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海三棱藨草及其近缘种的 ＤＮＡ 条形码研究

张仕兰１ꎬ 王屿岑１ꎬ 刘文亮１ꎬ２∗

( １. 华东师范大学 生态与环境科学学院ꎬ 上海市城市化生态过程与生态恢复重点实验室ꎬ
上海 ２００２４１ꎻ ２. 崇明生态研究院ꎬ 上海 ２０２１６２ )

摘　 要: 海三棱藨草 [× Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ (Ｔａｎｇ ＆ Ｆ. Ｔ. Ｗａｎｇ) Ｔａｔａｎｏｖ]的分类学地位至今尚无

定论ꎮ 为明确海三棱藨草的分类学地位并探讨其与近缘种的关系ꎬ该研究分别利用 １ 个核基因( ＩＴＳ)和 ５
个叶绿体基因(ｍａｔＫ、ｎｄｈＦ、ｒｂｃＬ、ｔｒｎＬ 和 ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ)的 ＤＮＡ 条形码序列对海三棱藨草及其近缘种的 ４ 种 ２１
批样品进行扩增和测序ꎬ通过采用相似性搜索算法对单一序列和序列组合的物种鉴定效率进行评价ꎬ并基

于贝叶斯推断方法构建系统发育树进行鉴定分析ꎮ 结果表明:(１) ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列组合的物种鉴定效率最

高ꎬ为 ７１.４％ꎬ可实现海三棱藨草及其近缘种的种间区分、鉴定ꎮ (２)基于 ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列组合构建海三棱

藨草及其近缘种的系统发育树ꎬ发现同一物种的样品聚集度较好ꎬ海三棱藨草与三棱草属 [Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ
(Ａｓｃｈ.) Ｐａｌｌａ]的物种聚为一支ꎬ明显与水葱属 [Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ (Ｒｃｈｂ.) Ｐａｌｌａ]物种分开ꎬ并且海三棱藨草与

海滨三棱草 [Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ (Ｌｉｎｎａｅｕｓ) Ｐａｌｌａ]形成单系ꎮ 综上所述ꎬＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列组合可作为海

三棱藨草及其近缘种物种鉴定的最佳条形码序列ꎬ研究结果不支持海三棱藨草为天然杂交种的观点ꎬ而应

将其归入三棱草属中ꎬ海三棱藨草应为海滨三棱草的异名ꎮ 该研究结果为海三棱藨草及其近缘种的分类学

研究提供了分子依据ꎮ
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ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎꎬ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｂｅｔｔｅｒ ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎ
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　 　 海三棱藨草 [ × Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ
( Ｔａｎｇ ＆ Ｆ. Ｔ. Ｗａｎｇ ) Ｔａｔａｎｏｖ ] 属 于 莎 草 科

(Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ)ꎬ主要分布在长江河口及杭州湾滩

涂ꎬ曾被报道为我国特有的滩涂湿地先锋种(唐进

和王发瓒ꎬ１９６５)ꎬ具有维持生物多样性、消减波

浪、固滩护堤、促进泥沙沉降和为迁徙越冬的水鸟

提供栖息地等多种生态功能(朱晶等ꎬ２００７ꎻ陈秀

芝和孙瑛ꎬ２０１１)ꎮ
海三棱藨草的正名问题及其所在属的分类地

位一直未能得到解决ꎮ 海三棱藨草因其秆为三棱

形ꎬ花序假侧生等性状与藨草( Ｓｃｉｒｐｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ Ｌ.)
相似ꎬ而其穗大和小坚果表面网纹等性状又与扁

秆藨草(Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ Ｆｒ. Ｓｃｈｍｉｄｔ)相似ꎬ被以藨草

和扁秆藨草的天然杂交种 ( Ｓｃｉｒｐｕｓ × ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ
Ｔａｎｇ ｅｔ Ｆ. Ｔ. Ｗａｎｇ)发表(唐进和王发瓒ꎬ１９６５)ꎻ
随着藨草属( Ｓｃｉｒｐｕｓ Ｌ.)系统学研究的不断深入ꎬ
广义藨草属被划分为若干属ꎬ海三棱藨草的亲本

藨草和扁秆藨草被划分到不同的属ꎬ即水葱属

[ Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ( Ｒｃｈｂ.) Ｐａｌｌａ ] 和 三 棱 草 属

[Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ (Ａｓｃｈ.) Ｐａｌｌａ]ꎬ二者的中文名和学

名变更为三棱水葱 [ Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ ( Ｌ.)
Ｐａｌｌａ] 和 扁 秆 荆 三 棱 [ Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ
(Ｆ. Ｓｃｈｍｉｄｔ) Ｔ. Ｖ. Ｅｇｏｒｏｖａ]ꎻＴａｔａｎｏｖ (２００７)承认

海三棱藨草为属间杂交种ꎬ并以此建立了新的杂

交属 × Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ Ｔａｔａｎｏｖꎬ因此海三棱藨

草的学名变更为 [ × Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ
(Ｔａｎｇ ＆ Ｆ. Ｔ. Ｗａｎｇ) Ｔａｔａｎｏｖ](Ｄａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
Ｋｏｙａｍａ ( １９８０ ) 将 Ｓｃｉｒｐｕｓ × ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ 作 为

Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ 的异名ꎬ认为海三棱藨草

只是扁秆荆三棱的单穗变异类型ꎮ 随着测序技术

的不断发展ꎬ一些分子标记被开发应用于海三棱

藨草及其近缘种的遗传结构和亲缘关系分析中ꎮ
Ｙａｎｇ 等 (２００９ꎬ２０１３)通过 ＡＦＬＰ 分子标记技术和

种间杂交试验分析了海三棱藨草与其潜在亲本扁

秆荆三棱和三棱水葱的亲缘关系ꎬ结果表明海三

棱藨草非杂交起源且与扁秆荆三棱的亲缘关系更

近ꎬ但作者未明确界定二者是否为独立的物种ꎮ
另外ꎬ前人还采用 ＡＦＬＰ 分子标记技术和微卫星标

记技 术 揭 示 了 扁 秆 荆 三 棱 和 海 滨 三 棱 草

[Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ (Ｌｉｎｎａｅｕｓ) Ｐａｌｌａ]遗传结

构的相似性ꎬ并在二者分布的重叠区域发现了大

量的杂交后代ꎬ但这些个体无法通过分类函数进

行明确的物种界定( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｐíšｏｖá ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 有研究表明ꎬ三棱草属植物果实的横

切面形状和果皮厚度是重要的种间鉴别特征

(Ｈｒｏｕｄｏｖá ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｐíšｏｖá ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 宋

晨薇等(２０１９)通过观察比较海三棱藨草及其近缘

种的果实形态和果皮微结构特征ꎬ发现海三棱藨

草在果实形态和果皮厚度上与扁秆荆三棱明显差

异而与海滨三棱草相似ꎬ因而推论其为海滨三棱

草 水 滨 亚 种 [ Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ ｓｕｂｓｐ.
ｐａｌｕｄｏｓｕｓ (Ａ. Ｎｅｌｓｏｎ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａ]的异名ꎮ 综上认

为ꎬ海三棱藨草的分类地位及其与近缘种的亲缘

关系仍然需要进一步探究ꎮ
２００３ 年ꎬＨｅｂｅｒｔ 首次提出了 ＤＮＡ 条形码技

术ꎬ即利用一段公认的、标准的、易于扩增的且具

００７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



有足够变异的短 ＤＮＡ 片段来实现对物种的快速

鉴定(Ｈｅｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ａꎬ ｂ)ꎮ 经过 ２０ 年的发

展ꎬＤＮＡ 条形码技术已经成为生命科学研究中发

展最迅速的方向之一ꎬ在植物物种鉴定及分子系

统学研究领域彰显出广阔的应用前景( Ｃｏｓｔｉｏｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 目

前ꎬＤＮＡ 条形码技术已被广泛应用于莎草科植物

的鉴定、系统发育关系和演化历史的研究中ꎬ并且

取得了一定的成果(Ｙｅｎ ＆ Ｏｌｍｓｔｅａｄꎬ ２０００ꎻ Ｓｔａｒｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｃｌｅｒｃ￣Ｂｌａｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｇｌｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７ꎻ Ｌéｖｅｉｌｌé￣Ｂｏｕｒｒｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 但关于海三

棱藨草及其近缘种基于基因片段的分子系统学研

究相对滞后ꎮ 准确的物种鉴定是生物多样性保护

的基础和前提(Ｖａｎｅ￣Ｗｒｉｇｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１)ꎮ 实现海

三棱藨草的科学鉴定对三棱草属植物系统发育重

建及分类学研究具有重大的理论意义和实际

价值ꎮ
本研究通过选用 ６ 组候选序列 ( ＩＴＳ、ｍａｔＫ、

ｎｄｈＦ、ｒｂｃＬ、ｔｒｎＬ 和 ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ)对海三棱藨草及其 ３
个近缘种共 ２１ 个样本进行 ＤＮＡ 条形码研究ꎬ通过

比较分析扩增序列的特征、种内种间变异率和鉴

定效率等指标ꎬ评估不同候选序列及其组合的物

种分辨能力ꎬ拟筛选出适用于海三棱藨草及其近

缘种鉴定的最佳 ＤＮＡ 条形码序列ꎬ同时基于建树

法进行系统发育分析ꎬ进一步探讨海三棱藨草与

其近缘种之间的关系ꎬ以期为海三棱藨草的分类

学研究提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

本研究选取海三棱藨草 [ × Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ
ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ (Ｔａｎｇ ＆ Ｆ. Ｔ.Ｗａｎｇ) Ｔａｔａｎｏｖ]及其 ３ 个

近 缘 种ꎬ 包 括 扁 秆 荆 三 棱 [ Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ
ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ (Ｆ. Ｓｃｈｍｉｄｔ) Ｔ. Ｖ. Ｅｇｏｒｏｖａ]、海滨三棱

草 [ Ｂ. ｍａｒｉｔｉｍｕｓ ( Ｌｉｎｎａｅｕｓ ) Ｐａｌｌａ ] 和 荆 三 棱

[Ｂ. ｙａｇａｒａ (Ｏｈｗｉ) Ｙ. Ｃ. Ｙａｎｇ ＆ Ｍ. Ｚｈａｎ]总共 ２１
份样本作为研究材料(表 １)ꎬ本研究中海三棱藨

草及其近缘种的形态特征及地理分布比较详见表

２ 和表 ３ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 植物基因组的提取、ＰＣＲ 扩增及测序 　 采用

植物基因组 ＤＮＡ 试剂盒[天根生化科技(北京)有

限公司]提取植物的总 ＤＮＡꎮ 序列扩增用到的引

物信息及 ＰＣＲ 反应的扩增程序见表 ４ꎮ ＰＣＲ 扩增

采用 １００ ｍＬ 反应体系:灭菌后的 ｄｄＨ２Ｏ ６９.５ ｍＬꎬ
ＴａｑＢｕｆｆｅｒ １０ ｍＬꎬ ｄＮＴＰ ８ ｍＬꎬ上、下游引物各 ４
ｍＬꎬＤＮＡ 模板 ４ ｍＬꎬＥＸ Ｔａｑ 酶 ０.５ ｍＬꎻ扩增完成

后用 １％的琼脂糖凝胶电泳进行检测ꎬ筛选出条带

清晰的样品送到北京六合华大基因科技有限公司

进行双向测序ꎮ
１.２.２ 数据处理　 利用 ＤＮＡＳＴＡＲ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ 软件包

(ＤＮＡＳＴＡＲ Ｉｎｃ.ꎬ Ｍａｄｉｓｏｎꎬ ＷＩꎬ ＵＳＡ)中的 ＳｅｑＭａｎ
软件对测序得到的双向峰图进行校对、拼接ꎬ去除

两端峰图杂乱、质量较低的序列ꎬ采用ＭＥＧＥ ７.０软
件进行多序列比对ꎬ利用 ＤｎａＳＰ ６. ０ 统计各个

ＤＮＡ 条形码序列的特征信息和变异位点信息ꎻ基
于 Ｋ２Ｐ (Ｋｉｍｕｒａ ２￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｍｏｄｅｌ)双参数模型计

算种内和种间的遗传距离ꎬ评价条形码在种内、种
间的变异情况ꎻ利用相似性搜索算法( ｂａｓｉｃ ｌｏｃａｌ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｓｅａｒｃｈ ｔｏｏｌꎬ ＢＬＡＳＴ)考察分析各条形码

候选序列的鉴定效率ꎬ通过将实验获得的全部序

列作为查询序列输入到 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中ꎬ利用

ＮＣＢＩ￣ＢＬＡＳＴ 相似性比对工具进行批量数据分析ꎮ
当返回的比对结果中最大的相似物种( ｉｄｅｎｔｉｔｙ >
９５％且 Ｅ 值 < １×１０ ￣５)与该查询序列所属的物种

一致且不包含其他物种时则视该物种鉴定成功ꎬ
反之则视为鉴定失败ꎮ 对于联合片段物种鉴定效

率的计算ꎬ在本研究中只要其中一个片段能够成

功鉴定出该物种ꎬ则组合片段也能鉴定出该物种

(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ物种鉴定效率 ＝鉴定成功物种

个体数 /总个体数ꎮ 采用贝叶斯推断法构建系统

发育树ꎬ进行遗传聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＤＮＡ 条形码候选片段的序列特征分析

对海三棱藨草及其近缘种的 ６ 组 ＤＮＡ 条形码

候选序列进行统计分析ꎬ结果(表 ５)表明ꎬ在各条

形码中ꎬｒｂｃＬ 序列最长ꎬ为 １ ３７４ ｂｐꎬｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ 序列

最短ꎬ为 ４４４ ｂｐꎻＩＴＳ 序列的 ＧＣ 含量最高ꎬ而 ｔｒｎＬ
序列的 ＧＣ 含量最低ꎮ ６ 个 ＤＮＡ 条形码片段的变

异位点数依次排序为 ＩＴＳ > ｎｄｈＦ > ｍａｔＫ > ｒｂｃＬ >
ｔｒｎＬ > ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦꎮ 海三棱藨草及其近缘种的核基

因 ＩＴＳ 序列变异位点数远大于其他 ５ 个叶绿体基

因片段的变异位点数ꎮ

１０７４ 期 张仕兰等: 海三棱藨草及其近缘种的 ＤＮＡ 条形码研究



表 １　 标本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

采集地
Ｌｏｃａｌｉｔｙ

凭证标本
Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ

采集人
Ｃｏｌｌｅｃｔｏｒ

采集日期
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｄａｔｅ

海三棱藨草
× Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ

上海崇明东滩
Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

Ｘｕ２０１６１０１７￣１ 徐晓 ＸＵ Ｘｉａｏ ２０１６－１０－１７

Ｘｕ２０１６１０１７￣２

Ｘｕ２０１６１０１７￣３

Ｘｕ２０１６１０１７￣４

Ｘｕ２０１６１０１７￣５

Ｘｕ２０１６１０１７￣６

Ｘｕ２０１６１０１７￣７

扁秆荆三棱
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ

上海辰山植物园
Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｃｈｅｎｓｈａｎ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎ

Ｄｌｌ２０１８０６２４￣１ 邓玲丽 ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉ ２０１８－０６－２４

Ｄｌｌ２０１８０６２４￣２

Ｄｌｌ２０１８０６２４￣３

Ｄｌｌ２０１８０６２４￣４

Ｄｌｌ２０１８０６２４￣５

Ｄｌｌ２０１８０６２４￣６

海滨三棱草
Ｂ. ｍａｒｉｔｉｍｕｓ

新疆阿勒泰市乌伦古湖
Ｕｌｕｎｇｕ Ｌａｋｅꎬ Ａｌｔａｙ Ｃｉｔｙꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

Ｓｃｗ２０１８０９１８￣１ 宋晨薇 ＳＯＮＧ Ｃｈｅｎｗｅｉ ２０１８－０９－１８

Ｓｃｗ２０１８０９１８￣２

Ｓｃｗ２０１８０９１８￣３

Ｓｃｗ２０１８０９１８￣４

Ｓｃｗ２０１８０９１８￣５

荆三棱
Ｂ. ｙａｇａｒａ

新疆清河县塔克什肯镇
Ｔａｋｅｓｈｉｋｅｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｑｉｎｇｈｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

Ｓｃｗ２０１８０９１４￣１ 宋晨薇 ＳＯＮＧ Ｃｈｅｎｗｅｉ ２０１８－０９－１４

Ｓｃｗ２０１８０９１４￣２

Ｓｃｗ２０１８０９１４￣３

２.２ ＤＮＡ 条形码候选片段的种内、种间遗传变异

理想的 ＤＮＡ 条形码序列种内变异水平应明显

小于种间变异水平(宁淑萍等ꎬ２００８)ꎮ 本研究的

种内和种间 Ｋ２Ｐ 遗传距离结果(表 ６)显示ꎬ６ 组

ＤＮＡ 条形码候选序列的种内变异水平均为 ０ꎬ除
ＩＴＳ 序列之外ꎬ其余 ５ 组 ＤＮＡ 条形码候选序列的

种内和种间变异均存在不同程度的重叠ꎬ各个条

形码种间的变异大小依次排序为 ＩＴＳ > ｎｄｈＦ >
ｍａｔＫ > ｔｒｎＬ > ｒｂｃＬ > ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦꎮ
２.３ ＤＮＡ 条形码候选片段的鉴定效率评价

本研究采用 ＢＬＡＳＴ 法分析 ６ 组 ＤＮＡ 条形码候

选序列的鉴定效率ꎬ结果(表 ７)显示ꎬ单一序列的鉴

定效率均未达到 １００％ꎬ ｍａｔＫ 鉴定效率最高为

５２.４％ꎬ其次是 ｎｄｈＦ 和 ｒｂｃＬ 均为 ２８.６％ꎬＩＴＳ 的鉴定

效率为 ２３.８％ꎬｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ 和 ｔｒｎＬ 片段的物种鉴定效

率为 ０ꎮ 在组合条形码中ꎬＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 的鉴定效率

最高为 ７１.４％ꎬ其次是 ｍａｔＫ ＋ ｎｄｈＦ 和 ｍａｔＫ ＋ ｒｂｃＬ
的鉴定效率均为 ６１.９％ꎬ而 ＩＴＳ ＋ ｎｄｈＦ、ＩＴＳ ＋ ｒｂｃＬ、
ＩＴＳ ＋ ( ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ )和 ＩＴＳ ＋ ｔｒｎＬ 组合的鉴定效率分

别为 ５２.４％、５２.４％、２３.８％和 ２３.８％ꎮ
２.４ 遗传聚类分析

为探究海三棱藨草及其近缘种间的关系ꎬ本
研究基于 ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列构建了海三棱藨草及其

近缘种的系统发育树ꎬ表 ８ 列举了从 ＧｅｎＢａｎｋ 数

据库中下载的外类群的 ＩＴＳ 和 ｍａｔＫ 序列信息ꎮ 为

了评价核基因和叶绿体基因序列联合数据之间的

一致性ꎬ本研究在 ＰＡＵＰ∗４.０ｂ１０ 上进行了不一致

长度差异检验( ｉｎｃｏｎｇｒｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｔｅｓｔꎬ
ＩＬＤ ｔｅｓｔ)(Ｄｏｌｐｈｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎮ Ｐ 值是用来衡量

两组数据之间是否存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 计

算得出 Ｐ 值为 １.０ꎬ表明核基因 ＩＴＳ 和叶绿体基因

ｍａｔＫ 序列数据之间没有显著性差异ꎬ可以联合进

行分析ꎮ 本研究通过采用贝叶斯推断法(Ｂａｙｅｓｉａｎ
ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ)来进行多基因联合构树ꎬ该方法更

灵活ꎬ考虑更加全面ꎬ构树结果更可靠 ( Ｈｅｌｅｄ ＆
Ｄｒｕｍｍｏｎｄꎬ ２００９)ꎮ ＩＴＳ 和 ｍａｔＫ 序列联合矩阵总

长度为 １ ８３９ ｂｐꎬ变异位点数为 ３９ꎮ 系统发育树

结果(图 １)表明ꎬ 各分支聚集良好ꎬ大多表现为单

２０７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 ２　 海三棱藨草及其近缘种的形态学特征比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ × Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

扁秆荆三棱
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ

海三棱藨草
× Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ
ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ

海滨三棱草
Ｂ. ｍａｒｉｔｉｍｕｓ

荆三棱
Ｂ. ｙａｇａｒａ

三棱水葱
Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ

秆
Ｃｕｌｍ

秆单生ꎬ高 ６０ ~ １００ ｃｍꎬ锐
三棱形ꎻ平滑
Ｃｕｌｍｓ ｓｏｌｉｔａｒｙ ｆｒｏｍ ａ ｔｕｂｅｒꎬ
６０－１００ ｃｍ ｔａｌｌꎬ ｓｈａｒｐｌｙ ３￣
ａｎｇｌｅｄꎻ ｓｍｏｏｔｈ

秆单生ꎬ高 ２０ ~ ９０ ｃｍꎬ锐
三棱形ꎻ平滑
Ｃｕｌｍｓ ｓｏｌｉｔａｒｙ ｆｒｏｍ ａ ｔｕｂｅｒꎬ
２０－ ９０ ｃｍ ｔａｌｌꎬ ｓｈａｒｐｌｙ ３￣
ａｎｇｌｅｄꎻ ｓｍｏｏｔｈ

秆单生ꎬ高 ２５ ~ ４０ ｃｍꎬ锐
三棱形ꎻ平滑
Ｃｕｌｍｓ ｓｏｌｉｔａｒｙ ｆｒｏｍ ａ ｔｕｂｅｒꎬ
２５－ ４０ ｃｍ ｔａｌｌꎬ ｓｈａｒｐｌｙ ３￣
ａｎｇｌｅｄꎻ ｓｍｏｏｔｈ

秆 单 生ꎬ 高 ７０ ~ １５０
ｃｍꎬ锐三棱形ꎻ平滑
Ｃｕｌｍｓ ｓｏｌｉｔａｒｙ ｆｒｏｍ ａ ｔｕｂｅｒꎬ
７０－１５０ ｃｍ ｔａｌｌꎬ ｓｈａｒｐｌｙ
３￣ａｎｇｌｅｄꎻ ｓｍｏｏｔｈ

秆散生ꎬ高 ２０ ~ ９０ ｃｍꎬ钝
三棱形ꎻ光滑
Ｃｕｌｍｓ ｓｏｌｉｔａｒｙꎬ ｅｒｅｃｔꎬ ２０－
９０ ｃｍ ｔａｌｌꎬ ｏｂｔｕｓｅｌｙ ３￣
ａｎｇｌｅｄꎻ ｓｍｏｏｔｈ

茎
Ｒｈｉｚｏｍｅ

匍匐 根 状 茎 长ꎬ 具 球 状
块茎
Ｒｈｉｚｏｍｅｓ ｌｏｎｇ ｃｒｅｅｐｉｎｇꎬ
ｔｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｉｎ ａ ｇｌｏｂｏｓｅ ｔｕｂｅｒ

匍匐 根 状 茎 长ꎬ 具 球 状
块茎
Ｒｈｉｚｏｍｅｓ ｌｏｎｇ ｃｒｅｅｐｉｎｇꎬ
ｔｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｂｙ ａ ｓｍａｌｌ
ｏｖｏｉｄ ｔｕｂｅｒ

匍匐 根 状 茎 长ꎬ 具 球 状
块茎
Ｒｈｉｚｏｍｅｓ ｌｏｎｇ ｃｒｅｅｐｉｎｇꎬ
ｔｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｂｙ ａ ｓｍａｌｌ ｏｖｏｉｄ
ｔｕｂｅｒ

匍匐根状茎长ꎬ具球状
块茎
Ｒｈｉｚｏｍｅｓ ｌｏｎｇ ｃｒｅｅｐｉｎｇꎬ
ｔｕｂｅｒ ｇｌｏｂｏｓｅ ｔｏ
ｄｅｐｒｅｓｓｅｄ ｏｂｏｖｏｉｄ

匍匐 根 状 茎 长ꎬ 无 球 状
块茎
Ｒｈｉｚｏｍｅｓ ｌｏｎｇ ｃｒｅｅｐｉｎｇꎬ
ｗｉｔｈｏｕｔ ｔｕｂｅｒ

叶
Ｌｅａｆ

４ ~ ６ꎬ 叶 基 生 和 秆 生ꎬ 条
形ꎬ叶片扁平ꎬ２ ~５ ｍｍ 宽ꎬ
基部具有长叶鞘
４ － ６ꎬ ｌｅａｖｅｓ ｂａｓａｌꎬ ｌｅａｆ
ｂｌａｄｅ ｌｉｎｅａｒꎬ ２－５ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ
ｂａｓｅ ｗｉｔｈ ｌｏｎｇ ｌｅａｆ ｓｈｅａｔｈ

１ ~２ꎬ常退化ꎬ２ ~３ ｍｍ 宽
１－２ꎬ ｕｓｕａｌｌｙ ｌｅａｆｌｅｓｓꎬ ２－ ３
ｍｍ ｗｉｄｅ

１ ~２ꎬ常退化ꎬ２ ~６ ｍｍ 宽
１－２ꎬ ｕｓｕａｌｌｙ ｌｅａｆｌｅｓｓꎬ ２－ ６
ｍｍ ｗｉｄｅ

叶基生和秆生ꎬ ５ ~ １０
ｍｍ 宽
Ｂａｓａｌ ｌｅａｆ ａｎｄ ｃｕｌｍꎬ ５－
１０ ｍｍ ｗｉｄｅ

１ ~ ２ꎬ 常 退 化ꎬ １. ５ ~ ２
ｍｍ 宽
１－２ꎬ ｕｓｕａｌｌｙ ｌｅａｆｌｅｓｓꎬ
１.５－２ ｍｍ ｗｉｄｅ

苞片
Ｉｎｖｏｌｕｃｒａｌ ｂｒａｃｔ

叶状苞片 ２ ~３ꎬ长于花序
Ｉｎｖｏｌｕｃｒａｌ ｂｒａｃｔｓ ２－３ꎬ
ｌｅａｆｌｉｋｅ ｏｆｔｅｎ ｓｕｒｐａｓｓｉｎｇ
ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

苞片 ２ꎬ一枚为秆的延伸ꎬ
较小穗长很多ꎬ另一枚与
小穗近等长
Ｉｎｖｏｌｕｃｒａｌ ｂｒａｃｔｓ ２ꎬ ｏｎｅ ｉｓ ａ
ｃｏｎｔｉｎｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕｌｍꎬ ｍｕｃｈ
ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｓｐｉｋｅｌｅｔꎬ ｔｈｅ
ｏｔｈｅｒ ｂｒａｃｔ ｉｓ ｎｅａｒｌｙ ａｓ ｌｏｎｇ
ａｓ ｔｈｅ ｓｐｉｋｅｌｅｔ

苞片 ２ꎬ一为秆的延伸ꎬ较
小穗长很多ꎬ另一枚稍长
于小穗或与小穗等长
Ｉｎｖｏｌｕｃｒａｌ ｂｒａｃｔｓ ２ꎬ ｏｎｅ ｉｓ ａ
ｃｏｎｔｉｎｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕｌｍꎬ ｍｕｃｈ
ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｓｐｉｋｅｌｅｔꎬ ｔｈｅ
ｏｔｈｅｒ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｏｒ
ｅｑｕａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｓｐｉｋｅｌｅｔ

苞片 ３ ~ ４ꎬ通常长于
花序
Ｉｎｖｏｌｕｃｒａｌ ｂｒａｃｔｓ ３ ｏｒ ４ꎬ
ｌｅａｆｌｉｋｅꎬ ｕｓｕａｌｌｙ ｌｏｎｇｅｒ
ｔｈａｎ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

苞片 １ꎬ为秆的延长ꎬ较小
穗长很多
Ｂｒａｃｔ １ꎬ ｅｌｏｎｇａｔｅｄ ｃｕｌｍꎬ
ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ

花序
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

长侧枝聚伞花序短缩成头
状ꎬ顶生ꎬ偶有辐射枝
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｃａｐｉｔａｔｅ ｏｒ
ｓｉｍｐｌｅ ｐａｎｉｃｕｌａｔｅꎻ ｒａｙｓ １
ｔｏ ｆｅｗ

花序假侧生ꎬ１ ~２.５ ｃｍ 长
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐｓｅｕｄｏｌａｔｅｒａｌꎬ
１－２.５ ｃｍ ｌｏｎｇ

头状 花 序ꎬ 很 少 具 有 辐
射枝
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｃａｐｉｔａｔｅꎬ
ｒａｒｅｌｙ ｗｉｔｈ ｓｈｏｒｔ ｒａｙｓ

长侧枝聚伞花序简单ꎬ
具 ３ ~ ８ 个辐射枝ꎬ辐
射枝最长达 ７ ｃｍꎬ每
个辐 射 枝 具 １ ~ ３ 个
小穗
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ａ ｓｉｍｐｌｅ
ａｎｔｈｅｌａꎻ ｒａｙｓ ３ － ８ꎬ
ｕｎｅｑｕａｌꎬ ｔｏ ７ ｃｍꎬ ｅａｃｈ
ｔｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｂｙ ａ ｓｉｎｇｌｅ
ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｏｒ ａ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ
１－３ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ

简单长侧枝聚伞花序假
侧生ꎬ有 １ ~ ８ 个辐射枝ꎬ
辐射枝三棱形ꎬ长可达 ５
ｃｍꎬ每辐射枝顶端有 １ ~ ８
个簇生的小穗
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ａ ｓｉｍｐｌｅ
ｐｓｅｕｄｏｌａｔｅｒａｌ ａｎｔｈｅｌａꎬ ｒａｙｓ
１－８ꎬ ｔｏ ５ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ｂｅａｒｉｎｇ
１－ ８ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ ｏｒ ｃｏｎｇｅｓｔｅｄ
ｉｎ ａ ｈｅａｄｌｉｋｅ ｃｌｕｓｔｅｒ

小穗
Ｓｐｉｋｅｌｅｔ

(Ｄａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ
Ｌｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)

无柄小穗 １ ~ ６ꎬ卵形或矩
圆卵形ꎻ鳞片矩圆形ꎬ６－ ８
ｍｍ 长ꎬ有 １ 条脉ꎬ顶端具
撕裂状缺刻ꎬ有芒ꎻ下位刚
毛 ４ ~６ꎬ具倒刺ꎬ长为小坚
果的 １ / ２ ~２ / ３ꎬ易脱落
Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｏｆ １－６ ｓｅｓｓｉｌｅ
ｓｐｉｋｅｌｅｔｓꎬ ｏｖｏｉｄ ｔｏ ｏｂｌｏｎｇ￣
ｏｖｏｉｄꎻ ｇｌｕｍｅｓ ｏｂｌｏｎｇ ｔｏ
ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ ６－８ ｍｍꎬ １￣ｖｅｉｎｅｄ
ｃｏｓｔａ ｐｒｏｊｅｃｔｅｄ ｂｅｙｏｎｄ ａｐｅｘ
ｆｏｒｍｉｎｇ ａｎ ａｗｎꎻ ｐｅｒｉａｎｔｈ
ｂｒｉｓｔｌｅｓ ４ － ６ꎬ ｒｅｔｒｏｒｓｅｌｙ
ｓｃａｂｒｏｕｓ １ / ２－２ / ３ ａｓ ｌｏｎｇ ａｓ
ｎｕｔｌｅｔꎬ ｃａｄｕｃｏｕｓ

小穗宽卵圆形ꎬ无柄ꎬ通常
１ 个ꎬ偶见 ２ ~ ３ 个ꎻ鳞片卵
形ꎬ ６ ~８ ｍｍ 长ꎻ中脉伸出
顶端呈短尖ꎻ下位刚毛 ４ꎬ
长为小坚果的 １ / ２ ~ ２ / ３ꎬ
具倒刺ꎬ易脱落
Ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ ｂｒｏａｄｌｙ ｏｖａｔｅꎬ
ｓｅｓｓｉｌｅꎬ ｕｓｕａｌｌｙ １ꎬ
ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ ２－３ꎻ ｇｌｕｍｅｓ
ｏｖａｔｅꎬ ６－８ ｍｍꎬ １￣ｖｅｉｎｅｄ
ｃｏｓｔａ ｅｘｃｕｒｒｅｎｔ ｉｎｔｏ ａｎ ａｗｎꎻ
ｐｅｒｉａｎｔｈ ｂｒｉｓｔｌｅｓ ４ꎬ １ / ２－
２ / ３ ａｓ ｌｏｎｇ ａｓ ｎｕｔｌｅｔꎬ
ｒｅｔｒｏｒｓｅｌｙ ｓｃａｂｒｏｕｓꎬ ｃａｄｕｃｏｕｓ

小穗宽卵圆形ꎬ无柄ꎬ通常
１ 个ꎬ偶见 ２ ~３ 个ꎻ
鳞片卵形ꎬ ５ ~ ８ ｍｍ 长ꎬ中
脉伸出顶端呈短尖ꎻ
下位刚毛 ４ ~ ６ꎬ长为小坚
果的 １ / ２ꎬ具倒刺ꎬ易脱落
１ꎬ ｒａｒｅｌｙ ２ － ３ ｓｅｓｓｉｌｅ
ｓｐｉｋｅｌｅｔｓꎬ ｏｖｏｉｄ ｔｏ ｎａｒｒｏｗｌｙ
ｏｖｏｉｄꎻ ｇｌｕｍｅｓ ｏｂｌｏｎｇ￣ｏｖａｔｅꎬ
５ － ８ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ １￣ｖｅｉｎｅｄ
ｃｏｓｔａ ｅｘｃｕｒｒｅｎｔ ｉｎｔｏ ａｎ ａｗｎꎻ
ｐｅｒｉａｎｔｈ ｂｒｉｓｔｌｅｓ ６ꎬ ｃａ. １ / ２
ａｓ ｌｏｎｇ ａｓ ｎｕｔｌｅｔꎬ ｒｅｔｒｏｒｓｅｌｙ
ｓｃａｂｒｏｕｓꎬ ｃａｄｕｃｏｕｓ

小穗 １ ~ ３ꎬ长圆形ꎬ无
柄ꎻ鳞片长圆形ꎬ长约
７ ｍｍꎬ背面具有一条
中肋ꎬ顶端具芒ꎻ下位
刚毛 ６ꎬ几与小坚果等
长ꎬ具倒刺
Ｓｅｓｓｉｌｅ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ １ － ３
ｏｂｌｏｎｇꎻ ｇｌｕｍｅｓ ｏｂｌｏｎｇꎬ
ｃａ. ７ ｍｍꎬ １￣ｖｅｉｎｅｄ
ｃｏｓｔａ ｐｒｏｊｅｃｔｅｄ ｂｅｙｏｎｄ
ａｐｅｘ ｆｏｒｍｉｎｇ ａ ｒｅｃｕｒｖｅｄ
ｓｃａｂｒｏｕｓ ａｗｎꎻ ｐｅｒｉａｎｔｈ
ｂｒｉｓｔｌｅｓ ６ꎬ ａｓ ｌｏｎｇ ａｓ
ｎｕｔｌｅｔꎻ ｒｅｔｒｏｒｓｅｌｙ ｓｃａｂｒｏｕｓꎬ
ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｕｐ ｔｏ ｍａｔｕｒｉｔｙ

小穗 ３ ~２０ꎬ长圆形ꎻ 鳞片
长圆 形、 椭 圆 形 或 宽 卵
形ꎬ长 ３ ~４ ｍｍꎬ背面具一
条中肋ꎬ稍延伸出顶端呈
短尖ꎻ下位刚毛 ３ ~ ５ 条ꎬ
几等长或稍长于小坚果ꎬ
具倒刺
３ － ２０ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓꎬ ｏｂｌｏｎｇꎻ
ｇｌｕｍｅｓ ｏｂｌｏｎｇꎬ ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ ｏｒ
ｏｖａｔｅꎬ ３－４ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ａｐｅｘ
ｅｍａｒｇｉｎａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｎｄｅｄ ｗｉｔｈ
ａ ｃｏｓｔａ ｅｘｃｕｒｒｅｎｔ ｉｎｔｏ ａ
ｍｕｃｒｏꎻ ｐｅｒｉａｎｔｈ ｂｒｉｓｔｌｅｓ ３－
５ꎬ ａ ｆｅｗ ｌｅｎｇｔｈ ｏｒ ｓｌｉｇｈｔｌｙ
ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｓｍａｌｌ
ｎｕｔｓꎬ ａｇｎａｉｌ

雄蕊
Ｓｔａｍｅｎ

雄蕊 ３ꎬ花药线形
Ｓｔａｍｅｎｓ ３ꎬ ａｎｔｈｅｒｓ ｌｉｎｅａｒ

雄蕊 ３
Ｓｔａｍｅｎｓ ３

雄蕊 ３ꎬ 花药线状椭圆形
Ｓｔａｍｅｎｓ ３ꎬ ａｎｔｈｅｒｓ
ｌｉｎｅａｒ￣ｏｂｌｏｎｇ

雄蕊 ３ꎬ花药线形
Ｓｔａｍｅｎｓ ３ꎬ ａｎｔｈｅｒｓ
ｌｉｎｅａｒ

雄蕊 ３ꎬ花药线形
Ｓｔａｍｅｎｓ ３ꎬ ａｎｔｈｅｒｓ ｌｉｎｅａｒ

雌蕊
Ｐｉｓｔｉｌ

花柱细长ꎬ柱头 ２
Ｓｔｙｌｅ ｓｌｅｎｄｅｒꎬ ｓｔｉｇｍａｓ ２

花柱细长ꎬ柱头 ２
Ｓｔｙｌｅ ｓｌｅｎｄｅｒꎬ ｓｔｉｇｍａｓ ２

花柱细长ꎬ柱头 ２ 或 ３
Ｓｔｙｌｅ ｓｌｅｎｄｅｒꎬ ｓｔｉｇｍａｓ ２ ｏｒ ３

花柱细长ꎬ柱头 ３
Ｓｔｙｌｅ ｓｌｅｎｄｅｒꎬ ｓｔｉｇｍａｓ ３

花柱短ꎬ柱头 ２
Ｓｔｙｌｅ ｓｈｏｒｔꎬ ｓｔｉｇｍａ ２

果实
Ｎｕｔｌｅｔ

(Ｈｒｏｕｄｏｖá ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ
宋晨薇等ꎬ２０１９)

双凹状ꎻ表面纹饰网状ꎻ外
果皮与中果皮近等厚
Ｂｉｃｏｎｃａｖｅꎻ ａｃｈｅｎｅ ｓｕｒｆａｃｅ
ｓｈｏｗｓ ａ ｗｅｌｌ￣ｖｉｓｉｂｌｅ
ｐｏｌｙｇｏｎａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ
ｅｘｏｃａｒｐ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ａｓ
ｔｈｉｃｋ ａｓ ｍｅｓｏｃａｒｐ

双凸状ꎻ表面纹饰网状ꎻ外
果皮为中果皮厚度的 ２ 倍
Ｂｉｃｏｎｖｅｘꎻ ａｃｈｅｎｅｓ ｓｕｒｆａｃｅ
ｗｉｔｈ ｗｅｌｌ￣ｖｉｓｉｂｌｅ ｐｏｌｙｇｏｎａｌ
ｎｅｔｗｏｒｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ ｅｘｏｃａｒｐ
ｍｏｓｔｌｙ ｃａ. ｔｗｉｃｅ ａｓ ｔｈｉｃｋ
ａｓ ｍｅｓｏｃａｒｐ

双凸状ꎻ表面纹饰网状ꎻ外
果皮为中果皮厚度的 ２ 倍
Ｂｉｃｏｎｖｅｘꎻ ａｃｈｅｎｅｓ ｓｕｒｆａｃｅ
ｗｉｔｈ ｗｅｌｌ￣ｖｉｓｉｂｌｅ ｐｏｌｙｇｏｎａｌ
ｎｅｔｗｏｒｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ ｅｘｏｃａｒｐ
ｍｏｓｔｌｙ ｃａ. ｔｗｉｃｅ ａｓ ｔｈｉｃｋ
ａｓ ｍｅｓｏｃａｒｐ

三棱状ꎻ表面纹 饰 网
状ꎻ外果皮极薄ꎬ为中
果皮厚度的 １ / ８
Ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎻ ｓｕｒｆａｃｅ
ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ
ａ ｆｉｎｅ ｎｅｔｗｏｒｋꎻ ｅｘｏｃａｒｐ
ｉｓ ｖｅｒｙ ｔｈｉｎꎬ ｅｘｏｃａｒｐ
ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｃａ. １ / ８ ｏｆ
ｍｅｓｏｃａｒｐ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ

平凸 状ꎻ 表 面 纹 饰 平 滑
型ꎻ外果皮极薄ꎬ为中果
皮厚度的 １ / ８
Ｐｌａｎｏ￣ｃｏｎｖｅｘꎻ ｓｕｒｆａｃｅ
ｄｅｃｏｒａｔｉｏｎ ｓｍｏｏｔｈ ｔｙｐｅꎻ
Ｔｈｅ ｏｕｔｅｒ ｐｅｒｉｃａｒｐ ｉｓ
ｖｅｒｙ ｔｈｉｎꎬ １ / ８ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｍｉｄｄｌｅ ｐｅｒｉｃａｒｐ
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表 ３　 海三棱藨草及其近缘种的生境及分布地
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈａｂｉｔａｔ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ ×Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

项目
Ｉｔｅｍ

扁秆荆三棱
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ

海三棱藨草
× Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ
ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ

海滨三棱草
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ

荆三棱
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｙａｇａｒａ

三棱水葱
Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ

生境
Ｈａｂｉｔａｔ

内陆淡水生境 (河边、湖
边)
Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｈａｂｉｔａｔｓ ( ｒｉｖｅｒꎬ
ｌａｋｅ)ꎬ ｍｏｓｔｌｙ ｉｎｌａｎｄ

沿海沼 泽ꎬ 内 陆 湖 滨、 河
岸等
Ｃｏａｓｔａｌ ｍａｒｓｈｅｓꎬ ｉｎｌａｎｄ
ｌａｋｅｓｉｄｅꎬ ｒｉｖｅｒｂａｎｋꎬ ｅｔｃ.

沿海沼 泽ꎬ 内 陆 湖 滨、 河
岸等
Ｃｏａｓｔａｌ ｍａｒｓｈｅｓꎬ ｓａｌｉｎｅ
ｌａｋｅｓｉｄｅꎬ ｒｉｖｅｒｂａｎｋꎬ ｅｔｃ.

湖、河浅水中
Ｌａｋｅꎬ ｒｉｖｅｒｂａｎｋｓꎬ
ｓｈａｌｌｏｗ ｄｉｔｃｈｅ

淡水或盐沼湿地
Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｈａｂｉｔａｔｓ ｏｒ
ｂｒａｃｋｉｓｈ ｈａｂｉｔａｔｓ

分布地
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ
(梁士楚ꎬ ２０２２)

中国(黑龙江、吉林、辽宁、
内蒙古、山西、河北、北京、
天津、河南、山东、江苏、安
徽、上 海、 浙 江、 江 西、 湖
北、广 西、 云 南、 重 庆、 陕
西、宁 夏、 甘 肃、 青 海、 新
疆、台湾)ꎬ日本ꎬ朝鲜
Ｃｈｉｎａ ( Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇꎬ Ｊｉｌｉｎꎬ
Ｌｉａｏｎｉｎｇꎬ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａꎬ
Ｓｈａｎｘｉꎬ Ｈｅｂｅｉꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ
Ｔｉａｎｊｉｎꎬ Ｈｅｎａｎꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇꎬ
Ｊｉａｎｇｓｕꎬ Ａｎｈｕｉꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇꎬ Ｊｉａｎｇｘｉꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ
Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ
Ｓｈａａｎｘｉꎬ Ｎｉｎｇｘｉａꎬ Ｇａｎｓｕꎬ
Ｑｉｎｇｈａｉꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ Ｔａｉｗａｎ)ꎬ
Ｊａｐａｎꎬ Ｋｏｒｅａ

中国(内蒙古、河北、北京、
山西、江苏、上海、浙江)
Ｃｈｉｎａ ( Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａꎬ
Ｈｅｂｅｉꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｓｈａｎｘｉꎬ
Ｊｉａｎｇｓｕꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉꎬ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ)

中国(上海、新疆、台湾)ꎬ
阿富汗ꎬ印度ꎬ日本ꎬ俄罗
斯ꎻ非洲ꎬ西南亚ꎬ大西洋
岛屿ꎬ欧洲ꎬ北美洲和南美
洲ꎬ太平洋岛屿
Ｃｈｉｎａ (Ｓｈａｎｇｈａｉꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ
Ｔａｉｗａｎ)ꎬ Ａｆｇｈａｎｉｓｔａｎꎬ Ｉｎｄｉａꎬ
Ｊａｐａｎꎬ Ｒｕｓｓｉａꎻ Ａｆｒｉｃａꎬ Ｓｏｕｔｈ￣
Ｗｅｓｔ Ａｓｉａꎬ Ａｔｌａｎｔｉｃ Ｉｓｌａｎｄｓꎬ
Ｅｕｒｏｐｅꎬ Ｎｏｒｔｈ ａｎｄ Ｓｏｕｔｈ
Ａｍｅｒｉｃａꎬ Ｐａｃｉｆｉｃ Ｉｓｌａｎｄｓ

中国 (黑龙江、吉林、
辽宁、内蒙古、河北、山
东、河南、新疆、安徽、
江苏、 浙 江、 湖 南、 湖
北、 贵 州、 云 南 )ꎬ 朝
鲜ꎬ日本
Ｃｈｉｎａ (Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇꎬ
Ｊｉｌｉｎꎬ Ｌｉａｏｎｉｎｇꎬ Ｉｎｎｅｒ
Ｍｏｎｇｏｌｉａꎬ Ｈｅｂｅｉꎬ
Ｓｈａｎｄｏｎｇꎬ Ｈｅｎａｎꎬ
Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ Ａｎｈｕｉꎬ
Ｊｉａｎｇｓｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇꎬ
Ｈｕｎａｎꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ
Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｙｕｎｎａｎ)ꎬ
Ｋｏｒｅａꎬ Ｊａｐａｎ

中国(北京、黑龙江、吉林、辽
宁、内蒙古、河北、山西、山
东、河南、陕西、宁夏、甘肃、
青海、新疆、安徽、江苏、浙
江、湖南、湖北、四川、重庆、
云南、西藏、福建、台湾、广
东、广西)ꎬ俄罗斯ꎬ日本ꎬ朝
鲜ꎻ 中亚细亚ꎬ欧洲ꎬ美洲
Ｃｈｉｎａ (Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇꎬ
Ｊｉｌｉｎꎬ Ｌｉａｏｎｉｎｇꎬ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａꎬ
Ｈｅｂｅｉꎬ Ｓｈａｎｘｉꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇꎬ
Ｈｅｎａｎꎬ Ｓｈａａｎｘｉꎬ Ｎｉｎｇｘｉａꎬ
Ｇａｎｓｕꎬ Ｑｉｎｇｈａｉꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ
Ａｎｈｕｉꎬ Ｊｉａｎｇｓｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇꎬ
Ｈｕｎａｎꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ
Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｘｉｚａｎｇꎬ
Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｔａｉｗａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ
Ｇｕａｎｇｘｉ )ꎬ Ｒｕｓｓｉａꎬ Ｊａｐａｎꎬ
Ｋｏｒｅａꎻ Ｃｅｎｔｒａｌ Ａｓｉａꎬ
Ｅｕｒｏｐｅꎬ Ａｍｅｒｉｃａ

表 ４　 ＰＣＲ 扩增引物与扩增程序
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｓ

ＤＮＡ 条形码
ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ

引物序列(５′￣３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

扩增程序
Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｒａｍ

ＩＴＳ (Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０ꎻ
Ｗａｒｄ ＆ Ａｄａｍｓꎬ １９９８)

ＩＴＳ４＿Ｆ: ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ

ＩＴＳ５＿Ｒ: ＧＧＡＡＧＧＡＧＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ

９４ ℃ / ２ ｍｉｎꎬ ２５ ｃｙｃｌｅｓ ( ９４ ℃ / ３０ ｓꎬ ４２
℃ / ２ ｍｉｎꎬ ７２ ℃ / ２ ｍｉｎ)ꎬ ７２ ℃ / １０ ｍｉｎ

ｍａｔＫ (Ｇｉｌｍｏｕｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)

ｍａｔＫ￣１Ｆ: ＣＧＴＣＡＡＣＡＡＣＡＡＴＧＣＴＴＡＴＡＴＣＣ

ｍａｔＫ￣ＲＬ: ＧＣＴＴＴＧＣＣＴＴＧＡＴＡＴＣＧＡＡＣ

ｍａｔＫ￣２.５Ｆ: ＴＣＡＡＴＧＣＴＧＧＲＴＣＣＡＡＧＡＴＡ

ｍａｔＫ￣５Ｒ: ＴＴＴＡＴＧＴＴＴＡＣＧＡＧＣＣＡＡＡＧ

９４ ℃ / ２ ｍｉｎꎬ ４０ ｃｙｃｌｅｓ ( ９４ ℃ / ３０ ｓꎬ ４７
℃ / １ ｍｉｎꎬ ７２ ℃ / １.５ ｍｉｎ)ꎬ ７２ ℃ / ８ ｍｉｎ

ｎｄｈＦ (Ｇｉｌｍｏｕｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)

ｎｄｈＦ￣Ａ: ＴＡＴＧＧＴＴＡＣＣＴＧＡＴＧＣＣＡＴＧＧＡ

ｎｄｈＦ￣Ｂ: ＣＣＣＣＡＴＡＧＡＧＡＴＡＴＴＧＡＡＴ

ｎｄｈＦ￣Ｃ: ＴＡＡＣＡＧＣＡＴＴＴＴＡＴＡＴＧＴＴＴＣＧ

ｎｄｈＦ￣Ｄ１: ＣＴＡＴＲＴＡＡＣＣＲＣＧＡＴＴＡＴＡＴＧＡＣＣＡＡ

９４ ℃ / ２ ｍｉｎꎬ ４０ ｃｙｃｌｅｓ ( ９４ ℃ / ３０ ｓꎬ ４７
℃ / １ ｍｉｎꎬ ７２ ℃ / ２ ｍｉｎ)ꎬ ７２ ℃ / ８ ｍｉｎ

ｒｂｃＬ (Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ＆ Ｓｕｇｉｕｒａꎬ
１９８２ꎻ Ｏｌｍｓｔｅａｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９２)

１Ｆ: ＡＴＧＴＣＡＣＣＡＣＡＡＡＣＡＧＡＧＡＣＴＡＡＡＧＣ

７２４Ｒ: ＴＣＧＣＡＴＧＴＡＣＣＴＧＣＡＧＴＡＧＣ

９４ ℃ / ４ ｍｉｎꎬ ３８ ｃｙｃｌｅｓ ( ９４ ℃ / ３０ ｓꎬ ４５
℃ / １ ｍｉｎꎬ ７２ ℃ / １.５ ｍｉｎ)ꎬ ７２ ℃ / ７ ｍｉｎ

ｔｒｎＬ (Ｔａｂｅｒｌｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１) ｔｒｎＬｃ: ＣＧＡＡＡＴＣＧＧＴＡＧＡＣＧＣＴＡＣＧ

ｔｒｎＬｄ: ＧＧＧＧＡＴＡＧＡＧＧＧＡＣＴＴＧＡＡＣ

９４ ℃ / ２ ｍｉｎꎬ ３５ ｃｙｃｌｅｓ (９４ ℃ / １ ｍｉｎꎬ ５０－
５５ ℃ / １ ｍｉｎꎬ ７２ ℃ / ２ ｍｉｎ)ꎬ ７２ ℃ / ８ ｍｉｎ

ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ (Ｔａｂｅｒｌｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１) ｔｒｎＬｅ: ＧＧＴＴＣＡＡＧＴＣＣＣＴＣＴＡＴＣＣＣ

ｔｒｎＬｆ: ＡＴＴＴＧＡＡＣＴＧＧＴＧＡＣＡＣＧＡＧ

９４ ℃ / ２ ｍｉｎꎬ ３５ ｃｙｃｌｅｓ (９４ ℃ / １ ｍｉｎꎬ ５０－
５５ ℃ / １ ｍｉｎꎬ ７２ ℃ / ２ ｍｉｎ)ꎬ ７２ ℃ / ８ ｍｉｎ

系ꎮ 外类群两个属的物种位于系统树基部ꎬ水葱

属 [Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ (Ｒｃｈｂ.) Ｐａｌｌａ]物种类群自成一

支ꎬ与三棱草属物种类群 [Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ (Ａｓｃｈ.)
Ｐａｌｌａ]明显分开ꎬ后验概率为 １ꎮ 三棱草属物种类

群由海三棱藨草及其近缘种组成ꎬ可以分为三个

主支ꎮ 最 大 一 支 包 括 了 所 有 海 三 棱 藨 草 ( ×
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ) 和 海 滨 三 棱 草

(Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ)的样本ꎮ 第二支包括了

扁秆荆三棱(Ｂ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ)的 ６ 个样本ꎬ第三支则

由荆三棱 (Ｂ. ｙａｇａｒａ)的所有个体组成ꎬ 均获得较

４０７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 ５　 ６ 组 ＤＮＡ 片段长度、ＧＣ 含量和变异位点信息
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｌｅｎｇｔｈꎬ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｓｉｘ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＤＮＡ 条形码
ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ

序列长度
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

ＳＮＰｓ 位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ＳＮＰｓ ｓｉｔｅｓ

插入 / 缺失碱基数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎ
ｂａｓｅｓ

变异位点
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ

变异率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ (％)

ＩＴＳ ７０６ ６１.１ ３２ ３ ３５ ４.９６

ｍａｔＫ １ １８８ ２７.８ ４ ０ ４ ０.３４

ｎｄｈＦ １ ０３８ ２８.８ ６ ０ ６ ０.５８

ｒｂｃＬ １ ３７４ ４１.７ ２ ０ ２ ０.１５

ｔｒｎＬ ５９７ ２５.８ １ ０ １ ０.１７

ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ ４４４ ２７.７ ０ ０ ０ ０

表 ６　 ６ 组 ＤＮＡ 条形码候选序列的种内、
种间遗传差异分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｉｘ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＤＮＡ 条形码
ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ

种内变异
Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

种间变异
Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ＩＴＳ ０ (０.００１ ５ ± ０.００１ ４) ~
(０.０４５ ３ ± ０.００８ ３)

ｍａｔＫ ０ ０~ (０.００３ ５ ± ０.００１ ７)

ｎｄｈＦ ０ ０~ (０.００５ ９ ± ０.００２ ４)

ｒｂｃＬ ０ ０~ (０.００１ ５ ± ０.００１ ０)

ｔｒｎＬ ０ ０~ (０.００１ ７ ± ０.００１ ７)

ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ ０ ０

表 ７　 ６ 组 ＤＮＡ 条形码候选序列的鉴定效率
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓ ｒａｔｅ ｏｆ ｓｉｘ ＤＮＡ

ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＤＮＡ 条形码
ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

鉴定效率
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｓｕｃｃｅｓｓ ｒａｔｅ (％)

ＩＴＳ ２１ ２３.８

ｍａｔＫ ２１ ５２.４

ｎｄｈＦ ２１ ２８.６

ｒｂｃＬ ２１ ２８.６

ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ ２１ ０

ｔｒｎＬ ２１ ０

ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ ２１ ７１.４

ＩＴＳ ＋ ｎｄｈＦ ２１ ５２.４

ＩＴＳ ＋ｒｂｃＬ ２１ ５２.４

ＩＴＳ ＋ ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ ２１ ２３.８

ＩＴＳ ＋ ｔｒｎＬ ２１ ２３.８

ｍａｔＫ ＋ ｎｄｈＦ ２１ ６１.９

ｍａｔＫ ＋ ｒｂｃＬ ２１ ６１.９

高支持率ꎮ 在 ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列构建的系统发育树

中ꎬ海三棱藨草与海滨三棱草聚在一起ꎬ和扁秆荆

三棱的所有样品聚成的一支构成姐妹支ꎬ另外ꎬ海
滨三棱草的一个个体与海三棱藨草聚为一支ꎬ但
自展值很低ꎻ荆三棱自成一支ꎬ与海三棱藨草的关

系最远ꎮ

３　 讨论与结论

由于植物的进化历史复杂ꎬ目前尚未发现和

动物 ＣＯＩ 基因一样ꎬ能够用作植物通用条形码的

单一片段ꎬ因此从植物叶绿体基因组和核基因组

中筛选出高效且通用的 ＤＮＡ 条形码候选片段一

直是困扰植物学家的重要难题(李德铢和曾春霞ꎬ
２０１５)ꎮ 本研究应用 １ 个核基因片段( ＩＴＳ)与 ５ 个

叶绿体基因片段 (ｍａｔＫ、 ｎｄｈＦ、 ｒｂｃＬ、 ｔｒｎＬ 和 ｔｒｎＬ￣
ｔｒｎＦ)对海三棱藨草及其 ３ 个近缘种进行 ＤＮＡ 条

形码研究ꎬ评估 ６ 组候选 ＤＮＡ 条形码序列及其组

合片段的物种鉴定能力ꎬ同时探讨海三棱藨草与 ３
个近缘种间的关系ꎮ
３.１ 不同 ＤＮＡ 条形码序列在海三棱藨草及其近缘

种中的鉴定效率

被子植物的 ＩＴＳ 序列具有侧翼高度保守、拷贝

数多、协同进化快、易于扩增、测序和比对等特点

(Ｂａｌｄｗｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎬ被广泛应用于莎草科植物

的系统发育研究中(Ｙａｎｏ ＆ Ｈｏｓｈｉｎｏꎬ ２００５ꎻ Ｓｈｉｅｌｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 本研究用通用引物 ＩＴＳ４ / ＩＴＳ５ 扩增

得到的 ＩＴＳ 序列包含了 ＩＴＳ１ 序列、５. ８Ｓ ｒＤＮＡ 和

ＩＴＳ２ 序列 ３ 个部分ꎬ长度为 ７０６ ｂｐꎮ Ｊｕｎｇ 和 Ｃｈｏｉ
(２０１０) 研 究 表 明ꎬ该 序 列 在 水 葱 属 和 萤 蔺 属

( Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｉｅｌｌａ Ｌｙｅ)植物中的扩增长度为 ６３６ ｂｐ

５０７４ 期 张仕兰等: 海三棱藨草及其近缘种的 ＤＮＡ 条形码研究



表 ８　 来自 ＧｅｎＢａｎｋ 的外类群的序列号
Ｔａｂｌｅ ８　 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｕｔｇｒｏｕｐ

ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因片段和序列号
ＤＮＡ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

ＩＴＳ ｍａｔＫ

Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｕｓ ｒｏｂｕｓｔｕｓ ＫＣ６７７９８０ ＫＸ０３６９８３

三棱水葱 Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ ＡＢ２０６２６９ ＭＫ９２６０６８

三棱水葱 Ｓ. ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ ＫＣ６７７９５７ ＬＣ６５５２６３

紫果蔺 Ｅｌｅｏｃｈａｒｉｓ ａｔｒｏｐｕｒｐｕｒｅａ ＧＵ１１０７５９ ＫＸ０３６９２６

Ｅ. ｍａｒｇｉｎｕｌａｔａ ＡＹ２４２０５６ ＫＣ１２３４０４

独穗飘拂草 Ａｂｉｌｄｇａａｒｄｉａ ｏｖａｔａ ＡＢ１８０７１９ ＫＸ０３６９２３

两歧飘拂草 Ｆｉｍｂｒｉｓｔｙｌｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ ＪＸ６４４８８２ ＫＪ５１３６２０

(Ｓｈｉｅｌｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ在藨草属植物中的扩增长度

为 ７１２ ｂｐꎬ另外该序列在藨草属植物中的变异率

高达 ４７.３％ꎬ在水葱属和萤蔺属植物中的变异率

为 ３２.４％ꎬ而在海三棱藨草及其近缘种中的变异

率仅为 ４.９６％ꎬ推测可能是由研究样本大小差异

所导致的ꎮ 同时ꎬ这表明了 ＩＴＳ 序列在莎草科不同

属中的序列长度和变异水平均有所差异ꎮ
ｍａｔＫ 基因是叶绿体基因组的蛋白编码区中进

化速率最快的基因之一(Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ但其

引物通用性还存在较多争议ꎬ不同分类群体之间

往往需要更换多对引物进行扩增( Ｆａｚｅｋａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ 本研究共采用两组通用引物进行 ＰＣＲ 扩

增ꎬ得到的 ｍａｔＫ 片段长度为１ １８８ ｂｐꎬ该结果与

Ｇｉｌｍｏｕｒ 等 (２０１３)的研究结果基本一致ꎮ 本研究

中ꎬｍａｔＫ 片段在海三棱藨草及其近缘种中的物种

鉴定效率为 ５２.４％ꎬ而 Ｃｌｅｒｃ￣Ｂｌａｉｎ 等 (２０１０)的研

究结果表明 ｍａｔＫ 片段能够识别出加拿大北极群

岛上 ９５％的薹草属(Ｃａｒｅｘ Ｌ.)和嵩草属(Ｋｏｂｒｅｓｉａ
Ｗｉｌｌｄ.)植物ꎬ推测可能的原因是在上述研究区域

内同属近缘种数目较少ꎬ实验过程中对近缘种采

样不充分(Ｆａｚｅｋａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ
ｎｄｈＦ 序列位于叶绿体基因的小单拷贝区

( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎬ ＳＳＣ )ꎬ Ｋｉｍ 和 Ｊａｎｓｅｎｔ
(１９９５)研究表明ꎬ该序列 ５′端较为保守而 ３′端变

异较大ꎬ进化速率是 ｒｂｃＬ 基因的 ２ 倍ꎮ 本研究获

得的 ｎｄｈＦ 序列长度为 １ ０３８ ｂｐꎬ与 Ｇｉｌｍｏｕｒ 等

(２０１３)的研究结果基本相符ꎬ但该序列在海三棱

藨草及其近缘种中的变异位点数远不及在水葱属

和萤蔺属中ꎬ物种的鉴定效率仅为 ２８.６％ꎮ
ｒｂｃＬ 序列相对保守ꎬ种间变异小ꎬ因其强大的

通用性而被广泛用于植物系统发育研究中ꎮ 但

Ｓｔａｒｒ 等 (２００９)在使用引物 ｒｂｃＬ￣ａ＿ｆ / ｒｂｃＬ￣ａ＿ｒ 对
薹草属植物的 ｒｂｃＬ 序列进行扩增和测序时ꎬ发现

该序列获得率仅为 １８％ꎮ 本研究采用 １Ｆ / ７２４Ｒ 对

ｒｂｃＬ 序列进行扩增ꎬ成功获得了 ｒｂｃＬ 片段ꎬ但序列

变异率低(０. １５％)ꎬ远小于在韩国藨草属植物中

的变异水平( Ｊｕｎｇ ＆ Ｃｈｏｉꎬ ２０１０)ꎬ不能对海三棱

藨草及其近缘种进行有效区分ꎮ
叶绿体 ｔＲＮＡ 基因 ｔｒｎＬ(ＵＡＡ)内含子具有催

化功能且存在二级结构(Ｋｕｈｓｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎬ因
此序列变异率较低ꎻ而 ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ 间隔区面临的选

择压力小ꎬ进化速度快ꎬ适用于分类阶元较低的类

群间的系统发育研究( Ｔａｂｅｒｌｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１)ꎮ 但

本研究结果表明ꎬ这两条序列在海三棱藨草及其

近缘种中非常保守ꎬ变异率和种间差异极小或为

零ꎬ不适宜作为海三棱藨草及其近缘种鉴定的候

选 ＤＮＡ 条形码ꎮ
Ｓｔａｒｒ 等 (２００９)研究了 ５ 个 ＤＮＡ 条形码片段

(ｍａｔＫ、 ｒｂｃＬ、 ｒｐｏＣ１、 ｒｐｏＢ、 ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ) 在薹草属下

Ｄｅｗｅｙａｎａｅ 组、Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙａｅ 组和 Ｇｒｉｓｅａｅ 组植物中

的表现ꎬ结果表明ꎬ单一的 ＤＮＡ 条形码片段的物

种分辨率均不超过 ６０％ꎮ 在本研究中ꎬ单一片段

在海三棱藨草及其近缘种中的鉴定效率最高为

５２.４％(ｍａｔＫ)ꎬ仅有 １１ 个个体被成功鉴定ꎮ 这说

明采用单一片段均无法对海三棱藨草及其近缘种

进行有效区分ꎮ 我们进一步分析了 ＤＮＡ 条形码

组合片段在海三棱藨草及其近缘种间的物种分辨

率ꎮ 叶绿体基因被认为是作为一个整体(连锁)遗
传的ꎬ所以各区段的叶绿体序列可以直接进行联

合分析ꎮ 本研究发现ꎬ将 ２ 个叶绿体基因条形码

序列进行组合后ꎬ物种的鉴定效率相应地提升了ꎮ
ｍａｔＫ ＋ ｒｂｃＬ 和 ｍａｔＫ ＋ ｎｄｈＦ 的片段组合的物种分

辨率分别提升至 ６１.９％和 ６１.９％ꎮ 这说明对 ＤＮＡ
条形码进行联合分析能够提供更多有效信息位

点ꎬ从而提高研究结果的准确性和可靠性(Ｆａｚｅｋａｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 被子植物的遗传背景复杂ꎬ叶绿体

基因序列相对保守ꎬ进化缓慢ꎬ提供的信息位点数

相对较少ꎮ Ｗａｎｇ 等(２０１１)研究表明核基因片段

( ＩＴＳ)可能与植物物种形成联系更加紧密ꎬ序列的

分化速度更快ꎬ刘建全(２０１５)建议将叶绿体基因

６０７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



分支节点上的数值为后验概率(ＰＰ)ꎮ∗表示来自 ＧｅｎＢａｎｋ 中的序列ꎮ
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈ ａｒｅ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ. ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ.

图 １　 海三棱藨草及其近缘种基于 ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列构建的 ＢＩ 树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ Ｂａｙｅｓｉａｎ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ × Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

片段与核基因组 ＤＮＡ 条形码一起用于植物近缘

种的分类学研究ꎮ 本研究发现 ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列组

合的 物 种 鉴 定 效 率 为 所 有 组 合 片 段 中 最 高

(７１.４％)ꎬ基本上能实现对海三棱藨草及其近缘

种的鉴别ꎮ 综合考虑实验成本与收益、条形码通

用性和物种鉴定能力等因素ꎬ我们建议将 ＩＴＳ ＋
ｍａｔＫ 序列组合作为海三棱藨草及其近缘种鉴定

的最佳 ＤＮＡ 条形码ꎮ
３.２ 海三棱藨草的分类地位

海三棱藨草最初被认为是杂交起源(唐进和

王发瓒ꎬ１９６５ꎻＴａｔａｎｏｖꎬ ２００７)ꎻ但从形态特征来

看ꎬ其“具球茎ꎻ苞片 ２ 枚、叶状、直立或散生”的特

征与水葱属植物不符ꎬ而且小坚果表面的网状纹

饰也与水葱属小坚果的平滑型纹饰不符ꎬ应将其

归入三棱草属(Ｄａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 本研究基于联

合的 ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 序列构建了海三棱藨草及其近缘

种的系统发育树ꎬ结果表明海三棱藨草与三棱草

属的其他 ３ 个物种形成一支ꎬ明显与水葱属分开ꎬ
支持率为 １００％ꎮ 因此ꎬ本研究结果不支持将海三

棱藨草作为水葱属和三棱草属的属间杂交种ꎬ支
持将其归入三棱草属ꎬ这与杨梅 (２０１０)基于 ＩＴＳ
序列对海三棱藨草进行系统发育研究的结论相符

合ꎮ 另外ꎬ系统发育树结果还显示ꎬ海三棱藨草与

海滨三棱草形成单系ꎬ一方面为海三棱藨草和海

滨三棱草是同一个物种提供了分子证据ꎬ另一方

面ꎬ本研究中海滨三棱草只有一个样品不与同种

其他样品最近而与海三棱藨草最近且后验概率仅

为 ０.０９ꎮ 这意味着该节点可能不存在ꎬ但不排除

两个种互为单系的可能ꎬ即从分子证据上来说海

三棱藨草与海滨三棱草也可能是三棱草属的两个

物种ꎮ 结合形态学研究和二者的生境、分布区分

析可以发现ꎬ海三棱藨草与海滨三棱草在形态上

几乎一致ꎬ唯有在小穗鳞片长度和下位刚毛长度

上存在细微差异ꎻ二者生境一致ꎬ均为沿海沼泽或

内陆湖滨及河岸ꎻ二者分布区的区系成分基本一

致(吴征镒等ꎬ２０１０)ꎬ但具体分布点差异较大ꎬ尤
其是未见海三棱藨草国外分布的报道ꎮ 这应该是

海三棱藨草和海滨三棱草两种名长期混淆所导致

的ꎮ 综上认为ꎬ本研究结果不支持海三棱藨草源

自三棱水葱和扁秆荆三棱种间杂交的说法(Ｙａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ而应将其纳入三棱草属中ꎻ不支持

Ｋｏｙａｍａ (１９８０)提出的海三棱藨草为扁杆荆三棱

的异名观点ꎬ支持海三棱藨草为海滨三棱草异名

的推论(宋晨薇等ꎬ２０１９)ꎮ

７０７４ 期 张仕兰等: 海三棱藨草及其近缘种的 ＤＮＡ 条形码研究



综上所述ꎬ本研究通过对海三棱藨草及其近

缘种的 ＤＮＡ 条形码研究ꎬ一方面筛选并明确了

ＩＴＳ ＋ ｍａｔＫ 组合序列为海三棱藨草及其近缘种分

辨率最高的 ＤＮＡ 条形码片段组合ꎬ另一方面通过

将分子、形态和植物地理学证据相结合ꎬ明确了应

将海三棱藨草纳入三棱草属中ꎬ其应为海滨三棱

草的异名ꎬ为今后海三棱藨草及其近缘种的分类

学研究奠定了理论基础ꎮ 本研究仅选用了 ６ 组

ＤＮＡ 条形码候选序列进行研究ꎬ有关三棱草属植

物的 ＤＮＡ 条形码研究有待进一步展开ꎮ
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ａｎｄ ｎｕｃｌｅａｒ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ [ Ｊ ]. Ｓｙｓｔ Ｂｏｔꎬ ３９(１):
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