ３)的
叶片不能展开ꎬ Ｆ ｖ / Ｆｍ 变为 ０ꎮ 脱水复水过程的

ＲＷＣ 结果(图 １:Ｃ)显示ꎬ锈色蛛毛苣苔和心叶马

铃苣苔新鲜叶片的 ＲＷＣ 相似ꎬ分别为 ８１. ７％和

７９.９％ꎬ其失水速率基本一致ꎬ第 １ 天下降到约为

初始水平一半的值ꎬ第 ２ 天 ＲＷＣ 分别迅速下降至

４.２％和 ５.６％ꎬ第 ３ 天分别约为 １.３％和 １.５％ꎮ 脱

水 ２ ｄ 后复水ꎬ两个物种的 ＲＷＣ 分别恢复到 ７８％
和 ８５％ꎮ 由此可知ꎬ锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣

苔在脱水 ２ ｄ 后ꎬＲＷＣ 约为 ５％时ꎬ复水仍然可以

复活ꎻ脱水 ３ ｄꎬＲＷＣ 约为 １.５％后ꎬ丧失活力ꎮ
２.２ 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔脱水复水过程

的叶片叶绿素荧光学参数变化

Ｆ ｖ / Ｆｍ能反映植物的最大光能转化效率ꎬ即最

大光合能力ꎮ 不同脱水复水过程的叶片 Ｆ ｖ / Ｆｍ结

果(图 ２)显示ꎬ在脱水 １、２ ｄ 时ꎬ锈色蛛毛苣苔的

Ｆ ｖ / Ｆｍ值急剧下降ꎬＤｅｈ２ 处理甚至下降到 ０ꎬ但相

应复水(Ｒｅｈ１、Ｒｅｈ２)后ꎬＦ ｖ / Ｆｍ值均可以恢复到对

照水平ꎻ在脱水 ３ ｄ 时ꎬＦ ｖ / Ｆｍ值急剧下降到 ０ꎬ复
水后ꎬＦ ｖ / Ｆｍ值仍旧为 ０ꎬ未能恢复ꎬ说明叶片的潜

在最大光合能力消失ꎮ 心叶马铃苣苔叶片的

Ｆ ｖ / Ｆｍ值在 Ｄｅｈ１、Ｄｅｈ２、Ｒｅｈ１、Ｒｅｈ２ 处理中ꎬ基本

保持与对照相似的水平ꎻ脱水 ３ ｄ 后ꎬＦ ｖ / Ｆｍ值急剧

下降ꎬ复水后完全消失ꎮ
Ｙ(Ⅱ)可以表征植物当前状态下的实际光能

转换效率ꎬ由图 ２ 可知ꎬ光适应之后ꎬ锈色蛛毛苣

苔和心叶马铃苣苔的叶片 Ｙ(Ⅱ)均很低ꎬ脱水 １ ｄ
后ꎬ锈色蛛毛苣苔的 Ｙ(Ⅱ)有所升高ꎬ而心叶马铃

苣苔继续下降ꎻ脱水 ２ ｄ 时ꎬ均无法检测到两个物

种的 Ｙ(Ⅱ)ꎻ复水处理中ꎬ在 Ｒｅｈ２ 处理时ꎬ锈色蛛

毛苣苔和心叶马铃苣苔叶片的 Ｙ(Ⅱ)有小幅升高

趋势ꎬ而在其他处理中ꎬ均无法检测到锈色蛛毛苣

苔和心叶马铃苣苔的叶片 Ｙ(Ⅱ)ꎮ
Ｙ(ＮＰＱ)是指 ＰＳⅡ吸收的能量通过光保护机

制耗散为热量的那部分能量ꎬ反映植物的光保护

能力ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣

苔的 Ｙ(ＮＰＱ)与 Ｆ ｖ / Ｆｍ的整体变化趋势类似ꎮ 然

而ꎬ在心叶马铃苣苔中ꎬ脱水 １ ｄ 的 Ｙ(ＮＰＱ)较对

照有升高趋势ꎬ表明脱水 １ ｄ 后心叶马铃苣苔的光

保护能力提高ꎻ脱水 ２ ｄ 时ꎬ其 Ｙ(ＮＰＱ)与其对照

水平 相 当ꎬ 此 时 无 法 检 测 到 锈 色 蛛 毛 苣 苔 的

Ｙ(ＮＰＱ)ꎻＲｅｈ３ 处理的 Ｙ ( ＮＰＱ) 下降为 ０ꎬ而其

Ｆ ｖ / Ｆｍ值为 ０.０７ꎬ表明心叶马铃苣苔脱水 ３ ｄ 时ꎬ其
ＰＳⅡ仍具有潜在光合能力ꎬ但已丧失光保护能力ꎮ
这说明心叶马铃苣苔在脱水 １、２ ｄ 时ꎬ其光保护能

力较强ꎮ
２.３ 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔不同脱水复水

处理的光合色素含量变化

锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔叶圆片在脱水

复水过程的光合色素含量结果(表 １)显示ꎬ锈色

蛛毛苣苔叶圆片在脱水 １、２ ｄ 时ꎬ叶绿素 ａ 含量均

较对照显著下降ꎬ脱水 ２ ｄ 复水(Ｒｅｈ２)后ꎬ叶绿素

ａ 含量升高ꎬ但未达到显著水平ꎻ叶绿素 ｂ 含量、叶
绿素 ａ＋ｂ 含量以及类胡萝卜素表现出相似的变化

趋势ꎬ叶绿素 ａ＋ｂ 含量在脱水 ２ ｄ 时ꎬ下降 ５０％ꎬ类
胡萝卜素含量下降 ２８％ꎻ而叶绿素 ａ / ｂ 比值表现

出相反的趋势ꎬ即 Ｄｅｈ１、Ｄｅｈ２ 和 Ｒｅｈ２ 处理中的叶

绿素 ａ / ｂ 比值均显著升高ꎮ 心叶马铃苣苔叶片在

脱水 １、２ ｄ 时ꎬ与对照相比ꎬ叶绿素 ａ 含量均显著

下降ꎬＲｅｈ２ 处理的叶绿素 ａ 含量升高ꎬ达到与对照

相似水平ꎻ叶绿素 ｂ 含量和叶绿素 ａ ＋ ｂ 含量在

Ｄｅｈ１ 处理显著下降ꎬ而 Ｄｅｈ２ 和 Ｒｅｈ２ 处理中ꎬ与
对照无显著差异ꎻ类胡萝卜素含量在处理过程中

下降ꎬ但仅 Ｄｅｈ２ 处理达到显著水平ꎬ其他处理均

未达到显著水平ꎻ叶绿素 ａ / ｂ 比值在整个脱水复

水过程中均未发生改变ꎮ 可见ꎬ锈色蛛毛苣苔和

心叶马铃苣苔叶片在脱水复水过程的光合色素含

量下降ꎬ表明光合色素发生部分降解ꎬ锈色蛛毛苣

苔较心叶马铃苣苔降解更严重ꎮ
２.４ 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔脱水复水过程

的膜损伤指标变化

质膜是植物应对胁迫的首要响应位点ꎮ 脱水

后叶片细胞的膜渗透性可能发生改变ꎬ膜渗透性

的伤害程度可用相对电导率(ＲＥＣ)表示ꎮ 由图 ３
可知ꎬ脱水 １、２、３ ｄ 后ꎬ锈色蛛毛苣苔的 ＲＥＣ 均逐

渐升高ꎬ脱水 １ ｄ 时与对照相比无显著变化ꎬ脱水

２ ｄ 时较对照显著ꎬ升至 ５１. ８％ꎬ在致死脱水 ３ ｄ
时ꎬＲＥＣ 最高ꎬ达到 ９５％ꎻＲｅｈ１ 和 Ｒｅｈ２ 处理的叶

圆片 ＲＥＣ 与相应脱水处理(Ｄｅｈ１ 和 Ｄｅｈ２)没有显

著差异ꎬ而 Ｒｅｈ３ 较 Ｄｅｈ３ 处理的 ＲＥＣ 显著下降ꎬ
原因可能是脱水 ３ ｄ 时ꎬ 叶片细胞已丧失活力ꎬ 细
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Ａ. 锈色蛛毛苣苔叶圆片及其叶绿素荧光ꎻ Ｂ. 心叶马铃苣苔叶圆片及其叶绿素荧光ꎻ Ｃ. 相对含水量ꎮ
Ａ. Ｌｅａｆ ｄｉｓｃｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓꎻＢ. Ｌｅａｆ ｄｉｓｃｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａꎻ Ｃ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ (ＲＷＣ).

图 １　 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔不同脱水复水过程的叶圆片及其 Ｆｖ / Ｆｍ和相对含水量

Ｆｉｇ. １　 Ｌｅａｖｅｓ ｄｉｓｃｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ Ｆｖ / Ｆｍ ａｎｄ ＲＷＣ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ
ｄｕｒｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

胞膜破裂ꎬ导致叶片内大量电解质泄露到叶片外

面ꎬ因此电解质急剧下降ꎮ 心叶马铃苣苔的叶圆

片ꎬ在脱水 １ ｄ 及复水时ꎬ其 ＲＥＣ 与对照类似ꎬ而
脱水 ２ ｄ 时(Ｄｅｈ２)较对照显著ꎬ升高至 ５６.２％ꎬ致
死脱水 ３ ｄ 时继续升高至 ９５.７％ꎻ脱水 ２ ｄ 后复水

(Ｒｅｈ２)与脱水 ２ ｄ(Ｄｅｈ２)处理的 ＲＥＣ 无显著差

异ꎬＲｅｈ３ 处理较 Ｄｅｈ３ 处理有所下降ꎮ 这表明两个

物种在脱水 １、２ ｄ 时ꎬ膜发生损伤ꎬ但这不致命ꎬ仍
然可以恢复ꎬ而脱水 ３ ｄ 后膜发生致命损伤ꎬ无法

恢复ꎮ
细胞受到水分胁迫时会产生过氧化产物ꎬ这

些过氧化产物会氧化膜脂生成膜脂过氧化产物

ＭＤＡꎮ 由图 ３ 可知ꎬ不同脱水复水过程ꎬ锈色蛛毛

苣苔和心叶马铃苣苔的 ＭＤＡ 含量虽有变化ꎬ 但变
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Ｆ ｖ / Ｆｍ. 光系统Ⅱ最大光化学量子产量ꎻ Ｙ(Ⅱ). 光系统Ⅱ实际光化学
量子产量ꎻ Ｙ(ＮＰＱ). 调节性能量耗散量子产量ꎮ 不同小写字母表
示同一物种不同处理间存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｆｖ / Ｆｍ. Ｍａｘｉｍａｌ ｐｈｏｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ＰＳ Ⅱꎻ Ｙ (Ⅱ). Ａｃｔｕａｌ
ｐｈｏｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ＰＳ Ⅱꎻ Ｙ(ＮＰＱ). Ａｄｊｕｓｔｅｄ ｐｈｏｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ＰＳⅡ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔不同脱水复水
过程的叶圆片叶绿素荧光参数

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ
ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ ｌｅａｖｅｓ ｄｉｓｃｓ ｄｕｒｉｎｇ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

化不显著ꎬ且与非复苏植物拟南芥 ( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)相比ꎬ其含量保持很低水平ꎬ即其膜脂过氧

化水平在脱水复水过程并未发生显著改变ꎬ即使

是在致死脱水后复水处理(Ｒｅｈ３)中ꎬＭＤＡ 含量也

未大幅上升ꎮ
２.５ 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔不同脱水复水

过程的渗透调节物质变化

锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔脱水复水过程

的可溶性糖含量(图 ４)显示ꎬ脱水 １、２、３ ｄ 的可溶

性糖含量均较对照显著升高ꎬＤｅｈ３ 处理升高最多ꎻ
复水后ꎬ锈色蛛毛苣苔的可溶性糖含量较相应脱

水处理显著下降ꎬ而心叶马铃苣苔的可溶性糖含

量在 Ｄｅｈ１ 和 Ｒｅｈ１ 之间无显著差异ꎬ脱水 ２、３ ｄ 后

复水的可溶性糖含量较相应脱水处理显著下降ꎮ
锈色蛛毛苣苔中ꎬ脯氨酸含量在脱水复水过程中ꎬ
均无显著变化ꎻ而心叶马铃苣苔脱水 ２、３ ｄ 的脯氨

酸含量较对照升高ꎮ 然而ꎬ两个物种在脱水复水

过程中ꎬ脯氨酸含量均为 １ μｇｍｇ￣１数量级ꎬ在非

复苏植物拟南芥中ꎬ对照条件下的脯氨酸含量为

１０ μｇｍｇ￣１数量级(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ

３　 讨论与结论

大多复苏植物生长于年降雨量为 １６０ ~ ５７０
ｍｍ(Ｈｉｃｋｅｌꎬ １９６７)的干旱半干旱地区ꎮ 虽然锈色

蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔的原产地云南省石林县

和香格里拉县相对荒漠地区年降雨量并不低(张

忱ꎬ ２０１５ꎻ 刘盈曦等ꎬ２０１６)ꎬ但由于其喀斯特地貌

的基岩裸露率高、土壤浅薄、保水性较差等原因致

使出现岩溶干旱现象( Ｚｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ 刘艳ꎬ
２０１６)ꎮ 干旱会影响植物的生理生化特征ꎬ严重失

水时ꎬ原生质水完全丧失ꎬ细胞内仅剩余小部分束

缚水(Ｂａｒｔｅｌｓ ＆ Ｓａｌａｍｉｎｉꎬ ２００１)ꎮ 本研究中ꎬ锈色

蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔的叶圆片在脱水至 ２ ｄ
时ꎬ叶圆片的 ＲＷＣ 下降到 ５％左右ꎬ此时复水 １ ｄ
叶圆片的 ＲＷＣ 可以恢复到对照水平ꎬ远远低于复

苏植物的可恢复 ＲＷＣ 水平 １０％(Ａｌｐｅｒｔꎬ ２００６)ꎬ
表明两个物种均为复苏植物ꎮ 锈色蛛毛苣苔和心

叶马铃苣苔叶圆片的脯氨酸和可溶性糖含量ꎬ以
及在脱水和随后的复水过程中膜脂过氧化和离子

渗漏结果ꎬ进一步证明了两个物种的复苏特性ꎮ
叶片中的可溶性糖在脱水过程中略有积累ꎻ而脯

氨酸含量在脱水以及复水过程中均保持较低水平
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表 １　 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔叶圆片不同脱水复水过程的光合色素含量
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｉｇｍｅｎｔｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ ｌｅａｖｅｓ ｄｉｓｃｓ

ｄｕｒｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

色素
Ｐｉｇｍｅｎｔ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 Ｃｏｎｔｅｎｔ (ｍｇｇ ￣１)

新鲜 Ｆｒｅｓｈ Ｄｅｈ１ Ｄｅｈ２ Ｒｅｈ２

叶绿素 ａ Ｃｈｌａ 锈色蛛毛苣苔
Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ

４.０５±０.６８ａ ２.６８±０.３５ｂ ２.１６±０.２７ｂ ２.６１±０.３２ｂ

心叶马铃苣苔
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ

３.６５±０.６９ａ ２.１７±０.１４ｂ ２.５７±０.０６ｂ ２.７５±１.２３ａｂ

叶绿素 ｂ Ｃｈｌｂ 锈色蛛毛苣苔
Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ

１.５３±０.２５ａ ０.７８±０.１ｂ ０.６３±０.０６ｂ ０.７２±０.０８ｂ

心叶马铃苣苔
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ

１.４７±０.１１ａ ０.９８±０.０６ｂ １.１±０.０８ａｂ １.２１±０.４９ａｂ

叶绿素 ａ / ｂ
Ｃｈｌａ / ｂ

锈色蛛毛苣苔
Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ

２.６５±０.１１ｂ ３.４６±０.１９ａ ３.４２±０.３８ａ ３.６３±０.２ａ

心叶马铃苣苔
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ

２.３±０.１７ａ ２.２６±０.０２ａ ２.２４±０.０２ａ ２.２６±０.１ａ

叶绿素 ａ＋ｂ
Ｃｈｌａ＋ｂ

锈色蛛毛苣苔
Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ

５.５８±０.９２ａ ３.４６±０.４５ｂ ２.８±０.３５ｂ ３.３２±０.３９ｂ

心叶马铃苣苔
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ

４.８４±０.４ａ ３.１５±０.１９ｂ ３.７１±０.１ａｂ ３.２６±０.８６ａｂ

类胡萝卜素
Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ

锈色蛛毛苣苔
Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ

０.９２±０.１６ ａ ０.６８±０.０２ｂ ０.６６±０.１２ｂ ０.７３±０.１ｂ

心叶马铃苣苔
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ

０.９６±０.１５ａ ０.７６±０.１４ａｂ ０.７２±０.０５ｂ ０.８±０.２６ａｂ

　 注: 同行不同小写字母表示不同处理间存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

图 ３　 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔叶圆片不同脱水复水过程的 ＲＥＣ 和 ＭＤＡ 含量
Ｆｉｇ. ３　 ＲＥＣ ａｎｄ ＭＤＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ ｌｅａｖｅｓ

ｄｉｓｃｓ ｄｕｒｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

且基本不变ꎬ这与其他复苏植物相同 ( Ｂｉａｎｃｈｉꎬ
１９９３ꎻ Ｇｅｏｒｇｉｅｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ推
测脯氨酸可能不参与该类复苏植物耐受极度脱水

的渗透调节过程(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 膜的完整性可

由 ＭＤＡ 和离子渗漏的量指示ꎬ锈色蛛毛苣苔和心

叶马铃苣苔在脱水 １、２ ｄ 及相应复水时的 ＭＤＡ 和

离子渗漏量均较低ꎬ这与弥勒苣苔相似(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎮ 由此推测ꎬ在脱水复水过程中ꎬ这些复苏

６０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ４　 锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔叶圆片不同脱水复水过程的可溶性糖和脯氨酸含量
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｐｒｏｌｉｎｅ ｉｎ Ｐａｒａｂｏｅａ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｃｏｒｄａｔｕｌａ

ｌｅａｖｅｓ ｄｉｓｃｓ ｄｕｒｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

植物的膜脂有其独特的保护机制ꎬ能够在极度干

旱条件下维持其细胞膜脂的组成ꎮ 这表明在可复

苏脱水时ꎬ复苏植物可以保持较好的膜完整性ꎮ
随着脱水程度加重ꎬ脱水 ３ ｄ 时ꎬ两个物种的 ＲＷＣ
均降低至 １.５％左右ꎬ光合活性降为 ０ꎬ电解质几乎

全部泄漏ꎬ此时复水ꎬ叶圆片的 ＲＷＣ、光合活性均

不能恢复到对照水平ꎮ 这说明此时锈色蛛毛苣苔

和心叶马铃苣苔的叶圆片过度脱水ꎬ叶片细胞内

的束缚水也发生脱水(Ｂａｒｔｅｌｓ ＆ Ｓａｌａｍｉｎｉꎬ ２００１)ꎬ
叶片丧失恢复能力ꎮ

在脱水复水过程中ꎬＨＤＴ 可以保持其光合色

素水平及光合器官结构的完整性 ( Ｄｒａｚｉｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９９)ꎮ 在黑暗干燥条件下ꎬ心叶马铃苣苔的叶绿

素 ａ＋ｂ 含量在脱水至 ５％及复水时均未发生显著

变化ꎬ表明该物种为叶绿素维持型复苏植物ꎮ 而

锈色蛛毛苣苔在脱水至 ５％时ꎬ叶绿素 ａ＋ｂ 含量下

降约 ５０％ꎬ复水后短期内即可有升高趋势ꎬ区别于

脱水后叶绿素完全降解ꎬ复水需要较长时间完成

修复的 ＰＤＴ(Ｌèｕｔｔｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ其仍然为 ＨＤＴꎬ
脱水后降解部分叶绿素ꎬ复水后迅速恢复其水平ꎬ
这在 复 苏 植 物 弥 勒 苣 苔 ( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ )、
Ｍｙｒｏｔｈａｍｎｕｓ ｆｌａｂｅｌｌｉｆｏｌｉａ ( Ｆａｒｒａｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ ) 、
Ｒａｍｏｎｄａ ｎａｔｈａｌｉａｅ ( Ｄｒａｚｉｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ )、
Ｃｒａｔｅｒｏｓｔｉｇｍａ ｗｉｌｍｓｉｉ (Ｆａｒｒａｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)等物种中

也有发现ꎮ 这种类型的复苏植物在复水后可以迅

速恢复叶绿素水平ꎬ并修复类囊体结构(Ｈａｌｌａｍ ＆
Ｌｕｆｆꎬ １９８０)ꎬ有利于植物迅速恢复光合作用状态

而进行物质合成ꎬ是植物生长在间歇性降雨环境

的一种适应策略(Ｓｈｅｒｗｉｎ ＆ Ｆａｒｒａｎｔꎬ １９９６)ꎮ
脱水过程中叶绿素含量虽呈维持的趋势ꎬ但

通常复苏植物叶片的光合活性在脱水时完全消

失ꎬ复水后又能够恢复 ( Ｇｅｏｒｇｉｅｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ
Ｅｖｅｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 锈色蛛毛苣苔在脱水 １、２ ｄ
后ꎬ其最大光合潜力参数 Ｆ ｖ / Ｆｍ消失ꎬ相应复水后

其值又可恢复到对照相似水平ꎬ这可能与先前报

道的植物在干燥过程中具有保持光合结构完整性

的保护机制有关 ( Ａｕｇｕｓｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ꎻＢａｒｔｅｌｓ ＆
Ｓａｌａｍｉｎｉꎬ ２００１)ꎮ 心叶马铃苣苔叶圆片在脱水 １、
２ ｄ 时ꎬ区别于锈色蛛毛苣苔ꎬ其 Ｆ ｖ / Ｆｍ值基本维持

在对照水平ꎮ 心叶马铃苣苔脱水时能够维持其

Ｆ ｖ / Ｆｍ能力ꎬ可能是因为其能够通过光保护机制将

过量的光耗散为热量 [Ｙ(ＮＰＱ)]ꎬ具有更强的光

保护能力ꎮ 脱水 ３ ｄ 时ꎬ无论是锈色蛛毛苣苔还是

心叶马铃苣苔的叶圆片 Ｆ ｖ / Ｆｍ值均消失ꎬ且复水也

未能恢复ꎮ 这是因为过度脱水导致叶圆片的叶绿

素及类囊体结构受到破坏( Ｔｕｂａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)ꎬ而
复水后叶圆片的叶绿体及内部结构迅速崩解ꎮ

叶片折叠和展开是复苏植物应对脱水及脱水

后复水过程常见的形态适应特性( Ｇａｆｆꎬ １９８９)ꎮ
本研究发现ꎬ锈色蛛毛苣苔的叶圆片在脱水后向

内折叠ꎬ密被白色毡毛的叶背面露在外面ꎬ可以防

止过量光照产生活性氧对叶片造成伤害 ( Ｄａｌｌａ
Ｖｅｃｃｈｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻＦａｒｒａｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎮ 心叶马

铃苣苔脱水复水过程的叶圆片形态变化完全不
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同ꎬ在脱水 １、２ ｄ 时ꎬ其叶圆片相对平整ꎬ稍有皱

缩ꎻ脱水 ３ ｄ 时ꎬ叶片有卷缩ꎬ但与锈色蛛毛苣苔相

比程度轻很多ꎮ 可见ꎬ锈色蛛毛苣苔和心叶马铃

苣苔的叶片形态结构响应干旱的适应机制不同ꎮ
综上所述ꎬ锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔的

叶圆片均可以耐受 ５％ ＲＷＣ 的脱水ꎬ复水后其叶

圆片的外部形态、叶绿素含量、光合活性、离子渗

漏指标等均可以恢复到对照水平ꎬ继续脱水至

１.５％ ＲＷＣꎬ则上述指标均不能恢复ꎬ表明这两个

物种均具有复苏特性ꎮ 在应对脱水复水处理时ꎬ
两个物种具有一些相同的生理生化变化ꎮ 两种复

苏植物均能够相对维持其叶绿素水平ꎬ便于植物

在雨季来临能够迅速恢复光合作用进行生长ꎮ 可

溶性糖在锈色蛛毛苣苔和心叶马铃苣苔的脱水胁

迫过程中起到渗透调节作用ꎬ而脯氨酸可能不参

与该类复苏植物耐受极度脱水的渗透调节过程ꎮ
两个物种的膜脂可能有其独特的保护机制ꎬ能够

在极度干旱条件下维持其细胞膜脂免于被氧化的

过程ꎬ而其机制需要进一步研究ꎮ 但是ꎬ二者存在

不同的响应机制ꎬ锈色蛛毛苣苔通过剧烈卷缩叶

片来避免脱水时过量光照对植物造成的伤害ꎻ然
而ꎬ心叶马铃苣苔则具有更强的光保护能力ꎬ在受

到脱水胁迫时ꎬ其能够通过光保护机制将 ＰＳⅡ吸

收的过多能量通过热耗散形式散布出去ꎬ从而保

护其光系统免受伤害ꎮ 然而ꎬ这两个物种对脱水

复水响应的差异ꎬ是否与其野外生境的差别有关

系ꎬ需要进一步研究ꎮ
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贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布
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( 贵州大学 林学院ꎬ 贵阳 ５５００２５ )

摘　 要: 该研究在建立贵州省野生苦苣苔科植物名录和地理分布数据库的基础上ꎬ对其物种多样性及地理

分布格局进行研究ꎮ 通过文献资料结合实地调查ꎬ从物种组成、特有性、水平分布、垂直分布和相似性等方

面进行分析ꎬ并采用筛除算法确定贵州苦苣苔科植物分布的热点地区ꎮ 结果表明:(１)贵州省苦苣苔科植物

共计 ２ 族 ８ 亚族 ２８ 属 １５３ 种(含种下等级)ꎬ分布在 ７５ 个县级行政区ꎬ有 １２８ / ４５ 个中国 /贵州特有种ꎬ垂直

分布以 ９００~ １ ３００ ｍ 海拔段最为丰富ꎮ (２)通过计算省级相似性系数ꎬ发现贵州与广西的相似程度最高ꎬ最
后筛选得到 １０ 个热点县ꎬ共代表了 ７５％的苦苣苔科植物ꎮ (３)贵州省为典型的喀斯特高原山地ꎬ苦苣苔科

植物种类丰富ꎬ尤其是广义马铃苣苔属、广义报春苣苔属、广义石山苣苔属和蛛毛苣苔属等ꎬ有着较高的物

种多样性和区域特有性ꎮ 该研究可以为贵州省苦苣苔科植物资源保护和持续利用提供理论参考ꎮ
关键词: 苦苣苔科ꎬ 贵州省ꎬ 相似性系数ꎬ 热点地区ꎬ 垂直分布ꎬ 水平分布
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ｂｙ ａ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ( １) Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １５３ ｓｐｅｃｉｅｓ ( ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓ) ｏｆ
Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ２ ｔｒｉｂｅｓꎬ ８ ｓｕｂｔｒｉｂｅｓꎬ ａｎｄ ２８ ｇｅｎｅｒａ. Ｔｈｅｓｅ ｐｌａｎｔｓ ａｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ａｍｏｎｇ
７５ ｃｏｕｎｔｙ￣ｌｅｖｅｌ ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｖｅ ｄｉｓｔｒｉｃｔｓ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １２８ ｓｐｅｃｉｅｓ ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ４５ ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｂｕｎｄａｎｔ ａｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ９００－１ ３００ ｍ. (２) Ｔｈｅ ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ａｎｄ Ｇｕａｎｇｘｉ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ. Ｆｉｎａｌｌｙꎬ １０ ｈｏｔ ｓｐｏｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄꎬ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ７５％ ｏｆ ｔｈｅ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ. (３) Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｉｓ ａ ｔｙｐｉｃａｌ ｋａｒｓｔ ｐｌａｔｅａｕ ｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓ ａｒｅａ ｔｈａｔ ｉｓ
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ｒｉｃｈ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓꎬ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａꎬ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ Ｐａｒａｂｏｅａꎬ ｗｈｉｃｈ ｈａｖｅ ｈｉｇｈ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｈｏｔ ｓｐｏｔｓꎬ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

　 　 苦苣苔科(Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ)在全世界约有 １６０ 属

３ ８００ 余种ꎬ主要分布在亚洲东部和南部、非洲、欧洲

南部、大洋洲、南美洲至墨西哥等热带至温带地区

(李振宇和王印政ꎬ２００５ꎻ许为斌等ꎬ２０１７ꎻ葛玉珍

等ꎬ２０２０ꎻ温放ꎬ２０２０)ꎮ 我国是苦苣苔科植物主要

分布中心之一ꎬ根据 Ｗｅｂｅｒ 分类系统ꎬ截至 ２０２０ 年

１１ 月ꎬ我国自然分布的苦苣苔科植物已记载有 ２ 族

１４ 亚族 ４５ 属 ７８６ 种(含种下等级)ꎬ１０ 个特有属ꎬ１１
个单型属(韦毅刚等ꎬ２０１０ꎻ符龙飞等ꎬ２０１９ꎻ陆昭岑

等ꎬ２０２０ꎻ温放等ꎬ２０１９ꎬ２０２０)ꎮ 我国苦苣苔科植物

只有台闽苣苔 [ Ｔｉｔａｎｏｔｒｉｃｈｕｍ ｏｌｄｈａｍｉｉ ( Ｈｅｍｓｌ.)
Ｓｏｌｅｒ.]属于大岩桐亚科( Ｓｕｂｆａｍ. Ｇｅｓｎｅｒｉｏｉｄｅａｅ)并

自成 一 族 [ 台 闽 苣 苔 族 ( Ｔｒ. Ｔｉｔａｎｏｔｒｉｃｈｅａｅ Ｔ.
Ｙａｍａｚ. ｅｘ Ｗ. Ｔ. Ｗａｎｇ)]ꎬ其余都隶属于长蒴苣苔亚

科(Ｓｕｂｆａｍ. Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｏｉｄｅａｅ) (洪欣等ꎬ２０１９ꎻ辛子

兵等ꎬ２０１９ꎻ杨丽华等ꎬ２０１９)ꎮ 我国苦苣苔科植物

绝大部分分布于桂、滇、黔、粤、川等省(区)的热带

以及亚热带区域ꎬ主要生于各种裸露的岩壁、喀斯

特和丹霞地貌的石缝中、林下阴湿处或者岩溶洞穴

入口处(温放ꎬ２００８)ꎮ
贵州省地理位置特殊ꎬ地形地貌复杂ꎬ喀斯特

地貌发育典型ꎬ高原山地居多ꎬ生境异质性程度

高ꎬ气候温暖湿润ꎬ为苦苣苔科植物的生长提供了

多样化的生境ꎮ 从现有的文献资料可以发现ꎬ贵
州省野生苦苣苔科植物资源较为丰富ꎬ且绝大多

数为岩生种类ꎬ具有独特的观赏性以及较高的物

种多样性和区域特有性ꎮ 对贵州省苦苣苔科植物

的研究侧重于一些重要类群在区域尺度开展的资

源调查和区系研究ꎬ尤其是近几年有较多的新类

群发表ꎬ但现有的研究与苦苣苔科植物资源大省

地位严重失衡ꎮ 近年来随着苦苣苔科植物野外调

查和分类学的不断发展ꎬ尤其是分类系统的修订

和新类群等相关研究相继发表ꎬ使得贵州省苦苣

苔科植物种类不断激增ꎬ使学界对苦苣苔科植物

的认识和研究造成了混乱与困扰ꎬ因此ꎬ很有必要

对贵州省苦苣苔科植物资源进行系统整理和研

究ꎮ 同时ꎬ随着近年来贵州省“大生态”战略的实

施ꎬ生态环境持续向好ꎬ尤其是伴随着交通条件的

改善使得野外调查的可达性进一步增强ꎬ考虑到

苦苣苔科植物分布的狭域特征ꎬ因此ꎬ开展县级尺

度下的文献资料整理和野外调查工作对摸清贵州

省苦苣苔科植物本底资源尤为重要ꎮ 本研究以贵

州省苦苣苔科植物为研究对象ꎬ结合最新的研究

成果ꎬ建立贵州省苦苣苔科植物名录ꎬ从物种组

成、特有性等方面对贵州省苦苣苔科植物的物种

多样性进行分析ꎬ进而探讨其地理分布特征及热

点地区ꎬ分析苦苣苔科植物分布的重要区域ꎬ对今

后贵州省苦苣苔科植物资源的野外调查、保护和

开发利用具有科学指导意义ꎮ

１　 数据与方法

１.１ 名录确定

通过查阅«贵州植物志» (第 ４ 卷)、«中国植

物志»(第 ６９ 卷)、Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(第 １８ 卷)、«中国

苦苣苔科植物» «华南苦苣苔科植物» «贵州维管

束植物编目»和«中国石蝴蝶属植物»等专著及贵

州省各级自然保护区科学考察集和中国数字植物

标本馆等基础资料(李永康ꎬ１９８８ꎻ王文采ꎬ１９９０ꎻ
Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻ 李振宇和王印政ꎬ２００５ꎻ韦毅刚

等ꎬ２０１０ꎻ罗扬等ꎬ２０１５ꎻ邱志敬和刘正宇ꎬ２０１５)ꎬ
以截至 ２０２０ 年 １１ 月发表的硕博士论文、期刊论

文中报道的贵州新类群进行补充ꎮ 本文的贵州省

苦苣苔科植物名录采用 Ｗｅｂｅｒ 分类系统(Ｍöｌｌｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ符龙飞等ꎬ２０１９)ꎬ对其属、种的中文名、
拉丁学名进行整理、校对和修订ꎬ最终确定比较完

整的贵州省苦苣苔科植物编目ꎮ
１.２ 地理分布数据的收集及数据校正

通过收集有关苦苣苔科植物地理分布数据ꎬ
建立贵州省苦苣苔科植物地理分布数据库ꎬ数据

来源主要包括(１)植物志书:«贵州植物志» (第 ４
卷)、«中国植物志» (第 ６９ 卷) 和 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ
(第 １８ 卷)ꎻ(２)学术专著:«中国苦苣苔科植物»
«华南苦苣苔科植物»«贵州维管束植物编目» «中
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国石蝴蝶属植物»等ꎻ(３)学术论文:截至 ２０２０ 年

１１ 月发表的有关记录苦苣苔科植物地理分布的学

术期刊和学位论文ꎻ(４)标本数据:中国数字植物

标本馆的标本记录( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｖｈ. ｏｒｇ. ｃｎ)ꎻ(５)
贵州省各级自然保护区科考集ꎮ 先提取上述资料

中苦苣苔科植物地理分布信息ꎬ然后进一步筛选、
整理和汇总ꎬ为了提高数据的精确性ꎬ删除重复记

录和采自引种栽培区域的标本数据ꎬ并对地理数

据进行校正和新旧地名转换ꎬ如 ＣＶＨ 上的小河区

并入花溪区、水城县更改为水城区、清镇县更改为

清镇市等(参考 ２０２０ 年贵州省行政区划)ꎬ最终建

立贵州省苦苣苔科植物的地理分布数据库ꎬ数据

库包括的属性有属名、种名、特有性、分布区域等ꎮ
该数据库地理精度统一转换为县级行政单元ꎮ

基于建立的贵州省苦苣苔科植物地理分布数

据库ꎬ利用 ＡｒｃＧＩＳ １０.０ 软件将物种分布数据与贵州

省行政区划图进行关联ꎬ采用 Ｎａｔｕｒｅ ｂｒｅａｋ ( Ｊｅｎｋｓ)
分割方法对物种丰富度进行分级ꎬ绘制贵州省苦苣

苔科植物县级尺度的物种丰富度地理分布图ꎮ
１.３ 热点地区的确定

在贵州省苦苣苔科物种名录及地理分布数据

库的支持下ꎬ基于物种丰富度进一步运用 Ｄｏｂｓｏｎ
筛除算法来确定贵州苦苣苔科植物分布的热点地

区ꎮ 具体步骤为首先选取物种丰富度最高的县ꎬ
然后将该区域中包含的物种从总名录中剔除ꎬ再
选取剩余物种丰富度排序最高的县ꎬ重复以上筛

选步骤直至将所有物种都剔除完后ꎬ最后筛选得

到的县的集合为贵州苦苣苔科植物的热点地区ꎬ
即包 含 物 种 丰 富 度 最 高 且 最 为 互 补 的 区 域

(Ｄｏｂｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ 张晓龙ꎬ２０１４ꎻ张殷波等ꎬ
２０１５ꎻ徐翔等ꎬ２０１８)ꎮ 在筛选过程中ꎬ如果遇到包

含物种数相同的县ꎬ则优先选择面积较小的县ꎬ目
的是为了得到用最小的土地面积涵盖最多该科物

种丰富度的区域ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 贵州苦苣苔科植物物种名录及数量的变化

本研究确立的贵州省野生苦苣苔科物种名录

共记载 ２ 族 ８ 亚族 ２８ 属 １５３ 种(含种下等级)ꎬ占中

国苦苣苔科植物总物种数的 １９.４７％(韩孟奇ꎬ２０１８ꎻ
Ｃａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ 彭涛和徐婷ꎬ２０１９ꎻ杨加文和蔡磊ꎬ
２０１９ꎻ Ｆａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ 汤 升 虎 等ꎬ ２０２０ꎻ 徐 婷ꎬ

２０２０)ꎬ包含中国 /贵州特有种分别为 １２８ / ４５ 种(附
录 １ꎬｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｕｉｈａｉａ － ｊｏｕｒｎａｌ. ｃｏｍ 在线发表)ꎮ
近几年ꎬ我国苦苣苔科植物新类群出现了激增ꎬ以
及亚科之下族、属的系统位置发生较大的变动和重

新界定(Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｍöｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｗｅｂｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ａꎬ ｂꎬ ｃꎻ Ｍｉｄｄｌｅｔｏｎꎬ ２０１４)ꎮ 目前ꎬ贵州

苦苣苔科植物编目不断更新ꎬ从 １９８８ 年的 ８２ 种到

２００５ 年的 ９６ 种再到 ２０１５ 年的 １０６ 种 (李永康ꎬ
１９８８ꎻ王文采ꎬ１９９０ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻ 李振宇和王

印政ꎬ２００５)ꎬ而后查阅截至 ２０２０ 年 １１ 月的相关文

献陆续发现很多新记录种及新种ꎬ如都匀马铃苣苔

(Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｄｕｙｕｎｅｎｓｉｓ)、白云岩蛛毛苣苔(Ｐａｒａｂｏｅａ
ｄｏｌｏｍｉｔｉｃａ)、小黄花石山苣苔(Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｌｕｔｅｏｆｌｏｒｕｓ)
等ꎬ数量上升到 １５３ 种(Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎬ ２０２０ꎻ Ｆｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ａꎬ ｂꎻ 苏兰英等ꎬ２０１９ꎻＣａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ
李飒等ꎬ２０２０ꎻ Ｘｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
２.２ 贵州苦苣苔科植物多样性

２.２.１ 物种多样性分析 　 贵州分布的苦苣苔科植

物主要是附生型ꎬ绝大多数种类分布在喀斯特和

丹霞地貌ꎬ附生于岩石表面的腐殖质层或岩石缝

中ꎬ少数种类生长在富含腐殖质的林下环境ꎮ 贵

州省苦苣苔科植物的族、亚族、属和种多样性高ꎬ
有 ２ 个族ꎬ分别为盾座苣苔族 ( Ｔｒ. Ｅｐｉｔｈｅｍａｔｅａｅ
Ｃ. Ｂ. Ｃｌａｒｋｅ ) 和 芒 毛 苣 苔 族 ( Ｔｒ. Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｅａｅ
Ｎｅｅｓ)ꎬ８ 个亚族ꎬ 分别为独叶苣苔亚族 ( Ｓｕｂｔｒ.
Ｍｏｎｏｐｈｙｌｌａｅｉｎａｅ Ａ. Ｗｅｂｅｒ ＆ Ｍｉｃｈ. Ｍöｌｌｅｒ)、尖舌苣

苔亚族(Ｓｕｂｔｒ. Ｌｏｘｏｔｉｄｉｎａｅ Ｇ. Ｄｏｎ)、盾座苣苔亚族

(Ｓｕｂｔｒ. Ｅｐｉｔｈｅｍａｔｉｎａｅ ＤＣ. ｅｘ Ｍｅｉｓｎ)、凹柱苣苔亚族

(Ｓｕｂｔｒ. Ｌｉｔｏｓｔｉｇｍａｔｉｎａｅ Ａ. Ｗｅｂｅｒ ＆ Ｍｉｃｈ. Ｍöｌｌｅｒ)、珊
瑚苣 苔 亚 族 ( Ｓｕｂｔｒ. Ｃｏｒａｌｌｏｄｉｓｃｉｎａｅ Ａ. Ｗｅｂｅｒ ＆
Ｍｉｃｈ. Ｍöｌｌｅｒ)、细蒴苣苔亚族 ( Ｓｕｂｔｒ. Ｌｅｐｔｏｂａｅｉｎａｅ
Ｃ. Ｂ. Ｃｌａｒｋｅ)、长蒴苣苔亚族(Ｓｕｂｔｒ. Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｉｎａｅ
Ｇ. Ｄｏｎ)、 肿蒴苣苔亚族 ( Ｓｕｂｔｒ. Ｌｏｘｏｃａｒｐｉｎａｅ Ａ.
ＤＣ.)ꎬ共有 ２８ 属 １５３ 种ꎬ占中国苦苣苔科植物总属

数 /总种数的 ６２.２２％ / １９.４７％ꎮ 其中有 ２ 个中国单

型属在贵州有分布ꎬ 即筒花苣苔属 ( Ｂｒｉｇｇｓｉｏｐｓｉｓ
Ｋ.Ｙ. Ｐａｎ) 和粉毛苣苔属 (Ｍｉｄｄｌｅｔｏｎｉａ Ｃ. Ｐｕｇｌｉｓｉ)ꎮ
中国特有种和贵州特有成分丰富ꎬ将特有种数占

贵州省该科总种数的比例定义为特有率ꎬ得出中

国特有种特有率为 ８３.６６％ꎬ贵州特有种特有率为

２９.４１％ꎬ种数在 １０ 种以上的属有 ７ 个ꎬ总计 １１４
种ꎬ占贵州省苦苣苔科总数的 ７４.５１％ꎬ是贵州省

苦苣苔科植物的主要组成部分(表 １)ꎮ

２１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 贵州苦苣苔科植物属种数和特有种数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种数
Ｓｐｅｃｉｅｓ

占贵州
总种数的

比例
Ｒａｔｉｏ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ
Ｇｕｉｚｈｏｕ
(％)

中国特有种数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｎｄｅｍｉｃ
ｓｐｅｃｉｅｓ
ｔｏ Ｃｈｉｎａ

贵州特有种数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｎｄｅｍｉｃ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｏ
Ｇｕｉｚｈｏｕ

中国特有种
特有率
Ｅｎｄｅｍｉｃ
ｓｐｅｃｉｅｓ

ｔｏ Ｃｈｉｎａ /
Ｔｏｔａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

(％)

贵州特有种
特有率
Ｅｎｄｅｍｉｃ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｏ
Ｇｕｉｚｈｏｕ /

Ｔｏｔａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

(％)

异叶苣苔属 Ｗｈｙｔｏｃｋｉａ ３ １.９６ ３ １ １.９６ ０.６５

尖舌苣苔属 Ｒｈｙｎｃｈｏｇｌｏｓｓｕｍ １ ０.６５ ０ ０ ０.００ ０.００

盾座苣苔属 Ｅｐｉｔｈｅｍａ １ ０.６５ ０ ０ ０.００ ０.００

凹柱苣苔属 Ｌｉｔｏｓｔｉｇｍａ １ ０.６５ １ １ ０.６５ ０.６５

珊瑚苣苔属 Ｃｏｒａｌｌｏｄｉｓｃｕｓ １ ０.６５ ０ ０ ０.００ ０.００

横蒴苣苔属 Ｂｅｃｃａｒｉｎｄａ １ ０.６５ ０ ０ ０.００ ０.００

线柱苣苔属 Ｒｈｙｎｃｈｏｔｅｃｈｕｍ ２ １.３１ ０ ０ ０.００ ０.００

马铃苣苔属 Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ３０ １９.６１ ３０ １５ １９.６１ ９.８０

筒花苣苔属 Ｂｒｉｇｇｓｉｏｐｓｉｓ １ ０.６５ １ ０ ０.６５ ０.００

漏斗苣苔属 Ｒａｐｈｉｏｃａｒｐｕｓ １ ０.６５ ０ ０ ０.００ ０.００

半蒴苣苔属 Ｈｅｍｉｂｏｅａ １９ １２.４２ １８ ４ １１.７６ ２.６１

石蝴蝶属 Ｐｅｔｒｏｃｏｓｍｅａ １２ ７.８４ １２ ５ ７.８４ ３.２７

报春苣苔属 Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ２１ １３.７３ ２０ ５ １３.０７ ３.２７

汉克苣苔属 Ｈｅｎｃｋｅｌｉａ ４ ２.６１ ２ １ １.３１ ０.６５

石山苣苔属 Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ １２ ７.８４ １０ ８ ６.５４ ５.２３

长蒴苣苔属 Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｕｓ ４ ２.６１ ４ ０ ２.６１ ０.００

圆唇苣苔属 Ｇｙｒｏｃｈｅｉｌｏｓ １ ０.６５ １ ０ ０.６５ ０.００

异唇苣苔属 Ａｌｌｏｃｈｅｉｌｏｓ １ ０.６５ １ ０ ０.６５ ０.００

大苞苣苔属 Ａｎｎａ ２ １.３１ ２ １ １.３１ ０.６５

斜柱苣苔属 Ｌｏｘｏｓｔｉｇｍａ ４ ２.６１ ３ ０ １.９６ ０.００

芒毛苣苔属 Ａｅｓｃｈｙｎａｎｔｈｕｓ ３ １.９６ １ ０ ０.６５ ０.００

吊石苣苔属 Ｌｙｓｉｏｎｏｔｕｓ １０ ６.５４ ７ １ ４.５８ ０.６５

光叶苣苔属 Ｇｌａｂｒｅｌｌａ ３ １.９６ ３ １ １.９６ ０.６５

蛛毛苣苔属 Ｐａｒａｂｏｅａ １０ ６.５４ ６ ２ ３.９２ １.３１

旋蒴苣苔属 Ｄｏｒｃｏｃｅｒａｓ ２ １.３１ １ ０ ０.６５ ０.００

喜鹊苣苔属 Ｏｒｎｉｔｈｏｂｏｅａ １ ０.６５ ０ ０ ０.００ ０.００

粉毛苣苔属 Ｍｉｄｄｌｅｔｏｎｉａ １ ０.６５ １ ０ ０.６５ ０.００

长冠苣苔属 Ｒｈａｂｄｏｔｈａｍｎｏｐｓｉｓ １ ０.６５ １ ０ ０.６５ ０.００

２.２.２ 相似性系数分析 　 采用相似性系数法对两

个地区植物相似性进行比较分析ꎬ其表达式如下:
相似性系数 ＝ ２ｗ / ( ａ＋ｂ)ꎮ 式中:ａ 为 ａ 地物种总

数ꎻｂ 为 ｂ 地物种总数ꎻｗ 为两地共有物种数ꎮ 在

植物区系地理的比较研究中ꎬ通常用属、种相似性

系数(ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ)作为相似性程度最基本

的数量指标来分析不同区域植物区系间的亲缘关

系(杨林等ꎬ２０２０)ꎮ 在对贵州省苦苣苔科植物与

其他地区(种数≥３０ 种的省、市、区)的共有种进

行统计的基础上ꎬ计算出相似性系数(表 ２)ꎮ
研究表明ꎬ贵州苦苣苔科植物与广西的相似

程度最高ꎬ 相似性系数为 ２５.３７％ꎮ 因为贵州是云

３１２２ 期 黄梅等: 贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布



表 ２　 贵州省与其他省级行政区共有种相似性系数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ

Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ￣ｌｅｖｅｌ
ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｖｅ ｒｅｇｉｏｎｓ

省级行政区
Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ￣ｌｅｖｅｌ

ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｖｅ ｒｅｇｉｏｎ

共有种数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ

ｓｐｅｃｉｅｓ

相似性系数
Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

(％)

广西 Ｇｕａｎｇｘｉ ６０ ２５.３７

四川 Ｓｉｃｈｕａｎ ３２ ２５.３０

湖北 Ｈｕｂｅｉ ２２ ２３.４０

云南 Ｙｕｎｎａｎ ４９ ２２.５３

广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ ２５ １８.６６

湖南 Ｈｕｎａｎ １９ １７.５１

江西 Ｊｉａｎｇｘｉ １３ １４.１３

福建 Ｆｕｊｉａｎ ９ ９.６３

西藏 Ｔｉｂｅｔ ６ ６.００

贵高原向湘桂丘陵过渡的地带ꎬ桂黔相邻的地区

属于红水河流域(杨林等ꎬ２０２０)ꎬ有着同类型喀斯

特石灰岩地貌和气候类型ꎬ而且相邻地区物种丰

富度都相对较高ꎬ因此ꎬ共有种类较多ꎮ
２.３ 贵州省苦苣苔科植物地理分布

２.３.１ 水平分布 　 通过实地调查结合相关资料对

贵州省苦苣苔科植物地理分布数据进行统计ꎬ得
出贵州省苦苣苔科植物物种分布较广ꎬ各州市均

有分布ꎬ其中黔南布依族苗族自治州(以下简称黔

南州)分布最为丰富ꎬ有 ７４ 种ꎬ其次为黔西南布依

族苗族自治州(以下简称黔西南州)５８ 种ꎬ其他依

次为遵义市 ４６ 种、黔东南苗族侗族自治州(以下

简称黔东南州)３３ 种、铜仁市 ３０ 种、贵阳市 ２４ 种、
毕节市 ２８ 种ꎬ安顺市和六盘水市相对较少ꎬ分别

为 １７ 种和 １４ 种ꎮ
在县级尺度上ꎬ共有 ７５ 个县级行政区分布ꎬ

按照物种丰富度排序ꎬ得到≥１５ 种的县级行政区

共 １０ 个ꎬ包括荔波县、赤水市、兴义市、道真仡佬

族苗族自治县(以下简称道真县)、贵定县、贞丰

县、安龙县、江口县、罗甸县和兴仁市 (图 １: ａ)ꎮ
贵州特有种主要分布于 ３７ 个县级行政区ꎬ特有率

较高的地区在全省范围内呈现出离散的分布格局

(图 １:ｂꎬ ｃ)ꎮ
植物的区系分化强度可以用区系分化率的大

小ꎬ即种数 /属数比值进行描述ꎬ比值越大区系分

化率越小(张殷波等ꎬ２０１５)ꎮ 部分地区物种丰富

度较高ꎬ但是属数量低ꎬ故区系分化率较低ꎬ贵州

省区系分化率最低的区域主要为荔波县、道真县

(图 １:ｄ)ꎮ 对比相同物种丰富度ꎬ属数量越多ꎬ种
属比越小ꎬ区系分化率越高ꎬ反之亦然ꎮ
２.３.２ 垂直分布 　 野生苦苣苔科植物在贵州省垂

直分布特征比较明显ꎬ按 ４００ ｍ 为一个梯度ꎬ划分

为 ７ 个海拔段(赵熙黔和安明态ꎬ２０１５)ꎬ即:Ｈ１
(１４８ ~ ５００ ｍ)、Ｈ２(５００ ~ ９００ ｍ)、Ｈ３(９００ ~ １ ３００
ｍ)、Ｈ４(１ ３００ ~ １ ７００ ｍ)、Ｈ５(１ ７００ ~ ２ １００ ｍ)、
Ｈ６(２ １００ ~ ２ ５００ ｍ)、Ｈ７(２ ５００ ~ ２ ９００ ｍ)(表 ３ꎬ
图 ２ꎬ图 ３)ꎮ

由图 ２ 可知ꎬ贵州省苦苣苔科植物在垂直分布

上 Ｈ３ 海拔段属 /种数分布最多ꎬ共计 ２４ 属 ９９ 种ꎬ
其物种数占全省总数的 ６４.７１％ꎮ 总体来看ꎬ较低

海拔段属种分布较丰富ꎬ当海拔达到 Ｈ３ 时达到最

大值ꎬ随后物种数和属数逐渐减少ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ
不同属在不同海拔阶段分布差异较大ꎬ如马铃苣

苔属的物种数量从 Ｈ１ 海拔段增加至 Ｈ３ 海拔段后

开始不断减少ꎬ报春苣苔属和半蒴苣苔属主要分

布于低海拔阶段ꎬ当海拔超过 ９００ ｍ 时随着海拔

的升高ꎬ逐渐减少ꎮ
通过统计各海拔段物种数量ꎬ并用 Ｊａｃｃａｒｄ 相

似性系数来计算相似性系数(赵熙黔和安明态ꎬ
２０１５ꎻ凌少军等ꎬ２０１７)ꎬ其表达式如下:Ｃ ｊ ＝ ｊ / (ａ＋ｂ－
ｊ)ꎬ式中:Ｃ ｊ为相似性系数ꎻａ、ｂ 分别为 Ａ、Ｂ 海拔段

的苦苣苔科植物种类数量ꎻｊ 为两海拔段共有的苦

苣苔科植物数量ꎮ 由表 ４ 可知ꎬ２１ 组相似性数据

的平均值为 ０. ２１２ ７ꎬ其中最小值为 ０ꎬ最大值为

０.５２７ ８ꎮ 不同海拔段之间相距越远ꎬ生态环境差

异越大ꎬ物种组成相似性系数越小ꎬ反之亦然ꎮ 如

Ｈ１ 与 Ｈ７ 的相似性系数为 ０ꎬ最低海拔与最高海拔

分布的物种所适应的环境不同ꎬ无共同物种分布ꎮ
中低海拔分布的物种最多但绝大多数具有特有

性ꎬ共同物种较少ꎬ因此其相似性系数并不是

最高ꎮ
２.４ 热点地区

采用筛除算法(Ｄｏｂｓｏｎꎬ １９９７ꎻ 张晓龙ꎬ２０１４ꎻ
张殷波等ꎬ２０１５)对贵州省野生苦苣苔科植物分布

的热点地区进行筛选ꎬ当包含物种数累计达到 ７５％
时共筛选得到 １０ 个县ꎬ分布 １１１ 种苦苣苔科植物ꎬ
包含荔波县、赤水市、兴义市、贞丰县、威宁彝族回

族苗族自治县、江口县、贵定县、道真县、盘州市和

沿河土家族自治县ꎮ 其中荔波县分布有 ５１ 种ꎬ成为

４１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ａ. 物种丰富度ꎻ ｂ. 特有种丰富度ꎻ ｃ. 特有种 / 所有种比值ꎻ ｄ. 种数 / 属数比值ꎮ
ａ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎻ ｂ. Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ ｃ. Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｅｎｄｅｍｉｃ / ａｌｌ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ ｄ. Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ / ｇｅｎｕｓ.

图 １　 县级尺度下贵州野生苦苣苔科植物丰富度分布格局
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ ａｔ ｃｏｕｎｔｙ￣ｌｅｖｅｌ ｓｃａｌｅ

表 ３　 不同海拔段的属种差异
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

海拔段
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

ｓｅｃｔｉｏｎ (ｍ)
代号
Ｃｏｄｅ

属数
Ｇｅｎｕｓ

种数
Ｓｐｅｃｉｅｓ

属种比
Ｒａｔｉｏ ｏｆ
ｇｅｎｕｓ /
ｓｐｅｃｉｅｓ

１４８~ ５００ Ｈ１ １４ ４４ ０.３２
５００~ ９００ Ｈ２ １９ ８４ ０.２３
９００~ １ ３００ Ｈ３ ２４ ９９ ０.２４
１ ３００~ １ ７００ Ｈ４ ２４ ５９ ０.４１
１ ７００~ ２ １００ Ｈ５ １６ ３３ ０.４８
２ １００~ ２ ５００ Ｈ６ １２ ２２ ０.５５
２ ５００~ ２ ９００ Ｈ７ ６ ７ ０.８６

贵州省苦苣苔科植物种类最为丰富的县级行政区ꎮ
分布 ２ 种的有 ９ 个县ꎬ剩下的县级区域只分布 １ 种

图 ２　 贵州苦苣苔科植物垂直分布图
Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

苦苣苔科植物ꎬ且仅在该区域有分布ꎬ如文采后蕊

苣苔 ( Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｗｅｎｔｓａｉｉ)、 万山金盏苣苔 ( Ｏ.
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ｗａｎｓｈａｎｅｎｓｉｓ)、琦润石蝴蝶 ( Ｐｅｔｒｏｃｏｓｍｅａ ｑｉｒｕｎｉａｅ)
等ꎮ 当包含物种数累计达到 １００％时共筛选得到 ３９
个热点县ꎬ包含苦苣苔科植物 １５３ 种(图 ４)ꎮ

图 ３　 苦苣苔科植物不同海拔段优势属(≥１０)差异
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ (≥ １０) ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ

图 ４　 基于筛除算法确立的贵州省苦苣苔科
植物分布的热点地区

Ｆｉｇ. ４　 Ｈｏｔ ｓｐｏｔｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

３　 讨论与结论

３.１ 贵州省苦苣苔科植物物种多样性

贵州省地处云贵高原ꎬ是南方喀斯特中心区

域之一ꎬ属于典型的亚热带季风气候类型ꎮ 不同

类型的地貌环境和气候条件为苦苣苔科植物的生

长提供了多样的生境ꎮ 据统计ꎬ贵州省苦苣苔科

植物共有 ２ 族 ８ 亚族 ２８ 属 １５３ 种ꎬ占中国苦苣苔

科植物总属数的 ６２.２２％ꎬ总种数的 １９.４７％ꎬ 是中

表 ４　 贵州省不同海拔段苦苣苔科植物物种相似性系数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

海拔段
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
ｓｅｃｔｉｏｎ

Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４ Ｈ５ Ｈ６ Ｈ７

Ｈ１ ０.４０６ ６ ０.２５４ ４ ０.１９７ ７ ０.０６９ ４ ０.０４７ ６ ０.０００ ０

Ｈ２ ０.４６４ ０ ０.２６５ ５ ０.１２５ ０ ０.０８１ ６ ０.０１１ １

Ｈ３ ０.４３６ ４ ０.２２２ ２ ０.１３０ ８ ０.０３９ ２

Ｈ４ ０.４１５ ４ ０.２４６ ２ ０.０６４ ５

Ｈ５ ０.５２７ ８ ０.１４２ ９

Ｈ６ ０.３１８ ２

国苦苣苔科植物重要的分布中心之一ꎬ中国特有

种和贵州特有种种类丰富ꎮ 广义马铃苣苔属、广
义报春苣苔属、半蒴苣苔属、石蝴蝶属、石山苣苔

属、蛛毛苣苔属和吊石苣苔属为贵州省的优势属ꎬ
共计 １１４ 种ꎮ 物种数排名前二的广西和云南ꎬ其
属数占中国苦苣苔科植物总属数分别为 ７３.３３％
和 ７５.５６％ꎬ与贵州的属数差异不大ꎬ但两省(区)
的物种数占中国总种数的比例远高于贵州省ꎬ分
别为 ４０.７１％和 ３５.８８％ꎬ由此可见ꎬ贵州省苦苣苔

科植物资源的野外调查工作和研究还不够深入ꎬ
可能存在大量新类群未被发现ꎮ 随着交通条件的

改善以及各类旅游区和景区开发ꎬ一定程度上降

低了野外调查工作的难度ꎬ在目前贵州省苦苣苔

科植物地理分布现状的基础上ꎬ进一步加强对该

科植物的野外调查和系统研究ꎬ将是今后一段时

间贵州省苦苣苔科植物物种多样性工作的重点ꎮ
３.２ 贵州省苦苣苔科植物地理分布格局

贵州省苦苣苔科植物分布十分广泛ꎬ据统计

在 ７５ 个县级行政区均有分布ꎬ集中分布在黔南

州、黔西南州和遵义市ꎬ有 １２８ / ４５ 个中国 /贵州特

有种ꎮ 苦苣苔科植物对生境要求较特殊ꎬ因此ꎬ该
科植物的多样性格局可以间接地反映一个区域生

物多样性丰富度的状况ꎮ 分析特有苦苣苔科植物

在每一区域内所占比例ꎬ可以得到特有比例非常

高的一些重要区域在贵州省呈现出离散的分布格

局ꎬ尤其是一些物种丰富度很低的地区特有种比

例却很高ꎬ这一结果与筛除算法得到 １００％物种时

的热点地区相吻合ꎮ 虽然这些区域的物种多样性

较低ꎬ但是分布了一些区域特有种ꎬ因此ꎬ不可替

代性和补充贡献率较高ꎬ为了进一步提高野生苦

苣苔科植物的保护效率ꎬ这些区域的保护优先性
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应该得到提升ꎮ 当包含物种数累计达到 １００％时ꎬ
共筛选得到 ３９ 个热点县ꎬ包含苦苣苔科植物 １５３
种ꎬ在县级尺度上ꎬ荔波县、兴义市和赤水市等为

贵州省苦苣苔科植物集中分布区域ꎬ其中ꎬ荔波县

成为贵州省苦苣苔科植物种类分布最丰富的县ꎮ
在垂直分布上ꎬ主要分布海拔为 ５００ ~ １ ７００ ｍꎬ最
大峰值在 ９００ ~ １ ３００ ｍ 海拔段ꎮ 如贵州省的报春

苣苔属、半蒴苣苔属大部分物种分布在海拔 ９００ ｍ
及以下ꎬ石山苣苔属多分布于海拔 ５００ ~ １ ０００ ｍ
处ꎬ而马铃苣苔属则海拔分布跨度大ꎬ在海拔

３００ ~ ２ ６００ ｍ 之间均有可能出现ꎮ
贵州与广西的相似程度最高ꎬ可能因为贵州

省大部分种类分布于南部ꎬ与广西相邻ꎬ地貌特征

与气候类型都非常相似ꎬ但数据显示ꎬ相似性系数

总体较低ꎬ可能是调查不够全面ꎬ还存在大量的新

类群和共有种未被调查到ꎻ又或许是各省独特的

地理环境和温暖湿润的热带亚热带气候为野生苦

苣苔科植物的生长发育提供了多样的生境条件ꎬ
使得贵州、广西、云南等地的苦苣苔科植物具较高

的区 域 特 有 性ꎬ 如 盘 州 马 铃 苣 苔 ( Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ
ｐａｎｚｈｏｕｅｎｓｉｓ)、 威 宁 短 檐 苣 苔 ( Ｏ. ｐａｎｋａｉｙｕａｅ
ｖａｒ. ｗｅｉｎｉｎｇｅｎｓｅ)、卵瓣马铃苣苔(Ｏ. ｏｖａｔｉｌｏｂａｔａ)等
在贵州省仅分布于海拔 １ ７００ ｍ 以上ꎮ 因此ꎬ高山

深谷形成的生境隔离可能促进了苦苣苔科物种的

形成与维持(韦毅刚等ꎬ２００４)ꎮ 为了进一步提高

贵州省苦苣苔科物种多样性ꎬ应加强对热点地区

以及特有性较高的区域进行系统考察ꎬ同时需重

视文献资料未覆盖的区域ꎬ对适宜该科植物分布

的小生境地带进行全面调查ꎬ如常绿阔叶林林下、
石灰岩岩壁上、洞穴、天坑、峡谷、近水地带等ꎮ
３.３ 贵州省苦苣苔科植物资源保护与利用

苦苣苔科植物的保护工作刻不容缓ꎬ在进行

野外调研时发现ꎬ少部分苦苣苔科植物种类呈现

较大居群ꎬ但有部分种群逐渐变小ꎬ这是由于大部

分苦苣苔科植物适宜的洞穴、石灰岩岩壁、峡谷等

特殊生境遭到了破坏ꎬ种群很难恢复ꎬ还有一部分

具有药用价值的种类被人类大量采挖ꎬ造成居群

破坏ꎬ导致种群日趋减少甚至消亡ꎬ所以自然环境

的保护对野生苦苣苔科植物具有非常重要的意

义ꎮ 因此ꎬ应该对贵州省苦苣苔科植物资源的保

护引起重视ꎬ尽快完善苦苣苔科植物的分布情况

及种群现状信息ꎬ加强苦苣苔科植物资源的调查

和科学研究ꎬ准确把握资源分布、数量、生长状态

等ꎬ确定优先保护类群和优先保护区域ꎬ防止物种

消失ꎻ了解重要区域内该科植物物种多样性的状

况和面临的威胁ꎬ制定针对性的保护措施ꎬ积极开

展对苦苣苔科植物热点地区内的人民群众进行科

普宣传和教育工作ꎬ采用以就地保护为主ꎬ迁地保

育为辅的指导原则来开展有效的保护工作ꎬ减少

和消除人为干扰ꎬ从而提高苦苣苔科植物资源的

保护成效ꎮ
苦苣苔科植物株型多样、花色绚丽、花朵结构

精巧等ꎬ具有较高的观赏价值ꎬ深受人们的青睐ꎮ
贵州省苦苣苔科植物种类丰富、适应类型多、一年

四季几乎都有花开ꎬ种内往往产生各种各样的形

态变异ꎬ具有极高的观赏价值ꎬ但几乎都处于野生

状态ꎬ未能得到很好的开发利用ꎮ 绝大部分种类

喜生于潮湿的石灰岩岩壁、石缝、峡谷ꎬ还有一部

分喜生于密林下阴湿处ꎬ可借鉴其自然环境下的

生长特性与岩石及其他岩生观赏植物进行搭配ꎬ
营造出独具特色的景观ꎮ 一些叶大株高花朵艳丽

的种类ꎬ如半蒴苣苔(Ｈｅｍｉｂｏｅａ ｓｕｂｃａｐｉｔａｔａ)、荔波

报 春 苣 苔 ( Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｌｉｂｏｅｎｓｉｓ )、 牛 耳 朵 ( Ｐ.
ｅｂｕｒｎｅａ)等ꎬ以其耐荫的特性可作为林下花境、荫
生地被等ꎬ丰富了植物群落层次结构ꎮ 总而言之ꎬ
该科植物是假山造景、盆花和花境等特色景观的

优良材料ꎬ具有很大的开发潜力ꎬ因此ꎬ建议深入

研究苦苣苔科植物的种质资源ꎬ引种驯化观赏价

值较高的种类ꎬ使美丽的野生苦苣苔科观赏植物

走出深山ꎬ应用到花卉产业中ꎮ
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附录 １　 贵州省苦苣苔科植物名录
Ａｐｐｅｎｄｉｘ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

异叶苣苔属
Ｗｈｙｔｏｃｋｉａ

１ 毕节异叶苣苔
Ｗｈｙｔｏｃｋｉａ ｂｉｊｉｅｅｎｓｉｓ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

七星关区 Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ

２ 峨眉异叶苣苔
Ｗ. ｗｉｌｓｏｎｉｉ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

七星关区 Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ

３ 白花异叶苣苔
Ｗ. ｔｓｉａｎｇｉａｎａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贞丰县、兴仁市、印江土家族苗族自治县、江口县、从江县、七
星关区、赤水市∗、都匀市∗
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ∗ꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ∗

尖舌苣苔属
Ｒｈｙｎｃｈｏｇｌｏｓｓｕｍ

１ 尖舌苣苔
Ｒｈｙｎｃｈｏｇｌｏｓｓｕｍ ｏｂｌｉｑｕｕｍ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

册亨县、兴义市、荔波县、织金县∗、望谟县∗、紫云苗族布依
族自治县∗
Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ
Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ∗

盾座苣苔属
Ｅｐｉｔｈｅｍａ

１ 盾座苣苔 Ｅｐｉｔｈｅｍａ ｃａｒｎｏｓｕｍ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

兴义市、册亨县、荔波县∗、望谟县∗、水城区∗
Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ
Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ∗

凹柱苣苔属
Ｌｉｔｏｓｔｉｇｍａ

１ 凹柱苣苔
Ｌｉｔｏｓｔｉｇｍａ ｃｏｒｉａｃｅｉｆｏｌｉｕｍ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

兴义市 Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙ

珊瑚苣苔属
Ｃｏｒａｌｌｏｄｉｓｃｕｓ

１ 珊瑚苣苔
Ｃｏｒａｌｌｏｄｉｓｃｕｓ ｌａｎｕｇｉｎｏｓｕｓ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

道真仡佬族苗族自治县、盘州市、松桃苗族自治县、印江土家
族苗族自治县、沿河土家族自治县、普安县、册亨县、晴隆县、
大方县、七星关区、威宁彝族回族苗族自治县、赫章县、凯里
市、西秀区、赤水市、贵定县、惠水县、习水县、兴义市、荔波县、
思南县
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ
Ｓｏｎｇｔａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｕ’ ａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｆａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｅｚｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｌｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｘｉｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ
Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ
Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｎａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

横蒴苣苔属
Ｂｅｃｃａｒｉｎｄａ

１ 横蒴苣苔 Ｂｅｃｃａｒｉｎｄａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

望谟县、赤水市、绥阳县、荔波县
Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

线柱苣苔属
Ｒｈｙｎｃｈｏｔｅｃｈｕｍ

１ 线柱苣苔
Ｒｈｙｎｃｈｏｔｅｃｈｕｍ ｅｌｌｉｐｔｉｃｕｍ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

安龙县、榕江县、荔波县、赤水市∗
Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ∗

２ 冠萼线柱苣苔 Ｒ. ｆｏｒｍｏｓａｎｕｍ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

都匀市 Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ

马铃苣苔属
Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ

１ 辐花苣苔 Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｅｓｑｕｉｒｏｌｉｉ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

兴仁市、贞丰县
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 威宁短檐苣苔
Ｏ. ｐａｎｋａｉｙｕａｅ ｖａｒ. ｗｅｉｎｉｎｇｅｎｓｅ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

威宁彝族回族苗族自治县
Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

３ 东川短檐苣苔 Ｏ. ｍａｉｒｅｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

盘州市 Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ

４ 南川金盏苣苔 Ｏ. ｎａｎｃｈｕａｎｉｃａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

道真仡佬族苗族自治县
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

５ 万山金盏苣苔 Ｏ. ｗａｎｓｈａｎｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

万山区 Ｗａｎｓｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ

６ 弥勒苣苔 Ｏ. ｍｉｌｅｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴义市 Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙ

７ 川滇马铃苣苔 Ｏ. ｈｅｎｒｙａｎａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

开阳县、威宁彝族回族苗族自治县、绥阳县、安龙县、织金县∗
Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗
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续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

８ 长瓣马铃苣苔
Ｏ. ａｕｒｉｃｕｌａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

印江土家族苗族自治县、江口县、雷山县、独山县、关岭布依族
苗族自治县、荔波县、榕江县、三都水族自治县、罗甸县
Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｌｉｎｇ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓａｎｄｕ
Ｓｈｕｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

９ 短柄马铃苣苔 Ｏ. ｂｒａｃｈｙｐｏｄａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

碧江区 Ｂｉｊｉａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ

１０ 贵州马铃苣苔 Ｏ. ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

龙里县 Ｌｏｎｇｌｉ Ｃｏｕｎｔｙ

１１ 都匀马铃苣苔 Ｏ. ｄｕｙｕｎｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

都匀市 Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ

１２ 盘州马铃苣苔 Ｏ. ｐａｎｚｈｏｕｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

盘州市 Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ

１３ 齿瓣粗筒苣苔 Ｏ. ｏｄｏｎｔｏｐｅｔａｌａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

盘州市 Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ

１４ 直瓣苣苔 Ｏ. ｓａｘａｔｉｌｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

开阳县、清镇市、江口县、道真仡佬族苗族自治县
Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

１５ 凸瓣苣苔 Ｏ. ｃｏｎｖｅｘａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

威宁彝族回族苗族自治县
Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

１６ 贵州直瓣苣苔 Ｏ. ｎｏｔｏｃｈｌａｅｎａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

观山湖区、惠水县
Ｇｕａｎｓｈａｎｈｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙ

１７ 鄂西粗筒苣苔 Ｏ. ｓｐｅｃｉｏｓａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

道真仡佬族苗族自治县
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

１８ 川鄂粗筒苣苔
Ｏ. ｒｏｓｔｈｏｒｎｉｉ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

印江土家族苗族自治县、江口县、清镇市、雷山县、道真仡佬族
苗族自治县、赤水市、绥阳县、松桃苗族自治县、石阡县、贞丰
县、兴仁市、普安县、盘州市、都匀市∗
Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｏｎｇｔａｏ
Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｑｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｐｕ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ∗

１９ 贞丰粗筒苣苔
Ｏ. ｒｏｓｔｈｏｒｎｉｉ ｖａｒ. ｃｒｅｎｕｌａｔａ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

贞丰县、石阡县
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｑｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

２０ 锈毛粗筒苣苔
Ｏ. ｒｏｓｔｈｏｒｎｉｉ ｖａｒ. ｘｉｎｇｒｅｎｅｎｓｉｓ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

兴仁市 Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙ

２１ 紫花粗筒苣苔 Ｏ. ｅｌｅｇａｎｔｉｓｓｉｍａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

贵定县、独山县、荔波县、赤水市、雷山县
Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

２２ 平伐粗筒苣苔 Ｏ. ｐｉｎｆａｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

贵定县、都匀市
Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ

２３ 小叶粗筒苣苔 Ｏ. ｐａｒｖｉｆｏｌｉａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

贵定县 Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２４ 灰叶后蕊苣苔 Ｏ. ｃｉｎｅｒｅａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

剑河县 Ｊｉａｎｈｅ Ｃｏｕｎｔｙ

２５ 皱叶后蕊苣苔 Ｏ. ｓｔｅｎｏｓｉｐｈｏｎ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

江口县 Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ

２６ 文采后蕊苣苔 Ｏ. ｗｅｎｔｓａｉｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

台江县 Ｔａｉｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２７ 卵瓣马铃苣苔 Ｏ. ｏｖａｔｉｌｏｂａｔａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

盘州市 Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ

２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

２８ 东川粗筒苣苔
Ｏ. ｔｏｎｇｔｃｈｏｕａｎｅｎｓｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

道真仡佬族苗族自治县、贞丰县
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２９ 浙皖粗筒苣苔 Ｏ. ｃｈｉｅｎｉｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贞丰县 Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

３０ 黄花直瓣苣苔 Ｏ. ｇａｍｏｓｅｐａｌａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

威宁彝族回族苗族自治县
Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

筒花苣苔属
Ｂｒｉｇｇｓｉｏｐｓｉｓ

１ 筒花苣苔 Ｂｒｉｇｇｓｉｏｐｓｉｓ ｄｅｌａｖａｙｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

习水县、赤水市
Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ

漏斗苣苔属
Ｒａｐｈｉｏｃａｒｐｕｓ

１ 大苞漏斗苣苔
Ｒａｐｈｉｏｃａｒｐｕｓ ｂｅｇｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

兴仁市、安龙县、册亨县、望谟县、绥阳县、荔波县、赤水市、贞
丰县
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

半蒴苣苔属
Ｈｅｍｉｂｏｅａ

１ 单座苣苔 Ｈｅｍｉｂｏｅａ ｏｖａｌｉｆｏｌｉａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县、盘州市
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ

２ 贵州半蒴苣苔
Ｈ. ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贵定县、七星关区、兴仁市、安龙县、兴义市、册亨县、独山县、
道真仡佬族苗族自治县、赤水市、荔波县、罗甸县、绥阳县∗
Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ
Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

３ 疏脉半蒴苣苔
Ｈ. ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｎｅｒｖｉｓ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

贵定县、兴义市、安龙县、荔波县、独山县、六枝特区∗
Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｕｚｈｉ Ｓｐｅｃｉａｌ Ｒｅｇｉｏｎ∗

４ 纤细半蒴苣苔
Ｈ. ｇｒａｃｉｌｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

印江土家族苗族自治县、施秉县、江口县、湄潭县、开阳县、三
都水族自治县、锦屏县、道真仡佬族苗族自治县、赤水市、桐梓
县、乌当区、龙里县、雷山县、荔波县∗、绥阳县∗、都匀市∗
Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｍｅｉｔａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓａｎｄｕ Ｓｈｕｉ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉｎｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｔｏｎｇｚｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｕｄａｎｇ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｌｏｎｇｌｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ
Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ∗

５ 卷瓣半蒴苣苔
Ｈ. ｆｏｌｌｉｃｕｌａｒｉｓ ｖａｒ. ｒｅｔｒｏｆｌｅｘａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

６ 毛苞半蒴苣苔
Ｈ. ｇｒａｃｉｌｉｓ ｖａｒ. ｐｉｌｏｂｒａｃｔｅａｔａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

凯里市、雷山县、江口县、荔波县∗、台江县∗、开阳县∗
Ｋａｉｌｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ
Ｔａｉｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

７ 半蒴苣苔 Ｈ. ｓｕｂｃａｐｉｔａｔａ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

榕江县、惠水县、湄潭县、绥阳县、雷山县、剑河县、务川仡佬族
苗族自治县、凤冈县、天柱县、江口县、沿河土家族自治县、印
江土家族苗族自治县、册亨县、兴义市、赫章县、七星关区、花
溪区、紫云苗族布依族自治县、息烽县、修文县、荔波县、贵定
县、德江县、瓮安县、从江县、纳雍县、盘州市、道真仡佬族苗族
自治县、赤水市、桐梓县、正安县、松桃苗族自治县、石阡县、乌
当区、锦屏县、开阳县∗
Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｍｅｉｔａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｈｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｕｃｈｕａｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ
Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｆｅｎｇｇａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉａｎｚｈｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ
Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ
Ｃｉｔｙꎬ Ｈｅｚｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈｕａｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｘｉｕｗｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｅｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｗｅｎｇ’ ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ
Ｃｉｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ
Ｃｉｔｙꎬ Ｔｏｎｇｚｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇ ’ ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｑｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｕｄａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｊｉｎｐｉｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

３２ 期 黄梅等: 贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

８ 短茎半蒴苣苔
Ｈ. ｓｕｂａｃａｕｌｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

镇远县、三穗县、黎平县∗
Ｚｈｅｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓａｎｓｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

９ 柔毛半蒴苣苔 Ｈ. ｍｏｌｌｉｆｏｌｉａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

松桃苗族自治县、碧江区、榕江县、道真仡佬族苗族自治县、赤
水市、石阡县、江口县
Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｂｉｊｉａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ
Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈｉｑｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ

１０ 毛果半蒴苣苔 Ｈ. ｆｌａｃｃｉｄａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１１ 小苞半蒴苣苔 Ｈ. ｐａｒｖｉｂｒａｃｔｅａｔａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

施秉县、道真仡佬族苗族自治县
Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

１２ 合萼半蒴苣苔 Ｈ. ｇａｍｏｓｅｐａｌａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贞丰县、册亨县、望谟县、兴义市、安龙县、荔波县∗
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ
Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗

１３ 华南半蒴苣苔 Ｈ. ｆｏｌｌｉｃｕｌａｒｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

册亨县、清镇市、兴义市、纳雍县、贞丰县、习水县、赤水市、荔
波县、兴仁市、望谟县、都匀市
Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ

１４ 大苞半蒴苣苔 Ｈ. ｍａｇｎｉｂｒａｃｔｅａｔａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１５ 绥阳半蒴苣苔 Ｈ. ｓｕｉｙａｎｇｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

绥阳县 Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

１６ 白花半蒴苣苔 Ｈ. ａｌｂｉｆｌｏｒａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

兴义市、安龙县∗、江口县∗
Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ∗

１７ 王氏半蒴苣苔 Ｈ. ｗａｎｇｉａｎａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴义市 Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙ

１８ 拟单座半蒴苣苔
Ｈ. ｐｓｅｕｄｏｍｅｔａｂｒｉｇｇｓｉａ ＃

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

开阳县、台江县∗
Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔａｉｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

１９ 拟大苞半蒴苣苔
Ｈ. ｐｓｅｕｄｏｍａｇｎｉｂｒａｃｔｅａｔａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

石蝴蝶属
Ｐｅｔｒｏｃｏｓｍｅａ

１ 黄斑石蝴蝶
Ｐｅｔｒｏｃｏｓｍｅａ ｘａｎｔｈｏｍａｃｕｌａｔａ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

沿河土家族自治县
Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 贵州石蝴蝶 Ｐ. ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

平坝区、清镇市、赫章县、罗甸县、惠水县、荔波县、兴义市、镇
宁布依族苗族自治县、织金县∗、紫云苗族布依族自治县∗
Ｐｉｎｇｂａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｈｅｚｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｎｉｎｇ
Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙ ∗ꎬ Ｚｉｙｕｎ
Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ∗

３ 兴义石蝴蝶 Ｐ. ｘｉｎｇｙｉｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴义市 Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙ

４ 青翠石蝴蝶 Ｐ. ｖｉｒｉｄｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

平塘县 Ｐｉｎｇｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

５ 汇药石蝴蝶 Ｐ. ｃｏｎｆｌｕｅｎｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

望谟县、盘州市∗
Ｗａｎｇｍｏ ＣｏｕｎｔｙꎬＰａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ∗

６ 滇黔石蝴蝶 Ｐ. ｍａｒｔｉｎｉｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

平坝区、龙里县、清镇市、荔波县
Ｐｉｎｇｂａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｌｏｎｇｌｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

７ 光蕊石蝴蝶 Ｐ. ｌｅｉａｎｄｒａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

清镇市 Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙ

８ 琦润石蝴蝶 Ｐ. ｑｉｒｕｎｉａｅ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

大方县 Ｄａｆａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

９ 长药石蝴蝶
Ｐｅｔｒｏｃｏｓｍｅａ × ｌｏｎｇｉａｎｔｈｅｒａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴义市、安龙县 Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

１０ 合溪石蝴蝶 Ｐ. ｈｅｘｉｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

务川仡佬族苗族自治县、桐梓县
Ｗｕｃｈｕａｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｏｎｇｚｉ Ｃｏｕｎｔｙ

１１ 文采石蝴蝶 Ｐ. ｗｅｎｔｓａｉｉ ＃ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

黔西县 Ｑｉａｎｘｉ Ｃｏｕｎｔｙ

１２ 紫云石蝴蝶 Ｐ. ｚｉｙｕｎｅｎｓｉｓ ＃ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

紫云苗族布依族自治县
Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

报春苣苔属
Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ

１ 舌柱报春苣苔
Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｌｉｇｕｌｉｆｏｒｍｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

安龙县、册亨县、罗甸县、荔波县
Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 牛耳朵 Ｐ. ｅｂｕｒｎｅａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

册亨县、兴义市、安龙县、独山县、荔波县、瓮安县、平坝区、西
秀区、道真仡佬族苗族自治县、正安县、赤水市、习水县、花溪
区、贵定县、长顺县、平塘县、开阳县、德江县、绥阳县∗、织金
县∗
Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｅｎｇ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｂａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｘｉｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｃｈａｎｇｓｈｕｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｅｊｉａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗

３ 钻萼报春苣苔 Ｐ. ｓｕｂｕｌａｔｉｓｅｐａｌａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

务川仡佬族苗族自治县
Ｗｕｃｈｕａｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 钟冠报春苣苔 Ｐ. ｓｗｉｎｇｌｅｉ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

兴义市 Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙ

５ 隆林报春苣苔
Ｐ. ｌｕｎｇｌｉｎｅｎｓｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

独山县、兴义市、罗甸县
Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

６ 钝齿报春苣苔
Ｐ. ｏｂｔｕｓｉｄｅｎｔａｔａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

印江土家族苗族自治县、江口县
Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ

７ 桂粤报春苣苔 Ｐ. ｆｏｒｄｉｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

沿河土家族自治县
Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

８ 蚂蝗七 Ｐ. ｆｉｍｂｒｉｓｅｐａｌａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

锦屏县、天柱县、荔波县、罗甸县、榕江县、从江县、赤水市、正
安县、松桃苗族自治县
Ｊｉｎｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉａｎｚｈｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

９ 短毛报春苣苔
Ｐ. ｂｒａｃｈｙｔｒｉｃｈａ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１０ 大苞短毛报春苣苔
Ｐ. ｂｒａｃｈｙｔｒｉｃｈａ ｖａｒ. ｍａｇｎｉｂｒａｃｔｅａｔａ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１１ 荔波报春苣苔 Ｐ. ｌｉｂｏｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县、从江县、榕江县、平塘县∗
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｔａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙ∗

１２ 少毛报春苣苔 Ｐ. ｇｌａｂｒｅｓｃｅｎｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１３ 羽裂报春苣苔 Ｐ. ｐｉｎｎａｔｉｆｉｄａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

从江县、榕江县、江口县
Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ

１４ 细筒报春苣苔 Ｐ. ｖｅｓｔｉｔａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

清镇市、贵定县
Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

１５ 清镇报春苣苔 Ｐ. ｓｅｃｕｎｄｉｆｌｏｒａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

清镇市、兴义市
Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙ

５２ 期 黄梅等: 贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

１６ 神农架报春苣苔 Ｐ. ｔｅｎｕｉｔｕｂａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

碧江区、江口县、印江土家族苗族自治县、沿河土家族自治县
Ｂｉｊｉａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

１７ 锯缘报春苣苔 Ｐ. ｓｅｒｒｕｌａｔａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

榕江县 Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

１８ 长柱报春苣苔 Ｐ. ｌｏｎｇｉｓｔｙｌａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

沿河土家族自治县、开阳县∗
Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

１９ 黄斑报春苣苔 Ｐ. ｆｌａｖｉｍａｃｕｌａｔａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

罗甸县 Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

２０ 南丹报春苣苔 Ｐ. ｎａｎｄａｎｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２１ 曲管报春苣苔 Ｐ. ｆｌｅｘｕｓａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

都匀市 Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙ

汉克苣苔属
Ｈｅｎｃｋｅｌｉａ

１ 康定汉克苣苔 Ｈｅｎｃｋｅｌｉａ ｔｉｂｅｔｉｃａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

赫章县、威宁彝族回族苗族自治县
Ｈｅｚｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 大叶汉克苣苔
Ｈ. ｇｒａｎｄｉｆｏｌｉａ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

贞丰县 Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

３ 斑叶汉克苣苔 Ｈ. ｐｕｍｉｌａ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

盘州市、安龙县、兴仁市、贞丰县、紫云苗族布依族自治县、望
谟县、普安县∗、水城区∗
Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｐｕ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ∗

４ 威宁汉克苣苔
Ｈ. ｌａｃｈｅｎｅｎｓｉｓ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

威宁彝族回族苗族自治县
Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

石山苣苔属
Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ

１ 齿缘石山苣苔
Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｄｅａｌｂａｔｕｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

黎平县 Ｌｉｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 反折石山苣苔 Ｐ. ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

长顺县 Ｃｈａｎｇｓｈｕｎ Ｃｏｕｎｔｒｙ

３ 世纬苣苔 Ｐ. ｓｃｏｐｕｌｏｒｕｍ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

平坝区、修文县、习水县、正安县
Ｐｉｎｇｂａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｕｗｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｚｈｅｎｇａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 披针叶石山苣苔 Ｐ. ｌａｎｃｉｆｏｌｉｕｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

惠水县、荔波县∗、罗甸县∗
Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗

５ 桐梓石山苣苔 Ｐ. ｔｏｎｇｚｉｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

桐梓县、绥阳县∗
Ｔｏｎｇｚｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

６ 石山苣苔
Ｐ. ｄｅａｌｂａｔｕｓ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

荔波县、独山县、施秉县、黄平县、纳雍县、镇远县、道真仡佬族
苗族自治县
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｐｉｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ
Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

７ 绵毛石山苣苔 Ｐ. ｎｉｖｅｏｌａｎｏｓｕｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

黔西南布依族苗族自治州
Ｑｉａｎｘｉｎａｎ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ

８ 长筒石山苣苔 Ｐ. ｌｏｎｇｉｔｕｂｕｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

望谟县 Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙ

９ 赤水石山苣苔 Ｐ. ｃｈｉｓｈｕｉｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

赤水市 Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ

１０ 小黄花石山苣苔 Ｐ. ｌｕｔｅｏｆｌｏｒｕｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１１ 朱红苣苔 Ｐ. ｃｏｃｃｉｎｅｕｓ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

６ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

１２ 重庆石山苣苔
Ｐ. ｃｈｏｎｇｑｉｎｇｅｎｓｉｓ ＋

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

赤水市∗ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ∗

长蒴苣苔属
Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｕｓ

１ 狭冠长蒴苣苔
Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｕｓ ｓｔｅｎａｎｔｈｏｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

赤水市、正安县、江口县、雷山县、榕江县
Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 腺毛长蒴苣苔
Ｄ. ｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴义市、榕江县、从江县、赤水市、独山县∗
Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ
Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗

３ 短萼长蒴苣苔
Ｄ. ｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｓ ｖａｒ. ｍｉｎｏｒ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

从江县、榕江县
Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 疏毛长蒴苣苔
Ｄ. ｓｔｅｎａｎｔｈｏｓ ｖａｒ. ｐｉｌｏｓｅｌｌｕｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贞丰县、安龙县、贵定县、黄平县、雷山县、凯里市、施秉县、印
江土家族苗族自治县、江口县、赤水市、榕江县、兴仁市、黔
西县
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｎｇｐｉｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｌｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ
Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ
Ｃｉｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｑｉａｎｘｉ Ｃｏｕｎｔｙ

圆唇苣苔属
Ｇｙｒｏｃｈｅｉｌｏｓ

１ 稀裂圆唇苣苔
Ｇｙｒｏｃｈｅｉｌｏｓ ｒｅｔｒｏｔｒｉｃｈｕｍ ｖａｒ. ｏｌｉｇｏｌｏｂｕｍ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

从江县 Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

异唇苣苔属
Ａｌｌｏｃｈｅｉｌｏｓ

１ 异唇苣苔
Ａｌｌｏｃｈｅｉｌｏｓ ｃｏｒｔｕｓｉｆｌｏｒｕｍ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴义市、赤水市
Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ

大苞苣苔属
Ａｎｎａ

１ 红花大苞苣苔 Ａｎｎａ ｒｕｂｉｄｉｆｌｏｒａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

开阳县、金沙县、习水县、桐梓县、大方县∗
Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉｎｓｈａ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｏｎｇｚｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄａｆａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

２ 白花大苞苣苔 Ａ. ｏｐｈｉｏｒｒｈｉｚｏｉｄｅｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

赤水市、罗甸县、荔波县、绥阳县、麻江县、都匀市、六枝特区
Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｍａｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｕｚｈｉ Ｓｐｅｃｉａｌ Ｒｅｇｉｏｎ

斜柱苣苔属
Ｌｏｘｏｓｔｉｇｍａ

１ 斜柱苣苔 Ｌｏｘｏｓｔｉｇｍａ ｇｒｉｆｆｉｔｈｉｉ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

习水县、赤水市、贞丰县
Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 滇黔斜柱苣苔 Ｌ. ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贵定县、独山县
Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

３ 光叶斜柱苣苔 Ｌ. ｇｌａｂｒｉｆｏｌｉｕｍ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贞丰县 Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 粗筒斜柱苣苔 Ｌ. ｋｕｒｚｉｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

赤水市 Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙ

芒毛苣苔属
Ａｅｓｃｈｙｎａｎｔｈｕｓ

１ 芒毛苣苔
Ａｅｓｃｈｙｎａｎｔｈｕｓ ａｃｕｍｉｎａｔｕｓ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

贞丰县、赤水市、荔波县
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 广西芒毛苣苔
Ａ. ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｇｕａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

贞丰县、望谟县、平塘县∗
Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

３ 黄杨叶芒毛苣苔 Ａ. ｂｕｘｉｆｏｌｉｕｓ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

兴仁市、关岭布依族苗族自治县、贵定县
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｌｉｎｇ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

吊石苣苔属
Ｌｙｓｉｏｎｏｔｕｓ

１ 多齿吊石苣苔
Ｌｙｓｉｏｎｏｔｕｓ ｄｅｎｔｉｃｕｌｏｓｕｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县、独山县∗
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗

２ 桂黔吊石苣苔
Ｌ. ａｅｓｃｈｙｎａｎｔｈｏｉｄｅｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

晴隆县、兴义市、贞丰县
Ｑｉｎｇｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

３ 长圆吊石苣苔 Ｌ. ｏｂｌｏｎｇｉｆｏｌｉｕｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 异叶吊石苣苔 Ｌ. ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌｕｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

桐梓县、镇远县、榕江县、石阡县、从江县、兴仁市
Ｔｏｎｇｚｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｑｉａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙ

７２ 期 黄梅等: 贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

５ 吊石苣苔
Ｌ. ｐａｕｃｉｆｌｏｒｕｓ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

镇远县、兴义市、雷山县、都匀市、平塘县、沿河土家族自治县、
剑河县、道真仡佬族苗族自治县、西秀区、平坝区、盘州市、水
城区、麻江县、清镇市、贵定县、汇川区、七星关区、威宁彝族回
族苗族自治县、花溪区、兴仁市、册亨县、罗甸县、习水县、施秉
县、石阡县、江口县、松桃苗族自治县、从江县、绥阳县、赤水
市、镇宁布依族苗族自治县、榕江县、黎平县、锦屏县、瓮安县、
三都水族自治县、德江县、印江土家族苗族自治县、修文县、乌
当区、台江县、普安县、织金县、紫云苗族布依族自治县、关岭
布依族苗族自治县、六枝特区、湄潭县、独山县∗、南明区∗、
荔波县∗、黄平县∗、正安县∗、仁怀市∗、大方县∗、红花岗
区∗
Ｚｈｅｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｙｕｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｐｉｎｇｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｈｅ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｘｉｕ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｐｉｎｇｂａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｍａｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｃｈｕａｎ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｈｉｑｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｎｎｉｎｇ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｏｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｌｉｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉｎｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｅｎｇ’ ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓａｎｄｕ Ｓｈｕｉ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｅｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｕｗｅｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｕｄａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｊｉａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｕ’ ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｌｉｎｇ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｕｚｈｉ Ｓｐｅｃｉａｌ Ｒｅｇｉｏｎꎬ Ｍｅｉｔａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｎａｎｍｉｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ∗ꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ ∗ꎬ
Ｈｕａｎｇｐｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｚｈｅｎｇ’ ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｒｅｎｈｕａｉ Ｃｉｔｙ∗ꎬ
Ｄａｆａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｈｏｎｇｈｕａｇａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ∗

６ 灰叶吊石苣苔
Ｌ. ｐａｕｃｉｆｌｏｒｕｓ ｖａｒ. ｉｎｄｕｔｕｓ

是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

威宁彝族回族苗族自治县
Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

７ 齿叶吊石苣苔
Ｌ. ｓｅｒｒａｔｕｓ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

兴仁市、兴义市、安龙县、罗甸县、西秀区、册亨县、望谟县、麻
江县、平塘县、惠水县、道真仡佬族苗族自治县、水城区∗
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｘｉｘｉｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｍａｊｉａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ
Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ ｄｉｓｔｒｉｃｔ∗

８ 攀援吊石苣苔 Ｌ. ｃｈｉｎｇｉｉ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

荔波县、紫云苗族布依族自治县∗
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ∗

９ 桑植吊石苣苔 Ｌ. ｓａｎｇｚｈｉｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

江口县、印江土家族苗族自治县、松桃苗族自治县
Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

１０ 凤山吊石苣苔 Ｌ. ｆｅｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县
Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

８ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

光叶苣苔属
Ｇｌａｂｒｅｌｌａ

１ 革叶光叶苣苔 Ｇｌａｂｒｅｌｌａ ｍｉｈｉｅｒｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

平坝区、兴义市、安龙县、花溪区、德江县、习水县、清镇市、镇
宁布依族苗族自治县、紫云苗族布依族自治县、凯里市、七星
关区、汇川区、大方县、惠水县、贵定县、道真仡佬族苗族自治
县、赤水市、荔波县、绥阳县、仁怀市、正安县、沿河土家族自治
县、松桃苗族自治县、雷山县、乌当区、望谟县、兴仁市、六枝特
区、普安县、织金县、赫章县、开阳县∗、施秉县∗
Ｐｉｎｇｂａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕａｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｄｅｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｎｉｎｇ Ｂｕｙｉ
ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｉｙｕｎ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｌｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈｕｉｃｈｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
Ｄａｆａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ
ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｒｅｎｈｕａｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｅｉｓｈａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｕｄａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｕｚｈｉ
Ｓｐｅｃｉａｌ Ｒｅｇｉｏｎꎬ Ｐｕ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｅｚｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗ꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

２ 盾叶光叶苣苔 Ｇ. ｌｏｎｇｉｐｅｓ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

兴仁市、安龙县、赤水市、绥阳县、施秉县
Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

３ 无毛光叶苣苔 Ｇ. ｌｅｉｏｐｈｙｌｌａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

惠水县 Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙ

蛛毛苣苔属
Ｐａｒａｂｏｅａ

１ 锥序蛛毛苣苔 Ｐａｒａｂｏｅａ ｓｗｉｎｈｏｉｉ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

独山县、荔波县、道真仡佬族苗族自治县
Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 蛛毛苣苔 Ｐ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

印江土家族苗族自治县、沿河土家族自治县、七星关区、贵定
县、荔波县、绥阳县、正安县、习水县、松桃苗族自治县、施秉
县、兴仁市、兴义市、盘州市、纳雍县、清镇市、水城区∗
Ｙｉｎｊｉａｎｇ Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｘｉｎｇｇｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ
Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ
Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈｕｉｃｈｅｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ∗

３ 锈色蛛毛苣苔 Ｐ. ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

安龙县、册亨县、独山县、关岭布依族苗族自治县、贵定县、荔
波县、罗甸县、兴仁市、兴义市、镇宁布依族苗族自治县、道真
仡佬族苗族自治县、威宁彝族回族苗族自治县、纳雍县、普定
县、望谟县、紫云苗族布依族自治县、惠水县、清镇市、雷山县、
施秉县、江口县、印江土家族苗族自治县、德江县、正安县、绥
阳县
Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕａｎｌｉｎｇ Ｂｕｙｉ
ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｒｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｎｎｉｎｇ Ｂｕｙｉ ａｎｄ
Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｕｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ
ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｕｉｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｌｅｉｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｉｎｊｉａｎｇ
Ｔｕｊｉａ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｅｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｇａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｕｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

４ 白花蛛毛苣苔 Ｐ. ｇｌｕｔｉｎｏｓａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

罗甸县、长顺县、贵定县、平坝区、荔波县∗
Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈａｎｇｓｈｕｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐｉｎｇｂａ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗

５ 髯丝蛛毛苣苔 Ｐ. ｍａｒｔｉｎｉ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

罗甸县、荔波县、开阳县、望谟县∗
Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ
Ｃｏｕｎｔｙ∗

６ 三苞蛛毛苣苔 Ｐ. ｔｒｉｂｒａｃｔｅａｔａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

９２ 期 黄梅等: 贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布



续附录 １

属名
Ｇｅｎｕｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

中国 /
贵州特有种

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ / Ｇｕｉｚｈｏｕ

分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

７ 厚叶蛛毛苣苔 Ｐ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

松桃苗族自治县、江口县、碧江区、普定县、罗甸县、湄潭县、兴
义市、道真仡佬族苗族自治县、开阳县、威宁彝族回族苗族自
治县、晴隆县、沿河土家族自治县
Ｓｏｎｇｔａｏ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｂｉｊｉａｎｇ
Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｐｕｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｍｅｉｔａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗｅｉｎｉｎｇ Ｙｉ ａｎｄ Ｈｕｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙａｎｈｅ Ｔｕｊｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙ

８ 独山蛛毛苣苔 Ｐ. ｄｕｓｈａｎｅｎｓｉｓ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

独山县、望谟县∗
Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙ∗

９ 网脉蛛毛苣苔 Ｐ. ｄｉｃｔｙｏｎｅｕｒａ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

荔波县 Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

１０ 白云岩蛛毛苣苔 Ｐ. ｄｏｌｏｍｉｔｉｃａ 是 / 是
Ｙｅｓ / Ｙｅｓ

施秉县、镇远县
Ｓｈｉｂｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

旋蒴苣苔属
Ｄｏｒｃｏｃｅｒａｓ

１ 地胆旋蒴苣苔
Ｄｏｒｃｏｃｅｒａｓ ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｎｓｅ

否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

安龙县、长顺县、罗甸县、望谟县、荔波县
Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈａｎｇｓｈｕｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

２ 旋蒴苣苔 Ｄ. ｈｙｇｒｏｍｅｔｒｉｃａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

罗甸县、安龙县、望谟县、荔波县、道真仡佬族苗族自治县、赤
水市、正安县、江口县、织金县、赫章县、册亨县
Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｗａｎｇｍｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄａｏｚｈｅｎ Ｇｅｌａｏ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｈｉｓｈｕｉ Ｃｉｔｙꎬ
Ｚｈｅｎｇａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｊｉａｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｉｊｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｈｅｚｈａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｃｅｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

喜鹊苣苔属
Ｏｒｎｉｔｈｏｂｏｅａ

１ 贵州喜鹊苣苔 Ｏｒｎｉｔｈｏｂｏｅａ ｆｅｄｄｅｉ 否 / 否
Ｎｏ / Ｎｏ

关岭布依族苗族自治县、贞丰县
Ｇｕａｎｌｉｎｇ Ｂｕｙｉ ａｎｄ Ｍｉａｏ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

粉毛苣苔属
Ｍｉｄｄｌｅｔｏｎｉａ

１ 粉毛苣苔 Ｍｉｄｄｌｅｔｏｎｉａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ 是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

罗甸县、兴义市、荔波县
Ｌｕｏｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｇｙｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙ

长冠苣苔属
Ｒｈａｂｄｏｔｈａｍｎｏｐｓｉｓ

１ 长冠苣苔
Ｒｈａｂｄｏｔｈａｍｎｏｐｓｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

是 / 否
Ｙｅｓ / Ｎｏ

长顺县、独山县、贵定县、罗甸县、安龙县、盘州市、荔波县、紫
云苗族布依族自治县、开阳县∗
Ｃｈａｎｇｓｈｕｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄｕｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｌｕｏｄｉａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ａｎｌｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｐａｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｌｉｂｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｚｉｙｕｎ Ｍｉａｏ
ａｎｄ Ｂｕｙｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｋａｉｙａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ∗

　 注: ∗ 为实地调查到的新增分布区ꎻ＃为待发表的种类ꎻ＋为贵州省新记录种ꎬ正在发表中ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｏｓｅ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ∗ ａｒｅ ｔｈｅ ｎｅｗｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｓｕｒｖｅｙꎻ ｔｈｏｓｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ＃ ａｒｅ ｗｉｌｌ ｔｏ ｂｅ
ｐｕｂｌｉｓｈｅｄꎻ ｔｈｏｓｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ＋ ａｒｅ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄｓ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｂｅｉｎｇ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ.

０１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｆｅｂ. ２０２２ꎬ ４２(２): ２２０－２２７ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ

ＤＯＩ: １０.１１９３１ / ｇｕｉｈａｉａ.ｇｘｚｗ２０２０１１０１２

胡佳玉ꎬ 蒋勇ꎬ 王宇ꎬ 等. 贡嘎山石松类和蕨类植物的多样性与海拔分布 [Ｊ] . 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): ２２０－２２７.
ＨＵ ＪＹꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｉｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ
[Ｊ] . Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): ２２０－２２７.

贡嘎山石松类和蕨类植物的多样性与海拔分布
胡佳玉１ꎬ２ꎬ 蒋　 勇３ꎬ 王　 宇３ꎬ 张梦华１ꎬ２ꎬ 张宪春１∗

( １. 中国科学院植物研究所ꎬ 系统与进化植物学国家重点实验室ꎬ 北京 １０００９３ꎻ ２. 中国科学院大学 生命科学学院ꎬ
北京 １０００４９ꎻ ３. 四川贡嘎山国家级自然保护区管理局ꎬ 四川 康定 ６２６０００ )

摘　 要: 贡嘎山是横断山脉海拔最高的一座大山ꎬ是研究山地植物多样性和海拔分布的理想地区ꎮ 为了探

讨贡嘎山地区石松类和蕨类植物多样性组成及海拔分布特点ꎬ该研究基于野外考察、标本采集鉴定及文献

考证ꎬ对贡嘎山地区石松类和蕨类植物进行统计和分析ꎮ 结果表明:(１)贡嘎山地区有石松类植物 ３ 科 ４ 属

２５ 种ꎬ蕨类植物有 ２３ 科 ５６ 属 ２９１ 种ꎮ ( ２) 主要的珍稀濒危植物有 ６ 种ꎬ分别是高寒水韭 ( Ｉｓｏëｔｅｓ
ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａ)、松叶蕨(Ｐｓｉｌｏｔｕｍ ｎｕｄｕｍ)、桫椤(Ａｌｓｏｐｈｉｌａ ｓｐｉｎｕｌｏｓａ)、小叶中国蕨(Ａｌｅｕｒｉｔｏｐｔｅｒｉｓ ａｌｂｏｆｕｓｃａ)、玉龙蕨

(Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ ｇｌａｃｉａｌｅ)和扇蕨(Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ ｐａｌｍａｔｏｐｅｄａｔｕｓ)ꎮ (３)优势科为鳞毛蕨科(Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ) ７５ 种、水
龙骨科(Ｐｏｌｙｐｏｄｉａｃｅａｅ)５６ 种、凤尾蕨科(Ｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ)５４ 种和蹄盖蕨科(Ａｔｈｙｒｉａｃｅａｅ)３７ 种ꎻ优势属为耳蕨属

(Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ)４５ 种、鳞毛蕨属 (Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ) ２４ 种、蹄盖蕨属 ( Ａｔｈｙｒｉｕｍ) ２４ 种和瓦韦属 ( Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ) １９ 种ꎮ
(４)区系以温带成分为主ꎬ有 ２８６ 种(９３.７７％)ꎮ 随着海拔的上升ꎬ石松类和蕨类的物种多样性逐渐增加ꎬ
２ ０００ ~ ３ ０００ ｍ 海拔段的物种多样性最高ꎬ为 ２０ 科 ４６ 属 １９２ 种ꎬ３ ０００ ｍ 以上物种多样性逐渐下降ꎬ４ ５００ ｍ
以上仅分布有 ４ 种蕨类植物ꎮ 此外ꎬ该研究还发现ꎬ随着海拔的升高ꎬ中国－喜马拉雅成分逐渐增加ꎮ
关键词: 区系ꎬ 贡嘎山ꎬ 濒危物种ꎬ 温带成分ꎬ 海拔分布

中图分类号: Ｑ９４８　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)０２￣０２２０￣０８

Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ
ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｉｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

ＨＵ Ｊｉａｙｕ１ꎬ２ꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙｏｎｇ３ꎬ ＷＡＮＧ Ｙｕ３ꎬ ＺＨＡＮＧ Ｍｅｎｇｈｕａ１ꎬ２ꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘｉａｎｃｈｕｎ１∗

( １. Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００９３ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ
２. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００４９ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３. Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ Ｂｕｒｅａｕꎬ Ｋａｎｇｄｉｎｇ ６２６０００ꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｅａｋ ｏｆ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ａｎｄ ｉｓ ａｎ ａｄｅｑｕａｔｅ ｓｉｔｅ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｌｏｎｇ ａｌｔｉｔｕｄｅ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ａｎ ａｃｃｏｕｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｆｌｏｒｉｓｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｉｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｉｅｌｄ ｓｕｒｖｅｙꎬ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ
ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ｒｅｖｉｅｗｉｎｇ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３１６ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ６０ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ２６ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ
ｆｅｒｎｓ ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｇｎｉｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. (２) Ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｔｏ ｂｅ ｒａｒｅ ａｎｄ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ａｎｄ ｎｅｅｄ
ｓｐｅｃｉａｌ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅｙ ａｒｅ Ｉｓｏëｔｅｓ ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａꎬ Ｐｓｉｌｏｔｕｍ ｎｕｄｕｍꎬ Ａｌｓｏｐｈｉｌａ ｓｐｉｎｕｌｏｓａꎬ Ａｌｅｕｒｉｔｏｐｔｅｒｉｓ ａｌｂｏｆｕｓｃａꎬ

收稿日期: ２０２１－０１－１９
基金项目: 国家自然科学基金(３１８７２６５１) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１８７２６５１)]ꎮ
第一作者: 胡佳玉(１９９７－)ꎬ硕士研究生ꎬ研究方向为植物学ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｈｕｊｉａｙｕ＠ ｉｂｃａｓ.ａｃ.ｃｎꎮ

∗通信作者: 张宪春ꎬ博士ꎬ研究员ꎬ研究方向为植物学ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｚｈａｎｇｘｃ＠ ｉｂｃａｓ.ａｃ.ｃｎꎮ



Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ ｇｌａｃｉａｌｅ ａｎｄ Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ ｐａｌｍａｔｏｐｅｄａｔｕｓ. (３) Ｏｆ ｔｈｅ ｆｅｒｎ ｆｌｏｒａ ｉｎ ｔｈｉｓ ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｆｏｕｒ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｒｅ
Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ (７５ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎬ Ｐｏｌｙｐｏｄｉａｃｅａｅ (５６ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎬ Ｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ (５４ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎬ ａｎｄ Ａｔｈｙｒｉａｃｅａｅ (３７ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎻ
Ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｆｏｕｒ ｇｅｎｅｒａ ａｒｅ Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ (４５ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎬ Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ (２４ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎬ Ａｔｈｙｒｉｕｍ (２４ ｓｐｅｃｉｅｓ)ꎬ ａｎｄ Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ
(１９ ｓｐｅｃｉｅｓ). (４) Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｌｏｒｉｓｔｉｃ ｅｌｅｍｅｎｔｓ (２８６ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ９３.７７％) ｉｎ ｔｈｉｓ ｍｏｕｎｔａｉｎ. Ｗｉｔｈ
ｔｈｅ ａｓｃｅｎｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ １ ０００ ｔｏ ３ ０００ ｍꎬ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｒｅａｃｈｅｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ
ａｔ ｔｈｅ ｚｏｎｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ２ ０００－３ ０００ ｍ ｗｈｅｒｅ １９２ ｓｐｅｃｉｅｓ (ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ６０ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ２０ ｆａｍｉｌｉｅｓ) ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｒｄｅｄꎬ ａｎｄ ａｂｏｖｅ
３ ０００ ｍꎬ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｃｌｉｎｅｓꎬ ｗｉｔｈ ｏｎｌｙ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｆｅｒｎｓ ｆｏｕｎｄ ｏｖｅｒ ４ ５００ ｍ. Ｗｈｅｎ ｖｉｅｗｉｎｇ ｔｈｅ ｆｌｏｒｉｓｔｉｃ
ｅｌｅｍｅｎｔｓꎬ ｔｈｅ Ｓｉｎｏ￣Ｈｉｍａｌａｙａ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｂｅ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ａｓｃｅｎｓｉｏｎ ｏｆ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｆｌｏｒｉｓｔｉｃｓꎬ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎬ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

　 　 横断山脉是我国生物多样性最丰富、自然环

境和生态系统最复杂的地区之一(应俊生和张志

松ꎬ１９８４ꎻ李锡文和李捷ꎬ１９９３ꎻ钟祥浩ꎬ１９９８)ꎮ 青

藏高原－喜马拉雅－横断山脉地区拥有世界上最丰

富的高山植物区系(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 横断山脉不

仅是高山植物起源和分化的摇篮ꎬ而且是喜马拉

雅和青藏高原物种多样性的主要来源(Ｄｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 由于受气候变化和人为干扰因素的影响ꎬ
横断山脉地区被认为是全球生物多样性热点地区

中最脆弱的地区之一(Ｂｏｕｆｆｏｒｄꎬ ２０１４)ꎮ
贡嘎山位于横断山脉东北段ꎬ是横断山脉最

高峰ꎬ拥有完整的垂直植被带谱(李文华等ꎬ１９９８ꎻ
沈泽昊等ꎬ２００１)ꎮ 很多研究者认为ꎬ海拔是影响

物种丰富度格局的决定性因素之一(Ｂｒｏｗｎꎬ ２００１ꎻ
李瑞年等ꎬ２０１３)ꎮ 由于山体面积大ꎬ海拔落差高

达 ６ ０００ ｍꎬ地质活动频繁ꎬ气候条件复杂多样ꎬ贡
嘎山的植被类型和植物种类极其丰富ꎮ 石松类和

蕨类植物是森林群落的重要组成成分ꎬ孔宪需和

张丽兵(１９９６)曾报道贡嘎山地区有蕨类植物 ４０
科 ９３ 属 ３９９ 种ꎮ 但是ꎬ近 ２０ 年来ꎬ随着分子系统

学研究的深入ꎬ石松类和蕨类植物的科属概念发

生了很大变化(ＰＰＧꎬ ２０１６)ꎮ 并且ꎬ近年来许多研

究者对贡嘎山有了更深入的野外调查ꎬ增加了一

些物种的分布记录ꎬ对以往一些标本的错误鉴定

也进行了纠正ꎮ 因此ꎬ有必要基于最新的物种名

录对该地区石松类和蕨类植物进行区系分析ꎮ
本研究通过对贡嘎山地区多次的野外考察ꎬ

标本采集与鉴定ꎬ基于最新的分类系统ꎬ对贡嘎山

石松类和蕨类植物物种名录进行统计ꎬ探讨该地

区石松类和蕨类植物的区系成分ꎬ并对不同海拔

段的石松类和蕨类植物成分进行分析ꎬ为贡嘎山

国家自然保护区石松类和蕨类植物资源的可持续

利用和保护提供科学依据ꎮ

１　 研究区域自然概况

贡嘎山国家级自然保护区位于四川省泸定

县、康定县、九龙县和石棉县境内ꎮ 地理位置为

１０１°２９′—１０２° １２′ Ｅ、２９° ０１′—３０° ０５′ Ｎꎬ总面积

４０９ １４３ ｈｍ２ꎮ 贡嘎山主峰也是四川省最高峰ꎬ海
拔７ ５５６ ｍꎬ其周围有 ４５ 座 ６ ０００ ｍ 以上的山峰ꎮ
贡嘎山地区地质构造活动频繁ꎬ随着山体的抬升ꎬ
河流东西两坡形成高差近 ５ ０００ ｍ 的峡谷ꎮ

四川省贡嘎山国家级自然保护区主要属于温

带高原气候ꎬ随着海拔梯度升高ꎬ出现了亚热带、
暖温带、寒温带、亚寒带、寒带和极地带气候ꎮ 在

夏季ꎬ贡嘎山地区受东亚季风和南亚季风的影响ꎬ
会有丰富的降水ꎬ降水量会随着海拔升高而增大ꎮ
正是这种局部气候多样化的特点ꎬ为该地区形成

复杂的植物区系提供了可能ꎮ

２　 数据获取与分析方法

２.１ 数据获取

２０１８—２０２０ 年期间ꎬ我们对贡嘎山地区进行

多次野外考察ꎬ对贡嘎山地区境内 ４ 个县大部分

地区进行了重点调查ꎬ包括康定县的折多山、沙德

镇、新都桥、榆林乡、子梅村、雅家梗ꎻ泸定县的海

螺沟、燕子沟、南门关沟、小河子沟ꎻ石棉县的草

科、唐家沟、草科乡、田湾乡ꎻ九龙县的磨子沟、洪
坝乡、汤古乡等ꎬ共采集植物标本 ６ ３３８ 号ꎮ 通过

对这些标本进行鉴定ꎬ参考«中国植物志» «四川植

物志»(孔宪需等ꎬ１９８８)、«横断山区维管植物»
(王文采等ꎬ １９９３) 与 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)等相关资料并下载了中国数字植物标本馆

(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｖｈ.ａｃ.ｃｎ)的相关记录ꎬ采用最新的石
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松类和蕨类植物分类系统 ＰＰＧ Ｉ (２０１６)ꎬ结合有关

类群的最新研究成果ꎬ如将扇蕨属(Ｎｅｏｃｈｅｉｒｏｐｔｅｒｉｓ)
和盾蕨属 (Ｎｅｏｌｅｐｉｓｏｒｕｓ) 等归入瓦韦属 ( Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ)
(Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ整理出贡嘎山地区石松类和蕨

类的 科 属 名 录 ( 附 表 １ꎬ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｕｉｈａｉａ －
ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ 在线发布)ꎮ
２.２ 分析方法

２.２.１ 区系地理成分划分 　 植物区系地理成分类

型的划分参照吴征镒等 ( ２００６ꎬ２０１１) 和陆树刚

(２００４)的方法ꎮ 其中ꎬ热带亚洲－热带美洲间断分

布、中亚分布、旧世界温带分布这 ３ 种类型在贡嘎

山地区没有分布ꎬ因此贡嘎山地区只划分为 １２ 种

分布类型ꎮ 在统计分析中ꎬ忽略大部分分布亚型ꎬ
仅保留了东亚分布型的 ３ 个变型:东亚广布(Ｓ￣Ｊ￣Ｈ
型)、中国－日本变型( Ｓ￣Ｊ 型)和中国－喜马拉雅变

型(Ｓ￣Ｈ 型)ꎮ 同时ꎬ结合热带成分与温带成分的

比值(Ｒ / Ｔ 比值)衡量区系的热带或温带属性(彭
华ꎬ１９９６ꎻ冯建孟和徐成东ꎬ２００８)ꎮ
２.２.２ 海拔区域划分 　 由于«中国植物志»所记载

的物种海拔信息为全国分布海拔ꎬ对贡嘎山地区

植物垂直分布格局分析不具有统计意义ꎬ因此通

过中国数字植物标本馆(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｖｈ.ａｃ.ｃｎ)下
载该地区 ４ 个县(康定县、泸定县、九龙县、石棉

县)的所有石松类和蕨类植物采集记录ꎬ并结合

２０１８—２０２０ 年贡嘎山维管植物本底调查考察队野

外标本采集记录ꎬ对每个物种采集地的海拔进行

统计ꎮ 海拔划分参照王志恒等(２００４)的方法ꎬ将
贡嘎山地区由高到低依次分为若干个海拔段ꎬ以
５００ ｍ 为一个海拔段ꎬ由于该地区 １ ０００ ｍ 以下地

区面积较小ꎬ且采集记录较少ꎬ因此只统计海拔

１ ０００ ｍ 以上的数据ꎬ虽然贡嘎山主峰海拔高达

７ ５５６ ｍꎬ但能够分布到海拔 ４ ５００ ｍ 以上的物种

很少ꎬ因此将海拔 ４ ５００ ｍ 以上作为一个海拔段ꎮ

３　 结果与分析

３.１ 石松类和蕨类植物的科、属和种类组成

贡嘎山地区有石松类和蕨类植物 ２６ 科 ６０ 属

３１６ 种(表 １)ꎬ其中石松类植物 ３ 科 ４ 属 ２５ 种ꎬ蕨
类植物 ２３ 科 ５６ 属 ２９１ 种ꎮ 按照周喜乐等(２０１６)
的统计ꎬ中国分布有石松类和蕨类植物 ４０ 科 １７８
属 ２ ２７０ 种ꎬ贡嘎山地区石松类和蕨类植物分别占

全国科的 ６５％、属的 ３３.７１％和种的 １３.９２％ꎮ

３.１.１ 科的区系特征　 优势科的确定以科在贡嘎山

分布的种数大于 ２０ 为标准ꎬ贡嘎山地区优势科为鳞

毛 蕨 科 ( Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ ) ７５ 种、 水 龙 骨 科

(Ｐｏｌｙｐｏｄｉａｃｅａｅ)５６ 种、凤尾蕨科(Ｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ)５４ 种

和蹄盖蕨科(Ａｔｈｙｒｉａｃｅａｅ)３７ 种ꎮ 这 ４ 个优势科ꎬ包
含了 ２８ 属和 ２２２ 种ꎬ占总科数的 １５.３８％、总属数的

４６.６７％、总种数的 ７０.２５％ꎮ 其中:鳞毛蕨科 ４ 属 ７５
种ꎬ为世界分布型ꎻ水龙骨科 ４ 属 ７５ 种ꎬ为泛热带分

布型ꎻ凤尾蕨科 ９ 属 ５４ 种ꎬ为热带亚洲和热带美洲

分布型ꎻ蹄盖蕨科 ５ 属 ３７ 种ꎬ广布全世界热带至寒

温带各地ꎬ以热带、亚热带山地为多ꎮ 含有 １０ ~ １９
种 的 科 有 石 松 科 ( Ｌｙｃｏｐｏｄｉａｃｅａｅ )、 卷 柏 科

(Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｃｅａｅ)、铁角蕨科(Ａｓｐｌｅｎｉａｃｅａｅ)、金星蕨

科(Ｔｈｅｌｙｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ)ꎬ共 ８ 属 ２８ 种ꎻ含有 ２ ~ ９ 种的

科有 １０ 科ꎻ仅有 １ 种的科有 ８ 科ꎮ
３.１.２ 属的区系特征 　 优势属的确定以属在贡嘎

山分布的种数大于 １５ 为标准ꎬ共有 ４ 个优势属ꎬ
包括 １１２ 种ꎬ占该地区总数 ３５.４４％ꎮ 其中:耳蕨属

(Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ) ４５ 种ꎻ鳞毛蕨属(Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ) ２４ 种ꎻ
蹄盖蕨属(Ａｔｈｙｒｉｕｍ)２４ 种ꎻ瓦韦属 １９ 种ꎮ 孔宪需

(１９８４)在«四川蕨类植物地理特点»一文中提出

的“耳蕨－鳞毛蕨类植物区系”基本反映了这一地

区的类群特点ꎮ 关于特有属的组成ꎬ孔宪需和张

丽兵(１９９６)认为贡嘎山有 ７ 个特有属ꎬ但近年来

系统生物学的研究表明ꎬ该地区已无特有属ꎬ其
中: 中 国 蕨 属 ( Ｓｉｎｏｐｔｅｒｉｓ ) 归 入 粉 背 蕨 属

(Ａｌｅｕｒｉｔｏｐｔｅｒｉｓ)ꎻ水鳖蕨属( Ｓｉｎｅｐｈｒｏｐｔｅｒｉｓ)归入铁角

蕨属(Ａｓｐｌｅｎｉｕｍ)ꎻ滇蕨属(Ｃｈｅｉｌａｎｔｈｏｐｓｉｓ)归入岩蕨

属(Ｗｏｏｄｓｉａ)ꎻ玉龙蕨属 ( Ｓｏｒｏｌｅｐｉｄｉｕｍ) 归入耳蕨

属ꎻ假钻毛蕨属 ( Ｐａｒａｄａｖａｌｌｏｄｅｓ) 归入骨碎补属

(Ｄａｖａｌｌｉａ)ꎻ扇蕨属、宽带蕨属(Ｐｌａｔｙｇｙｒｉａ)归入瓦

韦属ꎮ
３.１.３ 珍稀濒危植物　 贡嘎山地区分布有 ３１６ 种石

松类和蕨类植物ꎬ按照董仕勇等(２０１７)对中国石

松类和蕨类植物红色名录评估的结果ꎬ贡嘎山地

区没有极危(ＣＲ)和濒危(ＥＮ)的物种ꎬ但有 １４ 种

易危(ＶＵ)或近危(ＮＴ)物种:皱边石杉(Ｈｕｐｅｒｚｉａ
ｃｒｉｓｐａｔａꎬ易危 ＶＵ)、高寒水韭( Ｉｓｏëｔｅｓ ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａꎬ易
危 ＶＵ)、松叶蕨(Ｐｓｉｌｏｔｕｍ ｎｕｄｕｍꎬ易危 ＶＵ)、脉纹鳞

毛蕨(Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ ｌａｃｈｏｏｎｇｅｎｓｉｓꎬ易危 ＶＵ)、川滇槲蕨

(Ｄｒｙｎａｒｉａ ｄｅｌａｖａｙｉꎬ易危 ＶＵ)、中华石杉 (Ｈｕｐｅｒｚｉａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓꎬ近危 ＮＴ)、垫状卷柏(Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｕｌｖｉｎａｔａꎬ
近危 ＮＴ)、 绒毛阴地蕨(Ｂｏｔｒｙｃｈｉｕｍ ｌａｎｕｇｉｎｏｓｕｍꎬ 近

２２２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 贡嘎山石松类和蕨类植物科、属、种数量统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｉｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

石松科 Ｌｙｃｏｐｏｄｉａｃｅａｅ
卷柏科 Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｃｅａｅ
水韭科 Ｉｓｏëｔａｃｅａｅ
木贼科 Ｅｑｕｉｓｅｔａｃｅａｅ
松叶蕨 Ｐｓｉｌｏｔａｃｅａｅ
瓶尔小草科 Ｏｐｈｉｏｇｌｏｓｓａｃｅａｅ
紫萁科 Ｏｓｍｕｎｄａｃｅａｅ
膜蕨科 Ｈｙｍｅｎｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ
里白科 Ｇｌｅｉｃｈｅｎｉａｃｅａｅ
瘤足蕨科 Ｐｌａｇｉｏｇｙｒｉａｃｅａｅ
桫椤科 Ｃｙａｔｈｅａｃｅａｅ
鳞始蕨科 Ｌｉｎｄｓａｅａｃｅａｅ
碗蕨科 Ｄｅｎｎｓｔａｅｄｔｉａｃｅａｅ

２
１
１
１
１
２
３
１
１
１
１
１
２

１２
１２
１
６
１
３
３
４
１
１
１
１
３

凤尾蕨科 Ｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ
冷蕨科 Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ
铁角蕨科 Ａｓｐｌｅｎｉａｃｅａｅ
金星蕨科 Ｔｈｅｌｙｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ
岩蕨科 Ｗｏｏｄｓｉａｃｅａｅ
蹄盖蕨科 Ａｔｈｙｒｉａｃｅａｅ
球子蕨科 Ｏｎｏｃｌｅａｃｅａｅ
乌毛蕨科 Ｂｌｅｃｈｎａｃｅａｅ
肿足蕨科 Ｈｙｐｏｄｅｍａｔｉａｃｅａｅ
鳞毛蕨科 Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ
肾蕨科 Ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｄａｃｅａｅ
骨碎补科 Ｄａｖａｌｌｉａｃｅａｅ
水龙骨科 Ｐｏｌｙｐｏｄｉａｃｅａｅ

９
２
１
４
１
５
２
１
１
４
１
１
１０

５４
７
１２
１２
５
３７
２
１
２
７５
１
３
５６

总计 Ｔｏｔａｌ　 ２６ ６０ ３１６

危 ＮＴ)、桫椤(Ａｌｓｏｐｈｉｌａ ｓｐｉｎｕｌｏｓａꎬ近危 ＮＴ)、毛足铁

线蕨(Ａｄｉａｎｔｕｍ ｂｏｎａｔｉａｎｕｍꎬ近危 ＮＴ)、灰背铁线蕨

(Ａ. ｍｙｒｉｏｓｏｒｕｍꎬ 近 危 ＮＴ)、 玉 龙 蕨 ( Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ
ｇｌａｃｉａｌｅꎬ 近 危 ＮＴ )、 石 莲 姜 槲 蕨 ( Ｄｒｙｎａｒｉａ
ｐｒｏｐｉｎｑｕａꎬ 近 危 ＮＴ )、 虎 尾 蒿 蕨 ( Ｔｏｍｏｐｈｙｌｌｕｍ
ｓｕｂｆａｌｃａｔａꎬ近危 ＮＴ)ꎮ 通过野外调查ꎬ我们认为贡

嘎山地区分布的高寒水韭、松叶蕨、桫椤、小叶中

国 蕨 ( Ａｌｅｕｒｉｔｏｐｔｅｒｉｓ ａｌｂｏｆｕｓｃａ )、 玉 龙 蕨 和 扇 蕨

(Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ ｐａｌｍａｔｏｐｅｄａｔｕｓ)等 ６ 种应该加以重点保

护ꎬ其中桫椤在贡嘎山的分布为其最西北边界ꎬ并
且在形态上有一定的变异ꎬ需要开展进一步的研

究和加强保护ꎮ
３.２ 石松类和蕨类植物的地理分布类型

由于采用的分类系统不同ꎬ以及近年来对于

石松类和蕨类植物科属的划分变化较大ꎬ因此本

文在划分地理成分时以种为单位进行讨论ꎬ更能

准确反映其区系特性(表 ２)ꎮ 在贡嘎山地区物种

的 １２ 个分布类型中(图 １):热带成分共 １９ 种ꎬ占
非世界分布总种数的 ６.２３％ꎻ温带成分共 ２８６ 种ꎬ
占非世界分布总种数的 ９３.７７％ꎬ其中主要成分为

东亚成分ꎬ共 １６６ 种ꎬ占非世界分布总种数的

５４.４％ꎮ
世界 广 布 种 有 １１ 种ꎮ 主 要 有 扁 枝 石 松

( Ｌｙｃｏｐｏｄｉｕｍ ｃｏｍｐｌａｎａｔｕｍ )、 节 节 草 ( Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ
ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍｕｍ)、铁线蕨( Ａｄｉａｎｔｕｍ ｃａｐｉｌｌｕｓ￣ｖｅｎｅｒｉｓ)、

欧 洲 凤 尾 蕨 ( Ｐｔｅｒｉｓ ｃｒｅｔｉｃａ )、 冷 蕨 ( Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｓ
ｆｒａｇｉｌｉｓ) 和 肾 蕨 ( Ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｓ ｃｏｒｄｉｆｏｌｉａ ) 等ꎮ Ｇｏｏｄ
(１９７４)认为世界广布种对生境选择要求较低ꎬ在
全球分布广泛ꎬ不能体现地理分布的代表性ꎮ 因

此ꎬ我们在计算区系成分比例时往往不包括世界

广布型ꎮ
热带分布种有 １９ 种ꎮ 其中:泛热带分布有 ４

种ꎬ占非世界分布总种数的 １. ３１％ꎬ如蜈蚣草

(Ｐｔｅｒｉｓ ｖｉｔｔａｔａ)、变异铁角蕨(Ａｓｐｌｅｎｉｕｍ ｖａｒｉａｎｓ)等ꎻ
旧大陆热带分布的有乌蕨(Ｏｄｏｎｔｏｓｏｒｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)、
鞭叶铁线蕨(Ａｄｉａｎｔｕｍ ｃａｕｄａｔｕｍ) ２ 种ꎻ热带亚洲－
热 带 大 洋 洲 分 布 的 有 笔 管 草 ( Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ
ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍｕｍ ｓｕｂｓｐ. ｄｅｂｉｌｅ )、 柄 叶 瓶 尔 小 草

(Ｏｐｈｉｏｇｌｏｓｓｕｍ ｐｅｔｉｏｌａｔｕｍ)、毛叶假蹄盖蕨(Ｄｅｐａｒｉａ
ｐｅｔｅｒｓｅｎｉｉ)３ 种ꎻ热带亚洲－热带非洲分布的仅肿足

蕨(Ｈｙｐｏｄｅｍａｔｉｕｍ ｃｒｅｎａｔｕｍ)１ 种ꎻ热带亚洲分布的

有 ９ 种ꎬ占非世界分布总种数的 ２.９５％ꎬ如黑足金

粉蕨 (Ｏｎｙｃｈｉｕｍ ｃｒｙｐｔｏｇｒａｍｍｏｉｄｅｓ) 和尖裂假瘤蕨

(Ｓｅｌｌｉｇｕｅａ ｏｘｙｌｏｂａ)等ꎮ
贡嘎山地区以温带成分种类最多ꎬ达 ２８６ 种ꎮ

其中:北温带分布的有 １０ 种ꎬ占非世界分布总种数

的 ３. ２８％ꎬ 如 问 荆 ( Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ ａｒｖｅｎｓｅ )、 羽 节 蕨

( Ｇｙｍｎｏｃａｒｐｉｕｍ ｊｅｓｓｏｅｎｓｅ )、 卵 果 蕨 ( Ｐｈｅｇｏｐｔｅｒｉｓ
ｃｏｎｎｅｃｔｉｌｉｓ) 和荚果蕨 (Ｍａｔｔｅｕｃｃｉａ ｓｔｒｕｔｈｏｐｔｅｒｉｓ) 等ꎻ
温带亚洲分布的有 ６ 种ꎬ 占非世界分布总种数的

３２２２ 期 胡佳玉等: 贡嘎山石松类和蕨类植物的多样性与海拔分布



表 ２　 贡嘎山石松类和蕨类植物分布区类型
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ

ｆｅｒｎｓ ｏｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

分布区类型
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｙｐｅ

种数
Ｎｏ. ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

１.世界广布 Ｃｏｓｍｏｐｏｌｉｔａｎ １１ —

２.泛热带分布 Ｐａｎｔｒｏｐｉｃ ４ １.３１

３.旧大陆热带分布
Ｏｌｄ Ｗｏｒｌｄ Ｔｒｏｐｉｃｓ

２ ０.６６

４.热带亚洲－热带大洋洲分布
Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｓｉａ ｔｏ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｕｓｔｒａｌａｓｉａ

３ ０.９８

５.热带亚洲－热带非洲分布
Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｓｉａ ｔｏ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｆｒｉｃａ

１ ０.３３

６.热带亚洲分布 Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｓｉａ ９ ２.９５

热带成分小计 Ｔｒｏｐｉｃａｌ ｅｌｅｍｅｎｔｓ (２－６) １９ ６.２３

７.中亚西亚至地中海分布
Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎꎬ Ｗｅｓｔ ｔｏ Ｃｅｎｔｒａｌ Ａｓｉａ

１ ０.３３

８.东亚分布 Ｅａｓｔ Ａｓｉａ １６６ ５４.４

８.１ 东亚广布(Ｓ￣Ｊ￣Ｈ) ５２ １７.００

８.２ 中国－日本(Ｓ￣Ｊ) １４ ４.５９

８.３ 中国－喜马拉雅(Ｓ￣Ｈ) １００ ３２.７９

９.东亚－北美间断分布
Ｅ. Ａｓｉａ ＆ Ｎ. Ａｍｅｒｉｃａ Ｄｉｓｊｕｎｃｔｉｏｎ

３ ０.９９

１０.温带亚洲分布 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ Ａｓｉａ ６ １.９７

１１.北温带分布 Ｎｏｒｔｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ １０ ３.２８

１２.中国特有 Ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ Ｃｈｉｎａ １００ ３２.７９

温带成分小计 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ (７－１２) ２８６ ９３.７７

总计 Ｔｏｔａｌ ３１６ １００

１.９７％ꎬ如珠蕨(Ｃｒｙｐｔｏｇｒａｍｍａ ｒａｄｄｅａｎａ)、西北铁角

蕨(Ａｓｐｌｅｎｉｕｍ ｎｅｓｉｉ)和北京铁角蕨(Ａ. ｐｅｋｉｎｅｎｓｅ)等ꎻ
东亚－北美间断分布的有桂皮紫萁(Ｏｓｍｕｎｄａｓｔｒｕｍ
ｃｉｎｎａｍｏｍｅｕｍ)、绒紫萁 (Ｃｌａｙｔｏｓｍｕｎｄａ ｃｌａｙｔｏｎｉａｎａ)
和稀叶珠蕨(Ｃｒｙｐｔｏｇｒａｍｍａ ｓｔｅｌｌｅｒｉ)３ 种ꎻ中亚、西亚

至地中海分布的仅欧洲金毛裸蕨(Ｐａｒａｇｙｍｎｏｐｔｅｒｉｓ
ｍａｒａｎｔａｅ)１ 种ꎻ温带成分的主要成分是东亚分布类

型ꎬ多达 １６６ 种ꎬ占非世界分布总种数的 ５４.４％ꎬ是
贡嘎山地区最主要的分布类型ꎮ 东亚范围东至俄

罗斯远东及日本、韩国ꎬ西至唐古特区、横断山区和

青藏高原ꎬ南至泰国、老挝、越南北部ꎮ 东亚分布又

可以划分为 ３ 个变型:东亚广布(Ｓ￣Ｊ￣Ｈ 型)、中国－
日本(Ｓ￣Ｊ 型)、中国－喜马拉雅(Ｓ￣Ｈ 型)ꎮ 东亚分布

中又以中国－喜马拉雅分布数量最多ꎬ达 １００ 种ꎬ占
非世界分布总种数的 ３２.７９％ꎻ其次为东亚广布ꎬ共
５３ 种ꎬ占非世界分布总种数的 １７％ꎻ最后为中国－日
本分布ꎬ有 １４ 种ꎬ占非世界分布总种数的 ４.８６％ꎮ

２. 泛热带分布ꎻ ３. 旧大陆热带分布ꎻ ４. 热带亚洲－热带大
洋洲分布ꎻ ５. 热带亚洲－热带非洲分布ꎻ ６.热带亚洲分布ꎻ
７. 中亚西亚至地中海分布ꎻ ８.１. 东亚广布ꎻ ８.２. 中国－日
本ꎻ ８.３. 中国－喜马拉雅ꎻ ９. 东亚－北美间断分布ꎻ １０. 温
带亚洲分布ꎻ １１. 北温带分布ꎻ １２. 中国特有ꎮ
２. Ｐａｎｔｒｏｐｉｃꎻ ３.Ｏｌｄ Ｗｏｒｌｄ Ｔｒｏｐｉｃｓꎻ ４. Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｓｉａ ｔｏ Ｔｒｏｐｉｃａｌ
Ａｕｓｔｒａｌａｓｉａꎻ ５. Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｓｉａ ｔｏ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｆｒｉｃａꎻ ６. Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｓｉａꎻ
７. Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎꎬ Ｗｅｓｔ ｔｏ Ｃｅｎｔｒａｌ Ａｓｉａꎻ ８.１. Ｓ￣Ｊ￣Ｈꎻ ８.２. Ｓ￣Ｊꎻ
８.３. Ｓ￣Ｈꎻ ９. Ｅ. Ａｓｉａ ＆ Ｎ. Ａｍｅｒｉｃａ Ｄｉｓｊｕｎｃｔｉｏｎꎻ １０. Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ
Ａｓｉａꎻ １１. Ｎｏｒｔｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｅꎻ １２. Ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ Ｃｈｉｎａ.

图 １　 贡嘎山石松类和蕨类植物分布区类型占比
Ｆｉｇ. １　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ

ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｉｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

中国特有分布类型在该地区计 １００ 种ꎬ占非

世界分布总种数的 ３２.７９％ꎬ如峨眉石杉(Ｈｕｐｅｒｚｉａ
ｅｍｅｉｅｎｓｉｓ)、康定石杉 (Ｈ. ｋａｎｇｄｉｎｇｅｎｓｉｓ)、高寒水

韭、小叶中国蕨、川西金毛裸蕨 ( Ｐａｒａｇｙｍｎｏｐｔｅｒｉｓ
ｂｉｐｉｎｎａｔａ)、峨眉蹄盖蕨(Ａｔｈｙｒｉｕｍ ｏｍｅｉｅｎｓｅ)等ꎮ

Ｒ / Ｔ 值是植物区系中热带成分与温带成分的

比值ꎬ可 以 从 大 体 上 衡 量 区 系 的 性 质 (彭 华ꎬ
１９９６)ꎮ Ｒ / Ｔ 值的动态变化可以反映不同地区植

物区系随着气候变化的发生规律ꎮ 在相似纬度、
相似海拔地区ꎬ一个地区的 Ｒ / Ｔ 值越高ꎬ其热带成

分就越高ꎬ气候也更加温暖湿润ꎮ 贡嘎山的 Ｒ / Ｔ
值为 ０.０７６<１ꎬ表明该地区温带成分占明显优势ꎬ
具有强烈的温带性质ꎮ
３.３ 石松类和蕨类植物的海拔分布

物种多样性随海拔的变化规律一直是高山植

物区系的研 究 重 点ꎮ 例 如: Ｗｈｉｔｔａｋｅｒ ＆ Ｎｉｅｒｉｎｇ
(１９７５)对美国亚利桑那州的圣塔卡特岭娜山的研

究发现ꎬ中海拔地段物种多样性最高ꎻ王志恒等

(２００４)通过对高黎贡山种子植物物种丰富度沿海

拔梯度的变化研究发现ꎬ不同类群植物丰富度随

４２２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



海拔的升高先迅速增高ꎬ后缓慢下降ꎬ在中海拔区

段物种丰富度最高ꎮ
统计贡嘎山不同海拔区段石松类和蕨类植物

分布数量ꎬ由图 ２ 可知ꎬ在 １ ０００ ~ １ ５００ ｍ 海拔区

段ꎬ石松类和蕨类植物分布数量较少ꎬ随着海拔的

升高ꎬ分布数量也随之增加ꎻ在 ２ ０００ ~ ３ ０００ ｍ 海

拔区段数量最多ꎬ共分布有 ２０ 科 ４６ 属 １９２ 种ꎬ占
总种数的 ６０. ８％ꎬ说明该区段物种多样性最高ꎮ
随着海拔升高至 ３ ０００ ｍ 以上ꎬ石松类和蕨类植物

分布数量开始缓慢下降ꎻ在海拔 ４ ５００ ｍ 最低ꎬ仅
有 ４ 种ꎬ 即 稀 叶 珠 蕨、 栗 柄 岩 蕨 ( Ｗｏｏｄｓｉａ
ｃｙｃｌｏｌｏｂａ)、 玉 龙 蕨 和 穆 坪 耳 蕨 ( Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ
ｍｏｕｐｉｎｅｎｓｅ)ꎬ其中除穆坪耳蕨一般生于高山草甸

外ꎬ其余均为岩生植物ꎮ
我们选择区系代表性明显的中国－喜马拉雅

成分(Ｓ￣Ｈ)分布型ꎬ对其在贡嘎山不同海拔区段分

布数量进行统计分析ꎬ结果表明 Ｓ￣Ｈ 成分数量随

着海拔升高而逐渐增加ꎬ在海拔区段 ２ ５００ ~ ３ ０００
ｍ 物种数量最多ꎬ随后开始缓慢下降(图 ３ꎬ图 ４)ꎮ

图 ２　 不同海拔梯度石松类和蕨类植物物种数量
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｚｏｎｅｓ

４　 讨论与结论

本研究区系分析表明ꎬ贡嘎山地区的石松类

和蕨类植物的地理成分主要为东亚分布ꎬ东亚分

布成分中又以中国－喜马拉雅分布成分占比最大ꎮ
这与贡嘎山地区种子植物区系的研究结果基本一

致(伍杰等ꎬ２０１２)ꎬ表明本地区与喜马拉雅地区的

石松类和蕨类植物区系具有较近的地理亲缘ꎮ
本研究物种的垂直分布分析显示ꎬ贡嘎山石

松类和蕨类植物在垂直分布上呈现出先增加后减

图 ３　 不同海拔梯度中国－喜马拉雅成分数量
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｓｉｎｏ￣Ｈｉｍａｌａｙａ ｅｌｅｍｅｎｔｓ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｚｏｎｅｓ

图 ４　 不同海拔梯度中国－喜马拉雅成分占比
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ Ｓｉｎｏ￣Ｈｉｍａｌａｙａ ｅｌｅｍｅｎｔｓ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｚｏｎｅｓ

少的特点ꎬ在 ２ ０００ ~ ３ ０００ ｍ 的海拔段上物种数目

最为丰富ꎮ 中国－喜马拉雅成分的物种在垂直分

布上也呈现出相似的变化规律ꎬ说明贡嘎山中海

拔地段更适合石松类和蕨类植物生长ꎬ这可能是

由于与低海拔和高海拔相比ꎬ中海拔的热量和水

分环境都更充足ꎮ 因此ꎬ中海拔地段物种丰富度

最高ꎮ
贡嘎山地区之前报道的蕨类植物多达 ４０ 科

９３ 属 ３９９ 种(孔宪需和张丽兵ꎬ１９９６)ꎬ而本研究

统计的结果是 ２６ 科 ６０ 属 ３１６ 种ꎬ二者相差悬殊ꎮ
科、属数目相差较大的原因主要在于本文采用的

是 ＰＰＧ Ｉ ( ２０１６) 分类系统ꎬ而孔宪需和张丽兵

(１９９６)采用的是秦仁昌分类系统ꎮ 在 ＰＰＧ Ｉ 系统

里ꎬ科和属概念发生了很大的改变ꎬ如阴地蕨科被

并入瓶尔小草科ꎬ中国蕨科、铁线蕨科、裸子蕨科

５２２２ 期 胡佳玉等: 贡嘎山石松类和蕨类植物的多样性与海拔分布



和书带蕨科被并入凤尾蕨科ꎬ蕨科被并入碗蕨科ꎬ
以及槲蕨科、剑蕨科、睫毛蕨科被并入水龙骨科ꎻ
中国蕨属被归入粉背蕨属ꎬ水鳖蕨属被归入铁角

蕨属ꎬ滇蕨属被归入岩蕨属等ꎮ 前后两次统计的

物种数目相差较大ꎬ应归咎于标本的不同鉴定以

及一些物种概念已经发生了改变ꎬ如睫毛卷柏

(Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｊｕｇｏｒｕｍ) 是松穗卷柏 ( Ｓ. ｌａｘｉｓｔｒｏｂｉｌａ)
的错误鉴定ꎬ毛叶铁角蕨( Ａｓｐｌｅｎｉｕｍ ｐｒａｅｍｏｒｓｕｍ)
归并到西南铁角蕨(Ａ. ａｅｔｈｉｏｐｉｃｕｍ)以及泸定蹄盖

蕨( Ａｔｈｙｒｉｕｍ ｌｕｄｉｎｇｅｎｓｅ) 应该是川滇蹄盖蕨 ( Ａ.
ｍａｃｋｉｎｎｏｎｉｉ)的异名等等ꎮ

致谢　 本项目得到贡嘎山保护区维管植物本

底调查和贡嘎山国家自然保护区专项科研经费的

资助ꎬ感谢中国科学院植物研究所的朱相云研究

员、张树仁副研究员在野外考察、标本采集等方面

提供的帮助和建议ꎮ
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附表 １　 贡嘎山石松类和蕨类植物名录
Ａｐｐｅｎｄｉｘ ｔａｂｌｅ １　 Ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｌｉｓｔ ｏｆ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

石松科 Ｌｙｃｏｐｏｄｉａｃｅａｅ 石杉属 Ｈｕｐｅｒｚｉａ 中华石杉 Ｈｕｐｅｒｚｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 张丽兵 ２０２１(ＣＤＢＩ)

皱边石杉 Ｈ. ｃｒｉｓｐａｔａ 胡文光 １４１８(ＳＺ)

峨眉石杉 Ｈ. ｅｍｅｉｅｎｓｉｓ 张丽兵 １０９６(ＣＤＢＩ)

锡金石杉 Ｈ. ｈｅｒｔｅｒｉａｎａ 张丽兵 １０４１(ＣＤＢＩ)

康定石杉 Ｈ. ｋａｎｇｄｉｎｇｅｎｓｉｓ 黄治平 １７７７(ＮＡＳ)

雷波石杉 Ｈ. ｌａｉｐｏｅｎｓｉｓ 朱大海 ３９２２(ＨＸ)

石松属 Ｌｙｃｏｐｏｄｉｕｍ 成层石松 Ｌｙｃｏｐｏｄｉｕｍ ｚｏｎａｔｕｍ Ｈａｒｒｙ Ｓｍｉｔｈ １１５２２(ＰＥ)

石松 Ｌ. ｊａｐｏｎｉｃｕｍ 谢朝俊 ４１４０８(ＰＥ)

玉柏 Ｌ. ｏｂｓｃｕｒｕｍ 刘志安、陈洪 ２２５９０(ＣＤＢＩ)

多穗石松 Ｌ. ａｎｎｏｔｉｎｕｍ ∗张宪春、蒋日红、黄尔峰 ９０２９(ＰＥ)

扁枝石松 Ｌ. ｃｏｍｐｌａｎａｔｕｍ 植被组 ３２０６４(ＣＤＢＩ)

矮小扁枝石松 Ｌ. ｖｅｉｔｃｈｉｉ ∗张树仁、赵以民、张中帅 １８９６(ＰＥ)

卷柏科 Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｃｅａｅ 卷柏属 Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ 狭叶卷柏 Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｍａｉｒｅｉ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９５８(ＰＥ)

红枝卷柏 Ｓ. ｓａｎｇｕｉｎｏｌｅｎｔａ 关克俭、王文采等 ９２９(ＰＥ)

鞘舌卷柏 Ｓ. ｖａｇｉｎａｔａ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９７９(ＰＥ)

块茎卷柏 Ｓ. ｃｈｒｙｓｏｃａｕｌｏｓ 郎楷永、李良千、费勇 ５８３(ＰＥ)

兖州卷柏 Ｓ. ｉｎｖｏｌｖｅｎｓ 植被组 ２５１５２(ＣＤＢＩ)

垫状卷柏 Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９８２(ＰＥ)

松穗卷柏 Ｓ. ｌａｘｉｓｔｒｏｂｉｌａ 关克俭、王文采等 ９４８(ＰＥ)

细叶卷柏 Ｓ. ｌａｂｏｒｄｅｉ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９６６(ＰＥ)

异穗卷柏 Ｓ. ｈｅｔｅｒｏｓｔａｃｈｙｓ Ｔ.Ｐ.Ｗａｎｇ ９７７７(ＰＥ)

小卷柏 Ｓ. ｈｅｌｖｅｔｉｃａ ∗张宪春 ６９３３(ＰＥ)

细瘦卷柏 Ｓ. ｖａｒｄｅｉ ∗张宪春 ９０１(ＰＥ)

膜叶卷柏 Ｓ. ｌｅｐｔｏｐｈｙｌｌａ ∗张树仁、赵以民、张中帅 １８５１(ＰＥ)

水韭科 Ｉｓｏëｔａｃｅａｅ 水韭属 Ｉｓｏëｔｅｓ 高寒水韭 Ｉｓｏëｔｅｓ ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａ ∗李海文 杨智 杨永 ＧＧＳ３７３(ＰＥ)

木贼科 Ｅｑｕｉｓｅｔａｃｅａｅ 木贼属 Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ 问荆 Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ ａｒｖｅｎｓｅ 黄治平、罗正远、蒋卓然 １０４４(ＰＥ)

披散木贼 Ｅ. ｄｉｆｆｕｓｕｍ 郎楷永、李良千、费勇 ５１９(ＫＵＮ)

犬问荆 Ｅ. ｐａｌｕｓｔｒｅ 郎楷永、李良千、费勇 ４９５(ＫＵＮ)

斑纹木贼 Ｅ. ｖａｒｉｅｇａｔｕｍ 刘志安、陈洪 ２２２７９(ＣＤＢＩ)

笔管草 Ｅ. ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍｕｍ ｓｕｂｓｐ. ｄｅｂｉｌｅ 应俊生 ３５３８(ＰＥ)

节节草 Ｅ. ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍｕｍ 四川植被队 ０５３１２(ＣＤＢＩ)

松叶蕨科 Ｐｓｉｌｏｔａｃｅａｅ 松叶蕨属 Ｐｓｉｌｏｔｕｍ 松叶蕨 Ｐｓｉｌｏｔｕｍ ｎｕｄｕｍ «四川植物志»第 ６ 卷

瓶尔小草科 Ｏｐｈｉｏｇｌｏｓｓａｃｅａｅ 阴地蕨属 Ｂｏｔｒｙｃｈｉｕｍ 扇羽阴地蕨 Ｂｏｔｒｙｃｈｉｕｍ ｌｕｎａｒｉａ 魏太昌 ２０９３５(ＣＤＢＩ)

绒毛阴地蕨 Ｂ. ｌａｎｕｇｉｎｏｓｕｍ 应俊生 ４６７２(ＰＥ)

瓶尔小草属 Ｏｐｈｉｏｇｌｏｓｓｕｍ 柄叶瓶尔小草 Ｏｐｈｉｏｇｌｏｓｓｕｍ ｐｅｔｉｏｌａｔｕｍ 刘照光 ４６５４(ＣＤＢＩ)

紫萁科 Ｏｓｍｕｎｄａｃｅａｅ 桂皮紫萁属 Ｏｓｍｕｎｄａｓｔｒｕｍ 桂皮紫萁 Ｏｓｍｕｎｄａｓｔｒｕｍ ｃｉｎｎａｍｏｍｅｕｍ 谢朝俊 ４０４６１(ＳＺ)

绒紫萁属 Ｃｌａｙｔｏｓｍｕｎｄａ 绒紫萁 Ｃｌａｙｔｏｓｍｕｎｄａ ｃｌａｙｔｏｎｉａｎａ Ｊ.Ｉ.Ｊｅｏｎ ｅｔ ａｌ. １４２６(ＰＥ)

紫萁属 Ｏｓｍｕｎｄａ 紫萁 Ｏｓｍｕｎｄａ ｊａｐｏｎｉｃａ 植被组 ２５１５８(ＣＤＢＩ)
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续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

膜蕨科 Ｈｙｍｅｎｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ 膜蕨属 Ｈｙｍｅｎｏｐｈｙｌｌｕｍ 华东膜蕨 Ｈｙｍｅｎｏｐｈｙｌｌｕｍ ｂａｒｂａｔｕｍ 郎楷永、李良千、费勇 ３９２(ＫＵＮ)

皱叶蕗蕨 Ｈ. ｃｏｒｒｕｇａｔｕｍ 郎楷永、李良千、费勇 ３１１(ＰＥ)

长柄蕗蕨 Ｈ. ｐｏｌｙａｎｔｈｏｓ 郎楷永、李良千、费勇 ３９２(ＰＥ)

宽片膜蕨 Ｈ. ｓｉｍｏｎｓｉａｎｕｍ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９４８０(ＰＥ)

里白科 Ｇｌｅｉｃｈｅｎｉａｃｅａｅ 里白属 Ｄｉｐｌｏｐｔｅｒｙｇｉｕｍ 里白 Ｄｉｐｌｏｐｔｅｒｙｇｉｕｍ ｇｌａｕｃｕｍ «四川植物志»第 ６ 卷

瘤足蕨科 Ｐｌａｇｉｏｇｙｒｉａｃｅａｅ 瘤足蕨属 Ｐｌａｇｉｏｇｙｒｉａ 粉背瘤足蕨 Ｐｌａｇｉｏｇｙｒｉａ ｇｌａｕｃａ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９４６８(ＰＥ)

桫椤科 Ｃｙａｔｈｅａｃｅａｅ 桫椤属 Ａｌｓｏｐｈｉｌａ 桫椤 Ａｌｓｏｐｈｉｌａ ｓｐｉｎｕｌｏｓａ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９４７１(ＰＥ)

鳞始蕨科 Ｌｉｎｄｓａｅａｃｅａｅ 乌蕨属 Ｏｄｏｎｔｏｓｏｒｉａ 乌蕨 Ｏｄｏｎｔｏｓｏｒｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 邓懋彬 ４７６(ＮＡＳ)

碗蕨科 Ｐｔｅｒｉｄｉａｃｅａｅ 蕨属 Ｐｔｅｒｉｄｉｕｍ 蕨 Ｐｔｅｒｉｄｉｕｍ ａｑｕｉｌｉｎｕｍ ｖａｒ. ｌａｔｉｕｓｃｕｌｕｍ 胡文光 １１５４３(ＷＵＫ)

毛轴蕨 Ｐ. ｒｅｖｏｌｕｔｕｍ 赵清盛 ７６０１(ＳＺ)

稀子蕨属 Ｍｏｎａｃｈｏｓｏｒｕｍ 稀子蕨 Ｍｏｎａｃｈｏｓｏｒｕｍ ｈｅｎｒｙｉ 刘志安 ２２８７３(ＩＢＳＣ)

凤尾蕨科 Ｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ 珠蕨属 Ｃｒｙｐｔｏｇｒａｍｍａ 稀叶珠蕨 Ｃｒｙｐｔｏｇｒａｍｍａ ｓｔｅｌｌｅｒｉ 刘振书 １４０８(ＳＺ)

高山珠蕨 Ｃ. ｂｒｕｎｏｎｉａｎａ ∗张宪春 蒋日红 黄尔峰 ８９８０(ＰＥ)

珠蕨 Ｃ. ｒａｄｄｅａｎａ 郭晓思、张丽兵 ２２５０(ＷＵＫ)

凤尾蕨属 Ｐｔｅｒｉｓ 井栏边草 Ｐｔｅｒｉｓ ｍｕｌｔｉｆｉｄａ 孔宪需 ０５１(ＰＥ)

猪鬣凤尾蕨 Ｐ. ａｃｔｉｎｉｏｐｔｅｒｏｉｄｅｓ 四川省植被组 ２３６９１(ＱＴＰＭＢ)

指叶凤尾蕨 Ｐ. ｄａｃｔｙｌｉｎａ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９７０９６５(ＰＥ)

刺齿半边旗 Ｐ. ｄｉｓｐａｒ 宋滋圃 １２５０３(ＳＺ)

蜈蚣草 Ｐ. ｖｉｔｔａｔａ 陈庆恒 ４５４２(ＰＥ)

欧洲凤尾蕨 Ｐ. ｃｒｅｔｉｃａ 周鹤昌 ５８０(ＰＥ)

狭叶凤尾蕨 Ｐ. ｈｅｎｒｙｉ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９１８(ＰＥ)

西南凤尾蕨 Ｐ. ｗａｌｌｉｃｈｉａｎａ 祝文志 ２３５６(ＣＣＡＵ)

粉背蕨属 Ａｌｅｕｒｉｔｏｐｔｅｒｉｓ 银粉背蕨 Ａｌｅｕｒｉｔｏｐｔｅｒｉｓ ａｒｇｅｎｔｅａ 张钢民 ２５３(ＰＥ)

华北粉背蕨 Ａ. ｋｕｈｎｉｉ 张钢民 ２６１(ＰＥ)

薄叶粉背蕨 Ａ. ｌｅｐｔｏｌｅｐｉｓ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９６１(ＰＥ)

裸叶粉背蕨 Ａ. ｄｕｃｌｏｕｘｉｉ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９８１(ＰＥ)

陕西粉背蕨 Ａ. ａｒｇｅｎｔｅａ ｖａｒ. ｏｂｓｃｕｒａ 孔宪需 ６２７７(ＣＤＢＩ)

阔盖粉背蕨 Ａ. ｇｒｉｓｅａ 董建 ２９５５７(ＣＤＢＩ)

小叶中国蕨 Ａ. ａｌｂｏｆｕｓｃａ 张钢民 ２４３(ＰＥ)

丽江粉背蕨 Ａ. ｌｉｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ 张宪春 ＮＡ(ＰＥ)

绒毛粉背蕨 Ａ. ｓｕｂｖｉｌｌｏｓａ 孔宪需 ６０６１(ＣＤＢＩ)

阔羽粉背蕨 Ａ. ｔａｍｂｕｒｉｉ 王清泉 ２２４９３(ＣＤＢＩ)

莲座粉背蕨 Ａ. ｒｏｓｕｌａｔａ 张钢民 ２５７(ＰＥ)

金粉蕨属 Ｏｎｙｃｈｉｕｍ 木坪金粉蕨 Ｏｎｙｃｈｉｕｍ ｍｏｕｐｉｎｅｎｓｅ Ｈａｒｒｙ Ｓｍｉｔｈ １３３４８(ＰＥ)

蚀盖金粉蕨 Ｏ. ｔｅｎｕｉｆｒｏｎｓ 王文采等 １５２８(ＰＥ)

黑足金粉蕨 Ｏ. ｃｒｙｐｔｏｇｒａｍｍｏｉｄｅｓ 王清泉 ２１４１４(ＣＤＢＩ)

野雉尾金粉蕨 Ｏ. ｊａｐｏｎｉｃｕｍ 应俊生 ４６６５(ＰＥ)

栗柄金粉蕨 Ｏ. ｌｕｃｉｄｕｍ 刘照光 ４６５６(ＰＥ)

碎米蕨属 Ｃｈｅｉｌａｎｔｈｅｓ 大理碎米蕨 Ｃｈｅｉｌａｎｔｈｅｓ ｈａｎｃｏｃｋｉｉ 四川省植被队 ０５３１６(ＣＤＢＩ)

２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

旱蕨 Ｃ. ｎｉｔｉｄｕｌａ 王文采等 １３５７(ＰＥ)

西南旱蕨 Ｃ. ｓｍｉｔｈｉｉ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９５７(ＰＥ)

云南旱蕨 Ｃ. ｂｈｕｔａｎｉｃａ 孔宪需 ６２０７(ＰＥ)

凤尾旱蕨 Ｃ. ｃｈｒｉｓｔｉｉ 张钢民 ２６０(ＰＥ)

毛旱蕨 Ｃ. ｔｒｉｃｈｏｐｈｙｌｌａ 张钢民 ２６６(ＰＥ)

铁线蕨属 Ａｄｉａｎｔｕｍ 毛足铁线蕨 Ａｄｉａｎｔｕｍ ｂｏｎａｔｉａｎｕｍ 应俊生 ４６８９(ＰＥ)

团羽铁线蕨 Ａ. ｃａｐｉｌｌｕｓ￣ｊｕｎｏｎｉｓ 王文采等 １６２６(ＰＥ)

铁线蕨 Ａ. ｃａｐｉｌｌｕｓ￣ｖｅｎｅｒｉｓ 王文采等 １４６７(ＰＥ)

白背铁线蕨 Ａ. ｄａｖｉｄｉｉ 四川省植被队 ０５３０９(ＣＤＢＩ)

月芽铁线蕨 Ａ. ｗａｔｔｉｉ 王文采　 １７１６(ＨＩＢ)

普通铁线蕨 Ａ. ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉｉ 应俊生 ４６７３(ＰＥ)

峨嵋铁线蕨 Ａ. ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｉｉ ｖａｒ. ｆａｂｅｒｉ 郭晓思 ２１０７(ＷＵＫ)

长盖铁线蕨 Ａ. ｆｉｍｂｒｉａｔｕｍ 张钢民 ２６７ (ＰＥ)

鞭叶铁线蕨 Ａ. ｃａｕｄａｔｕｍ ∗张树仁、赵以民、张中帅 １８６２(ＰＥ)

灰背铁线蕨 Ａ. ｍｙｒｉｏｓｏｒｕｍ 高贤明 ０６１３４(ＨＸ)

掌叶铁线蕨 Ａ. ｐｅｄａｔｕｍ 刘振书 ９７９(ＰＥ)

陇南铁线蕨 Ａ. ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｉｉ 郭晓思 ２１０９ (ＷＵＫ)

细叶铁线蕨 Ａ. ｖｅｎｕｓｔｕｍ ∗张树仁、赵以民、王继旋 １７０５(ＰＥ)

书带蕨属 Ｈａｐｌｏｐｔｅｒｉｓ 书带蕨 Ｈａｐｌｏｐｔｅｒｉｓ ｆｌｅｘｕｏｓａ Ｄ.Ｅ.Ｂｏｆｆｏｒｄ ｅｔ ａｌ. ３３０６７(ＰＥ)

平肋书带蕨 Ｈ. ｆｕｄｚｉｎｏｉ 胡孝宏 ２２０７１(ＣＤＢＩ)

金毛裸蕨属 Ｐａｒａｇｙｍｎｏｐｔｅｒｉｓ 滇西金毛裸蕨 Ｐａｒａｇｙｍｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｅｌａｖａｙｉ 张钢民 ２６８(ＰＥ)

欧洲金毛裸蕨 Ｐ. ｍａｒａｎｔａｅ 应俊生 ３４１７(ＰＥ)

金毛裸蕨 Ｐ. ｖｅｓｔｉｔａ 王文采等 ６７３(ＰＥ)

川西金毛裸蕨 Ｐ. ｂｉｐｉｎｎａｔａ 王文采等 １６７９(ＰＥ)

凤了蕨属 Ｃｏｎｉｏｇｒａｍｍｅ 普通凤了蕨 Ｃｏｎｉｏｇｒａｍｍｅ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ ∗陈文俐、蒋善文、张中帅 １１３５(ＰＥ)

尖齿凤了蕨 Ｃ. ａｆｆｉｎｉｓ 王清泉 ２２５２１(ＣＤＢＩ)

冷蕨科 Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ 冷蕨属 Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｓ 皱孢冷蕨 Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｋｉｅａｎａ ９９４ 应俊生 ３３９４(ＰＥ)

冷蕨 Ｃ. ｆｒａｇｉｌｉｓ 王文采等 １０１０(ＰＥ)

高山冷蕨 Ｃ. ｍｏｎｔａｎａ 孔宪需 ６０４２(ＰＥ)

膜叶冷蕨 Ｃ. ｐｅｌｌｕｃｉｄａ 孔宪需 ６０８３(ＰＥ)

宝兴冷蕨 Ｃ. ｍｏｕｐｉｎｅｎｓｉｓ 王文采等 １２６８(ＰＥ)

羽节蕨属 Ｇｙｍｎｏｃａｒｐｉｕｍ 东亚羽节蕨 Ｇｙｍｎｏｃａｒｐｉｕｍ ｏｙａｍｅｎｓｅ 郭晓思 ２６２４ (ＷＵＫ)

羽节蕨 Ｇ. ｊｅｓｓｏｅｎｓｅ 张敦厚 ４９７(ＰＥ)

铁角蕨科 Ａｓｐｌｅｎｉａｃｅａｅ 铁角蕨属 Ａｓｐｌｅｎｉｕｍ 泸山铁角蕨 Ａｓｐｌｅｎｉｕｍ ｌｕｓｈａｎｅｎｓｅ 李安明等 １０００３４６(ＰＥ)

线柄铁角蕨 Ａ. ｃａｐｉｌｌｉｐｅｓ 石雷 ９６８(ＰＥ)

云南铁角蕨 Ａ. ｅｘｉｇｕｕｍ 张宪春、石雷 ０５５(ＰＥ)

西北铁角蕨 Ａ. ｎｅｓｉｉ 应俊生 ３３６２(ＰＥ)

北京铁角蕨 Ａ. ｐｅｋｉｎｅｎｓｅ 王文采等 １１０(ＰＥ)

西南铁角蕨 Ａ. ａｅｔｈｉｏｐｉｃｕｍ Ｈａｒｒｙ Ｓｍｉｔｈ １３３１６(ＰＥ)
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科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

卵叶铁角蕨 Ａ. ｒｕｔａ￣ｍｕｒａｒｉａ 郭晓思 ２１１０(ＷＵＫ)

华中铁角蕨 Ａ. ｓａｒｅｌｉｉ 王清泉 ２２０５０(ＣＤＢＩ)

铁角蕨 Ａ. ｔｒｉｃｈｏｍａｎｅｓ Ｈａｒｒｙ Ｓｍｉｔｈ １２８２８(ＰＥ)

易变铁角蕨 Ａ. ｆｕｇａｘ ∗张宪春、蒋日红、黄尔峰 ８９６９(ＰＥ)

细茎铁角蕨 Ａ. ｔｅｎｕｉｃａｕｌｅ 高贤明 Ｇ０６１５１(ＷＣＳＢＧ)

变异铁角蕨 Ａ. ｖａｒｉａｎｓ 刘振书 ６７１(ＰＥ)

金星蕨科 Ｔｈｅｌｙｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ 毛蕨属 Ｃｙｃｌｏｓｏｒｕｓ 渐尖毛蕨 Ｃｙｃｌｏｓｏｒｕｓ ａｃｕｍｉｎａｔｕｓ 郭晓思 ２６７０(ＷＵＫ)

方秆蕨 Ｃ. ｅｒｕｂｅｓｃｅｎｓ 孔宪需 ６０９７(ＣＤＢＩ)

粉红方秆蕨 Ｃ. ｒｕｆｏｓｔｒａｍｉｎｃｕｓ 王清泉、刘志安、陈洪 ２２６１２(ＣＤＢＩ)

披针新月蕨 Ｃ. ｐｅｎａｎｇｉａｎｕｓ 管中天 ６０１６４(ＰＥ)

西南假毛蕨 Ｃ. ｅｓｑｕｉｒｏｌｉｉ 应俊生 ４６８４(ＰＥ)

金星蕨属 Ｐａｒａｔｈｅｌｙｐｔｅｒｉｓ 中日金星蕨 Ｐａｒａｔｈｅｌｙｐｔｅｒｉｓ ｎｉｐｐｏｎｉｃａ 应俊生 ４６９３(ＰＥ)

卵果蕨属 Ｐｈｅｇｏｐｔｅｒｉｓ 延羽卵果蕨 Ｐｈｅｇｏｐｔｅｒｉｓ ｄｅｃｕｒｓｉｖｅ￣ｐｉｎｎａｔａ 孔宪需 ６１３３(ＣＤＢＩ)

卵果蕨 Ｐ. ｃｏｎｎｅｃｔｉｌｉｓ ∗张宪春、卫然、于继高 １００５９(ＰＥ)

紫柄蕨属 Ｐｓｅｕｄｏｐｈｅｇｏｐｔｅｒｉｓ 禾秆紫柄蕨 Ｐｓｅｕｄｏｐｈｅｇｏｐｔｅｒｉｓ ｍｉｃｒｏｓｔｅｇｉａ «横断山区维管植物»

星毛紫柄蕨 Ｐ. ｌｅｖｉｎｇｅｉ ∗张宪春、向巧萍 ６９２１(ＰＥ)

光叶紫柄蕨 Ｐ. ｐｙｒｒｈｏｒｈａｃｈｉｓ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａｔａ 孔宪需 ４２２４９(ＰＥ)

紫柄蕨 Ｐ. ｐｙｒｒｈｏｒｈａｃｈｉｓ 蒋卓然 １７７４(ＰＥ)

岩蕨科 Ｗｏｏｄｓｉａｃｅａｅ 岩蕨属 Ｗｏｏｄｓｉａ 康定岩蕨 Ｗｏｏｄｓｉａ ｋａｎｇｄｉｎｇｅｎｓｉｓ 郭晓思 ２１８９(ＷＵＫ)

蜘蛛岩蕨 Ｗ. ａｎｄｅｒｓｏｎｉｉ 郭晓思 ２４１０(ＷＵＫ)

赤色岩蕨 Ｗ. ｃｉｎｎａｍｏｍｅａ ∗张树仁、赵以民、张中帅 １６３４(ＰＥ)

栗柄岩蕨 Ｗ. ｃｙｃｌｏｌｏｂａ ∗张宪春、蒋日红、黄尔峰 ８９８７(ＰＥ)

密毛岩蕨 Ｗ. ｒｏｓｔｈｏｒｎｉａｎａ 应俊生 ３３６４(ＰＥ)

蹄盖蕨科 Ａｔｈｙｒｉａｃｅａｅ 角蕨属 Ｃｏｒｎｏｔｐｔｅｒｉｓ 细齿角蕨 Ｃｏｒｎｏｐｔｅｒｉｓ ｃｒｅｎｕｌａｔｏ￣ｓｅｒｒｕｌａｔａ ∗张宪春、卫然、于继高 １０１３６(ＰＥ)

安蕨属 Ａｎｉｓｏｃａｍｐｉｕｍ 日本安蕨 Ａｎｉｓｏｃａｍｐｉｕｍ ｎｉｐｏｎｉｃｕｍ 孔宪需 ６２８７(ＰＥ)

蹄盖蕨属 Ａｔｈｙｒｉｕｍ 大叶假冷蕨 Ａｔｈｙｒｉｕｍ ａｔｋｉｎｓｏｎｉｉ 孔宪需 ６０７６(ＰＥ)

坡生蹄盖蕨 Ａ. ｃｌｉｖｉｃｏｌａ 张丽兵、郭晓思 ２０５５(ＷＵＫ)

希陶蹄盖蕨 Ａ. ｄｅｎｔｉｇｅｒｕｍ 胡文光 １１１３７(ＷＵＫ)

毛翼蹄盖蕨 Ａ. ｄｕｂｉｕｍ ∗张宪春、向巧萍 ６９１４ (ＰＥ)

方氏蹄盖蕨 Ａ. ｆａｎｇｉｉ ∗张宪春、卫然 １０１３２(ＰＥ)

疏羽蹄盖蕨 Ａ. ｎｅｐｈｒｏｄｉｏｉｄｅｓ 李全生 ０１１(ＩＭＣ)

尖头蹄盖蕨 Ａ. ｖｉｄａｌｉｉ ∗张宪春、向巧萍 ６９１６(ＰＥ)

岩生蹄盖蕨 Ａ. ｒｕｐｉｃｏｌａ ∗张宪春、向巧萍 ６９３５ (ＰＥ)

中华蹄盖蕨 Ａ. ｓｉｎｅｎｓｅ 张丽兵 ２０６９(ＰＥ)

华中蹄盖蕨 Ａ. ｗａｒｄｉｉ 张丽兵、郭晓思 ２０５５(ＷＵＫ)

睫毛盖假冷蕨 Ａ. ｓｃｈｉｚｏｃｈｌａｍｙｓ 植被组 ２９７８９(ＣＤＢＩ)

三角叶假冷蕨 Ａ. ｓｕｂｔｒｉａｎｇｕｌａｒｅ 黄冶平 １８２７(ＮＡＳ

鹿角蹄盖蕨 Ａ. ａｒａｉｏｓｔｅｇｉｏｉｄｅｓ ∗张宪春、卫然、于继高 １０１６４(ＰＥ)

喜马拉雅蹄盖蕨 Ａ. ｆｉｍｂｒｉａｔｕｍ ∗张宪春、卫然、于继高 １０１５０(ＰＥ)

芽苞蹄盖蕨 Ａ. ｃｌａｒｋｅｉ ∗张宪春、卫然、于继高 １０２９０(ＰＥ)

４ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

软刺蹄盖蕨 Ａ. ｓｔｒｉｇｉｌｌｏｓｕｍ ∗张宪春、卫然、于继高 １０１４６(ＰＥ)

俞氏蹄盖蕨 Ａ. ｙｕｉ ∗向巧萍 ＮＡ(ＰＥ)

峨眉蹄盖蕨 Ａ. ｏｍｅｉｅｎｓｅ ∗张宪春、卫然、于继高 １０２７０(ＰＥ)

剑叶蹄盖蕨 Ａ. ａｔｔｅｎｕａｔｕｍ ∗张宪春、卫然、于继高 １０２５０(ＰＥ)

川滇蹄盖蕨 Ａ. ｍａｃｋｉｎｎｏｎｉｉ ∗张宪春 ８９９７(ＰＥ)

毛轴蹄盖蕨 Ａ. ｈｉｒｔｉｒａｃｈｉｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

湿生蹄盖蕨 Ａ. ｄｅｖｏｌｉｉ ∗张宪春、卫然、于继高 １０１１７(ＰＥ)

腺毛蹄盖蕨 Ａ. ｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｍ ∗张宪春、卫然、于继高 １０３１７(ＰＥ)

大卫假冷蕨 Ａ. ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

对囊蕨属 Ｄｅｐａｒｉａ 华中对囊蕨 Ｄｅｐａｒｉａ ｓｈｅｎｎｏｎｇｅｎｓｉｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

大久保对囊蕨 Ｄ. ｏｋｕｂｏａｎａ 孔宪需 ６０９５(ＰＥ)

毛叶对囊蕨 Ｄ. ｐｅｔｅｒｓｅｎｉｉ 关克俭、王文采 １３８７(ＰＥ)

九龙对囊蕨 Ｄ. ｊｉｕｌｕｎｇｅｎｓｉｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

六巴对囊蕨 Ｄ. ａｃｕｔａ ｖａｒ. ｌｉｕｂａｅｎｓｉｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

泸定对囊蕨 Ｄ. ｌｕｄｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

峨山对囊蕨 Ｄ. ｗｉｌｓｏｎｉｉ ｖａｒ. ｗｉｌｓｏｎｉ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

鄂西对囊蕨 Ｄ. ｈｅｎｒｙｉ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ９３２(ＰＥ)

陕西对囊蕨 Ｄ. ｇｉｒａｌｄｉｉ 孔宪需 ６０１５(ＰＥ)

双盖蕨属 Ｄｉｐｌａｚｉｕｍ 大型短肠蕨 Ｄｉｐｌａｚｉｕｍ ｇｉｇａｎｔｅｕｍ 孔宪需 ４１５３９(ＳＺ)

鳞柄短肠蕨 Ｄ. ｓｑｕａｍｉｇｅｒｕｍ 关克俭、王文采 １３８７(ＰＥ)

球子蕨科 Ｏｎｏｃｌｅａｃｅａｅ 荚果蕨属 Ｍａｔｔｅｕｃｃｉａ 荚果蕨 Ｍａｔｔｅｕｃｃｉａ ｓｔｒｕｔｈｏｐｔｅｒｉｓ «横断山区维管植物»

东方荚果蕨属 Ｐｅｎｔａｒｈｉｚｉｄｉｕｍ 中华荚果蕨 Ｐｅｎｔａｒｈｉｚｉｄｉｕｍ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ ∗张宪春、向巧萍 ６９１３(ＰＥ)

乌毛蕨科 Ｂｌｅｃｈｎａｃｅａｅ 狗脊属 Ｗｏｏｄｗａｒｄｉａ 顶芽狗脊 Ｗｏｏｄｗａｒｄｉａ ｕｎｉｇｅｍｍａｔａ 应俊生 ３３９４(ＰＥ)

肿足蕨科 Ｈｙｐｏｄｅｍａｔｉａｃｅａｅ 肿足蕨属 Ｈｙｐｏｄｅｍａｔｉｕｍ 肿足蕨 Ｈｙｐｏｄｅｍａｔｉｕｍ ｃｒｅｎａｔｕｍ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９５３(ＰＥ)

光轴肿足蕨 Ｈ. ｈｉｒｓｕｔｕｍ 应俊生 ３４８９(ＰＥ)

鳞毛蕨科 Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ 复叶耳蕨属 Ａｒａｃｈｎｉｏｄｅｓ 西南复叶耳蕨 Ａｒａｃｈｎｉｏｄｅｓ ａｓｓａｍｉｃａ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９４６５(ＰＥ)

华西复叶耳蕨 Ａ. ｓｉｍｕｌａｎｓ 孔宪需 ４２５４５(ＨＨＢＧ)

贯众属 Ｃｙｒｔｏｍｉｕｍ 刺齿贯众 Ｃｙｒｔｏｍｉｕｍ ｃａｒｙｏｔｉｄｅｕｍ 应俊生 ４７６２(ＰＥ)

贯众 Ｃ. ｆｏｒｔｕｎｉ 王文采等 １３７８(ＰＥ)

小羽贯众 Ｃ. ｌｏｎｃｈｉｔｏｉｄｅｓ 四川省植被队 ０５２７７(ＣＤＢＩ)

大叶贯众 Ｃ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｍ 王清泉 ２２１５９(ＣＤＢＩ)

鳞毛蕨属 Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ 尖齿鳞毛蕨 Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ ａｃｕｔｏｄｅｎｔａｔａ 李全生 ００１１(ＰＥ)

华北鳞毛蕨 Ｄ. ｇｏｅｒｉｎｇｉａｎａ 王清泉 ２２４８５(ＣＤＢＩ)

豫陕鳞毛蕨 Ｄ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ 孔宪需 ６２５３(ＰＥ)

多鳞鳞毛蕨 Ｄ. ｂａｒｂｉｇｅｒａ 李全生 ０１６(ＩＭＣ)

金冠鳞毛蕨 Ｄ. ｃｈｒｙｓｏｃｏｍａ 孔宪需 ６０６２(ＣＢＤＩ)

粗茎鳞毛蕨 Ｄ. ｃｒａｓｓｉｒｈｉｚｏｍａ 四川省药普查队 １６１３４(ＮＡＳ)

硬果鳞毛蕨 Ｄ. ｆｒｕｃｔｕｏｓａ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ９６２(ＰＥ)

粗齿鳞毛蕨 Ｄ. ｊｕｘｔａｐｏｓｉｔａ 谢朝俊 ４０５６９(ＰＥ)
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续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

近多鳞鳞毛蕨 Ｄ. ｋｏｍａｒｏｖｉｉ 李全生 ００６ (ＩＭＣ)

脉纹鳞毛蕨 Ｄ. ｌａｃｈｏｏｎｇｅｎｓｉｓ 孔宪需 １８４７(ＣＤＢＩ)

阔基鳞毛蕨 Ｄ. ｌａｔｉｂａｓｉｓ 张丽兵 ９８３(ＣＤＢＩ)

大果鳞毛蕨 Ｄ. ｐａｎｄａ 张丽兵 １４８４(ＣＤＢＩ)

大羽鳞毛蕨 Ｄ. ｗａｌｌｉｃｈｉａｎａ ∗陈文俐、蒋善文、张中帅 ９３２(ＰＥ)

密鳞鳞毛蕨 Ｄ. ｐｙｃｎｏｐｔｅｒｏｉｄｅｓ 谢朝俊 ４１０３６(ＰＥ)

藏布鳞毛蕨 Ｄ. ｒｅｄａｃｔｏｐｉｎｎａｔａ 孔宪需 ６１８６(ＣＤＢＩ)

川西鳞毛蕨 Ｄ. ｒｏｓｔｈｏｒｎｉｉ 刘志安 ２２１１８(ＣＤＢＩ)

纤维鳞毛蕨 Ｄ. ｓｉｎｏｆｉｂｒｉｌｌｏｓａ 王文采等 ６７６(ＰＥ)

褐鳞鳞毛蕨 Ｄ. ｓｑｕａｍｉｆｅｒａ 应俊生 ３６９９(ＰＥ)

稀羽鳞毛蕨 Ｄ. ｓｐａｒｓａ 祝文志 ２３５９(ＣＣＡＵ)

半育鳞毛蕨 Ｄ. ｓｕｂｌａｃｅｒａ 应俊生 ４７９７ (ＣＤＢＩ)

无柄鳞毛蕨 Ｄ. ｓｕｂｍａｒｇｉｎａｔａ 四川省植被队 ０５２８５(ＣＤＢＩ)

膜边鳞毛蕨 Ｄ. ｃｌａｒｋｅｉ ∗张宪春、蒋日红、黄尔峰 ８８５８(ＰＥ)

陇蜀鳞毛蕨 Ｄ. ｔｈｉｂｅｔｉｃａ 王清泉 ２２１５６(ＣＤＢＩ)

泡鳞鳞毛蕨 Ｄ. ｋａｗａｋａｍｉｉ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９４８３(ＰＥ)

耳蕨属 Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ 玉龙蕨 Ｐｏｌｙｓｔｉｃｈｕｍ ｇｌａｃｉａｌｅ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

小狭叶芽胞耳蕨 Ｐ. ａｔｋｉｎｓｏｎｉｉ 黄治平、罗正远、蒋卓然 １７７９(ＰＥ)

尖头耳蕨 Ｐ. ａｃｕｔｉｐｉｎｎｕｌｕｍ 孔宪需 ６０４３(ＣＤＢＩ)

刺叶耳蕨 Ｐ. ａｃａｎｔｈｏｐｈｙｌｌｕｍ ∗张宪春、蒋日红、黄尔峰(８８２４)

巴郎耳蕨 Ｐ. ｂａｌａｎｓａｅ 郭晓思 ７８２(ＷＵＫ)

布朗耳蕨 Ｐ. ｂｒａｕｎｉｉ 郎楷永、李良千、费勇 ３９１(ＰＥ)

薄叶耳蕨 Ｐ. ｂａｋｅｒｉａｎｕｍ 应俊生 ４０９２(ＰＥ)

喜马拉雅耳蕨 Ｐ. ｇａｒｈｗａｌｉｃｕｍ 四川植被队 ０５２８３(ＣＤＢＩ)

栗鳞耳蕨 Ｐ. ｃａｓｔａｎｅｕｍ 刘正宇 ０１４(ＩＭＣ)

涪陵耳蕨 Ｐ. ｃｏｎｓｉｍｉｌｅ 李全生 ０１７(ＩＭＣ)

华北耳蕨 Ｐ. ｃｒａｓｐｅｄｏｓｏｒｕｍ «横断山区维管植物»

轴果耳蕨 Ｐ. ｃｏｓｔｕｌａｒｉｓｏｒｕｍ 刘志安 ２２２６２(ＣＤＢＩ)

对生耳蕨 Ｐ. ｄｅｌｔｏｄｏｎ 高贤明 ０６１３２(ＨＸ)

缺耳耳蕨 Ｐ. ｅｘａｕｒｉｆｏｒｍｅ 张丽兵 ２８４７(ＣＤＢＩ)

寒生耳蕨 Ｐ. ｆｒｉｇｉｄｉｃｏｌａ ∗张宪春、蒋日红、黄尔峰 ９０２６(ＰＥ)

工布尔蕨 Ｐ. ｇｏｎｇｂｏｅｎｓｅ 王文采等 １４０１(ＰＥ)

草叶耳蕨 Ｐ. ｈｅｒｂａｃｅｕｍ Ｋ.Ｌ.Ｃｈｕ ６０４２(ＰＥ)

康定耳蕨 Ｐ. ｋａｎｇｄｉｎｇｅｎｓｅ 孔宪需 ６１２２(ＰＥ)

猫儿刺耳蕨 Ｐ. ｓｔｉｍｕｌａｎｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

尼泊尔耳蕨 Ｐ. ｎｅｐａｌｅｎｓｅ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

高山耳蕨 Ｐ. ｏｔｏｐｈｏｒｕｍ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

刚毛耳蕨 Ｐ. ｓｅｔｉｌｌｏｓｕｍ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

基芽耳蕨 Ｐ. ｃａｐｉｌｌｉｐｅｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ
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续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

长刺耳蕨 Ｐ. ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｏｓｕｍ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

芒刺耳蕨 Ｐ. ｈｅｃａｔｏｐｔｅｒｕｍ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

蚀盖耳蕨 Ｐ. ｅｒｏｓｕｍ «横断山区维管植物»

拉钦耳蕨 Ｐ. ｌａｃｈｅｎｅｎｓｅ ∗张宪春、卫然、于继高 １１０４５(ＰＥ)

亮叶耳蕨 Ｐ. ｌａｎｃｅｏｌａｔｕｍ «横断山区维管植物»

中华耳蕨 Ｐ. ｓｉｎｅｎｓｅ 李伟 ６８９５(ＣＤＢＩ)

乌柄耳蕨 Ｐ. ｍｅｌａｎｏｓｔｉｐｅｓ «横断山区维管植物»

毛叶耳蕨 Ｐ. ｍｏｌｌｉｓｓｉｍｕｍ 孔宪需、李伟、吕发强 ６９０３ (ＣＤＢＩ)

伴藓耳蕨 Ｐ. ｍｕｓｃｉｃｏｌａ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

穆坪耳蕨 Ｐ. ｍｏｕｐｉｎｅｎｓｅ 植被组 ３１５８６(ＣＤＢＩ)

黛鳞耳蕨 Ｐ. ｎｉｇｒｕｍ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

革叶耳蕨 Ｐ. ｎｅｏｌｏｂａｔｕｍ 高贤明 ０６１３０(ＨＸ)

昌都耳蕨 Ｐ. ｑａｍｄｏｅｎｓｅ 郎楷永、李良千、费勇 ７７９(ＰＥ)

红鳞耳蕨 Ｐ. ｒｕｆｏｐａｌｅａｃｅｕｍ 郎楷永、李良千、费勇 ３７９(ＰＥ)

陕西耳蕨 Ｐ. ｓｈｅｎｓｉｅｎｓｅ 王文采等 １０８６(ＰＥ)

密鳞耳蕨 Ｐ. ｓｑｕａｒｒｏｓｕｍ 四川省植被队 ０５２８３(ＣＤＢＩ)

狭叶芽胞耳蕨 Ｐ. ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌｕｍ 郎楷永、李良千、费勇 ３９０(ＰＥ)

秦岭耳蕨 Ｐ. ｓｕｂｍｉｔｅ 孔宪需 ６０７４(ＰＥ)

尾叶耳蕨 Ｐ. ｔｈｏｍｓｏｎｉｉ 王清泉、刘志安 ２２２２６(ＣＤＢＩ)

长羽芽胞耳蕨 Ｐ. ａｔｔｅｎｕａｔｕｍ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９４６４(ＰＥ)

印西耳蕨 Ｐ. ｍｅｈｒａｅ ∗张宪春、曲上、黄尔峰 ９０３３(ＰＥ)

对马耳蕨 Ｐ. ｔｓｕｓ￣ｓｉｍｅｎｓｅ 管中天 ６０１６７(ＰＥ)

肾蕨科 Ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｄａｃｅａｅ 肾蕨属 Ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｓ 肾蕨 Ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｓ ｃｏｒｄｉｆｏｌｉａ 方文培 １２５０２(ＳＸＺ)

骨碎补科 Ｄａｖａｌｌｉａｃｅａｅ 骨碎补属 Ｄａｖａｌｌｉａ 宿枝小膜盖蕨 Ｄａｖａｌｌｉａ ｈｏｏｋｅｒｉ 谢朝俊 ４２６０７(ＰＥ)

鳞轴小膜盖蕨 Ｄ. ｐｅｒｄｕｒａｎｓ 植被组 ３１９３９(ＣＤＢＩ)

美小膜盖蕨 Ｄ. ｐｕｌｃｈｒａ ∗张宪春、向巧萍 ６９４０(ＰＥ)

水龙骨科 Ｐｏｌｙｐｏｄｉａｃｅａｅ 剑蕨属 Ｌｏｘｏｇｒａｍｍｅ 褐柄剑蕨 Ｌｏｘｏｇｒａｍｍｅ ｄｕｃｌｏｕｘｉｉ 孔宪需 ６１６３(ＣＤＢＩ)

中华剑蕨 Ｌ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 应俊生 ４７８４(ＰＥ)

连珠蕨属 Ａｇｌａｏｍｏｒｐｈａ 秦岭槲蕨 Ａｇｌａｏｍｏｒｐｈａ ｂａｒｏｎｉｉ 郭晓思 ２５４２(ＷＵＫ)

川滇槲蕨 Ａ. ｄｅｌａｖａｙｉ ∗张宪春、向巧萍 ６９３５ (ＰＥ)

槲蕨 Ａ. ｆｏｒｔｕｎｅｉ 谢朝俊 ４０７８５(ＰＥ)

石莲姜槲蕨 Ａ. ｐｒｏｐｉｎｑｕａ 孔宪需 ６２７１(ＰＥ)

修蕨属 Ｓｅｌｌｉｇｕｅａ 节肢蕨 Ｓｅｌｌｉｇｕｅａ ｌｅｈｍａｎｎｉｉ 郭晓思 ８１４(ＷＵＫ)

狭羽节肢蕨 Ｓ. ｔｅｎｕｉｃａｕｄａ 郭晓思 ２６１５(ＷＵＫ)

琉璃节肢蕨 Ｓ. ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ ∗张宪春、曲上、黄尔峰(９４５８)

多羽节肢蕨 Ｓ. ｍａｉｒｅｉ 王清泉 ２１４４５(ＣＤＢＩ)

交连假瘤蕨 Ｓ. ｃｏｎｊｕｎｃｔａ 郎楷永、李良千、费勇 ４３１(ＰＥ)

尖裂假瘤蕨 Ｓ. ｏｘｙｌｏｂａ 王文采等 １７４３(ＰＥ)

刺齿假瘤蕨 Ｓ. ｇｌａｕｃｏｐｓｉｓ 费勇 ９０３(ＰＥ)
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续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

金鸡脚假瘤蕨 Ｓ. ｈａｓｔａｔａ 郎楷永、李良千、费勇 ４６７(ＰＥ)

喙叶假瘤蕨 Ｓ. ｒｈｙｎｃｈｏｐｈｙｌｌａ 郭晓思 ２３５２(ＷＵＫ)

陕西假瘤蕨 Ｓ. ｓｅｎａｎｅｎｓｉｓ 黄楷、黄治平 ８２７(ＮＡＳ)

紫柄假瘤蕨 Ｓ. ｃｒｅｎａｔｏｐｉｎｎａｔａ 谢朝俊 ４１４５０(ＰＥ)

弯弓假瘤蕨 Ｓ. ａｌｂｉｄｏｇｌａｕｃａ 王清泉 ２２３８４(ＩＢＳＣ)

钝羽假瘤蕨 Ｓ. ｃｏｎｍｉｘｔａ 四川省林业厅勘察设计院森林勘察
第二大队 ０１４１(ＰＥ)

斜下假瘤蕨 Ｓ. ｓｔｒａｃｈｅｙｉ 费勇 ４３１(ＰＥ)

石韦属 Ｐｙｒｒｏｓｉａ 西南石韦 Ｐｙｒｒｏｓｉａ ｄａｖｉｄｉｉ 刘照光 ４５０６(ＰＥ)

毡毛石韦 Ｐ. ｄｒａｋｅａｎａ 姜恕 ９９１３(ＰＥ)

石韦 Ｐ. ｌｉｎｇｕａ Ｈａｒｒｙ Ｓｍｉｔｈ １３３１９(ＰＥ)

有柄石韦 Ｐ. ｐｅｔｉｏｌｏｓａ 植被组 ２５１５４(ＣＤＢＩ)

光石韦 Ｐ. ｃａｌｖａｔａ 李安明 １５０７６１(ＰＥ)

柔软石韦 Ｐ. ｐｏｒｏｓａ 应俊生 ４６６７(ＰＥ)

锯蕨属 Ｍｉｃｒｏｐｏｌｙｐｏｄｉｕｍ 锡金锯蕨 Ｍｉｃｒｏｐｏｌｙｐｏｄｉｕｍ ｓｉｋｋｉｍｅｎｓｅ ∗陈文俐、蒋善文、张中帅 １２１１(ＰＥ)

睫毛蕨属 Ｐｌｅｕｒｏｓｏｒｉｏｐｓｉｓ 睫毛蕨 Ｐｌｅｕｒｏｓｏｒｉｏｐｓｉｓ ｍａｋｉｎｏｉ 王清泉 ２２２８８(ＣＤＢＩ)

瓦韦属 Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ 丝带蕨 Ｌｅｐｉｓｏｒｕｓ ｍｉｙｏｓｈｉａｎｕｓ 植被组 ３２０５０(ＣＤＢＩ)

扭瓦韦 Ｌ. ｃｏｎｔｏｒｔｕｓ 王清泉 ４６０１(ＣＤＢＩ)

狭叶瓦韦 Ｌ. ａｎｇｕｓｔｕｓ 黄治平等 ２６１５(ＰＥ)

二色瓦韦 Ｌ. ｂｉｃｏｌｏｒ Ｘ.Ｃ.Ｚｈａｎｇ ＆ Ｌ.Ｓｈｉ ９３６(ＰＥ)

网眼瓦韦 Ｌ. ｃｌａｔｈｒａｔｕｓ ∗张宪春、向巧萍 ６９３４(ＰＥ)

西藏瓦韦 Ｌ. ｔｉｂｅｔｉｃｕｓ 应俊生 ４８９９(ＰＥ)

高山瓦韦 Ｌ. ｅｉｌｏｐｈｙｌｌｕｓ ∗张宪春、向巧萍 ６９３２(ＰＥ)

大瓦韦 Ｌ. ｍａｃｒｏｓｐｈａｅｒｕｓ 关克俭等 １６７８(ＰＥ)

黄瓦韦 Ｌ. ａｓｔｅｒｏｌｅｐｉｓ 王清泉 ４６８８(ＣＤＢＩ)

有边瓦韦 Ｌ. ｍａｒｇｉｎａｔｕｓ 植被组 ３１９３３(ＣＤＢＩ)

白边瓦韦 Ｌ. ｍｏｒｒｉｓｏｎｅｎｓｉｓ 郎楷永等 １９０(ＰＥ)

稀鳞瓦韦 Ｌ. ｏｌｉｇｏｌｅｐｉｄｕｓ 刘照光、王清泉 ２１９３５(ＣＤＢＩ)

长瓦韦 Ｌ. ｐｓｅｕｄｏｎｕｄｕｓ 郎楷永等 ３０２(ＰＥ)

棕鳞瓦韦 Ｌ. ｓｃｏｌｏｐｅｎｄｒｉｕｍ 郭晓思 ２０７８(ＷＵＫ)

瓦韦 Ｌ. ｔｈｕｎｂｅｒｇｉａｎｕｓ 朱大海 ３９２１(ＨＸ)

鳞果星蕨 Ｌ. ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｓ 郭晓思 ２６０７(ＷＵＫ)

江南星蕨 Ｌ. ｆｏｒｔｕｎｉ 王文采等 １４８０(ＰＥ)

畸裂盾蕨 Ｌ. ｏｖａｔｕｓ ｆ. ｍｏｎｓｔｒｏｓｕｓ 朱树平等 ４０４(ＰＥ)

扇蕨 Ｌ. ｐａｌｍａｔｏｐｅｄａｔｕｓ 王清泉 ２０１４７(ＣＤＢＩ)

膜叶星蕨属 Ｂｏｓｍａｎｉａ 膜叶星蕨 Ｂｏｓｍａｎｉａ ｍｅｍｂｒａｎａｃｅａ 应俊生 ４７４５(ＰＥ)

虎尾蒿蕨属 Ｔｏｍｏｐｈｙｌｌｕｍ 虎尾蒿蕨 Ｔｏｍｏｐｈｙｌｌｕｍ ｄｏｎｉａｎｕｍ ∗张宪春、卫然、于继高 ＮＡ(ＰＥ)

棱脉蕨属 Ｇｏｎｉｏｐｈｌｅｂｉｕｍ 友水龙骨 Ｇｏｎｉｏｐｈｌｅｂｉｕｍ ａｍｏｅｎｕｍ 费勇 ４８７(ＰＥ)

柔毛水龙骨 Ｇ. ａｍｏｅｎｕｍ ｖａｒ. ｐｉｌｏｓｕｍ 四川省植被队 ０５２８７(ＣＤＢＩ)

中华水龙骨 Ｇ. ｃｈｉｎｅｎｓｅ 徐国洪 ２５２２１(ＣＤＢＩ)
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续附表 １
科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

引证标本 / 引证书籍
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ / Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

濑水龙骨 Ｇ. ｌａｃｈｎｏｐｕｓ 王清泉 ４６０７(ＣＤＢＩ)

日本水龙骨 Ｇ. ｎｉｐｏｎｉｃｕｍ 高贤明 ０６０８８(ＨＸ)

假毛柄水龙骨 Ｇ. ｐｓｅｕｄｏｌａｃｈｎｏｐｕｓ 王清泉 ４６０７(ＰＥ)

篦齿蕨 Ｇ. ｍａｎｍｅｉｅｎｓｅ 应俊生等 ４７５７(ＰＥ)

　 注: 引证标本中∗表示该标本还未数字化ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎ ｔｈｅ ｃｉｔｅｄ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｈａｓ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｄｉｇｉｔｉｚｅｄ.
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　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｆｅｂ. ２０２２ꎬ ４２(２): ２２８－２３９ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ

ＤＯＩ: １０.１１９３１ / ｇｕｉｈａｉａ.ｇｘｚｗ２０２００７０５８

汪汉成ꎬ 向立刚ꎬ 郑苹ꎬ 等. 青枯病与黑胫病混发烟株发病茎秆组织微生物群落结构与多样性 [Ｊ] . 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ
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青枯病与黑胫病混发烟株发病茎秆
组织微生物群落结构与多样性

汪汉成１∗ꎬ 向立刚１ꎬ２ꎬ 郑　 苹１ꎬ 蔡刘体１ꎬ 余知和２

( １. 贵州省烟草科学研究院ꎬ 贵阳 ５５００８１ꎻ ２. 长江大学 生命科学学院ꎬ 湖北 荆州 ４３４０２５ )

摘　 要: 为了解青枯病与黑胫病混发烟株茎秆组织的微生物菌群组成ꎬ该文采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序

技术研究了青枯病与黑胫病混发烟株发病茎秆和健康烟株未发病茎秆组织的真菌、细菌群落结构与多样

性ꎮ 结果表明:(１)发病茎秆组织中真菌群落丰富度与多样性较健康茎秆组织低ꎬ细菌群落丰富度与多样性

较健康茎秆组织高ꎮ (２)健康茎秆组织中的优势真菌属为隐球菌属(Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)和
镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)ꎬ三者相对丰度之和>８０％ꎮ (３)发病茎秆组织中的优势真菌属为隐球菌属、链格孢属、
镰刀菌属和 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｄａｖｉｄｉｅｌｌａｃｅａｅꎮ (４)ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 和劳尔氏菌属(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ)为发病茎秆

组织的优势细菌属ꎮ 综上所述ꎬ青枯病与黑胫病混发能够显著改变烟株茎秆真菌、细菌群落结构与多样性ꎬ
破坏其微生物群落的稳定ꎮ
关键词: 青枯病ꎬ 黑胫病ꎬ 微生物多样性ꎬ Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序
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　 　 烟草是我国重要的经济作物ꎬ常年植烟面积

达 １００ 万 ｈｍ２ꎬ烟草为我国农民增收和国家税收增

长做出了很大的贡献(李石力ꎬ２０１７)ꎮ 烟草根茎

性病害是烟草生产上面临的主要难题ꎬ目前已有

报道的烟草根茎性病害有烟草青枯病、黑胫病、根
黑腐病、立枯病、猝倒病、低头黑病和空茎病等(柳
德普和戴永平ꎬ２０１５)ꎮ 其中ꎬ以烟草青枯病和黑

胫病危害最为突出ꎬ其发生面积广ꎬ防治难度大ꎬ
每年因这两种病害造成的经济损失高达数千

万元ꎮ
烟草 青 枯 病 是 由 茄 科 劳 尔 氏 菌 ( Ｒａｌｓｔｏｎｉａ

ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ)引起的典型土传维管束病害(霍沁

建等ꎬ２００７)ꎬ能够侵染包括烟草在内的 ５０ 多个科

的 ４５０ 余种植物(Ｗｉｃｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 茄科劳尔

氏菌共分为 ５ 个生理小种ꎬ同时又分为 ５ 个生化型

或生化变种(谭志琼等ꎬ２００６ꎻＫｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ
我国报道的致病型茄科劳尔氏菌绝大多数为 １ 型

生理小种(黄福新等ꎬ１９９８ꎻ周泽科等ꎬ２０１３)ꎮ 烟

草黑胫病是由寄生疫霉烟草变种 ( Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ
ｐａｒａｓｉｔｉｃａ ｖａｒ. ｎｉｃｏｔｉａｎａｅ)引起(汪汉成等ꎬ２０１１)ꎬ
能够对各个生育期的烟株造成危害ꎬ且在团棵期

和开花现蕾期最为严重(王海波等ꎬ２０１８)ꎮ 与茄

科劳尔氏菌一样ꎬ寄生疫霉烟草变种也存在多个

生理小种ꎬ全世界已发现的寄生疫霉烟草变种共

有 ４ 个生理小种(战徊旭等ꎬ２０１５ꎻＧａｌｌｕｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎬ烟草上常见的为 ０ 号、１ 号生理小种(李斌

等ꎬ２０１２ꎻ张超群等ꎬ２０１６)ꎮ 因为自然条件下烟草

青枯病与烟草黑胫病的发病条件极其相似ꎬ所以

烟草青枯病与黑胫病常常出现混发的情况(刘烈

花ꎬ２０１８ꎻ王新等ꎬ２０１８)ꎮ
随着高通量测序技术的快速发展与普及ꎬ越

来越多的人将其应用于烟草微生态领域的研究ꎬ
但大都侧重于根际土壤微生物(施河丽等ꎬ２０１８ꎻ

张笑宇等ꎬ２０１９)以及烟株内生菌(林丽等ꎬ２０１７ꎻ
李盼盼等ꎬ２０１８)的研究ꎬ鲜有关于烟株茎秆组织

微生态研究的报道ꎮ 而根际土壤中诸如青枯菌等

病原菌和其他微生物均可以通过维管束等转移至

烟株茎、叶等部位ꎬ造成烟株地上部分尤其是茎秆

微生物群落的变化ꎬ甚至失衡ꎬ因此ꎬ对于发病烟

株茎秆微生物群落变化的研究十分必要ꎮ 为了解

烟株感染根茎性病害前后茎秆中微生物群落的变

化ꎬ本实验室先后对感染青枯病烟株茎秆真菌、细
菌群落结构(向立刚等ꎬ２０１９ａ)ꎬ以及感染黑胫病

烟株茎秆真菌、细菌群落结构(向立刚等ꎬ２０１９ｂ)
进行了研究ꎬ掌握了烟株感染青枯病、黑胫病后茎

秆中优势真菌、细菌群落的组成情况ꎮ 但尚不清

楚青枯病与黑胫病混发对烟株发病茎秆组织中

真、细菌群落的影响ꎬ因此ꎬ本文选取青枯病与黑

胫病混发烟株茎秆和健康烟株茎秆ꎬ运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
高通量测序技术研究同时感染青枯病和黑胫病烟

株茎秆组织中真、细菌群落结构与多样性变化ꎬ以
期揭示青枯病与黑胫病混发烟株茎秆组织的微生

物菌群组成ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 样品采集

２０１８ 年 ８ 月于贵州省福泉市烟草科学研究院

种植 ‘云烟 ８７’ 品种的试验田 ( １０７° ３０′ ４１″ Ｅꎬ
２６°４４′４８″ Ｎ)ꎬ随机选取 ３ 株出现明显青枯病与黑

胫病混发病症的成熟期烟株ꎬ用经高温灭菌的剪

刀剪取发病烟株发病茎秆组织 ５ ｃｍ 长的样品ꎬ即
为发病茎秆组(ＢＪ)ꎬ样品分别编号为 ＡＨＢＪ、ＢＨＢＪ
和 ＣＨＢＪꎻ在相同田块ꎬ随机选取肉眼观察无明显

病症且长势良好的 ３ 株健壮烟株作为健康茎秆组

(Ｊ)样品ꎬ取与发病株等高的烟株茎秆组织样品ꎬ

９２２２ 期 汪汉成等: 青枯病与黑胫病混发烟株发病茎秆组织微生物群落结构与多样性



样品编号为 ＡＨＪ、ＢＨＪ 和 ＣＨＪꎮ 采集的组织样品立

即装入无菌取样袋中ꎬ低温保藏带回实验室置于－
８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取及目标片段 ＰＣＲ 扩增

取冻存的茎秆组织样品ꎬ先用剪刀将其剪成

小段ꎬ随后放入研钵中加入适量的液氮充分研磨

成粉末状ꎮ 称取 ５０ ｍｇ 组织粉末样品ꎬ采用植物组

织 ＤＮＡ 提取试剂盒(Ｑｉａｇｅｎꎬ ６９１０４)提取 ＤＮＡꎬ具
体操作步骤按其操作说明进行ꎮ 以提取 ＤＮＡ 为

模板ꎬ分别对真菌转录间隔区的 ＩＴＳ１ 区域ꎬ细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３￣Ｖ４ 区进行扩增ꎮ ＩＴＳ 区扩增

引物为 ＩＴＳ１Ｆ (５′￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣
３′)和 ＩＴＳ２Ｒ ( ５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)
(Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎬ细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增引

物 为 ３３８Ｆ ( ５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′)
和 ８０６Ｒ ( ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)ꎮ
ＰＣＲ 扩增体系和反应程序参数参照陈乾丽等

(２０１９)的方法进行ꎮ 最后将满足建库要求的产物

纯化后送至上海美吉生物医药科技有限公司进行

Ｍｉｓｅｑ 文库构建和 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台( Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公

司)高通量测序ꎮ
１.３ 生物信息学分析

使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件(Ｂｏｌｇｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)优
化原始数据ꎬ首先根据序列首尾两端的 ｂａｒｃｏｄｅ 和

引物区分样品ꎬ并调整序列方向ꎬ然后去除 ５０ ｂｐ
以下的序列以及含 Ｎ 碱基的序列ꎬ去掉引物错配

数大于 ２ 的序列ꎬ最后过滤掉双端 ｒｅａｄｓ 之间的

ｏｖｅｒｌａｐ 区长度小于 １０ ｂｐ 以及错配率大于 ０.２ 的

序列ꎮ 优化后的序列用 ＦＬＡＳＨ 软件( Ｃａｐｏｒａｓｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１ ) 进 行 序 列 拼 接ꎮ 用 ＵＰＡＲＳＥ 软 件

(Ｅｄｇａｒꎬ ２０１３)对 ９７％相似度序列进行操作分类单

元( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬ ＯＴＵ) 聚类ꎮ 利用

ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)比对 Ｕｎｉｔｅ 数据

库(ｈｔｔｐ: / / ｕｎｉｔｅ.ｕｔ.ｅｅ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ)ꎬ对每条 ＩＴＳ 序列

进行物种分类注释ꎬ比对 Ｓｉｌｖａ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ａｒｂ￣
ｓｉｌｖａ.ｄｅ)数据库ꎬ对每条 １６Ｓ 序列进行物种分类注

释ꎮ 聚类后的 ＯＴＵ 用于物种组成及差异分析、
Ｖｅｎｎ 图绘制、Ａｌｐｈａ 多样性分析(Ｓｏｂｓ 指数、Ａｃｅ 指

数、Ｃｈａｏ１ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数以及

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数)等ꎮ 本实验所有生物信息学分析均

在上海美吉生物医药科技有限公司 Ｉ￣Ｓａｎｇｅｒ 生信

云 网 站 平 台 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｉ￣ｓａｎｇｅｒ. ｃｏｍ / ｐｒｏｊｅｃｔ /
ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)操作完成ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 数据质控

本次实验样品真菌测序共获得 ２３４ ０８０ 条高质

量序列ꎬ最大序列长度 ３５６ ｂｐꎬ最小序列长度 ２０１
ｂｐꎬ平均序列长度 ２５７ ｂｐꎬ其中发病茎秆组获得序列

１１６ ７１７ 条ꎬ健康茎秆组获得 １１７ ３６３ 条ꎻ细菌测序

共获得 ２１７ ４４６ 条高质量序列ꎬ最大序列长度 ４７９
ｂｐꎬ最小序列长度 ２５４ ｂｐꎬ平均序列长度 ４３１ ｂｐꎬ发
病茎秆组获得 １０８ ０２３ 条ꎬ健康茎秆组获得 １０９ ４２３
条ꎮ 其余单个样品详细质控信息见表 １ꎮ
２.２ ＯＴＵ 聚类分析

如表 ２ 所示ꎬ发病茎秆组真菌菌落种类较健康

茎秆组略有降低ꎬ其中门、纲、目、科、属、种和 ＯＴＵ
数分别减少 ２、３、５、１１、１４、１７、３１ 个ꎻ发病茎秆组

的细菌菌落较健康茎秆组增加ꎬ门、纲、目、科、属、
种和 ＯＴＵ 数量分别增加 ４、６、１７、２７、６１、８２、９３ 个ꎮ
因此ꎬ烟草青枯病和黑胫病混发降低了烟株茎秆

真菌群落的物种多样性ꎬ增加了茎秆中细菌群落

的多样性ꎮ
２.３ 群落多样性、基本结构及组成分析

各样品的 Ａｌｐｈａ 多样性指数如表 ３ 所示ꎬＡｃｅ
指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｏｂｓ 指数用于表示群落丰富度ꎬ
其数值越大表示群落丰富度越高ꎻＳｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示群落多样性ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数值越大

或 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越小表示群落多样性越高ꎮ 样品

的真菌群落表现为健康茎秆组真菌群落丰富度与

多样性均高于发病茎秆组ꎬ但不存在显著性差异ꎮ
健康茎秆组细菌群落丰富度与多样性低于发病茎

秆组ꎬ不存在显著性差异ꎮ 本次所有测序样品的

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数均大于 ０.９９ꎬ表明测序结果能够较为

真实地反映茎秆中实际的菌群组成情况ꎮ
图 １ 为样品中真菌属和细菌属的相对丰度条

形图ꎬ 相 对 丰 度 低 于 ０. １％ 的 菌 属 归 入 其 他

(Ｏｔｈｅｒｓ)ꎮ 因为样本 ＣＨＢＪ 与其余两发病烟株样

本微生物组成存在明显差异ꎬ所以群落分析时不

将此样本数据作为参考ꎮ 由于数据库的限制ꎬ相
对丰度条形图中还存在部分未鉴定出来的菌属ꎬ
其以 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿和 ｎｏｒａｎｋ＿开头ꎮ 健康茎秆样品

中优势真菌属为隐球菌属(Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ)、链格孢

属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)和镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)ꎬ三者的相

对丰度之和大于 ８０％ꎻ发病茎秆各样品的优势真

０３２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 测序样品数据质控
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄａｔａ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ

类型
Ｔｙｐｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

序列数
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｎｕｍｂｅｒ

平均序列长度
Ｍｅａｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

最小序列长度
Ｍｉｎｉｍｕｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

最大序列长度
Ｍａｘｉｍｕｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

真菌
Ｆｕｎｇｉ

ＡＨＢＪ ４０ ４５５ ２９９ ２０３ ３４３

ＢＨＢＪ ４１ ８５２ ２５３ ２０３ ３４０

ＣＨＢＪ ３４ ４１０ ２４５ ２１５ ３３９

ＡＨＪ ４３ ４３４ ２４６ ２０３ ３５６

ＢＨＪ ３９ ２７１ ２５０ ２０１ ３４９

ＣＨＪ ３４ ６５８ ２５１ ２０３ ３４０

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＡＨＢＪ ３９ ９９７ ４２９ ３３８ ４５１

ＢＨＢＪ ３４ ３４１ ４２８ ２７５ ４５２

ＣＨＢＪ ３３ ６８５ ４４２ ２５４ ４７５

ＡＨＪ ４２ ３４５ ４２７ ２８１ ４５１

ＢＨＪ ３０ ４５９ ４２８ ３７８ ４７９

ＣＨＪ ３６ ６１９ ４３３ ３３０ ４６１

表 ２　 发病烟株与健康烟株茎秆样品中真菌和细菌菌落各级别分类群的数量
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｔｅｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ

ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ａｎｄ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋꎬ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

类型
Ｔｙｐｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

纲
Ｃｌａｓｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

操作分类单元
ＯＴＵ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

ＡＨＢＪ ３ １２ ２４ ３３ ５４ ８０ １２３

ＢＨＢＪ ３ １１ １７ ２３ ３５ ４９ ６２

ＣＨＢＪ ３ ５ ７ ８ １１ １３ ２０

总数 Ｔｏｔａｌ(ＢＪ) ３ １２ ２４ ３６ ６０ ９２ １３８

ＡＨＪ ５ １３ ２３ ３９ ６２ ８５ １２１

ＢＨＪ ４ １１ １９ ２６ ４１ ５４ ７１

ＣＨＪ ３ １０ １９ ２６ ４２ ６０ ８６

总数 Ｔｏｔａｌ( Ｊ) ５ １５ ２９ ４７ ７４ １０９ １６９

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＡＨＢＪ １３ ２０ ４２ ７２ １１１ １４５ １８１

ＢＨＢＪ ８ １４ ２３ ３５ ４９ ７０ ９７

ＣＨＢＪ ８ １３ ２３ ３３ ４４ ４８ ６８

总数 Ｔｏｔａｌ(ＢＪ) １４ ２５ ５２ ８８ １４０ １８６ ２３１

ＡＨＪ ７ １３ ２４ ３８ ４６ ５６ ７８

ＢＨＪ ８２ １３ ２３ ３７ ４７ ６６ ９３

ＣＨＪ ９ １４ １９ ２５ ２８ ３５ ５２

总数 Ｔｏｔａｌ( Ｊ) １０ １９ ３５ ６１ ７９ １０４ １３８

菌差异较大ꎬＡＨＢＪ 中优势真菌为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｋ ＿
Ｆｕｎｇｉ、隐球菌属和链格孢属ꎬＢＨＢＪ 中优势真菌为镰

刀菌属、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿Ｄａｖｉｄｉｅｌｌａｃｅａｅ 和隐球菌属ꎮ
ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 在所有茎秆样品细菌群落中

均为优势菌属ꎬ ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ 在 ＡＨＢＪ、

ＢＨＢＪ、ＡＨＪ 和 ＢＨＪ 中相对丰度较高ꎮ 发病茎秆样品

中均存在青枯病病原菌劳尔氏菌属(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ)ꎬ但
相对丰度差异较大ꎬＡＨＢＪ 中相对丰度约为 ２％ꎬ
ＢＨＢＪ 中约为 ０.３％ꎮ 健康茎秆 ＡＨＪ 和 ＣＨＪ 也存在

劳尔氏菌属ꎬ相对丰度分别为 ０.５％和 ４６.８％ꎮ
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表 ３　 不同样品真菌和细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数(属水平)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ( ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ)

类型
Ｔｙｐｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｏｂｓ 指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎｄｅｘ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

ＡＨＢＪ ６７.４ ６５ ５４ １.３８ ０.３８ ０.９９９ ７

ＢＨＢＪ ４８.６ ６８ ３５ １.３０ ０.３０ ０.９９９ ７

ＣＨＢＪ １１.４ １１ １１ ０.０２ ０.９９ ０.９９９ ９

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ４２.４７±２８.５０ａ ４８±３２.０８ａ ３３.３３±２１.５５ａ ０.９０±０.７６ａ ０.５６±０.３８ａ ０.９９９ ８±０.０００ １ａ

ＡＨＪ １２２.９ ８１ ６２ １.３２ ０.３６ ０.９９９ ５

ＢＨＪ １１２.０ ６１ ４１ １.２４ ０.３７ ０.９９９ ７

ＣＨＪ ５１.５ ５４ ４２ １.５１ ０.３０ ０.９９９ ７

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ９５.４７±３８.４６ａ ６５.３３±１４.０１ａ ４８.３３±１１.８５ａ １.３６±０.１４ａ ０.３４±０.０４ａ ０.９９９ ６±０.０００ １ａ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＡＨＢＪ ２５０.３ ２２２ １１１ ０.７９ ０.６８ ０.９９８ ７

ＢＨＢＪ １１５.５ ８７ ４９ ０.４８ ０.８２ ０.９９９ ５

ＣＨＢＪ ７６.９ ５５ ４４ ０.７６ ０.５２ ０.９９９ ６

平均 Ａｖｅｒａｇｅ １４７.５７±９１.０４ａ １２１.３３±８８.６４ａ ６８±３７.３２ａ ０.６８±０.１７ａ ０.６７±０.１５ａ ０.９９９ ３±０.０００ ５ａ

ＡＨＪ ６４.２ ６１ ４６ ０.４０ ０.８０ ０.９９９ ６

ＢＨＪ １０１.２ ７７ ４７ ０.６９ ０.７０ ０.９９９ ５

ＣＨＪ ３４.０ ３２ ２８ ０.７５ ０.４９ ０.９９９ ８

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ６６.４７±３３.６６ａ ５６.６７±２２.８１ａ ４０.３３±１０.６９ａ ０.６１±０.１９ａ ０.６６±０.１６ａ ０.９９９ ６±０.０００ ２ａ

　 注: 真菌和细菌样品同列不同字母代表差异性显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓａｍｐｌｅｓ (Ｐ<０.０５) .

　 　 Ｖｅｎｎ 图(图 ２)结果显示发病茎秆组与健康茎

秆组样品共有的真菌属有 ５０ 个ꎬ其中:隐球菌属、链
格孢属、镰刀菌属、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
ｆ＿Ｄａｖｉｄｉｅｌｌａｃｅａｅ 为主要菌属ꎬ所占百分比分别为

２９.０１％、２８.５８％、１７.０６％、１１.９５％、１０.２１％ꎬ其余菌

属占比小于 １％ꎻ发病茎秆组样品中独有的属有 １０
个ꎬ分别为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｓｐｏｒｉｄｉｏｂｏｌａｌｅｓ 占

比 ４５. ８３％ꎬＭｙｒｍｅｃｒｉｄｉｕｍ、绿僵菌属 (Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿ Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａｃｅａｅ 和 枝 孢 霉 属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ) 占 比 均 为 ８. ３３％ꎬ 瓶 霉 菌 属

(Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ ＿ Ｅｘｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ、篮状菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)
和外瓶霉菌属(Ｅｘｏｐｈｉａｌａ)占比均为 ４.１７％ꎻ健康茎

秆组样品中独有的属有 ２４ 个ꎬ物种数占总数百分比

大于 １％的属分别为被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)４２.９７％ꎬ
刺盘孢属 ( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ) １８. ７５％ꎬ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ ＿
ｎｏｒａｎｋ＿ｐ ＿Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ １１.７２％ꎬｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿ｎｏｒａｎｋ
５.４７％ꎬ帚枝霉属(Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ)２.３４％ꎬｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿
Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿ ｎｏｒａｎｋ ＿ ｏ ＿
Ｔｒｉｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ、Ｌｏｐｈｉｏｓｔｏｍａ

和 Ａｕｒｉｃｕｌｉｂｕｌｌｅｒ 占比均为 １.５６％ꎮ
发病茎秆组与健康茎秆组样品共有的细菌属

有 ６１ 个ꎬ物种数占比大于 １％的属有 ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ７２. ３４％ꎬ 劳 尔 氏 菌 属 １９. ０３％ 和

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ ５. ８４％ꎻ发病茎秆组中独有

的细菌属有 ７９ 个ꎬ物种数占比大于 １％的属有拟

杆 菌 属 ( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ) ３３. ０８％ꎬ Ｐａｅｎｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ
８.４０％ꎬｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ＿Ａｌｃａｌｉｇｅｎａｃｅａｅ ６. ６２％ꎬ拟诺

卡氏 菌 属 ( Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ ) ７. ３８％ꎬ 粪 产 碱 菌 属

( Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ ) ４. ０７％ꎬ 塔 特 姆 菌 属 ( Ｔａｔｕｍｅｌｌａ )
３.５６％ꎬＩｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ＿ｆ＿Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ２.８０％ꎬ链
霉 菌 属 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ) ２. ２９％ꎬ 假 丁 酸 弧 菌 属

(Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ)２.０４％ꎬ萨特氏菌属( Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ)
１.７８％ꎬ假黄色单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ)、甲
基 杆 菌 属 ( Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ )、 类 芽 孢 杆 菌 属

(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、食酸菌属(Ａｃｉｄｏｖｏｒａｘ)和分枝杆菌

属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)占比均为 １.０２％ꎻ健康茎秆组中

独有的属为 １８ 个ꎬＡｌｌｏｂａｃｕｌｕｍ 和 Ｌａｃｈｎｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ
物种数占比均为 １２.５０％ꎬＡｋｋｅｒｍａｎｓｉ 和不动杆菌

属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)占比均为 ８.３３％ꎬ 瘤胃球菌属 ２

２３２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ａ. 样品真菌属相对丰度ꎻ ｂ. 样品细菌属相对丰度ꎮ
ａ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓꎻ ｂ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ.

图 １　 不同样品属水平的真菌、细菌群落相对丰度
Ｆｉｇ. １　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

(Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ＿２)、Ｒｈｅｉｎｈｅｉｍｅｒａ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿
ｓｔｒｉｃｔｏ＿１、玫瑰单胞菌属(Ｒｏｓｅｏｍｏｎａｓ)、Ｓｕｌｆｕｒｉｔａｌｅａ、
ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿ ＦＦＣＨ７１６８、 Ｎｉａｂｅｌｌａ、 土壤芽胞杆菌属

( Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、 Ｐｅｌｏｍｏｎａｓ、 Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ、 Ｃｉｔｒｉｃｏｃｃｕｓ、亚

硝化螺菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ)、Ｂｙｓｓｏｖｏｒａｘ 和拟普雷沃菌

属(Ａｌｌｏｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ)１４ 个菌属占比均为 ４.１７％ꎮ
图 ３ 为茎秆样品中相对丰度为前 ３０ 的真菌、

细菌菌群热图ꎬ热图上方与左边分别为样品层级

聚类树和物种层级聚类树ꎬ两聚类树的聚类方式

均为 Ａｖｅｒａｇｅꎮ 真菌菌群中 ６ 个样品共聚为两大

３３２２ 期 汪汉成等: 青枯病与黑胫病混发烟株发病茎秆组织微生物群落结构与多样性



ａ. 真菌群落 Ｖｅｎｎ 图ꎻ ｂ. 细菌群落 Ｖｅｎｎ 图ꎮ
ａ. Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｂ. Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ.

图 ２　 发病茎秆与健康茎秆样品群落 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｓｔｅｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ

ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ａｎｄ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋꎬ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

类ꎬＡＨＢＪ、ＢＨＢＪ、ＣＨＪ、ＡＨＪ 和 ＢＨＪ 聚为一类ꎬＣＨＢＪ
单独聚为一类ꎬ表明 ＣＨＢＪ 样品与其余 ２ 个发病烟

株茎秆样品间样本距离差异较大ꎬ健康烟株茎秆

样品间样本距离较小ꎻ细菌菌群中 ＣＨＢＪ 与 ＣＨＪ 两

样品聚为一类ꎬ其余 ４ 样品聚为一类ꎬ因此ꎬ细菌

菌群中健康茎秆组与发病茎秆组组内样本距离均

存在较大差异ꎮ
２.４ Ｂｅｔａ 多样性分析

通过主成分(ＰＣＡ)分析健康与发病烟株茎秆

中真菌、细菌在属水平组成上的差异ꎮ 如图 ４:ａ
所示ꎬ导致发病与健康烟株茎秆真菌群落产生差

异的主要因素 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别占全部影响因素的

６７.３６％和 ２６.６７％ꎮ 其中:健康烟株 ３ 个茎秆样品

真菌群落组成相似ꎬ样本距离较近ꎻ发病烟株 ３ 个

茎秆样品真菌群落组成差异较大ꎬ样本距离较远ꎻ
发病烟株 ＢＨＢＪ 茎秆样品与健康烟株茎秆样品样

本距离较近ꎬ真菌群落组成差异较小ꎮ 由图 ４:ｂ
可知ꎬ导致发病与健康烟株茎秆样品细菌群产生

差异的主要因素 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别占全部影响因素

的 ５１.６６％和 １７.４９％ꎮ 在 ＰＣ１ 的作用下健康烟株

茎秆样品与发病茎秆 ＣＨＢＪ 和 ＢＨＢＪ 样品间细菌

群落组成差异较小ꎬＡＨＢＪ 样品与其余 ５ 个样品间

差异较大ꎮ 整体而言ꎬ烟株感染青枯病与黑胫病

对茎秆真菌群落结构的影响较大ꎬ而对细菌群落

结构的影响较小ꎮ
ＬＥｆＳｅ 多级物种差异分析可用于寻找不同分组

中具有统计学差异的生物标记菌群ꎮ 由图 ５:Ａ 可

知ꎬ当 ＬＤＡ 阈值为 ４ 时ꎬ健康烟株茎秆样品中担子

菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、 Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲、 Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ
目、ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ 科、Ｂｕｌｌｅｒｏｍｙｃｅｓ 属和隐球

菌属与发病茎秆样品存在显著性差异ꎮ 如图 ５:Ｂ
所示ꎬ发病茎秆与健康茎秆中细菌群落不存在具有

统计学差异的生物标记菌群ꎮ

３　 讨论与结论

微生物群落的 Ａｌｐｈａ 多样性指数用于反映微

生物群落结构的复杂程度ꎮ 一般而言ꎬ微生物群

落结构越复杂ꎬ微生态环境越稳定ꎬ群落的多样性

指数也就越高(贺纪正等ꎬ２０１３)ꎮ 本研究中ꎬ发病

茎秆样品较健康茎秆真菌群落种类降低ꎬ细菌群

落种类增加ꎻ发病茎秆组样品真菌群落丰富度与

多样性低于健康茎秆样品ꎬ细菌群落丰富度与多

样性高于健康茎秆样品ꎮ 说明健康烟株茎秆中真

菌群落结构优于青枯病和黑胫病混发烟株茎秆ꎬ
发病烟株茎秆细菌群落结构优于健康烟株茎秆ꎮ

健康烟株茎秆中隐球菌属、链格孢属和镰刀

菌属为绝对优势菌属ꎬ而在发病烟株茎秆中不同

样品中真菌组成存在较大差异ꎻ除以上 ３ 种菌属

外ꎬｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｄａｖｉｄｉｅｌｌａｃｅａｅ 也为部分发病烟株

茎秆中的优势菌属ꎮ 隐球菌属多为人类疾病病原

菌ꎬ关于隐球菌导致的植物病害鲜有报道ꎮ 链格

孢属在不同生境中广泛存在ꎬ多数链格孢菌能够

引起多种植物病害(黄伟等ꎬ２０１６ꎻ刘迪等ꎬ２０１８)ꎬ
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ａ. 样品真菌属相对丰度ꎻ ｂ. 样品细菌属相对丰度ꎮ
ａ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓꎻ ｂ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ.

图 ３　 不同样品中真菌属和细菌属的相对丰度热图
Ｆｉｇ. ３　 Ｈｅａｔ ｍａｐｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ
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ａ. 样品真菌群落主成分分析ꎻ ｂ. 样品细菌群落主成分分析ꎮ
ａ. Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｂ. Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ.

图 ４　 茎秆样品真菌、细菌群落主成分分析(属水平)
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ (ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ)

Ａ. 样品真菌群落 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析ꎻ Ｂ. 样品细菌群落 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析ꎮ
Ａ. ＬＥｆＳｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ Ｂ. ＬＥｆＳｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ.

图 ５　 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析
Ｆｉｇ. ５　 ＬＥｆＳｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

而某些链格孢菌由于具备高产纤维素酶的能力而

具备开发成生防制剂的潜力ꎮ 镰刀菌属由于种的

差异ꎬ部分镰刀菌可产生激素ꎬ促进植株的生长发

育ꎬ有的可降解纤维素和有机物ꎬ而另一部分则可

侵染多种植株致使植株萎蔫和根部腐烂(张向民ꎬ
２００５)ꎮ 细菌群落中 ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 为绝

对优势菌ꎬ但目前没有关于蓝细菌作为植物内生

细菌的报道ꎬ其主要分布于淡水、海水和土壤中

(李佳霖等ꎬ２０１５)ꎮ 此次实验在烟株茎秆中检测

出了蓝细菌ꎬ可能是烟株叶绿体 ＤＮＡ 造成的污

染ꎬ而 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ 则可能是烟株细胞线

粒体 ＤＮＡ 造成的污染ꎮ 此推断有待在今后的研
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究中进一步验证ꎮ 所有茎秆中均检测到了劳尔氏

菌属ꎬ但为何健康烟株未表现出明显的发病迹象ꎬ
可能与劳尔氏菌属中存在不同的生理小种有关ꎬ
不同的生理小种致病力不同ꎬ有的生理小种致病

力强ꎬ而有的却无致病力(邹阳等ꎬ２０１３)ꎮ 有研究

报道无致病力的茄科劳尔氏菌可诱导植株产生免

疫能力ꎬ从而达到抵抗青枯病的效果 (陈庆河ꎬ
２００１)ꎮ 而作为黑胫病病原菌的寄生疫霉烟草变

种因为其已划分为卵菌ꎬ不再归属于真菌ꎬ所以

Ｕｎｉｔｅ 数据库中没有相应的序列信息ꎬ因此ꎬ本次测

序结果中未见 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ 属菌群ꎮ 在本实验室

前期研究结果中感染青枯病烟株茎秆组织中主要

细菌属为劳尔氏菌属、假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、
芽 孢 杆 菌 属 ( Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ ) 和 肠 杆 菌 属

(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ )ꎬ 主 要 真 菌 包 括 小 画 线 壳 属

( Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ )、 隐 球 菌 属、 镰 刀 菌 属 和

Ｃｏｐｒｉｎｏｐｓｉｓꎻ感染黑胫病烟株茎秆组织中主要细菌

属为 ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ主要真菌属为隐球菌

属、链格孢属、镰刀菌属和红酵母属(向立刚等ꎬ
２０１９ａꎬｂ)ꎮ 相较于青枯病和黑胫病单独发病的茎

秆组织ꎬ混合的发病茎秆组织中小画线壳属、
Ｃｏｐｒｉｎｏｐｓｉｓ 和红酵母属真菌ꎬ假单胞菌属和芽孢杆

菌属细菌降为非优势菌属ꎮ 因此ꎬ青枯病、黑胫病

混发对于烟株茎秆微生物群落的影响有别于两种

病害单独发生造成影响的叠加ꎮ
发病烟株茎秆较健康烟株茎秆中独有的真菌

属有 １０ 个ꎬ 除 去 未 鉴 定 到 属 的 真 菌ꎬ 还 有

Ｍｙｒｍｅｃｒｉｄｉｕｍ、绿僵菌属、枝孢霉属、瓶霉菌属、篮
状菌属和外瓶霉菌属ꎮ 绿僵菌属是广谱的昆虫病

原真菌(陈名君等ꎬ２０１８)ꎬ对植物是否存在致病作

用目前尚无报道ꎮ 枝孢霉属为常见的腐生真菌ꎬ
部分枝孢霉属真菌为植物上的病原菌ꎬ侵染植株

叶片、枝条和果实(吕靖雯等ꎬ２０１８)ꎬ从病株茎秆

中检测到该菌属ꎬ可能是茎秆感病腐烂后环境中

的枝孢霉菌定殖的结果ꎬ进而加重烟株茎秆的腐

烂程度ꎮ 瓶霉菌属等真菌在发病烟株茎秆中可能

的作用尚不明确ꎮ 发病茎秆中独有的细菌属为 ７９
个ꎬ其中ꎬ拟杆菌属和粪产碱菌属主要为人类临床

上常见病菌ꎬ能够寄居于人体呼吸道和肠道等部

位ꎬ对烟草无致病报道ꎮ 拟诺卡氏菌属是一个经

典的丝状放线菌类群ꎬ能够合成酶抑制剂和抗生

素等多种活性物质(李文均等ꎬ２０１６)ꎬ对植物无致

病潜力ꎮ 链霉菌属多数为腐生好气性异养菌ꎬ大

部分链霉菌为非致病的污染菌或定殖菌ꎮ 假丁酸

弧菌属、假黄色单胞菌属和类芽孢杆菌属等发病

茎秆中独有的菌属均没有使植物致病的报道ꎮ
青枯病与黑胫病混发能够明显导致烟株茎秆

真菌、细菌群落结构与多样性的改变ꎬ破坏了烟株

茎秆中微生物群落的稳定ꎮ 发病后烟株茎秆中真

菌群落丰富度与多样性降低ꎬ细菌群落丰富度与

多样性增加ꎬ部分腐生真菌、细菌也广泛定殖于烟

株茎秆上ꎮ 研究结果增加了我们对青枯病与黑胫

病混发烟株茎杆组织微生态的认识ꎬ但烟草青枯

病菌先侵染、黑胫病菌后侵染ꎬ烟草黑胫病先侵

染、青枯病菌后侵染ꎬ以及 ２ 种病原菌同时复合侵

染引起的烟株病害微生态规律的研究仍有待下一

步继续探索ꎮ
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ＨＵＡＮＧ Ｗꎬ ＦＥＮＧ ＺＳꎬ ＢＡＩ ＹＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｏｎ

ｍｅｔｈｏｄｓ ｔｏ ｃｏｎｔｒｏｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｏｆ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｐｉｎ
ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ [Ｊ]. Ｆｏｏｄ ＆ Ｍａｃｈꎬ ３２(３): ２４７－２５２. [黄伟ꎬ
冯作山ꎬ 白羽嘉ꎬ 等ꎬ ２０１６. 采后果实链格孢属真菌病害

防治方法研究进展 [Ｊ]. 食品与机械ꎬ ３２(３): ２４７－２５２.]
ＨＵＯ ＱＪꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓꎬ ＷＡＮＧ ＲＹꎬ ２００７. Ａｄｖａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ

ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌꎬ
２３(８): ３６４－３６８. [霍沁建ꎬ 张深ꎬ 王若焱ꎬ ２００７. 烟草青

枯病研究进展 [Ｊ]. 中国农学通报ꎬ ２３(８): ３６４－３６８.]
ＫＵＭＡＲ Ａꎬ ＰＲＡＭＥＥＬＡ ＴＰꎬ ＳＵＳＥＥＬＡＢＨＡＩ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０１４. Ｈｏｓｔ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒａｃｅ ４ ｓｔｒａｉｎｓ
ｏｆ Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌꎬ ６３ ( ５):
１１３８－１１４８.

ＬＩ Ｂꎬ ＹＡＮＧ ＹＦꎬ ＧＯＮＧ ＧＳꎬ ２０１２. Ｉｓｏｌａｔｉｎｇ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒａｃｅｓ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｎｉｃｏｔｉａｎａｅ ｉｎ Ｓｉｃｈｕａｎ
[Ｊ]. Ｔｏｂａｃｃｏ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ (１０): ８１－８４. [李斌ꎬ 杨益芬ꎬ
龚国淑ꎬ ２０１２. 四川省烟草黑胫病菌生理小种的分离鉴定

[Ｊ]. 烟草科技ꎬ (１０): ８１－８４.]
ＬＩ ＪＬꎬ ＱＩＮ Ｓꎬ ２０１５. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ

Ｐｉｃｏｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ [ Ｊ]. Ａｄｖ Ｅａｒｔｈ Ｓｃｉꎬ ３０ ( ４): ４７７ －
４８６. [李佳霖ꎬ 秦松ꎬ ２０１５. 海洋微微型蓝细菌分子生态

学研究进展 [Ｊ]. 地球科学进展ꎬ ３０(４): ４７７－４８６.]
ＬＩ ＰＰꎬ ＹＵＡＮ ＸＬꎬ ＬＩ ＪＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ
Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ Ｌ. [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｓｉｎꎬ ５８(１０):
１８５３－１８６３. [李盼盼ꎬ 袁晓龙ꎬ 李金海ꎬ 等ꎬ ２０１８. 湖北烟

草内生真菌生物多样性和种群结构分析 [Ｊ]. 微生物学

报ꎬ ５８(１０): １８５３－１８６３.]
ＬＩ ＳＬꎬ ２０１７. Ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄ ｆｒｏｍ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ [ Ｄ ].
Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ: Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [李石力ꎬ ２０１７. 有机酸

类根系分泌物影响烟草青枯病发生的机制研究 [Ｄ]. 重
庆: 西南大学.]

ＬＩ ＷＪꎬ ＺＨＡＮＧ ＹＧꎬ ２０１６. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ
Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ [Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｃｈｉｎꎬ ４３(５): １１２３－１１３５. [李
文均ꎬ 张永光ꎬ ２０１６. 拟诺卡氏菌属放线菌研究进展

[Ｊ]. 微生物学通报ꎬ ４３(５): １１２３－１１３５.]

ＬＩＮ Ｌꎬ ＣＨＥＮ ＺＢꎬ ＨＥ ＱＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ [Ｊ]. Ｊｉａｎｇｓｕ
Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ４５(２２): ２７４－２７８. [林丽ꎬ 陈泽斌ꎬ 何群香ꎬ
等ꎬ ２０１７. 烟草不同部位内生细菌的多样性 [Ｊ]. 江苏农

业科学ꎬ ４５(２２): ２７４－２７８.]
ＬＩＵ ＬＨꎬ ２０１８. Ｃｏｎｔｒｏｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ

ｔｏｂａｃｃｏ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋ ｄｉｓｅａｓｅ [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｄｏｃｔｏｒꎬ ３１(４): ４２－
４４. [刘烈花ꎬ ２０１８. ４ 种生防菌对烟草黑胫病的防治作用

[Ｊ]. 植物医生ꎬ ３１(４): ４２－４４.]
ＬＩＵ Ｄꎬ ＹＵ Ｄꎬ ＷＵ ＪＫꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｒｅｃｅｎｔ ａｄｖａｎｃｅ ｉｎ

ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
[Ｊ]. Ｒｅｓ Ｐｒａｃｔ Ｃｈｉｎ Ｍｅｄꎬ ３２(１): ８０－８３. [刘迪ꎬ 于丹ꎬ
吴军凯ꎬ 等ꎬ ２０１８. 药用植物链格孢属真菌病害及其防治

的研究进展 [Ｊ]. 现代中药研究与实践ꎬ ３２(１): ８０－８３.]
ＬＩＵ ＤＰꎬ ＤＡＩ ＹＰꎬ ２０１５. Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ

ｒｏｏｔ ａｎｄ ｓｔｅｍ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
[Ｊ]. Ｆｕｊｉａｎ Ａｇｒｉｃꎬ (４): １３６－ １３９. [柳德普ꎬ 戴永平ꎬ
２０１５. 不同施药时间对烟草根茎性病害防治试验 [Ｊ]. 福
建农业ꎬ (４): １３６－１３９.]

ＬÜ ＪＷꎬ ＬＩＵ Ｒꎬ ＬＩ ＧＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｃａｕｓｉｎｇ ｆｒｕｉｔ ｓｐｏｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｎ Ｃｉｔｒｕｓ ｇｒａｎｄｉｓ [Ｊ]. Ｊ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖ (Ａｇｒｉｃ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉ)ꎬ ４４(６): ６８７－６９４. [吕靖

雯ꎬ 刘蕊ꎬ 李国华ꎬ 等ꎬ ２０１８. 柚果面枝孢菌斑点病病原

鉴定 [Ｊ]. 浙江大学学报(农业与生命科学版)ꎬ ４４(６):
６８７－６９４.]

ＳＨＩ ＨＬꎬ ＸＩＡＮＧ ＢＫꎬ ＴＡＮ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔ
ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｔａｂ Ｓｉｎꎬ ２４(５):
５７－６５. [施河丽ꎬ 向必坤ꎬ 谭军ꎬ 等ꎬ ２０１８. 烟草青枯病发

病烟株根际土壤细菌群落分析 [ Ｊ]. 中国烟草学报ꎬ
２４(５): ５７－６５.]

ＴＡＮ ＺＱꎬ ＺＨＡＮＧ ＲＹꎬ ＬＩ ＧＺꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６. Ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｏｆ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｕｓａｌ ｏｒｇａｎｉｓｍ ｏｎ
Ａｎｔｈｕｒｉｕｍ ａｎｄｒａｅａｎｕｍ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌ Ｓｉｎꎬ ３６(５):
３９２－３９６. [谭志琼ꎬ 张荣意ꎬ 李桂珍ꎬ 等ꎬ ２００６. 红掌青枯

病的症状和病原菌鉴定 [ Ｊ]. 植物病理学报ꎬ ３６(５):
３９２－３９６.]

ＷＡＮＧ ＨＢꎬ ＳＨＩ Ｊꎬ ＬＵＯ ＺＮꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｇｒａｆｔｅｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｔｏ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋ
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅｃｔꎬ ４４(３): １６８－１７１. [王海波ꎬ 时焦ꎬ 雒

振宁ꎬ 等ꎬ ２０１８. 烟草嫁接苗对黑胫病的抗性鉴定

[Ｊ]. 植物保护ꎬ ４４(３): １６８－１７１.]
ＷＡＮＧ ＨＣꎬ ＬＩ ＷＨꎬ ＦＥＮＧ ＹＧꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｈｉｓｔｏｒｙ ａｎｄ

ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋ
[Ｊ]. Ａｃｔａ Ｔａｂ Ｓｉｎꎬ １７(５): ９６－１０２. [汪汉成ꎬ 李文红ꎬ 冯

勇刚ꎬ 等ꎬ ２０１１. 烟草黑胫病化学防治的历史与现状

[Ｊ]. 中国烟草学报ꎬ １７(５): ９６－１０２.]
ＷＡＮＧ Ｑꎬ ＧＡＲＲＩＴＹ ＧＭꎬ ＴＩＥＤＪＥ ＪＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ｎａｉｖｅ

Ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ｆｏｒ ｒａｐｉｄ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
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ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｎｅｗ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘｏｎｏｍｙ [Ｊ]. Ａｐｐｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｍｉｃｒｏｂꎬ
７３(１６): ５２６１－５２６７.

ＷＡＮＧ Ｘꎬ ＷＵ ＸＲꎬ ＷＡＮＧ ＷＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｉｎｄｏｏｒ
ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｍｕｔａｎｔｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ [ Ｊ]. Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄꎬ １６ ( １９): ６４６８ －
６４７５. [王新ꎬ 吴新儒ꎬ 王卫锋ꎬ 等ꎬ ２０１８. 烟草抗青枯病

突变体的室内接种鉴定 [ Ｊ]. 分子植物育种ꎬ １６(１９):
６４６８－６４７５.]

ＷＨＩＴＥ ＴＪꎬ ＢＲＵＮＳ Ｔꎬ ＬＥＥ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０. Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｄｉｒｅｃｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ [Ｊ]. ＰＣＲ ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ: ａ ｇｕｉｄｅ ｔｏ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓꎬ １８(１): ３１５－３２２.

ＷＩＣＫＥＲ Ｅꎬ ＧＲＡＳＳＡＲＴ Ｌꎬ ＣＯＲＡＮＳＯＮ￣ＢＥＡＵＤＵ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７. Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ Ｍａｒｔｉｎｉｑｕｅ
(Ｆｒｅｎｃｈ ｗｅｓｔ ｉｎｄｉｅｓ) ｅｘｈｉｂｉｔｉｎｇ ａ ｎｅｗ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
[Ｊ]. Ａｐｐｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｍｉｃｒｏｂꎬ ７３(２１): ６７９０－６８０１.

ＸＩＡＮＧ ＬＧꎬ ＺＨＯＵ Ｈꎬ ＷＡＮＧ ＨＣꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ
ｓｔｅｍ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ [Ｊ]. Ａｃｔａ
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贵州野生兰科植物就地保护现状及保护空缺分析
叶　 超１ꎬ２ꎬ 刘　 锋１ꎬ２ꎬ 安明态１ꎬ２∗ꎬ 杨焱冰１ꎬ２

( １. 贵州大学 林学院ꎬ 贵阳 ５５００２５ꎻ ２. 贵州大学 生物多样性与自然保护研究中心ꎬ 贵阳 ５５００２５ )

摘　 要: 兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)植物是植物界中最进化、种类最丰富的类群之一ꎬ有较高的环境要求和较强的

生态系统依存性ꎮ 由于很多兰科植物具有较高的观赏价值和药用价值ꎬ各地采挖频繁ꎬ导致其受威胁十分

严重ꎬ已成为保护植物中的“旗舰”类群ꎮ 该文基于文献资料和近年来课题组野外调查数据ꎬ分析贵州省野

生兰科植物的地理分布状况、就地保护现状与保护空缺ꎬ以期为该地区野生兰科植物科学合理的保护管理

提供参考ꎮ 结果表明:(１)贵州省野生兰科植物共 ３４３ 种ꎬ其中在自然保护区内分布的物种有 ２９１ 种ꎬ就地

保护率为 ８４.８４％ꎮ (２)在兰科植物地理分布上ꎬ黔西南(２２１ 种) >黔南(１９８ 种) >遵义(１３５ 种) >铜仁(１１０
种)>黔东南(１０１ 种)>贵阳(８２ 种)>六盘水(７９ 种) >毕节(６８ 种) >安顺(６５ 种)ꎬ黔西南和黔南分布的兰

科植物及它们自然保护区内分布的兰科植物种类均远高于其他地区ꎮ (３)采用“累计筛选法”共鉴别出保

护贡献率较高的前 １４ 个保护区ꎬ累计保护贡献率达 ８４.８４％ꎮ 总体而言ꎬ贵州省野生兰科植物受到了较全

面的保护ꎬ但仍有部分物种未受到保护ꎬ且受威胁严重ꎮ
关键词: 兰科植物ꎬ 就地保护ꎬ 保护空缺ꎬ 保护贡献率ꎬ 贵州省
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Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｓｏ ａｓ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ａｎｄ ｒｅａｓｏｎａｂｌｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｗｉｌｄ
ｏｒｃｈｉｄｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ａｒｅａ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ３４３ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｏｒｃｈｉｄｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ａｍｏｎｇ
ｗｈｉｃｈ ２９１ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎａｔｕｒｅ ｒｅｓｅｒｖｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｉｓ ８４.８４％. (２) Ｉｎ ｔｅｒｍｓ ｏｆ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ Ｑｉａｎｘｉｎａｎ(２２１) > Ｑｉａｎｎａｎ (１９８) > Ｚｕｎｙｉ(１３５) > Ｔｏｎｇｒｅｎ(１１０) > Ｑｉａｎｄｏｎｇｎａｎ(１０１) >
Ｇｕｉｙａｎｇ(８２) > Ｌｉｕｐａｎｓｈｕｉ(７９) > Ｂｉｊｉｅ(６８) > Ａｎｓｈｕｎ(６５)ꎬ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｏｒｃｈｉｄｓ ｉｎ Ｑｉａｎｘｉｎａｎ ａｎｄ Ｑｉａｎｎａｎ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｎａｔｕｒｅ ｒｅｓｅｒｖｅｓ ａｒｅ ｍｕｃｈ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ａｒｅａｓ. ( ３) Ｔｈｅ ｔｏｐ １４ ｒｅｓｅｒｖｅｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ “ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ”ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ
ｒｅａｃｈｅｄ ８４.８４％. Ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌꎬ ｔｈｅ ｗｉｌｄ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｆｕｌｌｙ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄꎬ ｂｕｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ
ｓｔｉｌｌ ｓｏｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｏｔ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｓｅｒｉｏｕｓｌｙ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｏｒｃｈｉｄꎬ ｉｎ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｖａｃａｎｃｙꎬ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

　 　 兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)是有花植物中最大的科之

一ꎬ物种种数仅次于菊科ꎬ且每年被描述的新物种

中有 ５００ 种出自这两个科( Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ
目前 全 世 界 约 有 兰 科 植 物 ７３６ 属 ２８ ０００ 种

(Ｃｈｒｉｓｔｅｎｈｕｓｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ并且正在以每年 １３ 个

属的速度被描述( １９９４ 年至 ２００４ 年的平均值)
(Ｓｃｈｕｉｔｅｍａｎꎬ ２００４)ꎬ广泛分布于除两极和极端干

旱沙漠地区以外的各种陆地生态系统中ꎬ尤以热

带地区分布最多(Ｇｕｓｔａｖｏꎬ １９９６)ꎮ 多年来ꎬ兰科

作为 保 护 植 物 中 的 “ 旗 舰 ” 类 群 ( 罗 毅 波 等ꎬ
２００３)ꎬ深受国内外研究者的青睐ꎬ大量有关兰科

植物的研究被报道ꎮ 然而ꎬ这些报道多集中在某

些重要物种或类群的形态学 (李秀玲等ꎬ２０１５ꎻ
Ｎｅｃｍｅｔｔｉｎꎬ ２０１６)、细胞学( Ｏｌｉｖｅｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ
Ｍｏｒａｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)、菌根生物学(Ｈａｊｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)、传粉生物学(任宗昕等ꎬ２０１２)、育种及组培

快繁技术(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)等方面ꎬ有关兰科植

物就地保护效率的研究极少ꎬ目前仅见秦卫华等

(２０１２)对中国１ ３３４种兰科植物在 ５４３ 个自然保

护区中的就地保护水平进行了划分ꎬ并认为仅有

４.８％的兰科植物受到了“有效保护”ꎮ 中国作为

世界上野生兰科植物最丰富的国家之一(张殷波

等ꎬ２０１５)ꎬ目前共记录兰科植物 ２０５ 属１ ５５６种

(王利松等ꎬ２０１５)ꎬ约有 ７０％的种类在国家级自然

保护区 等 保 护 地 内 有 分 布ꎬ 就 地 保 护 ( ｉｎ ｓｉｔｕ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ)成为了我国兰科植物保护的主要方

式(金效华ꎬ２０１９)ꎮ 就地保护是生物多样性保护

最有效的措施(马建章等ꎬ２０１２)ꎬ而建立自然保护

区是对生物资源进行就地保护最有效的途径(张

殷波等ꎬ２０１９)ꎮ
西南高山峡谷区是我国野生兰科植物的重点

分布区域ꎬ其独特的地理位置和复杂的自然环境

为野生兰科植物提供了适宜的环境(秦卫华等ꎬ
２０１２ꎻ张殷波等ꎬ２０１５)ꎮ 贵州地处我国西南边陲ꎬ
是世界喀斯特地貌发育最典型的地区之一ꎬ喀斯

特面积占全省面积的 ６１.９％(李宗发ꎬ２０１１)ꎬ地形

多变ꎬ山高谷深ꎬ沟岭纵横ꎬ气候垂直分异大ꎬ水热

资源充沛(周政贤ꎬ１９９２)ꎬ其复杂的环境和良好的

水热条件为兰科植物的生存提供了条件ꎮ 贵州省

自 １９７８ 年建立第一个自然保护区———梵净山自然

保 护 区 以 来ꎬ 至 今 已 建 成 １２４ 个 自 然 保 护 区

( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｍｅｅ. ｇｏｖ. ｃｎ / ｓｔｂｈ / ｚｒｂｈｄｊｇ / ２０１６１１ /
Ｐ０２０１６１１２５５５９８６５８８６３５９.ｐｄｆ)ꎬ总面积达８ ８９８.２
ｋｍ２ꎬ占全省面积的 ５.０５％ꎮ 但是ꎬ这些保护区对

贵州省野生兰科植物的保护情况与保护贡献率如

何仍有待研究ꎮ 本研究以贵州省野生兰科植物为

研究对象ꎬ分析自然保护区内外的兰科植物地理

分布特点及其保护现状ꎬ评价其就地保护及保护

空缺ꎬ对有关部门制定兰科植物的保护策略和管

理方案具有一定的理论指导意义ꎮ

１　 数据与方法

１.１ 数据来源

本文兰科植物名录的资料收集截至 ２０２０ 年 ３
月 ３０ 日ꎮ 主要查阅了«贵州野生兰科植物鉴别手

册»(陈东升等ꎬ２０１９)、«贵州维管束植物编目»
(罗扬等ꎬ２０１５)、 «贵州野生兰科植物» (周庆ꎬ
２０１７)、«贵阳市野生兰科植物资源» (赵熙黔和安

明态ꎬ２０１５)、省内已出版的自然保护区科学考察

集(张 华 海 等ꎬ ２００６ꎻ罗 杨 等ꎬ ２０１０ꎻ 喻 理 飞 等ꎬ
２０１６)等相关专著与近年来已发表的兰科植物新

纪录等相关资料(金效华等ꎬ２００２ꎻ冉景丞和鲁成

巍ꎬ２００９ꎻ杨焱冰等ꎬ２０１７)ꎬ以及课题组近年来在

１４２２ 期 叶超等: 贵州野生兰科植物就地保护现状及保护空缺分析
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查、贵州省相关保护区综合科学考察、林木种质资

源调查、自然保护区生物多样性监测等工作中收

集的兰科植物资料ꎬ整理得出贵州省野生兰科植

物共计 ３４３ 种 (表 １)ꎬ依据 Ｓｐｅｃｉｅｓ ２０００ Ｃｈｉｎａ
Ｎｏｄｅ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｐ２０００. ｏｒｇ. ｃｎ)的分类系统ꎬ隶
属于 ９２ 属ꎮ

表 １　 贵州野生兰科植物组成及受胁等级
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｌｅｖｅｌｓ

ｏｆ ｗｉｌｄ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

受威胁等级
Ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ

ｌｅｖｅｌ

保护区内分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｉｎ ｔｈｅ
ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ

ａｒｅａ

保护区外分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｏｕｔｓｉｄｅ
ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ
ａｒｅａｓ

合计
Ｔｏｔａｌ

极危
Ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ

１３ ３ １６

濒危
Ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ

３８ １２ ５０

易危
Ｖｕｌｎｅｒａｂｌｅ

６１ ３ ６４

近危
Ｎｅａｒ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ

４７ ７ ５４

无危
Ｌｅａｓｔ ｃｏｎｃｅｒｎ

１２３ ２１ １４４

数据缺乏
Ｄａｔａ ｄｅｆｉｃｉｅｎｔ

９ ６ １５

合计
Ｔｏｔａｌ

２９１ ５２ ３４３

　 注: 此处保护区内分布是指只要在贵州省任一保护区内有
分布的物种ꎬ即列入ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ ａｒｅａ ｈｅｒｅ ａｒｅ ｌｉｓｔｅｄ ａｓ ｌｏｎｇ ａｓ
ｔｈｅｙ ａｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ａｎｙ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ ａｒｅａ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

１.２ 自然保护区保护贡献率分析

本研究从保护野生兰科植物的角度出发ꎬ采用

累计筛选法(张殷波等ꎬ２０１４)来评价贵州省现有自

然保护区对野生兰科植物的保护贡献率ꎮ 此方法

依据“保护物种最多”“互补性最高”及“保护面积最

小”３ 个原则ꎬ在自然保护区网络中鉴别出对贵州省

野生兰科植物保护贡献率最高且补充贡献率也较

高的自然保护区ꎮ 具体步骤如下:首先ꎬ统计贵州

省现有的 １２４ 个保护区中已知分布的野生兰科植物

的物种数ꎬ按从多到少排序ꎬ将包含野生兰科植物

种类数量最多且面积最小的保护区作为对兰科植

物保护贡献率第一位的保护区ꎬ同时认为该保护区

内所包含的兰科植物已受到保护ꎬ将其从总的兰科

植物中剔除ꎻ然后ꎬ将其他的自然保护区按照包含

剩余野生兰科植物的种类数量按照从多到少排序ꎬ
选出此时包含兰科植物种类数量最多且所占面积

最小的自然保护区作为保护贡献率第二位的保护

区ꎻ之后ꎬ再重复以上步骤ꎬ直到所有的在保护区内

有分布的野生兰科植物均被剔除掉ꎻ最后ꎬ得到贵

州省野生兰科植物保护贡献率最高以及补充贡献

率也较高的自然保护区位序ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 野生兰科植物地理分布特点及就地保护现状

贵州省已知的 ３４３ 种野生兰科植物广泛分布于

全省境内(图 １)ꎬ分布极不均衡ꎬ地区差异极大ꎮ 其

中:以西南部的黔西南州分布最多(２２１ 种)ꎬ占贵州

省野生兰科植物的 ６３. ５６％ꎻ其次为黔南州 ( １９８
种)ꎬ占 ５７.７３％ꎻ黔中的安顺市分布最少ꎬ仅有 ６５
种ꎬ占 １８.９５％ꎮ 贵州省 ２５ 个自然保护区(１０ 个国

家级、６ 个省级和 ９ 个县级)内有 ２９１ 种野生兰科植

物分布ꎬ就地保护率达 ８４.８４％ꎮ 各行政区的就地保

护率虽有一定的差异ꎬ但总体上仍较好ꎮ 如毕节市

分布的 ６８ 种在保护区内均有分布ꎬ就地保护率最

高ꎬ为 １００％ꎻ黔东南州和六盘水市分别有 １ 种、２ 种

未在保护区内有分布ꎬ就地保护率分别为 ９９.０４％和

９６.７７％ꎻ黔西南州有 ３１ 种未分布于保护区内ꎬ就地

保护率较其他各地州市差ꎬ但其就地保护率仍达

８５.０２％ꎬ表明贵州省自然保护区对野生兰科植物的

就地保护成效较佳ꎬ远高于我国兰科就地保护率

(５１.９％)(秦卫华等ꎬ２０１２)ꎮ
尽管如此ꎬ贵州省兰科植物受威胁程度仍非

常高ꎮ 贵州省野生兰科植物处于受威胁(极危、濒
危和易危)等级的有 １３０ 种ꎬ占我国高等植物受威

胁物种(３ ８７９ 种) (覃海宁等ꎬ２０１７)的 ３.３５％ꎬ占
我国受威胁兰科植物(６５３ 种)的 １９.９１％ꎬ占贵州

省兰科植物的 ３７.９０％ꎮ 其中ꎬ极危种在保护区内

分布的有 １３ 种ꎬ占贵州省野生兰科植物极危种的

８１.２５％ꎬ濒危种 ３８ 种ꎬ占 ７６.００％ꎬ易危种 ６１ 种ꎬ
占 ８７.１４％ꎮ 总体来看ꎬ全省达到易危以上等级的

物种绝大多数通过保护区方式得到了保护ꎬ但由

于兰科植物多为重要观赏植物和药用植物ꎬ全省

各地采挖兰科植物现象严重ꎬ导致兰科植物资源

急剧减少甚至区域性灭绝率显著提高ꎬ而且兰科

植物暂时未纳入国家保护植物名录ꎬ 保护力度不
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图 １　 贵州省野生兰科植物地理分布
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

足ꎬ兰科植物受威胁状况并没有得到缓解ꎮ
２.２ 保护空缺

目前ꎬ贵州省野生兰科植物有 ５２ 种未见在保护

区 内 分 布ꎬ 其 中: 极 危 ３ 种ꎬ 为 杏 黄 兜 兰

(Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ ａｒｍｅｎｉａｃｕｍ)、贵州杜鹃兰(Ｃｒｅｍａｓｔｒａ
ｇｕｉｚｈｏｕｅｎｓｉｓ)、丽江杓兰(Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｌｉｃｈｉａｎｇｅｎｓｅ)ꎻ
濒危种包括贵州地宝兰(Ｇｅｏｄｏｒｕｍ ｅｕｌｏｐｈｉｏｉｄｅｓ)、文
山兜兰 ( Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ ｗｅｎｓｈａｎｅｎｓｅ) 和斑叶杓兰

(Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｍａｒｇａｒｉｔａｃｅｕｍ)等 １２ 种ꎻ易危种包括

合柱兰(Ｄｉｐｌｏｍｅｒｉｓ ｐｕｌｃｈｅｌｌａ)、滇藏斑叶兰(Ｇｏｏｄｙｅｒａ
ｒｏｂｕｓｔａ)和长距美冠兰(Ｅｕｌｏｐｈｉａ ｆａｂｅｒｉ)等 ９ 种ꎻ近危

种包括离萼杓兰(Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｐｌｅｃｔｒｏｃｈｉｌｕｍ)、宽药隔

玉 凤 花 ( Ｈａｂｅｎａｒｉａ ｌｉｍｐｒｉｃｈｔｉｉ ) 和 喙 房 坡 参

(Ｈａｂｅｎａｒｉａ ｒｏｓｔｒａｔａ)等 ８ 种ꎻ无危种包括流苏金石斛

(Ｆｌｉｃｋｉｎｇｅｒｉａ ｆｉｍｂｒｉａｔａ )、 湿 地 玉 凤 花 ( Ｈａｂｅｎａｒｉａ
ｈｕｍｉｄｉｃｏｌａ)和白肋线柱兰(Ｚｅｕｘｉｎｅ ｇｏｏｄｙｅｒｏｉｄｅｓ)等

２０ 种ꎮ 这些种多为近年来发表的新种或新记录

种ꎬ在贵州省内仅有零星的分布ꎬ如贵州杜鹃兰和

丽江杓兰等 ３９ 种均只记录到一个分布点ꎬ喙房坡

参仅在镇宁县发现 ３ 株ꎬ且还受放牧的威胁ꎮ
２.３ 自然保护区的保护贡献率

经筛选后ꎬ贵州省自然保护区对野生兰科植

物保护贡献率最高的是茂兰国家级自然保护区

(１２９ 种)ꎬ占贵州省兰科植物总数的 ３７. ６１％ꎻ其
次ꎬ筛选出补充保护贡献率最高的是坡岗州级自

然保护区ꎬ补充保护物种数 ４８ 种ꎬ累计保护物种

１７７ 种ꎬ累计保护贡献率达到 ５１.６０％ꎻ随后依次筛

选出大沙河国家级自然保护区、梵净山国家级自

然保护区、望谟苏铁县级自然保护区和雷公山国

家级自然保护区ꎬ这 ４ 个保护区共补充保护物种

９３ 种ꎬ累计保护物种 ２７０ 种ꎬ累计保护贡献率达到

７８.７２％ꎮ 通过筛选ꎬ共得到 １４ 个保护贡献率最高

且最互补的保护区(图 ２)ꎬ并将贵州省在自然保

护区内有分布的 ２９１ 种野生兰科植物完全包含在

３４２２ 期 叶超等: 贵州野生兰科植物就地保护现状及保护空缺分析



１. 茂兰国家级自然保护区ꎻ ２. 坡岗州级自然保护区ꎻ ３. 大沙河国家级自然保护区ꎻ ４. 梵净山国家级自然保护区ꎻ ５. 望谟苏铁自

然保护区ꎻ ６. 雷公山国家级自然保护区ꎻ ７. 都柳江源湿地自然保护区ꎻ ８. 草海国家级自然保护区ꎻ ９. 麻阳河国家级自然保护

区ꎻ １０. 习水国家级自然保护区ꎻ １１. 桴 自然保护区ꎻ １２. 百里杜鹃省级自然保护区ꎻ １３. 赤水桫椤国家级自然保护区ꎻ １４. 宽

阔水国家级自然保护区ꎮ
１. Ｍａｏｌａｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ２. Ｐｏｇａｎｇ Ｍｕｎｉｃｉｐａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ３. Ｄａｓｈａｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ４. Ｆａｎｊｉｎｇｓｈａｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ
Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ５. Ｗａｎｇｍｏ Ｃｙｃａｓ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ６. Ｌｅｉｇｏｎｇｓｈａｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ７. Ｄｕｌｉｕ Ｒｉｖｅｒ Ｗｅｔｌａｎｄ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ８. Ｃａｏｈａｉ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ ９. Ｍａｙａｎｇｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ １０. Ｘｉｓｈｕｉ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ １１. Ｆｕｈｅｎ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ １２. Ｂａｉｌｉ
Ａｚａｌｅａ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ １３. Ｃｈｉｓｈｕｉ Ａｌｓｏｐｈｉｌａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎻ １４. Ｋｕａｎｋｕｏｓｈｕｉ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ.

图 ２　 １４ 个保护贡献率最高且最互补的自然保护区
Ｆｉｇ. ２　 １４ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｎａｔｕｒｅ ｒｅｓｅｒｖｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

内ꎬ总面积占贵州省保护区总面积的 ３８.０７％ꎬ累
计保护贡献率达到 ８４.８４％ꎮ 通过本研究得出ꎬ筛
选得到的前 １４ 个自然保护区对贵州省野生兰科

植物的保护贡献率最高ꎮ 其中ꎬ有 ９ 个为国家级

自然保护区、２ 个省级自然保护区ꎬ合计达 １１ 个省

级以上保护区ꎬ占前 １４ 个保护区的 ７８.５７％ꎬ表明

省级以上自然保护区尤其是国家级自然保护区对

贵州省野生兰科植物有较高的保护贡献率且保护

成效显著ꎮ 贵州省国家级自然保护区中仅佛顶山

国家级自然保护区未筛选到ꎬ但其仍保护了 ４５ 种

野生兰科植物ꎮ

３　 讨论与结论

贵州省野生兰科植物种类较多ꎬ分布广泛ꎬ生
境复杂ꎬ调查难度高ꎬ即使是物种最基本分布数据

的获取仍是任重道远ꎬ兰科植物分布面积、资源数

量等数据的获取尤为困难ꎬ在很大程度上限制了

对野生兰科植物资源现状的客观评估ꎬ难以逐一

对研究对象的种群数量和分布面积实施详细的调

查ꎮ 因此ꎬ在进行保护效果的评价过程中ꎬ本文仅

以野生兰科植物在保护区内是否有分布为依据ꎬ

４４２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



对其就地保护现状进行初步评价ꎮ
本研究采用累计筛选法得出在野生兰科植物

保护中应优先考虑的保护区ꎬ这 １４ 个保护区的累

计保护贡献率即可涵盖贵州省 １２４ 个保护区种分

布的全部兰科植物物种ꎮ 但是ꎬ此评价方法没有

考虑物种间的差异性及物种的遗传多样性ꎬ且只

要在保护区内有分布的物种ꎬ我们即认为其已受

到保护ꎬ未涉及到种群数量、种群分布面积以及其

在保护区内具体的分布环境等指标ꎬ存在一定的

局限性ꎮ 今后可以通过更为全面的调查与监测来

完善贵州省野生兰科植物数据库ꎬ进而对贵州省

野生兰科植物的实际地理分布以及就地保护现状

进行更为精确和科学的评价ꎮ
对于评估结果中的 ５２ 种目前未受到自然保护

区保护的兰科植物ꎬ３９ 个物种仅在 １ 个县内发现

有分布ꎬ兴义、安龙、兴仁分别有 １０ 种、７ 种和 ６ 种

未分布于保护区内ꎮ 兰科植物的多样性能客观地

反映一个地区生物多样性的状况 (金效华等ꎬ
２０１１)ꎬ结合这些兰科植物的分布情况ꎬ将这些种

的分布地列为贵州省生物多样性的保护空缺地ꎬ
对这些保护空缺物种新建或扩建保护区ꎬ可以为

贵州省野生兰科植物的就地保护工作以及贵州省

自然保护区的进一步优化提供一定的依据ꎮ 如兴

义的坡岗自然保护区ꎬ可在条件允许的情况下进

行扩建ꎻ紫云县发现较大面积的硬叶兜兰种群以

及其他十余种兰科植物的分布ꎬ且正面临放牧的

干扰ꎬ可以考虑建立兰科植物的保护小区甚至保

护区ꎮ 针对某些不适合或不便进行就地保护的种

(如丽江杓兰、喙房坡参)ꎬ可结合迁地保护将其引

种至植物园等迁地保护中心进行保护ꎮ 在进行保

护效率评估中ꎬ在 ５ 个以上保护区内实现了就地

保护的物种有 ７５ 种ꎬ占贵州省野生兰科植物的

２１.８７％ꎮ 然而ꎬ大部分兰科植物ꎬ尤其是一些贵州

特有种分布范围极其狭窄ꎬ仅在少数的一个或几

个保护区内实现就地保护ꎬ甚至有些物种(如狭瓣

玉凤花、贵州石仙桃)自发表后在贵州野外未见ꎮ
因此ꎬ在保护区内必须加强基础研究工作ꎬ进行系

统的本底资源调查ꎬ对保护区内野生兰科植物的

分布进行长期的监测ꎬ实时掌握其种群动态变化ꎬ
进行群落学特性的研究ꎬ真正保证就地保护成效ꎮ

通过近年来课题组在全省的调查研究ꎬ初步

确定北盘江地区(尤其是下游地区)为贵州省兰科

植物分布最丰富的地区ꎬ然而ꎬ该区域也是兰科植

物丧失最严重的地区ꎮ 由于很多兰科植物具有较

高的观赏价值或药用价值ꎬ许多人对国兰、兜兰、
石斛、天麻等价值较高的兰科植物基本上是遇着

即挖、逢见必采ꎮ 而且ꎬ在法律上ꎬ兰科植物的保

护在我国尚缺乏法律依据ꎬ这些兰科植物与普通

杂草无异ꎬ在各大网络平台上公开叫卖ꎬ并且运输

畅通无阻ꎬ各地林业管理部门执法无依据ꎬ无法有

效制止市场兜售和偷采盗采事件ꎬ使得兰花交易

更加频繁ꎮ 因此ꎬ兰科植物的立法保护迫在眉睫ꎮ
然而ꎬ科学合理的保护是需要资源清、本底明为前

提的ꎬ以研究促保护是野生植物资源保护的有效

途径ꎮ 目前ꎬ国家已经高度重视兰科植物的保护

工作ꎬ国家林业和草原局 ２０１９ 年已经启动了全国

野生兰科植物资源调查评估ꎬ贵州省列入首批调

查省区ꎮ 国家第二批重点保护野生植物名录的编

制工作已经启动ꎬ兰科植物作为野生植物保护中

的“旗舰”类群ꎬ有望得到国家法律保护ꎬ兰科植物

的保护研究也必将引起更多人关注ꎮ
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摘　 要: 以南京老山 １ ｈｍ２样地秤锤树(Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ)天然种群为研究对象ꎬ运用成对 ｇ( ｒ)函数ꎬ选择

完全随机模型、异质泊松模型与先决条件零模型ꎬ分析秤锤树种群结构和空间分布格局及其空间关联性ꎬ从
空间格局角度来深入认识其种群结构和分布格局及形成该格局可能存在的机制并提出保护建议ꎮ 结果表

明:(１)秤锤树天然种群中小径个体数量占优ꎬ属于增长型种群ꎮ (２)种内空间分布研究中ꎬ基于完全随机

模型分析ꎬ秤锤树种群在尺度 ０~ ２６ ｍ 时为聚集分布ꎬ尺度 ２９ ~ ３０ ｍ 时为均匀分布ꎻ基于异质泊松模型分

析ꎬ秤锤树种群在 ０~ ２３ ｍ 时为聚集分布ꎬ尺度 ２７~ ３０ ｍ 时为均匀分布ꎮ 秤锤树空间分布表现为由聚集分

布向均匀分布变化ꎮ (３)主要种间关联性研究中ꎬ秤锤树与朴树(Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)的种间关联性表现为小尺度

下负关联ꎬ随着空间尺度的增加变为正关联ꎮ 秤锤树与黄连木(Ｐｉｓｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)和秤锤树与三角槭(Ａｃｅｒ
ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ)的种间关联性大致相同ꎬ基本为大尺度下正关联ꎬ偶尔出现负关联和无关联ꎮ 上述结果表明ꎬ
秤锤树种群更新状况良好ꎬ种群空间分布以聚集分布为主ꎬ其主要受种间竞争、扩散限制与密度制约的影

响ꎮ 基于种群现状开展就地保护与适当干扰其生存群落ꎬ是濒危物种秤锤树的科学有效的保护措施ꎮ
关键词: 秤锤树ꎬ 点格局分析ꎬ 空间分布格局ꎬ 种间关联性ꎬ 南京老山
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ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ ｗｅｒｅ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅｍ ｏｎ ａ ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅꎬ ａｎｄ ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ
ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｏ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｉｎ ａ ｇｏｏｄ
ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｔａｔｅ. Ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ Ｓ. ｘｙｌｏｃａｒｐａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｂａｓｉｃａｌｌｙ ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｉｓ
ｍａｉｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎꎬ ｄｉｆｆｕｓｉｏｎ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔａｔｕｓꎬ
ｃａｒｒｙｉｎｇ ｏｕｔ ｉｎ ｓｉｔｕ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅｌｙ ｄｉｓｔｕｒｂｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｒｅ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅａｓｕｒｅ
ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｓ. ｘｙｌｏｃａｒｐａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａꎬ ｐｏｉｎｔ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎꎬ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ Ｌａｏｓｈａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ

　 　 种群的空间分布格局是指种群内所有个体在

一定空间范围内的分布情况 ( Ｌａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
Ｖｅｌáｚｑｕｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎬ能够反映种间关系(侯向阳

和韩进轩ꎬ １９９７)、种间的共存机制 (何增丽等ꎬ
２０１７)、推测种群演替格局形成的过程(龚直文等ꎬ
２０１０)等ꎬ是生态学研究的热点之一 (Ｍｃｌｎｔｉｒｅ ＆
Ｆａｊａｒｄｏꎬ２００９ꎻ陈倩等ꎬ２０１８)ꎮ 研究植物空间格局的

方法很多ꎬ目前采用点格局分析的手段成为主流ꎬ
点格局分析在一定空间范围内不受尺度限制ꎬ能够

将每个个体视为二维空间中的点ꎬ从而最大限度地

利用物种的空间位置信息分析种群分布格局或不

同种群间的关联性ꎬ具体应用于研究物种分布受环

境差异的影响(郭屹立等ꎬ ２０１５)、物种空间分布与

种间关联性 (胡满等ꎬ２０１９)、濒危植物空间分布格

局(周赛霞等ꎬ２０１９)、群落中优势种群空间格局(王
亚飞等ꎬ２０２０)等ꎮ 开展强调物种空间分布和种群

结构的调查与研究是对野外极小种群的保护与拯

救(黄小等ꎬ２０２０)ꎬ其研究结果对珍稀濒危植物保

护与生物多样性维持方面至关重要ꎮ
秤锤树(Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ)是我国特有的安

息香科植物ꎬ被列入国家Ⅱ级重点保护野生植物

名录ꎮ 由我国著名植物学家胡先骕发表于 １９２８
年ꎬ其模式标本采自南京ꎮ 秤锤树种子具有深度

休眠性(贾书果和沈永宝ꎬ２００７)ꎬ并且木质化的厚

种皮难以吸引动物传播ꎬ导致秤锤树自然更新能

力弱与种子扩散有限ꎬ加之人类生产严重破坏其

片段化生境ꎬ２０ 世纪 ７０ 年代后在南京多次调查中

均未发现野生秤锤树ꎬ一度被部分学者认为秤锤

树在南京野外已灭绝(郝日明等ꎬ２０００ꎻ 陈瑞冰

等ꎬ２０１５)ꎮ 全国第二次重点保护野生植物资源调

查于南京老山国家森林公园内重新发现秤锤树天

然种群(杨国栋等ꎬ２０１８)ꎮ
南京老山国家森林公园为秤锤树重要的原生

分布区ꎬ在人为活动干扰频繁的华东地区ꎬ秤锤树

物种研究对于珍稀濒危物种与极小种群相关研究

具有重要的借鉴意义ꎮ 目前仅有对其生存环境的

分析报道(杨国栋等ꎬ２０１８)ꎬ尚无对其空间分布与

种群结构的研究ꎮ 该文以老山 １ ｈｍ２样地中的秤

锤树为研究对象ꎬ通过 ｇ( ｒ)成对函数和不同零模

型对该种空间分布与空间关联性分析ꎬ探讨种间

竞争、环境因素、自身生物学特性等对其空间格局

影响ꎬ以期揭示秤锤树种群生存现状以及群落优

势物种空间关系ꎬ为原生分布区内秤锤树天然种

群的保护提供理论依据ꎮ

１　 研究区与方法

１.１ 研究区概况

南京老山国家森林公园位于江苏省南京市西

北郊ꎬ１１８°３０′ Ｅ、３０°４０′ Ｎꎬ被誉为“南京绿肺”“江
北明珠”(钟华瀚等ꎬ２０１８)ꎬ目前是江苏省最大的

国家森林公园ꎮ 地貌属低山丘陵ꎬ地处亚热带季

８４２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



风气 候 区ꎬ 冬 冷 夏 热ꎬ 四 季 分 明ꎬ 平 均 降 雨 量

１ １０６.５ ｍｍꎬ年平均温度 １５.４ ℃ ꎬ年极端气温最高

３９.７ ℃ ꎬ最低 －１３.１ ℃ ꎬ年平均降水量 １ １０６ ｍｍꎬ
日照充足ꎬ雨量充沛ꎮ 森林面积约 ５ ４４０.３６ ｈｍ２ꎬ
区域自然植被属次生发育的落叶阔叶与常绿阔叶

混交林ꎬ以朴树 (Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)、黄连木 ( Ｐｉｓｔａｃｉａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)、 三 角 槭 ( Ａｃｅｒ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ )、 榉 树

(Ｚｅｌｋｏｖａ ｓｅｒｒａｔａ)、枫杨(Ｐｔｅｒｏｃａｒｙａ ｓｔｅｎｏｐｔｅｒａ)与盐

肤木(Ｒｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)等为主ꎮ
１.２ 研究方法

１.２.１ 样地设置 　 在南京老山选取秤锤树天然种

群主要分布区(图 １)ꎬ设置 １ ｈｍ２的样地ꎬ以大样

方西南角为坐标原点ꎬ南北方向为纵轴ꎬ东西方向

为横轴ꎬ东西长 １００ ｍꎬ南北长 １００ ｍꎬ分成 ４００ 个

５ ｍ × ５ ｍ 的小样方进行实地调研ꎮ 调查森林群

落信息:乔木层植物的物种名、主干编号、胸径、树
高、冠幅、坐标ꎻ灌木层植物的物种名、高度、冠幅、
盖度ꎻ草本层植物的物种名、盖度、高度ꎮ
１.２.２ 重要值计算 　 分别计算乔木层和灌木层重

要值(王世彤等ꎬ２０１８):
乔木重要值(％)＝ (相对多度＋相对频度＋相对

显著度) / ３ꎻ灌木重要值(％)＝ (相对多度＋相对频

度＋相对盖度) / ３ꎻ相对多度(％)＝ (某个种的株数 /
所有种的总株数)×１００ꎻ相对频度(％)＝ (某个种的

频度 /所有种的频度) ×１００ꎻ相对显著度(％) ＝ (某
个种的胸高断面积 /所有种的胸高段面积之和) ×
１００ꎻ相对盖度(％)＝ (某个种的盖度之和 /所有种的

盖度之和)×１００ꎮ
１.２.３ 种群径级划分 　 采用径级代替龄级的方法

(金鑫等ꎬ２０１８ꎻ 黄小等ꎬ２０２１)ꎬ本研究结合样地

内秤锤树径级特征ꎬ将秤锤树径级划分为 ９ 个径

级:Ⅰ级 ＤＢＨ<２ ｃｍꎬⅡ级 ２≤ＤＢＨ<４ ｃｍꎬⅢ级 ４≤
ＤＢＨ<６ ｃｍꎬⅣ级 ６≤ＤＢＨ<８ ｃｍꎬⅤ级 ８≤ＤＢＨ<１０
ｃｍꎬⅥ级 １０≤ＤＢＨ<１２ ｃｍꎬⅦ级 １２≤ＤＢＨ<１４ ｃｍꎬ
Ⅷ级 １４≤ＤＢＨ<１６ ｃｍꎬⅨ级 ＤＢＨ≥１６ ｃｍꎮ
１.２.４ 点格局分析 　 植物群落的分布格局与空间

尺度关系紧密ꎮ 本文点格局分析采用单变量 ｇ( ｒ)
函数和双变量 ｇ１２( ｒ)函数进行分析ꎮ 点格局分析

通过 １９９ 次 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 随机模拟ꎬ模拟 ９９％的置

信区间(Ｗｉｅｇａｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)并分别利用模拟的

最大值和最小值生成上下两条包迹线ꎬ最大距离

不超过样地较短边长的一半(张金屯ꎬ１９９８)ꎬ本研

究取 ３０ ｍꎮ 计算公式如下:

ｇ( ｒ)＝ １
２πｒ

ｄｋ( ｒ)
ｄｒ

ꎻｇ１２( ｒ)＝
１

２πｒ
ｄ ｋ１２( ｒ)

ｄｒ
ꎮ

式中:ｒ 为空间尺度距离ꎮ 单变量 ｇ( ｒ)函数

中ꎬ当 ｇ( ｒ)值分别处于包迹线的上、内、下时ꎬ种群

空间分布分别为聚集分布、随机分布、均匀分布ꎻ
双变量 ｇ１２( ｒ)函数中ꎬ当 ｇ１２( ｒ)值分别处于包迹线

的上、内、下时ꎬ种间关联性变现为正关联、无关

联、负关联(张健等ꎬ２００７ꎻ 梁爽等ꎬ２０１４)ꎮ
１.２.５ 零模型选择 　 空间格局由物种和环境共同

作用形成ꎬ某一尺度下的空间格局由特定的原因

形成ꎬ为了揭示生态学过程选择合适的零模型将

有助于认识种群空间格局的内在特征(王鑫厅等ꎬ
２０１２)ꎬ本研究中单变量 ｇ( ｒ)函数采用完全随机模

型(ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｓｐａｔｉａｌ ｒａｎｄｏｍｎｅｓｓꎬ ＣＳＲ)和异质泊松

模型(ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ Ｐｏｉｓｓｏｎꎬ ＨＰ)ꎻ双变量 ｇ１２( ｒ)函
数采用完全随机模型( ＣＳＲ)和先决条件零模型

(ａｎｔｅｃｅｄｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎꎬ ＡＣ)ꎮ ＣＳＲ 是点格局中最常

用最简单的模型ꎬ该模型中个体之间相互独立ꎬ且
出现在研究范围内任何位置的几率相等ꎮ ＨＰ 和

ＡＣ 有排除环境异质性的优点ꎬ若在大于 １０ ｍ 尺

度上呈聚集分布ꎬ可以解释为受环境异质性的影

响(黄小等ꎬ２０２１)ꎻＨＰ 和 ＡＣ 排除环境异质性后ꎬ若
小尺度还是呈聚集分布ꎬ解释为受扩散限制影响ꎮ

本研 究 的 数 据 处 理 是 由 Ｒ ３.６.１ 版 本 中 的

“ｓｐａｔｓｔａｔ”程序包(Ｂａｄｄｅｌｅｙ ＆ Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２００５)完成ꎬ
使用 Ｒ ３.６.１ 软件完成绘图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 秤锤树群落结构特征

由表 １ 可知ꎬ乔木层中重要值(>１％)的物种共

计 １１ 种ꎬ它们的相对密度和相对显著度之和所占的

百分比分别为 ８９.４６％ 和 ８５.６４％ꎮ 重要值前五物种

的相对密度和相对显著度之和所占的百分比分别

为 ６１.７７％ 和 ６０.３６％ꎬ表明这五个物种在整个样方

中占主导地位ꎮ 其中ꎬ朴树的数量、频度、显著度在

整个样地中占绝对优势ꎬ说明朴树为该样地的优势

种和建群种ꎮ 虽然目标物种秤锤树在整个样地中

数量较多ꎬ但频度和显著度较低ꎬ因此ꎬ呈聚集分

布ꎬ其重要值在乔木层中靠前ꎬ是样地中的优势种ꎮ
取灌木层重要值前十的物种ꎬ朴树、八角枫与

三角槭同样出现在乔木层重要值前十之中ꎮ 灌木

层中朴树数量、 频度、 盖度及重要值最大ꎬ 在灌木

９４２２ 期 董鹏等: 南京老山秤锤树空间分布格局及种间关联性



图 １　 南京老山国家森林公园天然秤锤树种群分布位置
Ｆｉｇ. １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ ｉｎ Ｌａｏｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ

层中依旧占据绝对优势ꎮ 相比之下乔木层的优势

种黄连木和秤锤树在灌木层中的重要值表现很

低ꎬ其中灌木层中的秤锤树相对数量和相对频度

仅为 ２. ７８％ 和 １. ８１％ꎬ重要值为 １. ５３％ (表 １)ꎮ
秤锤树在乔木层与灌木层重要值的变化明显ꎬ表
明灌木层中秤锤树的幼苗数量较少ꎬ种群的恢复

与发展会受到其他物种竞争影响或环境变化

影响ꎮ
２.２ 径级分布

如图 ２ 的秤锤树胸径(ＤＢＨ)统计所示ꎬ该秤

锤树种群中乔木层秤锤树总量为 ４３２ 棵ꎮ 其中:
胸径在 ２≤ＤＢＨ<４ ｃｍ 之间的个体数最多ꎬ为 １９９
棵ꎬ占比为 ４６.０６％ꎻ胸径在 ４≤ＤＢＨ<６ ｃｍ 之间的

数量为 １０９ 棵ꎬ占比为 ２５.２３％ꎮ 该样地中胸径大

于 １０ ｃｍ 的秤锤树仅有 ７ 棵ꎬ占比为 １.６２％ꎬ其中

最大的一棵胸径为 １７.００ ｃｍꎮ 样地中秤锤树多以

小径木为主ꎬ径级分布呈现出“ Ｊ”型ꎬ属于典型的

成长型种群ꎬ还未达到种群稳定状态ꎮ

２.３ 秤锤树空间分布

如图 ３:Ａ 所示ꎬ基于 ＣＳＲ 模型ꎬ秤锤树在 ０ ~
２６ ｍ 尺度下为聚集分布ꎬ并且聚集程度逐渐下降ꎬ
２９ ~ ３０ ｍ 尺度下呈现均匀分布ꎮ 如图 ３:Ｂ 所示ꎬ
基于 ＨＰ 模型ꎬ秤锤树在 ０ ~ ２３ ｍ 尺度下为聚集分

布ꎬ２３ ~ ２７ ｍ 尺度下为随机分布ꎬ２７ ~ ３０ ｍ 尺度下

为均匀分布ꎮ 通过 ＣＳＲ 和 ＨＰ 模型对比ꎬ小尺度

上都呈聚集分布ꎬ表明其空间分布受扩散限制

影响ꎮ
图 ２ 表明秤锤树种群以小径木为主ꎬ因此ꎬ对

胸径 ０ ｃｍ<ＤＢＨ<６ ｃｍ 的秤锤树进行空间分布分

析ꎬ结果如图 ４ 所示ꎮ 在 ＣＳＲ 模型中ꎬ０ ~ ２７ ｍ 为

聚集分布ꎬ２７ ~ ２９ ｍ 为随机分布ꎬ２９ ~ ３０ ｍ 为均匀

分布ꎮ 在 ＨＰ 模型中ꎬ０ ~ ２３ ｍ 为聚集分布ꎬ２３ ~ ２６
ｍ 为随机分布ꎬ２６ ~ ３０ ｍ 为均匀分布ꎮ 小径秤锤

树群体聚集分布为主要分布类型ꎬ由聚集分布向

均匀分布变化ꎮ ＨＰ 模型下ꎬ随机分布与均匀分布

尺度范围增加ꎮ
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表 １　 群落重要值
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

乔木层树种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ
ａｒｂｏｒｏｕｓ ｌａｙｅｒ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

频度
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

显著度
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

重要值
Ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｖａｌｕｅ
(％)

朴树
Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

９４４ ２８４ ３８ ４５５.５８ ２５.５５

秤锤树
Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ

４３２ ６０ ６ ８２３.２９ ９.００

黄连木
Ｐｉｓｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

１４８ １０４ １８ １３０.３０ ６.３０

三角槭
Ａｃｅｒ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ

８３ ４２ ２ ４４１.８０ ２.９０

梧桐
Ｆｉｒｍｉａｎａ ｓｉｍｐｌｅｘ

５９ ４５ ６ ４４９.５９ ２.６５

梾木
Ｃｏｒｎｕｓ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ

５９ ４４ ４ ４７３.３９ ２.６１

八角枫
Ａｌａｎｇｉｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ

４５ ３２ ２ ８２８.８８ １.９３

红柴枝
Ｍｅｌｉｏｓｍａ ｏｌｄｈａｍｉｉ

４９ ２８ ２ ８４３.４６ １.８４

杨树
Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｉｍｏｎｉｉ

４８ ２８ １７ ０９１.２１ １.８３

黄檀
Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｈｕｐｅａｎａ

２５ ２２ １ ９４４.１２ １.２３

黄荆
Ｖｉｔｅｘ ｎｅｇｕｎｄｏ

３５ １６ １ ０９７.０９ １.１６

灌木层树种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ
ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

频度
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

重要值
Ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｖａｌｕｅ
(％)

朴树
Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

９６ ７６ ４８.０４ ８.２８

茶条槭
Ａｃｅｒ ｔａｔａｒｉｃｕｍ

６０ ６０ １８.３７ ５.８１

八角枫
Ａ. ｃｈｉｎｅｎｓｅ

６４ ５２ ４５.５０ ５.５９

老鸦柿
Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｒｈｏｍｂｉｆｏｌｉａ

５６ ４８ １９.９４ ５.０２

三角槭
Ａｃｅｒ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ

５２ ４８ ３３.９１ ４.８３

高粱泡
Ｒｕｂｕｓ ｌａｍｂｅｒｔｉａｎｕｓ

３２ ３２ １９.５６ ３.１０

小蜡
Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ

３２ ３２ ５.７８ ３.１０

臭椿
Ａｉｌａｎｔｈｕｓ ａｌｔｉｓｓｉｍａ

２８ ２８ ９.２０ ２.７１

毛梾
Ｃｏｒｎｕｓ ｗａｌｔｅｒｉ

２８ ２４ １０.３６ ２.５１

竹叶花椒
Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ａｒｍａｔｕｍ

２４ ２４ ２.４５ ２.３２

柘
Ｍａｃｌｕｒａ ｔｒｉｃｕｓｐｉｄａｔａ

２４ ２４ ２.２９ ２.３２

黄连木
Ｐｉｓｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

２４ ２０ ２０.１０ ２.１２

雀梅藤
Ｓａｇｅｒｅｔｉａ ｔｈｅａ

１６ １６ ３.０５ １.５５

秤锤树
Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ

２０ １２ ３０.１４ １.５３

图 ２　 秤锤树径级结构
Ｆｉｇ. ２　 ＤＢＨ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ

　 　 通过上述结果得到秤锤树小径木群体以及秤

锤树种群分布趋势相似ꎬ均以聚集分布为主ꎻＨＰ
模型下ꎬ小尺度上仍为聚集分布ꎬ随机分布与均匀

分布尺度范围变大ꎬ空间分布受扩散限制影响ꎮ
２.４ 种间关联性

结果如图 ５ 所示ꎬ秤锤树种群主要分布于样方

平缓地带ꎬ其中样地东部区域集中分布ꎬ西南区域

零星分布ꎬ呈现出 “条带”状ꎻ朴树、黄连木、三角

槭在样地中均匀分布ꎬ其中朴树数量最多ꎻ梧桐数

量最少ꎬ主要分布在样地的中部区域ꎮ
如图 ６ 所示ꎬ基于 ＣＳＲ 模型ꎬ秤锤树与朴树在

１ ~ １２ ｍ 尺度下呈负关联ꎬ在 １５ ~ ３０ ｍ 尺度下正关

联ꎻ秤锤树与黄连木在 ６ ~ ７ ｍ、１１ ~ ３０ ｍ 尺度下呈

正关联ꎬ其他尺度无关联ꎻ秤锤树与三角槭在 ２ ~
３０ ｍ 尺度下呈正关联ꎻ秤锤树与梧桐在 ２ ~ １０ ｍ
尺度下无关联ꎬ在 １０ ~ ３０ ｍ 尺度下呈正关联ꎮ 秤

锤树与群落中优势物种关联性的共同点为在大尺

度上表现出正关联ꎮ
如图 ７ 所示ꎬ基于 ＡＣ 模型消除环境异质性的

情况下ꎬ秤锤树与朴树在 １ ~ １６ ｍ 尺度下呈负关

联ꎬ在 ２１ ~ ３０ ｍ 尺度下呈正关联ꎻ秤锤树与黄连木

在 ６ ~ ７ ｍ、１２ ~ １６ ｍ、２５ ~ ３０ ｍ 尺度下呈正关联ꎬ
在其余尺度下无关联ꎻ秤锤树与三角槭在 １５ ~ １６
ｍ、２６ ~ ３０ ｍ 尺度下正关联ꎬ在其余尺度下呈无关

联ꎻ秤锤树与梧桐在 ２ ~ ６ ｍ 尺度下呈负关联ꎬ在
１１ ~ ３０ ｍ 尺度下呈正关联ꎮ

ＡＣ 模型下ꎬ秤锤树分别与黄连木、三角槭以

及梧桐的关联性显著变化ꎬ表现为正关联性减少ꎬ
负关联性或无关联性增多ꎻＣＳＲ 与 ＡＣ 两种模型下

仅有秤锤树与朴树表现出强的负关联性ꎮ
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Ａ. 完全随机模型(ＣＳＲ)ꎻ Ｂ. 异质泊松模型(ＨＰ)ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｓｐａｔｉａｌ ｒａｎｄｏｍｎｅｓｓ (ＣＳＲ)ꎻ Ｂ. Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ Ｐｏｉｓｓｏｎ (ＨＰ). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 秤锤树空间分布格局
Ｆｉｇ. ３　 Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ

图 ４　 胸径 ０ ｃｍ<ＤＢＨ<６ ｃｍ 秤锤树空间分布格局
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ ａｔ ０ ｃｍ<ＤＢＨ<６ ｃｍ

３　 讨论与结论

在自然环境下ꎬ种群的空间分布与自身生物

学特 性、 种 子 扩 散 的 限 制 ( Ｓｅｉｄｌｅｒ ＆ Ｐｌｏｔｋｉｎꎬ
２００６)、密度制约(王进等ꎬ２０１９)及环境因子(黄

小等ꎬ２０２１)等有关ꎮ 基于 ＣＳＲ 模型探究秤锤树空

间分布格局ꎬ结果表明秤锤树在 ０ ~ ２６ ｍ 尺度下表

现为聚集分布ꎬ表明秤锤树分布受环境异质性影

响ꎮ 通过 ＨＰ 模型消除环境异质性后ꎬ０ ~ ２３ ｍ 尺

度下仍表现为聚集分布ꎬ说明其空间分布受种子

扩散传播限制ꎮ 秤锤树种子具有数量多与重量大

特点ꎬ其在种子扩散时主要靠重力传播ꎬ扩散限制

使其种子会更多落在母株周围ꎬ随着与母株的距

离增加种子数量会减少ꎬ因而在小尺度上表现出

聚集分布ꎮ 聚集分布有利于发挥群体效应(韩路

等ꎬ２００７)ꎬ群体效应产生的庇护效果使秤锤树种

群抵御其他物种的入侵ꎬ使自身种群能够更好地

发展ꎬ向种群稳定阶段更好地过渡ꎮ 随着种群的

不断生长ꎬ对资源和空间的需求不断增多ꎬ密度制

约使秤锤树种群内部竞争日益严重ꎬ造成部分个

体逐渐死亡ꎬ因此ꎬ秤锤树在 ２７ ~ ３０ ｍ 尺度上会表

现出随机分布或均匀分布ꎮ 由此可见ꎬ老山地区

的秤锤树空间分布主要受种子扩散限制和密度制

约影响ꎻ在就地与迁地保护中ꎬ解除秤锤树种子扩

散限制与人工疏苗有助于其种群分布区的扩张ꎮ
基于 ＣＳＲ 与 ＡＣ 模型探究群落中优势物种的

空间关联性ꎬ正关联性是由于物种间相互依赖或

者物种处于异质环境下ꎬ对环境有相同的适应性

(金鑫等ꎬ２０１８)ꎻ负关联则是由于物种间的竞争或
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Ａ. 秤锤树ꎻ Ｂ. 朴树－黄连木－三角槭－梧桐ꎮ
Ａ. Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａꎻ Ｂ. Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ－Ｐｉｓｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ－Ａｃｅｒ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ－Ｆｉｒｍｉａｎａ ｓｉｍｐｌｅｘ.

图 ５　 群落中重要值前五物种分布图
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｃａｔｔｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｔｏｐ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

Ａ. 秤锤树－朴树ꎻ Ｂ. 秤锤树－黄连木ꎻ Ｃ. 秤锤树－三角槭ꎻ Ｄ. 秤锤树－梧桐ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ－Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎻ Ｂ. Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ－Ｐｉｓｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓꎻ Ｃ. Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ－Ａｃｅｒ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍꎻ Ｄ. Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ
ｘｙｌｏｃａｒｐａ－Ｆｉｒｍｉａｎａ ｓｉｍｐｌｅｘ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ６　 基于完全随机模型(ＣＳＲ)的种间关联性
Ｆｉｇ. ６　 Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｓｐａｔｉａｌ ｒａｎｄｏｍｎｅｓｓ (ＣＳＲ)

者对于环境需求的差异造成的综合影响(Ｇｒａｙ ＆
Ｈｅꎬ２００９)ꎮ 秤锤树与朴树的空间关联性ꎬＣＳＲ 与

ＡＣ 模型在 １ ~ １２ ｍ 尺度下都呈负关联ꎬ解释为秤

锤树受扩散限制影响在小尺度下的聚集分布产生
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图 ７　 基于先决条件零模型(ＡＣ) 的种间关联性
Ｆｉｇ. ７　 Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎｔｅｃｅｄｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ (ＡＣ)

“庇护效果”与朴树种群展开竞争ꎻ ２１ ~ ３０ ｍ 都表

现为正关联性ꎬ可能因为两个种群发展到稳定阶

段后两者对环境有相同的偏好ꎻ对 ０ ~ ３０ ｍ 整体尺

度进行分析ꎬ结果揭示两者对环境资源需求存在

相似性以及生态位的重叠ꎬ两者间的竞争会严重

影响秤锤树种群演替ꎮ 秤锤树与黄连木、秤锤树

与三角槭的关联性在 ＣＳＲ 与 ＡＣ 模型下变化明

显ꎬ无关联急剧增加、正关联减少ꎬ说明两两之间

竞争弱ꎬ生态位重叠很少ꎮ 秤锤树与梧桐的关联

性在两种模型中变化小ꎬ仍是在小尺度为无关联、
大尺度为正关联ꎬ说明两者在小尺度上生态位重

叠很少ꎬ大尺度上对环境需求的相似性ꎮ 对群落

优势物种的空间关联性研究中ꎬ仅有秤锤树与朴

树在 ＣＳＲ 和 ＡＣ 模型中负关联性明显ꎬ说明群落

中优势度高的物种更加影响秤锤树种群的演替ꎮ
南京老山地区秤锤树天然种群分布样地中物

种组成较丰富ꎬ种间分布密度差异大ꎬ群落中落叶

树种优势明显ꎬ符合北亚热带地带性落叶阔叶林

的特征ꎮ 乔木层中朴树、黄连木、三角槭在整个样

方中均匀分布ꎬ朴树的种群数量远大于其他树种ꎬ
朴树作为样地的优势种和建群种ꎬ一定程度上影

响了秤锤树等种群的扩张ꎮ 样地内秤锤树种群数

量多但频度低ꎬ集中分布在样地的东部区域ꎬ由于

处于人类干扰活动频繁区域ꎬ且秤锤树为生长速

度较慢的灌木型树种ꎬ导致大径级植株数量少ꎬ而
小径级种群比例极高ꎮ 其种群结构表现为增长型

种群结构ꎬ未达到稳定状态ꎬ在种间竞争与群落演

替过程中容易受其他种群竞争和环境变化影响ꎬ
对生存群落其他优势物种适当的干扰有助于秤锤

树种群的演替与发展ꎮ
综上所述ꎬ南京老山国家森林公园秤锤树种

群目前以低幼龄树为主ꎬ种群结构处于增长阶段ꎬ
在整个群落中多为聚集分布ꎬ其主要受种间竞争、
扩散限制与密度制约因素的影响ꎮ 通过人工种子

扩散以及人工疏苗等方法ꎬ解除秤锤树种子扩散

与密度限制ꎬ维持与适当干扰其生存植物群落ꎬ开
展就地保护与迁地保护等措施ꎬ可以有效地促进

秤锤树天然种群的保护、恢复与扩张ꎮ

４５２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷
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刘朝阳ꎬ 罗应华ꎬ 于瀛ꎬ 等. 四种乡土珍贵阔叶树种叶功能性状的种内和种间变异 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): ２５７－２６６.
ＬＩＵ ＺＹꎬ ＬＵＯ ＹＨꎬ ＹＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｏｃａｌ ｐｒｅｃｉｏｕｓ ｈａｒｄｗｏｏｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ [Ｊ] . Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): ２５７－２６６.

四种乡土珍贵阔叶树种叶功能性状的种内和种间变异
刘朝阳１ꎬ 罗应华１∗ꎬ 于　 瀛１ꎬ 蒙　 检１ꎬ 杨海菊２

( １. 广西大学 林学院ꎬ 南宁 ５３０００４ꎻ ２. 广西壮族自治区生态环境监测中心ꎬ 南宁 ５３００２８ )

摘　 要: 植物功能性状种间性状变异反映不同物种的生活史对策ꎬ种内性状变异反映了同一物种不同个体

应对不同环境的性状应答ꎮ 人工林均一的环境有利于深入分析不同树种种内和种间变异ꎮ 该研究以南宁

良凤江林场的四种乡土珍贵阔叶树种[观光木(Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍ)、红锥(Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ)、灰木莲

(Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉ)和望天树(Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)]为研究对象ꎬ对其叶功能性状的种内和种间变异进行研

究ꎮ 结果表明:(１)同一高度的不同种植物大部分叶功能形状差异显著ꎬ只有极少数叶功能性状差异不显

著ꎮ 相较于其他三种植物ꎬ红锥的叶鲜重、叶厚度、叶面积、叶干重、比叶面积和叶含水率较小ꎬ但红锥的比

叶重、叶干物质量和叶组织密度较大ꎮ (２)不同高度的同一树种叶功能性状存在差异ꎬ不同的树种差异表现

不同ꎮ 高度对叶功能性状的影响为灰木莲>望天树>观光木>红锥ꎮ 随着高度的变化ꎬ９ 种叶功能性状中ꎬ叶
厚度和叶组织密度表现最稳定ꎬ叶面积和叶干重变化较大ꎻ比叶面积呈下降趋势ꎬ比叶重呈上升趋势ꎮ (３)
随着树龄的增大ꎬ灰木莲的叶功能性状变化最大ꎬ红锥的叶功能性状表现最稳定ꎬ树龄对叶功能性状的影响

为灰木莲>观光木 /望天树>红锥ꎮ ９ 种叶功能性状中ꎬ受到树龄影响最大的是叶厚度和叶组织密度ꎬ影响最

小的是叶鲜重、叶干重和叶面积ꎻ四种树种的叶功能性状随树龄的变化差异显著ꎬ但不具有明显规律性ꎮ
(４)叶干物质量与叶厚度相关性不显著ꎬ叶含水率与叶厚度、叶面积、叶干重和比叶重相关性不显著ꎬ其余

各功能性状存在一定的相关性ꎮ 综上结果可知ꎬ植物各功能性状之间存在一定的相关性ꎬ彼此相互协调适

应环境的变化ꎮ 该研究结果对于乡土珍贵阔叶树种的人工林种植具有一定的指导意义ꎮ
关键词: 种内变异ꎬ 种间变异ꎬ 变异系数ꎬ 高度ꎬ 树龄ꎬ 相关性ꎬ 叶功能性状
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ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ. Ｔｈｅ ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｆ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｉｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ ｉｎ￣ｄｅｐｔｈ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ
ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅｓ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｎａｔｉｖｅ ａｎｄ
ｐｒｅｃｉｏｕｓ ｈａｒｄｗｏｏｄ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍꎬ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘꎬ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉꎬ ａｎｄ Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)
ｉｎ Ｌｉａｎｇｆｅｎｇｊｉａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｈｅｉｇｈｔ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓꎬ ｂｕｔ ｏｎｌｙ ａ ｆｅｗ ｌｅａｖｅｓ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓꎬ ｔｈｅ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ ｈａｓ ｌｏｗｅｒ ｌｅａｆ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｌｅａｆ
ｔｈｉｃｋｎｅｓｓꎬ ｌｅａｆ ａｒｅａꎬ ｌｅａｆ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ａｒｅａ ａｎｄ ｌｅａｆ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ Ｃ. ｈｙｓｔｒｉｘ ｈａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ
ｗｅｉｇｈｔꎬ ｌｅａｆ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｄｅｎｓｉｔｙ. (２) Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｅｉｇｈｔｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｈｅｉｇｈｔ ｏｎ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｔｒａｉｔｓ
ｗｅｒｅ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉ>Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ>Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍ>Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ. Ａｓ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｎｉｎｅ
ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓꎬ ｌｅａｆ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ａｎｄ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｔａｂｌｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅꎬ ｌｅａｆ ａｒｅａ
ａｎｄ ｌｅａｆ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｃｈａｎｇｅ ｗｅｒｅ ｂｉｇｇｅｒ. Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ａｒｅａ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｄｏｗｎｗａｒｄ ｔｒｅｎｄꎬ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ｗｅｉｇｈｔ ｓｈｏｗｅｄ ａｎ
ｕｐｗａｒｄ ｔｒｅｎｄ. (３) Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｅｅ ａｇｅꎬ ｔｈｅ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉ ｃｈａｎｇｅｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔꎬ ａｎｄ
ｔｈｅ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｔａｂｌｅ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｅｅ ａｇｅ ｏｎ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ
Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉ>Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ / Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍ>Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｎｉｎｅ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｔｒａｉｔｓꎬ ｌｅａｆ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ａｎｄ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｒｅｅ ａｇｅꎬ ａｎｄ ｌｅａｆ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｌｅａｆ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ
ｌｅａｆ ａｒｅａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｌｅａｓｔ ａｆｆｅｃｔｅｄ. Ｔｈｅ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｗｉｔｈ ｔｒｅｅ ａｇｅꎬ ｂｕｔ
ｄｉｄ ｎｏｔ ｓｈｏｗｅｄ ｏｂｖｉｏｕｓ ｒｅｇｕｌａｒｉｔｙ. (４) Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｌｅａｆ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｌｅａｆ
ｔｈｉｃｋｎｅｓｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｌｅａｆ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｌｅａｆ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓꎬ ｌｅａｆ ａｒｅａꎬ ｌｅａｆ ｄｒｙ
ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｔｈｅｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ. Ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｐｌａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｈａｖｅ ｃｅｒｔａｉｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ａｎｄ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ ｔｏ ａｄａｐｔ ｔｏ
ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｈａｖｅ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｇｕｉｄｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｏｃａｌ
ｐｒｅｃｉｏｕｓ ｈａｒｄｗｏｏｄ ｓｐｅｃｉｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｔｒｅｅ ａｇｅꎬ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ｌｅａｆ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｔｒａｉｔｓ

　 　 植物功能性状是指一切对植物的定居、生存

和适应有着重要影响的植物属性ꎬ这些属性对生

态系统功能具有显著影响ꎬ并能反映出植物对外

在环境的适应策略(刘金环等ꎬ２００６ꎻ马姜明等ꎬ
２０１２ꎻ刘晓娟和马克平ꎬ２０１５)ꎮ 在所有的植物性状

中ꎬ叶功能性状与植株生物量和植物对资源的获

取、利用及利用效率的关系最为密切 (Ｗｅｓｔｏｂｙꎬ
１９９８ꎻ Ｖｅｎｄｒａｍｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ与植物个体、群落、
生态系统具有密切相关性ꎬ可直观反映不同物种适

应环境变化所形成的生存策略(毛伟等ꎬ２０１２)ꎮ
植物功能性状变异是指植物在不同群落组织

水平和空间尺度下ꎬ在自身遗传基因与外部环境

共同作用下所产生的变化ꎬ其广泛存在于单一植

株个体内、种内、物种间和群落间(熊梦辉ꎬ２０１５)ꎮ
植物功能性状变异主要分为种内变异和种间变异

两大类ꎮ 种间变异包括物种在长期进化过程中形

成的 稳 定 的 性 状 特 征 差 异ꎬ 也 与 环 境 筛 有 关

(Ｃｏｒｎｗｅｌｌ ＆ Ａｃｋｅｒｌｙꎬ ２００９)ꎮ 过去ꎬ学者们普遍关

注种间变异的研究ꎬ认为种间变异远大于种内变

异(Ｆａｊａｒｄｏ ＆ Ｐｉｐｅｒꎬ ２０１１ꎻ Ｊａｃｋｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
但是近年来ꎬ越来越多的研究结果表明:物种间的

性状变异研究具有一定的局限性ꎬ植物性状的变

异ꎬ不仅受其稳定性遗传的影响ꎬ也会因环境的变

化呈现较强的表型可塑性 ( Ａｌｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ
Ｍｅｓｓｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻＰａｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ Ｊｕｎｇ 等

(２０１４)的研究表明种内变异相较于种间变异贡献

更大ꎬ在植物群落中ꎬ种内差异随处可见ꎮ
在天然的群落中ꎬ环境各因素的空间异质性极

其复杂ꎬ各种因素的综合作用使得植物功能性状展

现出极其复杂的种间和种内变异ꎮ 而人工林群落

中环境因子相对均匀ꎬ从地表到林冠ꎬ光照条件呈

现有规律的变化ꎬ同一时间种植的林木又为不同树

种功能性状种间变异的研究提供了良好的实验素

材ꎮ 本研究选取了良凤江林场人工种植的四种乡

土珍贵树种[观光木(Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍ)、红
锥(Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ)、灰木莲(Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉ)和

８５２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



望天树(Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)]ꎬ基于个体层次ꎬ对
其叶功能性状(叶鲜重、叶厚度、叶面积、叶干重、
比叶面积、比叶重、叶干物质量、叶含水率和叶组

织密度)进行研究ꎬ旨在通过相同林龄相同环境条

件下探讨不同植物叶功能性状的种间变异ꎬ而对

于同一个物种ꎬ通过对比不同林龄和不同光照条

件下ꎬ探究植物叶功能性状种内变异ꎬ研究结果和

研究方法皆具有一定的理论意义ꎬ同时ꎬ研究结果

对于乡土珍贵阔叶树种的人工种植具有一定的指

导意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究区概况

研究 区 位 于 南 宁 良 凤 江 林 场 连 山 区 域

(１０８°１５′１４″—１０８°２２′２２″ Ｅ、２２°３４′３１″—２２°４６′５１″ Ｎ)ꎮ
位于南宁盆地的中部ꎬ以低丘地貌为主ꎬ有少量的

阶地和台地ꎮ 地势南高北低ꎬ北部山岭起伏不大ꎬ
地形开阔ꎬ南部高差较大ꎮ 最高峰为南部的大药

岭ꎬ海拔 ３４６.５ ｍꎮ 最低处为近邕江之滨的地带ꎬ
海拔 ８０ ｍꎬ相对高差在 ８０ ~ ２００ ｍ 之间ꎮ 坡度为

２０° ~ ３０°ꎮ 斜坡和陡坡林地占 ８０％以上ꎮ 地处北

回归线以南ꎬ属南亚热带南缘季风气候ꎬ冬短夏

长ꎬ冬无严寒ꎬ夏无酷暑ꎬ水热条件十分丰富ꎮ 年

平均气温 ２１. ６ ℃ ꎬ１ 月均温 １２. ８ ℃ ꎬ７ 月均温

２８ ℃ꎬ极端高温 ４０ ℃ꎬ极端低温－１.５ ℃ ꎬ≥１０ ℃
的年活动积温 ７ ６００ ℃ꎬ年降雨量 １ ２８０ ｍｍꎬ雨量

多集中在 ５ 月至 ９ 月ꎬ占全年降雨量的 ７１％ꎬ无霜

期达 ３４２ ｄꎬ少有冰冻ꎬ极适宜林木生长ꎮ
１.２ 样品采集

２０１９ 年 ８ 月中旬于研究区选取观光木、红锥、
灰木莲、望天树四种乡土珍贵树种ꎬ选取的林分具

有相似的经营背景(实验样地在 ２００１ 年之前种植

马尾松ꎬ２００１—２０１２ 年种植桉树纯林ꎬ之后种植现

存树种)ꎮ 每个树种选取 ２０１２、２０１４ 和 ２０１７ 年种

植的植株各 ３ 株(表 １)ꎬ每株分上、中、下 ３ 层进行

采集ꎬ每层采集东西南北 ４ 个方向生长良好的当

年生小枝各一枝ꎬ小枝包括茎、叶两部分ꎬ每层小

枝分 １ 袋装ꎬ记录ꎬ放入保温箱(保持小枝处于新

鲜状态)ꎮ 带回实验室ꎬ将其茎叶分离ꎬ每层小枝

选取 １０ 片完好无破损叶片ꎮ
１.３ 功能性状的测定

用 ＣａｎｏＳｃａｎ ＬｉＤＥ ３００ 扫描仪结合 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ

测定其叶面积( ｌｅａｆ ａｒｅａꎬＬＡ)ꎮ 用精度为 ０.０１ ｍｍ
的电子游标卡尺在叶片的前、中、末端(尽量避开

叶脉)分别测量叶片厚度( ｌｅａｆ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓꎬＬＴ)ꎬ取平

均值作为叶厚度ꎮ 用电子天平称量叶鲜量 ( ｌｅａｆ
ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔꎬＬＦＷ)ꎬ精确到 ０.０１ ｇꎬ将取出的叶片

放入 ７０ ℃烘箱内烘干至恒重后ꎬ称量叶干重( ｌｅａｆ
ｄｒｙ ｗｅｉｇｈꎬＬＤＷ)ꎮ 各性状的计算公式如下:

比叶面积( ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ａｒｅａꎬＳＬＡꎬｃｍ２ｇ￣１) ＝
ＬＡ / ＬＤＷꎻ

比叶重( ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ｗｅｉｇｈｔꎬＳＬＷꎬｇｃｍ ￣２) ＝
ＬＤＷ / ＬＡꎻ

叶干物质量 ( ｌｅａｆ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＬＤＭＣꎬ
ｇ ｇ￣１)＝ ＬＤＷ / ＬＦＷꎻ

叶 含 水 率 ( ｌｅａｆ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＬＷＣꎬ％) ＝
(ＬＦＷ－ＬＤＷ) / ＬＦＷ×１００ꎻ

叶 组 织 密 度 ( ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｄｅｎｓｉｔｙꎬ ＬＴＤꎬ ｇ 
ｃｍ ￣３)＝ ＬＤＷ / (ＬＡ×ＬＴ)ꎮ
１.４ 数据处理

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件对数据进行记录和计算ꎬ
使用 ＳＰＳＳ ２２.０ 软件对其进行单因素方差分析和

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析ꎬ使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 软件进行

制图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 种间差异分析

通过对同一高度、相同树龄的不同植物叶功

能形状进行单因素方差分析ꎮ 由图 １ 可知ꎬ同一

高度的四种植物的大部分叶功能形状差异显著ꎬ
只有极少数叶功能性状差异不显著ꎮ ３ 个高度层

次上ꎬ相较于其他三种植物ꎬ红锥的叶鲜重、叶厚

度、叶面积、叶干重、比叶面积和叶含水率均最小ꎬ
但红锥的比叶重、叶干物质量和叶组织密度最大ꎮ
下层 叶 功 能 形 状 中ꎬ 叶 鲜 重 的 变 异 系 数 最 大

(８６.５６％)ꎬ叶含水率的变异系数最小(２５.８５％)ꎻ
中层叶功能形状中ꎬ叶鲜重变化最大(７３. ５５％)ꎬ
叶含水率的变化最小(２３.１９％)ꎻ上层叶功能形状

中ꎬ变化最大的是叶鲜重(７６.７４％)ꎬ变化最小的

是比叶面积(２７.２６％)ꎮ 植物中层的 ９ 种叶功能性

状的变异系数均小于上、下两个层次ꎮ
２.２ 种内不同高度的叶功能性状变异

研究结果显示ꎬ不同高度的叶功能性状存在

差异ꎬ不同的树种差异表现不同ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ 随

９５２２ 期 刘朝阳等: 四种乡土珍贵阔叶树种叶功能性状的种内和种间变异



表 １　 研究对象的概况
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｂｊｅｃｔｓ

树种
Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

科名
Ｆａｍｉｌｙ

属名
Ｇｅｎｕｓ

群落类型
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｙｐｅ

种植年份
Ｐｌａｎｔｅｄ ｙｅａｒ

树高
Ｔｒｅｅ ｈｅｉｇｈｔ
( ｘ±ｓ) (ｍ)

观光木
Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍ

木兰科
Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ

观光木属
Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ Ｃｈｕｎ

人工林
Ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

２０１２ / ２０１４ / ２０１７ ８.１±２.６

红锥
Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ

壳斗科
Ｆａｇａｃｅａｅ

锥属
Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ (Ｄ. Ｄｏｎ) Ｓｐａｃｈ

人工林
Ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

２０１２ / ２０１４ / ２０１７ ９.３±４.２

灰木莲
Ｍａｇｎｏｌｉａ ｇｌａｎｃａ

木兰科
Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ

木莲属
Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ Ｂｌｕｍｅ

混交林
Ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ

２０１２ / ２０１４ / ２０１７ １５.７±７.８

望天树
Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

龙脑香科
Ｄｉｐｔｅｒｏｃａｒｐａｃｅａｅ

柳安属
Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ Ｋｕｒｚ

人工林
Ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

２０１２ / ２０１４ / ２０１７ ５.７±３.２

着高度的变化ꎬ灰木莲的 ９ 种叶功能性状均差异

显著ꎬ其中ꎬ比叶面积、比叶重、叶干物质量、叶含

水率和叶组织密度差异极显著ꎻ红锥的叶功能性

状中只有叶组织密度差异显著ꎮ 四种树种的功能

性状受高度影响的表现为灰木莲>望天树>观光木>
红锥ꎮ ９ 种叶功能性状中ꎬ叶厚度和叶组织密度表

现最稳定ꎬ分别只有 １ 种植物差异显著ꎻ叶面积和

叶干重变化较大ꎬ观光木、灰木莲和望天树均差异

显著ꎮ ９ 种功能性状随着高度的升高ꎬ比叶面积呈

下降趋势ꎬ比叶重呈上升趋势ꎻ叶鲜重、叶厚度、叶
面积、叶干重、叶干物质量、叶含水率和叶组织密

度没有明显的变化规律ꎬ不同树种的叶功能性状

呈现不同的变化趋势(图 ２)ꎮ
２.３ 种内不同树龄的叶功能性变异

由图 ３ 可知ꎬ随着树龄的变化ꎬ四种树种中ꎬ
灰木莲的叶功能性状变化最大ꎬ只有叶面积差异

不显著ꎬ其余各功能性状均差异显著ꎻ红锥的叶功

能性状表现最稳定ꎬ只有叶厚度、叶干物质量、叶
含水率和叶组织密度差异显著ꎮ 树龄对叶功能性

状的影响为灰木莲>观光木 /望天树>红锥ꎮ ９ 种

叶功能性状中ꎬ受到树龄影响最大的是叶厚度和

叶组织密度(四种树种均差异显著)ꎬ影响最小的

是叶鲜重、叶干重和叶面积ꎬ只有两种树种差异显

著ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ四种树种的叶功能性状随树龄

的变化差异显著ꎬ但不具有明显规律性ꎮ 结合图 ２
可知ꎬ树龄对叶功能性状的影响大于高度对叶功

能性状的影响ꎮ
２.４ 各功能性状相关性分析

由表 ２ 可知ꎬ叶鲜重与叶厚度、叶面积、叶干

重、叶含水率、比叶面积呈极显著正相关(Ｐ<０.０１ꎬ
下同)ꎬ与比叶重、叶干物质量、叶组织密度呈极显

著负相关ꎻ叶厚度与叶面积、叶干重呈极显著正相

关ꎬ与比叶重、叶组织密度呈极显著负相关ꎬ与比

叶面积呈显著相关性(Ｐ<０.０５ꎬ下同)ꎻ叶面积与叶

干重、比叶面积呈极显著正相关ꎬ与比叶重、叶组

织密度呈极显著负相关ꎬ与叶干物质量呈显著负

相关ꎻ叶干重与比叶面积呈极显著正相关ꎬ与比叶

重、叶组织密度呈极显著负相关ꎬ与叶干物质量呈

显著负相关ꎻ比叶面积与比叶重、叶干物质量、叶
组织密度呈极显著负相关ꎬ与叶含水率呈显著正

相关ꎻ比叶重与叶干物质量、叶组织密度呈极显著

正相关ꎻ叶干物质量与叶含水率呈极显著正相关ꎬ
与叶组织密度呈极显著负相关ꎻ叶含水率与叶组

织密度呈显著负相关ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 不同树种叶功能性状种间变异特征

研究结果显示ꎬ相同树龄和高度的不同树种

叶功能性状差异明显ꎬ这反映出植物适应环境采

取的策略不同以及植物本身的遗传特性(刘晓娟

和马克平ꎬ２０１５)ꎮ 本研究中ꎬ相较于其他三种植

物ꎬ红锥的叶鲜重、叶厚度、叶面积、叶干重、比叶

面积和叶含水率均最小ꎬ但红锥的比叶重、叶干物

质量和叶组织密度最大ꎮ 一般而言ꎬ叶干物质量

和叶组织密度越大ꎬ说明植物用于叶片建成的养

分投入越大ꎬ比叶重越大ꎬ植物的储水空间越小ꎬ
导致叶含水率和比叶面积越小ꎬ意味着植物生长

较为缓慢ꎮ 对比四种树种叶功能性状ꎬ红锥变化

最小ꎬ反映出红锥叶功能性状较稳定ꎬ说明其对于

恶劣环境的抵抗能力也较强ꎮ
在本研究中ꎬ３ 个高度层次上ꎬ变化最大的叶
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ＧＧＭ. 观光木ꎻ ＨＺ. 红锥ꎻ ＨＭＬ. 灰木莲ꎻ ＷＴＳ. 望天树ꎻ ＸＣ. 下层ꎻ ＺＣ. 中层ꎻ ＳＣ. 上层ꎮ 柱状图上的小写字母表示差异显著

(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
ＧＧＭ. Ｔｓｏｏｎｇｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｄｏｒｕｍꎻ ＨＺ. Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘꎻ ＨＭＬ. Ｍａｇｎｏｌｉａ ｂｌｕｍｅｉꎻ ＷＴＳ. Ｐａｒａｓｈｏｒｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓꎻ ＸＣ. Ｌｏｗｅｒ ｌａｙｅｒꎻ ＺＣ.
Ｍｉｄｄｌｅ ｌａｙｅｒꎻ ＳＣ. Ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ. Ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｒ ｃｈａｒｔ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 同一高度的不同树种叶功能性状多重比较(ＬＳＤ)
Ｆｉｇ. １　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ (ＬＳＤ) ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｈｅｉｇｈｔ

功能性状均为叶鲜重ꎬ这是由于其本身的性质决

定的ꎬ因为随着其他各功能性状的变化ꎬ叶鲜重均

会改变ꎬ这反映出叶鲜重同其余叶功能性状密切

相关ꎮ 中层和下层叶功能性状中ꎬ变化最小的是

叶含水率ꎬ上层的叶功能性状中ꎬ比叶面积变化最

小ꎬ这可能是因为人工群落中ꎬ中下层的光照相对

较弱ꎬ因而叶片光合作用产生的水分较少ꎬ叶片的

蒸腾作用也较弱ꎬ所以叶片的含水率较为稳定ꎮ
而植物上层的光照条件较好ꎬ叶片通过光合作用

产生的养分可以满足植物自身的生长和生活需

求ꎬ不需要再通过改变比叶面积来提升其光合效

率ꎬ同时ꎬ植物上层的蒸腾作用也较强ꎬ因此ꎬ上层

的叶功能性状中ꎬ表现最稳定的是比叶面积ꎮ
３.２ 不同高度的叶功能性状的变异特征

不同高度的叶功能性状存在差异ꎬ不同的树种

差异表现不同ꎮ 其中ꎬ红锥的叶功能性状中只有叶

组织密度在高度梯度上具有显著差异ꎬ灰木莲的叶

功能性状在高度梯度上均具有显著差异ꎮ 这可能

是由于本研究选取的样地位于同一地区ꎬ且具有高

度相似的种植背景ꎬ降雨、温度和海拔等环境因子
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图 ２　 不同高度叶功能性状多重比较(ＬＳＤ)
Ｆｉｇ. ２　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ (ＬＳＤ) ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｅｉｇｈｔｓ

对于叶功能性状的影响较小ꎬ在群落中ꎬ受高度变

化影响最大的是林分密度ꎬ不同高度的林分密度ꎬ
光照条件不同ꎮ 因此ꎬ可以推测光照对叶功能性状

的影响为灰木莲>望天树>观光木>红锥ꎮ
比叶面积大小直接反映植物对光资源吸收和

碳获取的能力ꎬ叶干物质含量可表征植物对养分

的保存能力ꎬ这两个指标是植物对生境适应的关

键叶性状(Ｂｏｄｅｇｏｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 随着高度的升

高ꎬ四种乡土珍贵树种的比叶面积呈下降趋势ꎬ而
比叶重呈上升趋势ꎬ在群落中ꎬ随着高度的增高ꎬ
透光度增大ꎬ较高的小枝叶片具有较好的光照条

件ꎬ比叶面积下降ꎬ这个结果与 Ｗｒｉｇｈｔ 等(２００４)的
研究结果相似ꎮ 研究结果显示四种乡土珍贵树种

的比叶面积和叶含水率为灰木莲>望天树>观光

木>红锥ꎬ说明比叶面积越大ꎬ叶含水率越大ꎬ这是

由于较高的比叶面积ꎬ光合效率较高ꎬ对水分的需

求也越高ꎬ因此植物的叶含水率较高ꎬ这个结果与

宋贺等(２０１６)的研究相似ꎮ 叶干物质量越高ꎬ植
物投入叶片建成的比例越高ꎬ叶片的耐受性越高ꎬ
植物对养分的积累能力越强(程雯等ꎬ２０１９)ꎮ 本

研究中灰木莲和望天树的叶干物质量随着高度的

变化呈显著差异ꎬ但变化趋势不同ꎮ 灰木莲的叶

干物质量随着采样高度的增大ꎬ呈现先增大后减

小的趋势ꎬ而望天树则呈现逐渐减小的趋势ꎬ这反

映出两种植物不同的养分分配策略ꎮ 灰木莲中层

的叶片产生的养分多用于叶片建成ꎬ上下两层的

叶片养分多用于植株生长ꎻ而望天树则是下层叶

片养分多用于叶片建成ꎬ上层多用于植株生长ꎮ
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图 ３　 不同树龄叶功能性状多重比较(ＬＳＤ)
Ｆｉｇ. ３　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ (ＬＳＤ) ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ａｇｅｓ

３.３ 不同树龄的叶功能性状变异特征

据研究结果可知ꎬ随着树龄的变化ꎬ观光木、
红锥、灰木莲和望天树等四种乡土珍贵树种的叶

功能性状具有显著差异ꎬ且大于高度梯度上的变

化ꎬ但没有明显规律ꎮ 在本研究中ꎬ随着树龄的变

化ꎬ只有红锥的比叶面积差异不显著ꎬ但红锥的叶

干物质量却随着树龄的增大而增大ꎬ而呈现显著

的变化趋势ꎮ 一般而言ꎬ高的比叶面积和低的叶

片干物质含量代表植物拥有高的捕光能力ꎬ能够

快速获取养分ꎬ有利于提高植物的生产性能ꎻ低的

比叶面积和高的叶干物质含量表示植物获取营养

可能受阻(Ｗｒｉｇｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 说明红锥的生长

随着树龄的增大而趋于稳定ꎬ光合作用所产生的

养分多用于叶片建成ꎬ以提高叶片的耐受性ꎮ 而

其他三种植物的生长随着树龄的变化没有呈现明

显的规律性ꎬ这可能是由于这三种植物在 ３ 个树

龄段依然处于高速生长期ꎬ性状表现不稳定ꎬ它们

的比叶面积均大于红锥ꎬ而叶干物质量却小于红

锥ꎬ也证明了它们的叶片产生的养分更多地用于

植株生长ꎮ 比叶重指的是一定干物质投资所展开

的捕光表面积数量ꎬ与植物的光拦截效率直接相

关ꎬ可用来反映植物的碳获取策略ꎬ 对植物的相对

生长速率具有重要影响(Ｗｉｌｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)ꎮ 本

研究中ꎬ只有红锥的比叶重随树龄变化差异不显

著ꎬ说明红锥的生长速率相对稳定ꎬ也印证了上文

的观点ꎮ 随着树龄的变化ꎬ四种乡土珍贵树种的

叶功能性状中只有叶厚度和叶组织密度具有明显

差异ꎬ但不具有明显的规律性ꎬ 这可能是由于处于
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表 ２　 叶功能性状相关性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ

叶性状
Ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｔｒａｉｔ

叶鲜重
Ｌｅａｆ ｆｒｅｓｈ
ｗｅｉｇｈｔ

叶厚度
Ｌｅａｆ

ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ

叶面积
Ｌｅａｆ
ａｒｅａ

叶干重
Ｌｅａｆ ｄｒｙ
ｗｅｉｇｈｔ

比叶面积
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｌｅａｆ ａｒｅａ

比叶重
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ

ｗｅｉｇｈｔ

叶干物质量
Ｌｅａｆ ｄｒｙ

ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

叶含水率
Ｌｅａｆ ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ

叶厚度
Ｌｅａｆ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ

０.５８１∗∗

叶面积
Ｌｅａｆ ａｒｅａ

０.９４６∗∗ ０.５３７∗∗

叶干重
Ｌｅａｆ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ

０.９５７∗∗ ０.６２２∗∗ ０.９３２∗∗

比叶面积
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ａｒｅａ

０.２５７∗∗ ０.０８５∗ ０.４０６∗∗ ０.１１４∗∗

比叶重
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅａｆ ｗｅｉｇｈｔ

－０.２３５∗∗ －０.１４１∗∗ －０.３７４∗∗ －０.１４３∗∗ －０.７６７∗∗

叶干物质量
Ｌｅａｆ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

－０.２０５∗∗ －０.０８０ －０.１０５∗ －０.０８８∗ －０.１４０∗∗ ０.１１１∗∗

叶含水率
Ｌｅａｆ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

０.１０６∗∗ ０.０２７ －０.００１ －０.００２ ０.０９２∗ －０.０８０ －０.９７４∗∗

叶组织密度
Ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｄｅｎｓｉｔｙ

－０.５６９∗∗ －０.６６４∗∗ －０.６３７∗∗ －０.５２２∗∗ －０.６５５∗∗ ０.７９５∗∗ ０.１４８∗∗ －０.０９５∗

　 注: ∗和∗∗分别表示在 ０.０５ 和 ０.０１ 水平相关性显著ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ａｎｄ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ０.０５ ａｎｄ ０.０１ ｌｅｖｅｌｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

不同生长阶段的植株ꎬ受外部环境影响而采取的

养分分配策略不同ꎬ而叶厚度与叶组织密度的变

化则是叶片随植株养分分配策略改变的外在表

现ꎬ这两个性状对于外部环境变化所带来的影响

较为敏感ꎮ
本研究表明ꎬ树龄对叶功能性状的影响大于

高度对叶功能性状的影响ꎮ 这可能是因为植物处

于不同生长阶段ꎬ植物本身的需求不同ꎬ采取的生

存策略有较大的差异ꎮ 比如在幼龄阶段ꎬ植物需

要快速生长从而提升自身对于环境的适应能力ꎬ
所以幼树一般具有较大的比叶面积和较小的叶干

物质量ꎻ而在成树阶段ꎬ植物叶片一般具有较低的

比叶面积和较大的叶干物质量ꎮ 且植物各功能性

状之间存在关联性(见下文)ꎬ因此ꎬ植物各功能性

状随着树龄的变化会发生较大改变ꎬ而高度只对

植物的部分功能性状有影响ꎬ且不同植物的生活

习性不同ꎬ高度对其影响程度也不同ꎮ
３.４ 植物叶功能性状相关性分析

植物各功能性状不是独立发挥作用的ꎬ各性

状间存在一定的相关性ꎬ通过一系列性状组合的

调整 和 平 衡 以 适 应 特 定 生 境 ( Ｂａｒａｌｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０ꎻ Ｆｒｅｓｃｈｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 叶片功能性状之间

存在多种关联性ꎬ一系列叶片功能性状组合同时

发生作用ꎬ以实现植物对环境的适应ꎬ这反映了植

物对环境适应策略的趋同性(程雯等ꎬ２０１９)ꎮ
比叶面积和叶干物质量能够反映出植物利用

资源效率ꎬ是植物适应各种生境的关键表现特征ꎬ
具有重要的生态学意义ꎮ 本研究中ꎬ比叶面积与

叶干物质量呈显著负相关ꎬ这与 Ｗｒｉｇｈｔ 等(２００１)
和 Ｒｏｃｈｅ 等(２００４)的研究结果一致ꎮ 说明比叶面

积较小ꎬ叶干物质量反映出植物具有较高的资源

利用效率ꎬ体现了其对恶劣环境的适应性ꎻ而比叶

面积较大ꎬ叶干物质量较小ꎬ则反映出植物对于资

源的利用效率较低ꎬ对于不良环境的抵抗能力也

较差(冯秋红等ꎬ２００９)ꎮ 叶干物质量与叶组织密

度能够反映出植物用于叶片建成的养分投入ꎬ较
大的叶干物质量和叶组织密度ꎬ说明植物光合作

用产生的养分多用于叶片的构建ꎬ导致叶组织密

度增大ꎬ叶含水率降低ꎬ同时ꎬ叶片内部的水分向

叶表面扩散的阻力增大ꎬ从而导致植物的抗旱性

增强(Ｗｉｌｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ 王瑞丽等ꎬ２０１６)ꎮ 这在

本研究中再次得到验证ꎬ研究结果表明ꎬ叶干物质

量与叶组织密度呈极显著正相关ꎬ叶含水率与叶

干物质量均呈极显著负相关ꎬ与叶组织密度呈显

著负相关ꎮ 植物叶厚度对植物具有重要意义ꎬ叶
片越厚ꎬ植物的储水能力越强ꎬ植物抗干旱的能力

４６２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



越强ꎬ反之ꎬ植物叶片越薄ꎬ植物储水能力越弱ꎬ植
物抗干旱能力越弱ꎮ 在本研究中ꎬ叶厚度与叶干

物质量和叶含水率相关性不显著ꎬ说明叶厚度的

变化主要来自其余叶功能性状的影响ꎮ 这可能是

由于良凤江林场位于亚热带地区ꎬ气候湿润ꎬ气温

较高ꎬ降雨充足ꎬ较适合植物生存ꎬ而叶干物质量

是反映植物对恶劣环境的适应ꎬ且叶含水率与叶

干物质量呈极显著负相关ꎬ因此ꎬ叶厚度不受叶干

物质量和叶含水率的直接影响ꎮ
植物功能性状之间普遍存在相关性ꎬ植物功

能性状之间的关系反映出植物适应环境的生存策

略ꎮ 不同环境条件下ꎬ植物通过不同的功能性状

组合来适应环境ꎬ这形成了植物对环境的协同

进化ꎮ
３.５ 结论

植物功能性状的种内和种间变异普遍存在ꎬ
影响功能性状变异的因素多种多样ꎮ 本研究结果

显示ꎬ在同一地区植物群落中ꎬ植物叶功能性状受

高度和树龄的影响ꎬ不同的植物受影响程度不同ꎮ
因此ꎬ良凤江林场在未来的营林过程中ꎬ结合不同

树种ꎬ选择适当的营林策略ꎬ可以提高林木产量ꎮ
比如红锥等受高度和树龄影响较小的树种ꎬ可以

选择较大的种植密度ꎬ且各个树龄的植株可以混

种ꎬ高低搭配ꎻ而灰木莲等受高度和树龄影响较大

的树种ꎬ则需要选择相对较小的种植密度ꎬ且一个

林分最好保持相同的树龄ꎮ 本研究结果表明植物

各功能性状之间存在一定的相关性ꎬ彼此相互协

调适应环境的变化ꎬ这一结果也进一步证实了植

物叶性状之间的相关关系是陆地生态系统植物特

征的一般规律ꎮ 本研究主要测定了植物的叶功能

性状ꎬ进一步的研究还需结合样地土壤等环境因

素做深入分析ꎬ探索该地区植物叶功能性状的环

境影响因素ꎮ
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小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族生物信息学分析
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( １. 贵州师范大学 生命科学学院ꎬ 贵阳 ５５０００１ꎻ ２. 贵州师范大学 国际教育学院ꎬ 贵阳 ５５０００１ )

摘　 要: ＷＲＫＹ 作为最先在植物中发现的转录因子ꎬ在植物生长发育等过程中发挥重要作用ꎮ 为了更好地

研究小立碗藓 ＷＲＫＹ 蛋白的结构与功能ꎬ该文以 Ｐｆａｍ 数据库中 ＷＲＫＹ 基因家族数据(登录号为 ＰＦ０３１０６)
为材料ꎬ分析了小立碗藓(Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ)ＷＲＫＹ 基因家族成员的理化性质、蛋白质的二级结构预测、染
色体定位、内外显子分布及系统进化关系ꎮ 结果表明:(１)小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员共有 ３８ 个基因ꎬ根
据 ＷＲＫＹ 保守结构域个数和锌指结构类型分成Ⅰ、Ⅱ两大类ꎬ不含第Ⅲ类(锌指结构为 Ｃ２ＨＣ 型)ꎬ其中部

分基因 ＷＲＫＹ 保守结构域发生变异ꎮ (２)ＷＲＫＹ 蛋白氨基酸长度在 ２１６ ~ ７７５ ａａ 之间、相对分子质量在

２４.５~ ８２.８ ｋＤａ 之间ꎬ亚细胞定位显示 ＷＲＫＹ 家族成员蛋白质定位于细胞核中ꎮ (３)ＷＲＫＹ 蛋白的二级结

构以 α￣螺旋、延伸链、β￣转角、无规卷曲四种构成元件构成ꎬ除 ＰｐＷＲＫＹ１１(α￣螺旋为主)外ꎬ其余无规卷曲

占比高达 ７０％ꎮ (４)与拟南芥的系统进化关系表明ꎬ植物在进化过程中 ＷＲＫＹ 家族成员的数目与进化方式

发生改变ꎬＷＲＫＹ 基因家族成员外显子的个数为 ３~ ７ 个ꎮ (５)小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员无规则分散于

２１ 条染色体上ꎬ并未形成基因簇ꎮ 该研究通过分析 ＷＲＫＹ 基因家族的基本结构与性质ꎬ能为后续深入研究

ＷＲＫＹ 转录因子的功能奠定基础ꎮ
关键词: 小立碗藓ꎬ ＷＲＫＹ 转录因子ꎬ 基因家族分析ꎬ 生物信息
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(Ｋａｐｌａｎ￣Ｌｅｖｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻＱｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ其中研

究较多的有 ＭＹＢ、 ＮＡＣ、 ＷＲＫＹ、 ＳＢＰ、 ＧＡＲＳ 等ꎮ
ＷＲＫＹ(ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ)作为最先在植物中发现

的转录因子 ( Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ )ꎬ 它由 Ｎ￣端的

ＷＲＫＹ 保守结构域(ＷＲＫＹＧＱＫ)和 Ｃ￣端的锌指结

构组成(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 根据保守结构域的个

数和锌指结构的类型ꎬ可将 ＷＲＫＹ 转录因子分成三

类:Ⅰ类ꎬ含有 ２ 个 ＷＲＫＹ 结构域、锌指结构为

Ｃ２Ｈ２ 型ꎻⅡ类ꎬ含有单个结构域ꎬ锌指结构为 Ｃ２Ｈ２
(ＣＸ４￣５￣Ｃ￣Ｘ２２￣２３￣Ｈ￣Ｘ１￣Ｈ)ꎬ由此将其分为五个亚

型(Ⅱａ、Ⅱｂ、Ⅱｃ、Ⅱｄ、Ⅱｅ)ꎻⅢ类ꎬ单个保守结构

域、锌指为 Ｃ２ＨＣ(Ｃ￣Ｘ７￣Ｃ￣Ｘ２３￣ＨＸ)型(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５ꎻ Ｊｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 但是ꎬ在低等植物中不含

有第Ⅲ类类型的 ＷＲＫＹ 转录因子(苏琦等ꎬ ２００７)ꎮ
小立碗藓(Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ) 作为高等植

物中的低等类群ꎬ它的优势主要体现在以下几点:
(１) 小 立 碗 藓 基 因 组 测 序 结 果 已 知 ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｏｓｍｏｓｓ.ｏｒｇ / ) (Ｒｅｎｓｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎬ 大小为

５１１ Ｍｂꎬ染色体共有 ２７ 条(Ｒｅｎｓｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎻ
(２)同源重组率高ꎻ(３)生长周期短、易于扩繁(Ｘｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎻ( ４)细胞结构简单ꎬ表型能直接观

察ꎮ 因此ꎬ小立碗藓已成为研究植物基因结构与

功能的一种理想植物(蓝雨纯等ꎬ ２０２０)ꎮ
随着生物技术的发展ꎬＷＲＫＹ 转录因子不断被

发现ꎮ 目前ꎬ已经鉴定出绿藻中有 ３ 个 ＷＲＫＹ 转录

因子(Ｒｉｎｅｒｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)、卷柏 １９ 个(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)、山松 ８３ 个(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)、拟南芥 ７４ 个

(Ｕｌｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)、水稻 ９７ 个(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
同时ꎬＷＲＫＹ 作为转录因子已经被证明调控植物多

重生理功能(Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎮ 有研究发现ꎬ
ＷＲＫＹ 转录因子参与植物对干旱、高温、低温等非

生物胁迫的应答反应(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)以及植物

对病原菌的抗性 ( Ｓｈａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ )ꎬ 如水 稻

ＯｓＷＲＫＹ１３ 参与抵抗水稻稻瘟病菌 (Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ
ｇｒｉｓｅａ) 的 感 染 ( Ｓｃｈｌｕｔｔｅｎｈｏｆｅｒ ＆ Ｙｕａｎꎬ ２０１４ )ꎬ
ＡｔＷＲＫＹ８ 在盐胁迫下表达出现增加ꎬ进而增强植株

对盐胁迫的抗性(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎻＷＲＫＹ 转录因

子与植物的生长发育(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)和代谢产

物生物的合成(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＬｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)
密切相关ꎬ但在小立碗藓中ꎬＷＲＫＹ 是否参与防御

反应及其作用机制却鲜有报道ꎮ 随着生物技术、计
算机技术与大数据的迅猛发展 (Ｐｅａｒｓｏｎꎬ ２００１)ꎬ人
们对于未知领域的研究也不断加强ꎮ 生物信息学

技术作为一门新兴的时尚学科ꎬ结合计算机数据收

集与分析ꎬ不断探索未知基因的结构与功能ꎬ使得

预测结果逐渐具有说服力ꎬ为科学研究做出了很大

贡献ꎬ这一技术广泛应用于蛋白分析、基因结构预测

等众多领域ꎮ 因此ꎬ本文通过生物信息学分析研究

ＷＲＫＹ 基因家族成员的基本信息、保守结构域分析、
染色体定位、内外显子分布等信息ꎬ旨在为后续研究

小立碗藓 ＷＲＫＹ 蛋白的结构与功能提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

Ｂｉｏ￣ｌｉｎｕｘ 操作系统ꎻ虚拟机 ｖｉｒｔｕａｌ Ｂｏｘꎻ各种数

据 库ꎬ 即 Ｐｆａｍ ( ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｘｆａｍ. ｏｒｇ / )、 Ｅｎｓｅｍｂｌ
Ｐｌａｎｔｓ ( Ｂｏｌｓｅｒｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７) ( ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｓ. ｅｎｓｅｍｂｌ.
ｏｒｇ / ｉｎｄｅｘ. ｈｔｍｌ )、 ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ. ｊｇｉ.
ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｐｚ / ｐｏｒｔａｌ. ｈｔｍｌ)ꎻ在线构图工具及可视化软

件ꎬ即 Ａｄｏｂｅ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ、ＴＢｔｏｏｌｓ 等ꎮ
１.２ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族的确定

在 Ｐｆａｍ 数据库下载 ＷＲＫＹ 蛋白保守结构域

８６２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



(∗.ｈｍｍ)文件ꎬ在 Ｅｎｓｅｍｂｌ Ｐｌａｎｔｓ 数据库中下载

小立碗藓基因组的 ｃｄｓ、ｃｄｎａ、ｐｅｐ、ｇｆｆ３ 等序列作为

备用文件ꎮ
在小立碗藓蛋白质数据库检索含有 ＷＲＫＹ

(ＰＦ０３１０６)基因家族结构域的蛋白质序列(李昊

阳等ꎬ２０１４)ꎬ通过 Ｅ 值初筛ꎬ再用 ＳＭＡＲＴ 网站

(ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ.ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ.ｄｅ / )进行手动筛选ꎬ
最终结果用于后续研究ꎮ
１.３ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员的理化性质分

析与亚细胞定位

由 ＰｒｏｔＰａｒａｍ(ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ/
ｐｒｏｔｐａｒａｍ￣ｄｏｃ.ｈｔｍｌ)网站预测家族成员的等电点

(ＰＩ)、相对分子质量、氨基酸长度、蛋白质疏水性

等性质ꎻ通过 ＰＬＯＣ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｓｂｉｏ. ｓｊｔｕ. ｅｄｕ. ｃｎ /
ｂｉｏｉｎｆ / Ｃｅｌｌ￣ＰＬｏｃ￣２ / )、 Ｐｌａｎｔ￣ｍＰＬＯＣ ( 植 物 细 胞 定

位)预测家族成员在细胞中的位置分布ꎮ
１.４ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员蛋白的二级结

构分析

将确定的小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族蛋白质的

氨基酸序列通过在线网站 ＨＮＮ Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ.ｈｔｍｌ)预测其二级结

构各构型的占比ꎮ
１.５ 小立碗藓ＷＲＫＹ基因家族成员系统发育树的构建

利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件进行进化树构建ꎬ程序选

用最大似然法ꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐ 值设定为 １ ０００ꎬ其他设

定参数以系统默认值为准ꎮ
１.６ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员内外显子及保

守结构域分析

由 ＭＥＭＥ 在 线 网 ( ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ. ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ.
ｃｎ / )ꎬ预测蛋白质的保守结构域的 ｍｏｔｉｆ 模型信

息ꎮ 通过 ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ. ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ. ｃｎ /网站绘制小

立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员的内外显子分布图ꎬ
由 ＡＩ 软件合并绘图ꎮ
１.７ 小立碗藓ＷＲＫＹ基因家族成员的染色体定位图

将 ＷＲＫＹ 蛋白所对应的氨基酸序列及成员在

小立碗藓基因组中对应的名称文件、小立碗藓 ２７
条染 色 体 的 长 度 信 息ꎻ 由 ｈｔｔｐ: / / ｍｇ２ｃ. ｉａｓｋ. ｉｎ /
ｍｇ２ｃ＿ ｖ２. ０ /在线网站绘制染色体定位图ꎬ通过

ＴＢｔｏｏｌｓ 工具进行可视化修饰ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员的确定

通过对 ３８ 个 ＷＲＫＹ 家族成员的保守结构域

序列比对将 ＷＲＫＹ 家族成员主要分为以下几类:
Ⅰ类(３ 个基因)、Ⅱａ(５ 个基因)、Ⅱｂ(６ 个基因)、
Ⅱｃ(５ 个基因)、Ⅱｄ(１３ 个基因)、Ⅱｅ(６ 个基因)、
不含第三类( Ｃ２ＨＣ 型)ꎬ其中部分基因的保守结

构域序列发生变异(表 １)ꎮ

表 １　 小立碗藓 ＷＲＫＹ 保守结构域的变异
Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ ＷＲＫＹ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

ＷＲＫＹ 结构域序列
ＷＲＫＹ ｄｏｍａｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

变异后保守结构域序列
Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｆｔｅｒ ｍｕｔａｔｉｏｎ

分组
Ｇｒｏｕｐｓ

ＰｐＷＲＫＹ７
ＰｐＷＲＫＹ８
ＰｐＷＲＫＹ１４
ＰｐＷＲＫＹ２５
ＰｐＷＲＫＹ３０
ＰｐＷＲＫＹ３２
ＰｐＷＲＫＹ３５

ＷＲＫＹＧＱＫ
ＷＲＫＹＧＱＫ
ＷＲＫＹＧＱＫ
ＷＲＫＹＧＱＫ
ＷＲＫＹＧＱＫ
ＷＲＫＹＧＱＫ
ＷＲＫＹＧＱＫ

ＷＫＫＹＧＮＫ
ＷＫＫＹＧＮＫ
ＷＫＫＹＧＮＫ
ＷＲＫＹＧＨＫ
ＷＲＫＹＧＱＮ
ＷＫＫＹＧＮＫ
ＷＫＫＹＧＮＫ

Ⅱａ
Ⅱａ
Ⅱａ
Ⅱｄ
Ⅱｂ
Ⅱａ
Ⅱａ

２.２ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员理化性质分析

及亚细胞定位

由表 ２ 可知ꎬ整个家族成员的氨基酸序列长度

在２１６~７７５ ａａ之间ꎬ ＰｐＷＲＫＹ２５ 最小ꎬ ＰｐＷＲＫＹ１０
最大ꎮ ＷＲＫＹ 蛋白氨基酸的理论等电点 ＰＩ 值在

５.１０~９.７９ 之间ꎬ蛋白质的相对分子质量在 ２４.５ ~

８２.８ ｋＤａ 之间ꎬ与氨基酸数量成正比ꎮ 另外ꎬ通过蛋

白质疏水性数值可以得到 ＰｐＷＲＫＹ２５、ＰｐＷＲＫＹ３０、
ＰｐＷＲＫＹ３６ 既具有疏水性又有亲水性ꎬ其数值在

－０.５~ ＋０.５ 之间ꎮ 负值越大说明亲水性越强ꎬ其他

氨基酸都为亲水氨基酸ꎮ ＰＬＯＣ 亚细胞定位结果表

明小立碗藓 ＷＲＫＹ 蛋白全部分布在细胞核中ꎮ

９６２２ 期 乔刚等: 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族生物信息学分析



表 ２　 小立碗藓 ＷＲＫＹ 转录因子理化性质分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ＷＲＫＹ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

等电点
ＰＩ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ

(ｋＤａ)

氨基酸长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

( ａａ)

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

蛋白质疏水性
Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ
(ＧＲＡＶＹ)

ＰｐＷＲＫＹ１ ９.７１ ４３.１ ３９５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６９３
ＰｐＷＲＫＹ２ ６.４１ ８２.０ ７６５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６０１
ＰｐＷＲＫＹ３ ８.７９ ７５.４ ７０５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.９７０
ＰｐＷＲＫＹ４ ９.７６ ４３.２ ３９６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６５５
ＰｐＷＲＫＹ５ ９.１０ ７４.２ ６８４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －１.０５２
ＰｐＷＲＫＹ６ ６.６２ ８１.３ ７６１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.５６０
ＰｐＷＲＫＹ７ ６.０８ ３７.７ ３４３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －１.０４７
ＰｐＷＲＫＹ８ ７.６８ ４０.３ ３６５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.９３６
ＰｐＷＲＫＹ９ ６.７１ ６０.６ ５５８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６４８
ＰｐＷＲＫＹ１０ ８.２１ ８２.８ ７７５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７５１
ＰｐＷＲＫＹ１１ ９.７９ ４２.８ ３８５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７１９
ＰｐＷＲＫＹ１２ ５.６６ ５５.８ ５０７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８４５
ＰｐＷＲＫＹ１３ ５.８９ ４１.１ ３７２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.９９１
ＰｐＷＲＫＹ１４ ８.３１ ６５.２ ５８９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７５９
ＰｐＷＲＫＹ１５ ９.７５ ４３.２ ３９５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６４３
ＰｐＷＲＫＹ１６ ５.６９ ７１.２ ６４２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８４０
ＰｐＷＲＫＹ１７ ９.７２ ４２.４ ３８５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８２９
ＰｐＷＲＫＹ１８ ８.５５ ４８.７ ４３７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６８８
ＰｐＷＲＫＹ１９ ８.４５ ７８.９ ７４９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７１７
ＰｐＷＲＫＹ２０ ７.６０ ５５.７ ５０４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８２０
ＰｐＷＲＫＹ２１ ６.０６ ５９.３ ５３３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７５４
ＰｐＷＲＫＹ２２ ５.７６ ５６.６ ５１１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８０９
ＰｐＷＲＫＹ２３ ６.４６ ８１.７ ７５８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８１３
ＰｐＷＲＫＹ２４ ５.２７ ６３.０ ５７９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６３７
ＰｐＷＲＫＹ２５ ７.１５ ２４.５ ２１６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.２９５
ＰｐＷＲＫＹ２６ ７.３７ ８０.５ ７４０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.６９４
ＰｐＷＲＫＹ２７ ５.１０ ５２.８ ４８０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７５２
ＰｐＷＲＫＹ２８ ５.６２ ６２.８ ５７６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７８９
ＰｐＷＲＫＹ２９ ５.４０ ６４.０ ５８４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８０６
ＰｐＷＲＫＹ３０ ８.０１ ４４.３ ４０９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.４６３
ＰｐＷＲＫＹ３１ ５.３３ ５７.２ ５２５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７３７
ＰｐＷＲＫＹ３２ ５.９４ ５９.９ ５３２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.９５５
ＰｐＷＲＫＹ３３ ７.７９ ６１.２ ５６６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.７２０
ＰｐＷＲＫＹ３４ ５.９９ ６３.２ ５８８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.５７１
ＰｐＷＲＫＹ３５ ５.６７ ４８.１ ４３５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.５７１
ＰｐＷＲＫＹ３６ ８.７１ ５２.７ ４９１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.４５４
ＰｐＷＲＫＹ３７ ８.２３ ７９.５ ７４８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.５１２
ＰｐＷＲＫＹ３８ ５.９６ ７９.３ ７２３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核 －０.８６７

２.３ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员二级结构预测

由表 ３ 可知ꎬ小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员的

蛋白质由四种结构元件构成(α￣螺旋、延伸链、β￣
转角、无规卷曲)ꎬ其中以无规卷曲为主要构成元

件ꎬ最高为 ＰｐＷＲＫＹ１９ꎬ占比达 ７３.８３％ꎬ其次是 α￣
螺旋ꎻ而 ＰｐＷＲＫＹ１１ 结果与家族成员不同ꎬ以 α￣
螺旋为主ꎬ占比高达 ４２.３４％ꎬ无规卷曲为３９.７４％ꎮ
另外两种构成元件占比均较小ꎬ比较稳定ꎮ
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２.４ 小立碗藓ＷＲＫＹ基因家族成员系统进化关系分析

从图 １ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员的进化

树分析可以看出ꎬＷＲＫＹ 基因家族成员在进化的过

程中已经发生了改变ꎬ３８ 个基因分布在不同的五

个分支上(分别含有Ⅰ型基因 ３ 个、Ⅱａ 型基因 ５
个、Ⅱｂ 型基因 ６ 个、Ⅱｃ 型基因 ５ 个、Ⅱｄ 型基因

１３ 个、Ⅱｅ 型 ６ 个)ꎮ 从进化树还可以看出ꎬ小立

碗藓与拟南芥在进化上具有一定的差异性ꎬ其中

的Ⅱａ、Ⅱｄ 并未聚集在同一分支ꎬ说明植物由低等

向高等进化的过程中基因的进化方式发生了改

变ꎬ出现了分化ꎮ
２.５ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员内外显子分布

及结构域分析

小立碗藓 ＷＲＫＹ 家族成员主要分布在几个不

同的分支ꎬ在进化上既具有差异性又具有相似性ꎮ
由图 ２:Ｂ 可知ꎬ小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员内

外显子分布图ꎬ外显子的个数为 ３ ~ ７ 个ꎮ 其中ꎬⅠ
型有 ４ ~ ６ 个外显子、Ⅱａ 与Ⅱｅ 型外显子 ４ 个、Ⅱｂ
型含外显子 ３ ~ ７ 个、Ⅱｃ 型外显子 ３ 个、大多数Ⅱ
ｄ 型含有外显子 ３ 个ꎮ 内含子的长度可以通过图

下比例尺推断得到ꎮ 由图 ２:Ｃ 可知ꎬ不同 ＷＲＫＹ
基因所对应的蛋白结构域共有 １０ 个 ｍｏｔｉｆꎬ不同基

因对应的 ｍｏｔｉｆ 也有所不同ꎮ 由表 ４ 可知ꎬ每个

ｍｏｔｉｆ 的宽度、Ｅ￣ｖａｌｕｅ 值、对应 ｍｏｔｉｆ 的 Ｌｏｇｏ 图ꎻ氨
基酸宽度最大为 ５０ꎬ最低仅有 ２１ꎮ 这 ３８ 个家族成

员中约有 ５０％具有两个保守结构域ꎬ最多含有四

个ꎻ 而 Ⅱ ａ ( ＰｐＷＲＫＹ７、 ＰｐＷＲＫＹ８、 ＰｐＷＲＫＹ１４、
ＰｐＷＲＫＹ３５)都只含有一个 ｍｏｔｉｆ ５ 的保守结构域ꎬ
并未形成稳定的 ｍｏｔｉｆ １－ｍｏｔｉｆ ３ 的稳定结构ꎮ
２.６ 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族成员的染色体分布

由图 ３ 可知ꎬ通过分析最终将 ３８ 个 ＷＲＫＹ 基

因定位在小立碗藓 ２７ 条染色体中的 ２１ 条ꎬⅠ型

(ＰｐＷＲＫＹ３、ＰｐＷＲＫＹ５、ＰｐＷＲＫＹ１９)分布于第 ８、第
３、第 ２ 号染色体ꎻⅡａ 型(ＰｐＷＲＫＹ３５、ＰｐＷＲＫＹ３１、
ＰｐＷＲＫＹ８、ＰｐＷＲＫＹ７、ＰｐＷＲＫＹ１４)分布于第 １４、第
４、第 ２７、第 ６、第 ５ 号染色体ꎻⅡｂ 型(ＰｐＷＲＫＹ３６、
ＰｐＷＲＫＹ３０、 ＰｐＷＲＫＹ２、 ＰｐＷＲＫＹ６、 ＰｐＷＲＫＹ３７、
ＰｐＷＲＫＹ２６)分布于第 １１、第 ７、第 １３、第 ３、第 １２、
第 ４ 号 染 色 体ꎻ Ⅱ ｃ 型 ( ＰｐＷＲＫＹ３４、 ＰｐＷＲＫＹ９、
ＰｐＷＲＫＹ３３、ＰｐＷＲＫＹ２４、ＰｐＷＲＫＹ２８)分布于第 ２０、
第 ２４、 第 ２３、 第 ３、 第 １３ 号 染 色 体ꎻ Ⅱ ｄ 型

(ＰｐＷＲＫＹ２９、 ＰｐＷＲＫＹ２２、 ＰｐＷＲＫＹ２５、 ＰｐＷＲＫＹ３８、
ＰｐＷＲＫＹ１６、 ＰｐＷＲＫＹ１０、 ＰｐＷＲＫＹ２３、 ＰｐＷＲＫＹ２１、

表 ３　 小立碗藓 ＷＲＫＹ 蛋白质二级结构分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＷＲＫＹ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｉｎ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

二级结构
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ (％)

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ
ｓｔｒａｎｄ

β￣转角
β￣ｔｕｒｎ

无规卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ

ＰｐＷＲＫＹ１ ２６.３３ １２.９１ ６.０８ ５４.６８

ＰｐＷＲＫＹ２ ３２.０３ １３.５９ ２.６１ ５１.７６

ＰｐＷＲＫＹ３ １４.６１ ９.５０ ３.９７ ７１.９１

ＰｐＷＲＫＹ４ ２１.９７ １５.９１ ６.０６ ５６.０６

ＰｐＷＲＫＹ５ １６.９６ ８.６３ ４.２４ ７０.１８

ＰｐＷＲＫＹ６ ２９.５７ １３.５３ ３.５５ ５３.５５

ＰｐＷＲＫＹ７ １５.７４ １３.７０ ６.７１ ６３.８５

ＰｐＷＲＫＹ８ ２２.７４ １５.３４ ７.６７ ５４.２５

ＰｐＷＲＫＹ９ ２４.３７ ８.９６ ３.４１ ６３.２６

ＰｐＷＲＫＹ１０ １９.３５ ９.８１ ６.９７ ６３.８７

ＰｐＷＲＫＹ１１ ４２.３４ １１.３４ ６.４９ ３９.７４

ＰｐＷＲＫＹ１２ ３１.７６ ８.８８ ６.９０ ５２.４７

ＰｐＷＲＫＹ１３ ３３.３９ １０.１９ ５.４９ ５０.９４

ＰｐＷＲＫＹ１４ ２６.３２ １０.５３ ３.９０ ５９.２５

ＰｐＷＲＫＹ１５ ２５.０６ １４.９４ ８.３５ ５１.６５

ＰｐＷＲＫＹ１６ ２８.１９ １２.１５ ６.７０ ５２.９６

ＰｐＷＲＫＹ１７ ２５.４５ １２.４７ ４.９４ ５１.７４

ＰｐＷＲＫＹ１８ ２４.４９ １０.７６ ６.１８ ５８.５８

ＰｐＷＲＫＹ１９ １２.６８ ９.３５ ４.１４ ７３.８３

ＰｐＷＲＫＹ２０ ３３.７３ ８.１３ ４.７６ ５３.３７

ＰｐＷＲＫＹ２１ ２７.７７ １０.５１ ５.４４ ５６.２９

ＰｐＷＲＫＹ２２ １９.３７ ９.５９ ６.６５ ６４.３８

ＰｐＷＲＫＹ２３ １８.０７ ８.０５ ５.４１ ６８.４７

ＰｐＷＲＫＹ２４ １７.１０ １２.６１ ７.７７ ６２.５２

ＰｐＷＲＫＹ２５ ４３.０６ ７.４１ １.８５ ４７.６９

ＰｐＷＲＫＹ２６ ２７.４３ １２.７０ ２.９７ ５６.９８

ＰｐＷＲＫＹ２７ ３２.２９ ８.９６ ５.４２ ５３.３３

ＰｐＷＲＫＹ２８ ２１.１８ １１.８１ ４.６９ ６２.３３

ＰｐＷＲＫＹ２９ ２７.１０ ９.４２ ７.５３ ５５.１４

ＰｐＷＲＫＹ３０ ２７.６３ １５.６５ ６.６０ ５０.１２

ＰｐＷＲＫＹ３１ ２０.００ ９.３３ ３.２４ ６７.４３

ＰｐＷＲＫＹ３２ ２９.８９ １１.２８ ４.５１ ５４.３２

ＰｐＷＲＫＹ３３ ２３.８５ ８.８３ ４.４２ ６２.９０

ＰｐＷＲＫＹ３４ ２７.５５ ９.０１ ４.４２ ５９.０１

ＰｐＷＲＫＹ３５ ２３.９１ ９.８９ ５.０６ ６１.１５

ＰｐＷＲＫＹ３６ ３２.５９ １３.６５ ６.３１ ４７.４５

ＰｐＷＲＫＹ３７ ２６.６０ １２.７０ ３.０７ ５７.６２

ＰｐＷＲＫＹ３８ ２７.２５ ６.６４ ５.６７ ６０.４４
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图 １　 小立碗藓与拟南芥 ＷＲＫＹ 系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｏｆ ＷＲＫＹ ｉｎ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

ＰｐＷＲＫＹ２７、 ＰｐＷＲＫＹ１３、 ＰｐＷＲＫＹ１８、 ＰｐＷＲＫＹ２０、
ＰｐＷＲＫＹ１２)分布于第 ２、第 １１、第 １１、第 ２６、第 ３、
第 ８、第 ３、第 １９、第 ２２、第 ２１、第 ２、第 ７、第 １１ 号

染色体ꎻⅡ ｅ ( ＰｐＷＲＫＹ１５、 ＰｐＷＲＫＹ４、 ＰｐＷＲＫＹ１７、
ＰｐＷＲＫＹ１、ＰｐＷＲＫＹ１１、ＰｐＷＲＫＹ３２)分布于第 ２、第
１、第 １７、第 １４、第 ７、第 ２ 号染色体ꎮ 同一类型Ⅱｄ
中 ＰｐＷＲＫＹ２９ 与 ＰｐＷＲＫＹ１８、 ＰｐＷＲＫＹ２２ 与

ＰｐＷＲＫＹ２５ 分 别 分 布 同 一 染 色 体 上ꎻ Ⅱ ｅ 中

ＰｐＷＲＫＹ１５ 与 ＰｐＷＲＫＹ３２ 分布于同一染色体上ꎬ其
他基因在染色体上呈现出明显的非均匀分布ꎬ所

有基因在染色体上并未形成基因簇 ( Ｂａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２)ꎮ

３　 讨论与结论

本研究通过生物信息学分析鉴定小立碗藓

ＷＲＫＹ 基因家族共包含 ３８ 个基因ꎬ与拟南芥比较

可以发现ꎬ在植物从早期水生到陆生、低等到高等

进化过程中ꎬＷＲＫＹ 基因是不断扩张丰富的ꎬ也意

味着该家族有新功能的引入ꎮ 根据 ＷＲＫＹ 结构域
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图 ２　 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因进化关系(Ａ)和内外显子分布图(Ｂ)以及
小立碗藓 ＷＲＫＹ 蛋白结构域的 ｍｏｔｉｆ 模型(Ｃ)

Ｆｉｇ. ２　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ (Ａ) ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｏｎｓ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎｓ (Ｂ) ｏｆ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ
ｐａｔｅｎｓ ＷＲＫＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ａｎｄ ｍｏｔｉｆ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ＷＲＫＹ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ Ｐ. ｐａｔｅｎｓ (Ｃ)

和锌指结构将小立碗藓 ＷＲＫＹ 家族分成两大类

(Ⅰ型 ３ 个、Ⅱａ 型 ５ 个、Ⅱｂ 型 ６ 个、Ⅱｃ 型 ５ 个、
Ⅱｄ 型 １３ 个、Ⅱｅ 型 ６ 个ꎬ 不含Ⅲ型)ꎻ而在高等模

式植物拟南芥中含Ⅲ型基因 １４ 个( Ｕｌｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４)、籼稻含有 ４７ 个(Ｒｏｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ且在高

等植物中几乎所有的Ⅲ类 ＷＲＫＹ 因子都参与生物

胁迫反应ꎬ而低等植物不含第Ⅲ类 ＷＲＫＹ 因子(苏
琦等ꎬ ２００７)ꎮ 本实验室前期转录组数据显示ꎬ小
立碗藓在接种灰霉菌的过程中 ＰｐＷＲＫＹ１０ 出现表

达量的上调ꎬ说明 ＷＲＫＹ 转录因子参与了植物对

灰霉菌的防御反应(实验数据未发表)ꎬ但关于具

体的防御机制仍有待深入研究ꎮ 进化分析表明Ⅰ
型被认为是Ⅱ型与Ⅲ型的原始祖先ꎬⅡ型与Ⅲ型

是通过Ⅰ型 Ｃ 末端或 Ｎ 末端 ＷＲＫＹ 结构域的变

化或缺失演变而来(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎬ说明植物

由低等向高等进化的过程中对环境的适应能力不

同最 终 可 能 导 致 进 化 的 类 型 不 同ꎬ 高 等 植 物

ＷＲＫＹ 家族中的Ⅲ型可能由Ⅰ型在应对环境压力

过程中产生ꎬ表明 ＷＲＫＹ 基因家族在进化过程中

具有多样性ꎬ基因功能不断进化ꎮ
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表 ４　 ＷＲＫＹ 转录因子的预测 ｍｏｔｉｆ 列表
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｖｅ ｍｏｔｉｆ ｌｉｓｔ ｏｆ ＷＲＫＹ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ

基序名
Ｍｏｔｉｆ ｎａｍｅ

宽度
Ｗｉｄｔｈ (ａａ) Ｅ￣ｖａｌｕｅ Ｌｏｇｏ

ｍｏｔｉｆ １ ４０ １.９ｅ－１４８５

ｍｏｔｉｆ ２ ２９ ２.０ｅ－１２２４

ｍｏｔｉｆ ３ ２９ １.４ｅ－１０３９

ｍｏｔｉｆ ４ ２９ ５.２ｅ－９６９

ｍｏｔｉｆ ５ ５０ ２.０ｅ－６６０

ｍｏｔｉｆ ６ ５０ ４.４ｅ－５９２

ｍｏｔｉｆ ７ ４１ ３.３ｅ－５６１

ｍｏｔｉｆ ８ ４２ １.２ｅ－３４９

ｍｏｔｉｆ ９ ２９ ４.８ｅ－３６８

ｍｏｔｉｆ １０ ２１ ４.１ｅ－２８６

　 　 通过结构分析发现ꎬ小立碗藓部分Ⅱ型 ＷＲＫＹ
基因保守结构域发生变异ꎬ 主要涉及 ＷＫＫＹＧＮＫ、
ＷＲＫＹＧＨＫ、ＷＲＫＹＧＱＮ 三种变异类型ꎮ 张凡等

(２０１８)研究表明ꎬＷＲＫＹ 家族保守结构域大都是

‘Ｑ’突变为 ‘ Ｅ’ ‘ Ｋ’ 或 ‘ Ｓ’ꎬ这些变异会导致

ＷＲＫＹ 蛋白与 ＤＮＡ 结合的活性减弱ꎬ并且不同变

异类 型 对 植 株 的 功 能 影 响 也 不 相 同ꎮ 水 稻

ＯＳＷＲＫＹ４５ 中‘Ｑ’变异为‘Ｋ’后ꎬ其表达量在植株

不同部位均出现了上调表达ꎬ并且在干旱胁迫下

转基 因 的 植 株 表 现 出 更 好 的 恢 复 力ꎬ 过 表 达

ＯＳＷＲＫＹ４５ 植株的抗病与抗旱能力显著提高(Ｑｉｕ ＆
Ｙｕꎬ ２００９)ꎮ 但是ꎬ在小立碗藓中出现了由‘Ｑ’突

变为‘Ｈ’的不同变异类型ꎬ结合实验室前期数据

植株在接种灰霉菌后突变基因并未上调表达ꎬ可
能突变基因并未参与生物胁迫反应ꎬ是否参与非

生物胁迫目前尚未见有报道ꎮ 本研究结果为后续

深入研究其基因功能提供了方向ꎮ 对 ＷＲＫＹ 家族

保守结构域的 ｍｏｔｉｆ 模型分析发现ꎬ家族成员中出

现 ｍｏｔｉｆ 的缺失ꎬ并未全部形成 ｍｏｔｉｆ １－ｍｏｔｉｆ ３ 的稳

定结构ꎬ解释了由单个保守结构域构成的Ⅱａ 型

ＷＲＫＹ 保守结构域部分发生突变的原因ꎬ表明物种

可能在变异中不断获得进化ꎮ 蛋白质的二级结构

除 ＰｐＷＲＫＹ１１ 以 α￣螺旋为主要构成元件外ꎬ其他

基因均以无规卷曲(占比达 ７０％)为主要构成元件ꎬ
且蛋白全分布于细胞核中ꎮ 染色体定位显示ꎬ３８ 个

基因分散分布于小立碗藓的 ２１ 条染色体上ꎬ呈现明

显的不规则分布ꎻ毛果杨中 ８６ 个 ＷＲＫＹ 家族基因在

染色体上也呈现不规则分布(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ
从进化关系图来看ꎬＷＲＫＹ 家族的聚类与分析

一致ꎬ结构上 ＷＲＫＹ 蛋白保守程度较高ꎬ但也存在

变异的情况ꎬ说明小立碗藓 ＷＲＫＹ 转录因子在进化

过程中具有多样性ꎮ 其中ꎬ结构域突变基因除了

Ｐｐｗｒｋｙ２５ 没聚在一起外ꎬ其他均聚合在同一分支

上ꎬ说明这些转录因子可能具有相似的功能ꎬ此现

象同样出现在土豆 ＷＲＫＹ 转录因子中(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ

４７２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ３　 小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族的染色体分布图
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＷＲＫＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

ＷＲＫＹ 基因在植物生长发育及抗逆境胁迫中

具有重要意义ꎬ一直是研究的热点问题ꎬ但在小立

碗藓中 ＷＲＫＹ 基因的研究较少ꎮ 本文在基因水平

上对 ＷＲＫＹ 基 因 展 开 研 究ꎬ 为 后 续 深 入 研 究

ＷＲＫＹ 蛋白的结构与功能奠定了基础ꎮ
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纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆及表达分析
李雪宝１ꎬ３ꎬ 王　 琦２ꎬ 鄢　 波１ꎬ３∗

( １. 西南林业大学 园林园艺学院ꎬ 昆明 ６５０２２４ꎻ ２. 四川大学 生命科学学院ꎬ 成都 ６１００６５ꎻ
３. 国家林业和草原局西南风景园林工程技术研究中心ꎬ 昆明 ６５０２２４ )

摘　 要: 为探究纤枝短月藓 ＬＥＡ２ 基因的结构和表达特征ꎬ该研究以纤枝短月藓为材料ꎬ首次利用 ＰＣＲ 克隆

技术得到纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因序列ꎬ并对该基因进行分析ꎮ 结果表明:(１)该基因序列中含有 ２ 个外显

子和 １ 个内含子ꎬ其开放阅读框(ＯＲＦ)为 ４５６ ｂｐꎬ编码 １５１ 个氨基酸ꎬ预测其相对分子质量为 １６ ５１５.９６ Ｄａꎮ
(２)将纤枝短月藓与其他植物 ＬＥＡ２ 基因氨基酸序列进行比对ꎬ构建系统进化树ꎬ结果显示纤枝短月藓与小

立碗藓的亲缘关系最近ꎮ (３)利用 ＨｉＴａｉｌ￣ＰＣＲ 技术克隆获得 １ ０７２ ｂｐ 的 ＢｅＬＥＡ２ 启动子序列ꎬ用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ
在线工具对该启动子的顺式作用元件进行预测ꎬ结果表明该启动子除了含有核心启动子元件 ＴＡＴＡ￣ｂｏｘ 和

ＣＡＡＴ￣ｂｏｘ 外ꎬ还含有 ＡＢＲＥ、ＭＹＢ、ＭＹＣ、ＭＹＢ 结合位点(ＭＢＳ)等其他顺式元件ꎮ (４)实时荧光定量 ＰＣＲ 分

析表明ꎬＢｅＬＥＡ２ 基因在纤枝短月藓不同发育时期和不同组织中都有表达ꎬ且对脱水胁迫有响应ꎮ 以上结果

为进一步探究 ＬＥＡ２ 基因在苔藓植物中的功能及作用机制奠定了基础ꎮ
关键词: 纤枝短月藓ꎬ ＬＥＡ２ 基因ꎬ 启动子ꎬ 脱水胁迫ꎬ 表达
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( １. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ａｎｄ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇꎬ ６５０２２４ꎻ ２. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｃｈｅｎｇｄｕ ６１００６５ꎻ ３. Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ

Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｓｔａｔｅ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０２２４ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ｐｕｒｐｏｓｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＬＥＡ２ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ
Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ. ＢｅＬＥＡ２ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｆｉｒｓｔｌｙ ｉｓｏｌａｔｅｄ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ (ＰＣＲ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ
ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＢｅＬＥＡ２ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ２ ｅｘｏｎｓ ａｎｄ １ ｉｎｔｒｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａｎ ｏｐｅｎ
ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ (ＯＲＦ) ｏｆ ４５６ ｂｐ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ａ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ １５１ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ ｗａｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔｏ ｂｅ
１６ ５１５.９６ Ｄａ. (２) Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＬＥＡ２ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ＬＥＡ２ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ＢｅＬＥＡ２ ｆｒｏｍ Ｂ. ｅｘｉｌｅ
ａｎｄ ＬＥＡ２ ｆｒｏｍ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｒａｎｃｈ ｏｆ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ. (３) Ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ
ｔｈｅ ＢｅＬＥＡ２ ｇｅｎｅ ｏｆ １ ０７２ ｂｐ ｗａｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ ｂｙ ｈｉｇｈ￣ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｈｅｒｍａｌ ａｓｙｍｍｅｔｒｉｃ ｉｎｔｅｒｌａｃｅｄ

收稿日期: ２０２０－０７－２２
基金项目: 国家自然科学基金 ( ３１１６０１７７)ꎻ云南省高校科技创新团队支持计划项目 [ Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
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ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ (ＨｉＴａｉｌ￣ＰＣＲ) ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ＰｌａｎｔＣＡＲＥꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｉｔ ｈａｄ ＴＡＴＡ￣ｂｏｘꎬ ＣＡＡＴ￣
ｂｏｘꎬ ＡＢＲＥꎬ ＭＹＢꎬ ＭＹＣꎬ ＭＹＢ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ. (４) Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ＢｅＬＥＡ２ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ａｎｄ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｂ. ｅｘｉｌｅꎬ ａｎｄ ＢｅＬＥＡ２ ｒｅｓｐｏｎｄｅｄ ｔｏ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ
ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｌａｙ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＬＥＡ２ ｇｅｎｅ ｉｎ ｂｒｙｏｐｈｙｔｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅꎬ ＬＥＡ２ ｇｅｎｅꎬ ｐｒｏｍｏｔｅｒꎬ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 水分是植物体生长所必需的重要组成部分ꎬ缺
水会干扰植物正常的生理活动ꎬ而干旱、高温、盐碱

等逆境都会使植物体细胞大量失水 (潘瑞炽ꎬ
２０１２)ꎮ 同时我国也是世界上盐碱地面积最多的国

家之一ꎬ干旱和荒漠化问题非常严重(张建锋等ꎬ
２００２)ꎮ 到 ２０１４ 年底ꎬ我国土地荒漠化面积约为

２６ １１５.９３万 ｈｍ２ꎬ约占我国国土面积的 ２７.２０％(屠
志方等ꎬ ２０１６)ꎮ 盐碱和干旱不仅减缓了我国林业

的高速发展ꎬ同时也会给我国的生态环境造成很大

的破坏ꎮ 因此ꎬ进行耐盐 /耐干旱的研究非常重要ꎮ
纤枝短月藓(Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ)属于真藓科短

月藓属(黎兴江ꎬ ２００６)ꎬ生长在裸露的岩壁和极端

干旱的环境中ꎬ具有较强的耐干旱能力ꎮ 苔藓植物

中存在抗氧化防御系统ꎬ可以有效地应对外界的干

旱胁迫ꎬ在面对一些极端的外界环境时可以表现出

极强的抗逆性(张萍等ꎬ ２００５)ꎮ 通过研究植物的抗

逆型基因ꎬ探究植物的耐盐 /耐旱机理ꎬ培养耐盐 /
耐旱作物或林木对保持我国农业生态的可持续发

展ꎬ改善我国生态环境具有极大的作用ꎮ
ＬＥＡ 蛋白(ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｉｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)ꎬ

即胚胎发育后期丰富蛋白ꎬ是植物胚胎发育后期种

子中大量积累的一类蛋白ꎬ最早发现于棉花胚胎发

育后期的子叶中(Ｄｕｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８１)ꎮ 随后ꎬ在拟南

芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)、小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ)、
番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)、水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)和

油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ)等植物中也同样发现了 ＬＥＡ
蛋白的存在(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻＨｕｎｄｅｒｔｍａｒｋ ＆ Ｈｉｎｃｈａꎬ
２００８ꎻＣａｏ ＆ Ｌｉꎬ ２０１５ꎻＹｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻＢｈａｔｔａｃｈａｒｙａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 尽管 ＬＥＡ 蛋白在植物界中具有较为广

泛的分布ꎬ但它并不是植物界所特有的一类蛋白ꎬ
在真菌、细菌和某些无脊椎动物中也同样存在 ＬＥＡ
蛋白(Ｔｕｎｎａｃｌｉｆｆｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ＆ Ｙａｍａｇｕｃｈｉ￣
Ｓｈｉｎｏｚａｋｉꎬ ２００６ꎻ Ｈａｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ

到目前为止ꎬ已从多种不同植物中分离出 ＬＥＡ
基因的启动子序列ꎬ分析结果表明 ＬＥＡ 基因的启

动子中具有不止一种压力响应相关的顺式作用元

件ꎬ表明 ＬＥＡ 基因与干旱等非生物胁迫的调控密

切 相 关 ( Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｉｂｒａｈｉｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ Ｎａｇａｒａｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 通过分析 ＬＥＡ 基因

结构得出ꎬ其内含子数目的差异较小ꎬ同时内含子

数目通常不多于 ３ 个ꎬ基因结构的保守性较高

(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
本研究对纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 启动子基因进

行了分离ꎬ将纤枝短月藓与其他植物 ＬＥＡ２ 基因氨

基酸序列加以比对ꎬ构建系统进化树ꎻ对纤枝短月

藓进行脱水胁迫处理ꎬ并对 ＬＥＡ２ 基因进行实时荧

光定量分析ꎬ以期为 ＬＥＡ２ 基因的表达特性及其功

能研究奠定理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 植物材料

研究所需纤枝短月藓采于昆明市郊区ꎬ保存

于西南林业大学实验室内ꎮ 清洗后进行 ＤＮＡ 的

提取ꎬ用于 ＢｅＬＥＡ２ 基因和启动子的克隆ꎮ
分别选取两组长势相同且良好的纤枝短月

藓ꎬ分别选取有性世代和无性世代的配子体部分

和孢子体部分ꎮ 一组采用新鲜植株不予以处理ꎬ
另一组洗净后ꎬ给予脱水胁迫 ２ ｈ 处理ꎬ进行 ＲＮＡ
的提取ꎬ逆转录为 ｃＤＮＡꎬ用于表达分析ꎮ
１.２ 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆

采用 ＴＩＡＮＧＥＮ 公司的小量植物(叶)总 ＤＮＡ
抽提试剂盒来提取纤枝短月藓的基因组 ＤＮＡꎬ采
用 ＯＭＥＧＡ 公司的总 ＲＮＡ 提取试剂盒提取纤枝短

月藓的总 ＲＮＡꎬ选用逆转录试剂盒(全式金)ꎬ将上

一步所得的 ＲＮＡ 逆转录为 ｃＤＮＡꎮ
根据本实验室的转录组测序结果(未公布)ꎬ设

计出该基因特异性引物 ＬＥＡ２￣Ｆ:ＡＴＧＧＣＧＧＧＧＴＴＧＴ
ＴＧＡＡＣＡＡＡＧꎻＬＥＡ２￣Ｒ:ＴＴＡＧＡＡＧＡＴＧＴＣＧＧＡＣＡＧＴ
ＧＴＧꎮ 分别以 ｃＤＮＡ 和 ＤＮＡ 为模板ꎬ进行 ＰＣＲ 扩

增ꎮ 反应体系为 ２×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ２０ μＬ:正向

引物 １ μＬ、反向引物 １ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ １６ μＬ、ＤＮＡ 模板

２ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增程序:预变性ꎬ９５ ℃ꎬ３ ｍｉｎꎻ变性ꎬ
９５ ℃ꎬ１５ ｓꎬ退火ꎬ６０ ℃ꎬ３０ ｓꎬ延伸ꎬ７２ ℃ꎬ９０ ｓꎬ３５ 个

８７２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



循环ꎻ延伸ꎬ７２ ℃ꎬ １０ ｍｉｎꎻ４ ℃保存ꎮ ＰＣＲ 产物回

收后ꎬ将其连接到克隆载体 ＰＭＤ１８￣Ｔ 中ꎬ送生工生

物工程股份有限公司进行测序ꎮ
１.３ 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因启动子的克隆

将纤枝短月藓的 ＤＮＡ 作为模板ꎬ依照 ＢｅＬＥＡ２ 基

因 ＤＮＡ 全长序列设计出三轮的特异性引物:ＬＥＡ２￣
１Ｒ:ＣＧＡＡＧＡＣＧＧＴＡＧＧＴＧＡＴＣＴＣＧꎻＬＥＡ２￣２Ｒ:ＡＣＧＡＴ
ＧＧＡＣＴＣＣＡＧＴＣＣＧＧＣＣＧＴＴＧＴＧＧＡＴＣＡＴＧＡＣＧＴＴＡＣＴ
Ｃꎻ ＬＥＡ２￣３Ｒ: ＧＧＴＧＡＣＧＴＴＣＣＣＧＡＴＧＴＣＣＡＣꎮ 参 照

Ｌｉｕ ＆ Ｃｈｅｎ(２００７)的办法ꎬ使用 ＨｉＴａｉｌ￣ＰＣＲ 方法进行

启动子的扩增分离ꎮ
１.４ 生物信息学分析

利用 ＥｘＰＡＳｙ￣ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析氨基酸的理化性

质ꎻ使用在线软件 ＧＳＤＳ ２.０ 分析基因的结构信息ꎻ
利用 ＮｅｔＰｈｏｓ ３.１ Ｓｅｒｖｅｒ 软件预测磷酸化位点ꎻ利
用 ＮｅｔＯＧｌｙｃ １.１ Ｓｅｒｖｅｒ 软件预测 Ｏ￣糖基化位点ꎻ利
用 ＮｅｔＮＧｌｙｃ １.０ Ｓｅｒｖｅｒ 预测 Ｎ￣糖基化位点(徐志文

等ꎬ２０１９)ꎻ利用 Ｐｒｏｔ Ｓｃａｌｅ 软件得到蛋白质亲疏水

性图ꎻ利用 ＳＯＰＭＡ 软件进行二级结构预测分析ꎻ
利用 Ｓｗｉｓｓ￣Ｍｏｄｅｌ 通过同源建模建立三级模型ꎻ利
用 ＤＮＡＭＡＮ ６.０ 软件获得多序列结构域比对图ꎻ
利用 ＭＥＧＡ Ｘ 软 件 构 建 系 统 进 化 树ꎻ 利 用

ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 软件分析基因的启动子区域中所包括

的转录调控元件ꎮ
１.５ 实时荧光定量 ＰＣＲ 分析

根据所获得的 ＢｅＬＥＡ２ 基因的序列ꎬ设计荧光定

量 专 用 引 物ꎬ Ｌ２￣Ｆ: ＧＣＧＡＣＡＧＧＧＡＧＡＴＴＡＣＣＴＣＣ、
Ｌ２￣Ｒ: ＧＴＣＧＴＡＧＴＣＧＡＴＡＴＣＣＣＡＧＴＣꎮ 内 参 基 因 为

Ａｃｔｉｎ 基因ꎬ设计引物 Ａ￣Ｆ:ＣＴＧＴＡＣＧＧＣＡＡＣＡＴＣＧＴＧ
ＣＴＧꎬＡ￣Ｒ:ＣＣＡＧＡＣＡＣＴＧＴＡＣＴＴＣＣＴＣＴＣꎬ以 ｃＤＮＡ 为

模板ꎬ按照 ＴＢ Ｇｒｅｅｎ® Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭⅡ说明书进行

操作ꎬ反应体系为 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ １０ μＬ:ＲＯＸ
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｄｙｅ ０.４ μＬ、正向引物 ０.８ μＬ、反向引物 ０.８
μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ６ μＬ、ｃＤＮＡ 模板 ２ μＬꎮ 反应程序:预变

性ꎬ９５ ℃ꎬ３０ ｓꎻ变性ꎬ９５ ℃ꎬ５ ｓꎬ退火ꎬ６０ ℃ꎬ３０ ｓꎬ４０
个循环ꎮ 每个样品设置 ３ 次重复ꎬ使用 ２￣△△Ｃｔ法计算

ＢｅＬＥＡ２ 基因的相对变量值ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆与结构分析

以纤枝短月藓 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ结合引物 ＬＥＡ２￣Ｆ
和 ＬＥＡ２￣Ｒ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ经测序得到 ４５６ ｂｐ 的序

列ꎮ 以 ＤＮＡ 为模板ꎬ结合引物 ＬＥＡ２￣Ｆ 和 ＬＥＡ２￣Ｒ
进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ经测序得到 １ １６８ ｂｐ 的序列ꎬ得到

两条序列的长度不一致ꎬ表明序列中有内含子ꎮ
根据转录组序列分析表明ꎬ该基因包含 ８２ ｂｐ

５’ＵＴＲ 和 ２６６ ｂｐ ３’ＵＴＲꎬ其开放阅读框长度为 ４５６
ｂｐꎬ编码 １５１ 个氨基酸(图 １)ꎮ 其基因组序列全长

长度为 １ １６８ ｂｐꎬ同时含有 １ 个内含子和 ２ 个外显

子(图 ２)ꎮ 经 Ｐｆａｍ 分析得出ꎬＬＥＡ２ 蛋白在 ４５~１４０
氨基酸位点含有 ＬＥＡ２ 结构域ꎬ表明该基因属于

ＬＥＡ２ 家族ꎬ将该基因命名为 ＢｅＬＥＡ２ꎮ
２.２ ＢｅＬＥＡ２ 基因的生物信息学分析

使用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 软件预测 ＢｅＬＥＡ２ 编码蛋白质

的相对分子质量为 １６ ５１５. ９６ Ｄａꎬ理论等电点为

５.７４ꎬ分子式为 Ｃ７３２ Ｈ１１７９ Ｎ１９７ Ｏ２２４ Ｓ６ꎮ ＢｅＬＥＡ２ 所编

码蛋白的氨基酸组成中ꎬ亮氨酸含量最高ꎬ占到了

总氨基酸的 ９.９％ꎻ其次为缬氨酸和天冬氨酸ꎬ分
别占总氨基酸的 ８. ６％ 和 ９. ３％ꎮ 脂肪 系 数 为

１０１.３２ꎬ平均亲水性为－０.０７１ꎬ是亲水蛋白(图 ３)ꎻ
不稳定指数为 １７.０１ꎬ属于稳定性蛋白ꎮ

预测发现 ＢｅＬＥＡ２ 蛋白发生磷酸化修饰的位

点共有 １０ 个ꎬ其中丝氨酸的磷酸化位点和苏氨酸

的磷酸化位点各 ４ 个ꎬ而酪氨酸的磷酸化位点最

少ꎬ为 ２ 个ꎮ ＢｅＬＥＡ２ 蛋白中不含有发生 Ｏ￣糖基化

和 Ｎ￣糖基化的位点ꎮ
使用 ＳＯＰＭＡ 软件预测 ＢｅＬＥＡ２ 蛋白的二级结

构ꎮ 结果表明ꎬ该蛋白二级结构主要由无规则卷曲

( Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ )、 β 转 角 ( Ｂｅｔａ ｔｕｒｎ )、 延 伸 链

(Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ)和 α 螺旋(Ａｌｐｈａ ｈｅｌｉｘ)构成ꎮ 其

中:无规则卷曲最多ꎬ占氨基酸序列的 ４５.０３％ꎻ其次

为延伸链和 α 螺旋ꎬ分别占 ２９.８０％和 ２１.１９％ꎻβ 转

角最少(３.９７％)ꎮ 通过 Ｓｗｉｓｓ￣Ｍｏｄｅｌ 对纤枝短月藓

ＢｅＬＥＡ２ 蛋白的三级结构进行预测分析ꎬ以拟南芥

ＬＥＡ１４ 蛋白为模板进行同源建模ꎬ预测的 ＢｅＬＥＡ２
蛋白三级结构中含有 １ 个 α 螺旋和 １０ 个 β 折叠ꎮ
２.３ ＢｅＬＥＡ２ 基因的启动子元件

以纤枝短月藓 ＤＮＡ 为模板ꎬ通过 ＨｉＴａｉｌ￣ＰＣＲ
扩增 ＢｅＬＥＡ２ 基因启动子序列ꎬ得到了 １ ０７２ ｂｐ 的

ＢｅＬＥＡ２ 基因启动子序列ꎮ
通过对启动子元件进行分析ꎬ结果显示 ＢｅＬＥＡ２

基因启动子具有典型的 ＣＡＡＴ￣ｂｏｘ 和 ＴＡＴＡ￣ｂｏｘ 元

件ꎮ 在 ＢｅＬＥＡ２ 基因启动子区含大量非生物胁迫响

应顺式作用元件ꎬ 主要包括茉莉酸甲酯响应元件

(ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎬＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ)ꎻ

９７２２ 期 李雪宝等: 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆及表达分析



图 １　 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 的 ＣＤＳ 序列及其编码的氨基酸序列
Ｆｉｇ. １　 ＣＤＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ

脱落酸响应元件( ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎬ
ＡＢＲＥ)ꎻ还含有光响应作用元件 Ｓｐ１ 和与分生组

织有联系的作用元件 ＣＡＴ￣ｂｏｘꎻ与启动子响应调控

或活性有关的元件 ＣＣＡＡＴ￣ｂｏｘꎻＭＹＢ 结合位点

(ＭＹＢ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅꎬＭＢＳ)ꎻＭＹＣ 和 ＭＹＢ 元件ꎬ这两

类元件都是转录因子作用元件ꎬ都和 ＡＢＡ 或干旱

诱导的表达调控有联系ꎻ除此之外ꎬ还含有 Ｇ￣ｂｏｘ、
Ｆ￣ｂｏｘ、Ａ￣ｂｏｘ、Ｉ￣ｂｏｘ、ＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ、ＴＣＣＣ￣ｍｏｔｉｆ、ＴＧＡＣＧ￣
ｍｏｔｉｆ、 ＣＣＧＴＣＣ￣ｍｏｔｉｆ、 ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、 ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆ 等 元

件ꎬ其中 ＡＢＲＥ 元件含量较高ꎮ 说明 ＢｅＬＥＡ２ 的转

录将受到这些元件的影响和调控ꎮ
２.４ ＢｅＬＥＡ２ 氨基酸序列比对分析

将 ＢｅＬＥＡ２ 编码的氨基酸序列在 ＮＣＢＩ 数据库中

进 行 Ｂｌａｓｔｐ 对 比ꎬ 结 果 表 明 其 与 小 立 碗 藓

( Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓꎬ ＸＰ ＿ ０２４３６０７９６. １ )、 海 枣

(Ｐｈｏｅｎｉｘ ｄａｃｔｙｌｉｆｅｒａꎬ ＸＰ ＿ ００８７９５０２１. １ )、 花 旗 松

(Ｐｓｅｕｄｏｔｓｕｇａ ｍｅｎｚｉｅｓｉｉꎬＣＡＡ１００４７.１)、玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓꎬ
ＮＰ ＿ ００１１４２３１１. １ )、 甘 蔗 ( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍꎬ
ＡＣＴ５３８７３. １ )、 北 美 云 杉 ( Ｐｉｃｅａ ｓｉｔｃｈｅｎｓｉｓꎬ
ＡＤＭ７４３１４.１)、菠萝(Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓꎬＯＡＹ８０５４２.１)、
高粱(Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬＸＰ＿００２４４１５８８.１)、黍(Ｐａｎｉｃｕｍ
ｍｉｌｉａｃｅｕｍꎬ ＲＬＮ２７６９４. １ )、 木 槿 ( Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓｙｒｉａｃｕｓꎬ

ＫＡＥ８６９９７８１. １ )、 阿 月 浑 子 ( Ｐｉｓｔａｃｉａ ｖｅｒａꎬ ＸＰ ＿
０３１２４９２０２.１)、月季(Ｒｏｓａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓꎬＸＰ＿０２４１７５９８１.１)
的 ＬＥＡ２ 蛋白同源ꎬ并且它们之间的相似性较高ꎮ
利用 ＤＮＡＭＡＮ ６.０ 软件将 ＬＥＡ２ 和其他物种的氨

基酸序列进行多序列比对ꎬ结果显示ꎬＢｅＬＥＡ２ 蛋

白与其他物种 ＬＥＡ２ 蛋白具有高度的相似性ꎬ总体

表现为 Ｃ 端较保守ꎬＮ 端保守性较差(图 ４)ꎮ
２.５ ＬＥＡ２ 蛋白系统进化分析

使用 ＭＥＧＡ Ｘ 软件的近邻相接法构建纤枝短

月藓 ＬＥＡ２ 蛋 白 的 系 统 进 化 树ꎬ 进 一 步 探 究

ＢｅＬＥＡ２ 蛋白与其他物种的 ＬＥＡ２ 蛋白的进化关

系ꎮ 由图 ５ 可知ꎬ整个系统发育树分为 ２ 个大的分

支ꎬ纤枝短月藓首先与小立碗藓聚为一支ꎬ其进化

关系最为接近ꎻ裸子植物与苔藓植物聚在一支ꎬ其
亲缘关系比较接近ꎻ而单子叶植物和双子叶植物

的 ＬＥＡ２ 蛋白同属于两个不同的分支ꎬ同时与纤枝

短月藓有较远的亲缘关系ꎮ
２.６ ＢｅＬＥＡ２ 基因实时荧光定量分析

实时荧光定量分析的结果表明ꎬ在未作处理

的条件下ꎬＢｅＬＥＡ２ 基因在纤枝短月藓不同的发育

时期和部位中都有表达ꎬ特别是在有性世代的配

子体中表达量最多ꎬ 其次是无性世代的配子体ꎬ无

０８２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ２　 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因结构
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ

图 ３　 ＢｅＬＥＡ２ 蛋白的疏水性预测
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｐｒｏｔｅｉｎ

性世代的孢子体最低ꎬ差异极显著(图 ６)ꎮ 为了

分析 ＢｅＬＥＡ２ 是否受到脱水胁迫的诱导ꎬ本研究将

纤枝短月藓植株各部位都进行了 ２ ｈ 的自然脱水

处理ꎮ 在脱水胁迫条件下ꎬＢｅＬＥＡ２ 基因在有性世

代的配子体中表达量最高ꎬ其次是无性世代的孢

子体ꎬ无性世代的配子体最低ꎬ差异极显著 (图

７)ꎮ 分析结果证明ꎬ不管是正常条件还是脱水胁

迫处理ꎬＢｅＬＥＡ２ 蛋白都在有性世代时期表达量最

高ꎬ表明 ＢｅＬＥＡ２ 基因可能在有性世代的生长发育

过程中具有关键作用ꎮ
在脱水胁迫下ꎬ有性世代时期的配子体表达

量降低(图 ８)ꎬ差异显著ꎻ而无性世代时期的配子

体表达量增加ꎬ约为正常植株的 ５.４ 倍(图 ９)ꎬ差
异显著ꎻ无性世代时期的孢子体表达量有所上升ꎬ
约为正常植株的 ９８ 倍(图 １０)ꎬ差异极为显著ꎮ 表

明 ＢｅＬＥＡ２ 基因可能参与干旱胁迫的响应基因ꎬ这
与启动子区顺式作用元件预测结果一致ꎬ揭示

ＢｅＬＥＡ２ 蛋白在脱水条件下可能对孢子体的发育

具有重要作用ꎮ

３　 讨论与结论

苔藓植物是一种结构简单的小型绿色植物ꎬ

一直以来都以其特殊的生理结构在植物体的进化

研究方面占据着重要地位ꎮ 苔藓植物在世界各地

均有着广泛的分布ꎬ在潮湿阴暗的地区尤为常见ꎬ
在高温、干旱等恶劣环境中仍能够正常存活ꎮ 目

前ꎬ我国土地荒漠化现象日趋严重ꎬ由于地理特

征、气候环境因素等影响ꎬ极易发生干旱、高温等

极端天气ꎬ极大影响了植物的正常生长ꎬ甚至造成

植物大面积枯萎、死亡ꎮ 但在某些植物中存在着

大量的抗逆机制ꎬ在植物面临胁迫时ꎬ可以通过一

些功能性蛋白直接参与胁迫响应( Ｃａｍｐｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎮ 而 ＬＥＡ 蛋白就属于此类功能性蛋白ꎮ 根

据相关研究和资料表明ꎬＬＥＡ 基因与干旱等非生

物胁迫的调控密切相关 (Ｈｕｎｄｅｒｔｍａｒｋ ＆ Ｈｉｎｃｈａꎬ
２００８ꎻ Ｍａｇｗａｎｇａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｍｕｖｕｎｙｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ

Ｉｂｒａｈｉｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 水稻 (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ) 幼苗

中ꎬＯｓＬＥＡ１９ａ 基因在受到干旱胁迫下会大量表达

(胡廷章等ꎬ２０１１)ꎻ小麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ) 中的

ＴａＬＥＡ５ 基因只有在干旱胁迫时才会表达(刘露露

等ꎬ２０１４)ꎻ将大豆 (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)ＬＥＡ 基因转化至大

肠杆菌 (Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ)中ꎬ在高盐胁迫下的存活

率大幅度提高(Ｌａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 综上所述ꎬＬＥＡ
基因参与了植物体干旱、高盐等胁迫的响应ꎬ这与

本研究结果保持一致ꎮ
通过分析可知ꎬＢｅＬＥＡ２ 基因 ＯＲＦ 序列为 ４５６

ｂｐꎬ编码 １５１ 个氨基酸ꎬ根据 Ｐｆａｍ 数据库对于 ＬＥＡ
蛋白家族的分类ꎬ该基因属于 ＬＥＡ２ 家族ꎮ 纤枝短

月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因启动子中不仅含有 ＣＡＡＴ￣ｂｏｘ 和

ＴＡＴＡ￣ｂｏｘ 等基本的元件ꎬ同时还有和压力响应相关

的顺式作用元件ꎬ例如ꎬ逆境激素 ＡＢＡ 的主要调控

元件(ＡＢＲＥ、ＭＹＣ 和 ＭＹＢ)以及 ＭＹＢ 的结合位点

和茉莉酸甲酯响应元件等元件ꎮ 推测 ＢｅＬＥＡ２ 基因

可能会受这些非生物胁迫的调控 ( Ｙａｍａｇｕｃｈｉ￣
Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ＆ Ｓｈｉｎｏｚａｋｉꎬ ２００５ꎻ Ｄｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｈｕａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ 李 莎 莎 等ꎬ ２０１８ꎻ Ｎａｇａｒａｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 这说明 ＢｅＬＥＡ２ 在纤枝短月藓的抗逆性中

有非常重要的作用ꎬ具有深入研究的价值ꎮ

１８２２ 期 李雪宝等: 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆及表达分析



图 ４　 纤枝短月藓与其他物种 ＬＥＡ２ 氨基酸序列的多重比对
Ｆｉｇ. ４　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＬＥＡ２ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

　 　 从纤枝短月藓 ＬＥＡ２ 建立的系统发育树分析

可以得出:ＬＥＡ２ 基因在不同的分类单元中都可

以明显地区分开ꎬ传统分类的系统进化树和基于

ＬＥＡ２ 构建的结果一致ꎮ 值得关注的是ꎬ苔藓植

物 ＬＥＡ２ 基因与裸子植物 ＬＥＡ２ 基因的系统位置

较为接近ꎬ这是否反映了它们的 ＬＥＡ２ 基因很可

能具有相近的共同祖先ꎬ还需更多的研究资料

查证ꎮ
实时荧光定量分析表明ꎬ不管是未经处理还

是经脱水胁迫处理ꎬＢｅＬＥＡ２ 基因在不同时期及不

同部位中皆有表达ꎬ且在有性世代时期表达量最

高ꎬ揭示 ＢｅＬＥＡ２ 基因可能在有性世代的生长发育

２８２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ５　 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 与其他物种 ＬＥＡ２ 蛋白的系统进化树
Ｆｉｇ. ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ ａｎｄ ＬＥＡ２ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

１. 无性世代的孢子体ꎻ ２. 无性世代的配子体ꎻ ３. 有性世代

的配子体ꎮ 不同字母表示 ０.０１ 水平上显著性差异ꎮ 下同ꎮ
１. Ｓｐｏｒｏｐｈｙｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ ２. Ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ ｏｆ ｔｈｅ
ａｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ ３. Ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｘｕａｌ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０１
ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ６　 纤枝短月藓不同组织部位中 ＢｅＬＥＡ２ 的表达分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ

过程中起重要作用ꎮ 脱水胁迫后ꎬＢｅＬＥＡ２ 基因表

达量变化差异明显ꎬ在有性世代发育时期的表达

下降ꎬ而在无性世代发育时期表达上升ꎬ揭示了该

基因在纤枝短月藓不同生长发育时期对脱水胁迫

的响应机制可能不同ꎮ
本研究首次从纤枝短月藓中克隆分析了

１. 无性世代的配子体ꎻ ２. 有性世代的配子体ꎻ ３. 无性世代

的孢子体.
１. Ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ ２. Ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ ３. Ｓｐｏｒｏｐｈｙｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ.

图 ７　 纤枝短月藓在脱水处理下 ＢｅＬＥＡ２ 的表达分析
Ｆｉｇ. ７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｉｎ

Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ ｕｎｄｅｒ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ＢｅＬＥＡ２ 基因ꎬ并进行了初步表达分析ꎬ结果显示纤

枝短月藓中 ＢｅＬＥＡ２ 基因在脱水胁迫时有较高的

表达ꎬ表明 ＢｅＬＥＡ２ 基因参与了纤枝短月藓脱水胁

迫的响应ꎮ 本研究对深入了解 ＬＥＡ２ 基因在苔藓

植物生长发育过程中的功能ꎬ分析 ＬＥＡ２ 蛋白植物

抗逆的分子机制以及深入探究苔藓植物的抗逆机

制具有重要意义ꎮ

３８２２ 期 李雪宝等: 纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆及表达分析



∗∗表示在 ０.０１ 水平上显著性差异ꎮ 下同ꎮ
∗∗ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ８　 纤枝短月藓有性世代的配子体在脱水
处理下 ＢｅＬＥＡ２ 的表达分析

Ｆｉｇ. ８　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｉｎ ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ

ｅｘｉｌｅ ｕｎｄｅｒ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

图 ９　 纤枝短月藓无性世代的配子体在脱水
处理下 ＢｅＬＥＡ２ 的表达分析

Ｆｉｇ. ９　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｉｎ ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ ｏｆ
ｔｈｅ ａｓｅｘｕａｌ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ

ｕｎｄｅｒ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
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香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因克隆及表达分析
周旭红１ꎬ２ꎬ 赵雪艳３ꎬ 杨晓密２ꎬ 吴学尉３ꎬ 瞿素萍１∗

( １. 云南省农业科学院 花卉研究所ꎬ 昆明 ６５０２０５ꎻ ２. 云南中医药大学 科技处ꎬ 昆明 ６５０５００ꎻ ３. 云南大学 农学院ꎬ 昆明 ６５０５００ )

摘　 要: ＳＫＰ１ 基因是 ＳＣＦ Ｅ３ 泛素连接酶蛋白复合物的核心成分ꎬ参与多种生物过程ꎮ 然而ꎬ香石竹 ＳＫＰ１
基因还未被克隆ꎬ该文利用 ＲＴ￣ＰＣＲ 结合 ＲＡＣＥ 技术ꎬ从香石竹(Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ)的花药中分离克隆了

１ 个减数分裂相关基因 ＳＫＰ１ 的全长 ｃＤＮＡ 序列ꎬ命名为 ＤｃＳＫＰ１(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号为 ＭＫ９３１２９３)ꎮ 结果表

明:(１)ＤｃＳＫＰ１ 基因 ｃＤＮＡ 全长序列为 ９６２ ｂｐꎬ含有 １ 个长度为 ５６７ ｂｐ 的 ＯＲＦꎬ该基因编码 １８８ 个氨基酸ꎮ
(２)蛋白序列比对显示ꎬＤｃＳＫＰ１ 中存在一个高度保守 ＴＰＥＥ 基序ꎬ还具有 Ｓｋｐ１＿ＰＯＺ 结构域和 Ｓｋｐ１ 结构域ꎬ
并与拟南芥的 ＳＫＰ１ 聚集在一个分支上ꎮ (３)利用荧光定量 ＰＣＲ 对香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因表达模式进行研

究ꎬ发现 ＤｃＳＫＰ１ 基因在各个组织部位都有表达ꎬ在花药中的表达量高于茎、叶组织ꎬ且在幼小的花药中表达

量最高ꎬ随着花药发育的进程表达量下降ꎮ 由此推测ꎬＤｃＳＫＰ１ 基因可能在香石竹减数分裂中具有重要

作用ꎮ
关键词: 香石竹ꎬ ＤｃＳＫＰ１ꎬ 减数分裂ꎬ 生物信息学分析ꎬ 基因表达分析
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　 　 许多细胞事件ꎬ如信号转导、细胞周期调节和

转录的机制主要由泛素介导的蛋白降解所调控

(Ｈｅｒｓｈｋｏ ＆Ｃｉｅｃｈａｎｏｖｅｒꎬ １９９８ꎻＮｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
泛素化是一个三酶级联的过程ꎬ首先泛素被泛素

激活酶( Ｅ１)激活ꎬ然后转移到泛素结合酶( Ｅ２)
上ꎬ在泛素连接酶(Ｅ３)的帮助下与底物蛋白的赖

氨酸残基结合ꎬ赋予底物特异性 (刘卫霞等ꎬ
２００２)ꎮ 多个泛素分子可以附着在蛋白底物上已

有的泛素分子上形成多泛素链ꎬ多泛素化的蛋白

通常被 ２６Ｓ 蛋白酶体降解ꎮ ＳＣＦ 复合物形成已知

最大的 Ｅ３ 泛 素 蛋 白 连 接 酶 ( Ｓｃｈｕｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００)ꎬＳＣＦｓ 参与关键蛋白的泛素化ꎬ控制细胞周

期进展和转录控制等基本生物学过程 (孙新艳等ꎬ
２０１７)ꎮ 拟南 芥 ＳＫＰ１￣ｌｉｋｅ￣１ ( ＡＳＫ１ )ꎬ 编 码 连 接

Ｃｕｌｌｉｎ 和 Ｆ￣ｂｏｘ 蛋 白 的 ＳＣＦ 亚 基 ( Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９９)ꎮ 已有研究表明ꎬＡＳＫ１ 可以与 Ｆ￣ｂｏｘ 蛋白相

互作用 ( Ｔａｋａｈａｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ由于这些 Ｆ￣ｂｏｘ
蛋白在不同的通路中发挥着重要作用 (郑鸿平和

李逸平ꎬ２０１１)ꎬＡＳＫ１ 作为 ＳＣＦｓ 中的关键成分ꎬ在
拟南芥中广泛地表达ꎬ且在许多发育和生理过程

中可能具有重要功能 (叶佑丕ꎬ２０１４ꎻＬｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 拟南芥 ａｓｋ１ 突变体在雄性减数分裂、花器

官发育和营养生长方面存在缺陷ꎮ ａｓｋ１￣１ 最早检

测到的缺陷发生在细线期到偶线期的转化过程

中ꎬ核仁未能迁移到核外周ꎬ同源染色体不发生联

会 (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬＡＳＫ１￣１ 突变也导致拟南

芥雄性减数分裂中重组频率的增加 (Ｗａｎｇ ＆
Ｙａｎｇꎬ ２００６)和雄性不育(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)ꎮ

香石竹是四大鲜切花之一ꎬ具有较高的产量

和产值ꎮ 目前ꎬ香石竹的育种主要还是采用传统

的杂交育种ꎬ包括种间杂交和种内杂交育种方式ꎻ
自然芽变或是采用辐射来诱导芽变也是香石竹育

种方法之一ꎻ此外ꎬ也会利用转基因技术的方法培

育蓝色香石竹 (Ｆｕｋｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)及抗衰老 (余
义勋和包满珠ꎬ ２００４)、抗枯萎病 (胡忠亮等ꎬ
２０１８)和耐热 (吴姗姗ꎬ ２０１４)等品系ꎮ 但有关调

控参与香石竹减数分裂的基因来创制优异香石竹

品种的研究较少ꎬ这极大地阻碍了香石竹育种的

进程ꎮ ＳＫＰ１ 基因可调控花器官发育和减数分裂ꎬ
但香石竹 ＳＫＰ１ 基因还未被克隆ꎮ 本研究通过克

隆香石竹 ＳＫＰ１ 基因ꎬ研究其在花药和茎叶的表达

模式ꎬ为深入了解香石竹花发育的分子机制及运

用于香石竹育种奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

所用香石竹(Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ) ‘罗加特’
采集地点为云南集创园艺科技有限公司宝峰基

地ꎮ ２０１８ 年 ９ 月采集香石竹茎、叶组织和不同发

育时期的花蕾ꎬ并用镊子取出幼嫩的花药ꎬ液氮速

冻后置于－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２ 试验方法

１.２.１ ＤｃＳＫＰ１ 基因克隆与生物信息学分析 　 取

－８０ ℃冰箱保存的香石竹花药ꎬ加入磁珠ꎬ放入全

自动样品快速研磨机中ꎬ研磨 ６０ ｓꎮ 迅速倒出磁

珠ꎬ快速加入 １ ｍＬ Ｔｒｉｚｏｌ 试剂( Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 美国)于

离心管中ꎬＲＮＡ 提取按 Ｔｒｉｚｏｌ 试剂盒的说明书进行

操作ꎮ 合 成 ｃＤＮＡ 第 一 链 使 用 Ｔａｋａｒａ 公 司 的

ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ￣ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ 试剂

盒ꎬ按试剂盒的说明书进行操作ꎮ 特异的引物根

据 已 公 布 的 香 石 竹 基 因 组 序 列 ( ｈｔｔｐ: / /
ｃａｒｎａｔｉｏｎ.ｋａｚｕｓａ.ｏｒ. ｊｐ / ｂｌａｓｔ.ｈｔｍｌ)进行设计ꎬ先扩增

中间片断ꎬ再根据中间片断的序列设计 ３′￣ＲＡＣＥ
和 ５′￣ＲＡＣＥ 引物ꎬ按照 ＳＭＡＲＴｅｒ® ＲＡＣＥ ５′ / ３′Ｋｉｔ
(Ｔａｋａｒａ 日本)试剂盒的操作扩增 ３′￣ＲＡＣＥ 和 ５′￣
ＲＡＣＥ ｃＤＮＡ 序列ꎬ最后再设计全长引物ꎬ扩增全

长 ｃＤＮＡ 序列ꎮ 引物序列如表 １ꎮ
使 用 ＮＣＢＩ 网 站 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ.

ｎｉｈ.ｇｏｖ / ＢＬＡＳＴ)比对分析目的基因的同源序列ꎬ该
基因及其他物种 ＳＫＰ１ 基因的氨基酸相似性比对

分析用 ＤＮＡＭＥＮ 软件ꎬ并使用 ＭＥＧＡ ６.０ 软件画

系统进化树ꎮ 蛋白的分子量和理论等电点预测采

用 ＥｘＰＡＳｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析ꎬ蛋白的亚细胞定位在

线预测用 ＰＳＯＲＴＩＩ 分析ꎬ蛋白的信号肽预测用

Ｓｉｇｎａｌ Ｐ ４.１ 分析ꎬ磷酸化位点预测采用 Ｎｅｔ Ｐｈｏｓ

７８２２ 期 周旭红等: 香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因克隆及表达分析



２.０ 分析ꎬ蛋白跨膜结构预测用 ＴＭＨＭＭ ２.０ 分析ꎬ
蛋白亲水性预测用 Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ 软件分析ꎮ
１.２.２ ＤｃＳＫＰ１ 基因的表达分析　 选取长度为 １.１ ~
１.２ ｃｍ 的花蕾、１.３ ~ １.４ ｃｍ 的花蕾和 １.５ ~ １.６ ｃｍ
的花蕾ꎬ取出花药ꎬ以及叶和茎的组织各三份ꎬ放
入液氮中速冻ꎮ 提取 ＲＮＡ 并逆转录为 ｃＤＮＡꎬ

ｃＤＮＡ 稀释 １０ 倍保存在－２０ ℃ 的冰箱中备用ꎬ作
为荧光定量 ＰＣＲ 模板ꎮ ＧＡＰＤＨ 为内参基因ꎬ引物

为 ＧＡＰＤＨ ５７９￣Ｆ 和 ＧＡＰＤＨ ７８８￣ＲꎬＤｃＳＫＰ１ 引物

为 Ｄｃａ３６４５５￣１１５３Ｆ 和 Ｄｃａ３６４５５￣１２６５Ｒ ( 表 １ )ꎮ
做三次生物学和实验重复ꎬ采用 ＳＰＳＳ １２.０ 软件分

析数据并作图ꎮ

表 １　 香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因 ｃＤＮＡ 克隆和表达分析引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＤｃＳＫＰ１ ｃＤＮＡ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

用途
Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列 (５′－３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′)

中间片断
Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｆｒａｇｍｅｎｔ

ＳＫＰ１￣３４Ｆ ＴＧＧＧＡＴＡＡＧＧＡＡＴＴＴＣＴＴＧＡＡＧ

ＳＫＰ１￣１６０１Ｒ ＧＡＡＣＴＴＧＡＡＴＣＡＡＡＧＣＧＧＡＡＧＡＡ

３′￣ＲＡＣＥ 第一轮
Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｏｕｎｄ

ＳＫＰ１￣１０１Ｆ ＡＡＡＣＴＧＴＣＧＣＡＧＡＣＡＴＧＡＴＧＡＧＡＧＧＧＡＡ

第二轮
Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｒｏｕｎｄ

ＳＫＰ１￣１６５Ｆ ＴＡＡＣＧＡＡＴＡＣＡＣＣＧＡＧＧＡＧＧＡＡＧＡＡＧＣＧ

５′￣ＲＡＣＥ 第一轮
Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｏｕｎｄ

ＳＫＰ１￣６４５Ｒ ＴＣＴＴＧＡＴＣＴＣＣＧＣＴＴＣＴＴＣＣＴＣＣＴＣＧ

第二轮
Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｒｏｕｎｄ

ＳＫＰ１￣５８７Ｒ ＴＧＡＴＣＴＣＡＴＣＴＧＧＧＧＴＣＴＴＣＣＣＴＣＴＣＡ

ＯＲＦ 扩增
Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＯＲＦ

Ｓｋｐ１￣９Ｆ ＡＣＡＡＣＴＴＣＴＣＡＣＡＣＣＣＡＡＡＡＡ

Ｓｋｐ１￣９２９Ｒ ＴＣＡＡＡＴＧＡＡＣＴＴＧＡＡＴＣＡＡＡＧＣ

ｑＲＴ￣ＰＣＲ Ｄｃａ３６４５５￣１１５３Ｆ ＧＣＣＴＧＣＴＧＧＡＣＴＴＧＡＣＣＴＧ

Ｄｃａ３６４５５￣１２６５Ｒ ＣＧＣＴＴＣＴＴＣＣＴＣＣＴＣＧＧＴＧＴＡ

ＧＡＰＤＨ ５７９￣Ｆ ＣＡＧＴＧＧＧＣＡＣＡＣＧＧＡＡＡＧＣ

ＧＡＰＤＨ ７８８￣Ｒ ＴＧＧＣＡＴＣＧＴＴＧＡＧＧＧＴＣＴ

２　 结果与分析

２.１ 克隆 ＤｃＳＫＰ１ 基因全长 ｃＤＮＡ 序列

以提取的香石竹花药 ｃＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ
扩增ꎮ 首先扩增中间片断ꎬ通过 ３′￣ＲＡＣＥ 与 ５′￣
ＲＡＣＥ 技术扩增 ＤｃＳＫＰ１ 基因 ３′端和 ５′端序列ꎬ根
据拼接后的 ｃＤＮＡ 全长序列设计引物扩增包括完

整 ＯＲＦ 在内的 ＤｃＳＫＰ１ 基因全长 ｃＤＮＡ 序列ꎬ扩增

的产物见图 １ꎮ ＤｃＳＫＰ１ 基因中间片段扩增测序得

到了 ５００ ｂｐ 的序列(图 １:Ａ)ꎬＤｃＳＫＰ１ 基因 ５′端和

３′端序列测序后得到了长度分别为 ３７６ ｂｐ(图 １:
Ｂ)和 ５６７ ｂｐ(图 １:Ｃ)序列ꎬ将以上克隆得到的 ３
段序列拼接后得到一个长度为 ９６２ ｂｐ 的 ＤｃＳＫＰ１
全长 ｃＤＮＡ 序列ꎮ 再设计引物扩增 ｃＤＮＡ 全长包

括完整 ＯＲＦ 在内的 ９２１ ｂｐ 的序列(图 １:Ｄ)ꎬ该序

列与拼接后序列的碱基完全一致ꎮ 克隆结果表

明ꎬＤｃＳＫＰ１ 基因 ｃＤＮＡ 全长序列为 ９６２ ｂｐꎬ含有 １

个长度为 ５６７ ｂｐ 的 ＯＲＦꎬ该基因编码 １８８ 个氨基

酸ꎬ命名为 ＤｃＳＫＰ１(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＭＫ９３１２９３)ꎮ
２.２ ＤｃＳＫＰ１ 氨基酸序列比对及进化分析

利用 ＤＮＡＭＡＮ 软件比对分析多个不同物种

Ｓｋｐ１ 基因编码的氨基酸序列ꎬ发现 ＤｃＳＫＰ１ 基因存

在一个高度保守 ＴＰＥＥ 基序(１５７ ~ １６０ 氨基酸)ꎬ基
序很可能与糖基化翻译后修饰有关ꎮ 该香石竹蛋

白质还具有 Ｓｋｐ１＿ＰＯＺ 结构域(１８ ~ ７７ 氨基酸)和

Ｓｋｐ１ 结构域(１３９~１８６ 氨基酸)(图 ２)ꎮ ＳＫＰ１ 蛋白

可分为两种类型的蛋白和三种类型的基因 (Ｋｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ Ｉ 型蛋白由 Ｉａ 型和 Ｉｂ 型基因编码ꎬ具有

两个保守区域(Ｓｋｐ１＿ＰＯＺ 和 Ｓｋｐ１)和两个可变区

域ꎮ Ⅱ型蛋白由Ⅱ型基因编码ꎬ与 Ｉ 型蛋白有很大

不同ꎮ Ⅱ型蛋白含有一个额外的 ｃ 端区域ꎮ Ｉａ 型基

因包含单个内含子ꎬ而 Ｉｂ 型基因不包含任何内含

子ꎮ Ⅱ型基因在多个位置有多个内含子 (Ｍｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 本研究分离的 ＤｃＳＫＰ１ 基因包含一个

内含子ꎬ归为 Ｉ 型蛋白和 Ｉａ 型基因ꎮ

８８２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 中间片断 ＰＣＲ 产物ꎻ Ｂ. ５′￣ＲＡＣＥ ＰＣＲ 产物ꎻ Ｃ. ３′￣ＲＡＣＥ ＰＣＲ 产物ꎻ Ｄ. 全长 ＰＣＲ 产物ꎮ Ｍ. Ｍａｒｋｅｒꎻ １ꎬ２. 泳道ꎮ
Ａ. ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｍｉｄｄｌｅ ｆｒａｇｍｅｎｔꎻ Ｂ. ５′￣ＲＡＣＥ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓꎻ Ｃ. ３′￣ＲＡＣＥ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓꎻ Ｄ. Ｆｕｌｌ ｌｅｎｇｔｈ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ. Ｍ. Ｍａｒｋｅｒꎻ
１ꎬ２. Ｌａｎｅ.

图 １　 ＤｃＳＫＰ１基因中间片段、ＲＡＣＥ 产物和全长 ｃＤＮＡ 序列扩增
Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｆｒａｇｍｅｎｔꎬ ＲＡＣＥ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ａｎｄ ｆｕｌｌ ｌｅｎｇｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＤｃＳＫＰ１ ｃＤＮＡ

Ｄｃ. 香石竹ꎻ Ａｔｓ. 节节麦ꎻ Ａｐ. 相思子ꎻ Ｃｏ. 长蒴黄麻ꎻ Ｂｖ. 红甜菜ꎻ Ｑｓ. 欧洲栓皮栎ꎻ Ｓｓ. 一串红ꎻ Ｓｌ. 叉枝蝇子草ꎻ Ｃｃ. 克莱门
柚ꎻ Ａｔ. 拟南芥ꎻ Ｃｑ. 藜麦ꎮ 星号表示 ＴＰＥＥ 基序ꎮ
Ｄｃ. Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓꎻ Ａｔｓ. Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ｓｕｂｓｐ. Ｓｔｒａｎｇｕｌａｔａꎻ Ａｐ. Ａｂｒｕｓ ｐｒｅｃａｔｏｒｉｕｓꎻ Ｃｏ. Ｃｏｒｃｈｏｒｕｓ ｏｌｉｔｏｒｉｕｓꎻ Ｂｖ. Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ
ｓｕｂｓｐ. ｖｕｌｇａｒｉｓꎻ Ｑｓ. Ｑｕｅｒｃｕｓ ｓｕｂｅｒꎻ Ｓｓ. Ｓａｌｖｉａ ｓｐｌｅｎｄｅｎｓꎻ Ｓｌ. Ｓｉｌｅｎｅ ｌａｔｉｆｏｌｉａꎻ Ｃｃ. Ｃｉｔｒｕｓ ｃｌｅｍｅｎｔｉｎａꎻ Ａｔ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎻ Ｃｑ. Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ
ｑｕｉｎｏａ. Ｔｈｅ ａｓｔｅｒｉｓｋ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ＴＰＥＥ ｍｏｔｉｆ.

图 ２　 植物 Ｓｋｐ１ 氨基酸序列的比对
Ｆｉｇ. ２　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｐｌａｎｔ Ｓｋｐ１ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
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　 　 采用最大似然法 (ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ)将
其他物种的 ＳＫＰ１ 基因与香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 氨基酸序

列进行比对ꎬ建立系统进化树ꎬ结果显示其与拟南

芥的 ＳＫＰ１ 聚集在一个分支上(图 ３)ꎬ表明这两个

基因的同源性最高ꎮ
２.３ 香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 生物信息学分析

对 ＤｃＳＫＰ１ 进行氨基酸组成成分及理化性质分

析ꎬＤｃＳＫＰ１ 的分子式为 Ｃ９１３Ｈ１４４３Ｎ２３７Ｏ３１７Ｓ７ꎬ理论等

电点为 ４.５２ꎬ分子量为 ２１ ０３６.３２ Ｄａꎮ 该蛋白正电

荷残基为 １９ꎬ负电荷残基为 ３８ꎬ预测不稳定指数为

４７.８３ꎬ为不稳定蛋白ꎮ 香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 氨基酸组成

中主要为 Ｇｌｕ 和 Ｌｅｕꎬ其中 Ｇｌｕ 所占比例约为

１１.７％ꎬＴｈｒ 所占比例约为 １０.１％ꎮ 预测 ＤｃＳＫＰ１ 蛋

白的亚细胞定位可能 ５２.２％在细胞核中ꎬ２６.１％在

细胞质中ꎬ４.３％在高尔基体中ꎬ４.３％在细胞骨架中ꎬ
４.３％在过氧化物酶体中ꎬ４.３％在质膜和 ４.３％在线

粒体中ꎮ Ｄｃｓｋｐ１ 蛋白的信号肽无峰值出现(图 ４)ꎬ
说明 ＤｃＳＫＰ１ 蛋白不存在信号肽ꎬ也说明该蛋白不

属于分泌蛋白ꎮ 蛋白跨膜结构预测 ＤｃＳＫＰ１ 没有跨

膜螺旋ꎬ说明 ＤｃＳＫＰ１ 是一个非跨膜蛋白ꎮ 预测磷

酸化位点发现在该蛋白质序列中可能含有 ４８ 个磷

酸化位点(ｓｃｏｒｅ>０.５)ꎬ包含 １６ 个丝氨酸位点ꎬ１２ 个

苏氨酸位点和 １ 个酪氨酸位点(图 ５)ꎮ 蛋白质疏水

性和亲水性预测ꎬ该蛋白最可能是亲水性蛋白

(ＭＩＮ:－２.４８９ꎬＭＡＸ:２.０１１)(图 ６)ꎮ
２.４ ＤｃＳＫＰ１ 基因的荧光定量表达分析

荧光定量 ＰＣＲ 结果显示ꎬＤｃＳＫＰ１ 基因在香石

竹花药 ３ 个不同发育时期均有表达ꎬ但表达趋势

逐渐下降ꎬ花蕾长度为 １.１ ~ １.２ ｃｍ(Ｓｔａｇｅ １)时的

花药表达量最高ꎬ花蕾长度为 １.３ ~ １.６ ｃｍ(Ｓｔａｇｅ ２
和 Ｓｔａｇｅ ３) 时期的花药表达量低ꎬ且 Ｓｔａｇｅ １ 与

Ｓｔａｇｅ ２ 和 Ｓｔａｇｅ ３ 有显著差异ꎬ在茎和叶中表达量

更低ꎬ与花药中的表达量有显著差异(图 ７)ꎮ 由

此可见ꎬＤｃＳＫＰ１ 基因可能与香石竹花药发育相

关ꎬ尤其与减数分裂有关ꎮ

３　 讨论和结论

ＳＣＦ 能参与一系列的生物学反应ꎬ包括信号转

导、转录和细胞周期调控 (宋瑜龙ꎬ ２０１１ꎻ 孙新艳

等ꎬ ２０１７)ꎮ ＳＣＦ 复合物在酵母系统中被发现ꎬ并
且在细胞周期底物泛素化降解过程中发挥重要作

用 (Ｆｅｌｄｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎮ ＳＣＦ 复合物由三个亚

基组 成: Ｃｕｌｌｉｎ ( ＣＤＣ５３ )、 ＳＫＰ１ 和 Ｆ￣ｂｏｘ 蛋 白ꎬ
ＳＫＰ１ 是 ＳＣＦ Ｅ３ 泛素连接酶蛋白复合物的核心成

分ꎬ参与多种生物过程ꎮ 在这个复合物中ꎬＳＫＰ１ 是

一种连接蛋白ꎬ与 Ｃｕｌｌｉｎ 和 Ｆ￣ｂｏｘ 蛋白结合ꎮ ＳＫＰ１
可以与许多 Ｆ￣ｂｏｘ 蛋白相互作用ꎬ泛素化不同的底

物特异性因子 ( Ｖｉｅｒｓｔｒａ ＆ Ｓｍａｌｌｅꎬ ２００４)ꎮ 烟草

ＳＫＰ１ 基因具有 Ｓｋｐ１ 结构域 (张付云等ꎬ ２００７ꎻ 夏

江宏等ꎬ ２０１５)ꎬ亚细胞定位发现 ＮｔＳＫＰ１ 蛋白在

胞浆和核部位均有表达 (张付云等ꎬ ２００９)ꎮ 香石

竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因存在 Ｓｋｐ１＿ＰＯＺ 结构域和 Ｓｋｐ１ 结

构域ꎬ还具有一个高度保守 ＴＰＥＥ 基序ꎬ很可能与

糖基化的翻译后修饰有关ꎬ香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因通

过软件预测主要定位于细胞核ꎮ
拟南芥 ＳＫＰ１ ( ａｔｋ１￣１) 突变体的雄性育性降

低ꎬ有活力的花粉粒减少ꎬ雄配子减数分裂异常ꎮ
ａｔｋ１￣１ 突变体中的雄性减数分裂产生反常数量的

不同大小的小孢子ꎬ减数分裂纺锤体缺乏正常纺

锤体的双极结构ꎬ这种异常的纺锤体可能是染色

体异常分离和随后的孢子和花粉异常的原因ꎬ
ａｔｋ１￣１ 染色体在中期 Ｉ 中不正确排列也可能与异

常的纺锤体有关 (Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ 此外ꎬＡＳＫ１
还抑制花粉减数分裂中的重组 (Ｗａｎｇ ＆ Ｙａｎｇꎬ
２００６)ꎮ 宋瑜龙(２０１１)对小麦的研究表明ꎬＳＫＰ１
表达量急剧下降ꎬ可能会使细胞分裂不能正常进

行ꎬ从而导致小麦花粉粒的生长发育受到影响ꎬ过
早地趋于死亡ꎬ同时ꎬＳＫＰ１ 蛋白也会大幅度下降ꎬ
大量的 ＳＣＦ 复合体很难形成ꎬ泛素蛋白酶体途径

受阻ꎬ导致一些细胞周期抑制蛋白降解不及时ꎬ进
而影响花粉粒的活性ꎬ引起雄性不育的发生ꎮ 本

研究中香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因在幼小的花药中表达

量高ꎬ随着花药的不断发育表达量有所下降ꎬ而幼

小的花药正在进行减数分裂ꎬ提示 ＤｃＳＫＰ１ 基因可

能参与香石竹减数分裂过程ꎮ
水稻 ＯｍＳＫＰ１ 主要定位于细胞核ꎬＯｍＳＫＰ１ 在

营养组织(叶)和生殖组织(花)中都有表达ꎬ且花

中的表达水平明显高于叶片ꎬ说明 ＯｍＳＫＰ１ 主要

在花中进行表达 (范锡麟ꎬ ２０１３)ꎮ 小麦 ＴＳＫ１ 基

因在花药、幼根以及花顶端分生组织等分生较旺

盛的组织中有较强的表达ꎬ暗示该基因可能参与

植物细胞分裂相关的过程 (李驰峻ꎬ ２００６)ꎮ 小麦

在可育和不育株中ꎬ随着花药生长时期(单核期、
二核期、三核期)的推后ꎬＳＫＰ１ 基因的相对表达量

都逐步降低ꎮ 但在同一个发育期ꎬ可育花药中 ＳＫＰ１
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图 ３　 植物 Ｓｋｐ１ 蛋白的系统进化树
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ Ｓｋｐ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

图 ４　 ＤｃＳＫＰ１ 信号肽预测
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ｉｎ ＤｃＳＫＰ１

基因的相对表达量比不育株花药中 ＳＫＰ１ 基因的

相对表达量高 (宋瑜龙ꎬ ２０１１)ꎮ 在拟南芥中ꎬ
ＡＳＫ１ 基因在生殖生长和营养生长整个过程中都有

持续、广泛的表达ꎬ而在有丝分裂旺盛的部位以及

减数分裂部位有更高的表达量 ( Ｐｏｒａｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８)ꎮ ＡＳＫ１ 基因的表达量在减数分裂细胞周期

中有波动ꎬ从细线期到粗线期出现一个峰值水平ꎮ
因此ꎬ细线期到粗线期对于 ＡＳＫ１ 的功能似乎至关

重要 (Ｗａｎｇ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２００６)ꎮ 草莓 ＦａＳＫＰ１￣１ 基因

在植物的各个组织部位如根、叶、茎、花瓣、花柱、花
托、花粉及果实中均有表达 (殷姗姗等ꎬ ２０１６)ꎮ 本

研究对香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因表达模式进行研究ꎬ结
果发现 ＤｃＳＫＰ１ 基因在各个组织部位都有表达ꎬ在
花药中的表达量高于茎、叶组织ꎬ且表达量具有显

著差异ꎮ 这表明 ＤｃＳＫＰ１ 基因与花药的发育有关ꎬ
可能参与香石竹减数分裂的过程ꎮ 本研究结果为

研究香石竹花粉败育的原因、减数分裂调控的信号

通路和培育优异的植物新品种奠定了基础ꎮ

１９２２ 期 周旭红等: 香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因克隆及表达分析



图 ５　 ＤｃＳＫＰ１ 磷酸化位点预测结果
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ ＤｃＳＫＰ１

图 ６　 ＤｃＳＫＰ１ 蛋白亲疏水性分析
Ｆｉｇ. ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｃｉｔｙ ａｎｄ
ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｏｆ ＤｃＳＫＰ１ ｐｒｏｔｅｉｎ
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大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族的生物信息学分析
巩元勇∗ꎬ 赵丽华ꎬ 闫　 飞ꎬ 朱丽红

( 攀枝花学院 生物与化学工程学院(农学院)ꎬ 四川 攀枝花 ６１７０００ )

摘　 要: ＧｅＢＰ 转录因子调控植物表皮毛的生长发育ꎬ并且参与控制植物叶片的发育ꎮ 该文利用生物信息

学方法ꎬ在大豆全基因组范围内搜索 ＧｅＢＰ 基因家族ꎬ并从氨基酸理化性质、基因结构、染色体的物理分布、
系统进化、序列比对、功能结构域、组织表达情况等基本特征方面对 ＧｍＧｅＢＰ 基因家族进行分析ꎮ 结果表

明:(１)共获得 ９ 个 ＧｍＧｅＢＰ 转录因子基因家族成员ꎬ其中仅 ２ 个基因含有内含子ꎬ且都只有 １ 个内含子ꎬ表
明该家族成员基因构造比较简单但稳定ꎮ (２)ＧｍＧｅＢＰ 编码的蛋白分子量为 ３９.６５ ~ ４９.２４ ｋＤꎬ理论等电点

为 ４.６５~ ９.０８ꎻ这些成员基本上都是酸性氨基酸ꎬ属于亲水性、不稳定蛋白ꎮ (３)这 ９ 个基因不均匀的分布于

７ 条染色体上ꎬ１０ 和 ２０ 号染色体上分别分布 ２ 个 ＧｅＢＰ 基因ꎬ３、５、１３、１５、１９ 号染色体上各分布 １ 个基因ꎮ
(４)系统进化分析表明ꎬ大豆与拟南芥对应的 ＧｅＢＰ 成员亲缘关系较近ꎬ分别聚类到 ４ 个分支ꎬ而与水稻的

距离较远ꎮ (５)结构域分析表明ꎬ９ 个 ＧｍＧｅＢＰ 成员都包含 ＤＵＦ５７３ 结构域ꎬ推测该部分在 ＧｅＢＰ 转录因子

中很可能是与靶标基因顺式作用元件互作的结构域ꎮ (６)通过分析大豆 ＧｍＧｅＢＰ 转录因子基因家族的组织

表达ꎬ发现不同基因在大豆不同组织的表达量不同ꎬ具有一定的特异性ꎮ 该文对大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家

族的分析和鉴定为进一步研究大豆表皮毛发育的分子作用提供了理论基础ꎮ
关键词: 大豆ꎬ ＧｅＢＰ 转录因子ꎬ 生物信息ꎬ 组织表达
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｔ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｃｌａｒｉｆｉｅｄ ｔｈａｔ ＧｅＢＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ
ｈａｉｒ ａｎｄ ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｌｅａｆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ＧｅＢＰ
ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ Ｇｌｙｃｉｎ ｍａｘ(ｓｏｙｂｅａｎ) ｇｅｎｏｍｅꎬ ａｎｄ ｆｒｏｍ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ
ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅꎬ ａｎｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎꎬ ｔｈｅ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎꎬ ｔｉｓｓｕｅｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
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ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ｎｉｎｅ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｏｎｌｙ
ｔｗｏ ｇｅｎｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｉｎｔｒｏｎｓ ａｎｄ ａｌｌ ｈａｄ ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｓ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｓｉｍｐｌｅ ｂｕｔ ｓｔａｂｌｅ. (２) Ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔｓ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰｓ ｗｅｒｅ ３９. ６５ － ４９. ２４ ｋＤꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ４.６５－９.０８ꎻ ｔｈｅｓｅ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｂａｓｉｃａｌｌｙ ａｃｉｄｉｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ａｎｄ ｕｎｓｔａｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ. ( ３) Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｎｉｎｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｕｎｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎ ｓｅｖｅｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎬ ｔｗｏ ＧｅＢＰ ｇｅｎｅｓ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ １０ ａｎｄ ２０ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｏｎｅ ｇｅｎｅ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ３ꎬ ５ꎬ １３ꎬ １５ ａｎｄ
１９ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (４) Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＧｅＢＰ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｇｌｙｃｉｎ ｍａｘ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｗｅｒｅ
ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄꎬ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｂｕｔ ｆａｒ ａｗａｙ ｆｒｏｍ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ. (５) Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｏｍａｉｎｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ ｔｈｅ ｎｉｎｅ ＧｍＧｅＢＰ ｍｅｍｂｅｒｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ＤＵＦ５７３ ｄｏｍａｉｎꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｔｈｅ ｄｏｍａｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇ ｗｉｔｈ
ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＧｅＢＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ. ( ６) Ｂｙ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｗｅ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔꎬ ｗｉｔｈ ａ
ｃｅｒｔａｉｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ. Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｒｏｌｅ ｏｆ Ｇｌｙｃｉｎ ｍａｘ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｇｌｙｃｉｎ ｍａｘꎬ ＧｅＢＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 表皮毛广泛分布于陆地植物的叶片、茎秆以

及花萼等地上部器官的表面ꎬ是植物表皮细胞分

化形成的一种特殊的细胞形态ꎮ 表皮毛是植物的

第一道保护屏障ꎬ通过调节水分的蒸腾作用ꎬ减缓

叶片的热负荷ꎬ增强对冷冻或紫外线的耐受性ꎬ增
强植物抵御昆虫捕食的防御能力ꎮ 转录因子是生

物体生长发育过程中一类重要的调节因子ꎬ高等

生物体因其机体的复杂性需要更多的转录因子参

与ꎮ ＧｅＢＰ(ＧＬＡＢＲＯＵＳ１ ｅｎｈａｎｃｅｒ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ)
是一类植物特有的转录因子ꎬ拟南芥 ＧｅＢＰ 可以通

过与 ＧＬ１(ＧＬＡＢＲＯＵＳ１)基因的互作调控来控制表

皮毛的发生 (普 利 等ꎬ ２００３ )ꎮ ＧｅＢＰ 包 含 中 央

ＤＮＡ 结合区、ｂＺＩＰ 转录因子保守域和 Ｃ 末端保守

区ꎬ然而这个 ｂＺＩＰ 转录因子保守域有别于经典的

ｂＺＩＰ 转录因子保守域ꎬ且真正发挥功能的是中央

ＤＮＡ 结合区和 Ｃ 末端保守区ꎬ所以 ＧｅＢＰ 是植物

中一类新的转录因子蛋白( Ｃｕｒａｂａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ
Ｃｈｅｖａｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ )ꎮ 当 前 只 在 拟 南 芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)、水稻 ( Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)、番茄

( Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ ) 和 毛 竹 ( Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ
ｅｄｕｌｉｓ)中有关于 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族的报道ꎬ
这四种植物 ＧｅＢＰ 基因家族成员分别是 ２２ 个

(Ｃｈｅｖａｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)、１５ 个(石蕾ꎬ２０１３)、１０ 个

(陈凯等ꎬ２０１９)和 １６ 个(单雪萌等ꎬ２０２０)ꎬ关于

ＧｅＢＰ 转录因子具体功能的报道还很少ꎮ
在植物中ꎬ转录因子通常参与激素途径与激

素互作来调控植物的发育ꎮ ＧｅＢＰ 蛋白可与 ＧＬ１
基因顺式调控元件结合调控该基因的转录ꎬＧＬ１ 基

因属于 ｍｙｂ 基因ꎬ参与决定表皮细胞且被赤霉素

和细胞分裂素调控(Ｇａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎻＧｅＢＰ 基因

的 表 达 受 到 ＫＮＯＸ 家 族 转 录 因 子 ＢＰ
(ＢＲＥＶＩＰＥＤＩＣＥＬＬＵＳ)基因的正向调控( Ｃｕｒａｂａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬＫＮＯＸ 在茎端分生组织正向调控细胞

分裂素途径(Ｊａｓｉｎｓｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎬ由此推测 ＧｅＢＰ
可能通过调控赤霉素和细胞分裂素途径来控制表

皮毛的发生(Ｃｈｅｖａｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ
Ｒａｙ 等 ( ２０１１) 研究发现 Ｃ２ Ｈ２、 Ｃ２ Ｃ２、 Ｃ３ Ｈ、

ＬＩＭ、ＰＨＤ、ＷＲＫＹ、ＺＦ￣ＨＤ 和 ＺＩＭ 等锌指类转录因

子成员ꎬ以及 ＧｅＢＰ、ｊｕｍｏｎｊｉ、ＭＢＦ１ 和 ＵＬＴ 等转录

因子家族在缺水条件下出现表达差异ꎮ 一般认为

ＭＢＦ１、ｊｕｍｏｎｊｉ、ＵＬＴ 和 ＧｅＢＰ 这四类转录因子家族

主要参与植物发育过程和植物激素反应(Ｃｕｒａｂａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００３ꎻＮｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻＫｅｎｉｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
Ｃａｒｌｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻＣｈｅｖａｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎬ通常不

参与胁迫条件下的应激反应性ꎬ然而在水分亏缺

胁迫条件下都表现为表达上调ꎬ表明 ＧｅＢＰ 等转录

因子在植物对干旱逆境的反应中发挥一定的作

用ꎮ 新 近 研 究 发 现ꎬ ＬｉＧｅＢＰ、 ＬｉＭＹＢ、 ＬｉｂＺＩＰ、
ＬｉｅＢｐ￣２ 和 ＬｉＥＲＦ 五类转录因子可能是薰衣草中

单萜合酶的激活剂ꎬＬｉＧｅＢＰ 可能参与控制薰衣草

中单萜合酶的合成(Ｓａｒｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
大豆(Ｇｌｙｃｉｎ ｍａｘ)起源于中国ꎬ随着人类活动

范围的扩大已经广泛种植于世界各地ꎬ并成为世

界性的重要经济作物ꎬ为人类提供了主要的植物

油和植物蛋白ꎬ同时也是动物饲料蛋白质的主要

来源ꎮ 大豆表皮毛同其他植物的一样ꎬ也是典型

的单细胞结构ꎬ不存在分支ꎮ 研究证实ꎬ大豆表皮

毛的密度同抗虫和抗旱等性状密切相关ꎬ但关于

５９２２ 期 巩元勇等: 大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族的生物信息学分析



大豆表皮毛发育的分子基础研究还鲜有报道ꎮ 大

豆基 因 组 测 序 工 作 已 于 ２０１０ 年 完 成 并 公 布

(Ｓｃｈｍｕｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ这为大豆相关基因家族及

功能基因在基因组水平上的探索研究提供了可

能ꎮ 大豆 ＷＲＫＹ、ＥＲＦ、Ｄｏｆ 等转录因子基因家族在

全基因组层面的分析报道也越来越多(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６ꎻＳｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ翟莹等ꎬ２０１６ꎬ２０１９ꎻ刘蓓

等ꎬ２０２０)ꎬ但是还未见有关于大豆 ＧｅＢＰ 转录因子

基因家族的研究报道ꎮ 本研究通过生物信息学的

方法ꎬ从基因的核苷酸序列长度和氨基酸序列的

基本理化性质、基因在染色体的物理定位、基因结

构、系统进化树、序列对比、功能结构域分布、基因

在不同组织的表达情况等基本特征方面对大豆

ＧｅＢＰ 转录因子基因家族进行全面预测和分析ꎬ为
进一步深入探究大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族的

生理生化功能提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

从植物转录因子数据库 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ ( ｈｔｔｐ: / /
ｐｌａｎｔｔｆｄｂ. ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ) 搜 索 获 得 拟 南 芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)、水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ) 和大豆

(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)这 ３ 个物种 ＧｅＢＰ 转录因子基因家

族共 ４０ 个成员的基因座位置信息ꎬ然后从 ＪＧＩ 的

Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ. ｊｇｉ. ｄｏｅ. ｇｏｖ / ｐｚ /
ｐｏｒｔａｌ.ｈｔｍｌ)搜索获得水稻、大豆和拟南芥的 ＧｅＢＰ
转录因子基因的编码区及 ＣＤＳ 序列和氨基酸序

列ꎬ同时获得大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族在不同

组织部位表达的 ＦＰＫＭ(Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ Ｐｅｒ Ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｐｅｒ Ｍｉｌｌｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｍａｐｐｅｄ)值ꎮ
１.２ 方法

１. ２. １ 大豆 ＧｅＢＰ 基因家族基本信息获取 　 利用

ＤＮＡＳＴＡＲ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ 软件中的 ＥｄｉｔＳｅｑ 分析获得大

豆 ＧｅＢＰ 基因的编码区和 ＣＤＳ 序列长度ꎬ用 Ｅｘｐａｓｙ
(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) 在线分析大

豆 ＧｅＢＰ 的氨基酸序列ꎬ获得氨基酸残基长度、分
子质量、理论等电点、不稳定系数、亲水性指数等

基因基本信息ꎮ
１.２.２ 大豆 ＧｅＢＰ 基因染色体定位 　 大豆 ＧｅＢＰ 基

因在染色体的位置信息来自 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ 大豆基因组

数据库ꎬ从 ＮＣＢＩ 的 Ｇｅｎｏｍｅ Ｄａｔａ Ｖｉｅｗｅｒ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ｇｄｖ / )获得大豆每条

染色体的总长度ꎬ根据这些信息用 ｍａｐｌｎｓｐｅｃｔ 软件

绘制大豆 ＧｅＢＰ 基因在染色体上的物理分布图ꎮ
１.２. ３ 大 豆 ＧｅＢＰ 基 因 的 生 物 信 息 学 分 析 　 用

ＧＳＤＳ９ ( Ｇｅｎｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｄｉｓｐｅｌｙ Ｓｅｒｖｅｒꎬ ｈｔｔｐ: / /
ｇｓｄｓ.ｃｂｉ.ｐｋｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ) (Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)在线绘制

大豆和拟南芥 ＧｅＢＰ 基因结构图ꎻ用 ＭＥＧＡ ７ 软件

采用邻接法 ＮＪ(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ)构建大豆、拟南

芥和水稻 ＧｅＢＰ 基因家族氨基酸序列的系统进化

树( Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ )ꎬ 校 验 参 数 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ＝
１ ０００ꎻ运用 ＤＮＡＭＡＮ 软件对大豆 ＧｅＢＰ 基因家族

的氨基酸序列进行多重序列比对ꎻ用 Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ 软

件的 ＭｅｇＡｌｉｇｎ 分析大豆 ＧｅＢＰ 基因家族氨基酸序

列间的相似性ꎻ用 Ｐｆａｍ ３２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｘｆａｍ.
ｏｒｇ / )在线搜寻鉴定大豆 ＧｅＢＰ 蛋白序列功能结构

域(Ｄｏｍａｉｎ)的存在情况ꎮ
１.２.４ 大豆 ＧｅＢＰ 基因在不同组织的表达　 用 Ｈｅｍｌ
软件(ｈｔｔｐ: / / ｈｅｍｉ.ｂｉｏｃｕｃｋｏｏ.ｏｒｇ / ｄｏｗｎ.ｐｈｐ)绘制大

豆 ＧｅＢＰ 基 因 在 花 ( ｆｌｏｗｅｒ )、 叶 ( ｌｅａｖｅｓ)、 根 瘤

(ｎｏｄｕｌｅｓ)、荚果(ｐｏｄ)、根( ｒｏｏｔ)、根毛( ｒｏｏｔ ｈａｉｒ)、
种 子 ( ｓｅｅｄ )、 茎 尖 分 生 组 织 ( ｓｈｏｏｔ ａｐｉｃａｌ
ｍｅｒｉｓｔｅｍ)、茎(ｓｔｅｍ)等 ９ 个不同组织的表达热图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 大豆 ＧｅＢＰ 基因的基本信息及染色体定位

通过在植物转录因子数据库 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ 搜索

获得大豆转录因子 ＧｅＢＰ 基因成员ꎬ共获得 ９ 个大

豆无表皮毛增强子结合蛋白基因ꎬ分别命名为

ＧｍＧｅＢＰ１－９(表 １)ꎮ 在 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ 大豆基因组数

据库搜索获得这 ９ 个基因所对应的编码区序列、
ＣＤＳ 序列、氨基酸序列ꎬ并用 Ｅｘｐａｓｙ 在线分析氨基

酸序列获得蛋白质序列基本的理化性质信息ꎮ
如图 １ 所示ꎬＧｍＧｅＢＰ 转录因子家族的 ９ 个成

员分别分布在 ７ 条染色体上ꎬ其中 １０ 号染色体上

有 ＧｍＧｅＢＰ３ 和 ＧｍＧｅＢＰ４ 两个 ＧｅＢＰ 基因ꎬ２０ 号染

色体上有 ＧｍＧｅＢＰ８ 和 ＧｍＧｅＢＰ９ 两个 ＧｅＢＰ 基因ꎬ
其余染色体各有一个 ＧｅＢＰ 基因ꎮ 有 ７ 个大豆

ＧｅＢＰ 基因的编码区长度和 ＣＤＳ 长度一样ꎬ表明这

些 ＧｅＢＰ 基因结构中不含有内含子ꎻ只有 ＧｍＧｅＢＰ２
和 ＧｍＧｅＢＰ４ 这两个基因的编码区长度和 ＣＤＳ 长

度不一样ꎬ 说明这两个基因在基因结构上包含内

含子ꎮ 大豆 ＧｅＢＰ 基因翻译后蛋白质的长度在

３５３ ~ ４４８ 个氨基酸之间ꎮ 其中 ５ 个成员蛋白质长

６９２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 大豆 ＧｅＢＰ 基因家族成员基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＧｅＢＰ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因座 ＩＤ
Ｌｏｃｕｓ ＩＤ

编码区长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ

ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ
(ｂｐ)

ＣＤＳ 长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ

ＣＤＳ
(ｂｐ)

蛋白质长度
Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｌｅｎｇｔｈ
( ａａ)

分子质量
ＭＷ
(ｋＤ)

理论等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ
(ｐＩ)

不稳定系数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ

亲水性指数
Ｈｙｄｒｏｐａｔｈｙ

ｉｎｄｅｘ

ＧｍＧｅＢＰ１ Ｇｌｙｍａ.０３Ｇ２４５２００ １ ２１８ １ ２１８ ４０ ４４.６１ ５.００ ６０.８４ －０.７５２

ＧｍＧｅＢＰ２ Ｇｌｙｍａ.０５Ｇ０８８３００ １ ２９４ １ １６４ ３８７ ４３.２３ ９.０８ ４６.８７ －０.９５０

ＧｍＧｅＢＰ３ Ｇｌｙｍａ.１０Ｇ１６００００ １ １１９ １ １１９ ３７２ ４１.２９ ４.７５ ５３.９９ －０.７０６

ＧｍＧｅＢＰ４ Ｇｌｙｍａ.１０Ｇ１６０１００ １ １６０ １ １２８ ３７５ ４３.１５ ５.２０ ５５.５７ －０.７４９

ＧｍＧｅＢＰ５ Ｇｌｙｍａ.１３Ｇ２５１０００ １ ３４７ １ ３４７ ４４８ ４９.２４ ５.２６ ６５.５０ －１.２２１

ＧｍＧｅＢＰ６ Ｇｌｙｍａ.１５Ｇ０６３３００ １ ３１４ １ ３１４ ４３７ ４８.３５ ５.４８ ６９.８５ －１.３００

ＧｍＧｅＢＰ７ Ｇｌｙｍａ.１９Ｇ２４２６００ １ ２１５ １ ２１５ ４０４ ４４.７４ ４.８１ ５６.９３ －０.８０５

ＧｍＧｅＢＰ８ Ｇｌｙｍａ.２０Ｇ２２８３００ １ ０７４ １ ０７４ ３５７ ４１.０６ ４.９３ ６３.０２ －０.７８６

ＧｍＧｅＢＰ９ Ｇｌｙｍａ.２０Ｇ２２８５００ １ ０６２ １ ０６２ ３５３ ３９.６５ ４.６５ ６７.１２ －０.７７８

图 １　 ＧｍＧｅＢＰ 基因的染色体物理定位
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ ｇｅｎｅｓ

度在 ３００ ~ ４００ 个氨基酸之间ꎻ有 ４ 个家族成员的

长度在 ４００ ~ ５００ 个氨基酸之间ꎮ 其中:ＧｍＧｅＢＰ５
的氨基酸长度最长ꎬ为 ４４８ ａａꎬ其分子质量也是最

大ꎬ为 ４９.２４ ｋＤꎻＧｍＧｅＢＰ９ 的氨基酸长度最短ꎬ为
３５３ ａａꎬ其分子质量也是最小ꎬ为 ３９.６５ ｋＤꎮ 这 ９
个 ＧｅＢＰ 蛋白的理论等电点也存在一定的差异ꎬ其
理论等电点值在 ４.６５ ~ ９.０８ 之间ꎬ只有 ＧｍＧｅＢＰ２
的理论等电点为 ９. ０８ꎬ是碱性氨基酸ꎬ其余 ８ 个

ＧｅＢＰ 蛋白理论等电点均小于 ７ꎬ为酸性氨基酸ꎮ
蛋白质的不稳定系数是用来分析该蛋白是否是稳

定蛋白ꎬ如果不稳定系数大于 ４０ꎬ则表明是不稳定

蛋白ꎻ反之ꎬ如果不稳定系数小于 ４０ꎬ则表明是稳

定蛋白ꎬＧｍＧｅＢＰ 所有的不稳定系数都大于 ４０ꎬ说
明这些蛋白都是不稳定蛋白ꎮ 亲水性指数大于

＋０.５的为疏水性蛋白ꎬ亲水性指数若小于－０.５ 的

则为亲水性蛋白ꎬ如果介于－０.５ ~ ＋０.５ 之间则为

７９２２ 期 巩元勇等: 大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族的生物信息学分析



图 ２　 大豆 ＧｅＢＰ 基因结构图
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｍａｐ ｏｆ ＧｅＢＰ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ

两性蛋白ꎬ所有 ＧｍＧｅＢＰ 蛋白的亲水性指数都小

于－０.５ꎬ说明这些蛋白都是亲水性蛋白ꎮ
大豆共有 ２０ 对 ４０ 条染色体ꎬ基因在染色体上

的分布用 １－２０ 号染色体来表示ꎮ 大豆 ＧｅＢＰ 基因

家族共有 ９ 个成员ꎬ不均匀的分布在 Ｃｈｒ３、Ｃｈｒ５、
Ｃｈｒ１０、Ｃｈｒ１３、Ｃｈｒ１５、Ｃｈｒ１９ 和 Ｃｈｒ２０ ７ 条染色体

上ꎮ 其中ꎬ在 Ｃｈｒ１０ 和 Ｃｈｒ２０ 上各分布有 两 个

ＧｅＢＰ 基因ꎬ从后面的序列一致性及进化树分析结

果可见ꎬ尽管 ＧｍＧｅＢＰ３ 和 ＧｍＧｅＢＰ４、ＧｍＧｅＢＰ８ 和

ＧｍＧｅＢＰ９ 这两组基因在物理位置上距离很近ꎬ但
是它们之间在进化上不存在复制关系ꎬ是独立进

化的ꎮ 由图 １ 可知ꎬ这些基因在染色体上相对独

立存在ꎬ在染色体上没有以基因簇的形式存在ꎮ
２.２ ＧｅＢＰ 基因结构分析

利用大豆和拟南芥 ＧｅＢＰ 基因家族成员的编

码区序列和 ＣＤＳ 序列通过 ＧＳＤＳ 在线构建基因结

构图ꎬ用图像直观地研究 ＧｅＢＰ 基因的结构情况ꎮ
如图 ２ 所示ꎬ大豆中的 ９ 条 ＧｅＢＰ 基因有 ７ 个不包

含内含子ꎬ另外两个有内含子的基因也只包含一

个内含子ꎮ 在进行基因克隆研究基因功能的时

候ꎬ没有内含子的基因可以直接通过提取的 ＤＮＡ
为模板来获得基因序列ꎬ而没有必要提取 ＲＮＡ 之

后再反转录作为扩增模板ꎮ
本研究发现拟南芥 ２２ 个 ＧｅＢＰ 基因有 １６ 个

成员也没有内含子ꎬ有 ６ 个基因包含内含子ꎬ其中

有 ４ 个基因均只含有 １ 个内含子ꎬ１ 个基因含有 ３
个内含子ꎬ１ 个基因含有 ４ 个内含子(图 ３)ꎮ 总体

来看ꎬＧｅＢＰ 基因的基因结构在不同植物上都表现

的比较稳定ꎬ因为没有内含子存在或存在很少的

内含子ꎬ在转录时不易形成可变剪接体ꎮ
２.３ 构建 ＧｅＢＰ 基因家族进化树

为进一步了解 ＧｅＢＰ 基因家族系统进化关系ꎬ
本研究选取 ２０ 个拟南芥 ＧｅＢＰ 基因、１１ 个水稻

ＧｅＢＰ 基因、９ 个大豆 ＧｅＢＰ 基因 ３ 种植物的 ＧｅＢＰ
基因进行比对分析ꎬ利用 ＭＥＧＡ ７ 的邻接法构建

这 ４０ 个 ＧｅＢＰ 蛋白序列的进化树ꎮ 其中ꎬ为了更

加方便辨识ꎬ在图形处理上ꎬ将大豆基因标注黑色

圆形ꎬ拟南芥基因标注白色圆形ꎬ水稻基因标注白

色方框ꎮ 如图 ４ 所示ꎬ进化树可以分为 ４ 个大的分

支ꎬ分别含有 １４ 个、１０ 个、６ 个和 １０ 个 ＧｅＢＰ 基

因ꎮ 在第一个分支ꎬ三个物种的基因都有ꎻ第二个

分支只包含拟南芥的基因ꎻ第三个分支基因数量

最少ꎬ但是包含有拟南芥和大豆的基因ꎻ第四个分

支以水稻基因为主ꎬ仅有一个来源拟南芥的基因ꎮ
可见ꎬ因大豆和拟南芥同属双子叶植物的缘故ꎬ这
两个物种的基因在进化关系上要更近一些ꎮ

从单个基因的进化关系来看ꎬ相同物种间的

基因 进 化 关 系 最 近ꎬ 如 大 豆 的 ＧｍＧｅＢＰ１ 和

ＧｍＧｅＢＰ７ꎬ ＧｍＧｅＢＰ３ 和 ＧｍＧｅＢＰ９ꎬ ＧｍＧｅＢＰ４ 和

ＧｍＧｅＢＰ８ꎬ 拟 南 芥 的 ＡｔＧｅＢＰ１０ 和 ＡｔＧｅＢＰ２１ꎬ
ＡｔＧｅＢＰ３ 和 ＡｔＧｅＢＰ６ꎬ ＡｔＧｅＢＰ８ 和 ＡｔＧｅＢＰ１５ꎬ水稻

的 ＯｓＧｅＢＰ６ 和 ＯｓＧｅＢＰ９ꎬ ＯｓＧｅＢＰ３ 和 ＯｓＧｅＢＰ５ꎬ
ＯｓＧｅＢＰ４ 和 ＯｓＧｅＢＰ８ 等ꎮ 表明 ＧｅＢＰ 基因在物种

间进化上比较保守ꎮ
２.４ 大豆 ＧｅＢＰ 基因家族的序列比对和结构域分析

进行序列比对的目的是从核酸以及氨基酸的

层次来分析序列的相同点和不同点ꎬ进而推测它们

的结构、功能以及进化上的联系ꎮ 大豆 ＧｅＢＰ 家族
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图 ３　 拟南芥 ＧｅＢＰ 基因结构图
Ｆｉｇ. ３　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｍａｐ ｏｆ ＧｅＢＰ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

成员含有大约 １３１ 个氨基酸组成的功能结构域ꎬ功
能结构域含有大量的碱性氨基酸:精氨酸(Ｒ)和赖

氨酸(Ｋ)ꎮ 不同物种间 ＧｅＢＰ 蛋白的氨基酸序列的

一致性比较低(结果没有展示)ꎮ 大豆的 ＧｅＢＰ 蛋白

质氨基酸多重序列比对的结果表明ꎬ大豆本身的

ＧｅＢＰ 蛋白质氨基酸序列的一致性也不是很高ꎬ所
有成员共有的氨基酸序列非常少(图 ５)ꎮ

通过分析大豆 ＧｅＢＰ 基因家族成员之间的氨

基酸序列的一致性发现ꎬ尽管整体序列一致性比

较低ꎬ但有些成员之间的一致性较高:ＧｍＧｅＢＰ１ 和

ＧｍＧｅＢＰ７ 的 一 致 性 最 高 ( ９０. ２％)ꎬ 其 次 是

ＧｍＧｅＢＰ３ 和 ＧｍＧｅＢＰ９(８８.５％)ꎬ然后是 ＧｍＧｅＢＰ４
和 ＧｍＧｅＢＰ８ ( ８７. ４％)ꎬ 最 后 是 ＧｍＧｅＢＰ５ 和

ＧｍＧｅＢＰ６(８６.６％)ꎬ这些都是一致性在 ８５％以上

的序列ꎬ同进化树的分析结果也相似ꎮ 氨基酸序

列一致性高ꎬ表明在功能上这些基因也可能类似

或互补ꎮ
如图 ６ 所示ꎬ大豆所有的 ９ 个 ＧｍＧｅＢＰ 成员

都包含 ＤＵＦ５７３ 结构域ꎬ属于 ＤＵＦ５７３ 超家族ꎮ 尽

管标注为未知功能结构域ꎬ但是可以推测该部分

在 ＧｅＢＰ 转录因子氨基酸序列中很可能与靶标基

因顺式作用元件互作的结构域ꎬ但是不同 ＧｍＧｅＢＰ

中 ＤＵＦ５７３ 功能结构域所处的位置存在一定的差

异ꎬ这可能是导致不同 ＧｍＧｅＢＰ 功能差异的原因

之一ꎮ
２.５ 大豆 ＧｅＢＰ 基因在不同组织的表达分析

从总体来看ꎬ大豆 ＧｍＧｅＢＰ 家族成员在所有

组织中都有表达ꎬ其中 ＧｍＧｅＢＰ４ 和 ＧｍＧｅＢＰ８ 在

各个组织中的表达量相对其他基因都普遍偏低

(图 ７)ꎮ 从单个基因来看ꎬＧｍＧｅＢＰ１ 在所有组织

中都表达ꎬ在花和种子中表达量最高ꎬ在叶、结节、
荚果、根、根毛、茎尖分生组织、茎表达量次之ꎻ
ＧｍＧｅＢＰ２ 在叶、结节、荚果、根毛、种子、茎尖分生

组织、 茎 的 表 达 比 在 花 和 根 中 表 达 量 更 高ꎻ
ＧｍＧｅＢＰ３ 的表达主要集中在花器官中ꎬ在叶、结
节、荚果、根、根毛、种子的表达中次之ꎬ在茎尖分

生组织、茎的表达量更少ꎻＧｍＧｅＢＰ４ 在各组织中表

达量较低ꎻＧｍＧｅＢＰ５ 在花、叶、结节、荚果、根、根
毛、种子、茎尖分生组织、茎中均有表达ꎻＧｍＧｅＢＰ６
在花、叶、结节、荚果、根、根毛、种子、茎尖分生组

织、茎 中 均 有 表 达ꎬ 在 叶 和 根 毛 表 达 量 最 高ꎻ
ＧｍＧｅＢＰ７ 在花、叶、结节、荚果、根、根毛、种子、茎
尖分生组织、茎中均有表达ꎬ在花、叶、荚果、种子

中表达最高ꎻＧｍＧｅＢＰ８ 在花中表达量最高ꎬ在其他
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图 ４　 ＡｔＧｅＢＰ、ＧｍＧｅＢＰ 和 ＯｓＧｅＢＰ 蛋白系统进化树
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＡｔＧｅＢＰꎬ ＧｍＧｅＢＰ ａｎｄ ＯｓＧｅＢＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
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图 ５　 大豆 ＧｅＢＰ 蛋白质多序列对比图
Ｆｉｇ. ５　 Ｍｕｌｔｉ￣ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＧｅＢＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ

组织表达量低ꎻＧｍＧｅＢＰ９ 在花、叶、根组织中表达

量高ꎬ在花中表达量最高ꎮ
数据分析结果表明ꎬ同一基因在不同位置的

表达量不一样ꎬ同一位置表达所对应的基因表达

量也有差异ꎬ对此分析得到 ＧｍＧｅＢＰ 家族成员的

表达具有一定的特异性ꎬ且各成员之间不尽相同ꎮ
因此ꎬ一定程度上基因的功能取决基因在不同时

期不同组织和器官的表达情况ꎮ

３　 讨论与结论

对植物转录因子的研究ꎬ似乎更偏向于参与

逆境胁迫反应途径相关的转录因子ꎮ 以 ＷＲＫＹ 转

录因子为例ꎬＷＲＫＹ 转录因子是植物体特有一类成

员数量庞大的转录因子家族ꎬ广泛地参与到植物

对多种生物和非生物胁迫的反应过程 ( Ｊｉａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ是当前研究最热的植物转录因子之

一ꎮ ２０２０ 年 ７ 月 ２０ 日 在 中 国 知 网 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / )搜索篇名含有 ＷＲＫＹ 的文章ꎬ共找

到１ ５１２条结果ꎬ不仅有数量众多的对不同植物种

类 ＷＲＫＹ 转录因子基因家族的全基因组鉴定和分

析ꎬ还有很多对单个 ＷＲＫＹ 基因相关功能的研究ꎮ
反观对 ＧｅＢＰ 的搜索ꎬ只找到 ７ 篇文章ꎬ植物只涉

及拟南芥、水稻、番茄和毛竹 ４ 种ꎬ尽管最早关于
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图 ６　 大豆 ＧｅＢＰ 蛋白功能结构域分布
Ｆｉｇ. ６　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎｓ

ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ

Ｆ. 花ꎻ Ｌ. 叶ꎻ Ｎ. 根瘤ꎻ Ｐ. 荚果ꎻ Ｒ. 根ꎻ ＲＨ. 根毛ꎻ Ｓ. 种

子ꎻ ＳＡＭ. 茎尖分生组织ꎻ Ｓｔ. 茎ꎮ
Ｆ. Ｆｌｏｗｅｒꎻ Ｌ. Ｌｅａｆꎻ Ｎ. Ｎｏｄｕｌｅｓꎻ Ｐ. Ｐｏｄꎻ Ｒ. Ｒｏｏｔꎻ ＲＨ. Ｒｏｏｔ
ｈａｉｒꎻ Ｓ. Ｓｅｅｄꎻ ＳＡＭ. Ｓｈｏｏｔ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍꎻ Ｓｔ. Ｓｔｅｍ.

图 ７　 ＧｍＧｅＢＰ 基因在不同组织的表达热图
Ｆｉｇ. ７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ＧｍＧｅＢＰ

ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

ＧｅＢＰ 基因研究的文章发表于 ２００３ 年( Ｃｕｒａｂａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ但是这十几年来对 ＧｅＢＰ 转录因子的

研究还是非常缓慢ꎬＧｅＢＰ 基因的很多功能还不

明确ꎮ
从已经报道的结果来看ꎬ植物 ＧｅＢＰ 转录因子

基因家族成员数量不是很多ꎬ拟南芥包含的 ＧｅＢＰ
成员最多ꎬ有 ２２ 个( Ｃｈｅｖａｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎻ毛竹

含有 １６ 个成员(单雪萌等ꎬ２０２０)ꎻ水稻含有 １５ 个

成员(石蕾ꎬ２０１３)ꎻ番茄含有 １０ 个成员(陈凯等ꎬ
２０１９)ꎻ本文鉴定的大豆 ＧｅＢＰ 成员更少ꎬ只有 ９
个ꎮ ＧｅＢＰ 转录因子家族成员基因结构相对简单ꎬ
不含有内含子的基因所占比例很高ꎮ 毛竹有 １３
个成员没有内含子ꎬ这 ３ 个有内含子的基因ꎬ有 ２
个只有 １ 个内含子(单雪萌等ꎬ２０２０)ꎻ番茄有 ８ 个

成员没有内含子ꎬ２ 个基因有内含子ꎬ其中 １ 个基

因只有 １ 个内含子(单雪萌等ꎬ２０２０)ꎻ拟南芥有 １６
个成员没有内含子ꎬ６ 个有内含子的基因有 ４ 个只

有 １ 个内含子ꎻ大豆有 ７ 个成员没有内含子ꎬ剩下

有内含子的 ２ 个基因都只有 １ 个内含子ꎮ 由此可

见ꎬＧｅＢＰ 转录因子基因家族由于多数成员不含内

含子ꎬ在转录时减少了出现可变剪接体的几率ꎬ基
因在进化时就更加稳定和保守ꎮ

在进化关系上ꎬ本文的研究结果同其他研究

类似ꎬ单－双子叶植物之间各自的进化关系最近ꎬ
同时都有一个分支为双子叶植物所特有ꎬ且相同

物种间的家族成员的进化关系要高于不同物种间

的进化关系(陈凯等ꎬ２０１９ꎻ单雪萌等ꎬ２０２０)ꎬ这些

都表明 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族在进化上的保守

性ꎮ 所有报道的和本文的 ＧｅＢＰ 转录因子蛋白都

有 ＤＵＦ５７３ 功能结构域(陈凯等ꎬ２０１９ꎻ单雪萌等ꎬ
２０２０)ꎬ尽管该结构域的功能未知ꎬ推测该功能域

应该位于转录因子的中央 ＤＮＡ 结合区ꎬ可与靶基

因的顺式作用元件结合调控基因的表达ꎬ但因为

ＤＵＦ５７３ 功能结构域在转录因子上的位置不同ꎬ所
以ꎬ在调控靶基因的表达上也存在差异ꎮ

基因的表达模式同基因的功能密切相关ꎮ 总

体来看ꎬ不同物种 ＧｅＢＰ 转录因子基因在各自物种

不同组织和不同发育时期都有表达ꎬ很多只是表

达强弱的差异(陈凯等ꎬ２０１９ꎻ单雪萌等ꎬ２０２０)ꎬ表
明 ＧｅＢＰ 转录因子基因在不同组织和不同发育时

期都发挥有重要作用ꎮ 对毛竹 １６ 个 ＰｅＧｅＢＰｓ 基因

的表达研究发现ꎬ其中有 １２ 个 ＰｅＧｅＢＰｓ 基因在带

有表皮毛的叶、箨、箨片以及纤毛中的表达量高于

无表皮毛的笋ꎬ表明它们在表皮毛的形成中应该

发挥了主要功能(单雪萌等ꎬ２０２０)ꎮ 表皮毛在大

豆植株上的分布位于叶片、茎秆、豆荚和花萼等地

上部器官表面ꎬ结合 ＧｅＢＰ 转录因子基因调控表皮

毛生长发育的功能ꎬＧｍＧｅＢＰ７ 和 ＧｍＧｅＢＰ６ 是研究

大豆调控表皮毛生长发育的最佳候选基因ꎮ
本研究通过生物信息学的方法ꎬ从植物转录
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因子数据库和大豆基因组搜寻获得 ９ 个 ＧｅＢＰ 转

录因子基因ꎬ随后对家族成员基因的核苷酸序列

长度和氨基酸序列的基本理化性质、基因在染色

体的物理定位、基因结构、系统进化树、序列对比、
功能结构域分布、基因在不同组织的表达模式进

行综合的预测和分析ꎬ研究结果将为进一步深入

探究大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因的功能机制提供理

论依据和参考价值ꎮ
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ｔａｔａｒｉｃｕｍ) [Ｊ] . Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(２): ３０４－３１４.

苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆及表达分析
段　 迎１ꎬ 杨晓琳１ꎬ 蔡苏云１ꎬ 贺润丽１∗ꎬ 尹桂芳２ꎬ 王艳青２ꎬ

卢文洁２ꎬ 孙道旺２ꎬ 王莉花２

( １. 山西中医药大学 中药与食品工程学院ꎬ 太原 ０３０６１９ꎻ ２. 云南省农业科学院生物技术与种质资源研究所 / 云南省

农业生物技术重点实验室 / 农业部西南作物基因资源与种质创制重点实验室ꎬ 昆明 ６５０２０１ )

摘　 要: 阿魏酸￣５￣羟基化酶(Ｆｅｒｕｌａｔｅ ５￣ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ)是调控 Ｓ 型木质素合成的关键酶ꎬ为研究其在苦荞木质

素生物合成途径中的分子机制ꎬ该文从苦荞转录组数据中筛选获得一个 Ｆ５Ｈ 基因ꎬ命名为 ＦｔＦ５Ｈ(ＧｅｎＢａｎｋ
登录号:ＭＷ４５５１１１)ꎬ采用生物信息学方法对苦荞 Ｆ５Ｈ 蛋白的理化性质、信号肽、跨膜结构、亚细胞定位、亲
疏水性、蛋白质二级结构、蛋白质三级结构、氨基酸结构、系统进化树等进行分析和预测ꎬ并运用实时荧光定

量 ＰＣＲ(ｑＲＴ￣ＰＣＲ)技术分析 ＦｔＦ５Ｈ 基因在厚果壳苦荞与薄果壳苦荞的叶、花、茎、果壳中的差异表达ꎮ 结果

表明:(１)ＦｔＦ５Ｈ 基因序列包含 １ ３９５ ｂｐ 的完整 ｃＤＮＡ 开放阅读框ꎬ编码 ４６４ 个氨基酸ꎮ (２)ＦｔＦ５Ｈ 蛋白具

有 Ｐ４５０ 超家族结构ꎬ为亲水性稳定酸性蛋白ꎬ不具有跨膜结构域ꎬ且为非分泌性蛋白ꎮ (３)ＦｔＦ５Ｈ 蛋白的二

级结构主要由 α￣螺旋和无规则卷曲组成ꎬ三级结构预测显示 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白与 ５ｙｌｗ.１.Ａ 的相似度较高ꎮ (４)系
统进化分析显示 ＦｔＦ５Ｈ 属于 ＣＹＰ８４Ａ 亚家族ꎮ (５) ｑＲＴ￣ＰＣＲ 显示 ＦｔＦ５Ｈ 基因在两种苦荞中的不同部位均

有表达ꎬ且在厚果壳苦荞果壳中的表达量是薄果壳的 ５ 倍ꎬ表达具有极显著差异ꎮ 该研究为进一步研究苦

荞木质素合成的分子调控机制奠定了基础ꎬ对苦荞新品种的培育具有重要意义ꎮ
关键词: 苦荞ꎬ ＲＴ￣ＰＣＲ 克隆ꎬ 阿魏酸￣５￣羟基化酶ꎬ 生物信息学分析ꎬ 基因表达
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　 　 苦荞(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍ)为药食两用作物ꎬ
性味苦、平、寒ꎬ具益气力、续精神、利耳目、降气、
宽肠健胃等作用ꎬ被誉为“五谷之王” “三降食品”
(朱云辉和郭元新ꎬ２０１４)ꎮ 栽培苦荞通常果壳较

厚ꎬ壳比率为 ２０％ ~ ３０％ꎬ果壳坚韧ꎬ脱壳率从 ２％
到 ６％不等(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎬ难以脱壳生产整粒

苦荞米ꎬ不易制得高芦丁含量麸皮层全营养苦荞

米ꎬ一定程度上降低了苦荞的活性物质与营养功

效(陈庆富等ꎬ２０１５)ꎻ在苦荞种子直接磨粉加工中

会有少量壳粉混入ꎬ导致适口性下降ꎬ也限制了苦

荞产品的精深加工ꎬ严重影响苦荞产业的发展ꎮ
‘小米荞’是我国云南、贵州等地的一种易脱壳地

方品种ꎬ脱壳率最高达 ９３％(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎬ作
为一种特殊资源ꎬ‘小米荞’对研究苦荞薄果壳特

性的遗传规律、功能基因、品种培育及加工生产等

方面均具有重要的理论和现实意义ꎮ
Ｆ５Ｈ 属于细胞色素 Ｐ４５０ 的单氧化物酶(Ｍｅｙｅｒ

ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９８)ꎬＭｅｙｅｒ 等人于 １９９６ 年第一次从香枫中

分离得到ꎬ是 ＣＹＰ８４ 家族成员ꎬ具有重要的生物学

功能ꎬ该基因能催化阿魏酸、松柏醇、松柏醛生成 ５￣
羟基阿魏酸、５￣羟基松柏醇和 ５￣羟基松柏醛ꎬ是调控

Ｓ 型木质素合成的关键酶(Ｈｕｍｐｈｒｅｙｓ ＆ Ｃｈａｐｐｌｅꎬ
２００２)ꎮ 目前ꎬ已经从拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)
(Ｆｒａｎｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)、当归( Ａｎｇｅｌｉｃａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) (温

随超ꎬ２０１５)、毛白杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｏｍｅｎｔｏｓａ) (陈雪等ꎬ

２０１５)、亚麻 ( Ｌｉｎｕｍ ｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ) (王进ꎬ２００９)、
油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ)(李扬等ꎬ２０１３)等植物中

克隆到 Ｆ５Ｈ 基因ꎬ但尚未发现 Ｆ５Ｈ 基因在苦荞中

被克隆的相关报道ꎮ
吴朝昕(２０２０)对厚果壳和薄果壳苦荞的果壳

成分研究发现ꎬ不同品种厚果壳苦荞的果壳木质

素平均含量均高于薄果壳苦荞ꎮ 课题组前期在

‘云荞 １ 号’和‘小米荞’杂交 Ｆ２代群体中ꎬ对厚果

壳和薄果壳进行转录组测序比较分析(数据未发

表)ꎬ发现木质素生物合成途径大部分基因在苦荞

厚果壳的表达量高于薄果壳ꎬ推测苦荞果壳厚可

能由于积累了较多的木质素ꎮ 转录组测序表明

Ｆ５Ｈ 基因在厚果壳的表达量显著高于薄果壳ꎮ 为

研究 Ｆ５Ｈ 基因在苦荞木质素合成中的作用ꎬ本研

究采用 ＲＴ￣ＰＣＲ 法克隆‘云荞 １ 号’和‘小米荞’的
ＦｔＦ５Ｈ 基因ꎬ对其进行生物信息学分析、实时荧光

定量 ＰＣＲ 验证ꎬ为进一步研究该基因功能提供

依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

苦荞厚果壳材料‘云荞 １ 号’为云南省农业科

学院生物技术与种质资源研究所选育品种ꎬ薄果

壳材料‘小米荞’为云南省地方品种ꎮ 剥离‘云荞

５０３２ 期 段迎等: 苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆及表达分析



１ 号’和‘小米荞’不同发育期的果壳ꎬ将剥离的果

壳分别混合在一起作为基因克隆的材料ꎻ实时荧

光定量 ＰＣＲ 分析用‘云荞 １ 号’、‘小米荞’不同组

织部位材料(结实期的叶、花、茎、果壳)ꎮ
１.２ ＲＮＡ 提取与 ｃＤＮＡ 第一链合成

根据 Ｔｒｉｚｏｌ 提取试剂盒说明进行总 ＲＮＡ 提取ꎬ
１.５％琼脂糖凝胶电泳检测所有样品 ＲＮＡ 的完整

性ꎮ ｃＤＮＡ 第一链合成:在 ０.２ ｍＬ ＰＣＲ 管中加入 ５
μＬ 总 ＲＮＡ、１ μＬ 随机引物、１ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎬ７０ ℃温浴

５ ｍｉｎꎬ冰浴 ２ ｍｉｎꎬ离心加入 ２.０ μＬ ５ × Ｆｉｒｓｔ￣Ｓｔｒａｎｄ
Ｂｕｆｆｅｒ、０. ５ μＬ １０ ｍｍｏｌＬ￣１ ｄＮＴＰ、０. ２５ μＬ Ｒｎａｓｅ
ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ、０.２５ μＬ Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅꎬ总体系 １０.０
μＬꎬ４２ ℃温浴 ６０ ｍｉｎꎬ７２ ℃温浴 １０ ｍｉｎꎮ
１.３ ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆

根据转录组测序获得的阿魏酸￣５￣羟基化酶

(ＦｔＦ５Ｈ) 基因的核苷酸序列设计 ４ 条特异引物

(表 １)ꎮ ＲＴ￣ＰＣＲ 反应体系如下:ｃＤＮＡ 模板 １ μＬ、
ｄＮＴＰｓ(１０ ｍｍｏｌＬ￣１) ０.２ μＬ、２×ＧＣ ＢｕｆｆｅｒⅠ１２.５
μＬ、 ＴａｑＤＮＡ 聚合酶(５ ＵμＬ￣１) ０. ２ μＬ、ｄｄＨ２ Ｏ
１０.１ μＬ、Ｆ(１０ μｍｏｌＬ￣１) ０.５ μＬ、Ｒ (１０ μｍｏｌ
Ｌ￣１) ０.５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５８ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ９０ ｓꎬ共
循环 ３３ 次ꎻ７２ ℃修复延伸 ７ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物用 １％
琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ把目的条带切胶回收ꎬ送生

工生物工程(上海)股份有限公司测序ꎮ

表 １　 引物序列及用途

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｕｓａｇｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ

用途
Ｕｓａｇｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列 (５′￣３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

ＲＴ￣ＰＣＲ ＦｔＦ５Ｈ￣１１９Ｆ ＴＴＣＴＴＡＧＣＣＡＣＧＧＣＧＧＴＣＴ

ＦｔＦ５Ｈ￣１４９４Ｒ ＧＧＴＡＡＣＴＣＣＣＡＣＧＴＧＡＡＧＣＡＴＴＧ

ＦｔＦ５Ｈ￣１２９８Ｆ ＡＡＧＧＡＣＴＣＧＴＧＧＧＡＴＧＡＣＣＣＴ

ＦｔＦ５Ｈ￣１８８２Ｒ ＡＣＡＴＴＧＣＡＴＧＣＴＴＧＡＴＴＧＣＡＧＴＡＴＡ

实时荧光
定量 ＰＣＲ
ｑＲＴ￣ＰＣＲ

Ｈ３￣Ｆ ＡＡＧＡＡＧＴＣＣＣＡＣＡＧＡＴＡＣＣＧＣ

Ｈ３￣Ｒ ＡＧＣＣＴＣＣＴＧＡＡＧＡＧＣＴＡＧＣＡＣ

ＦｔＦ５Ｈ￣Ｆ ＴＣＧＧＴＴＣＧＴＧＡＴＧＡＧＧＴＧＧ

ＦｔＦ５Ｈ￣Ｒ ＣＣＣＧＧＴＡＧＡＴＴＡＣＧＴＴＣＴＴＴＧＴ

１.４ 克隆基因的生物信息学分析

利用 ＮＣＢＩ ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ 在线程序及 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｄｏｍａｉｎｓ 数据库对测序获得的 ｃＤＮＡ 序列进行开放

阅读框及保守功能结构域分析ꎻ通过 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 对

蛋白理化性质进行分析ꎻ利用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 对蛋白亲

疏水性进行分析ꎻ采用 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ.２.０ 分析

编码氨基酸的跨膜结构域ꎻ利用 ＳｉｇｎａｌＰ ５.０ Ｓｅｒｖｅｒ
预测信号肽ꎻ利用 ＮｅｔＰｈｏｓ ３.１ Ｓｅｒｖｅｒ 进行磷酸化

位点预测ꎻ利用 Ｐｓｏｒｔ 分析亚细胞定位情况ꎻ通过

ＳＯＰＭＡ 及 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ 预测蛋白的二级和三级

结构ꎻ编码蛋白多重序列比对采用 ＤＮＡＭＡＮ 软

件ꎻＮｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ 系统进化树用 ＭＥＧＡ ６.０ 构建

(陈媞颖等ꎬ２０１７)ꎮ
１.５ 实时荧光定量 ＰＣＲ(ｑＲＴ￣ＰＣＲ)分析

采用 Ｔｒｉｚｏｌ 总 ＲＮＡ 抽提试剂盒分别提取‘云

荞 １ 号’和‘小米荞’叶、花、茎、果壳 ８ 个组织的总

ＲＮＡꎬ反转录得到第一链 ｃＤＮＡꎬ以其为模板进行

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析ꎬ每个样品设 ３ 次技术重复ꎮ 实时

荧光定量 ＰＣＲ 反应体系:１０ μＬ ２ × ＳＧ Ｆａｓｔ ｑＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ、２ μＬ ｃＤＮＡ 模板、上下引物各 ０.４ μＬ、
ｄｄＨ２Ｏ ７.２ μＬꎮ 扩增程序:９５ ℃ ３ ｍｉｎ ꎬ９５ ℃ ５ ｓꎬ
６０ ℃ ３０ ｓꎬ循环 ４５ 次ꎮ 以苦荞 Ｈ３( ＪＦ７６９１３４.１)
为内参基因ꎬ采用 ２－ΔΔＣｔ法计算 ＦｔＦ５Ｈ 的相对表达

量ꎬ反应所用引物见表 １ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 苦荞总 ＲＮＡ 提取与 ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆

提取的总 ＲＮＡ 经 １.５％琼脂糖凝胶电泳ꎬ在紫

外透射光下观察 ＲＮＡ 条带清晰可见ꎬ亮度比在

１ ∶ １ ~ ２ ∶ １ 之间ꎬ表明 ＲＮＡ 基本未降解ꎬ可用于

后续基因克隆ꎮ 利用 ＲＴ￣ＰＣＲ 分别克隆获得‘云

荞 １ 号’和‘小米荞’的 Ｆ５Ｈ 基因ꎬ产物经 １.０％琼

脂糖凝胶电泳分析ꎬ电泳结果见图 １ꎮ 对 ｑＲＴ￣ＰＣＲ
产物进行测序拼接ꎬ结果发现‘云荞 １ 号’和‘小米

荞’的 Ｆ５Ｈ 基因核酸序列完全一致ꎬ且与转录组测

序序列相同ꎮ ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ 分析结果表明ꎬ２ 条基因

序列均含有一个完整的长度为 １ ３９５ ｂｐ 的开放阅

读框ꎬ编码 ４６４ 个氨基酸ꎬ将该基因命名为 ＦｔＦ５Ｈ
(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号:ＭＷ４５５１１１)ꎮ 利用 ＤＮＡＭＡＮ
将核苷酸序列翻译成氨基酸ꎬ如图 ２ 所示ꎮ
２.２ ＦｔＦ５Ｈ 基因编码蛋白的生物信息学分析

２. ２. １ 理 化 性 质 分 析 　 利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 软件对

ＦｔＦ５Ｈ 蛋白理化性质进行预测ꎬ发现 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白分

子式为 Ｃ２３４６Ｈ３６７７Ｎ６３７Ｏ６８０Ｓ２８ꎬ理论分子量 ５２ ５８３.５４

６０３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｍ. ＳＭ０３３１ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒꎻ １ꎬ２.‘云荞 １ 号’ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆

片段ꎻ ３ꎬ４.‘小米荞’ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆片段ꎮ
Ｍ. ＳＭ０３３１ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒꎻ １ꎬ２. ＦｔＦ５Ｈ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｏｆ
‘ Ｙｕｎｑｉａｏ １ ’ꎻ ３ꎬ ４. ＦｔＦ５Ｈ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｏｆ ‘ ｒｉｃｅ
ｂｕｃｋｗｈｅａｔ’.

图 １　 ＦｔＦ５Ｈ 克隆片段的 ＰＣＲ 电泳图
Ｆｉｇ. １　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ

Ｄａꎬ亲水性平均系数(ＧＲＡＶＹ)为－０.２３４ꎬ不稳定系

数(Ⅱ)为 ３６.５７ꎬ为稳定蛋白ꎬ脂溶指数为８２.６５ꎬ负
电荷残基(Ａｓｐ＋Ｇｌｕ)６３ 个ꎬ正电荷残基(Ａｒｇ＋Ｌｙｓ)
５６ 个ꎬ理论等电点 ５.７６ꎬ偏酸性ꎬ推测该蛋白为亲水

性稳定酸性蛋白ꎮ 通过 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ 数据库对

ＦｔＦ５Ｈ 保守结构域进行分析ꎬ发现该蛋白有一个

Ｐ４５０ 保守域ꎬ属于 Ｐ４５０ 超家族(图 ３)ꎮ
通过 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 在线软件ꎬ以 Ｈｐｈｏｂ. / Ｋｙｔｅ ＆

Ｄｏｄｉｔｔｌｅ 为标度ꎬ对苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白质进行了分析ꎬ
以氨基酸序列为横坐标ꎬ氨基酸标度为纵坐标ꎬ亲
水性越强ꎬ则分值越小ꎮ ＦｔＦ５Ｈ 最高分值 １.９６７ 出

现在多肽链中的第 ２５６ 位氨基酸ꎬ该位点的氨基

酸疏水性最强ꎻ最低分值－２.８５６ 出现在 ３６２ 位氨

基酸ꎬ证明该位点的氨基酸亲水性最强ꎮ ＮｅｔＰｈｏｓ
３.１ Ｓｅｒｖｅｒ 预测显示ꎬＦｔＦ５Ｈ 整条多肽链中分值在

阈值 ０.５ 以上的氨基酸位点共有 ３６ 个ꎬ其中丝氨

酸(Ｓｅｒ)２２ 个ꎬ苏氨酸( Ｔｈｒ) １３ 个ꎬ酪氨酸( Ｔｙｒ) １
个ꎮ 这些位点可能发生磷酸化反应ꎬ从而对蛋白

的活性与功能产生调控作用ꎮ
通过 ＳｉｇｎａｌＰ ５.０ Ｓｅｒｖｅｒ 在线软件对苦荞、芭蕾

苹果(ＸＰ ００８３７２７５３. ２)、白梨( ＡＧＲ４４９３９. １)、喜
树 ( ＡＡＴ３９５１１. １ )、 稻 ( ＢＡＦ４３４２３. １ )、 桃 ( ＸＰ
００７２０３６４３.１)、柳枝稷 ( ＡＦＨ８９６３８. １)、欧洲甜樱

桃(ＸＰ ０２１８０２８８１.１)、藜麦(ＸＰ ０２１７１８１１０.１)及

大叶藻(ＫＭＺ６３１１３.１)１０ 种植物的 Ｆ５Ｈ 基因的蛋

白质信号肽进行预测比对ꎬ结果均不存在信号肽ꎬ
为非分泌性蛋白(表 ２)ꎮ 因此ꎬ推测 Ｆ５Ｈ 基因可

能在游离核糖体上合成后不经蛋白转运ꎬ直接在

细胞质基质的特定部位中行使催化功能(张太奎

等ꎬ２０１３)ꎮ 利用 Ｐｓｏｒｔ 对该 １０ 种植物 Ｆ５Ｈ 蛋白进

行亚细胞定位预测ꎬ发现除柳枝稷定位在细胞骨

架外ꎬ其余均在叶绿体ꎮ 基于 Ｆ５Ｈ 基因编码蛋白

的信号肽和亚细胞定位进行 ＳＰＳＳ 聚类分析ꎬ结果

见图 ４ꎬ双子叶陆生植物桃、欧洲甜樱桃、芭蕾苹

果、白梨、苦荞、喜树、藜麦聚为一支ꎬ稻、大叶藻聚

为一支ꎬ柳枝稷单独为一支ꎬ推测与 Ｆ５Ｈ 的作用机

制有关ꎮ
ＴＭＨＭＭ 软件预测显示ꎬ苦荞、柳枝稷、大叶藻

不具有跨膜结构域ꎮ 芭蕾苹果、白梨、喜树、稻、
桃、欧洲甜樱桃、藜麦均各含有 １ 个跨膜结构域ꎬ
说明植物种类不同ꎬ其 Ｆ５Ｈ 基因编码蛋白质的跨

膜区域存在情况不同ꎮ
２.２.２ ＦｔＦ５Ｈ 的结构预测 　 通过 ＳＯＰＭＡ 对蛋白质

的二级结构进行在线预测ꎬ发现 ＦｔＦ５Ｈ 含有丰富

的二级结构ꎬ无规则卷曲占 ３６. ２１％ꎬ α￣螺旋占

４６.１２％ꎬ延伸链占 １２. ２８％ꎬβ￣转角占 ５. ３９％ (图

５)ꎮ 利用 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ 对蛋白质的三级结构进

行预测ꎬ结果见图 ６:Ａꎮ ＦｔＦ５Ｈ 蛋白第 ５ 位 ~ ４５５
位氨基酸与数据库目标蛋白 ５ｙｌｗ.１.Ａ 的序列相似

度为 ３３.４９％ꎮ ＱＭＥＡＮ 值是－２.８３ꎮ ＧＭＱＥ( ｇｌｏｂａｌ
ｍｏｄｅｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎꎬ全球性模型质量估测)值

为 ０.７１ꎬＧＭＱＥ 值在 ０ ~ １ 之间ꎬ越接近 １ꎬ建模质

量越好ꎬ表明建模可信度高ꎮ 结合芭蕾苹果( ＸＰ
００８３７２７５３. ２ )、 白 梨 ( ＡＧＲ４４９３９. １ )、 新 疆 梨

(ＱＨＳ８４９０８. １ )、喜树 ( ＡＡＴ３９５１１. １ )、葡萄 ( ＸＰ
００２２７２６４４. １ )、 桃 ( ＸＰ ００７２０３６４３. １ )、 扁 桃

(ＢＢＨ０７９９５.１)、紫苜蓿(ＡＢＢ０２１６１.１)、欧洲甜樱

桃(ＸＰ ０２１８０２８８１.１)的蛋白质三维结构骨架进行

分析ꎬ发现该基因编码的蛋白质具有典型的结构

域ꎬ即含铁原卟啉功能域(图 ６:Ｂ)和锰离子功能

域(图 ６:Ｃ)(张太奎等ꎬ２０１５)ꎮ
２.２.３ 氨基酸结构分析及系统进化树构建 　 采用

ＮＣＢＩ 的 ＢｌａｓｔＰ 在线程序ꎬ查找 ＦｔＦ５Ｈ 的同源氨基

酸序 列ꎬ 比 对 结 果 表 明 ＦｔＦ５Ｈ 氨 基 酸 序 列 与

ＧｅｎＢａｎｋ 中相关序列同源性在 ７３.１２％ ~ ７７.４２％之

间ꎮ 利用 ＤＮＡＭＡＮ 进行多重序列比对ꎬ 发现苦荞

７０３２ 期 段迎等: 苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆及表达分析



图 ２　 ＦｔＦ５Ｈ 核苷酸序列及氨基酸序列
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈ

ＦｔＦ５Ｈ 与参与比对植物的 Ｆ５Ｈ 氨基酸序列的相似

性 高 达 ８４. ７９％ꎬ 含 有 血 红 素 结 合 结 构 域

ＦｘｘＧｘｘｘＣｘＧ(图 ７)ꎬ其中保守的半胱氨酸充当血

红素铁的第五个配体(Ｃｈａｐｐｌｅꎬ１９９８)ꎬ证明 ＦｔＦ５Ｈ
属于 Ｐ４５０ 家族ꎮ

运用 ＭＥＧＡ ６.０ 软件并采用邻接法构建系统

进化树ꎬ结果显示苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 与藜麦的 ＣＹＰ８４Ａ１
聚为一小簇ꎬ说明其同源性最高ꎬ相关研究报道拟

南芥阿魏酸￣５￣羟化酶 ＡｔＣＹＰ８４Ａ１ 的表达与木质素

生物合成的定量以及发育调控有关( Ｒｕｅｇｇｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ１９９９)ꎬ本研究克隆得到的苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 与拟南

芥及其他植物的 ＣＹＰ８４Ａ１ 聚在一支(图 ８)ꎬ说明

其可能与苦荞木质素合成及调控有关( Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ
２.２.４ ＦｔＦ５Ｈ 基因相对定量分析 　 实时荧光定量

ＰＣＲ(ｑＲＴ￣ＰＣＲ)分析 ＦｔＦ５Ｈ 基因在厚果壳与薄果

壳苦荞不同器官的表达水平ꎬ结果发现 ＦｔＦ５Ｈ 基

因在苦荞不同器官的表达量不同ꎬ 在厚果壳‘云荞
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图 ３　 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白保守结构域分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈ ｐｒｏｔｅｉｎ

表 ２　 １０ 种植物 Ｆ５Ｈ 基因编码蛋白质信号肽的对比分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ Ｆ５Ｈ ｏｆ １０ ｐｌａｎｔｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

氨基酸最高
原始剪切位点

Ｈｉｇｈｅｓｔ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｃｌｅａｖａｇｅ
ｓｉｔｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

位点 Ｓｉｔｅ 得分 Ｓｃｏｒｅ

最高信号肽
剪切位点

Ｈｉｇｈｅｓｔ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ
ｃｌｅａｖａｇｅ ｓｉｔｅ

位点 Ｓｉｔｅ 得分 Ｓｃｏｒｅ

最高综合
剪切位点

Ｈｉｇｈｅｓｔ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ
ｓｐｌｉｃｉｎｇ ｓｉｔｅ

位点 Ｓｉｔｅ 得分 Ｓｃｏｒｅ

氨基酸残基的
平均信号肽

Ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ
ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ

位点 Ｓｉｔｅ 得分 Ｓｃｏｒｅ

信号肽
Ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ

苦荞
Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍ

３１ ０.１１３ ４０ ０.１５１ ３３ ０.３８５ １~ ３９ ０.２００ 无 Ｎｏ

芭蕾苹果
Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ

３３ ０.１５３ ３３ ０.２０２ ９ ０.５４８ １~ ３２ ０.２６８ 无 Ｎｏ

白梨
Ｐｙｒｕｓ × ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ

３３ ０.１３４ １４ ０.１６３ ９ ０.５１１ １~ １３ ０.２６８ 无 Ｎｏ

喜树
Ｃａｍｐｔｏｔｈｅｃａ ａｃｕｍｉｎａｔａ

３８ ０.１５２ ３８ ０.１８３ ３２ ０.４０２ １~ ３７ ０.２２１ 无 Ｎｏ

稻
Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ

２８ ０.３６０ ４ ０.２５６ １ ０.６３１ １~ ３ ０.６１１ 无 Ｎｏ

桃
Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ

３２ ０.１５７ １１ ０.１６９ ８ ０.４３９ １~ １０ ０.３０８ 无 Ｎｏ

柳枝稷
Ｐａｎｉｃｕｍ ｖｉｒｇａｔｕｍ

５６ ０.１４２ ５６ ０.１１９ ５４ ０.１３２ １~ ５５ ０.０９８ 无 Ｎｏ

欧洲甜樱桃
Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ

３２ ０.１５７ １１ ０.１６３ ８ ０.４１５ １~ １０ ０.２９５ 无 Ｎｏ

藜麦
Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｑｕｉｎｏａ

３４ ０.１３３ １８ ０.１４４ １０ ０.３０７ １~ １７ ０.１８５ 无 Ｎｏ

大叶藻
Ｚｏｓｔｅｒａ ｍａｒｉｎａ

２２ ０.１９２ ２ ０.２４７ １ ０.５９８ １~ １ ０.５９８ 无 Ｎｏ

１ 号’中的相对表达量由小到大依次为叶、花、茎、
果壳ꎬ而在薄果壳‘小米荞’中则是茎、果壳、花、
叶ꎮ 同一器官相比ꎬ除叶外ꎬＦｔＦ５Ｈ 在厚果壳‘云

荞 １ 号’各个部位的表达量均高于薄果壳‘小米

荞’ꎬ且差异极显著(图 ９)ꎮ ＦｔＦ５Ｈ 在苦荞厚果壳

中的表达量是薄果壳的 ５ 倍ꎬ与前期转录组实验

结果基本一致ꎮ

３　 讨论与结论

苦荞作为自然界中少见的药食两用作物ꎬ具有

极高的药用价值及营养功效ꎮ 如何将薄果壳性状

转入栽培品种ꎬ育成既易脱壳又高产优质的苦荞新

品种成为研究热点ꎮ Ｓｏｎｇ 等(２０１９)对厚壳苦荞和

薄壳苦荞纤维素和木质素含量变化与脱皮效率之

间关系进行研究ꎬ结果表明随着脱壳效率的降低

(厚壳)ꎬ木质素含量减少ꎬ纤维素含量增加ꎻ吴朝昕

(２０２０)发现薄壳苦荞果壳纤维素和木质素含量显

著低于厚壳苦荞ꎬ二者研究结果不同ꎮ 本课题组通

过转录组测序发现木质素生物合成途径大部分基

因在苦荞薄果壳表达量低于厚果壳ꎮ 为了进一步

探究苦荞薄果壳形成的分子机制ꎬ本研究克隆了薄

果壳和厚果壳的 Ｆ５Ｈ 基因ꎬ序列比对发现二者序列

完全一致ꎬ且与转录组测序结果一致ꎮ

９０３２ 期 段迎等: 苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆及表达分析



图 ４　 基于 Ｆ５Ｈ 编码蛋白质的信号肽及亚细胞定位的 １０ 种植物聚类分析图
Ｆｉｇ. ４　 Ａ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ １０ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ Ｆ５Ｈ

Ｆ５Ｈ 是调控植物木质素合成的关键酶基因ꎬ在
木质素形成过程中起重要作用ꎬ通过生物信息学分

析ꎬ发现克隆的苦荞 Ｆ５Ｈ 蛋白有一个 Ｐ４５０ 保守域ꎬ
属于 Ｐ４５０ 超家族ꎬ与石榴(冯立娟等ꎬ２０１８)、尾叶

桉(肖玉菲等ꎬ２０１８)、毛白杨(王轶男等ꎬ２０１４)中的

研究结果一致ꎮ 苦荞 Ｆ５Ｈ 蛋白有数量不同的丝氨

酸、苏氨酸、酪氨酸 ３ 个磷酸化位点ꎬ与石榴(冯立

娟等ꎬ２０１８)中的研究结果一致ꎮ Ｆ５Ｈ 磷酸化后可

以改变蛋白质活性ꎬ从而调节苦荞的生长发育过

程ꎮ 多重序列比对发现苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 与其他植物

Ｆ５Ｈ 氨基酸序列的相似性高达 ８４.７９％ꎬ证明该基因

比较保守ꎮ 系统进化分析结果表明ꎬ苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 基

因与藜麦亲缘关系最近ꎬ且与其他双子叶植物的

Ｆ５Ｈ 基因亲缘较近ꎬ而与单子叶植物水稻、柳枝稷、
稷、黄藤的亲缘关系较远ꎬ表明该基因在双子叶及

单子叶植物纲之间同源性差异较大ꎮ
Ｓｈａｆｒｉｎ 等(２０１５)下调黄麻的 Ｆ５Ｈ 基因ꎬ发现

与非转基因植物相比ꎬ整个茎中酸不溶性木质素

含量降低约 ２５％ꎬ纤维木质素降低 １２％ ~１５％ꎮ 肖

玉菲等(２０１８)在对尾叶桉的研究中发现ꎬＥｕＦ５Ｈ
在半木质化茎中表达量最高ꎬ在嫩茎中最低ꎮ 甘

蓝型油菜植株根、根茎和茎中木质素含量高低与

抗倒能力成正相关ꎬ且 Ｆ５Ｈ 基因在抗倒伏油菜薹

期根部、茎部以及开花期根部表达量明显高于易

倒伏 材 料 ( 李 尧 臣 和 戚 存 扣ꎬ ２０１１ )ꎮ 本 研 究

ＦｔＦ５Ｈ 基因在厚果壳‘云荞 １ 号’茎、花、果壳的表

达量均高于薄果壳‘小米荞’ꎬ各器官之间的表达

有极显著差异ꎬ且 ＦｔＦ５Ｈ 在厚果壳中的表达量是

薄果壳的 ５ 倍ꎬ推测 ＦｔＦ５Ｈ 基因在薄果壳苦荞低

表达与薄果壳的木质素合成和积累少有关ꎮ
Ｔａｋｅｄａ 等(２０１７)对水稻的研究发现ꎬＯｓＦ５Ｈ１

表达是控制水稻细胞壁中 Ｓ / Ｇ 木质素组成的主要

因素ꎮ 徐超等(２０１５)对砀山酥梨果实 Ｆ５Ｈ 基因

的研究发现 ＰｂＦ５Ｈ 参与调控梨果实 Ｓ 木质素单体

的 合 成ꎬ 影 响 木 质 素 Ｇ / Ｓ 比 值ꎮ Ｔｅｔｒｅａｕｌｔ 等

(２０２０)的研究发现ꎬ高粱 Ｆ５Ｈ( ＳｂＦ５Ｈ)的过表达

增加了 Ｓ￣木质素含量ꎮ 木质素合成有着复杂的代

谢网络ꎬ多个基因共同调控它的代谢ꎮ Ｆ５Ｈ 基因

作为一个多基因家族ꎬ并非所有 Ｆ５Ｈ 基因均在 Ｇ /
Ｓ 的转化中发挥作用ꎮ 因此ꎬ本研究获得的 ＦｔＦ５Ｈ
基因在薄果壳苦荞木质素生物合成途径的功能仍

需进一步研究ꎮ
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蓝色. α￣螺旋ꎻ 红色. 延伸链ꎻ 绿色. β￣转角ꎻ 紫色. 无规则卷曲ꎮ
Ｂｌｕｅ. α￣ｈｅｌｉｘꎻ Ｒｅｄ. Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｃｈａｉｎꎻ Ｇｒｅｅｎ. β￣ｔｕｒｎꎻ Ｐｕｒｐｌｅ. Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ.

图 ５　 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白质二级结构预测
Ｆｉｇ. ５　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ａ. ＦｔＦ５Ｈ 蛋白三级结构ꎻ Ｂ. 含铁原卟啉功能域ꎻ Ｃ. 锰离子功能域ꎮ
Ａ. Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈꎻ Ｂ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ｐｒｏｔｏｐｏｒｐｈｙｒｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｉｒｏｎꎻ Ｃ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ｍａｎｇａｎｅｓｅ (Ⅱ) ｉｏｎ.

图 ６　 Ｆ５Ｈ 基因编码蛋白质三级结构及苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白质三级结构预测
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ Ｆ５Ｈ ｇｅｎｅ

ａｎｄ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈ ｐｒｏｔｅｉｎ
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红框为血红素结构域ꎮ
Ｒｅｄ ｆｒａｍｅ ｉｓ ｈｅｍｅ ｄｏｍａｉｎ.

图 ７　 苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 蛋白的多序列比对
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(三)—第三届中国园艺学会石榴分会会员代表大会暨首
届中国泗洪软籽石榴高峰论坛、 国家石榴产业科技创新
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图 ８　 苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 与其他 Ｆ５Ｈ 蛋白系统进化树
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基于叶片生理指标的小麦芽期耐盐性评价
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摘　 要: 土壤盐渍化严重影响小麦生产ꎬ提高小麦耐盐性是应对土壤盐渍化的主要生物途径之一ꎮ 小麦芽

期亦是对盐分较为敏感的时期ꎬ小麦芽期耐盐性的强弱对盐碱地小麦种植至关重要ꎮ 为探讨利用叶片生理

指标进行小麦芽期耐盐性评价的可行性ꎬ该文以沧麦 ６００５ 及其 ７３ 个叠氮化钠诱变家系为试验材料ꎬ在超

纯水和 ４０％人工海水条件下ꎬ对芽期叶片中脯氨酸、可溶性糖、总蛋白和可溶性蛋白含量及过氧化物酶

(ＰＯＤ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)和超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)活性等进行测定ꎬ利用主成分分析和聚类分析进行小

麦芽期耐盐性综合评价ꎮ 结果表明:(１)在 ４０％人工海水盐胁迫下ꎬ小麦芽期叶片中脯氨酸和可溶性糖含

量增加ꎬ总蛋白和可溶性蛋白含量降低ꎮ ＰＯＤ 活性增强ꎬ而 ＣＡＴ 和 ＳＯＤ 活性减弱ꎮ (２)主成分分析中第 １
和第 ４ 主成分是小麦芽期叶片耐盐的酶活响应因子ꎬ第 ２ 和第 ３ 主成分是小麦芽期叶片耐盐的渗透调节因

子ꎮ (３)在耐盐性评价中ꎬ沧麦 ６００５ 芽期耐盐性鉴定等级为 ２ 级(耐盐)ꎬ耐盐等级鉴定为 １ 级(高耐)的家

系为 ＳＡＭ１、ＳＡＭ４９ 和 ＳＡＭ５９ꎬ这与田间生产实践经验一致ꎮ 综上结果表明ꎬＰＯＤ、ＣＡＴ 和 ＳＯＤ 的活性以及

脯氨酸和可溶性糖含量可作为小麦芽期耐盐性评价的叶片生理指标ꎮ 该研究结果可为利用叶片生理指标

进行小麦芽期耐盐性评价提供参考ꎮ
关键词: 小麦ꎬ 芽期ꎬ 生理指标ꎬ 耐盐性ꎬ 综合评价
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ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｕｎｄｅｒ ４０％ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅａ ｗａｔｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｒｏｌｉｎｅ ａｎｄ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ｗｈｉｌｅ
ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ. Ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ＰＯＤ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ＣＡＴ ａｎｄ
ＳＯＤ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ. (２) Ｉｎ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｏｕｒｔｈ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｔｗｏ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ｓｙｓｔｅｍꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ａｎｄ ｔｈｉｒｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｔｗｏ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ
ｏｓｍｏｔｉｃ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｏｆ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ. (３) Ｉｎ ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎬ
ｔｈｅ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｇｒａｄｅ ｏｆ ＣＭ６００５ ｗａｓ ２(ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ)ꎬ ａｎｄ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｗａｓ １(ｈｉｇｈ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ)ꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ
ＳＡＭ１ꎬ ＳＡＭ４９ ａｎｄ ＳＡＭ５９. Ａｌｌ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ＰＯＤꎬ ＣＡＴ ａｎｄ ＳＯＤ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｒｏｌｉｎｅ ａｎｄ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ｗｈｅａｔ ａｔ
ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｗｈｅａｔꎬ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎬ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘꎬ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎬ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ

　 　 土壤盐渍化是制约粮食生产的重要因素之

一ꎮ 筛选和利用耐盐碱植物新品种是一种有效的

盐碱地生物改良的手段(张巧凤等ꎬ２０１３)ꎮ 小麦

是世界上主要的粮食作物之一ꎬ所以ꎬ选育耐盐碱

小麦新品种具有重要意义ꎮ 小麦的生长发育始于

种子发芽ꎬ小麦芽期的耐盐性是指在盐胁迫条件

下种子吸水膨胀ꎬ萌动生根的综合能力ꎮ 有研究

表明ꎬ小麦在重度盐碱地中出苗时间延迟ꎬ出苗率

显著降低(赵旭等ꎬ２００５)ꎮ 因此ꎬ选择芽期耐盐性

较强的小麦品种是保障盐碱地小麦种植的基础ꎬ
也是生产上“一播全苗”的重要依据ꎮ

在盐碱地种麦的农业生产中ꎬ培育和推广耐

盐碱的小麦品种是发展盐碱地小麦生产最为经济

有效的措施(王萌萌等ꎬ２０１２)ꎮ 化学诱变育种是

小麦新品种选育和种质资源创新的重要手段之一

(Ｃｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎮ 叠氮化钠(ＮａＮ３)是应用于

植物化学诱变的高效低毒的诱变剂之一ꎬ其已在

小麦、玉米、水稻等农作物上加以应用(曹欣等ꎬ
１９９１ꎻＧａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９２ꎻ Ｋｉｒｕｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ 姜振峰

等ꎬ ２００６ꎻ Ｖａｌｅｎｔｉｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ )ꎮ 张 希 太 等

(２０１１)研究小麦叠氮化钠诱变后代在株高、芒型、
穗型等农艺性状的变异特征ꎬ并从分子水平上证

明叠氮化钠对小麦的诱变效果ꎮ 目前ꎬ少有基于

小麦生理指标的检测对利用叠氮化钠诱变构建的

小麦突变体库进行耐盐性研究的报道ꎮ

小麦耐盐种质资源的鉴定和评价是培育耐盐

碱小麦品种重要的前提和保证(张巧凤等ꎬ２０１３)ꎮ
可通过小麦形态指标如出苗率、株高、穗长、穗数、
穗粒数等评价出小麦的耐盐碱性 (Ｍｇｕｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８ꎻ Ｎａｒｕｏｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｒａｔｈｏｄ ＆ Ａｎａｎｄꎬ
２０１６)ꎮ 从生理生化指标上ꎬ刘恩良等(２０１３)研究

发现耐盐小麦品种具有较高的渗透调节能力ꎮ 丙

二醛(ＭＤＡ)、过氧化物酶( ＰＯＤ)、叶绿素含量等

生理生化指标在盐碱胁迫下与对照相比有明显增

加(时丽冉等ꎬ２０１８ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｉｂｒａｈｉｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 而且ꎬ尚玥等(２０１７)研究了不同倍性

小麦生长到三叶期时生理指标的变化ꎮ 另外ꎬ激
素亦与植物的耐盐碱性联系紧密ꎬ其中脱落酸和

乙烯被视为逆境激素(Ｋｅｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１ꎻ Ｈａｉｈｕａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｗａｓｋｉｅｗｉｃｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 小麦芽期对

盐胁迫较为敏感ꎬ芽期的耐盐性评价多基于发芽

率、芽长、根长等形态指标(刘旭等ꎬ２００１ꎻ刘妍妍

等ꎬ２０１４)ꎮ 本研究以沧麦 ６００５ 及其 ７３ 个叠氮化

钠诱变的突变家系作为研究对象ꎬ采用 ４０％人工

海水配方作为盐胁迫处理ꎬ基于小麦叶片生理指

标的检测ꎬ研究小麦诱变群体家系萌发期的耐盐

性ꎬ并与沧麦 ６００５ 进行比较分析ꎬ以期发掘出适

合河北省滨海盐碱地实际农业生产环境的强耐盐

小麦种质资源ꎬ这对培育耐盐的小麦新品种具有

十分重要的意义ꎮ

６１３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



１　 材料与方法

１.１ 试验材料

供试材料均为沧州市农林科学院小麦课题组

选育ꎬ沧麦 ６００５ 及其 ７３ 个叠氮化钠诱变家系(编
号为 ＳＡＭ１￣ＳＡＭ７６ꎬ其中 ＳＡＭ３１、ＳＡＭ３２ 和 ＳＡＭ５２
缺失)ꎬ２０１９ 年种植于沧州市农林科学院前营实验

基地ꎬ种子收获后在室内进行小麦芽期叶片生理

指标检测ꎮ
１.２ 材料培养与处理

根据人工海水配方(刘旭等ꎬ２００１ꎻ刘妍妍等ꎬ
２０１４)配置人工海水ꎬ按照体积稀释为 ４０％ꎮ 在培

养皿中放两层滤纸ꎬ分别加入去离子水(对照)和

４０％人工海水(处理)１５ ｍＬꎬ每个处理 ３０ 粒种子ꎬ
３ 次重复ꎮ 置于光照培养箱发芽(２２ ℃恒温ꎬ光照

１２ ｈ)ꎮ ７ ｄ 后对幼苗叶片生理指标进行测定ꎮ 试

验检测植物总蛋白、可溶性蛋白、可溶性糖和脯氨

酸的含量ꎬ过氧化物酶(ＰＯＤ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)
和超氧化物歧化酶( ＳＯＤ)的活性ꎬ各生理指标采

用 ＥＬＩＳＡ 试剂盒检测ꎬ参照江苏科特生物技术有

限公司的操作手册进行测定ꎮ 最后计算各指标的

相对值ꎬ各指标的相对值(％)＝ 处理指标值 /对照

指标值×１００(吴纪中等ꎬ２０１４ꎻ彭智等ꎬ２０１７)ꎮ
１.３ 测定方法

１.３.１ 总蛋白含量 　 取 ０. ５ ｇ 小麦叶片ꎬ加入 １. ５
ｍＬ 预冷的内含 ０. １％ ＰＶＰꎬ０. １ｍｏｌＬ￣１ ＥＤＴＡꎬ１
ｍｏｌＬ￣１抗坏血酸磷酸( ｐＨ ＝ ７.８)缓冲液ꎬ４ ℃ 冰

浴研磨ꎬ１５ ０００ ｇ 离心 ３０ ｍｉｎꎬ取上清液ꎬ用考马斯

亮蓝 Ｇ￣２５０ 做显色剂ꎬ分光光度计在波长 ５９５ ｎｍ
处测定 ＯＤ 值ꎬ以牛血清白蛋白为标准并根据标准

曲线计算蛋白质质量分数ꎮ
１.３.２ 可溶性蛋白含量 　 取 ５０ ｍｇ 小麦叶片ꎬ液氮

研磨充分ꎬ加入浓度为 ０.０１ｍｏｌＬ￣１、ｐＨ 值为 ７.４
的 ＰＢＳ 匀浆５ ０００ ｇ 离心 １５ ｍｉｎꎬ取上清液ꎮ 取 １０
μＬ 上清液ꎬ加入包被好的酶标板中ꎬ３７ ℃孵育 ３０
ｍｉｎꎬ洗板ꎬ加入酶标二抗ꎬ３７ ℃温育 ３０ ｍｉｎꎬ洗板ꎬ
加入显色液 Ａ、Ｂꎬ加入终止液ꎬ在酶标仪波长 ４５０
ｎｍ 处读数ꎬ以试剂盒中可溶性蛋白标准品为标

准ꎬ根据标准曲线计算可溶性蛋白的浓度ꎮ
１.３.３ 脯氨酸含量 　 取 ５０ ｍｇ 小麦叶片ꎬ液氮研磨

充分ꎬ加入浓度为 ０.０１ｍｏｌＬ￣１、ｐＨ 值 ７.４ 的 ＰＢＳ
匀浆ꎬ５ ０００ ｇ 离心 １５ ｍｉｎꎬ取上清液ꎮ 取 ０.５ ｍＬ

样本＋０.５ ｍＬ 冰乙酸＋０.５ ｍＬ 酸性茚三酮于有盖

试管中ꎬ置沸水浴中保温 ３０ ｍｉｎ(盖紧ꎬ防止水分

散失)ꎬ每 １０ ｍｉｎ 振荡一次ꎮ 待冷却后ꎬ在试管中

加入 １ ｍＬ 甲苯ꎬ振荡 ３０ ｓꎬ静置片刻ꎬ使色素转至

甲苯中ꎻ吸取 ０.８ ~ １ ｍＬ 上层溶液于 １ ｍＬ 玻璃比

色皿中ꎬ于 ５２０ ｎｍ 波长处比色ꎬ记录吸光值ꎮ 根

据公式计算出样本中脯氨酸的浓度ꎮ
１.３.４ 可溶性糖含量 　 称取约 ０.１ ~ ０.２ ｇ 样本ꎬ加
入 １ ｍＬ 蒸馏水研磨成匀浆ꎬ倒入有盖离心管中ꎬ
沸水浴 １０ ｍｉｎ(盖紧ꎬ以防止水分散失)ꎬ冷却后ꎬ
８ ０００ ｇ 常温离心 １０ ｍｉｎꎬ取上清液于 １０ ｍＬ 试管

中ꎬ用蒸馏水定容至 １０ ｍＬꎬ摇匀备用ꎮ 取 ２００ μＬ
样本加样ꎬ分光光度计预热 ３０ ｍｉｎ 以上ꎬ调节波长

至 ６２０ ｎｍꎬ蒸馏水调零ꎮ 以可溶性糖为标准ꎬ根据

标准曲线计算可溶性糖浓度ꎮ
１.３.５ ＰＯＤ、ＣＡＴ 和 ＳＯＤ 的活性　 取 ５０ ｍｇ 小麦叶

片ꎬ液氮研磨充分ꎬ加入浓度为 ０. ０１ｍｏｌＬ￣１、ｐＨ
值 ７.４ 的 ＰＢＳ 匀浆ꎬ５ ０００ ｇ 离心 １５ ｍｉｎꎬ取上清

液ꎮ 取 １０ μＬ 上清液ꎬ加入包被好的酶标板中ꎬ３７
℃孵育 ３０ ｍｉｎꎬ洗板ꎬ加入酶标二抗ꎬ３７ ℃温育 ３０
ｍｉｎꎬ洗板ꎬ加入显色液 Ａ、Ｂꎬ加入终止液ꎬ在酶标

仪波长 ４５０ ｎｍ 处读数ꎬ以试剂盒中 ＰＯＤ 标准品、
ＣＡＴ 标准品和 ＳＯＤ 标准品为标准ꎬ分别根据各自

标准曲线计算 ＰＯＤ 活性、ＣＡＴ 活性和 ＳＯＤ 活性

(Ｂｅｃａｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９８６ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ
１.４ 统计分析

采用软件 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 和软件 ＳＰＳＳ ２１.０ 进行数

据的整理和统计分析ꎬ计算各性状的均值和相对

值ꎬ进行描述性统计分析ꎬ简单相关和偏相关分析ꎮ
首先ꎬ对各指标的相对值进行主成分分析ꎬ得到各

试验材料的主成分因子得分ꎻ然后ꎬ将各因子得分

采用隶属函数法ꎬ获得各材料耐盐性的综合评价

值ꎻ最后ꎬ对各材料的耐盐性综合评价值进行聚类

分析ꎬ划分各材料的耐盐性等级(彭智等ꎬ２０１７)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体

芽期生理指标的变化

表 １ 结果表明:在 ４０％人工海水胁迫下ꎬ小麦

芽期叶片中脯氨酸和可溶性糖含量增加ꎬ增幅分

别为 ７５.１７％和 ４７.２０％ꎻ可溶性蛋白和总蛋白浓度

降低ꎬ 降幅分别为 ４６.３１％和 ３３.８２％ꎮ 同时ꎬ ４０％

７１３２ 期 王伟等: 基于叶片生理指标的小麦芽期耐盐性评价



表 １　 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体芽期生理指标的比较
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ＣＭ６００５ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｓｏｄｉｕｍ ａｚｉｄｅ

ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅａ ｗａｔｅｒ ａｔ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

项目
Ｉｔｅｍ

脯氨酸
Ｐｒｏｌｉｎｅ

(ｎｇＬ ￣１)

可溶性糖
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ
(ｍｇｇ ￣１)

可溶性
蛋白

Ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
(ｍｇｍＬ ￣１)

总蛋白
Ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
(ｍｇｍＬ ￣１)

过氧化物酶
ＰＯＤ

(ＵＬ ￣１)

过氧化氢酶
ＣＡＴ

(ＵｍＬ ￣１)

超氧化物
歧化酶
ＳＯＤ

(ＵＬ ￣１)

对照
ＣＫ

最大值 Ｍａｘ ２ １９３.９７ １.５４ ２４.２５ ６７.４６ １９.５７ １４.６９ ３ ９４３.１２

最小值 Ｍｉｎ ９９４.６０ ０.９４ １７.０６ ４８.５６ ８.６０ ８.３９ １ ５４８.５７

均值 Ａｖｅｒａｇｅ １ ６００.９０ １.２５ ２０.７３ ５８.９６ １４.１５ １１.７３ ２ ８４４.４９

标准差 ＳＤ ３５６.１４ ０.１８ ２.１０ ５５.９０ ３.２４ １.９５ ７６０.４０

变异系数 ＣＶ (％) ２２.２５ １４.７０ １０.１４ ９.４８ ２２.９０ １６.６１ ２６.７３

处理 Ｔ 最大值 Ｍａｘ ３ ４３３.８０ ２.１８ １４.１２ ４７.０２ ３０.７５ １１.０９ ３ ９４４.７２

最小值 Ｍｉｎ ２ ２４４.５５ １.５５ ７.７０ ３０.７０ １９.６８ ５.７０ １ ５８５.６９

均值 Ａｖｅｒａｇｅ ２ ８０４.３４ １.８４ １１.１３ ３９.０２ ２５.８１ ８.３９ ２ ７６３.９２

标准差 ＳＤ ３４５.１９ ０.１９ １.７１ ５０.２９ ３.５５ １.５３ ６７１.３０

变异系数 ＣＶ (％) １２.３１ １０.２１ １５.３７ １２.８９ １３.７５ １８.２９ ２４.２９

处理与对照差值 Ｔ￣ＣＫ １ ２０３.４４↑ ０.５９↑ ９.６０↓ １９.９４↓ １１.６６↑ ３.３４↓ ８０.５７↓

变化幅度 Ｒａｎｇｅ (％) ７５.１７ ４７.２０ ４６.３１ ３３.８２ ８２.４０ ２８.４７ ２.８３

　 注: ＣＫ. 对照ꎻ Ｔ. 处理ꎻ Ｍａｘ. 最大值ꎻ Ｍｉｎ. 最小值ꎻ ＳＤ. 标准差ꎻ ＣＶ. 变异系数ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＣＫ. Ｃｏｎｔｒｏｌꎻ Ｔ. Ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｍａｘ. Ｍａｘｉｍｕｍꎻ Ｍｉｎ. Ｍｉｎｉｍｕｍꎻ ＳＤ. Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎꎻ ＣＶ. Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ.

人工海水盐胁迫对小麦芽期叶片酶活性系统的影

响表现为ꎬＰＯＤ 活性增强ꎬＣＡＴ 和 ＳＯＤ 活性减弱ꎬ
增强 /减弱幅度分别为 ８２.４０％、２８.４７％和 ２.８３％ꎮ
说明小麦芽期叶片中渗透调节物质脯氨酸和可溶

性糖含量的增加ꎬ有利于保护细胞水势ꎬ以维持小

麦正常生理特性ꎮ 而 ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ 是植物细胞

内清除活性氧过程中最主要的抗氧化酶类ꎬ人工

海水胁迫对小麦叶片中抗氧化酶活性的影响不

一ꎬ三者的协同作用可使小麦植株在一定程度上

减缓或防御盐胁迫ꎮ
２.２ 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体

芽期叶片耐盐生理指标的相关分析

表 ２ 结果表明:相对脯氨酸含量和相对总蛋白

含量呈显著负相关ꎬ相对 ＳＯＤ 活性和相对 ＣＡＴ 活

性呈极显著正相关ꎬ其余相对指标两两之间简单

相关关系不显著ꎮ 表 ３ 结果表明:相对 ＳＯＤ 活性

和相对 ＣＡＴ 活性之间偏相关关系极显著存在ꎬ其
余相对指标两两之间偏相关系数均不显著ꎮ 相关

分析和偏相关分析结果表明ꎬ基于小麦芽期叶片

生理检测数据进行耐盐性鉴定时ꎬ需重点考虑相

对 ＳＯＤ 活性和相对 ＣＡＴ 活性ꎬ同时需要把文中 ７

个生理指标进行简化ꎮ 因此ꎬ本研究进一步用主

成分分析法ꎬ把多个指标转换成少量独立的综合

指标ꎬ以准确评价小麦耐盐性ꎮ
２.３ 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体

芽期叶片耐盐生理指标的主成分分析

对沧麦 ６００５ 及其叠氮化钠诱变群体 ７３ 个家

系芽期叶片的 ７ 个耐盐生理指标进行主成分分

析ꎬ表 ４ 结果表明:可以选择 ４ 个独立的主成分作

为小麦芽期耐盐鉴定综合生理指标ꎬ能解释总变

异的 ７０.６６％ꎬ基本代表了 ７ 个原始指标的绝大部

分信息ꎮ
单指标的特征向量绝对值越大ꎬ在主成分中

的作用就越大ꎬ各叶片生理指标的特征向量见表

５ꎮ 第 １ 主成分中起主要作用的指标是相对 ＣＡＴ
和相对 ＳＯＤꎬ是盐胁迫的酶活因子Ⅰꎻ第 ２ 主成分

中起主要作用的指标是相对脯氨酸含量ꎬ是盐胁

迫的渗透调节因子Ⅰꎻ第 ３ 主成分中起主要作用

的指标是相对可溶性糖含量ꎬ是盐胁迫的渗透调

节因子Ⅱꎻ第 ４ 主成分中起主要作用的指标是相

对 ＰＯＤ 活性ꎬ是盐胁迫的酶活因子Ⅱꎮ 其中ꎬ主成

分 １ 和 ４ 主要表现为小麦芽期叶片耐盐的酶活系

８１３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体芽期叶片耐盐指标的简单相关系数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ＣＭ６００５ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ

ｓｏｄｉｕｍ ａｚｉｄｅ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅａ ｗａｔｅｒ ａｔ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

指标
Ｉｎｄｅｘ

相对
脯氨酸
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｐｒｏｌｉｎｅ

相对
可溶性糖
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｓｏｌｕｂｌｅ
ｓｕｇａｒ

相对可溶性
蛋白

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ

相对总蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏｔａｌ

ｐｒｏｔｅｉｎ

相对过氧化物酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ＰＯＤ

相对过氧
化氢酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ＣＡＴ

相对超氧化物
歧化酶

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＳＯＤ

相对脯氨酸
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｌｉｎｅ

１

相对可溶性糖
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ

０.０６９ ６ １

相对可溶性蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

－０.０４１ １ －０.０５１ １ １

相对总蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

－０.２４２ ５∗ ０.０３４ ０ －０.０１４ ８ １

相对过氧化物酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＰＯＤ

－０.０８１ ４ －０.０４９ ７ －０.０５０ ０ ０.０４９ ３ １

相对过氧化氢酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＣＡＴ

０.１９０ ６ －０.０５８ ６ －０.１６４ ２ －０.１８３ ９ －０.０８５ ３ １

相对超氧化物歧化酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＳＯＤ

－０.０１４ ７ －０.０６０ ９ －０.１１７ １ ０.０１５ ９ －０.０５１ ８ ０.４３８ ９∗∗ １

　 注: ∗表示显著差异(Ｐ<０.０５)ꎻ ∗∗表示极显著差异(Ｐ<０.０１)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎻ ∗∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ３　 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体芽期叶片耐盐生理指标的偏相关系数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｒｔｉａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ＣＭ６００５ ｉｎｄｕｃｅｄ

ｂｙ ｓｏｄｉｕｍ ａｚｉｄｅ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅａ ｗａｔｅｒ ａｔ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

指标
Ｉｎｄｅｘ

相对
脯氨酸
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｐｒｏｌｉｎｅ

相对
可溶性糖
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｓｏｌｕｂｌｅ
ｓｕｇａｒ

相对
可溶性蛋白

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ

相对
总蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｔｏｔａｌ

ｐｒｏｔｅｉｎ

相对过氧化
物酶

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ＰＯＤ

相对过氧
化氢酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ＣＡＴ

相对超氧化物
歧化酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ＳＯＤ

相对脯氨酸
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｌｉｎｅ

１

相对可溶性糖
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ

０.０８１ ３ １

相对可溶性蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

－０.０２３ ７ －０.０６４ ４ １

相对总蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

－０.２０７ ２ ０.２１９ １ －０.０４１ ０ １

相对过氧化物酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＰＯＤ

－０.０５９ ７ －０.０５５ ９ －０.０６９ ７ ０.０２２ １ １

相对过氧化氢酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＣＡＴ

０.１７１ ７ －０.０５４ ２ －０.１３２ ２ －０.１６８ ２ －０.０５９ ５ １

相对超氧化物歧化酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＳＯＤ

－０.０８９ ８ －０.０３８ ９ －０.０５２ ３ ０.０８７ ７ －０.０３０ ９ ０.４４０ ８∗∗ １

统响应的 ２ 个因子ꎬ均与小麦盐胁迫响应抗氧化

酶系统有关ꎬ主要体现小麦芽期叶片耐盐的酶活

表现ꎮ 主成分 ２ 和 ３ 主要表现为小麦芽期叶片耐

盐的渗透调节作用的 ２ 个因子ꎮ

２.４ 人工海水胁迫下沧麦 ６００５ 叠氮化钠诱变群体

芽期耐盐性综合评价

用主成分分析获得的每个材料各主成分的因

子得分作为鉴定小麦芽期叶片耐盐生理的综合指

９１３２ 期 王伟等: 基于叶片生理指标的小麦芽期耐盐性评价



表 ４　 各主成分的特征值和贡献率
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

项目
Ｉｔｅｍ

主成分 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

１ ２ ３ ４

特征值
Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ

１.６２７ ５ １.２３９ １ １.０６３ ７ １.０１５ ６

贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

２３.２４９ ８ １７.７０１ ２ １５.１９５ ３ １４.５０９ ０

累积贡献率
Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

２３.２４９ ８ ４０.９５１ ０ ５６.１４６ ３ ７０.６５５ ３

表 ５　 主成分分析中的特征向量
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｆｅａｔｕｒｅ ｖｅｃｔｏｒ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

特征向量 Ｆｅａｔｕｒｅ ｖｅｃｔｏｒ

１ ２ ３ ４

相对脯氨酸
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｌｉｎｅ

０.３３７ ６ －０.６２０ ６ ０.１０７ ６ －０.１８６ ９

相对可溶性糖
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ

－０.０６９ ０ －０.２６２ ７ ０.８１５ ３ ０.１８６ ７

相对可溶性蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

－０.３３２ ９ －０.２８８ ４ －０.４５５ ９ ０.３９０ ３

相对总蛋白
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

－０.４０８ ９ ０.３８２ ４ ０.２７０ ８ ０.２８０ ６

相对过氧化物酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＰＯＤ

－０.２２２ ９ ０.２８０ ４ －０.０２３ ８ －０.８１８ ２

相对过氧化氢酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＣＡＴ

０.８２８ ４ ０.１５５ ５ －０.０５０ ５ ０.０２４ ６

相对超氧化物歧化酶
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ＳＯＤ

０.６４６ ０ ０.４０９ ７ －０.０４４ ３ ０.２１１ ５

标ꎬ计算各时期各综合指标的隶属函数值及权重

值ꎬ进而得到各材料叶片生理指标的耐盐性综合

评价 Ｄ 值(表 ６)ꎮ Ｄ 值是纯数ꎬ取值范围为 [０ꎬ
１]ꎬＤ 值越大ꎬ说明耐盐性越强ꎮ 然后ꎬ采用 Ｋ￣均
值聚类方法ꎬ将供试材料的耐盐性分为髙耐、耐
盐、中耐、敏感、高感 ５ 个级别(表 ７)ꎮ

表 ６ 结果表明:沧麦 ６００５ 芽期耐盐性鉴定等

级为 ２ 级(耐盐)ꎬ耐盐等级鉴定为 １ 级(高耐)的

家系 为 ＳＡＭ１、 ＳＡＭ４９ 和 ＳＡＭ５９ꎬ 而 且 ＳＡＭ１、
ＳＡＭ４９ 和 ＳＡＭ５９ 的田间耐盐综合表现亦优于沧

麦 ６００５ꎮ 这表明基于小麦芽期叶片生理指标检测

结果ꎬ用耐盐性综合评价 Ｄ 值表示小麦耐盐性强

弱的方法具有可行性ꎬ而且与实践经验较为一致ꎮ
表 ７ 结果表明:小麦芽期 ５ 个耐盐级别材料的

份数依次为 ３、１７、２２、２２、１０ꎬ分别占供试材料的

４.０５％、２２. ９７％、２９. ７３％、２９. ７３％、１３. ５１％ꎮ 基于

小麦芽期叶片生理指标的耐盐性鉴定结果ꎬ芽期

表现为高耐和耐盐(１ 级和 ２ 级)的小麦材料共计

２０ 个ꎬ约占所有供试材料的 １ / ３ꎮ

３　 讨论

小麦的耐盐性受多种因素共同影响ꎮ 小麦在

应答盐胁迫时ꎬ涉及到许多生理生化反应ꎮ 因此ꎬ
为了更加准确地评价小麦的耐盐性ꎬ必须考虑到

多种生理指标的共同作用(王智明等ꎬ２０１４)ꎮ 因

此ꎬ本文主要探讨在人工海水盐胁迫下小麦叶片

生理指标的变化以及生理指标对小麦芽期耐盐性

鉴定评价的影响ꎮ 而且ꎬ小麦芽期耐盐性鉴定可

在较短时间内对大量品种(系)进行鉴定ꎬ可用于

大批量小麦品种(系)耐盐性初步评价ꎬ有助于小

麦耐盐品种的选育ꎮ
３.１ 人工海水胁迫对小麦芽期叶片生理指标的

影响

脯氨酸和可溶性糖是植物细胞质内重要渗透

调节物质ꎬ植物通过不断地积累脯氨酸、可溶性糖

等有机质来适应不同的盐碱环境ꎬ脯氨酸和可溶

性糖的积累是植物抗盐、耐盐的一项应激性保护

措施(王智明等ꎬ２０１４)ꎮ 本研究中ꎬ在 ４０％人工海

水盐胁迫下ꎬ小麦芽期叶片中的脯氨酸和可溶性

糖含量均比对照高ꎬ植株以此来适应盐分条件ꎬ维
持渗透调节系统的稳定ꎬ这与前人研究结果较为

一致(杨升等ꎬ２０１０)ꎮ
植物体内的抗氧化酶在消除超氧化物自由基

方面具有重要作用 (赵锁劳和窦延玲ꎬ １９９８)ꎬ
ＣＡＴ、ＰＯＤ 和 ＳＯＤ 协调作用ꎬ共同维护活性氧代谢

平衡ꎮ 另有研究表明ꎬ在盐逆境下ꎬ ＳＯＤ、 ＣＡＴ、
ＰＯＤ 等酶活性降低(曾华ꎬ２０１７)ꎮ 本研究中ꎬ在
人工海水盐胁迫下 ＰＯＤ 活性增强ꎬ而 ＣＡＴ 和 ＳＯＤ
活性降低ꎮ 这可能是因为小麦的耐盐性不仅是受

多种因素共同影响的复杂数量性状ꎬ而且不同小

麦品种的耐盐机制也不尽相同ꎬ从而使得不同试

验材料在盐胁迫下对某一具体生理指标的反应也

不一致ꎮ
另外ꎬ 盐胁迫打破了植物体内蛋白质代谢的

０２３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ６　 沧麦 ６００５ 及其叠氮化钠诱变群体芽期的耐盐鉴定结果
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ＣＭ６００５ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｓｏｄｉｕｍ ａｚｉｄｅ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

Ｄ 值
Ｄ ｖａｌｕｅ

等级
Ｇｒａｄｅ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

Ｄ 值
Ｄ ｖａｌｕｅ

等级
Ｇｒａｄｅ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

Ｄ 值
Ｄ ｖａｌｕｅ

等级
Ｇｒａｄｅ

ＳＡＭ１ ０.７０３ ６ １ ＳＡＭ２３ ０.４６０ ３ ３ ＳＡＭ２８ ０.３８４ ８ ４

ＳＡＭ４９ ０.７２３ ３ １ ＳＡＭ２９ ０.４９４ ２ ３ ＳＡＭ３４ ０.４４０ ７ ４

ＳＡＭ５９ ０.６８７ ３ １ ＳＡＭ３０ ０.５４９ ８ ３ ＳＡＭ４０ ０.４１９ ０ ４

ＣＭ６００５ ０.６０３ ７ ２ ＳＡＭ３３ ０.５１４ ７ ３ ＳＡＭ４２ ０.４０１ ９ ４

ＳＡＭ２ ０.５５９ ６ ２ ＳＡＭ３８ ０.５２６ ４ ３ ＳＡＭ４３ ０.４２７ ８ ４

ＳＡＭ６ ０.６００ ４ ２ ＳＡＭ４１ ０.４７１ ５ ３ ＳＡＭ４７ ０.３７８ ８ ４

ＳＡＭ９ ０.６００ ２ ２ ＳＡＭ４４ ０.５１８ ７ ３ ＳＡＭ５１ ０.４０６ ５ ４

ＳＡＭ１４ ０.５６６ ９ ２ ＳＡＭ４８ ０.５０７ ２ ３ ＳＡＭ６２ ０.３９５ ４ ４

ＳＡＭ２０ ０.６１８ １ ２ ＳＡＭ５０ ０.５２８ ３ ３ ＳＡＭ６３ ０.３８３ ７ ４

ＳＡＭ２２ ０.５７４ ４ ２ ＳＡＭ５３ ０.４７９ ４ ３ ＳＡＭ６７ ０.４１０ ２ ４

ＳＡＭ２６ ０.６１４ ０ ２ ＳＡＭ５５ ０.５２７ ７ ３ ＳＡＭ６９ ０.４１２ ９ ４

ＳＡＭ３５ ０.６４７ ８ ２ ＳＡＭ５６ ０.４７２ ６ ３ ＳＡＭ７２ ０.３８５ ８ ４

ＳＡＭ３６ ０.６０４ ９ ２ ＳＡＭ６５ ０.４８６ ５ ３ ＳＡＭ７４ ０.３９５ ２ ４

ＳＡＭ３９ ０.６１１ ４ ２ ＳＡＭ６６ ０.４９６ ４ ３ ＳＡＭ７５ ０.４４２ ４ ４

ＳＡＭ５４ ０.５５６ ９ ２ ＳＡＭ６８ ０.５４９ ８ ３ ＳＡＭ３ ０.３５１ ４ ５

ＳＡＭ５７ ０.６１５ ５ ２ ＳＡＭ７０ ０.４９７ ３ ３ ＳＡＭ７ ０.３３６ １ ５

ＳＡＭ５８ ０.６０５ ０ ２ ＳＡＭ７６ ０.５３２ ８ ３ ＳＡＭ１３ ０.３０５ ６ ５

ＳＡＭ６１ ０.６１８ ７ ２ ＳＡＭ４ ０.３６８ ６ ４ ＳＡＭ２５ ０.３２５ １ ５

ＳＡＭ６４ ０.５９７ ８ ２ ＳＡＭ１２ ０.３９８ １ ４ ＳＡＭ２７ ０.３３４ ３ ５

ＳＡＭ７３ ０.５９０ ８ ２ ＳＡＭ１６ ０.３９１ ８ ４ ＳＡＭ３７ ０.３１４ ３ ５

ＳＡＭ５ ０.４９６ ８ ３ ＳＡＭ１７ ０.４３６ ０ ４ ＳＡＭ４５ ０.３５３ ４ ５

ＳＡＭ８ ０.５０６ ７ ３ ＳＡＭ１８ ０.４１１ ８ ４ ＳＡＭ４６ ０.３４０ ２ ５

ＳＡＭ１０ ０.５２９ ２ ３ ＳＡＭ１９ ０.４２３ ７ ４ ＳＡＭ６０ ０.２９３ ７ ５

ＳＡＭ１１ ０.４８０ ４ ３ ＳＡＭ２１ ０.４４７ ２ ４ ＳＡＭ７１ ０.３２１ ９ ５

ＳＡＭ１５ ０.４７８ ９ ３ ＳＡＭ２４ ０.４３０ ７ ４

表 ７　 基于小麦芽期叶片生理指标的耐盐性评价
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ

ａｔ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

耐盐性
Ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ

级别
Ｇｒａｄｅ

材料数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ

百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

髙耐 Ｈｉｇｈ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ １ ３ ４.０５

耐盐 Ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ２ １７ ２２.９７

中耐 Ｍｉｄｄｌｅ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ３ ２２ ２９.７３

敏感 Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ４ ２２ ２９.７３

高感 Ｈｉｇｈ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ５ １０ １３.５１

平衡ꎬ使蛋白质降解速率远大于合成速率ꎬ一般情

况下过多的盐分条件会抑制蛋白质合成而促进其

分解ꎬ最终使细胞质内可溶性蛋白质含量随盐胁

迫强度的增加而降低(刘建巍和朱宏ꎬ２０１４)ꎮ 本

研究中人工海水盐胁迫下小麦芽期叶片中的总蛋

白和可溶性蛋白含量均降低ꎬ这与刘建巍和朱宏

(２０１４)研究结果较为一致ꎮ
３.２ 基于芽期叶片生理指标的耐盐性鉴定

本研究基于 ７ 个叶片生理指标ꎮ 首先ꎬ在主成

分分析的基础上ꎬ将 ７ 个生理指标降维为 ４ 个独立

的主成分因子ꎬ分别为 ２ 个酶活响应因子和 ２ 个渗

透调节因子ꎻ然后ꎬ利用隶属函数法和权重值获得

每个材料的综合评价 Ｄ 值ꎬ作为衡量一个品种

(系)芽期耐盐性强弱的标准ꎬ可排除环境的影响ꎻ
最后ꎬ对 Ｄ 值进行聚类分析和小麦芽期耐盐性等

级划分ꎬ这较为客观地评价了小麦芽期耐盐性ꎮ
另外ꎬ从耐盐鉴定生理指标的筛选上ꎬ已有研究表

明ꎬＰＯＤ 是植物体内普遍存在的活性较高的一种

１２３２ 期 王伟等: 基于叶片生理指标的小麦芽期耐盐性评价



酶ꎬ可作为植物耐盐性评价的指标 (彭玉梅等ꎬ
２０１４)ꎮ 由此可见ꎬ抗氧化酶系统中 ＰＯＤ、ＣＡＴ、
ＳＯＤ 活性及耐盐渗透调节剂脯氨酸和可溶性糖含

量可作为小麦芽期叶片生理指标对其进行耐盐性

鉴定ꎮ 而叶片中总蛋白和可溶性蛋白含量ꎬ能否

作为小麦耐盐鉴定的生理指标还有待于进一步

研究ꎮ
３.３ 人工海水胁迫下小麦芽期耐盐性评价

小麦的耐盐性鉴定多集中在芽期和苗期ꎬ以芽

长、根长等形态指标鉴定为主(刘旭等ꎬ２００１ꎻ刘妍

妍等ꎬ２０１４)ꎮ 本研究主要基于小麦芽期叶片的生

理指标进行耐盐性鉴定ꎬ评价结果中沧麦 ６００５ 耐盐

等级鉴定为 ２ 级(耐盐)ꎮ 沧麦 ６００５ 是一个耐盐碱

性突出的小麦品种ꎬ这与生产实践经验相符ꎮ 另

外ꎬ鉴定出耐盐性比沧麦 ６００５ 强的新品系为

ＳＡＭ１、ＳＡＭ４９ 和 ＳＡＭ５９ꎬ这也与家系的田间耐盐性

表现一致ꎮ 综合结果表明ꎬ本文采用 ４０％人工海水

胁迫ꎬ基于小麦芽期叶片生理指标的检测ꎬ采用相

应的统计分析方法可实现小麦芽期耐盐性的鉴定

与评价ꎮ 该方法可操作性强、周期短、效率高ꎬ可用

于大批量小麦材料耐盐性初步筛选ꎬ是一种室内高

效、快速、可行的小麦芽期耐盐性鉴定的方法ꎮ

４　 结论

(１)在 ４０％人工海水盐胁迫下ꎬ小麦芽期叶片

中脯氨酸和可溶性糖含量增加ꎻ总蛋白和可溶性

蛋白含量降低ꎻＰＯＤ 活性增强ꎬＣＡＴ 和 ＳＯＤ 活性

减弱ꎮ
(２)相对 ＳＯＤ 活性和相对 ＣＡＴ 活性之间相互

促进ꎬ共同表现为小麦芽期叶片对人工海水盐胁

迫的同向响应ꎮ
(３)主成分分析将 ７ 个单项指标综合为 ４ 个

相互独立的综合指标ꎬ其中ꎬ第 １ 和第 ４ 主成分主

要表现为小麦芽期叶片耐盐的酶活系统响应的 ２
个因子ꎬ第 ２ 和第 ３ 主成分主要表现为小麦芽期叶

片耐盐的渗透调节作用的 ２ 个因子ꎮ ＰＯＤ、ＣＡＴ、
ＳＯＤ 的活性ꎬ以及脯氨酸和可溶性糖含量可作为

小麦芽期耐盐性鉴定筛选的叶片生理指标ꎮ
(４)聚类分析将沧麦 ６００５ 和 ７３ 个家系分为 ５

类ꎮ 其中ꎬ沧麦 ６００５ 芽期耐盐性鉴定等级为 ２ 级

(耐盐)ꎬ耐盐等级鉴定为 １ 级(高耐) 的家系为

ＳＡＭ１、ＳＡＭ４９ 和 ＳＡＭ５９ꎮ
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高粱幼穗分化与叶龄指数的关联研究
周　 瑜ꎬ 黄　 娟ꎬ 张亚勤ꎬ 吴　 毓ꎬ 李泽碧∗

( 重庆市农业科学院特色作物研究所ꎬ 重庆 永川 ４０２１６０ )

摘　 要: 为明确高粱穗分化进程的简易叶龄诊断方法ꎬ该文以杂交种‘晋渝糯 ３ 号’和常规种‘国窖红 １ 号’
为供试材料ꎬ设置 ３ 个播期ꎬ观察幼穗分化进程及对应的叶龄ꎬ分析各分化阶段与叶龄及叶龄指数的对应关

系ꎮ 结果表明:(１)高粱幼穗分化过程可划分为 ５ 个时期(营养生长期、生长锥伸长期、枝梗分化期、小穗小

花分化期和雌雄蕊分化期)ꎬ不育的有柄小穗可发育到雌雄蕊分化期ꎮ (２)随着播期的推迟ꎬ幼穗分化开始

日期提前ꎬ持续时间缩短ꎬ穗分化各时期的叶龄和叶龄指数减小ꎬ但品种间存在差异ꎮ (３)高粱幼穗分化各

时期与对应的叶龄指数存在直线回归关系ꎬ其方程通式为 Ｙｉ ＝ ｂＸ ｉ＋ａ(Ｙｉ:幼穗分化期ꎬＸ ｉ:叶龄指数)ꎮ (４)
随着播期的推迟ꎬ‘晋渝糯 ３ 号’的 ｂ 和 ｜ ａ ｜值逐渐增大ꎬ而‘国窖红 １ 号’的 ｂ 和 ｜ ａ ｜值则逐渐减小ꎮ 综上所

述ꎬ可根据叶龄指数推测高粱幼穗分化进程ꎬ该研究结果为高粱栽培管理指标化提供参考ꎮ
关键词: 高粱ꎬ 幼穗分化ꎬ 叶龄指数ꎬ 播期
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　 　 高粱(Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ)抗逆性强、粮饲酿能源

兼用、经济价值高、适应性广ꎬ能在干旱贫瘠坡地

等边际土壤种植并获得稳定产量ꎬ大力发展高粱

生产对保障粮食安全、提高农民收入具有积极作

用ꎮ 穗分化是作物生长发育的关键时期ꎬ自此植

株由营养生长转向生殖生长ꎬ库源关系转变ꎬ光合

产物分配至穗部和籽粒( Ｓｔｒｅｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 穗

分化对穗粒数和产量形成至关重要ꎬ而穗分化过

程极易受环境影响(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ因此ꎬ穗
分化阶段肥水管理对高产稳产起关键性作用ꎮ 判

断穗分化进程往往通过分解植株直接进行观察ꎬ
会对植株造成毁灭性伤害ꎬ而通过其他器官形态

推断穗分化进程简便易行ꎬ其中叶片出生和穗分

化的对应关系ꎬ是形态诊断的核心内容ꎬ对栽培指

标化管理具有重要作用(李存东等ꎬ２０００)ꎮ
郭仲琛(１９５９)对高粱生长锥的发育过程进行

了详细观察ꎬ根据库别尔曼(１９５８)的方法ꎬ将高粱

穗分化划分为 ８ 个阶段ꎻ李淮滨等(１９９９)将穗分化

过程与外部形态、栽培技术结合ꎬ将穗分化过程修

改为 ６ 个阶段ꎮ 幼穗分化进程与外部器官发育关系

密切ꎬ大麦幼穗分化各阶段与叶龄、叶龄余数、叶枕

距均存在不同程度的对应关系(吴兴如等ꎬ２０００)ꎬ
对应关系依品种类型而不同ꎬ春性品种在小花原基

分化期节间开始伸长ꎬ拔节期基本与药隔期同步ꎬ
冬性品种在三联期节间开始伸长ꎬ拔节期处于雌雄

蕊分化期ꎻ随品种冬性程度增加ꎬ穗分化各时期叶

龄随之增大(钟代彬和李正玮ꎬ１９９５)ꎮ 郑国清等

(２００３)根据玉米叶龄与雌雄穗的同伸关系ꎬ建立了雌

雄穗建成模型ꎬ模型具有合理的数学与生物学意义ꎮ
穗分化与外部器官发育的相关性在水稻(凌启

鸿等ꎬ１９８０ꎬ１９８３)、玉米(董红芬等ꎬ２０１０ꎻ宋碧等ꎬ
２０１１)、小麦(李文雄和曾寒冰ꎬ１９７９ꎻ李存东等ꎬ２００１)、
谷子(王绍滨ꎬ２００１)等作物上的研究较多ꎬ而高粱几

乎未涉及ꎬ且不同基因型和播期对穗分化的影响亦

未见报道ꎮ 本研究对不同播期下不同品种高粱幼

穗分化的过程进行观察ꎬ研究高粱穗分化与叶龄及

叶龄指数的对应关系ꎬ探索幼穗分化的叶龄诊断方

法ꎬ为高粱生产栽培管理指标化提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 供试材料

杂交种 ‘晋渝糯 ３ 号’ 和常规种 ‘国窖红 １
号’ꎬ分别由重庆市农业科学院特色作物研究所和

四川省农业科学院水稻高粱研究所提供ꎮ
试验于 ２０１８ 年在重庆市农业科学院渝西作

物试验站 (重庆市永川区卫星湖街道南华村ꎬ
１０７.６４° Ｅ、 ２９.５２° Ｎꎬ海拔 ２９８ ｍ)实施ꎬ供试土

壤为紫色土ꎬ耕层土壤 ｐＨ 为 ５. ６ꎬ有机质含量

２２. ３ ｇｋｇ ￣１ꎬ全氮 １. ３１ ｇｋｇ ￣１ꎬ速效氮 １１９. ０
ｍｇ ｋｇ ￣１ꎬ速效磷 ２５. ０ ｍｇ ｋｇ ￣１ꎬ速效 钾 ７４. ７
ｍｇｋｇ ￣１ꎮ 试验地前茬休闲ꎬ栽培管理同高产示

范田ꎮ 试验设置 ４ 月 ４ 日(１) 、４ 月 ２４ 日(２)和 ５
月 １６ 日(３)３ 个播期ꎬ行长 ５ ｍꎬ行距 ０.５ ｍꎬ小区

面积 ５０ ｍ２(５ ｍ×１０ ｍ) ꎬ种植密度为 ７ ０００ 株
６６７ ｍ ￣２ꎮ 穴播ꎬ３ ~ ４ 叶期间苗ꎬ５ ~ ６ 叶期定苗ꎬ
每穴留苗 ２ 株ꎮ
１.２ 测定方法

高粱 ５ 叶期时每小区选取具有代表性的植株

８０ 株进行标记ꎬ用红色油漆笔在同侧叶片上划线

代表叶龄ꎬ每隔 ２ ｄ 选 ３ 株进行解剖观察ꎬ并记录

对应的叶龄ꎮ
幼穗分化观察:植株逐层剥去叶鞘和苞叶至

露出幼穗ꎬ在江南 ＮＳＺ￣６０８Ｔ 体视显微镜下观察并

拍照ꎮ 幼穗分化时期参照段胜军等(１９９８)方法划

分ꎬ发育后期以中上部的小穗、小花所处阶段来代

表分化进程ꎮ
叶龄( ｌｅａｆ ａｇｅꎬＬＡ):已出叶片数ꎬ未全展开叶

按照与上一张全展叶比值估算(杨从党等ꎬ２０１３)ꎮ
总叶龄( ｔｏｔａｌ ｌｅａｆ ａｇｅꎬＴＬＡ):叶片全部展开后ꎬ

以 ２０ 株的总叶片数平均值表示ꎮ
叶龄指数( ｌｅａｆ ａｇｅ ｉｎｄｅｘꎬＬＡＩ):叶龄与总叶龄

的百分比ꎬ即 ＬＡＩ(％)＝ ＬＡ / ＴＬＡ×１００ꎮ
１.３ 数据分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软件进行数据整理、
回归分析和作图ꎮ
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２　 结果与分析

２.１ 高粱幼穗分化过程

高粱幼穗分化可分为 ５ 个时期ꎬ即营养生长

期、生长锥伸长期、枝梗分化期、小穗小花分化期

和雌雄蕊分化期ꎬ不同品种不同播期幼穗开始分

化的时期和各阶段持续时间存在差异ꎬ但分化的

方式和形态基本一致ꎮ 以‘晋渝糯 ３ 号’幼穗发育

为例ꎬ描述高粱幼穗分化过程(图 １)ꎮ
２.１.１ 营养生长期 　 生长锥在胚胎时期就存在ꎬ高
粱幼苗出土后至幼穗分化前ꎬ生长锥呈光滑的半

球体(图 １:Ａ)ꎮ 营养生长期生长锥随着植株生长

略为膨大ꎬ基部产生半圆形互生突起ꎬ即为叶原基

(图 １:Ｂ)ꎮ 叶原基膨大覆盖整个生长锥ꎬ分化展

开形成幼叶ꎮ
２.１.２ 生长锥伸长期 　 叶原基停止分化ꎬ叶片和茎

节数确定ꎬ生长锥开始伸长ꎬ基部膨大ꎬ顶端逐渐

变尖ꎬ生长锥由半球形变成圆锥形(图 １:Ｃ)ꎬ表明

植株进入幼穗分化阶段ꎬ开始进行生殖生长ꎮ 茎

基部第一节间开始伸长ꎬ进入拔节期ꎮ
２.１.３ 枝梗分化期 　 高粱生长锥伸长期很短ꎬ生长

锥没有显著抽长的状态ꎬ顶端稍微变尖基部就产

生突起ꎬ形成一级枝梗原基(图 １:Ｄꎬ Ｅ)ꎬ分化自

下而上进行ꎬ呈向顶式生长ꎮ 当顶部一级枝梗即

将分化完成时ꎬ基部一级枝梗底部两侧开始突起ꎬ
分化出二级枝梗ꎬ二级枝梗也是向顶式分化ꎬ因
此ꎬ一级枝梗整体上呈三角形(图 １:Ｆ)ꎮ 顶部二

级枝梗尚在分化时ꎬ中部二级枝梗两侧开始进行

三级枝梗分化(图 １:Ｇ)ꎮ 生长锥中下部二级、三
级枝梗分化较早ꎬ因此ꎬ可产生三级、四级枝梗原

基ꎬ小穗原基从三级、四级枝梗原基上产生ꎬ而顶

端枝梗分化较慢ꎬ只产生二级枝梗原基ꎬ直接在二

级枝梗原基上产生小穗原基ꎮ 枝梗分化期是决定

枝梗数和小穗数的关键时期ꎬ影响结实粒数ꎮ
２.１.４ 小穗小花分化期 　 三级枝梗分化完成后ꎬ从
穗上部开始逐渐向下ꎬ三级枝梗上产生乳头状突起

(图 １:Ｈ)ꎬ即为小穗原基ꎬ小穗原基继续分化ꎬ也产

生乳头状突起ꎬ即为小花原基(图 １:Ｉ)ꎬ枝梗顶端排

列有 ３ 个小穗原基ꎬ以下均为 ２ 个小穗原基(图 １:
Ｊ)ꎮ 小穗原基顶部钝圆ꎬ基部产生类似叶原基形式

的环状突起ꎬ自下往上层叠互生ꎬ分别为外颖、内
颖、小花的外稃和内稃ꎬ雌雄蕊原基在内外稃中间ꎮ

２.１.５ 雌雄蕊分化期 　 小花原基继续膨大伸长ꎬ顶
端分化出 ３ 个圆形突起ꎬ即为雄蕊原基ꎬ３ 个雄蕊

原基中央隆起 １ 个较大的圆形突起ꎬ即为雌蕊原

基(图 １:ＫꎬＬ)ꎮ 内外颖、内外稃继续伸长增大ꎬ将
雌雄蕊包裹其中(图 １:Ｍ)ꎮ 雄蕊原基伸长增大ꎬ
呈透明四棱状ꎬ同时雌蕊原基体积增大ꎬ顶端形成

２ 个角状突起并伸长(图 １:Ｎ)ꎮ 有柄小穗内可育

小花雌雄蕊停止分化ꎬ仅内外颖和内外稃伸长增

大ꎮ 无柄小穗内可育小花雌雄蕊继续生长ꎬ花药

变黄ꎬ子房膨大ꎬ柱头出现羽毛状突起(图 １:Ｏ)ꎮ
２.２ 播期对高粱幼穗分化进程的影响

表 １ 结果显示ꎬ随着播期的推迟ꎬ幼穗分化起

始日期逐渐提前ꎬ分化持续时间缩短ꎬ抽穗至成熟

天数减少ꎬ生育期缩短ꎮ 比较变异系数可知:３ 个

播期间‘晋渝糯 ３ 号’幼穗分化起始时间变化幅度

较大ꎬ而幼穗分化持续时间和抽穗至成熟天数的

变化幅度均较小ꎻ‘国窖红 １ 号’幼穗分化起始时

间和幼穗分化持续时间变化幅度均较大ꎬ而抽穗

至成熟天数变化幅度较小ꎮ 播期对‘国窖红 １ 号’
生育期的影响较大ꎮ

随着播期的推迟ꎬ拔节到生长锥伸长期(Ⅱ)、
枝梗分化期(Ⅲ)和雌雄蕊分化期(Ⅴ)逐渐缩短ꎬ
生长锥伸长期(Ⅱ)和小穗小花分化期(Ⅳ)在播

期间均无差异ꎮ 通过比较变异系数发现ꎬ‘国窖红

１ 号’均比‘晋渝糯 ３ 号’变异幅度大ꎮ
２.３ 播期对高粱叶龄及叶龄指数的影响

由表 ２、图 ２ 可知:随着播期推迟ꎬ‘晋渝糯 ３
号’在拔节期、生长锥伸长期(Ⅱ)和雌雄蕊分化期

(Ⅴ)叶龄逐渐减小ꎬ其他时期叶龄在 ３ 个播期间

差异不明显ꎻ‘国窖红 １ 号’的叶龄在各个时期均

随播期推迟而减小ꎮ
随播期的推迟ꎬ叶片生长速率逐渐提高ꎬ‘晋

渝糯 ３ 号’ 在 ３ 个播期的出叶速度分别为每天

０.２８、０.３０ 和 ０.３５ 片ꎬ‘国窖红 １ 号’分别为每天

０.２５、０. ２９ 和 ０. ３４ 片ꎮ 其中ꎬ出苗至拔节阶段ꎬ２
个品种出叶速度差异不明显ꎬ播期 １ 在每天 ０.２５
片左右ꎬ播期 ２ 与播期 ３ 在 ０.２７ ~ ０.２９ 之间ꎬ‘晋

渝糯 ３ 号’略低于‘国窖红 １ 号’ꎮ 拔节至抽穗ꎬ叶
片生长速率随播期推迟而增加ꎬ‘晋渝糯 ３ 号’ ３
个播期分别为每天 ０.３１、０.３３ 和 ０.４２ 片ꎬ‘国窖红

１ 号’分别为每天０.２５、０.２８ 和 ０.３９ 片ꎬ播期 １ 与

播期 ２ 之间出叶速度相近ꎬ明显低于播期 ３ꎮ ‘晋
渝糯 ３ 号’在幼穗分化各个时期的叶龄均低于‘国
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Ａ－Ｂ. 营养生长期ꎻ Ｃ. 生长锥伸长期ꎻ Ｄ－Ｅ. 一级枝梗分化期ꎻ Ｆ. 二级枝梗分化期ꎻ Ｇ. 三级枝梗分化期ꎻ Ｈ－Ｊ. 小穗小花分化

期ꎻ Ｋ－Ｏ. 雌雄蕊分化期ꎮ
Ａ－Ｂ. Ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｓｔａｇｅꎻ Ｃ. Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ｄ－Ｅ. Ｐｒｉｍａｒｙ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ｆ. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ
Ｇ. Ｔｈｉｒｄ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ｈ－Ｊ. Ｓｐｉｋｅｌｅｔ ａｎｄ ｆｌｏｒｅｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ｋ－Ｏ. Ｇｙｎｏｅｃｉｕｍ ａｎｄ ｓｔａｍｅｎ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ.

图 １　 ‘晋渝糯 ３号’的幼穗分化过程
Ｆｉｇ. １　 Ｐａｎｉｃｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ‘Ｊｉｎｙｕｎｕｏ ３’
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表 １　 不同播期下高粱幼穗各分化时期的开始日期及持续天数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｒｔｉｎｇ ｄａｔｅ ａｎｄ ｌａｓｔｉｎｇ ｄａｙｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｐａｎｉｃｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｗｉｎｇ ｄａｔｅｓ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

出苗期
Ｓｅｅｄｉｎｇ
ｓｔａｇｅ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

拔节期
Ｊｏｉｎｔｉｎｇ
ｓｔａｇｅ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

Ⅱ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

Ⅲ

Ⅲ￣１ Ⅲ￣２ Ⅲ￣３

日期
Ｄａｔｅ

日期
Ｄａｔｅ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

Ⅳ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

Ⅴ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

抽穗期
Ｈｅａｄｉｎｇ
ｓｔａｇｅ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

成熟期
Ｍａｔｕｒｅ
ｓｔａｇｅ

日期
Ｄａｔｅ

天数
Ｄａｙｓ
(ｄ)

‘晋渝糯 ３ 号’
‘ Ｊｉｎｙｕｎｕｏ ３’

１ ４ / １１ ３２ ５ / １３ ６ ５ / １９ ３ ５ / ２２ ５ / ２５ ５ / ２９ １０ ６ / １ ４ ６ / ５ ８ ６ / １３ ４２ ７ / ２５ １１２

２ ５ / １ ２７ ５ / ２８ ６ ６ / ３ ３ ６ / ６ ６ / ７ ６ / １３ ９ ６ / １５ ４ ６ / １９ ８ ６ / ２７ ３９ ８ / ５ １０３

３ ５ / ２２ ２４ ６ / １５ ４ ６ / １９ ３ ６ / ２２ ６ / ２５ ６ / ２７ ７ ６ / ２９ ４ ７ / ３ ７ ７ / １０ ３５ ８ / １４ ９０

ＣＶ
(％)

１４.６１ ２１.６５ ０ １７.６３ ０ ７.５３ ９.０８ １０.８８

‘国窖红 １ 号’
‘Ｇｕｏｊｉａｏｈｏｎｇ １’

１ ４ / １２ ３４ ５ / １６ １０ ５ / ２６ ３ ５ / ２９ ６ / １ ６ / ５ １３ ６ / １１ ４ ６ / １５ １１ ６ / ２６ ３６ ８ / １ １１９

２ ５ / １ ２６ ５ / ２７ ７ ６ / ３ ３ ６ / ６ ６ / ７ ６ / １３ １２ ６ / １８ ４ ６ / ２２ ９ ７ / １ ３６ ８ / ６ １０４

３ ５ / ２２ ２６ ６ / １７ ４ ６ / ２１ ３ ６ / ２４ ６ / ２５ ６ / ２９ ８ ７ / ２ ４ ７ / ６ ６ ７ / １２ ３５ ８ / １６ ９２

ＣＶ
(％)

１６.１１ ４２.８６ ０ ２４.０５ ０ ２９.０４ １.６２ １２.８８

　 注: Ⅱ. 生长锥伸长期ꎻ Ⅲ￣１. 一级枝梗分化期ꎻ Ⅲ￣２. 二级枝梗分化期ꎻ Ⅲ￣３. 三级枝梗分化期ꎻ Ⅳ. 小穗小花分化期ꎻ Ⅴ. 雌雄蕊
分化期ꎻ ＣＶ. 变异系数(％)ꎮ 日期格式为“月 / 日”ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ⅱ. Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ⅲ￣１. Ｐｒｉｍａｒｙ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ⅲ￣２. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ
Ⅲ￣３. Ｔｈｉｒｄ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ⅳ. Ｓｐｉｋｅｌｅｔ ａｎｄ ｆｌｏｒｅｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ⅴ. Ｇｙｎｏｅｃｉｕｍ ａｎｄ ｓｔａｍｅｎ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ.
ＣＶ. Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ (％) . Ｔｈｅ ｄａｔｅ ｆｏｒｍａｔ: “Ｍｏｎｔｈ / Ｄａｙ” . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ２　 不同播期下高粱幼穗各分化时期的叶龄和叶龄指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｅａｆ ａｇｅ (ＬＡ) ａｎｄ ｌｅａｆ ａｇｅ ｉｎｄｅｘ (ＬＡＩ) ｏｆ ｅａｃｈ ｐａｎｉｃｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｗｉｎｇ ｄａｔｅｓ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

拔节期
Ｊｏｉｎｔｉｎｇ
ｓｔａｇｅ

ＬＡ ＬＡＩ

Ⅱ

ＬＡ ＬＡＩ

Ⅲ￣１

ＬＡ ＬＡＩ

Ⅲ￣２

ＬＡ ＬＡＩ

Ⅲ￣３

ＬＡ ＬＡＩ

Ⅳ

ＬＡ ＬＡＩ

Ⅴ

ＬＡ ＬＡＩ

成熟期
Ｍａｔｕｒｅ
ｓｔａｇｅ

ＴＬＡ

‘晋渝糯 ３ 号’
‘ Ｊｉｎｙｕｎｕｏ ３’

１ ７.８ ４４.５７ ９.４ ５３.７１ ９.６ ５４.８６ １０.７ ６１.１４ １１.８ ６７.４３ １２.９ ７３.７１ １５.８ ９０.２９ １７.５

２ ７.５ ４３.１９ ８.９ ５１.２６ ９.４ ５４.１４ １０.８ ６２.２０ １１.９ ６８.５３ １２.８ ７３.７２ １４.８ ８５.２４ １７.３６

３ ６.９ ３９.７４ ８.７ ５０.１０ ９.５ ５４.７１ １０.８ ６２.２０ １１.８ ６７.９６ １２.７ ７３.１４ １３.８ ７９.４８ １７.３６

均值
Ａｖｅｒａｇｅ

７.４ ４２.５０ ９ ５１.６９ ９.５ ５４.５７ １０.７７ ６１.８５ １１.８３ ６７.９７ １２.８ ７３.５２ １４.８ ８５.００ １７.４１

ＣＶ (％) ６.１９ ５.８６ ４.０１ ３.５７ １.０５ ０.７０ ０.５４ ０.９９ ０.４９ ０.８１ ０.７８ ０.４５ ６.７６ ６.３６ ０.４５

‘国窖红 １ 号’
‘Ｇｕｏｊｉａｏｈｏｎｇ １’

１ ８.７ ４５.５９ １０.５ ５５.０２ １１.６ ６０.７９ １２.８ ６７.０７ １３.８ ７２.３１ １４.８ ７７.５５ １５.８ ８２.７９ １９.０８

２ ７.５ ４２.６８ ９.５ ５４.０７ １０.６ ６０.３３ １１.５ ６５.４５ １２.６ ７１.７１ １３.６ ７７.４０ １４.９ ８４.８０ １７.５７

３ ７.４ ４３.０２ ８.８ ５１.１６ ９.６ ５５.８１ １０.８ ６２.７９ １１.８ ６８.６０ １３.５ ７８.４９ １４.７ ８５.４７ １７.２０

均值
Ａｖｅｒａｇｅ

７.８７ ４３.７７ ９.６ ５３.４２ １０.６ ５８.９８ １１.７ ６５.１０ １２.７３ ７０.８８ １３.９７ ７７.８１ １５.１３ ８４.３５ １７.９５

ＣＶ (％) ９.２０ ３.６３ ８.９０ ３.７６ ９.４３ ４.６６ ８.６７ ３.３２ ７.９１ ２.８１ ５.１８ ０.７６ ３.８７ １.６５ ５.５６

　 注: ＬＡ. 叶龄ꎻ ＬＡＩ. 叶龄指数(％)ꎻ ＴＬＡ. 总叶龄ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＬＡ. Ｌｅａｆ ａｇｅꎻ ＬＡＩ. Ｌｅａｆ ａｇｅ ｉｎｄｅｘ (％)ꎻ ＴＬＡ. Ｔｏｔａｌ ｌｅａｆ ａｇｅ.

窖红 １ 号’ꎮ 成熟期总叶龄随着播期推迟而减小ꎬ
通过比较变异系数可知ꎬ‘晋渝糯 ３ 号’的总叶龄

受播期的影响较‘国窖红 １ 号’小ꎮ
叶龄指数在高粱各个生育时期随播期的变化

趋势与叶龄类似ꎮ 随着播期的推迟ꎬ ‘晋渝糯 ３
号’在拔节期、生长锥伸长期(Ⅱ)和雌雄蕊分化期

(Ⅴ)叶龄指数逐渐减小ꎬ其他时期叶龄指数在 ３
个播期间差异不明显ꎻ‘国窖红 １ 号’在生长锥伸
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ＪＳ. 拔节期ꎻ Ⅱ. 生长锥伸长期ꎻ Ⅲ￣１. 一级枝梗分化期ꎻ Ⅲ￣２ 二级枝梗分化期ꎻ Ⅲ￣３ 三级枝梗分化期ꎻ Ⅳ. 小穗小花分化期ꎻ
Ⅴ. 雌雄蕊分化期ꎮ
ＪＳ. Ｊｏｉｎｔｉｎｇ ｓｔａｇｅꎻⅡ. Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻⅢ￣１. Ｐｒｉｍａｒｙ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻⅢ￣２. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ
Ⅲ￣３. Ｔｈｉｒｄ ｐａｎｉｃｌｅ ｂｒａｎｃｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ⅳ. Ｓｐｉｋｅｌｅｔ ａｎｄ ｆｌｏｒｅｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅꎻ Ⅴ. Ｇｙｎｏｅｃｉｕｍ ａｎｄ ｓｔａｍｅｎ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ.

图 ２　 高粱不同生育时期的叶龄和叶龄指数
Ｆｉｇ. ２　 Ｌｅａｆ ａｇｅ ａｎｄ ｌｅａｆ ａｇｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｒｇｈｕｍ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

长期(Ⅱ)和枝梗分化期(Ⅲ)叶龄指数逐渐减小ꎬ
拔节期和小穗小花分化期(Ⅳ)叶龄指数在播期 ２
最小ꎬ雌雄蕊分化期(Ⅴ)叶龄指数逐渐增加ꎮ ‘晋
渝糯 ３ 号’在幼穗分化各个时期的叶龄指数均低

于‘国窖红 １ 号’ꎮ 同一幼穗分化阶段不同播期间

叶龄指数的 ＣＶ 值较小ꎬ表明幼穗分化阶段与叶龄

指数的对应关系更为稳定ꎬ受环境影响较小ꎮ
２.４ 高粱幼穗分化与叶龄指数的关联

回归分析发现ꎬ不同播期下幼穗分化阶段与

叶龄指数的关系均为线性相关ꎬ可用直线回归方

程 Ｙ ｉ ＝ ｂＸ ｉ＋ａ(Ｙ ｉ为幼穗分化阶段ꎬＸ ｉ为叶龄指数ꎬ
ａ、ｂ 表示系数)表示ꎬＲ２为 ０.９３７ ３ ~ ０.９９３ １ꎬ表现

出极显著正相关(表 ３)ꎮ
随着播期的推迟ꎬ‘晋渝糯 ３ 号’的 ｂ 和 ｜ ａ ｜ 值

逐渐增大ꎬ而‘国窖红 １ 号’则逐渐减小ꎮ 对‘晋渝

糯 ３ 号’和‘国窖红 １ 号’的系数 ｂ、ａ 进行差异显

著性 ｔ 检 验ꎬ ｔｂＪ３ ＝ ２９. ６６１ꎬ ｔａＪ３ ＝ － ２５. ７１７ꎬ ｔｂＧ１ ＝
２３.５２５ꎬｔａＧ１ ＝ －１１.４５１( ｔ０.０１ ＝ ５. ８４１ꎬｎ ＝ ３)ꎬ各系数

间的差异达极显著水平ꎬ表明 ２ 个品种在 ３ 个播期

条件下的直线回归方程之间存在极显著性差异ꎬ
无法拟合出一个通用的直线回归方程来表示高粱

幼穗分化时期与叶龄指数之间的关系ꎮ
公式 Ｘ ＝ (２－ａ) / ｂ 表示高粱幼穗分化起始期ꎬ

即生长锥伸长期(Ⅱ)的理论叶龄指数ꎮ 由表 ３ 可

知:２ 个品种的理论叶龄指数均随着播期的推迟而

下降ꎬ与田间表现一致ꎬ表明播期对高粱开始幼穗

分化时的叶龄指数存在显著影响ꎻ公式 Ｙ ＝ ５ / ｂ 表

示理论上高粱幼穗分化起始和终止时叶龄指数差

值ꎬ品种之间存在差异ꎬ‘晋渝糯 ３ 号’的值随播期

推迟逐渐减小ꎬ‘国窖红 １ 号’的值随播期推迟而

逐渐增大ꎬ而两个品种的幼穗分化持续时间均随

播期逐渐缩短ꎬ表明‘晋渝糯 ３ 号’在穗分化阶段

的出叶速度在播期间较为稳定ꎬ而‘国窖红 １ 号’
受播期影响较大ꎮ

３　 讨论

３.１ 高粱幼穗分化过程

高粱的花序是圆锥花序ꎬ穗轴上着生一级枝

梗ꎬ一级枝梗上着生二级枝梗ꎬ二级枝梗上着生三

级枝梗(李涛ꎬ２００１)ꎮ 枝梗末端着生小穗簇ꎬ小穗

簇由无柄小穗和有柄小穗构成ꎬ无柄小穗结实ꎬ有
柄小穗不结实ꎮ 本研究发现ꎬ不育的有柄小穗内

小花可发育到雌雄蕊分化期ꎬ雄蕊原基呈透明四

棱状ꎬ雌蕊原基顶端形成 ２ 个角状突起ꎬ而后才停

止分化ꎮ 笔者在其他高粱材料中发现ꎬ无柄小穗

去雄后ꎬ次日有柄小穗花药依旧伸出ꎬ表明有柄小

穗内小花的雄蕊可继续分化ꎬ而雌蕊是否继续分

化ꎬ以及造成该现象的确切原因有待进一步研究ꎮ
３.２ 播期对高粱幼穗分化的影响

播期变化ꎬ使高粱各生育阶段所处的温度、 光

９２３２ 期 周瑜等: 高粱幼穗分化与叶龄指数的关联研究



表 ３　 幼穗分化与叶龄指数的线性回归分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｉｎｅｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐａｎｉｃｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｅａｆ ａｇｅ ｉｎｄｅｘ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｂ Ｘ ａ Ｒ２ Ｆ (２－ａ) / ｂ ５ / ｂ

‘晋渝糯 ３ 号’
‘ Ｊｉｎｙｕｎｕｏ ３’

Ｙ１ ０.１３８ ３ Ｘ１ －４.８０８ ８ ０.９３７ ３ ７４.７９９ ４９.２３２ １ ３６.１５３ ３

Ｙ２ ０.１４８ ６ Ｘ２ －５.３０１ ６ ０.９８３ ９ ３０６.３９５ ４９.１３５ ９ ３３.６４７ ４

Ｙ３ ０.１５５ ４ Ｘ３ －５.４８６ １ ０.９９０ ８ ５３８.６７７ ４８.１７３ １ ３２.１７５ ０

ｔ￣ｔｅｓｔ ２９.６６１∗∗ ２５.７１７∗∗ １４４.４６９∗∗ ２９.２７１∗∗

‘国窖红 １ 号’
‘Ｇｕｏｊｉａｏｈｏｎｇ １’

Ｙ１ ０.１６４ ８ Ｘ１ －６.８５５ ４ ０.９８９ ９ ４９２.０７７ ５３.７３４ ２ ３０.３３９ ８

Ｙ２ ０.１４９ ９ Ｘ２ －５.７７４ ６ ０.９８７ ２ ３８５.９４１ ５１.８６５ ２ ３３.３５５ ６

Ｙ３ ０.１４２ ８ Ｘ３ －５.０８３ ５ ０.９９３ １ ７２４.０３２ ４９.６０４ ３ ３５.０１４ ０

ｔ￣ｔｅｓｔ ２３.５２５∗∗ １１.４５１∗∗ ４３.３２９∗∗ ２４.０４９∗∗

　 注: ∗∗表示在 ０.０１ 水平上差异显著ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ.

照和水分条件不同ꎬ从而影响高粱生育进程ꎮ 随

播期推迟ꎬ高粱全生育期显著变短ꎬ主要由于出苗

至抽穗的时间缩短(张恩艳ꎬ２０１５ꎻ周瑜等ꎬ２０１９)ꎮ
玉米全生育期随播期推迟而缩短ꎬ雄穗分化期亦

缩短ꎬ而雌穗分化期受播期影响不大 (刘昌继ꎬ
１９９６)ꎮ 本研究中ꎬ随着播期的推迟ꎬ幼穗分化开

始日期逐渐提前ꎬ幼穗分化持续时间逐渐缩短ꎮ
播期对小麦幼穗分化阶段的伸长期、单棱期、二棱

期影响较大ꎬ品种春性越强ꎬ幼穗分化进程越快

(郜庆炉等ꎬ２００３)ꎮ 本试验中ꎬ播期仅对‘晋渝糯

３ 号’幼穗分化起始时期影响较大ꎬ对‘国窖红 １
号’幼穗分化起始时期和持续时间影响均较大ꎮ
３.３ 播期对高粱的叶龄及叶龄指数的影响

穗分化起始期的叶龄在基因型和播期间存在

差异ꎮ 穗分化时水稻的叶片数目在品种间差异明

显ꎬ但 Ｙｉｎ ＆ Ｋｒｏｐｆｆ(１９９８)认为穗分化时未展开叶

片数目是稳定的ꎬ平均为 ３ 片叶ꎮ 而 Ｓｔｒｅｃｋ 等

(２００９)认为该结论不适用于所有水稻品种ꎬ因为

总叶片数不同ꎬ穗分化时未展开叶片数目可从 １
到 ５ 或 ６ꎮ 大麦同一品种不同播期幼穗分化各阶

段对应的叶龄基本一致ꎬ同一播期不同品种幼穗

分化各阶段对应的叶龄差异明显 (吴兴如等ꎬ
２０００)ꎮ 本试验中ꎬ随着播期的推迟ꎬ‘晋渝糯 ３
号’在拔节期、生长锥伸长期和雌雄蕊分化期叶龄

逐渐减小ꎬ‘国窖红 １ 号’的叶龄在各个时期均随

播期推迟而减小ꎮ 温度对出叶有促进作用ꎬ在小

麦上表现为春播小麦穗分化各期的叶龄均比秋播

大(钟代彬和李正玮ꎬ１９９５)ꎮ 本研究结果显示ꎬ叶
龄指数在高粱各个生育时期随播期的变化趋势与

叶龄类似ꎬ但幼穗分化阶段与叶龄指数的对应关

系更稳定ꎬ在播期间变化较小ꎬ这与李国瑜等

(２０１７)在夏谷上的研究基本一致ꎮ
３.４ 高粱幼穗分化与叶龄指数的关联

幼穗分化各阶段与叶龄指数存在显著的相关

关系ꎬ通过建立回归方程ꎬ用叶龄指数推断穗分化

进程ꎬ已在小麦(李存东等ꎬ２０００)、玉米(曹彬等ꎬ
２００５)、谷子(卢海博等ꎬ２０１２ꎻ李国瑜等ꎬ２０１７)等

作物上得到广泛应用ꎮ 然而ꎬ应用叶龄指数描述

高粱发育进程的研究较少ꎮ 本研究结果显示ꎬ高
粱幼穗分化阶段与叶龄指数符合直线回归关系ꎬ
直线回归方程为 Ｙ ｉ ＝ ｂＸ ｉ＋ａꎬ随着播期的推迟ꎬ‘晋
渝糯 ３ 号’的 ｂ 和 ｜ ａ ｜ 值逐渐增大ꎬ而‘国窖红 １
号’的 ｂ 和 ｜ ａ ｜ 值则逐渐减小ꎬ不同品种和播期的

回归方程各系数间存在极显著差异ꎬ用直线回归

方程来表示不同播期下高粱幼穗分化时期与叶龄

指数的关系需要进一步研究ꎮ

４　 结论

高粱幼穗分化可划分为 ５ 个时期:营养生长

期、生长锥伸长期、枝梗分化期、小穗小花分化期

和雌雄蕊分化期ꎬ不育的有柄小穗可发育到雌雄

蕊分化期ꎮ 随着播期的推迟ꎬ幼穗分化开始日期

提前ꎬ幼穗分化持续时间缩短ꎬ穗分化各时期的叶

０３３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



龄减小ꎬ但品种间存在差异ꎮ 高粱幼穗分化阶段

与叶龄指数符合直线回归关系ꎮ
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战骨黄酮碳苷类化合物的大孔树脂富集工艺研究
党骄阳１ꎬ２ꎬ 陈月圆２ꎬ 颜小捷２ꎬ 卢凤来２ꎬ 李　 霞１ꎬ 李典鹏２∗
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广西植物功能物质研究与利用重点实验室ꎬ 广西 桂林 ５４１００６ )

摘　 要: 黄酮碳苷ꎬ作为战骨植物中的有效成分之一ꎬ具有抗骨关节炎的功效ꎮ 为优化植物战骨茎中总黄

酮碳苷的富集纯化工艺ꎬ该研究以战骨中 ５ 个黄酮碳苷为考察指标ꎬ通过对 １３ 种大孔树脂的静态吸附与解

吸实验ꎬ优选出合适的大孔树脂ꎬ利用高效液相色谱对结果进行检测ꎬ然后利用正交工艺优化富集纯化条

件ꎮ 结果表明:(１)ＸＡＤ￣１６Ｎ 型大孔树脂对植物战骨茎中黄酮碳苷具有较好的吸附和解吸效果ꎬ通过单因

素筛选及正交工艺优化ꎬ最终确定其最佳富集纯化工艺为上样浓度为原提取液稀释 ２ 倍、上样流速 ２ ＢＶ
ｈ￣１、洗脱液浓度 ６０％乙醇ꎮ (２)总黄酮碳苷的含量由 １.７３％(原植物中含量)提高到 １４.５０％ꎬ提高了 ７.３８
倍ꎮ 以上结果表明ꎬ优化的提取工艺稳定可行ꎬ筛选的大孔树脂富集纯化效果良好ꎬ为植物战骨茎的药物开
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　 　 战骨又名黄毛豆腐柴(Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ)ꎬ马鞭草

科豆腐柴属植物ꎬ其根、茎、叶均可以入药ꎮ 分布

于广西南宁、龙州平果等地(戴春燕等ꎬ２００７ꎻ史艳

财等ꎬ２０１０)ꎮ 具有祛风止痛等功效ꎬ民间常用于

治疗腰腿疼痛、跌打扭伤、风湿性和类风湿性关节

炎等ꎬ是广西的地道药材(蒋才武等ꎬ２００４)ꎮ 战骨

作为广西道地药材ꎬ药用历史悠久ꎮ 文献调研发

现对战骨的研究主要集中在化学成分(潘洪平ꎬ
２００２ꎻ吴雪莉等ꎬ２０１６)、药理(叶勇等ꎬ２０１８)及相

关制剂的药效、临床研究(陈苍海ꎬ２０１８)等方面ꎮ
方刚(２０１８)明确战骨的主要成分为柚皮素等黄酮

类化合物ꎬ并对黄酮类成分研究进行了提取工艺

研究(李小燕等ꎬ２００５)ꎮ 最新研究发现ꎬ以战骨为

原料的单方制剂产品健骨注射液的抗骨关节炎的

功效 成 分 主 要 为 ５ 个 黄 酮 碳 苷 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 且梁玉婷等(２０１８)报道基于 ＵＦＬＣ￣Ｔｒｉｐｌｅ
ＴＯＦ￣ＭＳ / ＭＳ 技术ꎬ从战骨植物中指认出 １８ 个黄酮

碳苷类化合物异构体ꎬ说明战骨植物中含有丰富

的碳苷黄酮ꎮ 战骨中黄酮碳苷的提取采用天然低

共熔溶剂(ＮＡＤＥＳｓ)可高效提取黄酮碳苷(陈月圆

等ꎬ２０２０)ꎬ总黄酮碳苷实际得率为 １７.３７ ｍｇｇ￣１ꎬ
显著高于现有传统有机溶剂提取工艺(１３.７０ ｍｇ
ｇ￣１)ꎬ但是ꎬ该黄酮碳苷类提取物中仍普遍含有萜

类、多糖、蛋白质、木脂素等多种杂质ꎬ严重制约了

黄酮碳苷类化合物的实际应用ꎮ 因此ꎬ非常有必

要开发出一种有效的方法用以生产高纯度的战骨

黄酮碳苷类化合物ꎮ 本文建立了富集战骨中黄酮

碳苷类化合物的纯化方法ꎬ黄酮碳苷类化合物作

为战骨植物中的主要功效成分ꎬ为了进一步开发

和利用战骨中的黄酮碳苷类化合物ꎬ及现有产品

制剂(如健骨注射液)的二次开发和利用ꎮ
大孔树脂作为一种有机高聚物吸附剂ꎬ具有

吸附性好、选择性强、吸附速度快、可重复利用的

特点ꎬ已广泛应用于黄酮类成分的分离纯化以及

化学医药等领域(汪洪武和刘艳清ꎬ２００５ꎻ刘丹等ꎬ
２０１６)ꎮ 战骨黄酮碳苷的 ＮＡＤＥＳｓ 提取液能否运

用大孔树脂富集纯化研究未见报道ꎬ故本文采用

大孔树脂法对战骨植物中的 ５ 个黄酮碳苷的

ＮＡＤＥＳｓ 提取液进行富集纯化研究ꎮ 通过比较 １３
种大孔树脂对战骨植物中 ５ 个总黄酮碳苷的吸附

效率ꎬ筛选出了一种对战骨具有高吸附分离效率

的树脂ꎬ通过单因素实验及正交试验对该树脂的

工艺条件进行了优化ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料和实验仪器

战骨购于广西玉林药材市场ꎬ经广西植物研

究所唐辉研究员鉴定为马鞭草科豆腐柴属植物黄

毛豆腐柴(Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ)的根茎ꎮ 凭证样品保存于

广西植物功能物质研究与利用重点实验室ꎮ
５ 个黄酮碳苷对照品(芹菜素￣６ꎬ８￣二￣Ｃ￣β￣Ｄ￣

葡萄糖苷、芹菜素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣葡萄糖

苷、芹菜素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣半乳糖苷、芹菜

素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣葡萄糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖苷和芹菜素￣６￣Ｃ￣
β￣Ｄ￣半乳糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖苷)ꎬ实验室自制ꎬ纯度

大于 ９５％ꎻ大孔树脂 ＨＰＤ￣７５０、ＨＰＤ￣ＢＪＱＨ、ＨＰＤ￣
１００、Ｄ２９６、 ＬＳＡ￣７００Ｂ、 ＬＸ￣Ｔ５、 ＮＫＡ、 ＸＡＤ￣１６Ｎꎬ赛

普锐斯(北京)科技有限公司ꎻＦＰＡ５３ꎬ北京慧德易

科技有限公司ꎻＬＸ￣３８、ＬＸ￣Ｔ２８、ＬＸ￣６０ꎬ西安蓝晓科

技新材料股份有限公司ꎻＤ１０１ꎬ沧州宝恩吸附材料

科技有限公司ꎻ氯化胆碱ꎬ郑州超凡化工有限公

司ꎻ１ꎬ３￣丙二醇ꎬ山东绿健生物技术有限公司ꎻ甲醇

为色谱纯ꎬ安徽天地高纯溶剂有限公司ꎻ娃哈哈饮

用纯净水ꎬ杭州娃哈哈集团有限公司ꎮ
岛津 ＬＣ￣２０３０Ｃ 型液相色谱仪ꎬ岛津企业管理

(中国)有限公司ꎻＪＰ￣０４０ 型数控超声波清洗器ꎬ深
圳市洁盟清洗设备有限公司ꎻＬＱ￣Ａ１０００２ 型电子

天平ꎬ瑞安市安特称重设备有限公司ꎻＮ￣１３００ 旋转

蒸发仪ꎬ上海爱朗仪器有限公司ꎮ
１.２ 实验方法

１.２.１ 对照品的制备 　 将战骨的茎磨成粉末ꎬ用
４０％乙醇浸泡两周ꎬ将提取液浓缩后ꎬ经大孔树脂、
Ｃ１８、ＭＣＩ 等柱材料分离划段ꎬ得到富含 ５ 个黄酮碳

４３３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



苷的部位ꎬ最后按照 Ｃｈｅｎ 等(２０１９)的方法ꎬ采用循

环高速逆流色谱法成功得到 ５ 个黄酮碳苷对照品ꎮ
１.２.２ 战骨 ＮＡＤＥＳｓ 提取液的制备　 根据课题组前

期优化的战骨绿色提取溶剂天然深共晶溶剂

(ＮＡＤＥＳｓ)的提取工艺(陈月圆等ꎬ２０２０)ꎬ取干燥

的战骨粉末适量过筛(８０ 目)ꎬ按照专利的方法提

取战骨茎总黄酮碳苷ꎬ收集上清液ꎬ备用ꎮ
１.２.３ 色谱条件及对照品溶液的配制 　 色谱条件:
Ａｇｉｌｅｎｔ ＺＯＲＢＡＸ ＳＢ￣Ｃ１８ 色谱柱 ( ２５０ ｍｍ × ４. ６
ｍｍꎬ５ μｍ)ꎻ柱温为 ３０ ℃ꎻ流动相 ０.１％甲酸水溶

液(Ａ) －甲醇 ( Ｂ)ꎻ梯度洗脱程序为 ０ ~ ２０ ｍｉｎ、
１０％ ~３０％Ｂꎬ２０ ~ ４５ ｍｉｎ、３０％ ~ ４０％Ｂꎻ流速为 １.０
ｍＬｍｉｎ￣１ꎻ检测波长为 ２８０ ｎｍꎻ进样量为 ２０ μＬꎮ

标准溶液的配置:分别精确称取一定质量的 ５
个对照品 ７.６、５.１、７.２、５.７、２.８ ｍｇꎬ用无水乙醇在

１０ ｍＬ 的容量瓶中定容ꎬ制成浓度为 ０.７６０、０.５１６、
０.７２６、０.５７６、０.２８６ ｍｇｍＬ￣１的贮备液ꎬ分别将 ５
个贮备液稀释一定的倍数ꎬ取 ５、１０、１５、２０ μＬ 进

行液相分析ꎮ
１.２.４ 标准曲线的建立 　 采用外标法定量ꎬ以色谱

峰面积(Ｙ)为纵坐标ꎬ对照品浓度(ＸꎬμｇｍＬ￣１)
为横坐标ꎬ进行线性回归分析ꎬ得到标准曲线回归

方程ꎮ 将最低浓度标准工作溶液重复进样 １０ 次ꎬ
计算标准偏差ꎬ分别以 ３ 倍和 １０ 倍标准偏差为方

法的检出限(ＬＯＤ)和定量限( ＬＯＱ)ꎬ结果见表 １ꎮ
可以看出ꎬ方法的线性良好ꎬ且灵敏度较高ꎮ

表 １　 ５ 个黄酮碳苷化合物的标准曲线
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ

化合物
Ｃｏｍｐｏｕｎｄ

标准曲线
Ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｒｖｅ ｌｉｎｅ Ｒ２

检出限
ＬＯＤ
(μｇ)

定量限
ＬＯＱ
(μｇ)

芹菜素￣６ꎬ８￣二￣Ｃ￣β￣Ｄ￣葡萄糖苷(１)
Ａｐｉｇｅｎｉｎ６ꎬ８￣ｄｉ￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ(１)

Ｙ＝ １０ ０００ ０００Ｘ＋８１ ３５１ ０.９９９ ２ ０.１８ ０.５４

芹菜素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣葡萄糖苷(２)
Ａｐｉｇｅｎｉｎ６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｘｙｌｏｐｙｒａｎｏｓｙｌ￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ(２)

Ｙ＝ ４ ４６６ ４２０Ｘ－６ ９６８.９ ０.９９７ ７ ０.１４ ０.４３

芹菜素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣半乳糖苷(３)
Ａｐｉｇｅｎｉｎ６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｘｙｌｏｐｙｒａｎｏｓｙｌ￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｇａｌａｃｔｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ (３)

Ｙ＝ ７ ２３９ ７７０Ｘ－１５４ １４９ ０.９９３ ６ ０.２４ ０.７２

芹菜素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣葡萄糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖苷(４)
Ａｐｉｇｅｎｉｎ６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｙｌ￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｘｙｌｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ(４)

Ｙ＝ ３ ０９１ ５９０Ｘ－５ ６７０.３ ０.９９１ ８ ０.１９ ０.５７

芹菜素￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣半乳糖￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣木糖苷(５)
Ａｐｉｇｅｎｉｎ￣６￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｇａｌａｃｔｏｐｙｒａｎｏｓｙｌ￣８￣Ｃ￣β￣Ｄ￣ｘｙｌｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ(５)

Ｙ＝ ８ １７４ ９４０Ｘ＋１５ ８９１ ０.９９９ ８ ０.０６ ０.１８

　 注: ＬＯＤ. 检出限ꎻ ＬＯＱ. 定量限ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＬＯＤ. Ｌｉｍｉｔ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎꎻ ＬＯＱ. Ｌｉｍｉｔ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ.

１.２.５ 大孔树脂的选择

１.２. ５. １ 大孔树脂的预处理 　 分别称取一定量

ＨＰＤ￣７５０、 ＨＰＤ￣ＢＪＱ、 ＨＰＤ￣１００、 Ｄ２９６、 ＬＳＡ￣７００Ｂ、
ＬＸ￣Ｔ５、 ＮＫＡ、 ＸＡＤ￣１６Ｎ、 ＦＰＡ５３、 ＬＸ￣３８、 ＬＸ￣Ｔ２８、
ＬＸ￣６０ 和 Ｄ１０１ 共 １３ 种大孔树脂ꎬ用乙醇浸泡 ２４
ｈꎬ用蒸馏水反复清洗至无味ꎬ备用ꎮ
１.２.５.２ 静态吸附性能　 选择上述预处理好的大孔

树脂各 ５０ ｇꎬ分别置于 ５００ ｍＬ 锥形瓶中ꎬ各加入

２５０ ｍＬ 的提取液ꎬ２５ ℃ 下恒温恒速振荡吸附 ２４
ｈꎬ抽滤ꎬ每组做 ３ 个平行实验ꎬ取滤液测定 ５ 个黄

酮碳苷的总质量ꎮ 然后用去离子水清洗 ３ 次树

脂ꎬ用滤纸将树脂表面的水分吸干ꎬ转入 ５００ ｍＬ
锥形瓶中ꎬ加入 ８０％的乙醇 ２５０ ｍＬꎬ于 ２５ ℃下恒

温恒速振荡解吸 １２ ｈꎬ取上清液测定 ５ 个总黄酮

的总质量ꎬ按照下列公式计算吸附率与解吸率ꎬ比

较静态吸附性能ꎬ从 １３ 种树脂中筛出吸附性能最

佳的树脂ꎮ
吸附率(％)＝ (原液中 ５ 个黄酮碳苷总质量－

吸附后滤液中 ５ 个黄酮碳苷总质量) /原液 ５ 个黄

酮碳苷总质量×１００ꎻ
解吸率(％)＝ 解吸后溶液中 ５ 个黄酮碳苷的

总质量 /树脂吸附的 ５ 个黄酮碳苷总质量×１００ꎮ
１.２.６ 泄露曲线的绘制　 根据 １.２.５.２ 的筛选结果ꎬ
将大孔树脂预处理好后ꎬ湿法装样ꎬ取提取液原液

上柱ꎬ每份 ６０ ｍＬꎬ以固定的流速进行动态吸附ꎬ分
别接出每一份流出液ꎬ测出流出液中 ５ 个黄酮碳

苷的含量ꎬ绘制泄露曲线ꎮ
１.２.７ 单因素实验及正交优化试验 　 按照 １.２.２ 提

取液的制备方法ꎬ制备提取液ꎮ 以吸附率和解吸

率作为综合考查的指标ꎬ在其他因素相同的情况

５３３２ 期 党骄阳等: 战骨黄酮碳苷类化合物的大孔树脂富集工艺研究



下ꎬ分别考查提取液上样浓度 [原提取液稀释 １
倍、稀释 ２ 倍、原液 ( ０ 倍)]、上样流速 ( １、 ２、 ３
ＢＶｈ￣１)、洗脱液浓度(５０％、６０％、７０％乙醇)、洗
脱液用量(１、２、３ ＢＶ)对吸附率和解吸率的影响ꎮ

根据单因素实验的筛选结果ꎬ从提取液上样

浓度、上样速度、洗脱液浓度、洗脱液用量中筛选

出上样浓度、上样流速、洗脱液浓度 ３ 个影响较大

的因素为自变量ꎬ考察战骨中 ５ 个主要活性黄酮

碳苷在树脂中的总解吸率及在洗脱液中的含量为

指标ꎬ设计 Ｌ９组(３４)正交试验ꎬ正交试验因素与水

平见表 ２ꎮ 总解吸率及含量按照下式计算ꎮ
解吸率(％)＝ 洗脱液中 ５ 个活性黄酮碳苷的

总质量 /原液中 ５ 个黄酮碳苷总质量在树脂中的

总吸附质量×１００ꎻ

含量(％)＝ 洗脱液中总黄酮碳苷的质量
洗脱液总质量

×１００ꎮ

表 ２　 因素水平
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆａｃｔｏｒ ｌｅｖｅｌ

水平
Ｌｅｖｅｌ

Ａ
上样浓度
Ｅｘｔｒａｃｔ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
( ｇｍＬ ￣１)

Ｂ
上样流速
Ｅｘｔｒａｃｔ ｆｌｏｗ

ｒａｔｅ
(ＢＶｈ ￣１)

Ｃ
洗脱液浓度

Ｅｌｕｅｎｔ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

(％)

１ １(１ 倍ꎬ ｏｎｅ ｔｉｍｅ) １ ５０

２ ０.５(２ 倍ꎬ ｔｗｏ ｔｉｍｅｓ) ２ ６０

３ ２(０ 倍ꎬ ０ ｔｉｍｅ) ３ ７０

２　 结果与分析

２.１ 树脂静态吸附性能比较

静态吸附结果(图 １)表明:战骨 ５ 个黄酮碳苷

的静态吸附率较优的树脂为 ＸＡＤ￣１６Ｎ(８６.６５％)、
ＬＸ￣６０( ８３. ５１％)、ＬＸ￣Ｔ２８( ８１. ９２％)ꎬ树脂间差异

性不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ Ｄ２９６ 和 ＬＳＡ￣７００Ｂ 对战骨 ５
个黄 酮 碳 苷 的 静 态 吸 附 率 也 较 好 ( ８１. ７１％ꎬ
８２.００％)ꎬ但是两者的解吸率只有 １.４４％、１.０３％ꎬ
其原因是这两类树脂为脱色型树脂ꎬ其吸附量用

酸和碱均无法将其洗脱ꎮ 而 ＬＸ￣Ｔ５、ＦＰＡ５３ 两个树

脂吸附性能和解吸性能相对都比较差ꎬ吸附率和

解吸率都比较低ꎮ 尤为重要的是ꎬ与现有战骨制

剂健骨注射液工业处理的树脂 Ｄ１０１ 相比(王静宇

和杜日建ꎬ２０１４)ꎬＸＡＤ￣１６Ｎ、ＬＸ￣６０、ＬＸ￣Ｔ２８ 三种

树脂吸附率均显著优于 Ｄ１０１(７４.３０％)ꎬ而 ４ 种树

脂在静态解吸率上均无显著差异ꎮ 故又采用动态

吸附和解吸考察此 ４ 种树脂的泄露曲线ꎮ

１. ＨＰＤ￣７５０ꎻ ２. ＨＰＤ￣ＢＱＪＨꎻ ３. ＨＰＤ￣１００ꎻ ４. Ｄ２９６ꎻ ５. ＬＳＡ￣
７００Ｂꎻ ６. ＬＸ￣Ｔ５ꎻ ７. ＮＫＡꎻ ８. ＸＡＤ￣１６Ｎꎻ ９. ＦＰＡ５３ꎻ １０. ＬＸ￣３８ꎻ
１１. ＬＸ￣Ｔ２８ꎻ １２. ＬＸ￣６０ꎻ １３. Ｄ１０１.

图 １　 不同极性大孔树脂对战骨 ５ 个总黄酮碳苷的
静态吸附率和解吸率比较

Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｃ ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ
ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｍａｃｒｏｐｏｒｏｕｓ ｒｅｓｉｎｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｏｌａｒｉｔｉｅｓ ｏｎ ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ

２.２ 吸附泄露曲线

分别绘制 ＸＡＤ￣１６Ｎ、ＬＸ￣Ｔ２８、ＬＸ￣６０、Ｄ１０１ 大孔

树脂的泄露曲线ꎬ由图 ２ 可知ꎬ随着上样量的增加ꎬ５
个黄酮碳苷的泄漏量逐渐增加ꎬ当份数增大到动态

饱和吸附时ꎬ泄露量增加的趋势明显上升ꎬ即大孔

树脂达到动态饱和吸附ꎮ 不同树脂对战骨植物 ５ 个

黄酮碳苷的吸附量有所差异ꎬ泄漏量也有所不同ꎮ
其中ꎬＸＡＤ￣１６Ｎ 的泄漏量最少吸附量最多ꎬ其次是

Ｄ１０１ꎬ接着是 ＬＸ￣Ｔ２８ꎬ而 ＬＸ￣６０ 树脂的吸附量最低ꎬ
因此选用 ＸＡＤ￣１６Ｎ 做动态吸附实验ꎮ
２.３ 战骨黄酮碳苷优化工艺

２.３.１ 提取液上样浓度 　 上柱液浓度分别为原提

取液稀释 １ 倍、稀释 ２ 倍、原液(０ 倍)ꎬ每份 １００
ｍＬꎬ分别以 ２ ＢＶｈ￣１(每小时 ２ 倍柱体积)的流速

通过 ＸＡＤ￣１６Ｎ 型大孔树脂ꎬ用纯水洗脱至流出液为

无色ꎬ收集过柱液ꎬ用 ７０％乙醇洗脱 ３ ＢＶꎬ收集洗脱

液ꎮ 每组实验做 ３ 个平行ꎬ按 ２.２ 方法测定 ５ 个黄

酮碳苷的总含量ꎬ计算 ５ 个黄酮碳苷的总吸附率和

总解吸率ꎮ 从表 ３ 可以看出ꎬ原液稀释 １ 倍与原液

稀释 ２ 倍两者的吸附率都是 １００％ꎬ但使用原液上样

时ꎬ吸附率却只有 ６７.３２％ꎻ而解吸率原液和原液稀

释 １ 倍差异性并不显著ꎬ原液稀释 ２ 倍最小ꎬ综上考

虑ꎬ故确定上样浓度为原液稀释 １ 倍ꎮ

６３３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ２　 战骨黄酮碳苷提取液的泄露曲线
Ｆｉｇ. ２　 Ｌｅａｋａｇｅ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ

ｆｒｏｍ Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ

表 ３　 提取液上样浓度对战骨 ５ 个黄酮碳苷

吸附率和解吸率的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｎ ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ ａｎｄ ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣

Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ ｆｒｏｍ Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ

上柱液浓度
Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｌｕｍｎ ｌｉｑｕｉｄ

吸附率
Ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

解吸率
Ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

原液稀释 １ 倍
Ｄｉｌｕｔｅ ｔｈｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｏｎｅ ｔｉｍｅ １００ ９３.４３

原液稀释 ２ 倍
Ｄｉｌｕｔｅ ｔｈｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｔｗｏ ｔｉｍｅｓ １００ ８５.２４

原液
Ｓｔｏｃｋ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ６７.３２ ９４.６１

２.３.２ 上样速度 　 根据 ２.３.１ 的筛选结果ꎬ固定上

柱液浓度(原液稀释 １ 倍)ꎬ如表 ４ 所示ꎬ不同的上

样流速对战骨植物总黄酮在 ＸＡＤ￣１６Ｎ 型大孔树

脂中吸附率和解吸率存在影响ꎬ上样流速为 １、２
ＢＶｈ￣１时吸附率一样ꎬ３ ＢＶｈ￣１时吸附率显著下

降ꎬ而解吸率随着上样流速的增大逐渐变小ꎬ综合

考虑确定上样流速为 １ ＢＶｈ￣１ꎮ
２.３.３ 洗脱液浓度　 取浓度为原液稀释 １ 倍上柱液

的 ４ 份ꎬ每份 １００ ｍＬꎬ以 １ ＢＶｈ￣１ 的流速通过

ＸＡＤ￣１６Ｎ 型大孔树脂ꎬ用纯水洗脱至流出液为无

色ꎬ收集过柱液ꎬ分别用 ５０％、６０％、７０％、８０％的乙

醇洗脱 ３ ＢＶꎬ收集洗脱液ꎬ测定洗脱液中总黄酮的

含量ꎮ 从表 ５ 可以看出 ４ 个浓度下的吸附率都一

样ꎬ但解吸率随着浓度的增加逐渐增大ꎬ当洗脱液

浓度为 ７０％与 ８０％时ꎬ解吸率差异并不显著ꎮ 因

此ꎬ从节约溶剂的角度考虑ꎬ最终确定洗脱液的浓

度为 ７０％ꎮ

表 ４　 不同上样速度对纯化战骨 ５ 个
黄酮碳苷吸附率和解吸率的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｌｏｗ ｒａｔｅ ｏｎ ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ
ａｎｄ ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ

ｆｒｏｍ Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ

上样流速
Ｓａｍｐｌｅ ｆｌｏｗ ｒａｔｅ(ＢＶｈ ￣１)

吸附率
Ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

解吸率
Ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

１ １００ ９７.９

２ １００ ８６.１

３ ８１.２ ８５.３

表 ５　 不同洗脱液浓度对纯化战骨 ５ 个
黄酮碳苷吸附率和解吸率的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｕｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｎ
ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｆｉｖｅ
ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ ｆｒｏｍ Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ

洗脱液浓度
Ｅｌｕｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ (％)

吸附率
Ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

解吸率
Ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

５０ １００ ７８.７２

６０ １００ ８７.７１

７０ １００ ９４.３３

８０ １００ ９１.４２

２.３.４ 洗脱液用量　 按照经单因素考察后 ２.３.３ 的

方法ꎬ饱和吸附后ꎬ用纯水洗脱至流出液为无色ꎬ
分别用 ７０％的乙醇溶液洗脱 １、２、３、４ ＢＶꎬ收集洗

脱液ꎮ 每组实验做 ３ 个平行ꎬ按 １.２.７ 测定和计算

５ 个黄酮碳苷的总含量ꎬ并计算 ５ 个黄酮碳苷的总

吸附率和总解吸率ꎮ 从表 ６ 可以看出ꎬ洗脱液用

量为 １ ＢＶ 的时候解吸率最小ꎬ只有８１.２４％ꎻ随着

洗脱液体积的增大ꎬ解吸率逐渐增大ꎬ当洗脱液用

量为 ４ ＢＶ 时ꎬ解吸率达到最大ꎬ为 ９８.６１％ꎮ 这说

明少体积洗脱液并不能将黄酮碳苷全部洗脱ꎬ而
洗脱液用量为 ３ ＢＶ 时解吸率为 ９５.９２％ꎬ与 ４ ＢＶ
相差不大ꎬ从节约溶剂的角度考虑ꎬ最终确定洗脱

液用量为 ３ ＢＶꎮ
２.３.５ 正交试验　 根据单因素实验的结果ꎬ按照表

２ 的正交试验设计ꎬ试验结果见表 ７ꎮ 由极差分析

结果可知ꎬ树脂 ＸＡＤ￣１６Ｎ 影响纯化战骨植物中 ５
个黄酮碳苷的工艺因素依次为 Ｂ > Ｃ >Ａꎬ 即上样
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表 ６　 不同洗脱液用量对纯化战骨 ５ 个
黄酮碳苷吸附率和解吸率的影响

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｕｅｎｔ ｄｏｓａｇｅｓ ｏｎ ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ ａｎｄ ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣

ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ ｆｒｏｍ Ｐｒｅｍｎａ ｆｕｌｖａ

洗脱液用量
Ｅｌｕｅｎｔ ｄｏｓａｇｅ (ＢＶ)

吸附率
Ａｄｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

解吸率
Ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ
ｒａｔｅ (％)

１ １００ ８１.２４

２ １００ ８９.３２

３ １００ ９５.９２

４ １００ ９８.６１

表 ７　 实验设计及结果
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ ｒｅｓｕｌｔｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

因素 Ｆａｃｔｏｒ

Ａ Ｂ Ｃ

含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

１ １ １ ５０ ７.２１
２ １ ２ ６０ １２.７３
３ １ ３ ７０ ７.３３
４ ０.５ １ ６０ １２.２７
５ ０.５ ２ ７０ ９.５５
６ ０.５ ３ ５０ ８.２７
７ ２ １ ７０ １２.６９
８ ２ ２ ５０ １０.２６
９ ２ ３ ６０ ５.７４
Ｋ１ ９.０９ １０.７２ ８.５８ —
Ｋ２ １０.０３ １０.８４ １０.２４ —
Ｋ３ ９.５６ ７.１１ ９.８６ —
Ｒ ０.９４ ３.７４ １.６７ —

流速>洗脱液浓度 >上样浓度ꎮ 由表 ８ 的方差分

析结果可知ꎬ因素 Ａ、 Ｂ、 Ｃ 均无显著影响 ( Ｐ >
０.０５)ꎮ 战骨植物中 ５ 个黄酮碳苷提取理论最优

水平为 Ａ２、Ｂ２、Ｃ２ꎬ即上样浓度为原液稀释 ２ 倍、上
样流速 ２ ＢＶｈ￣１、洗脱液浓度 ６０％乙醇ꎮ
２.４ 验证试验

采用 ２.３.５ 最优工艺进行 ３ 次验证试验ꎬ结果

见表 ９ꎮ 由表 ９ 可知ꎬ５ 个总黄酮碳苷的含量为

１４.５０％ꎬ而由原植物提取液中 ５ 个总黄酮碳苷的

含量为 １.７３％ꎬ实验结果确证筛选得到的大孔树

脂 ＸＡＤ￣１６Ｎ 富集纯化效果良好ꎮ

３　 讨论与结论

大孔树脂具有高交联度和多永久性孔隙的特

表 ８　 方差分析
Ｔａｂｌｅ ８　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

方差来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｎｃｅ

偏差平方和
Ｓｑｕａｒｅ
ｓｕｍ ｏｆ

ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

Ｆ 比
Ｆ

ｒａｔｉｏ

Ｆ
临界值

Ｆ
ｃｒｉｔｉｃａｌ
ｖａｌｕｅ

Ｐ 值
Ｐ

ｖａｌｕｅ

Ａ １.３４ ２ ０.０６２ １９.０００ >０.０５
Ｂ ２７.０１ ２ １.２５２ １９.０００ >０.０５
Ｃ ４.５６ ２ ０.２１２ １９.０００ >０.０５

Ｆ(误差)
Ｆ (ｅｒｒｏｒ)

２１.５７ ２ — — —

表 ９　 验证试验结果 (ｎ＝ ３)
Ｔａｂｌｅ ９　 Ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ (ｎ＝ ３)

指标
Ｉｎｄｅｘ

试验号
Ｔｅｓｔ ｎｕｍｂｅｒ

１
(％)

２
(％)

３
(％)

平均值±标准差
ｘ±ｓ
(％)

总黄酮碳苷解吸率
Ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ
ｆｉｖｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ

９０.５５ ９７.３５ ９１.２５ ９３.０５±３.７４

总黄酮碳苷的含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｆｉｖｅ
ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣Ｃ￣ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ

１４.２７ １４.９１ １４.３２ １４.５０±０.３６

性ꎬ广被用于黄酮类化合物的分离和提纯ꎮ 大孔

树脂能从植物提取物中分离黄酮类化合物的优势

是由于黄酮类化合物本身的特性ꎬ因为它们的苷

元上有苯环和几个氢基ꎬ有助于具有适当的平均

孔径、极性和表面积的大孔吸附树脂吸附这些化

合物ꎮ 结果表明ꎬＸＡＤ￣１６Ｎ 作为理想树脂用于战

骨中黄酮碳苷提取液(天然深共晶溶剂作为提取

媒介)的富集纯化的吸附和解吸能力最强ꎬ说明大

孔树脂的大孔径(５６０ ~ ７１０ μｍ)、大比表面积(８００
ｍ２ｇ￣１)和苯乙烯系基质最适合于战骨提取物中

黄酮碳苷的吸附和释放ꎮ 故战骨提取物大极性的

黄酮碳苷与大极性树脂之间的极性匹配主要归因

于氢键和范德华相互作用ꎮ
乙醇是一种有机溶剂ꎬ具有可回收、价格低

廉、毒性低且对人类无安全威胁等优点ꎮ 因此ꎬ本
研究选择它作为脱附剂ꎮ 实验结果表明ꎬ黄酮碳

苷类化合物的解吸率与乙醇浓度成正比ꎬ这意味

着随着解吸率的增加ꎬ乙醇浓度也会增加ꎮ 达到

峰值后ꎬ解吸率随乙醇浓度的进一步增加而趋于

平缓ꎮ 吸附在树脂上的分子间作用力与溶解在溶

剂中的分子间相互作用对黄酮碳苷类化合物从树

８３３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



脂上的解吸具有重要作用ꎮ 而且ꎬＸＡＤ￣１６Ｎ 成功

地富集了战骨中存在的黄酮碳苷类化合物ꎬ并能

选择性地吸附黄酮碳苷类化合物ꎮ 与传统的纯化

工艺( Ｄ１０１)相比ꎬ树脂 ＸＡＤ￣１６Ｎ 的吸附率( ８６.
６５％)和解吸率( ８６. ５４％)ꎬ均显著优于 Ｄ１０１(吸

附率 ７４.３０％ꎬ解吸率 ７７.２１％)ꎮ 本研究通过单因

素筛选及正交工艺优化ꎬ最终确定其最佳富集纯

化工艺为上样浓度为原提取液稀释 ２ 倍、上样流

速 ２ ＢＶｈ￣１、洗脱液为 ６０％乙醇ꎮ 总黄酮碳苷的

含量由 １.７３％(原植物中含量)提高到１４.５０％ꎬ提
高了 ７.３８ 倍ꎮ 因此ꎬ本研究开发了一种简单有效

的从战骨植物中提取黄酮碳苷的方法ꎮ 该方法操

作简单ꎬ回收率高ꎬ工艺稳定可行ꎬ可为今后战骨

工业大批量生产提供一定的参考价值ꎮ
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摘　 要: 实时荧光定量 ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)的前提条件之一是具有合适的内参基因ꎮ 为筛选斑地锦(Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ
ｍａｃｕｌａｔａ)合适的 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 内参基因ꎬ该文利用同源克隆法克隆斑地锦 ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣
４Ａ、ＣＹＰ 等基因片段ꎬＲＴ￣ｑＰＣＲ 检测 ７ 个候选内参基因在斑地锦不同生长期根、茎、叶和果实中的表达情况ꎬ
并用 ｇｅＮｏｒｍ、ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 和 ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 等生物学软件对各候选基因表达稳定性进行评价ꎮ 结果表明:(１)克
隆的 ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 基因片段为 ７２９、８０８、７５３、４２２、２３３、６５６、３１３ ｂｐꎬ分别编码

２４２、２６９、２５０、１４０、７７、２１８、１０３ 个氨基酸ꎬ与其他植物相应氨基酸序列的最高同源性均在 ８５％以上ꎮ (２)综
合 ３ 个分析软件分析内参基因表达稳定性得出ꎬ表达稳定性排名为 ＵＢＱ>ＥＦ￣１α>ＴＵＢ￣α>ｅＩＦ￣４Ａ>ＧＡＰＤＨ>
ＣＹＰ>ａｃｔꎮ 因此ꎬ可以选取 ＵＢＱ 作为斑地锦 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析的内参基因ꎬ用于不同生长期基因组织特异性表
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｓ ａ ｐｒｅｒｅｑｕｉｓｉｔｅ ｆｏｒ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ (ＲＴ￣ｑＰＣＲ). Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｆｉｎｄ ａ
ｓｕｉｔａｂｌｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｉｎ Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｍａｃｕｌａｔａꎬ ＧＡＰＤＨꎬ ＥＦ￣１αꎬ ａｃｔꎬ
ＵＢＱꎬ ＴＵＢ￣αꎬ ｅＩＦ￣４Ａꎬ ａｎｄ ＣＹＰ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｆｒｕｉｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｗｅｒｅ
ｃｌｏｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｃｌｏｎｉｎｇ. Ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｖｅｎ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｉｎ Ｅ. ｍａｃｕｌａｔａꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｗａｓ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ｇｅＮｏｒｍꎬ ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒꎬ
ａｎｄ ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＧＡＰＤＨꎬ ＥＦ￣１αꎬ ａｃｔꎬ ＵＢＱꎬ ＴＵＢ￣αꎬ ｅＩＦ￣
４Ａ ａｎｄ ＣＹＰ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ７２９ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ ２４２ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ８０８ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ ２６９ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ７５３ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ
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２５０ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ４２２ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ １４０ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ２３３ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ ７７ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ６５６ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ ２１８
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ａｎｄ ３１３ ｂｐ (ｅｎｃｏｄｉｎｇ １０３ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｖｅｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｈａｒｅｄ ｏｖｅｒ
８５％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ＧＡＰＤＨꎬ ＥＦ￣１αꎬ ａｃｔꎬ ＵＢＱꎬ ＴＵＢ￣αꎬ ｅＩＦ￣４Ａꎬ ＣＹＰ ｂｙ ＢｌＡＳＴ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ. (２) Ｔｈｅ ｏｒｄｅｒ ｏｆ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｗａｓ ＵＢＱ > ＥＦ￣１α > ＴＵＢ￣α > ｅＩＦ￣４Ａ > ＧＡＰＤＨ > ＣＹＰ > ａｃｔ ｂｙ ｇｅＮｏｒｍꎬ ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒꎬ ａｎｄ
ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ＵＢＱ ｃａｎ ｂｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅ ｆｏｒ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｉｎ Ｅ. ｍａｃｕｌａｔａ ｕｓｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｍａｃｕｌａｔａꎬ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓꎬ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

　 　 地锦草药材为大戟科大戟属一年生草本植物

地锦(Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ)或斑地锦(Ｅ. ｍａｃｕｌａｔａ)
的干燥全草ꎬ又名鬼见愁、血筋草、奶汁草等ꎬ分布

于中国江苏、江西、浙江、湖北、河南、河北、新疆和

内蒙古等地(中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ
１９９７)ꎬ是中医、维医、蒙医常用药材ꎬ具有清热解

毒、凉血止血、利湿退黄等功效ꎬ主治痢疾、泄泻、
咯血、尿血、便血、崩漏、疮疖痈肿、湿热黄疸等(国
家药典委员会ꎬ２０１５)ꎬ目前已开发有肠炎宁片、三
七止血片、泻痢宁片等中成药ꎮ 斑地锦主要含有

黄酮类、萜类、酚酸类和生物碱类等成分ꎬ具有抗

氧化、抗炎、抗菌、止血、免疫调节等作用(柳润辉

等ꎬ２００１ꎻ安惠霞等ꎬ２００８)ꎮ 目前ꎬ斑地锦研究多

聚焦在质量标准控制、药理学作用、化学成分的提

取及鉴定等方面 (胡建新等ꎬ ２０１８ꎻ Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎬ分子生物学相关研究报道较少ꎮ

实时荧光定量 ＰＣＲ 是在普通 ＰＣＲ 的基础上引

入荧光基团ꎬ通过相应的荧光信号积聚实时监测整

个反应的进程ꎬ为未知序列进行定量分析的方法ꎬ
其特异性强、灵敏度高、重复性好、定量准确(张玉

芳等ꎬ２０１４ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ已经成为分子生物

学中研究基因表达的重要工具之一ꎬ而使用合适的

内参基因是获得可信定量结果的前提( Ｓｈａｋｅｅｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 在实际应用中ꎬＲＮＡ 提取、ｃＤＮＡ 合成

及 ＰＣＲ 扩增效率等因素会直接影响实验结果ꎬ因此

常用表达稳定的内参基因进行校正和标准化

(Ｂｕｓｔｉｎꎬ ２００２)ꎬ以减少样品之间和样品内部的误

差ꎮ 最近研究结果表明ꎬ内参基因不存在绝对通用

性ꎬ若不经筛选而以一种基因作为任何条件下的内

参ꎬ得到的结果精确度大幅度降低ꎬ甚至错误(Ｚｈｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 另外ꎬ单一传统的内参基因有时会对

结果精确性产生影响ꎬ新内参基因将逐渐取代某些

表达稳定性差的传统管家基因 ( Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎬ或应用内参基因组合有效地减少基因表达

误差(袁伟等ꎬ２０１２)ꎬ以获得更准确的分析结果ꎮ

同时ꎬ基于基因芯片技术和基因表达数据库的筛选

(Ｌｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ也将有助于获得更可靠的内参

基因ꎮ 因此ꎬ在分析目标基因表达之前ꎬ有必要对

候选内参基因进行筛选与评估ꎬ而评价内参基因表

达稳定性的软件较多ꎬ其中 ｇｅＮｏｒｍ、ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 和

ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 应用较为广泛(Ｋｉａｒａｓｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＺｈｏｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 目前ꎬ常用的内参基因有 ａｃｔ(ａｃｔｉｎ)、
ＧＡＰＤＨ ( ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ￣３ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ)、
ＥＦ￣１α( ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ￣１ ａｌｐｈａ)、ＵＢＱ ( ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ)、
ＴＵＢ￣α( ｔｕｂｕｌｉｎ ａｌｐｈａ)、 ｅＩＦ￣４Ａ ( ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ
ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ４Ａ)、ＣＹＰ(ｃｙｃｌｏｐｈｉｌｉｎ)、１８Ｓ ｒＲＮＡ(１８Ｓ
ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ) 等 ( Ｈａｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｋｏｚｅｒａ ＆
Ｒａｐａｃｚꎬ ２０１３)ꎮ 为筛选斑地锦合适的 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 内

参基因ꎬ本研究同源克隆斑地锦 ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、
ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 等 ７ 个候选内参基因

片段ꎬＲＴ￣ｑＰＣＲ 检测在斑地锦不同生长期(苗期、
花期、果期)根、茎、叶和果实中的表达情况ꎬ利用

ｇｅＮｏｒｍ、ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 和 ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 等软件对各候选

基因表达稳定性进行评价ꎬ为斑地锦不同生长期

基因组织特异性表达研究奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料

斑地锦种子由江西天施康生态中药种植有限

公司惠赠ꎬ种植于南昌大学抚州医学院实验田ꎬ经
江西中医药高等专科学校药学系中药教研室鉴定

为斑地锦ꎮ 分别采集种植 ７０ ｄ 后的苗期(未开

花)、花期(开 ３ 朵以上的花且未结果)的根、茎、
叶ꎬ以及果期(结 ３ 个以上的果)的根、茎、叶、果ꎬ
每个样品皆为 ３ 株以上的混合样品ꎬ采集后立即

置于－８０ ℃冰箱备用ꎮ
１.２ 主要试剂与仪器

植物总 ＲＮＡ 提取试剂盒 ( Ｓｐｉｎ Ｃｏｌｕｍｎ Ｐｌａｎｔ
Ｔｏｔａｌ ＲＮＡ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ)、胶回收试剂盒(ＳａｎＰｒｅｐ

１４３２ 期 宋美玲等: 斑地锦 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 内参基因的筛选



Ｃｏｌｕｍｎ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ)、引物合成、测序等ꎬ
生工生物工程(上海)股份有限公司ꎻ反转录试剂盒

(ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ Ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ)、荧
光定量 ＰＣＲ 试剂(ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ)等ꎬ
购于 宝 生 物 工 程 ( 大 连 ) 有 限 公 司ꎻ Ｐｆｕ 酶

(ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ® ＦａｓｔＰｆｕ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ)、Ｔａｑ 酶、Ｔ￣载
体(ｐＥＡＳＹ®￣Ｂｌｕｎｔ Ｓｉｍｐｌｅ Ｃｌｏｎｉｎｇ Ｋｉｔ)ꎬ购于北京全

式金生物技术有限公司ꎮ
普通 ＰＣＲ 仪(Ｔ１００ＴＭ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ)、荧光定

量 ＰＣＲ 仪(ＣＦＸ９６ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ)等ꎬ美国 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ 公

司ꎻ超 微 量 分 光 光 度 计 ( ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ)ꎬ 美 国

Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司ꎮ
１.３ 实验方法

１.３.１ 总 ＲＮＡ 的提取和 ｃＤＮＡ 的合成 　 斑地锦不

同生长期根、茎、叶、果实总 ＲＮＡ 的提取和 ｃＤＮＡ
的合成皆参照试剂盒说明书操作ꎮ 总 ＲＮＡ 提取

后通过琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ 的质量ꎬ并用超

微量分光光度计测定 ＲＮＡ 浓度ꎬ以保证后续实验

的进行ꎮ
１.３.２ 引物设计　 在 ＧｅｎＢａｎｋ 中查询相关序列ꎬ尤
其是同科植物蓖麻 ( Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ)、麻疯树

(Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ)和橡胶树(Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ)等的

ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 的基

因序列ꎬ比对找出高度保守区段ꎬ分别设计克隆斑

地锦相关基因的简并引物ꎮ 后续根据测序结果ꎬ
利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５. ０ 软件分别设计 ＲＴ￣ｑＰＣＲ
引物ꎮ 本实验所用引物见表 １ꎮ
１.３.３ 候选内参基因片段的克隆与分析　 ＰＣＲ 反应

体系 ( ２５ μＬ):５ × ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ ５ μＬꎬ ｄＮＴＰｓ (各 ２. ５
ｍｍｏｌＬ￣１)２.５ μＬꎬ简并引物 Ｆ(１０ μｍｏｌＬ￣１)、Ｒ(１０
μｍｏｌＬ￣１)各 １ μＬꎬｃＤＮＡ 模板 １ μＬꎬＰｆｕ 酶(５ Ｕ
μＬ￣１)０.３ μＬꎬ灭菌 ｄｄＨ２Ｏ １４.２ μＬꎮ 扩增条件:９４ ℃ ５
ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ相应退火温度 ３０ ｓꎬ７２ ℃ ６０ ｓꎬ３０ 个

循环ꎻ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物用 １.５％琼脂糖凝胶电

泳进行检测ꎬ目的片段的回收纯化按照试剂盒操

作说明进行ꎮ 将回收的 ＤＮＡ 片段连接 Ｔ￣载体后

转化大肠杆菌 ＤＨ５αꎬ菌液 ＰＣＲ 鉴定阳性克隆ꎬ送
测序ꎮ 所得序列在 ＧｅｎＢａｎｋ 中进行 ＢＬＡＳＴ 比对ꎮ
１.３.４ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物检测与熔解曲线分析 　 为检

验引物特异性ꎬ排除引物二聚体及非特异性扩增产

物对结果的影响ꎬ用相应引物 ｑＦ、 ｑＲ 进行普通

ＰＣＲꎬ然后进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲꎬ再加热 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 产物从

６５ ℃到 ９５ ℃ꎬ每隔 ０.５ ℃停留 ５ ｓ 检测 １ 次荧光强

度以获取熔解曲线ꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 反应体系(２０ μＬ):２×
ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １０ μＬꎬ引物 ｑＦ (１０
μｍｏｌＬ￣１)、ｑＲ(１０ μｍｏｌＬ￣１)各 ０.４ μＬꎬｃＤＮＡ 模板

２ μＬꎬ灭菌 ｄｄＨ２Ｏ ７.２ μＬꎻ扩增条件:９５ ℃ ５ ｍｉｎꎻ９５
℃ ３０ ｓꎬ相应退火温度 ３０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓꎬ４０ 个循环ꎮ
１.３.５ 候选内参基因的筛选 　 分别将样品总 ＲＮＡ
的反转录产物 ｃＤＮＡ 作为模板ꎬ进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 扩

增ꎬｇｅＮｏｒｍ、ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 和 ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 软件对 ３ 个

候选内参基因表达稳定性进行评估ꎮ 将 Ｃｔ 值转化

为相对表达量 (吴建阳等ꎬ２０１７)ꎬ按照公式 Ｑ ＝
２( Ｃｔｍｉｎ－ Ｃｔ ｓａｍｐｌｅ)进行转化ꎬ用于 ｇｅＮｏｒｍ 和 ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ
软件分析ꎬ于 ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 软件中直接输入 Ｃｔ 值进

行分析ꎬ最后进行综合排名ꎬ得出最适合斑地锦不

同生长期基因组织特异性表达研究的内参基因ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 候选内参基因片段的克隆与分析

以总 ＲＮＡ 反转录所得到的 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ相应

简并引物 Ｆ、Ｒ 为引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增产物大

小符合预期 (图 １)ꎮ 对其测序后显示ꎬ克隆的

ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 基因

片段分别为 ７２９、８０８、７５３、４２２、２３３、６５６、３１３ ｂｐꎬ分
别编码 ２４２、２６９、２５０、１４０、７７、２１８、１０３ 个氨基酸ꎮ
将氨基酸序列在 ＧｅｎＢａｎｋ 中进行 ＢＬＡＳＴ 比对后ꎬ
ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 分别

与 莴 苣 ＧＡＰＤＨ ( ＸＰ０２３７３３７２４ )、 蓖 麻 ＥＦ￣１α
(ＸＰ００２５１８０７３)、荔枝 ａｃｔ(ＡＤＶ１７４６０)、山梨猕猴桃

ＵＢＱ(ＧＦＺ１３８４７.１)、大麦 ＴＵＢ￣α(ＣＡＢ７６９１７.１)、玉
米 ｅＩＦ￣４Ａ(Ｕ１７９７９.１)、油桐 ＣＹＰ(ＡＲＶ７８４５２.１)的

同源性为 ９５％、９９％、１００％、９９％、９９％、８７％、８６％ꎮ
将相应核苷酸序列登录到 ＧｅｎＢａｎｋꎬ获得登录号

ＥｍＧＡＰＤＨ ( ＭＴ０４４４６６ )、 ＥｍＥＦ￣１α ( ＭＴ０４４４６５ )、
Ｅｍａｃｔｉｎ(ＭＴ０４４４６４)、ＥｍＵＢＱ(ＭＷ８１５１２０)、ＥｍｅＩＦ￣
４Ａ( ＭＷ８１５１１９)、 ＥｍＴＵＢ￣α ( ＭＷ８１５１１８)、 ＥｍＣＹＰ
(ＭＷ８１５１１７)ꎮ
２.２ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物检测与熔解曲线分析

用相应引物 ｑＦ、ｑＲ 进行普通 ＰＣＲ 扩增ꎬ产物

长度与预期一致(图 ２)ꎮ 将荧光定量 ＲＴ￣ＰＣＲ 产

物进行熔解曲线分析ꎬ各基因引物的熔解曲线均

显示为单峰(图 ３)ꎮ 以上结果表明ꎬ本实验所设

计定量引物无引物二聚体及非特异性扩增ꎬ可用

于后续的 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析ꎮ

２４３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 基因片段克隆引物和 ｑＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｑＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５ →３ )

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

(℃ )

片段长度
Ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

备注
Ｒｅｍａｒｋ

ＧＡＰＤＨ￣Ｆ ＭＧＴＴＣＡＴＧＧＴＣＡＶＴＧＧＡＡＧＣ ５６ ７３０ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔＧＡＰＤＨ￣Ｒ ＣＡＡＴＴＣＣＷＧＣＣＴＴＧＧＣＡＴＣ

ＥＦ￣１α￣Ｆ ＹＴＧＹＴＧＹＡＡＣＡＡＧＡＴＧＧＡＴＧＣ ５６ ８０５ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔＥＦ￣１α￣Ｒ ＧＡＴＣＣＴＴＣＴＴＣＴＣＡＡＣＡＣＴＣＴＴ

ａｃｔ￣Ｆ ＣＴＧＧＡＴＴＴＧＣＴＧＧＡＧＡＴＧＡＴＧ ５７ ７５０ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔａｃｔ￣Ｒ ＡＴＴＴＣＡＴＧＡＴＧＧＡＧＴＴＧＴＡＡＧＴＧＧ

ＵＢＱ￣Ｆ ＡＴＧＣＡＧＡＴＣＴＴＹＧＴＧＡＡＲＡＣＣＣＴ ５７ ４２０ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔＵＢＱ￣Ｒ ＣＡＧＴＡＧＴＧＧＣＧＲＴＣＧＡＡＧＴＧＧＴ

ＴＵＢ￣α￣Ｆ ＴＧＡＲＣＣＨＴＣＤＴＣＹＡＴＧＡＴＧＧ ５１ ２４０ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔＴＵＢ￣α￣Ｒ ＣＡＨＡＣＡＧＣＹＣＴＹＴＧＭＡＣＣＴＴ

ｅＩＦ￣４Ａ￣Ｆ ＧＡＧＣＴＤＧＣＨＣＡＧＣＡＲＡＴＴＧＡＧＡＡＲＧＴ ５８ ６５０ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｅＩＦ￣４Ａ￣Ｆ ＡＧＤＧＡＲＡＣＹＴＧＹＴＧＶＡＣＲＴＣＲＡＴＡＣＣ

ＣＹＰ￣Ｆ ＧＡＧＡＡＣＴＴＣＭＧＧＧＣＮＣＴＣ ５３ ３１０ 克隆基因片段
Ｃｌｏｎｉｎｇ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｒａｇｍｅｎｔＣＹＰ￣Ｒ ＣＴＧＳＣＣＧＡＡＣＡＣＧＡＣＧ

Ｏｌｉｇｏ(ｄＴ) １８ ＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴ ｃＤＮＡ 合成
Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｃＤＮＡ

ＧＡＰＤＨ￣ｑＦ ＴＧＡＴＣＴＣＡＣＡＧＴＣＡＧＧＣＴＣＧ ５５ １４７ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ＧＡＰＤＨ￣ｑＲ ＴＧＡＣＣＴＧＣＴＧＴＣＧＣＣＡＡＣ

ＥＦ￣１α￣ｑＦ ＣＣＴＣＣＣＡＣＡＴＴＧＣＴＧＴＣＡＡＧ ５５ １６７ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ＥＦ￣１α￣ｑＲ ＡＴＧＧＡＧＧＧＴＡＣＴＣＡＧＡＧＡＡＧＧ

ａｃｔ￣ｑＦ ＣＣＡＣＴＧＧＴＡＴＴＧＴＴＣＴＧＧＡＣ ５３ １６９ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ａｃｔ￣ｑＲ ＴＧＣＧＧＴＴＧＴＧＧＴＧＡＡＡＧＡＧＴ

ＵＢＱ￣ｑＦ ＡＴＡＡＣＣＣＴＣＧＡＧＧＴＣＧＡＧＴＣ ５３ １６６ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ＵＢＱ￣ｑＲ ＴＧＧＡＧＡＧＴＧＧＡＣＴＣＣＴＴＣＴＧ

ＴＵＢ￣α￣ｑＦ ＴＧＣＣＴＣＡＴＧＴＡＣＣＧＴＧＧＴＧ ５５ １７８ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ＴＵＢ￣α￣ｑＲ ＡＣＡＧＣＴＣＴＴＴＧＡＡＣＣＴＴＧＧＣ

ｅＩＦ￣４Ａ￣ｑＦ ＴＣＴＴＣＣＡＧＴＴＧＣＴＡＣＣＡＡＣＣ ５３ １８９ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ｅＩＦ￣４Ａ￣ｑＦ ＧＴＣＴＣＧＡＧＣＴＴＣＣＡＣＴＣＴＴＣ

ＣＹＰ￣ｑＦ ＡＡＧＣＣＴＣＴＣＣＡＣＴＡＣＡＡＡＧＧ ５３ １６２ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ＣＹＰ￣ｑＲ ＧＡＡＴＴＣＣＡＧＧＡＣＣＧＧＴＧＴＧ

２.３ 候选内参基因的 Ｃｔ 值分析

对斑地锦不同生长期各组织(根、茎、叶和果)
的 ｃＤＮＡ 样品进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 扩增ꎬ运用 Ｃｔ 值评估

各内参基因的表达量ꎬＣｔ 值与其表达量成反比ꎬ即
Ｃｔ 值越小ꎬ表达量越高ꎮ 内参基因的表达值排序

为 ＥＦ￣１α>ＴＵＢ￣α>ｅＩＦ￣４Ａ>ＵＢＱ>ＣＹＰ>ＧＡＰＤＨ>ａｃｔꎬ
Ｃｔ 值分别为 １７.０４ ~ １９.５５、１８.５２ ~ ２１.８１、１８.５８ ~
２２.０４、２０.１９ ~ ２２.９０、２０.６３ ~ ２４.９９、２１.８５ ~ ２４.９５、
２４.４４ ~ ２９.２６(图 ４)ꎮ ３ 次重复之间各内参基因的

表达量变动较小ꎬ且表达量都有所变化ꎮ
２.４ 候选内参基因表达稳定性分析

２.４.１ ｇｅＮｏｒｍ 软件分析 　 ｇｅＮｏｒｍ 软件通过计算稳

定系数 Ｍ 来分析基因表达稳定性ꎬＭ 值越小ꎬ稳定

性越好ꎮ 除 ａｃｔ 外ꎬ６ 个候选内参基因在不同组织

中表达的 Ｍ 值都小于 １. ５ꎬ稳定性排名为 ＵＢＱ>
ＴＵＢ￣α>ＥＦ￣１α>ｅＩＦ￣４Ａ>ＧＡＰＤＨ>ＣＹＰ>ａｃｔ(表 ２)ꎮ
２.４. ２ ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 软 件 分 析 　 与 ｇｅＮｏｒｍ 类 似ꎬ
ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 软件也是通过各候选内参基因的 Ｍ 值

３４３２ 期 宋美玲等: 斑地锦 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 内参基因的筛选



Ｍ. Ｍａｒｋｅｒꎻ １. ＧＡＰＤＨꎻ ２. ＥＦ￣１αꎻ ３. ａｃｔꎻ ４. ＵＢＱꎻ ５. ＴＵＢ￣αꎻ
６. ｅＩＦ￣４Ａꎻ ７. ＣＹＰ.

图 １　 克隆引物(Ｆ 和 Ｒ)ＰＣＲ 扩增候选基因的结果
Ｆｉｇ. １　 ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒｓ (Ｆ ａｎｄ Ｒ)

Ｍ. Ｍａｒｋｅｒꎻ １. ＧＡＰＤＨꎻ ２. ＥＦ￣１αꎻ ３. ａｃｔꎻ ４. ＵＢＱꎻ ５. ＴＵＢ￣αꎻ
６. ｅＩＦ￣４Ａꎻ ７. ＣＹＰ.

图 ２　 克隆引物 (ｑＦ 和 ｑＲ)ＰＣＲ 扩增候选基因的结果
Ｆｉｇ. ２　 ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ｇｅｎｅｓ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒｓ (ｑＦ ａｎｄ ｑＲ)

评估其表达稳定性ꎮ 经 ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 软件分析ꎬ７ 个

内参基因在各组织中的表达稳定程度存在差异ꎬ
按 Ｍ 值大小排序为 ＵＢＱ>ＴＵＢ￣α>ＥＦ￣１α>ｅＩＦ￣４Ａ>
ＧＡＰＤＨ>ＣＹＰ>ａｃｔ(表 ３)ꎮ ＵＢＱ 的 Ｍ 值最低ꎬ总体

稳定性最好ꎮ

２.４.３ ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 软件分析　 ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 直接根据各

基因的 Ｃｔ 值ꎬ计算标准偏差(ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎꎬＳＤ)
和变异系数(ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬＣＶ)来评估各内

参基因的稳定性ꎮ 一般来说ꎬ稳定的内参基因具有

较小的 ＳＤ 值和 ＣＶ 值ꎮ ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 分析的基因表

达稳定性排名为 ＥＦ￣１α > ＵＢＱ > ｅＩＦ￣４Ａ > ＧＡＰＤＨ >
ＴＵＢ￣α>ＣＹＰ>ａｃｔ(表 ４)ꎮ 其中ꎬＥＦ￣１α、ＵＢＱ、ｅＩＦ￣４Ａ
的 ＳＤ 值和 ＣＶ 值比较相近ꎬ表达都相对稳定ꎮ
２.４.４ 综合分析　 由于各内参基因在 ３ 个软件中的

排序略有差异ꎬ故运用几何平均值算法进行各候

选内参基因的综合排名ꎬ内参基因几何平均值越

低ꎬ则其稳定性越好ꎮ 各内参基因在斑地锦不同

生长期的不同组织中表达稳定性综合排名为 ＵＢＱ>
ＥＦ￣１α>ＴＵＢ￣α>ｅＩＦ￣４Ａ>ＧＡＰＤＨ>ＣＹＰ>ａｃｔ(表 ５)ꎮ

３　 讨论与结论

地锦草是中医、维医、蒙医常用药材ꎬ主要含

有黄酮类、萜类、酚酸类和生物碱类等ꎬ其中槲皮

素含量作为其质量标准ꎬ目前ꎬ斑地锦的分子生物

学相关报道较少ꎮ 本研究首次克隆了斑地锦

ＧＡＰＤＨ、ＥＦ￣１α、ａｃｔ、ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 等常

用的传统内参基因片段ꎬ并作为候选内参基因进

行 ＲＴ￣ｑＰＣＲꎬ 分 别 用 ｇｅＮｏｒｍ、 ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 和

ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 评价在各生长期 (苗期、花期、果期)
根、茎、叶和果实中的表达稳定性ꎮ 本实验中ꎬ各
候选内参基因在不同生长期各组织中的表达丰度

除 ａｃｔ 外都较高ꎬＣｔ 值皆在 ２５ 以下ꎬ符合要求ꎮ 由

于 ３ 个评估软件采用不同统计学算法ꎬ分析结果

通常存在差异ꎬ需要综合分析得到最适合的内参

基因(Ｋｉａｒａｓｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＺｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ其
中 ｇｅＮｏｒｍ 和 ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 的分析结果较为一致ꎬ
ＵＢＱ、ＴＵＢ￣α、ＥＦ￣１α、 ｅＩＦ￣４Ａ、ＧＡＰＤＨ 的 Ｍ 值都小

于 １ꎬ 比 较 稳 定ꎬ 最 佳 内 参 基 因 为 ＵＢＱꎬ 而

ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 评价结果与前二者略有差异ꎬＥＦ￣１α、
ＵＢＱ、ｅＩＦ￣４Ａ、ＧＡＰＤＨ 的 ＳＤ 值小于 １ꎬ该软件筛选

的最优内参基因为 ＥＦ￣１αꎬ而 ＵＢＱ 和 ｅＩＦ￣４Ａ 表达

也比较稳定ꎬ与 ＥＦ￣１α 并无明显差异ꎮ ＵＢＱ 是泛

素蛋白ꎬ与蛋白质调节系统有关ꎬ参与细胞代谢过

程ꎬＵＢＱ 是常用的内参基因ꎬ在许多植物中得到应

用ꎬ例如分析芍药花瓣不同发育时期和不同组织

的基因表达时可选用 ＵＢＱ 作为内参基因(李健ꎬ
２０１７)ꎮ ＥＦ￣１α 是转录延伸因子 α 亚基基因ꎬ 在真

４４３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ＧＡＰＤＨꎻ Ｂ. ＥＦ￣１αꎻ Ｃ. ａｃｔꎻ Ｄ. ＵＢＱꎻ Ｅ. ＴＵＢ￣αꎻ Ｆ. ｅＩＦ￣４Ａꎻ Ｇ. ＣＹＰ.

图 ３　 候选基因熔解曲线
Ｆｉｇ. ３　 Ｍｅｌｔｉｎｇ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

核生物中参与转录控制、凋亡以及信号转导等一系

列重要的生命活动过程ꎬ也是较为常用的内参基

因ꎬ在朱顶红不同组织中表达较稳定(刘晓婷等ꎬ
２０１８)ꎮ ＧＡＰＤＨ、ａｃｔ、ＴＵＢ￣α、ｅＩＦ￣４Ａ、ＣＹＰ 等不是斑
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Ａ. ＧＡＰＤＨꎻ Ｂ. ＥＦ￣１αꎻ Ｃ. ａｃｔꎻ Ｄ. ＵＢＱꎻ Ｅ. ＴＵＢ￣αꎻ Ｆ. ｅＩＦ￣４Ａꎻ Ｇ. ＣＹＰ.

图 ４　 内参基因在各生长期不同组织样品中的 ＲＴ￣ｑＰＣＲ Ｃｔ 值
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｔ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｆｏｒ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

地锦各生长期不同组织ＲＴ￣ｑＰＣＲ 的合适内参基因ꎬ
但在其他一些植物中可能稳定表达ꎬ这也证明在不

同植物或不同实验条件下进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 有必要对

内参 基 因 进 行 筛 选 与 评 估 ( Ｋｏｚｅｒａ ＆ Ｒａｐａｃｚꎬ

６４３ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



２０１３)ꎮ 因此ꎬ若研究斑地锦不同生长期基因组织

特异性表达时ꎬ可以选取 ＵＢＱ 作为内参基因ꎬ如果

选择内参基因组合ꎬ则 ＵＢＱ 和 ＥＦ￣１α 较为合适ꎮ 此

结果为后续斑地锦分子生物学相关研究提供了便

利条件ꎮ 当然ꎬ随着斑地锦基因发掘和表达研究的

深入ꎬ不排除会出现更稳定的内参基因ꎮ

表 ２　 ｇｅＮｏｒｍ 分析内参基因的表达稳定性
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ

ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｇｅＮｏｒｍ

基因
Ｇｅｎｅ

Ｍ 值
Ｍ ｖａｌｕｅ

排名
Ｒａｎｋ

ＵＢＱ ０.８２ １

ＴＵＢ￣α ０.９０ ２

ＥＦ￣１α ０.９１ ３

ｅＩＦ￣４Ａ ０.９４ ４

ＧＡＰＤＨ ０.９６ ５

ＣＹＰ １.１７ ６

ａｃｔ １.６５ ７

表 ３　 ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ 分析内参基因的表达稳定性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ｇｅｎｅｓ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ

基因
Ｇｅｎｅ

Ｍ 值
Ｍ ｖａｌｕｅ

排名
Ｒａｎｋ

ＵＢＱ ０.１９ １

ＴＵＢ￣α ０.３５ ２

ＥＦ￣１α ０.４２ ３

ｅＩＦ￣４Ａ ０.４３ ４

ＧＡＰＤＨ ０.４４ ５

ＣＹＰ ０.５９ ６

ａｃｔ １.０８ ７

表 ４　 ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ 分析内参基因的表达稳定性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ｇｅｎｅｓ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ＢｅｓｔＫｅｅｐｅｒ

基因
Ｇｅｎｅ

ＳＤ 值
ＳＤ ｖａｌｕｅ

ＣＶ 值
ＣＶ ｖａｌｕｅ

排名
Ｒａｎｋ

ＥＦ￣１α ０.７９ ４.３６ １

ＵＢＱ ０.８０ ３.８１ ２

ｅＩＦ￣４Ａ ０.８１ ４.１０ ３

ＧＡＰＤＨ ０.９８ ４.２３ ４

ＴＵＢ￣α １.０１ ５.０２ ５

ＣＹＰ １.０５ ４.５６ ６

ａｃｔ １.１６ ４.４０ ７

表 ５　 各内参基因表达稳定性综合排名
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒａｎｋ ｏｆ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ

ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ ｇｅＮｏｒｍ ＮｏｒｍＦｉｎｄｅｒ Ｂｅｓｔ￣

Ｋｅｅｐｅｒ

几何
平均值
Ｇｅｏｍｅ￣
ｔｒｉｃａｌ
ｍｅａｎ

综合
排名

Ｃｏｍｐｒｅ￣
ｈｅｎｓｉｖｅ
ｒａｎｋ

ＵＢＱ １ １ ２ １.３３ １

ＥＦ￣１α ３ ３ １ ２.３３ ２

ＴＵＢ￣α ２ ２ ５ ３.００ ３

ｅＩＦ￣４Ａ ４ ４ ３ ３.６７ ４

ＧＡＰＤＨ ５ ５ ４ ４.６７ ５

ＣＹＰ ６ ６ ６ ６.００ ６

ａｃｔ ７ ７ ７ ７.００ ７
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