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封面说明: 我国幅员辽阔ꎬ自然地理条件复杂ꎬ并且气候类型多样ꎬ适宜大多数外来物种的归化和入侵ꎮ 现已有仙人掌科仙人掌
属的仙人掌(Ｏｐｕｎｔｉａ ｄｉｌｌｅｎｉｉ)、梨果仙人掌(Ｏ. ｆｉｃｕｓ￣ｉｎｄｉｃａ)、单刺仙人掌(Ｏ. ｍｏｎａｃａｎｔｈａ)和胭脂掌(Ｏ. ｃｏｃｈｅｎｉｌｌｉｆｅｒａ)归化于我国华
南地区的海边沙滩和西南地区的干热河谷地带ꎮ 仙人掌属植物在我国的栽培历史悠久ꎬ深受各植物园以及植物爱好者的喜爱ꎮ
其习性强健ꎬ耐干旱瘠薄ꎬ果实和叶状茎均可食用或药用ꎬ不仅有较高的观赏价值ꎬ而且还是荒山绿化和改良沙漠环境的优良植
物ꎮ 目前ꎬ仙人掌科植物主要归化于我国南方地区ꎬ而匍地仙人掌的发现对于仙人掌属植物在我国暖温带地区的推广应用具有
极其重要的意义ꎬ在对其进行风险评估的基础上可合理开发利用ꎬ有望成为仙人掌属耐寒植物种质资源创新的极佳材料ꎮ
照片示: 仙人掌属部分归化植物ꎮ １. 匍地仙人掌ꎻ ２. 二色仙人掌ꎻ ３. 胭脂掌ꎻ ４. 仙人掌ꎮ 照片由王琦、严靖提供ꎮ 相关内容详见本期正文 １７６７ ~
１７７１ 王琦等的文章ꎮ
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物分子系统与进化ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｗａｎｇｒｊ＠ ｓｃｂｇ.ａｃ.ｃｎꎮ



中国水韭属两个四倍体新种

舒江平１ꎬ２ꎬ 顾钰峰１ꎬ３ꎬ 欧治国４ꎬ 邵　 文５ꎬ 杨　 娟６ꎬ 陆奇勇６ꎬ
张宪春７ꎬ 刘保东３ꎬ 王瑞江２∗ꎬ 严岳鸿１∗

( １. 深圳市兰科植物保护研究中心 兰科植物保护与利用国家林业和草原局重点实验室ꎬ 广东 深圳 ５１８１１４ꎻ ２. 中国科学院华南植物园

植物资源保护与可持续利用重点实验室ꎬ 广州 ５１０６５０ꎻ ３. 哈尔滨师范大学 生命科学与技术学院ꎬ 哈尔滨 １５００２５ꎻ ４. 湖南尚捷仪器

有限公司ꎬ 长沙 ４１００００ꎻ ５. 上海辰山植物园 上海辰山植物科学研究中心ꎬ 上海 ２０１６０２ꎻ ６. 通道侗族自治县林业局ꎬ
湖南 怀化 ４１８５００ꎻ ７. 中国科学院植物研究所 系统与进化植物学国家重点实验室ꎬ 北京 １０００９３ )

摘　 要: 水韭属( Ｉｓｏëｔｅｓ)是起源最为古老的水生维管植物ꎬ全属物种均被列为国家一级重点保护植物ꎮ 通

过对全国水韭属植物的调查和研究发现ꎬ不同产地的四倍体植株在形态上存在显著差异ꎮ 基于形态学、孢
粉学和细胞学证据ꎬ将分布于中国湖南省长沙地区和怀化地区的四倍体居群分别命名为隆平水韭( Ｉｓｏëｔｅｓ
ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ)和湘妃水韭( Ｉ. ｘｉａｎｇｆｅｉ)ꎬ并详细描述了其形态特征ꎮ 隆平水韭形态上与中华水韭( Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ)相
似ꎬ不同之处在于其大孢子具小的瘤状或冠状纹饰ꎬ叶细长而柔弱ꎬ长达 ６０ ｃｍꎻ该种也与六倍体东方水韭

( Ｉ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ)相似ꎬ不同之处在于其染色体 ４４ 条ꎬ大孢子具瘤状或冠状纹饰ꎮ 湘妃水韭的大孢子纹饰虽与

二倍体云贵水韭( Ｉ. ｙｕｎｇｕｉｅｎｓｉｓ)相似ꎬ但在小孢子纹饰、孢子囊形状和染色体数目方面却不同ꎮ 隆平水韭仅

少数植株生长于湖南省宁乡市一处池塘ꎬ完全沉水生长ꎬ而湘妃水韭则分布于怀化市通道县和会同县的湿

地ꎮ 由于这两个新种的分布区狭窄ꎬ野生居群数量和个体数较少ꎬ栖息地环境受到人为干扰ꎬ因此根据

ＩＵＣＮ 红色名录评估标准ꎬ将隆平水韭评为极危(ＣＲ)等级ꎬ湘妃水韭评为易危(ＶＵ)等级ꎮ 所编制的中国已

知水韭属物种的分种检索表ꎬ为本属物种的鉴定和保护工作提供了重要参考ꎮ
关键词: 新分类群ꎬ 水韭属ꎬ 石松类植物ꎬ 多倍体ꎬ 异型孢子ꎬ 水生植物

　 　 Ｉｓｏëｔｅｓ Ｌ. (１７５３: １１００) ｉｓ ｔｈｅ ｏｎｌｙ ｅｘｔａｎｔ ｇｅｎｕｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ Ｉｓｏëｔａｃｅａｅꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ ｆｏｓｓｉｌ ｒｅｃｏｒｄ
ｄａｔｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｄｅｖｏｎｉａｎ Ｐｅｒｉｏｄ (Ｐｉｇｇꎬ ２００１ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９) ｔｏ ｒａｐｉｄ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｅｎｏｚｏｉｃ Ｅｒａ
(Ｐｅｒｅｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ｂꎬ ２０２１ꎻ Ｗｏｏｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０). Ｔｈｅ
ｇｅｎｕｓ ｃｏｎｔａｉｎｓ ａｂｏｕｔ ２５０ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｉｄｅｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ
ｆｒｏｍ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｔｏ ｓｕｂａｒｃｔｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｇｒｏｗｓ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ
ｈａｂｉｔａｔｓ ｉｎ ｍｏｓｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ (ＰＰＧＩꎬ ２０１６ꎻ Ｔｒｏｉａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６). Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｍａｎｙ Ｉｓｏëｔｅｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｖｅ
ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ｈａｂｉｔａｔｓ ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｐｕｔｔｉｎｇ ｔｈｅｍ
ａｔ ｒｉｓｋ ｏｆ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ (Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｌｉｕ Ｘ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５ꎻ Ｇｅｎｔｉｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｔｒｏｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｂｒｕｎｔｏｎ ＆
Ｔｒｏｉａꎬ ２０１８ꎻ Ｓｉｎｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ ). Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙꎬ
ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｏｃｃｕｒ ｉｎ
Ｉｓｏëｔｅｓꎬ ａｎｄ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｈａｌｆ ｏｆ ｔｈｅ ｋｎｏｗｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ
ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｔｏ ｄｏｄｅｃａｐｌｏｉｄ
(Ｈｉｃｋｅｙꎬ １９８４ꎻ Ｔａｙｌｏｒ ＆ Ｈｉｃｋｅｙꎬ １９９２ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４ꎻ Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｐｅｒｅｉｒａꎬ ２０１５ꎻ Ｔｒｏｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６ꎻ Ｇｒｉｇｏｒｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０). Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｉｓ ａｎｃｉｅｎｔ

ｇｅｎｕｓ ｉｓ ｗｉｄｅｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｈａｂｉｔａｔｓ ａｎｄ ｈａｓ ａ
ｃｏｍｐｌｅｘ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｈｉｓｔｏｒｙꎬ ｉｔｓ ｓｉｍｐｌｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ —
ａ ｔｕｆｔ ｏｆ ｌｉｎｅａｒ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｏｂｅｄ ｒｏｏｔｓｔｏｃｋ — ａｒｅ
ｒｅｍａｒｋａｂｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ａｍｏｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｍａｋｉｎｇ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ (Ｔａｙｌｏｒ ＆ Ｈｉｃｋｅｙꎬ １９９２ꎻ Ｔｒｏｉａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６). Ｉｓｏëｔｅｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｍｏｓｔｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ
Ａｍｅｒｉｃａꎬ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｅｕｒｏｐｅꎬ Ａｆｒｉｃａ ａｎｄ Ａｕｓｔｒａｌｉａꎬ ｗｉｔｈ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｆｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｓｉａ ( Ｔｒｏｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｐｅｒｅｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ｂꎬ ２０２１ꎻ Ｂｒｕｎｔｏｎ ＆ Ｔｒｏｉａꎬ ２０１８ꎻ
Ｃｈｏｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｓｉｎｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１). Ｔｈｅ Ｉｓｏëｔｅｓ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ａｓｉａ ｉｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｕｎｄｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｄꎬ
ａｎｄ ｍａｎｙ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍａｙ ｎｏｔ ｂｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
(Ｓｃｈａｆｒａｎꎬ ２０１９).

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｈａｂｉｔａｔꎬ ｖｅｌｕｍꎬ ｌｉｇｕｌｅꎬ
ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｔｅｘｔｕｒｅꎬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔꎬ ａｎｄ
ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｒｅ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｔｏ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｉｓｏëｔｅｓ (Ｈｉｃｋｅｙꎬ １９８６ꎻ Ｐｅｒｅｉｒａꎬ ２０１５ꎻ Ｔｒｏｉａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎻ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｌｅａｆ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ａｎａｔｏｍｙ ａｒｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｌｏｃａｌ

４２６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ (Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｃａｖａｌｈｅｉｒｏ￣
Ｆｉｌｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ Ｓｉｎｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１). Ｓｅｖｅｒａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｈａｖｅ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｂｅｅｎ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ａｎｄ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ
ｗｏｒｌｄ (Ｍｏｒａ￣Ｏｌｉｖｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｓｃｈａｆｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｐｅｒｅｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎬ ２０１７ａꎬ ２０１９ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｌｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１). Ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ｓｅｖｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ — Ｉ. ｙｕｎｇｕｉｅｎｓｉｓ
Ｑ. Ｆ. Ｗａｎｇ ＆ Ｗ. Ｃ. Ｔａｙｌｏｒꎬ Ｉ. ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａ Ｈａｎｄ. ￣
Ｍａｚｚ.ꎬ Ｉ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ Ｄｅ Ｖｏｌꎬ Ｉ. ｓｈａｎｇｒｉｌａｅｎｓｉｓ Ｘ. Ｌｉ ＆
Ｙ.Ｑ. Ｈｕａｎｇꎬ Ｉ. ｂａｏｄｏｎｇｉｉ Ｙ. Ｆ. Ｇｕꎬ Ｙ. Ｈ. Ｙａｎ ＆ Ｙｉ
Ｊ. Ｌｕꎬ Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｔ. Ｃ. Ｐａｌｍｅｒ ａｎｄ Ｉ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ Ｈ. Ｌｉｕ ＆
Ｑ.Ｆ. Ｗａｎｇ — ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅｐｏｒｔｅｄ (Ｈａｎｄｅｌ￣Ｍａｚｚｅｔｔｉꎬ
１９２３ꎻ Ｐａｌｍｅｒꎬ １９２７ꎻ Ｄｅ Ｖｏｌꎬ １９７２ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２ꎻ Ｌｉｕ Ｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｚｈａｎｇ ＆ Ｔａｙｌｏｒꎬ ２０１３ꎻ Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１).

Ｗｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｓｅｖｅｒａｌ ｆｉｅｌｄ ｓｕｒｖｅｙｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｉｎ
Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓｏｍｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｓａｍｐｌｅｓ (２ｎ ＝ ４ｘ ＝
４４) ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ (２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ４４)
ｗｉｔｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ (Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｄａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎬ ２０２１). Ｂｙ
ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｓｐｏｒｅ ｔｅｘｔｕｒｅｓꎬ
ｔｈｅｓｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｎｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙ ａｎｄ Ｔｏｎｇｄａｏ Ｃｏｕｎｔｙ
ｉｎ Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｂｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｏｍ
Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｏｕｒ ｐｌａｓｔｉｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｏｒｍｅｄ
ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｃｌａｄｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｏｇｅｔｈｅｒ
ｗｉｔｈ Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｆｒｏｍ Ｎｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ ｈｅｒｅ
ｎａｍｅｄ Ｉ. ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉꎬ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ Ｉ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ (２ｎ＝６ｘ＝
６６ ) ｏｎ ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈａｔ ｆｒｏｍ
Ｔｏｎｇｄａｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ ｈｅｒｅ ｎａｍｅｄ Ｉ. ｘｉａｎｇｆｅｉꎬ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ
ｔｏ Ｉ. ｙｕｎｇｕｉｅｎｓｉｓ (２ｎ＝２ｘ＝ ２２) ｏｎ ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｏｒｎａｍｅｎ￣
ｔａｔｉｏｎ. Ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ａｎｄ
ｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｉｓｏëｔｅｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｏｓｓｅｓｓ ｐｒｏｍｉｎｅｎｔ ｓｐｏｒｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏ￣
ｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｐｏｒｅ ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ
ｔｅｒｍｉｎｏｌｏｇｙ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｂｙ Ｈｉｃｋｅｙ (１９８６) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ. Ｍｅｇａｓｐｏｒｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｕｎｄｅｒ ａ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ
ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ. Ｓｐｏｒｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｕｎｔｅｄ ｏｎ ａ ｄｏｕｂｌｅ￣ｓｉｄｅｄ
ａｄｈｅｓｉｖｅ ｔａｐｅ ａｔｔａｃｈｅｄ ｔｏ ｍｅｔａｌ ｓｔｕｂｓꎬ ｓｐｕｔｔｅｒ￣ｃｏａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｐｌａｔｉｎｕｍꎬ ａｎｄ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｕｎｄｅｒ ａ ｆｉｅｌｄ ｅｍｉｓｓｉｏｎ
ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ( Ｑｕａｎｔａ ２５０ꎻ ＦＥＩꎬ

Ｈｉｌｌｓｂｏｒｏꎬ Ｏｒｅｇｏｎꎬ Ｕ. Ｓ. Ａ.) ａｔ ３０ ｋＶ. Ｍｅｇａｓｐｏｒｅ
ａｎｄ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ ｓｉｚｅｓ ｆｒｏｍ ３ － ５ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｅｒｅ
ｍｅａｓｕｒｅｄ ｕｓｉｎｇ Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ＣＳ５ (Ａｄｏｂｅ Ｓｙｓｔｅｍｓ Ｉｎｃ.ꎬ
ＵＳＡ) .

Ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｙｏｕｎｇ ｒｏｏｔ
ｔｉｐｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｏｒｏｐｈｙｔｅｓ ｗｅｒｅ ｐｒｅｔｒｅａｔｅｄ ｉｎ ａ ｓａｔｕｒａｔｅｄ
ａｑｕｅｏｕｓ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐ￣ｄｉｃｈｌｏｒｏｂｅｎｚｅｎｅ ｆｏｒ ３ － ５ ｈ ａｎｄ
ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙ ｆｉｘｅｄ ｉｎ Ｃａｒｎｏｙ’ｓ ｓｏｌｕｔｉｏｎ (１ ∶ ３ꎬ ｇｌａｃｉａｌ
ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ∶ ９５％ ｅｔｈａｎｏｌ ) ｆｏｒ １ ｈ ａｔ ４ ℃.
Ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙꎬ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｈｙｄｒｏｌｙｚｅｄ ｗｉｔｈ ａ
ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ３％ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ａｎｄ ２.５％ ｐｅｃｔｉｎａｓｅ ｆｏｒ １０ ｍｉｎ
ａｔ ｒｏｏｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ. Ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｓｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｃａｒｂｏｌ
ｆｕｃｈｓｉｎ. Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｕｎｔｅｄ
ａｎｄ ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ Ｃａｒｌ Ｚｅｉｓｓ Ａｘｉｏ Ｓｃｏｐｅ Ａ１
ｐｈｏｔｏｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ (Ｊｅｎａꎬ Ｇｅｒｍａｎｙ).

２　 Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

２.１ Ｉｓｏëｔｅｓ ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ Ｙ.Ｈ. Ｙａｎꎬ Ｙ.Ｆ. Ｇｕ ＆ Ｊ.Ｐ. Ｓｈｕ
(Ｆｉｇ. １ꎬ Ｆｉｇ. ３: Ａ－Ｄ)

Ｄｉａｇｎｏｓｉｓ: — Ｉｓｏëｔｅｓ ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ
Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ ｂｕｔ ｄｉｆｆｅｒｓ ｉｎ ｉｔｓ ｓｍａｌｌ ｍｅｇａｓｐｏｒｅｓ (３１０－４１０
μｍꎬ ｍｅａｎ ＝ ３５０ μｍꎬ ｎ ＝ ２０)ꎬ ｓｐａｒｓｅｌｙ ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣
ｃｒｉｓｔａｔｅ [ ｖｓ. ｌａｒｇｅｒ ( ｍｅａｎ ４１０ μｍ )ꎬ ｄｅｎｓｅｌｙ
ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｃｒｉｓｔａｔｅ] ａｎｄ ｂｉｌｏｂｅｄ ｒｈｉｚｏｍｅ ｃｏｒｍｓ ( ｖｓ.
ｔｒｉｌｏｂｅｄ ｉｎ Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ). Ｉｔ ｉｓ ａｌｓｏ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ
Ｉ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓꎬ ｂｕｔ ｄｉｆｆｅｒｓ ｉｎ ｉｔｓ ｍｅｇａｓｐｏｒｅｓ ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣
ｃｒｉｓｔａｔｅꎬ ａｎｄ ４４ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ (ｖｓ. ６６ ｉｎ Ｉ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ)
(Ｆｉｇ. ３ꎬ Ｆｉｇ. ４ꎬ Ｔａｂｌｅ １).

Ｔｙｐｅ: — ＣＨＩＮＡ. Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈａｎｇｓｈａ Ｃｉｔｙꎬ
Ｎｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｊｉａ ’ ａｏ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ ２８°１４′２７.９１″ Ｎꎬ
１１２°１７′４４.８６″ Ｅꎬ ａｌｔ. １３１ ｍꎬ Ｊｕｎｅ １５ꎬ ２０１９. Ｚｈｉｇｕｏ Ｏｕ
ＹＹＨ１５１６０ ( ｈｏｌｏｔｙｐｅꎬ ＰＥ! ｂａｒｃｏｄｅ ０２３４７２２１ꎻ
ｉｓｏｔｙｐｅ: ＮＯＣＣ!ꎬ ＩＢＳＣ!).

Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ: — Ｐｌａｎｔｓ ａｑｕａｔｉｃ. Ｒｈｉｚｏｍｅ ｃｏｒｍｓ:
２￣ｌｏｂｅｄ. Ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ: ｗｉｄｅｌｙ ｓｐｒｅａｄｉｎｇꎬ ４０ － ６０ ｉｎ ａ
ｔｕｆｔꎬ ｗｈｉｔｅ ａｔ ｂａｓｅꎬ ｇｒｅｅｎ ａｂｏｖｅꎬ ｓｐｉｒａｌｌｙ ａｒｒａｎｇｅｄꎬ ２０－
６０ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ｃａ. １ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｆｌａｔｔｅｎｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｄａｘｉａｌ
ｓｉｄｅꎬ ｒｏｕｎｄｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｂａｘｉａｌ ｓｉｄｅꎬ ｂａｓｅ ｆｌａｔ ａｎｄ ａｌａｔｅꎬ
ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌ ｆｉｂｒｏｕｓ ｂｕｎｄｌｅｓ ｐｒｅｓｅｎｔꎬ ｃｅｎｔｒａｌ ｉｎｔｒａｓｔｅｌａｒ
ｃａｎａｌ ４. Ｓｐｏｒａｎｇｉａ: ｂａｓａｌꎬ ｏｂｏｖａｔｅꎬ ３.５－４.５×２.５－３.０
ｍｍ. Ｌｉｇｕｌｅ: ｃｕｎｉｆｏｒｍꎬ ２.３－２.６×１.１ － １.３ ｍｍ. Ｍｅｇａ￣
ｓｐｏｒｅｓ: ｗｈｉｔｅ ｗｈｅｎ ｄｒｙꎬ ｅａｒｔｈｙ ｙｅｌｌｏｗ ｗｈｅｎ ｗｅｔꎬ ３１０－
４１０ μｍ (ｍｅａｎ＝３５０ μｍꎬ ｎ＝２０) ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ｐｒｏｘｉｍａｌ
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Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｐｏｒｅ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｉｓｏëｔｅｓ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ

Ｓｐｅｃｉｅｓ
Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

Ｍｅｇａｓｐｏｒｅ

Ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ Ｓｉｚｅ

Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ

Ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ Ｓｉｚｅ

Ｉ. ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａ� ２ｎ＝ ２ｘ＝ ２２ Ｌｅｖｉｇａｔｅ ２９０－４００ μｍ (ｍｅａｎ＝ ３５８ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ １９－２５ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２２ μｍ)

Ｉ. ｓｈａｎｇｒｉｌａｅｎｓｉｓ ２ｎ＝ ２ｘ＝ ２２ Ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｒｕｇｕｌａｔｅ ２０７.２５－２７３.０９ μｍ (ｍｅａｎ＝２４４.７１ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ￣ｃｒｉｓｔａｔｅ １１.２１－２３.６６ μｍ (ｍｅａｎ＝１９.４１ μｍ)

Ｉ. ｙｕｎｇｕｉｅｎｓｉｓ� ２ｎ＝ ２ｘ＝ ２２ Ｃｒｉｓｔａｔｅ￣ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ ３４０－４３０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ３９０ μｍ) Ｌｅｖｉｇａｔｅ￣ｇｒａｎｕｌａｔｅ ２０－２５ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２２ μｍ)

Ｉ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ� ２ｎ＝ ２ｘ＝ ２２ Ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｃｒｉｓｔａｔｅ ２８０－３４０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ３１２ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ ２０－２８ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２４ μｍ)

Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ� ２ｎ＝ ４ｘ＝ ４４ Ｃｒｉｓｔａｔｅ ３４０－４５０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ４０９ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ ２３－３２ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２８ μｍ)

Ｉ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ� ２ｎ＝ ６ｘ＝ ６６ Ｃｒｉｓｔａｔｅ￣ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ ３５０－４６０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ４２０ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ￣ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ ２０－３８ μｍ (ｍｅａｎ＝ ３４ μｍ)

Ｉ. ｂａｏｄｏｎｇｉｉ ２ｎ＝ ２ｘ＝ ２２ Ｅｃｈｉｎａｔｅ￣ｃｒｉｓｔａｔｅ ３９０－５１０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ４５０ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ ２２－２７ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２５ μｍ)

Ｉ. ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ ２ｎ＝ ４ｘ＝ ４４ Ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｃｒｉｓｔａｔｅ ３１０－４１０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ３５０ μｍ) Ｅｃｈｉｎａｔｅ ２７－３０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２９ μｍ)

Ｉ. ｘｉａｎｇｆｅｉ ２ｎ＝ ４ｘ＝ ４４ Ｃｒｉｓｔａｔｅ￣ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ ３９０－４５０ μｍ (ｍｅａｎ＝ ４３０ μｍ) Ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ ２６－２８ μｍ (ｍｅａｎ＝ ２７ μｍ)

　 Ｎｏｔｅ:� Ｃｉｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.(２００８). Ｄａｔａｓ ｏｆ Ｉ. ｓｈａｎｇｒｉｌａｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｉ. ｂａｏｄｏｎｇｉｉ ａｒｅ ｃｉｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.(２０１９) ａｎｄ Ｌｕ ｅｔ ａｌ.(２０２１)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｅ ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅꎬ ｄｉｓｔａｌ ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｅ ｅｃｈｉｎａｔｅ￣
ｃｒｉｓｔａｔｅ. Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ: ｇｒａｙ ｅｎ ｍａｓｓｅꎬ ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ ｖｅｒｔｉｃａｌ
ａｘｉｓ ｌｅｎｇｔｈ ２７－３０ μｍ (ｍｅａｎ＝２９ μｍꎬ ｎ＝２０)ꎬ ｓｕｒｆａｃｅ
ｅｃｈｉｎａｔｅ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ２ｎ＝４ｘ＝４４.

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ: — Ｎｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｃｈａｎｇｓｈａ Ｃｉｔｙꎬ
Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

Ｅｃｏｌｏｇｙ: — Ｓｕｂｍｅｒｇｅｄ ｉｎ ａ ｓｍａｌｌ ｐｏｎｄꎻ ａｌｔ.
１３１ ｍ.

Ｅｔｙｍｏｌｏｇｙ: — Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｐｉｔｈｅｔ “ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ”
ｉｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｌａｔｅ Ｐｒｏｆ. ＹＵＡＮ
Ｌｏｎｇｐｉｎｇꎬ ｗｈｏ ｄｅｖｏｔｅｄ ｈｉｓ ｅｎｔｉｒｅ ｌｉｆｅ ｔｏ ｈｙｂｒｉｄ ｒｉｃｅ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ Ｃｈａｎｇｓｈａ Ｃｉｔｙ ( ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗａｓ
ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄ ) ａｎｄ ｇｒｅａｔｌｙ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｇｌｏｂａｌ ｆｏｏｄ
ｓｅｃｕｒｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｖｅｒｔｙ ａｌｌｅｖｉａｔｉｏｎ (Ｗａｎｇꎬ ２０２１).

ＩＵＣＮ Ｒｅｄ Ｌｉｓｔ ｃａｔｅｇｏｒｙ: — Ａ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｂｏｕｔ １０ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｉｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｏｎｌｙ ｏｎｅ
ｌｏｃａｔｉｏｎ ｉｎ Ｙｕｊｉａ’ ａｏ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｎｉｎｇｘｉａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｈｕｎａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. Ｉｓｏëｔｅｓ ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ ｉｓ ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ
(ＣＲ) [Ａ１ａꎻ Ｂ２ａｂ(ｉｖ)ｃꎻ Ｃ２ａ(ｉｉ)ꎻ Ｄ(２)] ａｃｃｏｒｄｉｎｇ
ｔｏ ｔｈｅ Ｒｅｄ Ｌｉｓｔ Ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ａｎｄ Ｃｒｉｔｅｒｉａ (ＩＵＣＮꎬ ２０２２).
２.２ Ｉｓｏëｔｅｓ ｘｉａｎｇｆｅｉ Ｙ.Ｈ. Ｙａｎꎬ Ｙ.Ｆ. Ｇｕ ＆ Ｊ.Ｐ. Ｓｈｕ
(Ｆｉｇ. ２ꎬ Ｆｉｇ. ４: Ａ－Ｄ)

Ｄｉａｇｎｏｓｉｓ: — Ｉｓｏëｔｅｓ ｘｉａｎｇｆｅｉ ｉｓ ａ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄꎬ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｐｌｏｉｄ Ｉ. ｙｕｎｇｕｉｅｎｓｉｓ ａｎｄ
ｔｈｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎꎬ
ｂｕｔ ｄｉｆｆｅｒｓ ｉｎ ｉｔｓ ｌｅｓｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｌｏｗｅｒ ｍｅｇａｓｐｏｒｅ

ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｄｅｎｓｅｌｙ ｌｏｗ￣ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ ( ｖｓ.
ｓｐａｒｓｅｌｙ ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｅｃｈｉｎａｔｅ ) ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ ( Ｆｉｇ. ３ꎬ
Ｆｉｇ. ４ꎬ Ｔａｂｌｅ １).

Ｔｙｐｅ: — ＣＨＩＮＡ. Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ: Ｈｕａｉｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ
Ｔｏｎｇｄａｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ ２６°１４′５６.８２″ Ｎꎬ １０９°５０′０.３３″ Ｅꎬ
ａｌｔ. ２９８ ｍꎬ Ｄｅｃｅｍｂｅｒ ２８ꎬ ２０１９. Ｊｕａｎ Ｙａｎｇ Ｆｅｒｎ０８９２８
(ｈｏｌｏｔｙｐｅ: ＰＥ! ｂａｒｃｏｄｅ ０２３４７２２０ꎻ ｉｓｏｔｙｐｅ: ＮＯＣＣ!ꎬ
ＩＢＳＣ!).

Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ: — Ｐｌａｎｔｓ ａｑｕａｔｉｃ. Ｒｈｉｚｏｍｅ ｃｏｒｍｓ
３－ｌｏｂｅｄ. Ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ２０－６０ ｉｎ ａ ｔｕｆｔꎬ ｗｉｄｅｌｙ ｓｐｒｅａｄｉｎｇꎬ
ｗｈｉｔｅ ａｔ ｔｈｅ ｂａｓｅꎬ ｇｒｅｅｎ ａｂｏｖｅꎬ ｓｐｉｒａｌｌｙ ａｒｒａｎｇｅｄꎬ １５－３５
ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ２－３ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｆｌａｔｔｅｎｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｄａｘｉａｌ ｓｉｄｅꎬ
ｒｏｕｎｄｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｂａｘｉａｌ ｓｉｄｅꎬ ｂａｓｅ ｆｌａｔ ａｎｄ ａｌａｔｅꎬ
ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌ ｆｉｂｒｏｕｓ ｂｕｎｄｌｅｓ ｐｒｅｓｅｎｔꎬ ｃｅｎｔｒａｌ ｉｎｔｒａｓｔｅｌａｒ
ｃａｎａｌ ４. Ｓｐｏｒａｎｇｉａ: ｂａｓａｌꎬ ｏｂｌｏｎｇꎬ ４. ４ － ５. ０ × ２. ９ －
３.３ ｍｍ. Ｌｉｇｕｌｅ: ｏｖａｌ ｔｒｉａｎｇｌｅꎬ ２.５－２.７×１.４－１.６ ｍｍ.
Ｍｅｇａｓｐｏｒｅｓ: ｗｈｉｔｅ ｗｈｅｎ ｄｒｙꎬ ｅａｒｔｈｙ ｙｅｌｌｏｗ ｗｈｅｎ ｗｅｔꎬ
３９０－４５０ μｍ (ｍｅａｎ ＝ ４３０ μｍꎬ ｎ＝ ２０) ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ
ｐｒｏｘｉｍａｌ ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｅ ｃｒｉｓｔａｔｅꎬ ｄｉｓｔａｌ ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｅ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ.
Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ: ｇｒａｙ ｅｎ ｍａｓｓｅꎬ ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ ｍｏｎｏｌｅｔｅꎬ ｖｅｒｔｉｃａｌ
ａｘｉｓ ２６ － ２８ μｍ (ｍｅａｎ ＝ ２７ μｍꎬ ｎ ＝ ２０)ꎬ ｓｕｒｆａｃｅ
ｅｃｈｉｎａｔｅ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ２ｎ＝４ｘ＝４４.

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ: — Ｔｏｎｇｄａｏ ａｎｄ Ｈｕｉｔｏｎｇ ｃｏｕｎｔｉｅｓꎬ
Ｈｕａｉｈｕａ Ｃｉｔｙꎬ Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

Ｅｃｏｌｏｇｙ: — Ｗｅｔｌａｎｄｓ ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｇｕｌｌｉｅｓꎻ ａｌｔ.
２９８ ｍ.
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Ａ. Ｈａｂｉｔａｔꎻ Ｂ. Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒａｎｇｉｕｍꎻ Ｃ. Ｍｅｇａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍꎻ Ｄ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ (２ｎ＝４ｘ＝４４)ꎻ Ｅ. Ｔｒａｎｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｂａｓｅꎻ Ｆ. Ｌｉｇｕｌｅꎻ Ｇ. Ｔｒａｎｓｅｃｔｉｏｎ
ｏｆ ｒｈｉｚｏｍｅ (２￣ｌｏｂｅｄ).

Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ａｎａｔｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｉｓｏëｔｅｓ ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ Ｙ.Ｈ. Ｙａｎꎬ Ｙ.Ｆ. Ｇｕ ＆ Ｊ.Ｐ. Ｓｈｕ

Ｅｔｙｍｏｌｏｇｙ: — Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｐｉｔｈｅｔ “ｘｉａｎｇｆｅｉ” ｉｓ
ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ Ｘｉａｎｇｆｅｉꎬ ｗｈｏ ａｒｅ ｔｗｏ
ｒｅｓｐｅｃｔａｂｌｅ ｇｏｄｄｅｓｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｉｎ Ｈｕｎａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ａｑｕａｔｉｃ ｐｌａｎｔ ｗａｓ ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄ.
“Ｘｉａｎｇ” ｉｓ ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｎｇｅｓｔ ｒｉｖｅｒ ｉｎ Ｈｕｎａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ａｎｄ “ ｆｅｉ ” ｉｓ ｔｈｅ ｗｉｆｅ ｏｆ ｔｈｅ ｋｉｎｇ ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ. Ｘｉａｎｇｆｅｉꎬ ｔｗｏ ｓｉｓｔｅｒｓꎬ ｍａｒｒｉｅｄ ｔｈｅ ｌｅｇｅｎｄａｒｙ

Ｋｉｎｇ Ｓｈｕｎ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅ.
ＩＵＣＮ Ｒｅｄ Ｌｉｓｔ ｃａｔｅｇｏｒｙ: — Ｉｓｏëｔｅｓ ｘｉａｎｇｆｅｉ ｉｓ

ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｔｏｎｇｄａｏ ａｎｄ Ｈｕｉｔｏｎｇ ｃｏｕｎｔｉｅｓꎬ Ｈｕｎａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ａｂｏｕｔ ２００ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ
ｗｅｌｌ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｒｙ ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ. Ｉｔ ｉｓ
ｖｕｌｎｅｒａｂｌｅ (ＶＵ) [Ｂ２ａｂ( ｉｉｉ)ꎻ Ｃ２ａ( ｉ)] ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ
ｔｈｅ Ｒｅｄ Ｌｉｓｔ Ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ａｎｄ Ｃｒｉｔｅｒｉａ (ＩＵＣＮꎬ ２０２２).
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Ａ. Ｈａｂｉｔꎻ Ｂ. Ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｗｉｄｅ ｗｉｎｇ ａｔ ｔｈｅ ｂａｓｅ ｏｆ ｌｅａｆꎻ Ｃ. Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒａｎｇｉｕｍꎻ Ｄ. Ｍｅｇａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍꎻ Ｅ. Ｌｉｇｕｌｅꎻ Ｆ. Ｔｒａｎｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｍｅ
(３￣ｌｏｂｅｄ)ꎻ Ｇ. Ｔｒａｎｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｂａｓｅꎻ Ｈ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ.

Ｆｉｇ. ２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ａｎａｔｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｉｓｏëｔｅｓ ｘｉａｎｇｆｅｉ Ｙ.Ｈ. Ｙａｎꎬ Ｙ.Ｆ. Ｇｕ ＆ Ｊ.Ｐ. Ｓｈｕ

３　 Ｋｅｙｓ ｔｏ Ｉｓｏëｔｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

(１) Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｄｉｐｌｏｉｄ. (２)
(１) Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ. (６)
(２) Ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｌｅｖｉｇａｔｅ ｏｒ ｊｕｓｔ ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｒｅｇｕｌａｔｅ. (３)
(２) Ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｗｉｔｈ ｖａｒｉｏｕｓ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ. (４)
(３) Ｌｅａｖｅｓ ２－５ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ ｅｃｈｉｎａｔｅ. Ｉ. ｈｙｐｓｏｐｈｉｌａ
(３) Ｌｅａｖｅｓ ３－１８ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ ｅｃｈｉｎａｔｅ ｔｏ ｃｒｉｓｔａｔｅ. Ｉ. ｓｈａｎｇｒｉｌａｅｎｓｉｓ
(４) Ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｅ￣ｃｒｉｓｔａｔｅꎬ ｊｕｓｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｉｎ Ｔａｉｗａｎ. Ｉ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ
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Ａ－Ｄ. Ｉｓｏëｔｅｓ ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ (ＹＹＨ１５１６０. Ａ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｂ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｃ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅꎻ Ｄ. Ｄｉｓｔａｌ
ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ). Ｅ－Ｈ. Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ [ｃｉｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ. (２００８). Ｅ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｆ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ
Ｇ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅꎻ Ｈ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ]. Ｉ－Ｌ. Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ Ｊａｐａｎ [ｃｉｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｗａｔａｎａｂｅ ｅｔ ａｌ. (１９９６). Ｉ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ
ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｊ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｋ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅꎻ Ｌ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ]. Ｍ－Ｐ. Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ Ｋｏｒｅａ
[ｃｉｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｔａｋａｍｉｙａ (２００１). Ｍ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｎ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｇａｓｐｏｒｅꎻ Ｏ. Ｐｒｏｘｉｍａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅꎻ Ｐ. Ｄｉｓｔａｌ ｖｉｅｗ
ｏｆ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ].

Ｆｉｇ. ３　 Ｐａｌｙｎｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｉｓｏëｔｅｓ ｌｏｎｇｐｉｎｇｉｉ ａｎｄ Ｉ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ

(４) Ｍｅｇａｓｐｏｒｅ ｅｃｈｉｎａｔｅ ｏｒ ｃｒｉｓｔａｔｅ￣ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ. (５)
(５) Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ ｅｃｈｉｎａｔｅꎬ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｉｎ Ｚｈｅｊｉａｎｇ. Ｉ. ｂａｏｄｏｎｇｉｉ
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Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ｉｓ ｓｉｓｔｅｒ ｔｏ Ｓ. ｄｉｇｉｔａｔａ￣Ｓ. ｉｍｂｒｉｃａｔａ ｃｌａｄｅ. Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ Ｓ.
ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ａｎｄ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ ｂｙ ｓｈａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｒｏｓｅｔｔｅ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｈａｂｉｔꎬ ｂｕｔ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ｂｙ ｉｔｓ ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ
ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅꎻ ｓｔｒｏｂｉｌｉ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｄｏｒｓｉｖｅｎｔｒａｌｌｙ ｃｏｍｐｌａｎａｔｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｅｓｕｐｉｎａｔｅꎬ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｒｅｓｅｍｂｌｉｎｇ
ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｌｅａｖｅｓ ｉｎ ｆｏｒｍ ａｎｄ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔꎬ ｎｏｎ￣ｒｅｓｕｐｉｎａｔｅꎬ ｔｈｅ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｌａｒｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｄｏｒｓａｌ ｏｎｅｓꎬ ｄｏｒｓａｌ
ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｓｔｅｒｉｌｅꎬ ｓｐｏｒａｎｇｉａ ｏｎｌｙ ｂｏｒｎｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｅ ｏｆ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｒｂｃＬꎬ ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓꎬ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｓｕｂｇ. Ｓｔａｃｈｙｇｙｎａｎｄｒｕｍꎬ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｔａｘｏｎｏｍｙ
ＣＬＣ ｎｕｍｂｅｒ: Ｑ９４９　 　 Ｄｏｃｕｍｅｎｔ ｃｏｄｅ: Ａ　 　 Ａｒｔｉｃｌｅ ＩＤ: １０００￣３１４２(２０２２)１０￣１６３２￣０９

越南莲座状复苏卷柏一新种———越南卷柏(卷柏科)
张梦华１ꎬ２ꎬ 杨　 杰１ꎬ２ꎬ ＬＵＵ Ｈｏｎｇ Ｔｒｕｏｎｇ３ꎬ ＴＲＡＮ Ｇｉｏｉ３ꎬ 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 中国 北京 １０００９３ꎻ ２. 中国科学院大学 生命科学学院ꎬ
中国 北京 １０００４９ꎻ ３. 越南科学技术院ꎬ 南方生态研究所ꎬ 越南 胡志明 ７５４０００ )

摘　 要: 该文描述了在越南发现的卷柏科一新种———越南卷柏 (Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆
Ｃ. Ｗ. Ｃｈｅｎ)ꎮ 经过分子系统发育分析并与近缘种形态比较ꎬ认为该新种是卷柏属 (Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ) 同穗亚属
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(ｓｕｂｇ. Ｓｔａｃｈｙｇｙｎａｎｄｒｕｍ)的一个物种ꎬ与 Ｓ. ｄｉｇｉｔａｔａ￣Ｓ. ｉｍｂｒｉｃａｔａ 分支为姐妹群关系ꎮ 该新种与卷柏 ( Ｓ.
ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ) 和垫状卷柏 (Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ) 的形态近似ꎬ其植株均为莲座状ꎬ但不同之处在于中叶对称ꎬ似披针

形ꎬ上表面具 １ 沟槽ꎻ孢子叶穗略压扁ꎻ孢子叶和营养叶性状和排列近似ꎬ孢子叶非同形ꎬ略异形ꎬ正置ꎬ腹面

孢子叶大于背面孢子叶ꎻ背面孢子叶败育ꎬ孢子囊仅见于腹面孢子叶基部ꎮ
关键词: 叶绿体基因 ｒｂｃＬꎬ 复苏植物ꎬ 卷柏属同穗亚属ꎬ 新种ꎬ 分类学

１　 Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ

Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ Ｐ. Ｂｅａｕｖ. (１８０４) ｉｓ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ｇｅｎｕｓ
ｏｆ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｃｅａｅ. Ｉｔ ｉｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｇｅｎｕｓ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓꎬ
ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｃａ. ７００ － ８００ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｉｄｅｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ
ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ
ｔｒｏｐｉｃｓ ａｎｄ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃｓ ( Ｊｅｒｍｙꎬ １９９０ꎻ Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆
Ｋｏｒａｌｌꎬ ２０１６ａꎬ ｂꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ ). Ｓｅｖｅｒａｌ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ￣ｂａｓｅｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｐｒｏｐｏｓｅｄ
(Ｓｐｒｉｎｇꎬ １８４０ꎬ １８５０ꎻ Ｂａｋｅｒꎬ １８８３ꎻ Ｈｉｅｒｏｎｙｍｕｓ ＆
Ｓａｄｅｂｅｃｋꎬ １９０２ꎻ Ｗａｌｔｏｎ ＆ Ａｌｓｔｏｎꎬ １９３８ꎻ Ｊｅｒｍｙꎬ
１９８６). Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｒｅｃｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｕｄｉｅｓꎬ ｓｅｖｅｎ ｓｕｂｇｅｎｅｒａ ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ
Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ: ｓｕｂｇ. Ｅｒｉｃｅｔｏｒｕｍ Ｊｅｒｍｙꎬ ｓｕｂｇ. Ｅｘａｌｔａｔａｅ
Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆ Ｋｏｒａｌｌꎬ ｓｕｂｇ. Ｇｙｍｎｏｇｙｎｕｍ (Ｐ. Ｂｅａｕｖ.)
Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆ Ｋｏｒａｌｌꎬ ｓｕｂｇ. Ｌｅｐｉｄｏｐｈｙｌｌａｅ ( Ｌｉ Ｂｉｎｇ
Ｚｈａｎｇ ａｎｄ Ｘ. Ｍ. Ｚｈｏｕ ) Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆ Ｋｏｒａｌｌꎬ
ｓｕｂｇ. Ｒｕｐｅｓｔｒａｅ Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆ Ｋｏｒａｌｌꎬ ｓｕｂｇ. Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａꎬ
ａｎｄ ｓｕｂｇ. Ｓｔａｃｈｙｇｙｎａｎｄｒｕｍ ( Ｐ. Ｂｅａｕｖ. ｅｘ Ｍｉｒｂ.)
Ｂａｋｅｒ (Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆ Ｋｏｒａｌｌꎬ ２０１６ａꎬ ｂꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０).

Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｉｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｂｙ
ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｒｈｉｚｏｐｈｏｒｅｓꎬ ｈｅｔｅｒｏｓｐｏｒｙꎬ ｌｅａｖｅｓ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ
ａｒｒａｎｇｅｄ ｉｎ ｆｏｕｒ ｄｅｃｕｓｓａｔｅ ｒｏｗｓꎬ ａｎｄ ｔｅｒｍｉｎａｌ
ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｇｅｎｕｓ ｈａｖｅ ｖａｒｉｏｕｓ ｇｒｏｗｔｈ
ｆｏｒｍｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｃｌｉｍｂｉｎｇꎬ ｃｒｅｅｐｉｎｇꎬ ｐｒｏｓｔｒａｔｅꎬ ｅｒｅｃｔꎬ
ｓｕｂｅｒｅｃｔꎬ ａｎｄ ｒｏｓｅｔｔｅ ｆｏｒｍｓ ( Ｊｅｒｍｙꎬ １９９０ꎻ Ｚｈａｎｇꎬ
２００４ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ ). Ｒｏｓｅｔｔｅｓ ｉｓ ａ ｒａｒｅ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅ ｉｎ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ( ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｉｎ
ｃａ. １％ ｓｐｅｃｉｅｓ ). Ｏｎｌｙ ａ ｆｅｗ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｕｂｇ.
Ｌｅｐｉｄｏｐｈｙｌｌａｅ ａｎｄ ｓｕｂｇ. Ｓｔａｃｈｙｇｙｎａｎｄｒｕｍ ａｒｅ ｒｏｓｅｔｔｅｓ
ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ａｌｌ ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ (Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ ＆ Ｋｏｒａｌｌꎬ
２０１６ａ).

Ｒｅｃｅｎｔｌｙꎬ Ｍｒ. Ｃｈｅｎｇ￣Ｗｅｉ Ｃｈｅｎ ｋｉｎｄｌｙ ｓｈａｒｅｄ ｕｓ ａ
ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｍｅｎ (Ｗａｄｅ ５３１４) ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ

ｃｅｎｔｒａｌ ｃｏａｓｔ ｏｆ Ｖｉｅｔｎａｍ. Ｉｔ ｉｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｏｍ Ｓ.
ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ( Ｐ. Ｂｅａｕｖ.) Ｓｐｒｉｎｇ ａｎｄ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ
( Ｈｏｏｋ. ＆ Ｇｒｅｖ.) Ｍａｘｉｍ. ｂｙ ｉｔｓ ｄｏｒｓｉｖｅｎｔｒａｌｌｙ
ｃｏｍｐｌａｎａｔｅ ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ ( ｖｓ. ｔｅｔｒａｇｏｎａｌ ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ ) ａｎｄ
ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌ ｌａｎｃｅａｔｅ ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ. Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ
ｆｒｏｍ Ｖｉｅｔｎａｍ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ
Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ( Ａｌｓｔｏｎꎬ １９５１). Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ
ｃｏｒｒｅｃｔｌｙ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ａｎｄ ｉｎｆｅｒ ｔｈｅ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｕｎｋｎｏｗｎ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｅ
ａｎａｌｙｚｅｄ ｉｔｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｒｂｃＬ
ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｂｇｅｎｅｒａ ｏｆ
Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｗｉｔｈ ｓｐｅｃｉａｌ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｒｏｓｅｔｔｅｓ
ｐｌａｎｔｓ. Ｂｏｔｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｉｔ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａｎ ｕｎｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｗｅ
ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｉｔ ａｓ ａ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅｄ
Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃ. Ｗ.
Ｃｈｅｎ ａｎｄ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｈｅｒｅ.

２　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

２.１ Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ
Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｗｌｙ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ

ｗｅｒｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｏｓｅ ｏｆ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ
ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ａｎｄ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ ｕｓｉｎｇ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｏｆ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ ＣＡＳ (ＰＥ). Ｓｔｅｒｉｌｅ
ｌｅａｖｅｓꎬ ｓｔｒｏｂｉｌｉꎬ ａｎｄ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ
ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｕｎｄｅｒ ａ Ｌｅｉｃａ Ｓ９Ｄ ｓｔｅｒｅｏ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ.
２.２ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｎａｌｙｓｅｓ

Ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ ３２ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｅｒｅ ｓａｍｐｌｅｄ ｔｏ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ
７ ｓｕｂｇｅｎｅｒａ ｏｆ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａꎬ ｗｉｔｈ Ｉｓｏｅｔｅｓ ｆｌａｃｃｉｄａ ａｓ ｔｈｅ
ｏｕｔｇｒｏｕｐ. Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ
ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｖｏｕｃｈｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｒｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｔａｂｌｅ
１ ). Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｒｂｃＬ. Ｗｅ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ
ｆｒｏｍ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ ｄｒｉｅｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｉｎｇ ａ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｃｅｔｙｌ

３３６１１０ 期 张梦华等: 越南莲座状复苏卷柏一新种———越南卷柏(卷柏科)



Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅｓꎬ ｌｏｃａｌｉｔｉｅｓꎬ ｖｏｃｈｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

Ｔａｘｏｎ Ｌｏｃａｌｉｔｙ Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｒｂｃＬ

Ｉｓｏｅｔｅｓ ｆｌａｃｃｉｄａ Ｓｈｕｔｔｌｅｗ. ｅｘ Ａ. Ｂｒａｕｎ — Ａｂｂｏｔｔ ２０２６５ (ＦＬＡＳ) ＫＪ７７３６００

Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｂｒａｕｎｉｉ Ｂａｋｅｒ Ｃｕｌｔꎬ Ｔｈａｉｌａｎｄ Ｔｉｅｗ １２ (ＣＤＢＩ) ＫＴ１６１４２１

Ｓ. ｂｒｙｏｐｔｅｒｉｓ (Ｌ.) Ｂａｋｅｒ Ｎｅｐａｌ Ｃ. Ｒ. Ｆｒａｓｅｒ￣Ｊｅｎｋｉｎｓ ４３７０ (Ｌ) ＫＹ０２２９８３

Ｓ. ｃｉｌｉａｒｉｓ Ｓｐｒｉｎｇ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ７７８０ (ＰＥ) ＭＨ８１４８９２

Ｓ. ｃｏｎｖｏｌｕｔａ (Ａｒｎ.) Ｓｐｒｉｎｇ Ｂａｈｉａꎬ Ｂｒａｚｉｌ Ｒ. Ｍ. Ｈａｒｌｅｙ １６１８１ (Ｕ) ＫＹ０２３００３

Ｓ. ｄｉｇｉｔａｔａ Ｓｐｒｉｎｇ Ｍａｄａｇａｓｃａｒ Ｎ. Ｗｉｋｓｔｒöｍ ｅｔ ａｌ. １１０３１９￣２ (Ｓ) ＫＹ０２３０１３

Ｓ. ｄｉｇｉｔａｔａ Ｓｐｒｉｎｇ Ｍａｄａｇａｓｃａｒ Ｐ. Ｐｈｉｌｌｉｐｓｏｎ １８２６ (Ｌ) ＫＹ０２３０１２

Ｓ. ｅｘａｌｔａｔａ (Ｋｕｎｚｅ) Ｓｐｒｉｎｇ Ｅｃｕａｄｏｒ Ｋｏｒａｌｌ １９９６￣１ (Ｓ) ＡＪ０１０８４９

Ｓ. ｈｅｌｉｃｏｃｌａｄａ Ａｌｓｔｏｎ — Ｒａｋｏｔｏｎｄｒａｉｎｉｂｅ ３２６２ (Ｐ) ＡＪ２９５８９６Ｃ

Ｓ. ｈｅｌｖｅｔｉｃａ (Ｌ.) Ｓｐｒｉｎｇ Ｆｒａｎｃｅ Ｊ. Ｃ. Ｂｅｒｔｉｅｒ ９１６１ (ＰＥ) ＭＷ４０７３０３

Ｓ. ｈｅｔｅｒｏｓｔａｃｈｙｓ Ｂａｋｅｒ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ７０８８ (ＰＥ) ＭＨ８１４８９６

Ｓ. ｉｍｂｒｉｃａｔａ (Ｆｏｒｓｓｋ.) Ｓｐｒｉｎｇ Ｄｈｏｆａｒ Ｇｏｖｅｒｎｏｒａｔｅꎬ Ｏｍａｎ Ｒｏｔｈｆｅｌｓ ｅｔ ａｌ. ４２７５ (ＤＵＫＥ) ＫＴ１６１４８６

Ｓ. ｋｒａｕｓｓｉａｎａ (Ｋｕｎｚｅ) Ａ. Ｂｒａｕｎ Ｄｅｍｏｃｒａｔｉｃ Ｒｅｐｕｂｌｉｃ ｏｆ ｔｈｅ
Ｃｏｎｇｏ (Ｓｏｕｔｈ Ｋｉｖｕ)

Ｍ. Ｍｏｋｏｓｏ ３０９８ (ＢＲ) ＫＹ０２３０５７

Ｓ. ｌｅｐｉｄｏｐｈｙｌｌａ (Ｈｏｏｋ. ＆ Ｇｒｅｖ.) Ｓｐｒｉｎｇ — — ＡＦ４１９０５１

Ｓ. ｌｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ Ｋｏｉｄｚ. Ｊａｐａｎ ＴＮＳ ７５９３４３ (ＴＮＳ) ＡＢ５７４６４８

Ｓ. ｍｏｅｌｌｅｎｄｏｒｆｆｉｉ Ｈｉｅｒｏｎ. Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ Ｊｕ ＆ Ｄｅｎｇ ＨＧＸ １２２９５ (ＣＤＢＩ) ＫＴ１６１５３１

Ｓ. ｎｉｐｐｏｎｉｃａ Ｆｒａｎｃｈ. ｅｔ Ｓａｖ. Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ７０６６ (ＰＥ) ＭＷ４０７３６７

Ｓ. ｎｏｔｈｏｈｙｂｒｉｄａ Ｖａｌｄｅｓｐｉｎｏ Ｓａｎ Ｌｕｉｓ Ｐｏｔｏｓíꎬ Ｍｅｘｉｃｏ Ｃ. Ｊ. Ｒｏｔｈｆｅｌｓ ３０６９ (ＤＵＫＥ) ＫＹ０２３０９６

Ｓ. ｎｏｖｏｌｅｏｎｅｎｓｉｓ Ｈｉｅｒｏｎ. ＆ Ｓａｄｅｂ Ｓｏｎｏｒａꎬ Ｍｅｘｉｃｏ Ｆ. Ｄｒｏｕｅｔ ａｎｄ Ｄ. Ｒｉｃｈａｒｄｓ ３９４２ (Ｓ) ＫＹ０２３０９７

Ｓ. ｎｕｂｉｇｅｎａ Ｊ. Ｐ. Ｒｏｕｘ Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒｉｃａ Ａ. Ｌａｒｓｓｏｎ ＡＬ８１０ (ＵＰＳ) ＫＹ０２３０９８

Ｓ. ｐａｌｌｅｓｃｅｎｓ (Ｃ. Ｐｒｅｓｌ) Ｓｐｒｉｎｇ Ｕｎｋｎｏｗｎ — ＡＪ２９５８５９

Ｓ. ｐｉｌｉｆｅｒａ Ａ. Ｂｒａｕｎ — Ｐｒｉｎｇｌｅ １３９５９ (Ｓ) ＡＪ２９５８６２

Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃ. Ｗ.
Ｃｈｅｎꎬ ｓｐ. ｎｏｖ.

Ｖｉｅｔｎａｍ Ｃ. Ｗ. Ｃｈｅｎ Ｗａｄｅ ５３１４ (ＰＥ) ＭＺ１５９９８０∗

Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ (Ｈｏｏｋ. ＆ Ｇｒｅｖ.) Ｍａｘｉｍ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ Ｄ. Ｅ. Ｂｏｕｆｆｏｒｄ ｅｔ ａｌ. ３７８７９ (Ａ) ＫＹ０２３１２４

Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ (Ｈｏｏｋ. ＆ Ｇｒｅｖ.) Ｍａｘｉｍ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ Ｄ. Ｅ. Ｂｏｕｆｆｏｒｄ ｅｔ ａｌ. ３５２５４ (Ａ) ＫＹ０２３１２５

Ｓ. ｒｅｍｏｔｉｆｏｌｉａ Ｓｐｒｉｎｇ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ Ｇａｏｌｉｇｏｎｇ Ｓｈａｎ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
Ｓｕｒｖｅｙ ２１０８１ (ＧＨ)

ＫＹ０２３１３０

Ｓ. ｓｅｌａｇｉｎｏｉｄｅｓ (Ｌ.) Ｐ. Ｂｅａｕｖ. ｅｘ Ｓｃｈｒａｎｋ ＆ Ｍａｒｔ. Ｓｗｅｄｅｎ Ｓ. Ｗｅｓｔｓｔｒａｎｄ １０４ (ＵＰＳ) ＫＹ０２３１４８

Ｓ. ｓｉｂｉｒｉｃａ (Ｍｉｌｄｅ) Ｈｉｅｒｏｎ. Ａｌａｓｋａ Ｌ. Ａ. Ｖｉｅｒｅｃｋ ａｎｄ Ｋ. Ｊｏｎｅｓ ５６６７ (Ｓ) ＫＹ０２３１５３

Ｓ. ｓｔａｕｎｔｏｎｉａｎａ Ｓｐｒｉｎｇ Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ Ｚｈａｏ １６９ (ＣＤＢＩ) ＫＴ１６１６１４

Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ (Ｐ. Ｂｅａｕｖ.) Ｓｐｒｉｎｇ Ｊａｐａｎ ＴＮＳ７５９３４８ (ＴＮＳ) ＡＢ５７４６５５

Ｓ. ｕｌｉｇｉｎｏｓａ (Ｌａｂｉｌｌ.) Ｓｐｒｉｎｇ — Ｈｏｌｍｇｒｅｎ ａｎｄ Ｗａｎｎｔｏｒｐ ２５３ (Ｓ) ＡＪ０１０８４３

Ｓ. ｕｎｃｉｎａｔａ (Ｄｅｓｖ.) Ｓｐｒｉｎｇ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ Ｚｈａｎｇ ａｎｄ Ｚｈｏｕ ＤＪＹ０４１０１ (ＣＤＢＩ) ＫＴ１６１６２６

Ｓ. ｖａｒｄｅｉ Ｈ. Ｌéｖ. Ｔｉｂｅｔꎬ Ｃｈｉｎａ Ｄ. Ｅ. Ｂｏｕｆｆｏｒｄ ｅｔ ａｌ. ３２４２５ (Ａ) ＫＹ０２３１６９

　 Ｎｏｔｅ: — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｍｉｓｓｉｎｇ ｄａｔａꎻ ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｅｗｌｙ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ.

ｔｒｉｍｅｔｈｙｌａｍｍｏｎｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ ( ＣＴＡＢ) ｍｅｔｈｏｄ ( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３). Ｌｉｂｒａｒｙ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ＮＥＢＮｅｘｔ ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ (Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓꎬ
Ｉｐｓｗｉｃｈꎬ Ｍａｓｓａｃｈｕｓｅｔｔｓꎬ ＵＳＡ). Ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄ ｒｅａｄｓ ｏｆ ２ ×
１５０ ｂｐ ｗｅｒｅ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｏｎ ａｎ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００
ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔꎬ ａｎｄ ｒｂｃＬ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ.

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｉｇｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ＭＵＳＣＬＥ (Ｅｄｇａｒꎬ
２００４)ꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｍａｎｕａｌ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｉｎ ＰｈｙＤＥ
ｖ０.９９７１ (Ｍｕｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０). Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ
(ＭＬ) ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕｓｉｎｇ ＲＡｘＭＬ ７. ２. ６
(Ｓｔａｍａｔａｋｉｓꎬ ２００６)ꎬ ｗｉｔｈ １ ０００ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ
ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ＧＴＲＧＡＭＭＡ ｍｏｄｅｌ. Ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ

４３６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａꎬ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａꎬ ａｎｄ Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ

Ｃｈａｒａｃｔｅｒ
Ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ

Ｓｔｅｍ Ｆｏｒｍｉｎｇ ｔｒｅｅｌｉｋｅ ｔｒｕｎｋ Ｎｏｔ ｆｏｒｍｉｎｇ ｔｒｅｅｌｉｋｅ ｔｒｕｎｋ Ｆｏｒｍｉｎｇ ｔｒｅｅｌｉｋｅ ｔｒｕｎｋ

Ａｘｉｌｌａｒｙ ｌｅａｆ ｏｎ ｂｒａｎｃｈ Ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ｏｒ ｏｖａｔｅ￣ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ｃａ. ２.１８ ×
０.７３ ｍｍꎬ ｍａｒｇｉｎ ｌａｃｅｒａｔｅ￣ｃｉｌｉｏｌａｔｅ

Ｏｖａｔｅ ｔｏ ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ ｃａ. ２.５ × １
ｍｍꎬ ｍａｒｇｉｎ ｌａｃｅｒａｔｅ￣ｃｉｌｉｏｌａｔｅ

Ｏｖａｔｅꎬ ｏｖａｔｅ￣ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ ｏｒ ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ ０.８－
２.６ × ０.４－１.３ ｍｍꎬ ｍａｒｇｉｎ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅ

Ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｆ ｏｎ ｂｒａｎｃｈ Ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ２.０－２.５ × ０.６－
０. ７ ｍｍꎬ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅꎬ
ｍａｒｇｉｎ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅ

Ａｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ ｏｂｌｉｑｕｅｌｙ ｏｖａｔｅ ｏｒ
ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ ２.８－３.１ × ０.９－ １.２
ｍｍꎬ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｗｉｔｈｏｕｔ
ｓｕｌｃａｔｅꎬ ｍａｒｇｉｎ ｌａｃｅｒａｔｅ

Ａｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ １.５－２.５ × ０.３－
０.９ ｍｍꎬ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｕｌｃａｔｅꎬ
ｍａｒｇｉｎ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅ ( ｓｈｏｒｔｌｙ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ａｔ
ｂａｓｅ)

Ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｆ Ｏｖａｔｅ￣ｌａｎｃｅａｔｅ ｔｏ ｏｖａｔｅ￣ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ
ｃａ. ２.１８ × ０.８２ ｍｍꎬ ｓｈａｌｌｏｗｌｙ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ
ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅꎻ ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ
ｏｒ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅꎻ ａｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎ ｌａｃｅｒａｔｅ
ｏｒ ｓｕｂｅｎｔｉｒｅ

Ｏｂｌｏｎｇꎬ ２. ９ － ３. ２ × １. ４ － １. ５
ｍｍꎬ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｗｉｔｈｏｕｔ
ｓｕｌｃａｔｅꎻ ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎ ａｎｄ
ａｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎ ｌａｃｅｒａｔｅ

Ｏｖａｔｅ ｔｏ ｔｒｉａｎｇｕｌａｒ ｏｒ ｏｂｌｏｎｇ￣ｏｖａｔｅꎬ １.５－
２. ５ × ０. ５ － １. ２ ｍｍꎬ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ
ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｕｌｃａｔｅꎻ ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎ
ｓｕｂｅｎｔｉｒｅꎬ ｓｅｒｒａｔｅ ｏｒ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ( ａｔ ｂａｓｅ)ꎻ
ａｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎ ｌａｃｅｒａｔｅ ｏｒ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅ

Ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ Ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｄｏｒｓｉｖｅｎｔｒａｌｌｙ ｃｏｍｐｌａｎａｔｅ Ｔｅｔｒａｇｏｎａｌ Ｔｅｔｒａｇｏｎａｌ

Ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ Ｓｌｉｇｈｔｌｙ ａｎｉｓｏｐｈｙｌｌｏｕｓꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ
ｆｅｒｔｉｌｅꎬ ｄｏｒｓａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ ｓｔｅｒｉｌｅ

Ｉｓｏｐｈｙｌｌｏｕｓꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ａｎｄ ｄｏｒｓａｌ
ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂｏｔｈ ｆｅｒｔｉｌｅ

Ｉｓｏｐｈｙｌｌｏｕｓꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ａｎｄ ｄｏｒｓａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ
ｂｏｔｈ ｆｅｒｔｉｌｅ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ( ＢＩ ) ａｎａｌｙｓｅｓ ｉｎ ＭｒＢａｙｅｓ ｖ. ３. ２. ６.
(Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２) ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ＧＴＲ ＋ Ｇ ＋ Ｉ
ｍｏｄｅｌ. Ｆｏｒ ｅａｃｈ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｆｏｕｒ ＭＣＭＣ ｃｈａｉｎｓ
ｗｅｒｅ ｒｕｎ ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ ｆｏｒ ２ ｍｉｌｌｉｏｎ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ
ｓａｍｐｌｅｄ ｅｖｅｒｙ １ ０００ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｌｉｔ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ( <０.０１) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ
ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅ. ＭＬ ａｎｄ ＢＩ ｔｒｅｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｂｒａｎｃｈ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｗｅｒｅ ｖｉｓｕａｌｉｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ＦｉｇＴｒｅｅ
ｖ.１.４.２ (Ｒａｍｂａｕｔꎬ ２０１４).

３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｔｈｅ ＭＬ ａｎｄ ＢＩ ｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓ ａｒｅ ｔｏｔａｌｌｙ ｉｄｅｎｔｉｃａｌꎬ ａｎｄ
ｔｈｅ ＢＩ ｔｒｅｅ ｉｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇ. １. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｅｗ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｅｓｔｅｄ ｗｉｔｈｉｎ ｓｕｂｇ. Ｓｔａｃｈｙｇｙｎａｎｄｒｕｍꎬ ｆｏｒｍｉｎｇ
ｓｉｓｔｅｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｓ. ｐｉｌｉｆｅｒａ—Ｓ. ｉｍｂｒｉｃａｔａ ｃｌａｄｅ
ｗｉｔｈ ｗｅａｋ ｓｕｐｐｏｒｔ ( ＰＰ ＝ ０.５６/ ＭＬ＝５５). Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｅｓｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｓ. ｐｉｌｉｆｅｒａ—Ｓ. ｉｍｂｒｉｃａｔａ ｃｌａｄｅꎬ
Ｓ. ｐｉｌｉｆｅｒａ ｆｒｏｍ Ａｍｅｒｉｃａ ｉｓ ｔｈｅ ｏｎｌｙ ｒｏｓｅｔｔｅ￣ｆｏｒｍｉｎｇ
ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅ Ｓ. ｐｉｌｉｆｅｒａ—Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ｃｌａｄｅ ｉｓ
ｒｅｓｏｌｖｅｄ ｔｏ ｂｅ ｓｉｓｔｅｒ ｔｏ ｔｈｅ Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ—Ｓ.
ｓｔａｕｎｔｏｎｉａｎａ ｃｌａｄｅ ｗｉｔｈ ｓｔｒｏｎｇ ｓｕｐｐｏｒｔ (ＰＰ ＝ １.０ / ＭＬ ＝
１００). Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ
Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ａｎｄ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｎｅｗ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｓ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｉｎ ｓｅｖｅｒａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ
ｓｌｉｇｈｔｌｙ ａｎｉｓｏｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｓｔｅｒｉｌｅ ｌｅａｖｅｓ

ｉｎ ｆｏｒｍ ａｎｄ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔꎻ ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ
ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ａｎｄ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｖｅｓ
ｓｈａｌｌｏｗｌｙ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃ
ｍａｒｇｉｎｓ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅꎻ ｓｐｏｒａｎｇｉａ ｂｏｒｎｅ ｏｎｌｙ ｏｎ
ｖｅｎｔｒａｌ ｓｉｄｅ ｏｆ ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ ａｘｅｓ ( Ｔａｂｌｅ ２ꎻ Ｆｉｇ. ２ꎻ Ｆｉｇ. ３:
Ａ１ꎬ Ｂ１).

４　 Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃ.
Ｗ. Ｃｈｅｎꎬ ｓｐ. ｎｏｖ. (Ｆｉｇ. ２).

Ｔｙｐｅ: ＶＩＥＴＮＡＭ. Ｋｈａｎｈ Ｈｏａ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｏｒｃｈｉｄ
Ｉｓｌａｎｄꎬ ｏｎ ｇｒａｎｉｔｅ ｒｏｃｋｓꎬ ｉｎ ｃｏａｓｔａｌ ｏｐｅｎ ｆｏｒｅｓｔꎬ ２２
Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ ２０１８ꎬ Ｃｈｅｎｇ￣Ｗｅｉ Ｃｈｅｎ Ｗａｄｅ ５３１４
(ｈｏｌｏｔｙｐｅꎬ ＳＧＮ!ꎻ ｉｓｏｔｙｐｅｓꎬ ＰＥ!ꎬ ＳＩＮＧ!ꎬ ＴＡＩＦ!).

Ｄｉａｇｎｏｓｉｓ: Ｔｈｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ Ｓ.
ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ａｎｄ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｓｅｔｔｅ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｈａｂｉｔｓꎬ
ｄｉｆｆｅｒｓ ｂｙ ｉｔｓ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ａｎｉｓｏｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｏｕｓ ｌｅａｖｅｓ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ
ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｓｔｅｒｉｌｅ ｌｅａｖｅｓ ｉｎ ｆｏｒｍ ａｎｄ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔꎬ ｄｏｒｓａｌ
ｌｅａｖｅｓ ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ａｎｄ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ
ｓｕｒｆａｃｅꎬ ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｈａｌｌｏｗｌｙ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ
ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎｓ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ａｎｄ
ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｆｅｒｔｉｌｅ.

Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ: Ｒｏｓｅｔｔｅｓꎬ ｘｅｒｏｐｈｙｔｉｃ. Ｒｈｉｚｏｐｈｏｒｅｓ
ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ｔｏ ｂａｓａｌ ｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｔｅｍｓ ｆｏｒｍｉｎｇ ｔｈｉｃｋ
ｍａｓｓｉｖｅ ｒｏｏｔｓｔｏｃｋｓꎻ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｅｎｔａｎｇｌｅｄ ｆｏｒｍｉｎｇ
ｔｒｅｅｌｉｋｅ ｔｒｕｎｋ. Ｐｒｉｍａｒｙ ｌｅａｆｙ ｂｒａｎｃｈｌｅｔｓ ２－３ ｐｉｎｎａｔｅｌｙ

５３６１１０ 期 张梦华等: 越南莲座状复苏卷柏一新种———越南卷柏(卷柏科)



Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ (ＰＰ) ａｎｄ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ａｒｅ ｎｏｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ Ｔｈｅ ｎｅｗ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ ｂｏｌｄ. ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｒｏｓｅｔｔｅ￣ｆｏｒｍｉｎｇ.

Ｆｉｇ. １　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｂｃＬ ｇｅｎｅ

ｂｒａｎｃｈｅｄꎬ ｂｒａｎｃｈｌｅｔｓ ｃｏｍｐａｃｔ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｒｌｙ
ａｒｒａｎｇｅｄ. Ｌｅａｖｅｓ ｔｈｉｃｋꎬ ｓｕｒｆａｃｅｓ ｓｍｏｏｔｈ. Ａｘｉｌｌａｒｙ ｌｅａｖｅｓ
ｏｎ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ｏｒ ｏｖａｔｅ￣ｌａｎｃｅａｔｅꎬ
ｃａ. ２.１８ × ０.７３ ｍｍꎬ ｗｉｔｈ ｍｅｍｂｒａｎｏｕｓ ｍａｒｇｉｎｓ ｗｈｉｃｈ

ｍｅａｓｕｒｅ ｃａ. １ / ２ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｄｔｈ ｆｒｏｍ ｍａｒｇｉｎ ｔｏ ｌｅａｆ
ｍｉｄｖｅｉｎꎬ ｌａｃｅｒａｔｅ ｏｒ ｓｕｂｅｎｔｉｒｅꎬ ｂａｓｅｓ ｏｂｔｕｓｅꎬ ａｎｄ
ｃｉｌｉｏｌａｔｅꎬ ａｐｉｃｅ ｓｈｏｒｔ ａｒｉｓｔａｔｅ ( ｃａ. ０. ０２ ｍｍ ｌｏｎｇ).
Ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｔｒｏｎｇｌｙ ａｓｃｅｎｄｉｎｇꎬ ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ

６３６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌꎻ Ｂ. Ｕｐｐｅｒ ｖｉｅｗ ｏｆ ｂｒａｎｃｈｌｅｔｓꎻ Ｃ. Ｌｏｗｅｒ ｖｉｅｗ ｏｆ ｂｒａｎｃｈｌｅｔｓꎻ Ｄ. Ａｘｉｌｌａｒｙ ｌｅａｆ ( ｌｏｗｅｒ ｖｉｅｗ)ꎻ Ｅ. Ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｆ ( ｌｏｗｅｒ ｖｉｅｗ)ꎻ
Ｆ. Ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｆ (ｕｐｐｅｒ ｖｉｅｗ)ꎻ Ｇ. Ｕｐｐｅｒ ｖｉｅｗ ｏｆ ｓｔｒｏｂｉｌｕｓꎻ Ｈ. Ｌｏｗｅｒ ｖｉｅｗ ｏｆ ｓｔｒｏｂｉｌｕｓꎻ Ｉ. Ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ (ｌｏｗｅｒ ｖｉｅｗ)ꎻ Ｊ. Ｄｏｒｓａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌ
(ｕｐｐｅｒ ｖｉｅｗ).

Ｆｉｇ. ２　 Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃ. Ｗ. Ｃｈｅｎꎬ ｓｐ. ｎｏｖ.ꎬ Ｃｈｅｎｇ￣Ｗｅｉ Ｃｈｅｎ Ｗａｄｅ ５３１４ (ＰＥ)

ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ２.０－２.５ × ０.６－０.７ ｍｍꎬ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒ￣
ｆａｃｅꎬ ｃａｒｉｎａｔｅꎬ ｂａｓｅｓ ｏｂｔｕｓｅꎬ ｍａｒｇｉｎｓ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ ｄｅｎ￣
ｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｍｅｍｂｒａｎｏｕｓꎬ ａｐｉｃｅｓ ａｒｉｓｔａｔｅ (ｃａ. ０.０２
ｍｍ ｌｏｎｇ). Ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｓｐｒｅａｄｉｎｇꎬ ａｓｙｍｍｅｔｒｉ￣
ｃａｌꎬ ｏｖａｔｅ￣ｌａｎｃｅａｔｅ ｔｏ ｏｖａｔｅ￣ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ ｃａ. ２.１８ × ０.８２
ｍｍꎬ ｓｈａｌｌｏｗｌｙ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅꎬ ａｐｉｃｅｓ ａｒｉｓｔａｔｅ
(ｃａ. ０. ０４ ｍｍ ｌｏｎｇ)ꎬ ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃ ｍａｒｇｉｎｓ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ
ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ａｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｂａｓｅｓ ｅｎｌａｒｇｅｄꎬ ｂｒｏａｄｅｒ ｔｈａｎ
ｂａｓｉｓｃｏｐｉｃꎬ ｍａｒｇｉｎｓ ａｎｄ ｂｅｃｏｍｉｎｇ ｍｅｍｂｒａｎｏｕｓ ｏｕｔｓｉｄｅꎬ
ｌａｃｅｒａｔｅ ｏｒ ｓｕｂｅｎｔｉｒｅꎬ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ ｌａｃｅｒａｔｅ
ｐｒｏｘｉｍａｌｌｙ. Ｓｔｒｏｂｉｌｉ ｓｏｌｉｔａｒｙꎬ ｔｅｒｍｉｎａｌꎬ ｃｏｍｐａｃｔꎬ ｓｌｉｇｈｔｌｙ
ｄｏｒｓｉｖｅｎｔｒａｌｌｙ ｃｏｍｐｌａｎａｔｅꎬ ｃａ. ６ ｍｍ ｌｏｎｇꎻ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ
ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｓｔｅｒｉｌｅ ｌｅａｖｅｓ ｉｎ ｆｏｒｍ ａｎｄ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔꎬ
ｓｌｉｇｈｔｌｙ ａｎｉｓｏｐｈｙｌｌｏｕｓꎻ ｄｏｒｓａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈａｎ
ｖｅｎｔｒａｌ ｏｎｅｓꎬ ｌａｎｃｅａｔｅ￣ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ ｃａ. １.９５ × ０.７５ ｍｍꎬ

ｍａｒｇｉｎｓ ｃｉｌｉｏｌａｔｅꎬ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｍｅｍｂｒａｎｏｕｓꎬ ａｐｉｃｅｓ ａｒｉｓｔａｔｅ
(ｃａ. ０.０２ ｍｍ)ꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｔｒｉａｎｇｕｌａｒꎬ ｃａ. ２.１３ ×
０. ９８ ｍｍꎬ ｍａｒｇｉｎｓ ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｃｉｌｉｏｌａｔｅ ｏｒ ｌａｃｅｒａｔｅꎬ
ｍｅｍｂｒａｎｏｕｓꎬ ａｐｉｃｅｓ ａｒｉｓｔａｔｅ (ｃａ. ０.０４ ｍｍ)ꎻ ｏｎｌｙ ｔｈｅ
ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｆｅｒｔｉｌｅ.

Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｅｘａｍｉｎｅｄ: ＶＩＥＴＮＡＭ.
Ｋｈａｎｈ Ｈｏａ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｎｈａｔｒａｎｇꎬ Ｃａｕ ｄａꎬ １００ ｍꎬ ２７
Ｆｅｂｒｕａｒｙ １９２２ꎬ Ｐｏｉｌａｎｅ ２６５１ (Ｐ０１２４４６００ꎬ ｉｍａｇｅ ｏｎ￣
ｌｉｎｅ!ꎻ ＵＳ０１３９３２７４ꎬ ｉｍａｇｅ ｏｎｌｉｎｅ!ꎻ ＶＮＭ０００２１４８１!ꎬ
ＶＮＭ０００２１４８３!ꎬ ＶＮＭ０００２１４８６!)ꎻ Ｋｈａｎｈ Ｈｏａ Ｐｒｏｖ￣
ｉｎｃｅꎬ Ｎｈａｔｒａｎｇꎬ ５０ ｍꎬ １０ Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ １９２２ꎬ Ｐｏｉｌａｎｅ ４５２９
( ＶＮＭ０００２１４７７!ꎬ ＶＮＭ０００２１４７９!ꎬ ＶＮＭ０００２１４８２!)ꎻ
Ｋｈａｎｈ Ｈｏａ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｎｈａｔｒａｎｇꎬ Ｎｕｉ Ｈｏｎ Ｈｅｏꎬ ３ Ｍａｙ
１９２３ꎬ Ｐｏｉｌａｎｅ ６１７３ ( ＶＮＭ０００２１４７８!)ꎻ Ｎｉｎｈ Ｔｈｕａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｐｈａｎ Ｒａｎｇꎬ ２７ Ｆｅｂｒｕａｒｙ １９２４ꎬ Ｐｏｉｌａｎｅ ９７６８
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Ａ１－Ｃ１. Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ (Ｖｉｅｔｎａｍꎬ Ｃ. Ｗ. Ｃｈｅｎ Ｗａｄｅ ５３１４ꎬ ＰＥ)ꎻ Ａ２ －Ｃ２. Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ ( Ｃｈｉｎａꎬ Ｓｈａｎｘｉꎬ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ
Ｅｘｐｅｄ. ２５１ꎬ ＰＥ)ꎻ Ａ３－Ｃ３. Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ (Ｃｈｉｎａꎬ Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ９６３４ꎬ ＰＥ). Ａ. Ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｖｅｓꎻ Ｂ. Ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓꎻ Ｃ. Ａｘｉｌｌａｒｙ
ｌｅａｖｅｓ.

Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａꎬ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａꎬ ａｎｄ Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ

( ＭＩＣＨ１１７３５１８ꎬ ｉｍａｇｅ ｏｎｌｉｎｅ!ꎻ ＶＮＭ０００２１４７５!)ꎻ
Ｎｉｎｈ Ｔｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｐｈａｎ Ｒａｎｇꎬ ３５０ ｍꎬ ３ Ｍａｒｃｈ
１９２３ꎬ Ｐｏｉｌａｎｅ ５５４１ (ＭＩＣＨ１１７３５１９ꎬ ｉｍａｇｅ ｏｎｌｉｎｅ!ꎻ

ＶＮＭ０００２１４８０!)ꎻ Ｎｉｎｈ Ｔｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｐｈａｎ Ｒａｎｇꎬ
２００ ｍꎬ ６ Ｍａｒｃｈ １９２３ꎬ Ｐｏｉｌａｎｅ ５６１６ ( Ｐ０１２４４５９８ꎬ
ｉｍａｇｅ ｏｎｌｉｎｅ!ꎻ ＶＮＭ０００２１４８４!).

８３６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｔｈｅ ｒｅｃｔａｎｇｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｔｙｐｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ.

Ｆｉｇ. ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃ. Ｗ. Ｃｈｅｎꎬ ｓｐ. ｎｏｖ.

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ: Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａ￣
ｍａｒｉｓｃｉｎａ ｉｓ ｏｎｌｙ ｋｎｏｗｎ ｉｎ Ｋｈａｎｈ Ｈｏａ ａｎｄ Ｎｉｎｈ Ｔｈｕａｎ
ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｃｅｎｔｒａｌ Ｖｉｅｔｎａｍ (Ｆｉｇ. ４)ꎬ ｇｒｏｗｉｎｇ
ｏｎ ｇｒａｎｉｔｅ ｒｏｃｋｓ ｉｎ ｏｐｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ.

Ｅｔｙｍｏｌｏｇｙ: Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｐｉｔｈｅｔ ‘ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉ￣
ｓｃｉｎａ’ ｒｅｆｅｒｓ ｔｏ ｉｔｓ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｗｉｔｈ Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ.

Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｓｔａｔｕｓ (ＥＮ): Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍ￣
ａｒｉｓｃｉｎａ ｉｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎｌｙ ｉｎ ｔｗｏ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｕｔｈｅｒｎ
ｃｅｎｔｒａｌ Ｖｉｅｔｎａｍ (Ｋｈａｎｈ Ｈｏａ ａｎｄ Ｎｉｎｈ Ｔｈｕａｎ) .

Ｔｈｅｒｅ ｅｘｉｓｔ ａ ｆｅｗ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ｄｅ￣
ｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｈｅｒｂａｒｉａ ａｎｄ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｏｌｄｅｓｔ ｓｐｅｃｉ￣
ｍｅｎｓ ｗａｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａ ｃｅｎｔｕｒｙ ａｇｏ ｂｙ ｔｈｅ Ｆｒｅｎｃｈ
ｃｏｌｌｅｃｔｏｒ Ｅ. Ｐｏｉｌａｎｅ ｉｎ Ｎｈａｔｒａｎｇꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｐｒｅｓｅｒｖｅｄ ｉｎ
ｈｅｒｂａｒｉｕｍ Ｐ ｗｉｔｈ ａ ｄｕｐｌｉｃａｔｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｕ.Ｓ. Ｔｈｉｓ ｒｏｓｅｔｔｅ￣
ｆｏｒｍｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｐｐｅａｒｓ ｔｏ ｈａｖｅ ａｄａｐｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏａｓｔａｌ
ｃｌｉｍａｔｅ ｏｎ ｇｒａｎｉｔｅ ｒｏｃｋｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｃｅｎｔｒａｌ
Ｖｉｅｔｎａｍ. Ｈｅｒｅ ｉｔ ｉｓ ｔｅｎｔａｔｉｖｅｌｙ ｌｉｓｔｅｄ ａｓ ａｎ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ
(ＥＮ) ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ＩＵＣＮ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ａｎｄ ｃｒｉｔｅｒｉａ
(ＩＵＣＮꎬ ２０１８).

Ｋｅｙ ｔｏ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａꎬ Ｓ. ｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ ａｎｄ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ

１. Ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ ｄｏｒｓｏｖｅｎｔｒａｌｌｙ ｃｏｍｐｌａｎａｔｅꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｆｅｒｔｉｌｅꎬ ｄｏｒｓａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｓｔｅｒｉｌｅꎻ ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｙｍｍｅｔｒｉ￣
ｃａｌꎬ ｌａｎｃｅａｔｅꎬ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｖｅｓ ｓｈａｌｌｏｗｌｙ ｓｕｌｃａｔｅ ｏｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ

Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ Ｘ. Ｃ. Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃ. Ｗ. Ｃｈｅｎ



１. Ｓｔｒｏｂｉｌｕｓ ｔｅｔｒａｇｏｎａｌꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ａｎｄ ｄｏｒｓａｌ ｓｐｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ｂｏｔｈ ｆｅｒｔｉｌｅꎻ ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ａｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌꎬ ｏｂｌｉｑｕｅｌｙ ｏｖａｔｅꎬ ｔｒｉａｎ￣

ｇｕｌａｒꎬ ｏｒ ｅｌｌｉｐｔｉｃꎬ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｕｌｃａｔｅꎻ ｖｅｎｔｒａｌ ｌｅａｖｅｓ ｕｐｐｅｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｕｌｃａｔｅ ２
　 ２. Ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｅｎｔａｎｇｌｅｄ ｎｏｔ ｆｏｒｍｉｎｇ ｔｒｅｅｌｉｋｅ ｔｒｕｎｋꎻ ｉｎｎｅｒ ｍａｒｇｉｎｓ ｏｆ ｄｏｒｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ｌａｃｅｒａｔｅ ｏｒ ｅｎｔｉｒｅꎬ ｏｕｔｅｒ

ｍａｒｇｉｎ ｒｅｖｏｌｕｔｅ ａｎｄ ｅｎｔｉｒｅ Ｓ. ｐｕｌｖｉｎａｔａ (Ｈｏｏｋ. ＆ Ｇｒｅｖ.) Ｍａｘｉｍ.
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竹亚科单枝竹属芸香竹花枝和花特征补充描述
张雨曲ꎬ 杨新杰ꎬ 程虎印ꎬ 高　 静ꎬ 彭　 亮ꎬ 张明英ꎬ 张　 岗∗

( 陕西中医药大学 药学院ꎬ 陕西省秦岭中草药应用开发工程技术研究中心ꎬ
陕西省中医药管理局“秦药”研发重点实验室ꎬ 西安 ７１２０４６ )

摘　 要: 繁殖器官在竹类植物的分类学研究中具有重要意义ꎬ研究组在广西马山县观察到竹亚科单枝竹属

芸香竹正在开花ꎬ该文根据观察到的开花状况和采集到的标本解剖观察结果ꎬ对其花枝和繁殖器官特征做

了详细的中文及拉丁文补充描述ꎮ 经对比芸香竹与属内已知繁殖器官结构的单枝竹和小花单枝竹的繁殖

器官ꎬ３ 个竹种有相同的繁殖器官结构特征ꎬ但在小花数目和大小等方面具有差异ꎮ 繁殖器官比较表明该

属竹种的繁殖器官对喀斯特地貌环境有特殊的适应性ꎬ也支持依据营养器官差异划分为 ３ 个独立竹种ꎮ
关键词: 竹亚科ꎬ 单枝竹属ꎬ 芸香竹ꎬ 花ꎬ 补充描述
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养器官差异又很小ꎬ往往给竹种的界定和其后的归

类整理造成困难ꎮ 虽然竹类植物很少开花ꎬ但是竹

类植物的繁殖器官特征在分类学和系统学研究中

仍然具有重要意义ꎮ 繁殖器官发生发育时间相对

较短ꎬ不易受环境影响ꎬ而且直接关系着植物的繁

育ꎬ因此往往能为竹类植物类群划分和演化研究提
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和繸毛等结构ꎮ 作者根据营养体特征鉴定了该竹

种ꎬ并解剖比较了其繁殖器官特征ꎬ现对其繁殖器

官特征进行补充描述ꎮ 营养体和花枝标本藏于陕

西中医药大学中药标本馆ꎮ
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ｖａｇｉｎｉｓ ｉｎｃｌｕｓｕｍ ｅｓｔꎻ Ｃｕｍ ｓｐｉｃｕｌａｅ ｍａｔｕｒａｅ ｓｕｎｔꎬ ｐｒｉ￣
ｍｕｍ ｉｎｔｅｒｎｏｄｉｕｍ ｖａｌｄｅ ｅｌｏｎｇａｔｕｍ ｅｓｔꎬ ｕｓｑｕｅ ａｄ ８－１０
ｍｍꎬ ｉｔａ ｕｔ ｆｌｏｒｅｓ ｏｍｎｅｓ ｕｌｔｒａ ｇｌｕｍａｓ ｅｘｔｅｎｄａｎｔꎬ ｅｔ
ｆｌｏｒｅｓ ｅｔｉａｍ ｕｌｔｒａ ｂｒａｃｔｅａｓ ｖａｇｉｎｉｓ ｅｘｔｅｎｄｕｎｔꎬ ａｌｉａ ｉｎｔｅｒ￣
ｎｏｄｉａ ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎｅ ｓｉｍｉｌｉａꎬ ｆｅｒｅ ４－５ ｍｍ ｌｏｎｇａ. ｌｅｍｍａｔａ
ｏｖａｔｏ￣ｌａｎｃｅｏｌａｔａꎬ ｃｕｓｐｉｄｉｂｕｓ ｂｒｅｖｉｂｕｓꎬ １２ － １４ ｍｍ
ｌｏｎｇｉｓꎬ ｓｕｂｌｅａｔｈｅｒｉｉｓꎬ ｓｕｂｔｕｓ ｇｌａｂｒｉｓꎬ ｖｅｎｉｓ ｉｎｃｏｎｓｐｉｃｕｉｓꎬ

２４６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 花枝ꎻ Ｂ. 一段花枝ꎻ Ｃ. 小花ꎻ Ｄ. 假小穗ꎻ Ｅ. 小穗ꎻ １. 小穗ꎻ ２. 苞片ꎻ ３. 芽ꎻ ４. 第一颖ꎻ ５. 第二颖ꎻ ６. 小穗第一节间ꎻ ７. 第一

小花ꎻ ８. 第二小花ꎻ ９. 外稃ꎻ １０. 内稃ꎻ １１. 小穗第二节间ꎮ 标尺 ＝ １ｃｍꎮ
Ａ. Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｂｒａｎｃｈｅｓꎻ Ｂ. Ａ ｐｉｅｃｅ ｏｆ ａ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｂｒａｎｃｈꎻ Ｃ. Ｆｌｏｒｅｔꎻ Ｄ. Ｐｓｅｕｄｏ￣ｓｐｉｋｅｌｅｔꎻ Ｅ. Ｓｐｉｋｅｌｅｔꎻ １. Ｓｐｉｋｅｌｅｔꎻ ２. Ｂｒａｃｔꎻ ３. Ｂｕｄꎻ ４. Ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｇｌｕｍｅꎻ ５. Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｇｌｕｍｅꎻ ６. Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒａｃｈｉｌｌａꎻ ７. Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｆｌｏｒｅｔꎻ ８. Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｆｌｏｒｅｔꎻ ９. Ｌｅｍｍａꎻ １０. Ｐａｌｅａꎻ １１. Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ
ｒａｃｈｉｌｌａ. Ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝１ ｃｍ.

图版 Ｉ　 芸香竹
Ｐｌａｔｅ Ｉ　 Ｂｏｎｉａ ａｍｐｌｅｘｉｃａｕｌｉｓ

ｐａｌｅａ ｏｖａｔｏ￣ｌａｎｃｅｏｌａｔａꎬ ８ － １０ ｍｍ ｌｏｎｇａꎬ ａｐｉｃｅ
ｏｂｔｕｓｉｓꎬ ｓｕｂｔｕｓ ｃｕｍ ２ ｄｏｒｓｏ ｐｉｌｉｓ ｂｒｕｎｎｅｏｌｉｓꎻ ｐａｌｅａ ａｎ￣
ｇｕｓｔｅ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅꎬ ａｐｉｃｅ ｏｂｔｕｓｅꎬ ａｃｕｍｉｎａｔａ ｄｏｒｓｏ ｐｉｌｉｓ
ｂｒｕｎｎｅｉｓ ｍｕｎｉｔａꎻ ｌｏｄｉｃｕｌａｅ ３ꎬ ｌｏｎｇｉｓ ｒｅｃｔａｎｇｕｌｉｓꎬ ｇｌａ￣
ｂｒａｅꎻ ｓｔａｍｉｎａ ６ꎬ ｆｉｌａｍｅｎｔａ ２－３ ｍｍ ｌｏｎｇｅ ｆｌｏｒｅｓｃｅｎｔｉａꎬ
ａｎｔｈｅｒａｅ ４－５ ｍｍ ｌｏｎｇａｅꎬ ｏｖａｒｉｏ ｇｌａｂｒｏ ｃｉｒｃｉｔｅｒ １ ｍｍ
ｌｏｎｇｏꎬ ｓｔｙｌｏ ｂｒｅｖｉｓｓｉｍｏꎬ ｓｔｉｇｍａｔｉｂｕｓ ３ꎬ ｐｌｕｍｉｓｉｓꎬ ２－３
ｍｍ ｌｏｎｇｉｓ. Ｆｌｏｒｅｔ ｉｎ Ｍａｒｔｉｏ￣Ａｐｒｉｌｉ. Ｆｒｕｃｔｕｓ ｉｎｃｏｇｏｉｔｉ.

花枝侧生或自叶枝顶端生出ꎬ２ ~ ３ 次分枝ꎬ总
长度可达 ５０ ｃｍꎻ花序续次发生ꎬ末级花枝一般长

１０ ~ ２０ ｃｍꎬ有 ６ ~ １０ 节ꎬ每节有一枚鞘状苞片ꎬ鞘
状苞片内有假小穗ꎮ 花期鞘状苞片的鞘部长 ２０ ~

２５ ｍｍꎬ先端有长 ８ ~ １０ ｍｍꎬ宽 ２ ~ ３ ｍｍꎬ钻状的变

态叶ꎮ 花枝除基部 ２ ~ ３ 节无小穗外ꎬ每节各有 １
枚假小穗ꎻ成熟假小穗长 ３.０ ~ ６.０ ｃｍꎬ假小穗柄节

间长 ４ ~ ７ ｍｍꎬ常有苞片 １ 片ꎬ也可多至 ３ 片ꎬ苞片

长 ８ ~ １０ ｍｍꎬ披针形ꎬ先端尖锐ꎬ背面光滑ꎬ脉不明

显ꎬ苞片腋内具芽ꎬ针状ꎬ常不再发育ꎮ 成熟小穗

长 ２.５ ~ ５.０ ｃｍꎬ含 ４ ~ ６ 枚小花ꎬ顶生小花不育ꎮ 颖

片 ２ 片ꎬ披针形ꎬ先端具有短尖头ꎬ光滑ꎬ脉不明

显ꎬ第一颖长 ８ ~ １０ ｍｍꎬ第二颖长 １０ ~ １２ ｍｍꎻ各
小花渐次成熟ꎬ第一小花最大ꎮ 小穗轴光滑无毛ꎬ
脱节于各小花外稃下ꎻ在小穗未成熟时ꎬ小穗第一

节间与其他节间极短ꎬ所有小花基部包被于颖片

３４６１１０ 期 张雨曲等: 竹亚科单枝竹属芸香竹花枝和花特征补充描述



内ꎬ整体包被于鞘状苞片内ꎻ小穗成熟时ꎬ第一节

间显著伸长ꎬ可达 ８ ~ １０ ｍｍꎬ使得小花全部伸出颖

片外ꎬ也使得小花伸出鞘状苞片外ꎬ其他节间从

４ ~ ５ ｍｍ 逐渐变短ꎮ 外稃卵状披针形ꎬ具有短尖

头ꎬ长 １２ ~ １４ ｍｍꎬ近革质ꎬ背面光滑ꎬ脉不明显ꎻ内
稃卵状披针形ꎬ先端钝尖ꎬ长 ８ ~ １０ ｍｍꎬ背面具有

２ 脊ꎬ并有棕色细毛ꎮ 鳞被 ３ꎬ透明膜质ꎬ近长矩

形ꎬ长约 １ ｍｍꎬ 无毛ꎮ 雄蕊 ６ꎬ花丝纤细ꎬ长 ２ ~ ３
ｍｍꎬ花药长 ４ ~ ５ ｍｍꎮ 子房无毛ꎬ长约 １ ｍｍꎬ花柱

极短ꎬ柱头 ３ꎬ羽毛状ꎬ长 ２ ~ ３ ｍｍꎮ 花期 ３—４ 月ꎬ
果未见ꎮ

标本:广西马山县政府后山ꎬ海拔 ４２６ ｍꎬ
２０２１.４.６ꎬ张雨曲 ２０２１０４０６０１ꎮ

单枝竹属内ꎬ已知繁殖器官信息的有单枝竹

和小花单枝竹 [ Ｂ. ｐａｒｖｉｆｌｏｓｃｕｌａ (Ｗ. Ｔ. Ｌｉｎ) Ｎ.
Ｈ. Ｘｉａ] (贾良智等ꎬ１９８８ꎻ林万涛ꎬ１９９３)ꎬ比较芸

香竹、单枝竹和小花单枝竹的繁殖器官表明ꎬ三者

具有相同的繁殖器官结构ꎬ与其他属的繁殖器官

相比(耿伯介和王正平ꎬ１９９６)ꎬ这 ３ 个竹种假小穗

包被于各节的鞘状总苞内ꎬ在小穗成熟时具有伸

长的小穗第一节间ꎬ伸长的节间在花期将小花推

出颖片和鞘状总苞外ꎬ使得鞘状总苞既在开花之

前保护了小穗ꎬ又在开花时不影响小穗的授粉ꎬ该
特征为单枝竹属特有ꎮ 单枝竹属分布的东南亚季

风区降水季节性明显ꎬ秋冬少雨干旱ꎬ春夏多雨湿

润ꎬ而喀斯特地貌环境特别容易造成干旱和温度

剧烈变化的局部环境(宋同清ꎬ２０１５)ꎬ单枝竹属竹

种在小穗生长发育的秋冬季环境较差ꎬ小穗轴不

伸长使得小穗受到鞘状苞片的保护ꎬ在春季的开

花时间环境变好ꎬ小穗第一节间显著伸长ꎬ将小花

推出苞片外ꎬ适应开花需求ꎬ该特征表现为该属竹

种对喀斯特地貌气候环境的适应ꎮ
芸香竹与单枝竹、小花单枝竹的繁殖器官虽

然结构相同ꎬ但 ３ 个种之间也有差异ꎮ 单枝竹的

花枝在每节的鞘状苞片内有多枚假小穗ꎬ而芸香

竹和小花单枝竹只有一枚ꎻ单枝竹的小穗有 ５ ~ ９
枚小花ꎬ芸香竹和小花单枝竹只有 ４ ~ ６ 枚ꎮ 小花

单枝竹和芸香竹相比ꎬ２ 个种的假小穗和小花具有

明显的大小差异ꎬ前者假小穗长 １.７ ~ ２.０ ｃｍꎬ外稃

长 ６ ~ ８ ｍｍꎬ前端钝ꎬ而后者假小穗长达 ３.０ ~ ６.０
ｃｍꎬ外稃长 １２ ~ １４ ｍｍꎬ具有短尖头ꎮ 因此ꎬ虽然

单枝竹属内的竹种形态特征极为相似ꎬ但繁殖器

官比较表明繁殖器官特征支持依照营养体特征划

分的单枝竹、小花单枝竹与芸香竹为独立的竹种ꎮ
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ｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｂａｍｂｏｏｓ ｗｉｔｈ ｃｒｅｅｐｉｎｇ ｒｈｉｚｏｍｅｓ [ Ｊ].
Ａｃｔａ Ｐｈｙｔｏｔａｘ Ｓｉｎꎬ １８(３): ２８３－２９１. [王正平ꎬ 叶光汉ꎬ
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ＸＩＡ ＮＨꎬ １９９６. Ａ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｂｏｎｉａ (Ｇｒａｍｉｎｅａｅ: Ｂａｍ￣
ｂｕｓｏｉｄｅａｅ) [Ｊ]. Ｋｅｗ Ｂｕｌｌꎬ ５１(３): ５６５－５６９.

ＸＩＡ ＮＨꎬ ＳＴＡＰＬＥＴＯＮ ＣＭＡꎬ ２００６. Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (Ｖｏｌ. ２２)
[Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓꎻ Ｓｔ. Ｌｏｕｉｓ: Ｍｉｓｓｏｕｒｉ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ
Ｇａｒｄｅｎ Ｐｒｅｓｓ: ４９－５０.

ＹＩ ＴＰꎬ ＳＨＩ ＪＹꎬ ＭＡ ＬＳꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９.Ｋｅｙ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｓｐｅ￣
ｃｉｅｓ ｏｆ Ｂａｍｂｏｏａｃｅａｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ [Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ:
２３. [易同培ꎬ 史军义ꎬ 玛丽莎ꎬ 等ꎬ ２００９. 中国竹亚科属
种检索表 [Ｍ]. 北京: 科学出版社: ２３.]
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张文华ꎬ 郭永杰ꎬ 李玉玲ꎬ 等. 白毛算盘子(叶下珠科)在中国无分布 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(１０): １６４５－１６５１.
ＺＨＡＮＧ ＷＨꎬ ＧＵＯ ＹＪꎬ ＬＩ ＹＬꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｏｆ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ ( Ｐｈｙｌｌａｎｔｈａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ].
Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１０): １６４５－１６５１.

白毛算盘子(叶下珠科)在中国无分布

张文华１ꎬ 郭永杰２ꎬ ３ꎬ 李玉玲１ꎬ 姚　 纲１∗

( １. 华南农业大学 林学与风景园林学院ꎬ 广州 ５１０６４２ꎻ ２. 中国科学院昆明植物研究所 中国西南

野生生物种质资源库ꎬ 昆明 ６５０２０１ꎻ ３. 中国科学院大学ꎬ 北京 １０００４９ )

摘　 要: 长期以来ꎬ白毛算盘子(Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ Ｂｌｕｍｅ)被认为广布于中国云南西部至南部地区ꎮ 该

研究基于多年野外考察及标本查阅工作发现ꎬ由于白毛算盘子在中国的分布实为标本错误鉴定所致ꎬ相关

错误鉴定的标本绝大部分属于绒毛算盘子 [Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ]ꎬ少部分属于里白算盘子

(Ｇ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ ｖａｒ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｍüｌｌ. Ａｒｇ.)、毛果算盘子 ( Ｇ. ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ Ｃｈａｍｐ. ｅｘ Ｂｅｎｔｈ.)、艾胶算盘子

[Ｇ. ｌａｎｃｏｌａｒｉｕｍ (Ｒｏｘｂ.) Ｖｏｉｇｔ]或厚叶算盘子 [Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ ｖａｒ. ｔｏｍｅｎｔｏｓｕｍ (Ｄａｌｚｅｌｌ) Ｔｒｉｍｅｎ]等物种ꎬ故在

此将白毛算盘子在中国的分布予以排除ꎮ 另外ꎬ对白毛算盘子进行了后选模式指定ꎬ并提供了白毛算盘子

与相关混淆种的物种检索表ꎮ
关键词: 算盘子属ꎬ 白毛算盘子ꎬ 叶下珠族ꎬ 叶下珠科ꎬ 分类学

中图分类号: Ｑ９４９　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１０￣１６４５￣０７

Ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｏｆ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ
(Ｐｈｙｌｌａｎｔｈａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ
ＺＨＡＮＧ Ｗｅｎｈｕａ１ꎬ ＧＵＯ Ｙｏｎｇｊｉｅ２ꎬ ３ꎬ ＬＩ Ｙｕｌｉｎｇ１ꎬ ＹＡＯ Ｇａｎｇ１∗

( １. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅꎬ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０６４２ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｔｈｅ
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｂａｎｋ ｏｆ Ｗｉｌｄ Ｓｐｅｃｉｅｓꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０２０１ꎬ

Ｃｈｉｎａꎻ ３. Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００４９ꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ Ｂｌｕｍｅ ｈａｓ ｌｏｎｇ ｂｅｅｎ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｔｏ ｂｅ ｗｉｄｅｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｆｉｅｌｄ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓꎬ ｗｅ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ
ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ ｍｏｓｔｌｙ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔꎬ
ｗｈｉｌｅ ｓｅｖｅｒａｌ ｏｔｈｅｒｓ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ Ｇ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ ｖａｒ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｍüｌｌ. Ａｒｇ.ꎬ Ｇ. ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ Ｃｈａｍｐ. ｅｘ Ｂｅｎｔｈ.ꎬ Ｇ.
ｌａｎｃｏｌａｒｉｕｍ (Ｒｏｘｂ.) Ｖｏｉｇｔ ｏｒ Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ ｖａｒ. ｔｏｍｅｎｔｏｓｕｍ (Ｄａｌｚｅｌｌ) Ｔｒｉｍｅｎ. Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ ｉｓ ｎｏｔ ｆｏｕｎｄ ｔｏ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ
ｔｈｕｓ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｉｓ ｅｘｃｌｕｄｅｄ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ａ ｌｅｃｔｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ ｉｓ ｓｐｅｃｉｆｉｅｄꎬ ａｎｄ ａ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｋｅｙ ｏｆ Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ ａｎｄ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎꎬ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ Ｂｌｕｍｅꎬ Ｐｈｙｌｌａｎｔｈｅａｅꎬ Ｐｈｙｌｌａｎｔｈａｃｅａｅꎬ ｔａｘｏｎｏｍｙ
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　 　 算盘子属(Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ Ｊ. Ｒ. Ｆｏｒｓｔ. ＆ Ｇ. Ｆｏｒｓｔ.)隶
属 于 叶 下 珠 科 ( Ｐｈｙｌｌａｎｔｈａｃｅａｅ ) 叶 下 珠 族

(Ｐｈｙｌｌａｎｔｈｅａｅ)ꎬ超过 ３００ 种ꎬ为乔木或灌木类型ꎬ主
要分布于热带亚热带亚洲至波利尼西亚地区

(Ｗｅｂｓｔｅｒꎬ２０１４ꎻ姚纲等ꎬ２０１７)ꎮ 中国产算盘子属植

物近 ３０ 种ꎬ主要分布于西南部至台湾 (李秉滔ꎬ
１９９４ꎻ姚纲等ꎬ２０１７)ꎮ 形态特征上ꎬ算盘子属以其

花无花盘、花柱常合生、雄蕊顶端具尖及种皮常肉

质化等特征区别于同族其他属 (李秉滔ꎬ １９９４ꎻ
Ｗｅｂｓｔｅｒꎬ２０１４)ꎮ 该属植物花为单性且极小(雌花直

径大多在 １ ｍｍ 左右)ꎬ果实多为扁球状ꎬ由于众多

分类学文献对该属类群花和果特征的描述较为简

单ꎬ可用分类学性状挖掘不足ꎬ因此该属植物标本

的物种错误鉴定情况非常普遍ꎬ前期我们对中国部

分物种进行过修订ꎬ完善了多个物种的分布区信息

(Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５ꎬ２０１９ꎬ２０２０ꎻ姚纲等ꎬ２０１７)ꎮ
白毛算盘子 ( Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ Ｂｌｕｍｅ) 由

Ｂｌｕｍｅ 于 １８２５ 年基于采自印度尼西亚爪哇岛的一

号标本(Ｃ. Ｌ. ｖｏｎ Ｂｌｕｍｅ ｓ. ｎ.ꎬ Ｌ ＆ ＮＹ)发表ꎮ 形态特

征上ꎬ该种叶片上表面无毛ꎬ下表面沿叶脉被微毛ꎬ
雌花具总梗ꎬ花柱合生呈近锥状至短柱状ꎬ雄蕊 ６
枚ꎬ果实近无毛ꎬ直径 ５ ~ ７ ｍｍꎬ果实上纵沟很浅至

不明显ꎬ此一系列特征易于与同属其他物种相区

别ꎮ 分类学处理中ꎬ该种曾被处理为香港算盘子的

变种:Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ (Ｇａｅｒｔｎ.) Ａ. Ｊｕｓｓ. ｖａｒ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ
(Ｂｌｕｍｅ ) Ｃｈａｋｒａｂ. ＆ Ｍ. Ｇａｎｇｏｐ. ( Ｃｈａｋｒａｂａｒｔｙ ＆
Ｇａｎｇｏｐａｄｈｙａｙꎬ１９９５)ꎬ并被部分志书或物种名录所接

受(马海英等ꎬ２００６ꎻ陈家辉等ꎬ２０１８)ꎮ 在中国ꎬ白
毛算盘子早期被«云南种子植物名录»所收录(吴征

镒ꎬ１９８４)ꎬ之后被«中国植物志» (李秉滔ꎬ１９９４)、
Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(Ｌｉ ＆ Ｇｉｌｂｅｒｔꎬ２００８)、«云南植物志»
(马海英等ꎬ２００６)、«云南省种子植物名录数据

集»(陈家辉等ꎬ２０１８)及«中国生物物种名录» (夏
念和和童毅华ꎬ２０１８)等志书及一系列物种名录所

收录ꎬ且相关资料中提及该种广布于云南思茅、景
东、双江、泸水、勐海、勐腊及景洪等地ꎮ 然而ꎬ在
针对算盘子属的分类修订工作中ꎬ基于多年的文

献考证、标本查阅及野外考察等工作ꎬ我们发现白

毛算盘子在中国的分布属于标本错误鉴定所致ꎬ
而真正的白毛算盘子在中国并未发现ꎮ 因此ꎬ将
其在中国的分布予以排除ꎮ

分类处理

白毛算盘子　 图版 Ｉ: Ａꎬ Ｃ－Ｅ
Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ Ｂｌｕｍｅ Ｂｉｊｄｒ. ５８４. １８２５.

Ｌｅｃｔｏｔｙｐｅ (ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ｈｅｒｅ): ＩＮＤＯＮＥＳＩＡ. Ｊａｖａꎬ Ｃ. Ｌ.
ｖｏｎ Ｂｌｕｍｅ ｓ. ｎ. (Ｌ￣００２３４１４ꎬ ｐｈｏｔｏ!ꎻ ｉｓｏｌｅｃｔｏｔｙｐｅ: ＮＹ￣
００２６３４２５ꎬ ｐｈｏｔｏ!).

Ｃｈａｋｒａｂａｒｔｙ 和 Ｇａｎｇｏｐａｄｈｙａｙ ( １９９５) 曾将白毛

算盘 子 处 理 为 香 港 算 盘 子 [ Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ ｖａｒ.
ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ (Ｇａｅｒｔｎ.) Ａ. Ｊｕｓｓ.]的变种: Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ
(Ｇａｅｒｔｎ.) Ａ. Ｊｕｓｓ. ｖａｒ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ (Ｂｌｕｍｅ) Ｃｈａｋｒａｂ. ＆
Ｍ. Ｇａｎｇｏｐ.ꎮ 实际上ꎬ香港算盘子植株除子房外均

无毛ꎬ果实直径 ８ ~ １２ ｍｍꎬ由于白毛算盘子与之区

别明显ꎬ因此将白毛算盘子处理为香港算盘子变

种的做法值得商榷ꎬ二者之间的关系有待后续利

用分子证据加以确认ꎮ 鉴于二者形态差异明显ꎬ
本研究暂时接受众多植物志中的观点ꎬ即承认白

毛算盘子独立的种级地位ꎮ
一方面ꎬ白毛算盘子在中国最初收录于«云南

种子植物名录»之中(吴征镒ꎬ１９８４)ꎬ其中引用了两

号凭证标本:Ｈｅｎｒｙ １１９２９ 与辛景三 ２１２ꎮ 本研究对

这两号标本进行研究发现ꎬ标本 Ｈｅｎｒｙ １１９２９(ＰＥ￣
００９６０３２６ꎬ图版 Ⅱ: Ａ) 实际应属于厚叶算盘子

[Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ ｖａｒ. ｔｏｍｅｎｔｏｓｕｍ (Ｄａｌｚｅｌｌ) Ｔｒｉｍｅｎ]ꎬ而
标本辛景三 ２１２( ＩＢＳＣ￣０３３０３９９ꎬ图版Ⅱ: Ｂꎻ ＫＵＮ￣
０１８７４６１ꎬ图版Ⅱ: ＣꎻＰＥ￣００９６０２３９ꎬ图版Ⅱ: Ｄ)属于

绒毛算盘子 [Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔꎬ
模式为图版 Ｉ: Ｂ]ꎮ 因此ꎬ毫无疑问ꎬ«云南种子植

物名录»收录的白毛算盘子为标本鉴定错误所致ꎮ
该种在中国云南的分布发表之后被众多分类学文

献所收录ꎬ这在很大程度上可能是参考了之前所出

版的«云南种子植物名录»ꎮ
另一方面ꎬ基于近十年广泛的野外考察与标本

查阅工作ꎬ我们发现被鉴定为白毛算盘子的其他中

国标本绝大部分属于绒毛算盘子ꎬ另有少量标本为

里 白 算 盘 子 ( Ｇ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ ｖａｒ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ
Ｍüｌｌ. Ａｒｇ.)、毛果算盘子(Ｇ. ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ Ｃｈａｍｐ. ｅｘ
Ｂｅｎｔｈ.)或艾胶算盘子 [ Ｇ. ｌａｎｃｅｏｌａｒｉｕｍ ( Ｒｏｘｂ.)
Ｖｏｉｇｔ](图版Ⅲ)ꎮ 形态特征上ꎬ绒毛算盘子茎与叶

片下表面密被白色短柔毛(图版 ＩＶ: Ｂ－Ｃ)ꎬ雌花

簇生于叶腋内(图版 ＩＶ: Ｂ)ꎬ子房 ４ ~ ６ 室ꎬ花柱短

柱状(图版 ＩＶ: Ｂ)ꎬ雄蕊 ３ 枚ꎬ果实扁球形且密被

白色短柔毛(图版 ＩＶ: Ｄ)ꎬ果实直径 ８ ~ １０ ｍｍꎬ果
实纵沟较深ꎬ８ ~ １２ 条(图版 ＩＶ: Ｄ)ꎻ里白算盘子

雌花簇生于叶腋内ꎬ子房 ３ ~ ４ 室ꎬ雄蕊 ３ 枚ꎬ果实

直径 ５ ~ ７ ｍｍꎬ果实纵沟较深ꎬ６ 条或 ８ 条ꎬ果实宿

存花柱柱状(图版 ＩＶ: Ｅ)ꎻ毛果算盘子叶片两面均

被长柔毛ꎬ雌花簇生于叶腋内ꎬ花柱呈柱状ꎬ雄蕊 ３
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Ａ. 白毛算盘子后选模式(Ｃ. Ｌ. ｖｏｎ Ｂｌｕｍｅ ｓ. ｎ. Ｌ￣００２３４１４)ꎻ Ｂ. 绒毛算盘子 [Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ]后选模式

(Ｂ. Ｈｅｙｎｅ １５ꎬ Ｋ￣０００２４６４１４)ꎻ Ｃ－Ｅ. 白毛算盘子果实与果梗ꎬ 实心箭头表示腋上生果梗总梗ꎬ空心箭头表示果实宿存花柱ꎮ
Ａ. Ｌｅｃｔｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ (Ｃ. Ｌ. ｖｏｎ Ｂｌｕｍｅ ｓ. ｎ. Ｌ￣００２３４１４)ꎻ Ｂ. Ｌｅｃｔｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ (Ｂ. Ｈｅｙｎｅ １５ꎬ Ｋ￣
０００２４６４１４)ꎻ Ｃ－Ｅ. Ｆｒｕｉｔｓ ａｎｄ ｐｅｄｕｎｃｌｅｓ ｏｆ Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓꎬ ｐｅｄｕｎｃｌｅ ａｎｄ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｓｔｙｌｅ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｂｙ ｔｈｅ ｓｏｌｉｄ ａｎｄ ｈｏｌｌｏｗ ａｒｒｏｗｈｅａｄꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图版 Ｉ　 白毛算盘子与绒毛算盘子标本
Ｐｌａｔｅ Ｉ　 Ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ Ｂｌｕｍｅ ａｎｄ Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ

枚ꎬ果实密被长柔毛ꎬ直径 ８ ~ １０ ｍｍꎬ纵沟较深ꎬ
８ ~ １０ 条(图版 ＩＶ: Ｆ)ꎻ艾胶算盘子叶两面无毛ꎬ雌

花簇生于叶腋内ꎬ花柱短柱状至近短圆锥状ꎬ雄蕊

５ ~ ６ 枚ꎬ果实近无毛ꎬ近球形至扁球形ꎬ直径 ８ ~ １２
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Ａ. 厚叶算盘子(Ｈｅｎｒｙ １１９２９ꎬ ＰＥ￣００９６０３２６)ꎻ Ｂ－Ｄ. 绒毛算盘子(辛景三 ２１２ꎬ Ｂ. ＩＢＳＣ￣０３３０３９９ꎬ Ｃ. ＫＵＮ￣０１８７４６１ꎬ Ｄ. ＰＥ￣００９６０２３９)ꎮ
Ａ. Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ ｖａｒ. ｔｏｍｅｎｔｏｓｕｍ (Ｄａｌｚｅｌｌ) Ｔｒｉｍｅｎ (Ｈｅｎｒｙ １１９２９ꎬ ＰＥ￣００９６０３２６)ꎻ Ｂ－Ｄ. Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ
(Ｊ. Ｓ. Ｘｉｎ ２１２ꎬ Ｂ. ＩＢＳＣ￣０３３０３９９ꎬ Ｃ. ＫＵＮ￣０１８７４６１ꎬ Ｄ. ＰＥ￣００９６０２３９).

图版 Ⅱ　 算盘子属标本
ＰｌａｔｅⅡ　 Ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ

ｍｍꎬ纵沟浅或较明显ꎬ１２ ~ １６ 条(图版 ＩＶ: Ｇ) ꎮ
相比之下ꎬ白毛算盘子叶片上表面无毛ꎬ下表面

沿叶脉被微毛ꎬ雌花具总梗且总梗生于叶腋上方

(图版 Ｉ: Ａꎬ Ｃꎬ Ｄ) ꎬ花柱短圆锥状至柱状(图版

Ｉ: Ｃ) ꎬ雄蕊 ６ 枚ꎬ果实近无毛ꎬ直径 ５ ~ ７ ｍｍꎬ纵
沟很浅或不明显(图版 Ｉ: Ｃ －Ｅ) ꎮ 因此ꎬ从叶片

毛被特征、雌花是否具总梗、花柱特征、雄蕊数

目、果实大小与毛被以及果实纵沟特征等性状来

看ꎬ白毛算盘子与其他几个物种明显不同ꎮ 雌花

具总梗这一特征在国产算盘子属物种中仅见于

香港算盘子、厚叶算盘子及披针叶算盘子 ( Ｇ.
ｌａｎｃｅｏｌａｔｕｍ Ｈａｙａｔａ) ３ 个类群ꎮ 此外ꎬ基于 «中国

植物志»中对算盘子属组级水平类群划分的观点

(李秉滔ꎬ１９９４) ꎬ白毛算盘子与艾胶算盘子隶属

于多雄蕊组( Ｓｅｃｔ. Ｍｕｌｔａｎｄｒｕｍ Ｐ. Ｔ. Ｌｉ) ꎬ而里白

算盘子、绒毛算盘子与毛果算盘子则属于算盘子

组( Ｓｅｃｔ. Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ) ꎮ
从白毛算盘子这一物种的拉丁学名来看ꎬ其

种加词“ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ”意为“乔木状的”ꎬ该种中文

名则以其毛被特征作为命名依据ꎮ 从被鉴定为白

毛算盘子的中国标本来看ꎬ绒毛算盘子茎、叶、子
房、花萼、花梗及果实等均被白色短绒毛ꎬ«中国植

物志»等文献中提供的白毛算盘子线形图同样与

绒毛算盘子无异ꎬ而与真正的白毛算盘子不同ꎮ
因此ꎬ不难看出«中国植物志»及中国其他相关分

类学文献中对白毛算盘子这一物种的收录很可能

是基于鉴定错误的国产绒毛算盘子标本ꎮ 此外ꎬ

近年来大量野外考察及标本查阅工作并未发现真

正的白毛算盘子在中国有分布ꎬ故在此将该种在

中国的分布予以排除ꎮ
分布: 主要分布于印度尼西亚ꎬ根据相关植物

志、物种名录等文献报道ꎬ该种在印度、缅甸、泰国

及马来半岛等地也有分布ꎮ 然而ꎬ标本鉴定错误

导致物种分布区有误的情况在算盘子属较为常

见ꎬ本研究未能查阅到该种模式产地以外的其他

标本ꎮ 因此ꎬ该种在相关地区是否存在真实分布

暂不做讨论ꎬ对其分布区仅列其模式所在国家ꎮ
Ｃｈａｋｒａｂａｒｔｙ 和 Ｇａｎｇｏｐａｄｈｙａｙ ( １９９５) 曾认为白

毛算盘子在印度东部地区有分布ꎬ但其所提供信息

表明ꎬ印度所产该类群植株各部分明显被毛ꎬ并认

为该种与厚叶算盘子相似ꎬ仅以果实较小(直径 ４ ~
７ ｍｍ ｖｓ. ７~１２ ｍｍ)与后者不同ꎮ 实际上ꎬ由于白毛

算盘子叶片上表面无毛ꎬ仅下表面(多见于叶脉处)
被微毛(Ｃ. Ｌ. Ｂｌｕｍｅ ｓ. ｎ.ꎬ ＮＹ￣００２６３４２５ ＆ Ｐ￣００７４８４５８ꎬ
ｐｈｏｔｏｓ!)ꎬ因此与Ｃｈａｋｒａｂａｒｔｙ 和Ｇａｎｇｏｐａｄｈｙａｙ(１９９５)所
记载的印度类群区别明显ꎮ Ｓｗａｍｙ 等(２０１６)曾报

道白毛算盘子在印度南部地区的新分布ꎬ根据其研

究所提供的物种活体图片ꎬ其报道的物种明显鉴定

错误ꎬ其报道物种的雌花簇生于叶腋内、花柱呈长

柱状、果实很扁且密被短绒毛、果实纵沟 ８ 条且较

深ꎬ此一系列特征与真正的白毛算盘子明显不同ꎮ
ｖａｎ Ｗｅｌｚｅｎ(２００７)在 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｔｈａｉｌａｎｄ 中收录白毛

算盘子ꎬ但据记载该种果实直径 ８.５~１１ ｍｍꎬ同样与

具备较小果实的白毛算盘子不同ꎮ
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Ａ－Ｃ. 绒毛算盘子(Ａ. 钱义咏 ６８４ꎬ ＨＩＴＢＣ￣０００５６４７ꎻ Ｂ. 绿春队 １１１１ꎬ ＫＵＮ￣０１８６２４２ꎻ Ｃ. 郭绍荣 １４７０ꎬ ＩＭＤＹ￣０００７５２９)ꎻ Ｄ. 里白

算盘子(杨增宏等 １０１４４０ꎬ ＫＵＮ￣０１８６２３７)ꎻ Ｅ. 毛果算盘子(周仕顺 １６２０ꎬ ＨＩＴＢＣ￣１０５３５４)ꎻ Ｆ. 艾胶算盘子(刘勐 Ｃ２１００５６ꎬ
ＨＩＴＢＣ￣００２１１６９)ꎮ
Ａ－Ｃ. Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ (Ａ. Ｙ. Ｙ. Ｑｉａｎ ６８４ꎬ ＨＩＴＢＣ￣０００５６４７ꎻ Ｂ. Ｌüｃｈｕｎ Ｅｘｐｅｄｉｔｉｏｎ １１１１ꎬ ＫＵＮ￣０１８６２４２ꎻ
Ｃ. Ｓ. Ｒ. Ｇｕｏ １４７０ꎬ ＩＭＤＹ￣０００７５２９)ꎻ Ｄ. Ｇ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ ｖａｒ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｍüｌｌ. Ａｒｇ. (Ｚ. Ｈ. Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ. １０１４４０ꎬ ＫＵＮ￣０１８６２３７)ꎻ Ｅ. Ｇ.
ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ Ｃｈａｍｐ. ｅｘ Ｂｅｎｔｈ. (Ｓ. Ｓ. Ｚｈｏｕ １６２０ꎬ ＨＩＴＢＣ￣１０５３５４)ꎻ Ｆ. Ｇ. ｌａｎｃｅｏｌａｒｉｕｍ (Ｒｏｘｂ.) Ｖｏｉｇｔ (Ｍ. Ｌｉｕ Ｃ２１００５６ꎬ ＨＩＴＢＣ￣００２１１６９).

图版 Ⅲ　 算盘子属标本
Ｐｌａｔｅ Ⅲ　 Ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ

研究标本引证 (部分)
里 白 算 盘 子 ( Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ ｖａｒ.

ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ):中国云南省景东县ꎬ海拔 １ ９００ ｍꎬ１９６３
年 １１ 月 ６ 日ꎬ杨增宏等 １０１４４０(ＫＵＮ￣０１８６２３７)ꎮ 白

毛算盘子(Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ):印度尼西亚ꎬＴｅｙｓｍａｎｎꎬ
Ｊ. Ｅ.ꎬ ＃ｓ. ｎ. (Ｋ００１０８１１３６ꎬ Ｋ００１０８１１３７)ꎻ苏门答腊ꎬ

Ｔｅｙｓｍａｎｎꎬ Ｊ.Ｅ.ꎬ ＃ｓ.ｎ. (Ｌ００２３３６７)ꎻＳｕｍａｔｒａꎬ Ｓｕｍａｔｅｒａ
Ｓｅｌａｔａｎꎬ Ｂａｎｇｋａꎬ Ｂａｎｋａꎬｓｙｎ. ＃ＨＢ３３９７ (Ｕ０００１９３５)ꎮ
毛果算盘(Ｇ. ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ):中国云南省西双版纳州

勐腊县勐仑镇热带植物园民族区ꎬ ２００３ 年 ８ 月 ２
日ꎬ周仕顺 １６２０ ( ＨＩＴＢＣ￣１０５３５４)ꎮ 艾胶算盘子

(Ｇ. ｌａｎｃｅｏｌａｒｉｕｍ):中国云南省西双版纳热带植物
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Ａ－Ｄ. 绒毛算盘子: Ａ. 植株ꎻ Ｂ. 雌花与雄花ꎻ Ｃ. 叶片下表面ꎻ Ｄ. 果实ꎮ Ｅ. 里白算盘子果实ꎻ Ｆ. 毛果算盘子果实ꎻ Ｇ. 艾胶算盘子果实ꎮ
Ａ－Ｄ. Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ (Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.) Ｗｉｇｈｔ: Ａ. Ｈａｂｉｔꎻ Ｂ. Ｆｅｍａｌｅ ａｎｄ ｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓꎻ Ｃ. Ａｂａｘｉａｌ ｏｆ ｌｅａｆꎻ Ｄ. Ｆｒｕｉｔ. Ｅ. Ｆｒｕｉｔｓ ｏｆ Ｇ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ
ｖａｒ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｍüｌｌ. Ａｒｇ.ꎻ Ｆ. Ｆｒｕｉｔｓ ｏｆ Ｇ. ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ Ｃｈａｍｐ. ｅｘ Ｂｅｎｔｈ.ꎻ Ｇ. Ｆｒｕｉｔｓ ｏｆ Ｇ. ｌａｎｃｅｏｌａｒｉｕｍ (Ｒｏｘｂ.) Ｖｏｉｇｔ.

图版 ＩＶ　 算盘子属物种
Ｐｌａｔｅ ＩＶ　 Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

园ꎬ海拔 ５７０ ｍꎬ２００７ 年 ３ 月 ２６ 日ꎬ刘勐 Ｃ２１００５６
( ＨＩＴＢＣ￣００２１１６９ )ꎮ 厚 叶 算 盘 子 ( Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ
ｖａｒ. ｔｏｍｅｎｔｏｓｕｍ):中国云南省ꎬ海拔１ ６６７ ｍꎬ１９８２ 年

７ 月 １７ 日ꎬＡ. Ｈｅｎｒｙ １１９２９(ＰＥ￣００９６０３２６)ꎮ 绒毛算

盘子(Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ):中国云南省西双版纳景洪市

普文乡(现普文镇)后山ꎬ海拔 ９３０ ｍꎬ１９９７ 年 ８ 月

１２ 日ꎬ陶国达等 １７０２３(ＨＩＴＢＣ￣０１４６２７)ꎻ云南省孟

连县城北石灰山ꎬ１９７３ 年 ８ 月 １８ 日ꎬ孟连调查队

０５６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



１０２２６(ＨＩＴＢＣ￣０１４５４５ꎬＫＵＮ￣０１８６２４３)ꎻ云南省思茅

地区普洱县(现宁洱县)那迁村ꎬ１９８６ 年 ７ 月 ３１ 日ꎬ
钱义咏 ６８４(ＨＩＴＢＣ￣０００５６４７)ꎻ云南省德宏州梁河

县芒东镇至勐养镇途中ꎬ１９７４ 年 １０ 月 １７ 日ꎬ陶国

达 １２８３４(ＨＩＴＢＣ￣０１４５４４)ꎻ云南省盈江县芒允乡ꎬ
１９７４ 年 １１ 月 １２ 日ꎬ 陶 国 达 １３４０８ ( ＨＩＴＢＣ￣
０１４５４７)ꎻ云南省保山市瓦窑乡滇缅公路 ６２１ ｋｍ 附

近ꎬ海拔１ １６０ ｍꎬ１９７７ 年 ９ 月 ２３ 日ꎬ李延辉 ２０４２２
(ＨＩＴＢＣ￣０１４６２９ꎬＩＢＳＣ￣０７３４１１７)ꎻ云南省红河县ꎬ海

拔１ ０００ ｍꎬ１９７３ 年 １１ 月 １７ 日ꎬ陶德定 １５５８(ＫＵＮ￣
０１８６２３９ꎬＨＩＴＢＣ￣０９６３００)ꎻ云南省金平县老猛洞ꎬ海
拔 ８５０ ｍꎬ１９７４ 年 ５ 月 ２２ 日ꎬ绿春队 １１１１(ＨＩＴＢＣ￣
１００３１１ꎬＫＵＮ０１８６２４２)ꎻ云南省景洪市普文区(现普

文镇)ꎬ海拔 ８００ ｍꎬ１９８７ 年 ５ 月 ２０ 日ꎬ郭绍荣 １４７０
(ＩＭＤＹ￣０００７５２９)ꎻ云南省通海县ꎬ海拔 １ ７５０ ｍꎬ
１９８９ 年 ８ 月 １２ 日ꎬ玉溪队 ０７８４(ＫＵＮ￣０１８６２３４)ꎻ云
南省永德县ꎬ海拔 １ ８００ ｍꎬ２００２ 年 ７ 月 ２６ 日ꎬ刘恩

德 ５４６８(ＫＵＮ￣０１８６２４５)ꎮ

白毛算盘子与中国混淆物种的检索表

１. 植株被长柔毛 毛果算盘子 Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ
１. 植株绝无长柔毛 ２
２. 雄蕊 ３ 枚ꎻ花柱柱状ꎻ果实纵沟较深 ３
２. 雄蕊不少于 ５ 枚ꎻ花柱绝非柱状ꎻ果实纵沟很浅或不明显 ４
３. 叶片密被白绒毛ꎻ子房 ３ 室(稀 ４ 室)ꎻ果实直径 ５~ ７ ｍｍ 里白算盘子 Ｇ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ ｖａｒ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ
３.叶片具短柔毛ꎻ房 ４~ ６ 室ꎻ果实直径 ８~ １０ ｍｍ 绒毛算盘子 Ｇ. ｈｅｙｎｅａｎｕｍ
４. 果实直径 ５~ ７ ｍｍꎻ 白毛算盘子 Ｇ. ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ
４. 果实直径可达 １０ ｍｍ ４
５. 植株明显被毛ꎻ雌花生于叶腋上方的总梗ꎻ果实内部无空腔 厚叶算盘子 Ｇ. ｚｅｙｌａｎｉｃｕｍ ｖａｒ. ｔｏｍｅｎｔｏｓｕｍ
５. 植株无毛ꎻ雌花簇生于叶腋ꎻ果实内部常具明显的空腔 艾胶算盘子 Ｇ. ｌａｎｃｅｏｌａｒｉｕｍ

　 　 致谢　 承蒙 ＨＩＴＢＣ、ＩＭＤＹ、ＩＢＳＣ、Ｋ、ＫＵＮ、ＰＥ、Ｌ、
ＮＹ、Ｕ 等标本馆提供标本图片及数据ꎬ特此致谢ꎮ
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何爽ꎬ 谭敦炎. 新疆阿魏雄性不育的细胞形态学研究 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(１０): １６５２－１６６０.
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新疆阿魏雄性不育的细胞形态学研究
何　 爽１∗ꎬ 谭敦炎２ꎬ３ꎬ４

( １. 新疆大学 生命科学与技术学院ꎬ 乌鲁木齐 ８３００４６ꎻ ２. 新疆农业大学 草业学院ꎬ 乌鲁木齐 ８３００５２ꎻ ３. 新疆草地

资源与生态重点实验室ꎬ 乌鲁木齐 ８３００５２ꎻ ４. 西部干旱荒漠区草地资源与生态教育部重点实验室ꎬ 乌鲁木齐 ８３００５２ )

摘　 要: 新疆阿魏是特产于我国新疆的伞形科阿魏属多年生一次结实草本植物ꎬ属于国家二级保护的濒危

植物ꎮ 其种群中除了该科植物典型的雄全同株个体以外ꎬ还具有一定数量雄性不育的雌株ꎮ 为了探究新疆

阿魏的雄性不育现象及其影响因素ꎬ该文从细胞形态学角度对种群中的雌株以及雌花的形态特征进行了观

测ꎬ采用石蜡切片技术对功能性雌花雄蕊的花药败育过程进行了观察ꎮ 结果表明:(１)雌株 ３ 月底萌动ꎬ４
月中旬进入花期ꎬ５ 月底果实成熟ꎻ物候期与雄全同株个体相同ꎮ (２)植株高度(７１.００±１０.９２) ｃｍ 和直径

(７１.６７±１７.６４) ｃｍ、一级分支(２３.８３±２.０４)ꎻ基生叶长(３３.４１±１１.６３) ｃｍ、宽(２４.４７±８.６０) ｃｍꎻ在植株大小、
基生叶大小等方面雌株与雄全同株个体无差异ꎮ (３)在雌株上ꎬ一级分支和二级分支均为雌花序ꎬ均可结

实ꎻ雌花序的伞幅数 /每复伞花序(１３.２２±４.７０)、花数 /每花序(１２.０３±２.３０)、总花数 /每复伞花序(１５９.０８)
均高于两性花序ꎻ雌株比雄全同株个体产生更多可结实的花ꎬ形成更多具有杂种优势的异交后代ꎮ (４)雌花

序中ꎬ花排列紧密ꎬ花间距小于两性花序和雄花序ꎻ开花时ꎬ雌花花瓣微微张开ꎬ与两性花、雄花花瓣向下反

折的形态明显不同ꎮ (５)功能性雌花的花瓣形态、雌蕊形态及大小与两性花 /雄花无差异ꎬ但是花瓣大小

[长(１.７９±０.３９) ｍｍ、宽(１.１０±０.２１) ｍｍ]、雄蕊长度(０.６ ~ １.３) ｍｍ 最小ꎬ花药退化ꎬ无花粉ꎮ (６)在雌花

退化雄蕊的花药发育过程中ꎬ出现了花药壁和雄配子体的异常发育ꎻ花药败育发生在造孢细胞时期至小孢

子四分体时期ꎮ 综上所述ꎬ新疆阿魏雄性不育植株的营养供给与雄全同株个体相同ꎬ但是资源分配模式不

同ꎻ功能性雌花在形态和功能上明显区别于两性花和雄花ꎻ其雄蕊败育的主要影响因素是药壁结构的异常

发育ꎬ尤其是绒毡层的缺失导致了小孢子败育ꎮ
关键词: 濒危植物ꎬ 新疆阿魏ꎬ 雄性不育ꎬ 形态学ꎬ 细胞学
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｐｌａｎｔꎬ Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓꎬ ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｉｔｙꎬ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙꎬ ｃｙｔｏｌｏｇｙ

　 　 植物雄性不育(ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｉｔｙꎬＭＳ)是指被子植

物有性繁殖过程中两性花因花粉败育、无法产生

花粉而丧失雄性功能的遗传现象ꎮ 在显花植物中

雄性不育广泛存在ꎬ现已在 ４３ 科 １６２ 属 ３２０ 种、
６１７ 品种 /杂种中被发现(Ｋａｕｌꎬ １９８８ꎻ 郝岗平等ꎬ
２００３)ꎬ常由遗传物质变异、营养缺乏、环境刺激等

内 /外部因素引起(李泽福等ꎬ２０００)ꎮ 能够引发植

物雄性不育的因素多种多样ꎬ因而对于雄性不育

的分类也就有多种方式ꎮ 目前ꎬ研究成果较丰富、
实际应用价值较高的植物雄性不育分类系统是按

照导致雄性不育的基因型组成来进行划分ꎬ将植

物雄性不育分为细胞质雄性不育( ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｍａｌｅ
ｓｔｅｒｉｌｉｔｙꎬＣＭＳ) 和细胞核雄性不育 ( ｎｕｃｌｅｕｓ ｍａｌｅ
ｓｔｅｒｉｌｉｔｙꎬＮＭＳ)两种类型ꎮ 其中ꎬ细胞质雄性不育

也称为核质互作雄性不育ꎬ是由来源于细胞核与

细胞质的两套基因相互作用而产生植物的不育

性ꎻ与之相对的是细胞核雄性不育ꎬ它由细胞核的

不育基因所控制ꎮ 细胞质雄性不育属于母性遗

传ꎬ因其易于保存而在杂种优势利用的实践活动

中广泛应用ꎬ在作物的育种和选种工作中取得了

理想的生产效益(黄晋玲和杨素英ꎬ１９９８ꎻ范彦君

等ꎬ２０１７ꎻ石凤岩等ꎬ２０１８ꎻ王文然等ꎬ２０１９)ꎬ具有

广阔的理论研究意义和应用推广价值ꎮ
新疆 阿 魏 ( Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ ) 是 伞 形 科

(Ｕｍｂｅｌｌｉｆｅｒａｅ)阿魏属(Ｆｅｒｕｌａ Ｌ.)一种多年生一次

结实的草本植物ꎬ是我国新疆的特有种ꎬ仅分布于

新疆伊宁县拜什墩农场附近海拔 ７５０ ~ １ ２００ ｍ 的

蒿属荒漠上(中国科学院«中国植物志»编委会ꎬ
１９９２)ꎮ 作为药用阿魏植物之一ꎬ新疆阿魏植株分

泌的具有特殊葱蒜样臭味的油胶树脂是药材市场

上必不可少的中药“阿魏”ꎬ具有截疟、消积、解毒

等功效ꎬ可用于治疗胃病、风湿病、消化不良等ꎬ具
有重要的药用价值ꎮ 同时ꎬ它还是新疆西部早春

草场上的牧草之一ꎬ具有一定的饲用价值(沈观
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冕ꎬ１９８６ꎻ何爽和谭敦炎ꎬ２００２)ꎮ 正是由于新疆阿

魏重要的药用价值和经济价值ꎬ多年来人们大肆

采挖和过度放牧ꎬ导致其资源储量急剧减少ꎬ被列

为国家Ⅱ级重点保护野生植物(国家林业和草原

局 农业农村部ꎬ２０２１)ꎮ 因此ꎬ大力开展新疆阿魏

的资源现状调查、加强种质资源保护及人工繁育

已经迫在眉睫ꎮ
课题组在新疆伊宁县拜什墩农场及其周边的

山前荒漠上对新疆阿魏花期居群进行观察时发

现ꎬ居群中除了伞形科植物中典型的雄全同株个

体(植株上同时具有雄花和两性花的两性个体)以
外ꎬ不同居群中都具有少量雄性不育的雌株(由雄

蕊败育、雌蕊发育正常的功能性雌花构成的单性

个体)ꎬ约占开花植株总量的 ２.０％( ｎ ＝ ６００ꎬ１９９７
年)、４.２％(ｎ＝ ９４７ꎬ２０１９ 年)ꎮ 这些雄性不育的单

性植株促进了居群的杂种优势作用ꎬ提高了雌性

适合度和居群生产效率ꎬ是新疆阿魏种质资源培

育的理想材料ꎬ在改善其濒危现状方面具有重要

作用ꎮ 因此ꎬ为了探究新疆阿魏的雄性不育现象

及雄蕊败育的关键制约因子ꎬ本文从细胞形态学

角度对新疆阿魏雄性不育植株上功能性雌花的形

态特征及其不育雄蕊的花药发育过程进行了比较

性研究ꎬ分析了雄蕊发育异常的部位和发生败育

的时期ꎬ探讨了功能性雌花小孢子败育的主要影

响因素ꎬ以期为后续深入开展新疆阿魏雄性不育

的遗传学和分子机制研究、性系统变异演化机制

研究奠定基础ꎬ为新疆阿魏资源保护、人工繁殖驯

化和优良种质资源培育等生产实践提供借鉴ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 雌株、功能性雌花的形态特征

随机标记雌株、雄全同株个体各 １０ ~ ２０ 株ꎮ
记录植株大小、基生叶大小等特征ꎬ包括株高、直
径、一级分支数目、叶长、叶宽等ꎻ记录植株上的花

序结构特征ꎬ包括花序大小、花朵组成及其数目ꎬ
以及功能性别分化特征ꎮ 盛花期时ꎬ在雌株和雄

全同株个体上随机采集功能性雌花和两性花各 ３０
朵(１ ~ ２ 朵花 /每株)ꎬ观察记录花的形态特征ꎬ包
括花萼、花瓣、雄蕊和雌蕊等的颜色、形态和大小ꎬ
比较不同性别功能花的结构差异ꎬ制作图版ꎮ 同

时ꎬ采集盛开的雌花序ꎬ保存在 ＦＡＡ 固定液中ꎬ对
雌花进行生物学绘图ꎮ

１.２ 花药败育过程的细胞学观察

采集雌株上不同发育时期的花序ꎬ保存在

ＦＡＡ 固定液中ꎮ 采用常规石蜡切片技术、爱氏苏

木精染色ꎬ制备雌花发育过程的石蜡切片ꎮ 切片

厚度 ５ ~ １０ ｕｍꎬ加拿大树胶封片ꎮ Ｏｌｙｍｐｕｓ ＢＨ￣２
型光学显微镜下观察花期不同时段花药的发育情

况ꎬ与两性花雄蕊的发育过程 (何爽和谭敦炎ꎬ
２０１１)相比较ꎬ分析功能性雌花的花药败育过程ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 雌株、功能性雌花的形态特征

休眠芽于每年 ３ 月底开始萌动ꎬ长出新叶ꎻ进
入繁殖生长的植株于 ４ 月初在基生叶的中央长出

繁殖枝ꎻ４ 月中旬进入花期ꎬ５ 月底果实成熟ꎮ 雌

株的物候期与雄全同株个体相同ꎮ
盛花期时ꎬ雌株基生叶的叶长(３３.４１±１１.６３)

ｃｍ、叶宽(２４.４７±８.６０) ｃｍꎬ与雄全同株个体[叶长

(３４.１３±８.８４) ｃｍ、叶宽(２４.７６±８.４２) ｃｍ]在基生

叶大小方面无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ 雌株的平均高

度(７１.００±１０.９２) ｃｍ、直径(７１.６７±１７.６４) ｃｍ、一
级分支数目(２３.８３±２.０４)ꎬ与雄全同株个体[平均

高度(７８.０３±１０.５４) ｃｍ 、直径(７１.６９±１７.９７) ｃｍ、
一级分支(２５.５６±４.３８)]在植株大小方面也无差

异(图 １)(Ｐ>０.０５)ꎮ
在雄全同株个体上ꎬ每个一级分支的顶端具

有 １ 个两性花序ꎬ其下方分布有 ３ ~ ６ 个雄花序(图
１:Ａ)ꎻ果期时ꎬ仅一级分支顶端的两性花序可以形

成果实ꎮ 在雌株上ꎬ一级分支顶端及其下方的所

有花序均由功能性雌花构成ꎬ各级分支上的花均

可结实(图 １:Ｂ)ꎮ
雌花序的伞幅数 /每复伞花序(１３.２２±４.７０)ꎬ

每花序有(１２.０３±２.３０)朵花ꎬ均高于两性花序[伞
幅数 /每复伞花序 ( １０. ７９ ± ３. ６０)、花数 /每花序

(１１.１５ ± ２. １１)] 和雄花序 [伞幅数 /每复伞花序

(１１.０５±２.０３)、花数 /每花序(１１.１３±２.６１)] (Ｐ<
０.０５)(图 ２)ꎮ 因而ꎬ每个雌花序共有 １５９. ０８ 朵

花ꎬ大于两性花序(１２０.２９)和雄花序(１２２.９９)ꎮ
在雌花序中ꎬ花排列紧密ꎬ花间距小于两性花

序和雄花序(图 ３)ꎮ 开花时ꎬ功能性雌花的花瓣微

微张开ꎬ雌蕊高举出花瓣ꎬ不育雄蕊从花瓣间隙中

伸出ꎻ完全开放的两性花和雄花花瓣向下反折、雌 /
雄蕊完全暴露出来ꎬ在形态上与雌花明显不同(图 ３)ꎮ
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Ａ. 雄全同株个体ꎬ红色箭头示两性花序ꎬ玫红色箭头示雄

花序ꎻ Ｂ. 雌株ꎮ
Ａ. Ａｎｄｒｏｍｏｎｏｃｉｏｕｓ ｐｌａｎｔꎬ ｒｅｄ ａｒｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｈｅｒｍａｐｈｒｏｄｉｔｅ
ｕｍｂｅｌꎬ ａｎｄ ｒｏｓｅ ｒｅｄ ａｒｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｍａｌｅ ｕｍｂｅｌꎻ Ｂ. Ｆｅｍａｌｅ
ｐｌａｎｔ.

图 １　 新疆阿魏不同性别的植株
Ｆｉｇ. １　 Ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｘｅｓ ｉｎ Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ

相同字母表示无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎻ 不同字母表示差异

显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ> ０.０５)ꎻ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５).

图 ２　 新疆阿魏不同性别花序统计
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｘｅｓ ｏｆ ｕｍｂｅｌｓ

ｉｎ Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ

在花萼和花瓣的形态上ꎬ功能性雌花、两性花

和雄花之间无差异ꎮ 其花萼很小、淡绿色、卵形ꎬ
花瓣均为黄色、椭圆形、外面被毛ꎬ顶端向内弯曲ꎬ
中脉处向内微凹ꎮ 但在花瓣大小方面ꎬ不同性别

花之间差异较大ꎬ其中ꎬ雌花花瓣最小[长(１.７９±
０.３９) ｍｍ、宽(１.１０±０.２１) ｍｍ]ꎬ两性花最大[长
(２.４９±０.３２) ｍｍ、宽(１.６３±０.２３) ｍｍ]ꎬ雄花较大

[长(２. ０８ ± ０. ３２) ｍｍ、宽(１. ３１ ± ０. １８) ｍｍ] (Ｐ<
０.０１)ꎮ 雌花的雌蕊形态及其大小均与两性花相

同ꎬ均为花柱 ２ꎬ分离ꎬ基部扁平圆锥状ꎬ边缘增宽、
波状ꎬ柱头增粗呈头状ꎬ子房下位(图 ４)ꎮ 雌花所

产果实的形态和大小均与两性花相同ꎬ结实很高

(图 １: Ｂ)ꎬ其雌蕊可育ꎮ 两性花和雄花的雄蕊均

由蝶形的花药、棒状的花丝构成ꎬ雄蕊长度分别为

(４.６１±０.６１) ｍｍ、(４.０１±０.５２) ｍｍ(Ｐ>０.０５)ꎻ花
开放后花丝伸展ꎬ雄蕊直立ꎬ花药开裂、散粉(图

３)ꎮ 功能性雌花的 ５ 枚雄蕊形态相同ꎬ均为匙形ꎬ
短棒状花丝上部稍膨大的部分为退化的花药(图

３ꎬ图 ４)ꎮ 雌花的雄蕊长度(０.６ ~ １.３ ｍｍ)远小于

两性花和雄花ꎬ其花药形态异常ꎬ不开裂ꎬ无花粉ꎬ
为雄性功能丧失的退化雄蕊ꎮ
２.２ 雌花花药败育过程的细胞学观察

两性花可育雄蕊的花药有 ４ 个小孢子囊(图

版Ⅰ:１)ꎮ 在每个小孢子囊中ꎬ花药壁分化为表皮、
药室内壁、中层、绒毡层 ４ 层结构ꎬ小孢子正常发

育(图版Ⅰ:２)ꎮ 随着中层、绒毡层相继解体ꎬ雄配

子体进一步发育ꎮ 散粉前ꎬ药室内壁细胞的径向

壁木质化ꎬ药壁仅存表皮和纤维层两层结构(图版

Ⅰ:３)ꎮ
功能性雌花的 ５ 个雄蕊均发生败育(图版Ⅰ:

４)ꎮ 败育雄蕊的花药有 ２ ~ ４ 个小孢子囊(图版Ⅰ:
５)ꎮ 在花药的发育过程中ꎬ所有小孢子囊均出现

异常现象ꎬ都不能形成与可育雄蕊相同的花药室ꎬ
都不能产生发育完全的雄配子体ꎬ最终使整个花

药空瘪、无花粉(图版Ⅰ:６)ꎮ 雌花的 ５ 枚雄蕊都不

能产生花粉ꎬ其败育程度一致ꎮ
２.２.１ 花药室发育异常 　 在花药发育的早期阶段ꎬ
雌花败育雄蕊的药壁组织表现出与两性花可育雄

蕊相同的发育过程ꎮ 孢原细胞时期ꎬ表皮细胞呈

径向延长的矩形ꎬ细胞排列紧密ꎬ胞质较浓厚ꎬ染
色较深ꎬ细胞核大而明显(图版Ⅰ:７)ꎮ 在四棱形、
幼小花药的角隅处ꎬ表皮下分化出一个孢原细胞ꎮ
孢原细胞经平周分裂ꎬ生成外层的初级花药壁细

胞和内层的初级造孢细胞ꎮ 造胞细胞时期ꎬ初级

药壁细胞经多次平周和垂周分裂后ꎬ形成 ３ ~ ４ 层

比表皮细胞小、呈多边形、近等径、胞质染色较浅、
核较小的次级药壁细胞(图版Ⅰ:７－８)ꎮ 其中ꎬ靠
近表皮的 １ 层次级药壁细胞进一步分化ꎬ细胞径

向延长ꎬ体积增大ꎬ形成药室内壁的细胞层(图版

Ⅰ:１－２、９)ꎮ
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１. 两性花ꎻ ２. 雄花ꎮ ３ꎬ ４. 功能性雌花　 ３. 示雌花侧视ꎻ ４. 示雌花俯视ꎮ ａ. 花药ꎻ ｂ. 花丝ꎻ ｃ. 雌蕊ꎻ ｄ. 花瓣ꎮ
１. Ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ ｈｅｒｍａｐｈｒｏｄｉｔｅꎻ ２. Ｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ. ３ꎬ ４. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ 　 ３. Ｓｉｄｅ ｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌｏｗｅｒｓꎻ ４. Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ
ｆｌｏｗｅｒｓ. ａ. Ａｎｔｈｅｒꎻ ｂ. Ｆｉｌａｍｅｎｔꎻ ｃ. Ｐｉｓｔｉｌꎻ ｄ. Ｐｅｔａｌ.

图 ３　 新疆阿魏不同性别的花
Ｆｉｇ. ３　 Ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｘｅｓ ｉｎ Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ

１. 功能性雌花ꎻ ２. 雌蕊ꎮ ３ꎬ４. 退化雄蕊 　 ３. 退化雄蕊的

侧面观ꎻ ４. 退化雄蕊的正面观ꎮ ａ. 可育雌蕊ꎻ ｂ. 退化雄

蕊ꎻ ｃ. 花瓣ꎻ ｄ. 花萼ꎻ ｅ. 子房ꎻ ｆ. 花梗ꎻ ｇ. 柱头ꎻ ｈ. 花柱ꎻ
ｉ. 形态异常的花药ꎻ ｊ. 极短的花丝ꎮ (谭黎霞绘图)
１. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒꎻ ２. Ｐｉｓｔｉｌ. ３ꎬ４. Ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｓｔａｍｅｎ　
３. Ｓｉｄｅ ｖｉｅｗ ｏｆ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｓｔａｍｅｎꎻ ４. Ｆｒｏｎｔ ｖｉｅｗ ｏｆ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ
ｓｔａｍｅｎ. ａ. Ｎｏｒｍａｌｌｙ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｐｉｓｔｉｌꎻ ｂ. Ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｓｔａｍｅｎꎻ
ｃ. Ｐｅｔａｌꎻ ｄ. Ｃａｌｙｘꎻ ｅ. Ｏｖａｒｙꎻ ｆ. Ｐｅｄｉｃｅｌꎻ ｇ. Ｓｔｉｇｍａꎻ ｈ. Ｓｔｙｌｅꎻ
ｉ. Ａｂｎｏｒｍａｌ ａｎｔｈｅｒｓꎻ ｊ. Ｓｈｏｒｔ ｆｉｌａｍｅｎｔｓ. (Ｄｒａｗｎ ｂｙ ＴＡＮ Ｌｉｘｉａ)

图 ４　 新疆阿魏功能性雌花的形态结构
Ｆｉｇ. ４　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒ ｉｎ Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ

　 　 药室内壁形成后ꎬ雌花败育雄蕊的花药壁发

育过程与两性花可育雄蕊明显不同ꎮ 可育雄蕊的

花药在 １ 层药室内壁细胞的内侧ꎬ还分化出了中

层和绒毡层ꎮ 随后ꎬ在小孢子母细胞时期ꎬ中层逐

渐解体ꎬ形成了由表皮、药室内壁、绒毡层 ３ 层细

胞共同构成的花药壁(图版Ⅰ:１－２)ꎮ 随着小孢子

产生、雄配子体形成ꎬ绒毡层逐渐解体ꎬ药室内壁

细胞的径向壁纤维化加厚ꎬ形成了由表皮和纤维

层构成的花药壁结构(图版Ⅰ:３)ꎮ 但是ꎬ在败育

雄蕊的花药中ꎬ药壁组织的进一步分化出现了异

常ꎮ 败育花药在药壁的整个发育过程之中ꎬ始终

都没有发生中层和绒毡层的分化(图版Ⅰ:７－９)ꎮ
到了小孢子母细胞时期ꎬ药室内壁之内的其他各

层药壁细胞相继解体(图版Ⅰ:１０－１１)ꎮ 之后ꎬ在
小孢子母细胞、小孢子解体时ꎬ药室内壁细胞发生

了径向壁的纤维化加厚ꎬ形成了由表皮和纤维层

构成的两层花药壁(图版Ⅰ:１２)ꎮ
伴随着花药壁的异常发育和生殖细胞的解体ꎬ

小孢子囊之间的药隔组织出现了降解(图版Ⅰ:１３－
１５)ꎮ 首先是细胞核降解(图版Ⅰ:１３)ꎬ随后整个原

生质体全部解体(图版Ⅰ:１４)ꎬ仅留下了细胞壁ꎬ形
成大量“巢穴状”的空腔(图版Ⅰ:１５)ꎮ 此后细胞壁

也随之解体ꎬ其残留物连接在一起ꎬ共同构成一个

染色较深的区域(图版Ⅰ:４)ꎮ 最终花药室发生收

缩、变形ꎬ形成仅由一层表皮构成的异常结构ꎮ
２.２.２ 小孢子发育异常 　 在早期四棱形花药原基

的角隅处ꎬ其表皮下的孢原细胞经有丝分裂形成

初级造孢细胞ꎬ继而分化为次级造孢细胞(图版Ⅰ:
７)ꎮ 在雌花败育雄蕊和两性花可育雄蕊的发育过

程中ꎬ均能观察到孢原细胞到次级造胞细胞的正

常发育阶段ꎮ
次级造孢细胞形成之后ꎬ功能性雌花与两性

花呈现了不同的发育特征ꎮ 在两性花的花粉囊

中ꎬ次级造胞细胞进一步分化为小孢子母细胞ꎮ
伴随着药壁组织分化出分泌型绒毡层 (图版Ⅰ:
２)ꎬ小孢子母细胞减数分裂ꎬ形成小孢子四分体ꎮ
随后ꎬ小孢子四分体的胼胝质鞘被酶解ꎬ释放出小

孢子ꎮ 随着绒毡层的逐渐解体ꎬ小孢子继续发育

为二核花粉ꎬ 直至散粉前发育为三核花粉ꎮ 而在
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１－３. 可育雄蕊ꎬ小孢子囊的完整结构ꎬ示绒毡层和药室内壁　 １. ×１００ꎻ ２. ×４００ꎻ ３. 纤维层 ×２００ꎮ ４－６. 败育雄蕊　 ４. 功能性雌
花ꎬ示退化花药 ×４０ꎻ ５. 两个小孢子囊均败育 ×１３２ꎻ ６. 小孢子囊空腔ꎬ无花粉 ×１３２ꎮ ７－９. 败育雄蕊ꎬ造孢细胞时期　 ７. 次级药
壁细胞和次级造孢细胞 ×２００ꎻ ８. 次级药壁细胞和解体的次级造孢细胞 ×２００ꎻ ９. 药室内壁分化ꎬ无明显的中层和绒毡层 ×２００ꎮ
１０－１２. 败育雄蕊ꎬ小孢子母细胞时期ꎬ药室内壁以内的药壁细胞解体　 １０. ×２００ꎻ １１. ×４００ꎻ １２. 小孢子母细胞解体 ×４００ꎮ １３－
１５. 败育雄蕊ꎬ药隔薄壁组织解体 　 １３. 细胞核解体 ×２６４ꎻ １４. 原生质体解体 ×２６４ꎻ １５. 仅剩细胞壁的“巢穴状”空腔 ×４００ꎮ
Ｔａ. 绒毡层ꎻ Ｅｎ. 药室内壁ꎻ Ｅｐ. 表皮ꎻ ＳＣ. 造孢细胞ꎻ ＰＣ. 药壁细胞ꎻ ＭＭＣ. 小孢子母细胞ꎻ ＦＬ. 纤维层ꎻ ＰＧ. 花粉粒ꎻ ＤＡ. 退
化花药ꎮ
１－３. Ｆｅｒｔｉｌｅ ｓｔａｍｅｎꎬ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｅｌｌ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒａｎｇｉｕｍꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔａｐｅｔｕｍ ａｎｄ ｅｎｄｏｔｈｅｃｉｕｍ　 １. ×１００ꎻ ２. ×４００ꎻ ３. Ｆｉｂｒｏｕｓ ｌａｙｅｒ
×２００. ４－ ６. Ｓｔｅｒｉｌｅ ｓｔａｍｅｎ 　 ４. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ ａｎｔｈｅｒ ｗｉｔｈ ａｒｒｏｗ × ４０ꎻ ５. Ａｂｏｒｔｉｏｎ ｉｎ ｂｏｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ
ｍｉｃｒｏｓｐｏｒａｎｇｉａ ×１３２ꎻ ６. Ｎｏ ｐｏｌｌｅｎ ｇｒａｉｎ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ ×１３２. ７－９. Ｓｔｅｒｉｌｅ ｓｔａｍｅｎꎬ ｓｐｏｒｏｇｅｎｏｕｓ ｃｅｌｌ ｓｔａｇｅ　 ７. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｐａｒｉｅｔａｌ ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ｓｐｏｒｏｇｅｎｏｕｓ ｃｅｌｌｓ ×２００ꎻ ８. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｐａｒｉｅｔａｌ ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ａｂｏｒｔｅｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｐｏｒｏｇｅｎｏｕｓ ｃｅｌｌ ×２００ꎻ ９. Ｐａｒｉｅｔａｌ ｃｅｌｌｓ ｄｉｆｆｅｒｉａｔｉｏｎ
ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｔｈｅｃｉｕｍ ｂｕｔ ｎｏ ｍｉｄｄｌｅ ｌａｙｅｒ ａｎｄ ｔａｐｅｔｕｍ ×２００. １０－１２. Ｓｔｅｒｉｌｅ ｓｔａｍｅｎꎬ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ ｍｏｔｈｅｒ ｃｅｌｌ ｓｔａｇｅꎬ ｐａｒｉｅｔａｌ ｃｅｌｌｓ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｘｃｅｐｔ
ｆｏｒ ｅｎｄｏｔｈｅｃｉｕｍ　 １０. × ２００ꎻ １１. × ４００ꎻ １２. Ａｂｏｒｔｅｄ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ ｍｏｔｈｅｒ ｃｅｌｌ × ４００. １３－１５. Ｓｔｅｒｉｌｅ ｓｔａｍｅｎꎬ ａｂｏｒｔｅｄ ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｅ ｔｉｓｓｕｅ 　 １３.
Ｎｕｃｌｅｕｓ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ×２６４ꎻ １４. Ｐｒｏｔｏｐｌａｓｔ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ×２６４ꎻ １５. Ｏｎｌｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌｓ ｌｅｆｔ ×４００. Ｔａ. Ｔａｐｅｔｕｍꎻ Ｅｎ. Ｅｎｄｏｔｈｅｃｉｕｍꎻ Ｅｐ. Ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎻ
ＳＣ. Ｓｐｏｒｏｇｅｎｏｕｓ ｃｅｌｌꎻ ＰＣ. Ｐａｒｉｅｔａｌ ｃｅｌｌꎻ ＭＭＣ. Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ ｍｏｔｈｅｒ ｃｅｌｌꎻ ＦＬ. Ｆｉｂｒｏｕｓ ｌａｙｅｒꎻ ＰＧ. Ｐｏｌｌｅｎ ｇｒａｉｎꎻ ＤＡ. Ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ ａｎｔｈｅｒ.

图版 Ⅰ　 新疆阿魏功能性雌花退化花药的发育过程
ＰｌａｔｅⅠ　 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄ ａｎｔｈｅｒ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒ ｉｎ Ｆｅｒｕｌａ ｓｉｎｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ

雌花的花药上ꎬ次级造孢细胞在其进一步发育的

过程中出现了异常ꎬ表现为以下两种情形:(１)次

级造孢细胞解体ꎮ 雄配子体发育停滞ꎮ 因而ꎬ在
小孢子囊中形成了无花粉的空腔(图版Ⅰ:８－９)ꎮ

(２)次级造孢细胞继续发育至小孢子母细胞阶段ꎬ
但是ꎬ小孢子母细胞未能完成减数分裂而在形成

小孢子四分体之前发生了解体(图版Ⅰ:１０－１２)ꎬ
即小孢子母细胞发生解体ꎬ或者形成小孢子二分

７５６１１０ 期 何爽等: 新疆阿魏雄性不育的细胞形态学研究



体后解体ꎮ 最终ꎬ使得次级造孢细胞不能继续发

育而生成小孢子ꎮ
由此ꎬ随着花粉囊中的造孢细胞、药壁细胞相

继解体ꎬ以及药隔组织的退化解体ꎬ花药收缩变

形ꎬ最终形成空瘪、无花粉的畸形花药ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 新疆阿魏雄性不育与雄全同株的关联

新疆阿魏在与其生境相适应的进化历程中ꎬ
形成了种群特有的资源利用和能量分配模式ꎬ建
立了独特的性系统类型ꎮ 在其种群中ꎬ雄性不育

植株与雄全同株个体的植株大小和叶片大小相

似ꎬ能够为植物繁殖提供相近的营养供给ꎮ 功能

性雌花的雌蕊形态及其结实情况与两性花相同ꎬ
其繁殖力相同ꎮ 但是ꎬ雌花产生的种子均为具有

杂种优势的异交后代ꎬ对新疆阿魏种群雌性适合

度的提高具有较大贡献ꎮ 为了达到营养和能量的

最优配置ꎬ减少资源浪费ꎬ雄性不育植株降低了对

雄性器官的资源分配(Ｖａｎ ｄｅｒ Ｈｕｌｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ
新疆阿魏雄性不育植株通过功能性雌花的花药败

育减少了对雄蕊的资源投入ꎬ而将植株能量用于

形成雌蕊ꎬ产生更多的雌花ꎬ以生产更多的异交后

代ꎮ 这种雌株与雄全同株个体共存的性系统反映

了该植物特有的资源配置模式ꎮ 然而ꎬ雄性不育

的雌株在雄全同株性系统变异与演化过程中的作

用如何ꎬ它是否代表了性系统进化的方向ꎬ这些问

题都有待于进一步研究ꎬ并加以验证ꎮ
３.２ 雄蕊发育异常的部位

Ｋｏｌｒｅｕｔｅｒ 在 １７６３ 年首次观察报道了植物的雄

性不育现象(Ｅｒｎｓｔꎬ １９８６)ꎮ 随后ꎬ学者们在对雄

性不育材料的细胞学研究中多次报道了药壁发育

异常和雄性生殖细胞的发育异常 ( Ｏｖｅｒｍａｎ ＆
Ｗａｒｍｋｅꎬ １９７２ꎻ 徐树华ꎬ１９８０ꎻＪａｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８２ꎻ 耿

三省等ꎬ１９９４ꎻ郭东林等ꎬ２００５ꎻ胡静静等ꎬ２０１０ꎻ李
彬等ꎬ２０１５ꎻ范彦君等ꎬ２０１６ꎻ王文然等ꎬ２０１９)ꎮ 与

新疆阿魏雄全同株个体上两性花可育雄蕊的花药

发育过程(何爽和谭敦炎ꎬ２０１１)相比较ꎬ雄性不育

植株上功能性雌花的花药壁组织没有绒毡层和中

层的分化ꎬ致使其药壁的结构发生异常ꎬ以及次级

造孢细胞在向小孢子四分体发育的过程中逐渐败

育、解体ꎬ阻断了小孢子的生成过程ꎬ不能产生成

熟的花粉ꎮ 因而ꎬ在新疆阿魏雄性不育植株上ꎬ雄

蕊因其花药在结构上和生理性的改变而丧失了雄

性的功能ꎬ最终形成了功能性的雌花ꎮ 这些功能

性雌花的花药异常发育的部位与前人对于其他雄

性不育植物材料的研究结果基本一致ꎮ
３.３ 花粉败育的时期及原因

新疆阿魏雄性生殖细胞的败育表现为次级造

孢细胞、小孢子母细胞、小孢子二分体等结构的败

育解体ꎮ 因而ꎬ其花粉的败育过程是发生在次级

造孢细胞至小孢子母细胞阶段ꎬ或是小孢子母细

胞至四分体阶段ꎮ 这一结果符合前人对于双子叶

植物雄性生殖细胞的败育发生在造孢细胞时期至

四分体时期的相关描述( Ｌａｓｅｒ ＆ Ｌｅｒｓｔｅｒｎꎬ １９７２ꎻ
Ｃｂａｕｂａｎꎬ１９９０ꎻ谢潮添等ꎬ２００４ꎻ孙帅等ꎬ２０１６)ꎮ

在导致雄性不育的影响因素研究中ꎬ小孢子

败育与绒毡层异常发育之间关系的研究一直备受

关注ꎮ 多数学者认为ꎬ由于绒毡层异常ꎬ导致了小

孢子异常发育或营养不良而败育(Ｂｒｏｏｋｓ ＆ Ｃｈｉｅｎꎬ
１９６６ꎻ Ｖａｓｉｌꎬ １９６７ꎻ Ｎａｒｋｈｅｄｅꎬ １９６８ꎻ 潘 坤 清ꎬ
１９７９ꎻ高鸿善等ꎬ１９９２ꎻ张英涛等ꎬ１９９６ꎻＴｓｖｅｔｏｖａ ＆
Ｅｌｋｏｎｉｎꎬ ２００３ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 但也有人认为

绒毡层异常正是小孢子败育的结果(孙蒙祥和王

灶安ꎬ１９９１)ꎮ 在新疆阿魏功能性雌花的幼小花药

中ꎬ孢原细胞分化形成药壁细胞和造孢细胞以后ꎬ
药壁组织异常发育ꎬ没有形成绒毡层ꎮ 此时ꎬ次级

造孢细胞发育正常ꎮ 但在随后的发育过程中ꎬ次
级造孢细胞或小孢子母细胞发生了败育ꎮ 鉴于新

疆阿魏败育花药的绒毡层异常发育早于次级造孢

细胞或小孢子母细胞的败育ꎬ因而ꎬ其次级造孢细

胞及小孢子母细胞的败育均与绒毡层的异常发育

有直接关系ꎮ 造孢细胞至小孢子四分体的发育时

期正是细胞生理活动活跃的时期ꎬＤＮＡ 复制、转录

以及蛋白质合成最旺盛ꎬ对能量合成和营养物质

的需求量最大ꎬ极易受遗传因素及各种生理条件

变化的影响(王伟等ꎬ１９９８ꎻ李泽福等ꎬ２０００)ꎮ 绒

毡层作为紧邻雄性生殖细胞的花药壁最内一层结

构ꎬ是雄蕊储存营养的主要部位以及雄性生殖细

胞获 得 营 养 物 质 的 重 要 枢 纽 ( 胡 适 宜ꎬ １９８２ꎻ
Ｐａｃｉｎｉꎬ １９９７ꎻ 何爽等ꎬ２０１１)ꎮ 新疆阿魏早期花药

发育的次级造孢细胞分化ꎬ小孢子母细胞减数分

裂ꎬ直至小孢子四分体形成过程中所需的大量营

养物质和能量ꎬ都依赖于在其双核的分泌型绒毡

层细胞中合成与贮存ꎬ并释放到小孢子囊中ꎬ再传

递给它们ꎮ 而绒毡层的缺失ꎬ会导致该发育时期

８５６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



的营养和能量供给无法保障ꎮ 新疆阿魏功能性雌

花的不育雄蕊中始终都没有绒毡层的结构ꎬ直接

导致小孢子囊中营养物质、能量供应和输送受阻ꎬ
从而引起次级造孢细胞或小孢子母细胞因营养不

良、发育停滞而败育解体ꎬ并最终造成了小孢子败

育的结果ꎮ 因此ꎬ绒毡层的缺失ꎬ是导致新疆阿魏

花粉败育的最主要影响因素ꎮ 那么ꎬ新疆阿魏绒

毡层细胞发育的分子机理如何ꎬ其雄性不育的类

型及调控的分子机制是怎样的ꎮ 对于这些问题的

回答ꎬ将有待于今后进一步开展该植物雄性不育

的遗传学和分子机制研究ꎬ并以此为新疆阿魏雄

性不育系诱导、种质资源保护与拯救等生产实践

提供理论指导与借鉴ꎮ
综上所述ꎬ在新疆阿魏雄性不育植株上ꎬ功能

性雌花的雄蕊形态变为匙形ꎬ花药严重收缩、空
瘪ꎮ 雄蕊的败育主要体现在药壁组织和雄配子体

的异常发育ꎮ 雄性生殖细胞的败育发生在造孢细

胞至小孢子四分体时期ꎮ 药壁细胞的异常发育ꎬ
尤其是绒毡层的缺失ꎬ导致了小孢子因营养缺乏

而发生败育ꎮ
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中国五种仙茅科植物叶形态及其分类学意义
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摘　 要: 为澄清仙茅科属间界限不清的分类学问题ꎬ该文以中国仙茅科 ３ 属 ５ 种植物为研究对象ꎬ利用显微

镜、扫描电镜和石蜡切片技术ꎬ观察了其叶形态、叶表皮显微特征和叶解剖特征ꎮ 结果表明:(１)叶形态有小

型平整叶、中型波状叶、大型折扇状叶三种ꎮ (２)叶表皮毛状体结构为单细胞单列ꎬ可分为长柔毛、糙伏毛和

星状柔毛三类ꎮ (３)叶表皮细胞有六边形和五边形ꎬ气孔为平列型和椭圆形ꎬ气孔大小和气扎密度呈反比ꎮ
(４)叶表皮蜡质纹饰有光滑、颗粒、屑状和壳状四类ꎮ (５)叶中脉横切面分为平整型和龙骨型ꎬ维管束有圆

形和椭圆形ꎬ叶表皮厚度与表皮细胞具有正相关性ꎮ 对 ５ 种植物的叶形态和叶解剖特征比较分析认为ꎬ一
些特征组合有助于理解仙茅科属间的亲缘关系和物种鉴定ꎬ支持大叶仙茅属独立于仙茅属ꎮ
关键词: 仙茅科ꎬ 仙茅属ꎬ 小金梅草属ꎬ 大叶仙茅属ꎬ 叶形态ꎬ 叶解剖
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ｈｅｘａｇｏｎ ａｎｄ ｐｅｎｔａｇｏｎꎬ ｗｈｉｌｅ ｓｔｏｍａｔａ ｗａｓ ｐａｒａｃｙｔｉｃ ａｎｄ ｅｌｌｉｐｔｉｃ ｗｉｔｈ ａ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ. (４)
Ｓｃｕｌｐｔｕｒｅｓ ｏｆ ｗａｘ ｉｎ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｗａｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ ｓｍｏｏｔｈꎬ ｇｒａｎｕｌａｒꎬ ｓｃａｌｅｓ ａｎｄ ｃｒｕｓｔ ｔｙｐｅｓ. (５) Ｌｅａｆ ａｎａｔｏｍｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ
ｔｗｏ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｖａｓｃｕｌａｒ ｂｕｎｄｌｅｓꎬ ｌｅａｆ ｔｒａｎｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｄｒｉｂ ｈａｄ ｆｌａｔ ａｎｄ ｃａｒｉｎａｔｅ ｔｙｐｅｓꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｓｈａｐｅ ｗａｓ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｒｏｕｎｄ
ａｎｄ ｏｂｌｏｎｇꎬ ｗｉｔｈ ｒｅｌｅｖａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ａｎｄ ｓｉｚｅ ｏｆ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌｓ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ
ａｎｄ ａｎａｔｏｍｙ ｏｆ ｌｅａｆꎬ ｉｔ ｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｍｐｌｅｘ ｏｆ ｓｏｍｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｗｏｕｌｄ ｂｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｇｅｎｅｒｉｃ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｓꎬ Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ａｎｄ Ｍｏｌｉｎｅｒｉａꎬ ｗｈｉｌｅ ｏｔｈｅｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ
Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｒｅｇａｒｄｅｄ ａｓ ａｎ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｇｅｎｕｓ ｆｒｏｍ Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｓｅｎｓｕ ｌａｔｏ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅꎬ Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏꎬ Ｈｙｐｏｘｉｓꎬ Ｍｏｌｉｎｅｒｉａꎬ ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙꎬ ｌｅａｆ ａｎａｔｏｍｙ

　 　 仙茅科(Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ)约有 １０ 属 ２００ 种ꎬ主要

分布于南半球ꎬ部分见于北半球ꎬ在地理分布上形

成了非洲南部和印度洋两个分布中心ꎬ被放在天门

冬目(Ａｓｐａｒａｇａｌｅｓ)ꎬ与兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)具有亲缘

关系(Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻＡＰＧꎬ ２０１６)ꎮ 该科为多

年生草本植物ꎬ具有以下典型分类学特征(钱啸虎

等ꎬ１９８５ꎻＪｉ ＆ Ｍｅｒｒｏｗꎬ ２０００ꎻＫｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
(１)叶基生ꎬ具宿存叶基ꎬ有柄或无柄ꎻ叶片披针形ꎬ
具明显的折扇状叶脉ꎬ 毛被为非腺状型 ( ｎｏｎ￣
ｇｌａｎｄｕｌａｒ ｉｎｔｅｇｕｍｅｎｔ)ꎮ (２)花单生或总状花序或穗

状花序ꎬ有时花序轴急剧缩短成头状或伞房状ꎻ花
为辐射对称ꎬ具 ６ 枚花被片ꎬ排成两轮ꎬ外轮较小ꎬ背
面绿色ꎬ内轮较大ꎬ为花瓣状ꎬ呈金黄色ꎻ子房下位ꎬ
子房顶端常具喙ꎮ (３)果为蒴果或浆果ꎮ

仙茅科在我国约有 ４ 属 １０ 种(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
王文广等ꎬ２０１９)ꎬ分别是小金梅草属(Ｈｙｐｏｘｉｓ)、仙
茅属(Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ)、大叶仙茅属(Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ)和华仙茅

属(Ｓｉｎｏｃｕｒｃｕｌｉｇｏ)(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 小金梅草属约

有 １００ 种ꎬ广布于热带地区ꎬ我国仅有小金梅草 １ 种

(Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａ)ꎬ为多年生矮小草本ꎬ产南方地区ꎮ
仙茅属约有 ２０ 种ꎬ广布于世界热带和亚热带地区ꎬ
我国有 ２ 种ꎬ包括光叶仙茅(Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｇｌａｂｒｅｓｃｅｎｓ )
和仙茅(Ｃ. ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓ )ꎬ见于华南和西南ꎮ 大叶仙茅

属约 １０ 种ꎬ分布于热带地区ꎬ我国有 ６ 种ꎬ包括大叶

仙 茅 ( Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａ )、 短 莛 仙 茅 ( Ｍ.
ｂｒｅｖｉｓｃａｐａ)、绒叶仙茅 (Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ)、 疏花仙茅

(Ｍ. ｇｒａｃｉｌｉｓ)、中华仙茅(Ｍ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ)和喜马拉雅仙

茅(Ｍ. ｐｒａｉｎｉａｎａ)(王文广等ꎬ２０１９)ꎮ 华仙茅属是根

据种子不具纵凸纹、柱头具毛、侧膜胎座等形态特

征并结合分子证据而成立的单种属ꎬ仅包括台山华

仙茅(Ｓｉｎｏｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｔａｉｓｈａｎｉｃａ) １ 种ꎬ分布于我国广

东省台山市(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ
长期以来ꎬ仙茅科属间亲缘关系较为复杂ꎬ亟

待澄清 (Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 一方面ꎬ较为突出的

分类学问题是仙茅属和大叶仙茅属间的界限不清ꎮ
在传统分类系统里ꎬ后者的成员常被放置在仙茅属

(钱啸虎ꎬ１９８５ꎻＪｉ ＆ Ｍｅｒｒｏｗꎬ ２０００)ꎮ 同时ꎬ分子系

统学也认为这两个属的物种划分非常困难ꎬ本应放

在仙茅属的物种常被归为大叶仙茅属ꎬ反之亦然

(Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 尽管有研究认为它们在茎

干、花、果和种子等组织器官方面差异明显ꎬ足以将

其分开(Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎꎬ １９８７)ꎬ但一些关键的分类学特

征并不稳定ꎬ在属间存在交叉重叠(Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 早期研究根据果喙的有无来区别仙茅属

(有果喙)和大叶仙茅属(无果喙)(Ｎｅｌꎬ １９１４)ꎮ 然

而ꎬ这个特征并不稳定ꎬ一些被放置在大叶仙茅属

的物种也具果喙(Ｋｏｙｃａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ Ｈｉｌｌｉａｒｄ 和

Ｂｕｒｔｔ(１９７８)提出了一个看似较为稳定但并不容易

观察的解剖特征ꎬ即花药横切面的对称性ꎬ对称的

是仙茅属ꎬ不对称的则为大叶仙茅属ꎮ 但是ꎬＫｏｃｙａｎ
和 Ｅｎｄｒｅｓｓ (２００１)研究表明ꎬ这个特征和果喙一样ꎬ
在大叶仙茅属的一些物种里ꎬ花药横切面既有对称

也有不对称ꎬ并据此把大叶仙茅属的两个种又放回

仙茅属ꎮ 因此ꎬ这两个属的形态鉴别特征需要补充

新资料ꎮ 目前ꎬ能较好地区分这两属的特征是种喙

的有无ꎬ即仙茅属的种子具种喙(指种柄末端的延

伸)ꎬ且种皮表面具条状纹饰ꎻ大叶仙茅属的种子无

喙ꎬ较小ꎬ条状种皮纹饰有或无(Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎꎬ １９８７ꎻ
Ｗｉｌａｎｄ￣Ｓｚｙｍａｎｓｋａꎬ １９９７ꎻ Ｎｏｒｄａｌꎬ １９９８ꎻ Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 另一方面ꎬ鉴于仙茅属和大叶仙茅属在

分子系统树上并非单系(Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ且华

仙茅属也处于这两个属交错镶嵌的分支里(Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ说明这 ３ 个属的亲缘关系有待澄清ꎮ 此

外ꎬ 在仙茅科的分子系统学里 ( Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎬ广布于全球约有 １００ 种的小金梅草属ꎬ不同

产地的物种处于不同分支( ｃｌａｄｅｓ)表现为非单系

(ｎｏｎ￣ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ)ꎬ 许多物种和 非 洲 的 樱 茅 属

(Ｒｈｏｄｏｈｙｐｏｘｉｓ)构成一支(Ｈｙｐｏｘｉｓ ｃｌａｄｅ)ꎬ产自澳洲
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的两个种与小鸢梅草属(Ｐａｕｒｉｄｉａ)和矮金梅草属

(Ｓａｎｉｅｌｌａ)聚为一支(Ｐａｕｒｉｄｉａ ｃｌａｄｅ)ꎮ
事实上ꎬ仙茅科是一个研究基础较为薄弱的

小科ꎬ形态学研究相对较少ꎬ且集中在南半球类群

( Ｓｈａｈ ＆ Ｇｏｐａｌꎬ １９７０ꎻ Ｔｈｏｍｐｓｏｎꎬ １９７６ꎬ １９７８ꎬ
１９７９)ꎬ为近缘属及其近缘科 Ａｓｔｅｌｉａｃｅａｅ(Ｒｕｄａｌｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９８)的系统学提供依据ꎮ 关于仙茅科植物

形态特征的分类学价值ꎬ见于新类群的发表( Ｚｏｎａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｓａｎｃｈｅｚ￣Ｋｅｎꎬ ２０１０ꎻ Ｋｏｃｙａｎ ＆
Ｓｚｙｍａｎｓｋａꎬ ２０１６ꎻ Ｒｏｙ ＆ Ｖｉｊａｙａｎꎬ ２０１６ꎻ Ｇｏｒｅ ＆
Ｇａｉｋｗａｄꎬ ２０１８ꎻＧａｉｋｗａｄꎬ ２０１９)和分类系统修订

(Ｚｉｍｕｄｚｉꎬ １９９４ꎻＳｎｉｊｍａｎ ＆ Ｋｏｃｙａｎꎬ ２０１３ꎻＳｎｉｊｍａｎꎬ
２０１４ꎻＴｉｗａｒｉꎬ ２０２０)ꎮ 值得注意的是ꎬ我国仙茅科

植物的研究也比较缺乏ꎬ除了新类群发表( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ王文广等ꎬ２０１９)ꎬ其余的仅见于仙茅属

药用植物的药材形态鉴定(李隆云ꎬ２００５)、５ 种仙

茅属药用植物的种子形态观察(董国明和张汉明ꎬ
１９９８)及石蒜科 ５ 种植物(不包括狭义仙茅科的类

群)的叶形态(秦卫华等ꎬ２００３)ꎮ 仙茅科的仙茅属

和小金梅草属植物都富含丰富的药用化学成分ꎬ
为传统的药用植物资源(钱啸虎ꎬ１９８５ꎻＰｅｒｕｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 最近的传粉生物学表明ꎬ小金梅草属

的花部形态特征对紫外光反射( Ｋｌｏｍｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)和中国和北美间断分布物种的演化(Ｒｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)具有重要的生态学意义ꎮ

叶形态特征在植物分类系统中具有重要的一

席之地ꎬ尤其在解决一些分类困难的类群时具有

重要作用ꎬ如猕猴桃属 ( Ａｃｔｉｎｉｄｉａ) (何子灿等ꎬ
２０００)、 藤 山 柳 属 ( Ｃｌｅｍａｔｏｃｌｅｔｈｒａ) ( 杨 晨 璇 等ꎬ
２０２０)、栎属(Ｑｕｅｒｃｕｓ) (罗艳和周浙昆ꎬ２００１)、凤
仙花属 ( Ｉｍｐａｔｉｅｎｓ) (张晓霞等ꎬ ２０１３) 和蔷薇属

(Ｒｏｓａ)(曾妮等ꎬ２０１７)ꎮ 因此ꎬ本文以中国仙茅科

３ 属 ５ 种植物为研究对象ꎬ利用显微镜、扫描电镜

和石蜡切片技术ꎬ比较分析它们的叶形态、叶表皮

超微特征及叶解剖特征的差异ꎬ为该科的属间界

限和物种划分提供形态学证据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

５ 种植物的实验材料均采自我国云南省南部ꎬ
采集于 ２０１９—２０２１ 年ꎬ小金梅草、仙茅和绒叶仙

茅采自景东县无量山 (凭证标本依次为 ＴＱ３６、

ＴＱ３７、ＴＱ３８)ꎻ短葶仙茅和大叶仙茅分别采自河口

县和勐腊县( Ｌｉｌｕ２０１９０００４、Ｌｉｌｕ２０１９０００３)ꎮ 凭证

标本存于中国医学科学院药用植物所云南分所标

本馆( ＩＭＤＹ)ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 植株叶片形态　 在野外ꎬ每种植物随机选 ５ ~
１０ 株ꎬ每株取 ２ ~ ５ 枚成熟叶ꎬ平均每株共选 ３０ 枚

叶ꎮ 利用米尺测量叶柄长度和叶片的极轴(长)和

赤道轴(宽)的最大值ꎬ相机拍照记录毛被的有无ꎬ
统计叶片折扇状脉的数目ꎬ据此判断叶片类型ꎮ
１.２.２ 扫描电镜观察叶表皮超微特征 　 从标本上

取自然晾干的成熟叶片ꎬ沿中脉剪取 ２ ｍｍ × ２ ｍｍ
的小方块各 ４ 片ꎬ把叶片的背面和正面用导电胶

固定在样品台上ꎬ喷金镀膜ꎮ 利用德国蔡司电子

扫描显微镜(Ｚｅｉｓｓ Ｅｖｏ ＬＳ１０)观察叶表皮的毛被、
表皮细胞、气孔器内外孔盖等超微特征ꎮ 表皮超

微特征的判断和术语概念参照相关文献(Ｂａｒｔｈｌｏｔｔ
ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻＷｉｌｈｅｌｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ
１.２.３ 光学显微镜观察叶表皮形态 　 野外采集成

熟叶片ꎬ分段固定于 ＦＡＡ(５０％酒精 ∶ 醋酸 ∶ 甲

醛 ＝ ９０ ∶ ５ ∶ ５)２４ ｈ 以上ꎮ 叶表皮形态显微观察ꎬ
参照醋酸－过氧化氢法(孙同兴和江幸山ꎬ２００９)ꎮ
沿叶片中脉剪取 １ ｃｍ × １ ｃｍ 的小方块ꎬ浸泡在等

比例的 ３０％醋酸－过氧化氢溶液中ꎬ置于 ６０ ℃ 恒

温培养箱中 １２ ~ ２４ ｈꎮ 待叶肉与叶表皮细胞分离

后ꎬ用毛笔轻轻刷去叶肉细胞ꎬ置于载玻片上ꎬ制
成临时玻片ꎮ 每个物种选取 ５ 个样品ꎬ在光学显

微镜(莱卡 ＤＭ ７５０)下ꎬ每个样品选取 ５ 个视野ꎬ
观察拍照ꎬ记录上下叶表皮的毛被类型、表皮细胞

和气孔类型等ꎬ利用 Ｉｍａｇｅ Ｊ( Ｊａｖａ)软件测量它们

的大小等ꎬ随机测量记录 ３０ 个数据ꎬ求平均值ꎮ
其中ꎬ气孔指数 ＝ 气孔数 / (气孔数 ＋ 表皮细胞

数) × １００％ ꎬ气孔密度 ＝ 气孔个数ｍｍ ￣２ꎮ
１.２.４ 石蜡切片观察叶横切面解剖特征 　 取 ＦＡＡ
固定后的成熟叶片各 ５ 片ꎬ沿中脉取 ２ ｍｍ × ２ ｍｍ
的样品ꎬ经过酒精梯度脱水、二甲苯透明、浸蜡包

埋ꎮ 常规石蜡切片(厚度为 ８ μｍ)ꎬ切片烘干后ꎬ经
番红－固绿染色及加拿大树脂胶封片ꎻ烘干后ꎬ在光

学显微镜(莱卡 ＤＭ ７５０)下观察拍照ꎮ 观察照片中

５ 个样品的叶横切面特征ꎬ包括上下表皮细胞、维管

束大小、叶肉细胞等ꎻ利用 Ｉｍａｇｅ Ｊ( Ｊａｖａ)软件测量

叶片厚度、上下表皮厚度、维管束ꎮ
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２　 结果与分析

２.１ 仙茅科 ５ 种植物的叶形态特征

５ 种植物的叶片大小及其折扇状脉数目与植

株大小具显著相关性(表 １ꎬ图版 Ｉ)ꎮ 株型小的低

矮草本ꎬ其叶片也较小ꎬ叶脉数少ꎬ如小金梅草和

仙茅(图版 Ｉ:１－６)ꎮ 反之ꎬ株型大的植物ꎬ其叶片

也较大ꎬ叶脉数多ꎬ如 ３ 种大叶仙茅属植物(图版

Ｉ:７－１５)ꎮ ５ 种植物的叶片毛被类型多样ꎬ可分为

３ 种类型ꎬ即长柔毛、糙伏毛、白绒毛ꎬ毛被密度在

种间差异显著ꎮ 长柔毛ꎬ纤细ꎬ最长可达 ５ ｃｍꎬ稀
疏分布在叶背面的叶缘和叶脉处ꎬ出现在小金梅

草和仙茅(图版 Ｉ:２－６)ꎮ 糙伏毛ꎬ最短ꎬ几乎不足

１ ｍｍꎬ稀疏分布于叶两面的叶脉隆起处ꎬ出现在大

叶仙茅和短葶仙茅(图版 Ｉ:７ － １２)ꎮ 白绒毛ꎬ较
短ꎬ有 ２ ~ ３ ｍｍ 长ꎬ密集覆盖于叶片背部ꎬ呈毛绒

一层ꎬ只出现在绒叶仙茅(图版 Ｉ:１５)ꎮ

表 １　 ５ 种仙茅科植物的叶形态
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

株高
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

( ｃｍ)

叶柄长
Ｐｅｔｉｏｌｅ
ｌｅｎｇｔｈ
( ｃｍ)

叶(长×宽)
Ｌｅａｆ

(Ｌｅｎｇｔｈ×Ｗｉｄｔｈ)
(ｃｍ×ｃｍ)

次级脉数
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｖｅｉｎ

ｎｕｍｂｅｒ

毛被类型
Ｔｒｉｃｈｏｍｅ ｔｙｐｅ

小金梅草
Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａ

< １０ ０ (８~ ３０) ×(０.２ ~ ０.８) ０ 长柔毛ꎬ偶见
Ｐｉｌｏｓｅꎬ ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ

仙茅
Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓ

< ４０ ６~ ２０ (１７~ ３８) ×(０.８ ~ ２.５) ８~ １２ 长柔毛ꎬ偶见
Ｐｉｌｏｓｅꎬ ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ

大叶仙茅
Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａ

< ２００ ４０~ ８０ (５０~ １２０) ×(１０~ ２６) １０~ ２０ 长柔毛ꎬ偶见
Ｐｕｂｅｓｃｅｎｔꎬ ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ

短莛仙茅
Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａ

< ２００ ５０~ ７８ (９２~ １１８) ×(９~ １５) １０~ ２０ 糙伏毛ꎬ偶见
Ｓｔｒｉｇｏｓｅꎬ ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ

绒叶仙茅
Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ

< ２００ ５~ ４０ (４０~ １１２) ×(２.５ ~ ８) １０~ １６ 白绒毛ꎬ密集
Ｗｈｉｔｅ ｔｏｍｅｎｔｏｓｅꎬ ｄｅｎｓｅｌｙ

　 　 本文根据株型、叶片大小、折扇状叶脉数及叶

毛被类型ꎬ把 ５ 种植物的叶片形态划分为 ３ 类:平
整小型叶、波状中型叶、折扇状大型叶ꎮ

第一类ꎬ平整小型叶ꎬ指叶柄不明显ꎻ叶片小、
细窄近线性ꎬ长 ８ ~ ３０ ｃｍꎬ宽不及 １ ｃｍꎻ平整近光

滑ꎬ无折扇状次级叶脉ꎬ主脉明显ꎬ次级脉无ꎻ叶缘

及主脉上被稀疏长柔毛ꎻ株高约 １０ ｃｍꎻ见于小金

梅草(图版Ⅰ:１－３)ꎬ生长在高山草坡开阔处ꎮ
第二类ꎬ波状中型叶ꎬ指叶柄明显ꎬ长不及 １０

ｃｍꎬ明显短于叶片ꎻ叶片线状披针形ꎬ长可达 ４０
ｃｍꎬ宽不及 ２ ｃｍꎻ叶片平整近光滑ꎬ主脉明显ꎬ有
８ ~ １２ 次级脉ꎬ但不呈褶皱状ꎻ叶缘和中脉处被稀

疏长柔毛ꎻ株高可达 ５０ ｃｍꎻ见于仙茅(图版Ⅰ:４－
６)ꎬ分布于林下或林缘草地ꎮ

第三类ꎬ折扇状大型叶ꎬ指叶柄明显ꎬ具槽ꎬ短
于或等长于叶片ꎬ可达 ８０ ｃｍꎻ叶片阔披针形ꎬ长可

达 １５０ ｃｍꎬ宽为 １０ ~ ３０ ｃｍꎻ叶片具明显折扇状叶

脉ꎬ主脉明显ꎬ具 １０ ~ ２０ 次级脉ꎬ呈折扇状突起ꎻ
叶正面近光滑ꎬ叶背面或近光滑或具绒毛ꎻ株高可

达 ２ ｍꎻ见于大叶仙茅、短葶仙茅和绒叶仙茅(图版

Ｉ:７－１５)ꎬ均生长在热带和亚热带常绿阔叶林下ꎮ
２.２ ５ 种仙茅科植物的叶表皮毛被显微特征

上述叶形态研究结果表明ꎬ叶的毛被类型及

密度在 ５ 种植物中差异显著ꎮ 为进一步明确毛被

特征的分类学意义ꎬ本文利用显微镜和扫描电镜

观察了其叶表皮毛微形态特征ꎮ
在显微镜下ꎬ５ 种植物的叶表皮均不同密度

地被有毛状体ꎬ皆为单列单细胞毛状体ꎬ单生或

簇生、基部膨大、具明显毛囊ꎻ其中有 ４ 个种集中

分布在叶缘和叶背中脉处(图版Ⅱ:３ꎬ６ꎬ９ꎬ１２) ꎬ
仅有绒叶仙茅密集分布在叶柄和叶背(图版Ⅱ:
１５) ꎮ 根据毛状体的长度和形态ꎬ将其分为 ３ 类:
长柔 毛 ( ｐｉｌｏｓｅ ) 、 星 状 毛 ( ｓｔｅｌｌａｔｅ ) 和 糙 伏 毛

( ｓｔｒｉｇｏｓｅ) ꎮ 第一类ꎬ长柔毛ꎬ指毛状体为单列单

细胞ꎬ长为 １ ~ ２ ｍｍꎬ通体纤细ꎬ线型缠绕状ꎬ稀疏

出现在叶缘和叶背叶脉处ꎬ看似光滑近无毛ꎻ较
为常见ꎬ见于小金梅草、仙茅和大叶仙茅 (图版

Ⅱ:３ꎬ６ꎬ９) ꎮ 第二类ꎬ星状毛ꎬ指长柔毛从同一个

毛囊基部出发ꎬ为分叉的星状长柔毛ꎬ密集覆盖

于叶背ꎬ肉眼下为厚厚的一层白绒毛ꎻ 见于绒叶仙
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１－３. 小金梅草ꎻ ４－６. 仙茅ꎻ ７－９. 大叶仙茅ꎻ １０－１２. 短葶仙茅ꎻ １３－１５. 绒叶仙茅ꎮ 左. 植株ꎻ 中. 叶背面(上)和叶正面(下)ꎻ
右. 叶背面ꎮ
１－３. Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａꎻ ４－ ６. Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓꎻ ７－ ９. Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａꎻ １０－ １２. Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａꎻ １３－ １５. Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ. Ｌｅｆｔ. Ｐｌａｎｔｓꎻ
Ｍｉｄｄｌｅ. Ａｂａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ (ａｂ) ａｎｄ ａｄａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ (ａｄ)ꎻ Ｒｉｇｈｔ. Ａｂａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ.

图版 Ⅰ　 ５ 种仙茅科植物的叶形态
ＰｌａｔｅⅠ　 Ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ

茅 (图版 Ｉ:１４ － １５ꎻ 图版Ⅱ:１５)ꎮ 第三类ꎬ糙伏

毛ꎬ指毛状体为单列单细胞ꎬ长不及 ２０ μｍꎬ但较为

粗壮ꎬ从基部向顶部变窄ꎬ呈针刺状ꎬ通常单生或

两到根簇生ꎻ见于短葶仙茅的叶缘和中脉(图版
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１－３. 小金梅草ꎻ ４－６. 仙茅ꎻ６－９. 大叶仙茅ꎻ１０－１２. 短葶仙茅ꎻ １３－１５. 绒叶仙茅ꎮ 其他标尺 ＝ ２０ μｍꎬ除了图 ３、６、９、１２、１５ꎬ标
尺 ＝ １００ μｍꎮ
１－３. Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａꎻ ４－６. Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓꎻ ６－９. Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａꎻ １０－１２. Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａꎻ １３－１５. Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ. Ｂａｒｓ ＝ １００ μｍ ｉｎ
Ｆｉｇ. ３ꎬ ６ꎬ ９ꎬ １２ꎬ １５ꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｂａｒｓ ＝ ２０ μｍ.

图版 Ⅱ　 显微镜下 ５ 种仙茅科植物的叶下表皮
ＰｌａｔｅⅡ　 Ａｂａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ ｕｎｄｅｒ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ

Ⅱ:１２)ꎮ 在扫描电镜下ꎬ本文重点观察了绒叶仙

茅的星状长柔毛的超微特征ꎬ揭示了其通体纤长、
相互缠绕ꎬ外壁纹饰光滑、有屑状纹饰等特点(图

版Ⅳ:１４)ꎮ
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２.３ ５ 种仙茅科植物的叶表皮超微特征

在显微镜和扫描电镜下ꎬ５ 种植物的叶表皮显

微特征差异显著(表 ２ꎬ图版ⅡꎬⅢ)ꎬ包括表皮细

胞垂周壁式样皆为平直－弓形ꎻ表皮细胞有两类:
六边形(长矩形)和五边形(短矩形)ꎻ气孔器皆为

平列型和椭圆形ꎮ
２.３.１ 叶表皮细胞特征　 在显微镜和扫描电镜下ꎬ
叶表皮细胞的形态和大小在同种植物的上、下表

皮基本一致ꎬ但大小差异明显表皮细胞垂周壁式

样皆为平直－弓形(表 ２ꎻ图版ⅡꎬⅢꎬＩＶ) ꎮ 根据

细胞大小和轮廓ꎬ可分为两类:六边形和五边形ꎮ
前者指表皮细胞平整ꎬ为长六边形ꎬ呈长矩形ꎻ细
胞较大ꎬ大小平均值为 ８９.３０ μｍ × ３２.６３ μｍꎬ长
宽比平均值为 ２.７０ꎻ出现在小金梅草和仙茅(图

版Ⅱ:１－２ꎬ４－５ꎻ图版Ⅲ:１－６) ꎮ 后者指表皮细胞

略呈凹陷状ꎬ为短五边形ꎬ呈短矩形ꎻ细胞较小ꎬ
大小平均值为 ２７.４７ μｍ × １８.８２ μｍꎬ其长宽比

平均值为 １.２６ꎻ出现在大叶仙茅属的 ３ 个种(大

叶仙茅、短葶仙茅和绒叶仙茅) (图版Ⅱ:７ － １５ꎻ
图版Ⅲ:７－９) ꎮ 从数据分析(表 ２)来看ꎬ两类表

皮细胞的大小差异明显ꎬ比值大于 ２ꎮ
２.３.２ 叶表皮气孔类型 　 在显微镜和扫描电镜下ꎬ
５ 种植物的气孔器均分布于叶下表皮ꎬ偶见上表

皮ꎬ为平列型(ｐａｒａｃｙｔｉｃ)ꎬ基本轮廓呈椭圆形ꎬ但气

孔大小、气孔指数和气孔密度在种间略有变化(表
２ꎻ图版Ⅱ、ＩＶ)ꎮ 气孔指数在 ５ 种植物里较为稳

定ꎬ均保持在 １０ 以内ꎬ均值为 ７.７８ꎮ 根据气孔大

小和密度ꎬ可分为 ２ 类ꎮ 第一类ꎬ大气孔－低密度ꎬ
指气孔大小均值为 ３５.００ μｍ × ２８.８８ μｍꎻ气孔密

度较低ꎬ其均值为 ５.５６ꎻ出现在株型和叶片小的 ２
个种(小金梅草和仙茅)(图版Ⅱ:１－６ꎻ图版 ＩＶ:１－
６)ꎮ 第二类ꎬ小气孔－高密度ꎬ指气孔较小ꎬ大小均

值为 ２２.９４ μｍ ×１７.３８ μｍꎻ气孔密度较高ꎬ均值为

２０.９０ꎻ出现在大叶仙茅属 ３ 种(大叶仙茅、短葶仙

茅和绒毛仙茅)(图版Ⅱ:７－１２ꎻ图版 ＩＶ:７－１３)ꎮ
因此ꎬ５ 种植物的叶表皮细胞和气孔特征在

种间差异明显ꎬ可把叶表皮超微特征分为 ２ 类ꎮ
第一类ꎬ表皮细胞为六边形ꎬ呈长矩形、气孔大但

密度低ꎬ出现在株型矮和叶片小的 ２ 个种(小金

梅草和仙茅) ꎮ 第二类ꎬ表皮细胞为五边形ꎬ呈短

矩形、气孔小但密度高ꎬ出现在株型高、叶片大的

大叶仙茅属 ３ 个种(大叶仙茅、短葶仙茅和绒叶

仙茅) ꎮ

２.３.３ 叶表皮蜡质纹饰 　 扫描电镜下ꎬ低倍放大

(× ４００ ~ × １ ０００)条件下ꎬ主要观察表皮细胞形态

和大小以及气孔类型ꎬ蜡质纹饰特征不明显ꎻ但在

高倍放大(× ２ ０００ ~ × ５ ０００)条件下清晰可见ꎮ 蜡

质纹饰的类型及分布在同种和不同种植物的叶上、
下表皮变化较大(图版ⅢꎬＩＶ)ꎬ共观察到 ４ 种类型:
光滑型、屑状、壳状和颗粒状ꎮ 光滑型(ｓｍｏｏｔｈ)是指

叶表皮细胞表面光滑平整ꎬ蜡质纹饰层较薄、不明

显ꎬ偶见颗粒状碎屑ꎬ出现在小金梅草的上表皮(图
版Ⅲ:１－３)ꎮ 屑状纹饰(ｓｃａｌｅｓ)ꎬ是指叶表皮细胞表

面有不规则薄片状突起ꎬ呈蜡屑状散落ꎬ密集分布

于仙茅的上表皮(图版Ⅲ:６)和下表皮(图版 ＩＶ:５ꎬ
６)ꎬ稀疏均有分布在大叶仙茅的下表皮(图版 ＩＶ:７－
９)ꎮ 壳状纹饰(ｃｒｕｓｔｓ)是指蜡质纹饰厚薄不一ꎬ为
不规则的壳状突起ꎬ出现在大叶仙茅和短葶仙茅的

上表皮(图版Ⅲ:７－１１)ꎮ 颗粒状纹饰(ｇｒａｎｕｌａｒ)指

蜡质纹饰成大小不一的圆形或方形的颗粒状突起ꎬ
稀疏出现绒叶仙茅的上表皮(图版Ⅲ:１２)或与其他

３ 种纹饰不同程度混合出现在 ５ 种植物的叶下表皮

(图版 ＩＶ)ꎮ
比较分析认为ꎬ叶上表皮的蜡质纹饰在同种

植物里较为单一ꎬ容易区别ꎬ共有 ４ 类(光滑、屑
状、颗粒和壳状)ꎮ 例如:前 ３ 种类型依次出现在

小金梅草(图版Ⅲ:１－３)、仙茅(图版Ⅲ:６)和绒叶

仙茅(图版Ⅲ:９ꎬ１２)ꎬ而壳状出现在大叶仙茅属的

２ 个种(大叶仙茅和短葶仙茅) (图版Ⅲ:７ꎬ１０ꎻ８ꎬ
１１)ꎮ 然而ꎬ叶下表皮蜡质纹饰相对复杂ꎬ为 ２ 种

类型的混合体ꎬ在种间不易区分ꎮ 例如:颗粒和壳

状纹饰稀疏混合出现在小金梅草(图版 ＩＶ:１－３)ꎬ
颗粒和壳状密集混合出现在仙茅(图版 ＩＶ:４－６)ꎬ
颗粒和屑状不同程度混合出现在大叶仙茅属的 ３
个种(图版 ＩＶ:７－１２)ꎮ 因此ꎬ蜡质纹饰在叶上表

皮的差异显著ꎬ而在叶下表皮显得没有规律ꎮ
２.４ ５ 种仙茅科植物的叶横切解剖特征

为揭示叶片横切面解剖特征在种间的差异ꎬ
本研究观察了 ５ 种植物的中脉和侧脉处的叶横切

面ꎮ 结果表明ꎬ５ 种植物的叶横切面解剖特征较为

相似ꎬ皆由形态显著的表皮层、叶肉组织和维管束

３ 种组织构成ꎮ 然而ꎬ叶中脉横切面形态、上下表

皮细胞大小、叶片厚度、叶肉组织厚度和维管束形

态等在种间差异明显(表 ３ꎬ图版 Ｖ)ꎮ
中脉横切面的轮廓在 ５ 种植物略有变化ꎬ根据

中脉两侧的叶横切面形成的夹角大小ꎬ 将其分为
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１－３. 小金梅草ꎻ ４－６. 仙茅ꎻ ７ꎬ １０. 大叶仙茅ꎻ ８ꎬ １１. 短葶仙茅ꎻ ９ꎬ １２. 绒叶仙茅ꎮ
１－３. Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａꎻ ４－６. Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓꎻ ７ꎬ １０. Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａꎻ ８ꎬ １１. Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａꎻ ９ꎬ １２. Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ.

图版 Ⅲ　 扫描电镜下 ５ 种仙茅科植物的叶上表皮超微形态特征
Ｐｌａｔｅ Ⅲ　 Ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｄａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ ｕｎｄｅｒ ＳＥＭ

平整型(ｅｖｅｎ)和龙骨状(ｃａｒｉｎａｔｅ)ꎮ 平整型指夹角

处于 １６０° ~ １８０°范围ꎬ切面轮廓看上去近乎平直ꎬ
为一直线ꎻ出现在 ３ 属 ３ 种(小金梅草、仙茅和绒

叶仙茅)ꎮ 龙骨状ꎬ又称 Ｖ－字型ꎬ指夹角为 ９０° ~
１６０°范围ꎬ切面轮廓呈 Ｖ－字型ꎻ出现在大叶仙茅

属的 ２ 个种(大叶仙茅和短葶仙茅)ꎮ
数据分析表明ꎬ叶片厚度与叶肉和中脉的厚

度虽呈明显的正相关ꎬ但与叶型大小却呈负相关ꎬ
很明显可以分为 ２ 类ꎮ 第一类ꎬ小叶－厚叶型ꎬ出

现在株型矮、叶片小的 ２ 属 ２ 种(小金梅草和仙

茅)ꎮ 它们的叶片厚度在 １２０ μｍ 以上( １５６. ５１、
１２３.１３ μｍ)ꎬ均值为 １３９.８２ꎻ叶肉厚度处于保持在

８０ μｍ 左右(８７.５６、８４.７３ μｍ)ꎬ均值为 ８６.１４ μｍꎻ
中脉厚度在 １９０ μｍ 及以上(１９０ ~ ３２０ μｍ)ꎬ均值

为 ２５４.６５ μｍꎮ 第二类ꎬ大叶－薄叶型ꎬ出现在株型

高、叶片大的大叶仙茅属 ３ 个种(大叶仙茅、短葶

仙茅和绒叶仙茅)ꎮ ３ 个种的叶片厚度约为 ９０ μｍ
(９０.６５、９２.８６、１０２.３７ μｍ)ꎬ均值 ９５.３０ μｍꎻ叶肉
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１－３. 小金梅草ꎻ ４－６. 仙茅ꎻ ７－９. 大叶仙茅ꎻ １０－１２. 短葶仙茅 ꎻ １３－１５. 绒叶仙茅ꎮ
１－３. Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａꎻ ４－６. Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓꎻ ７－９. Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａꎻ １０－１２. Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａꎻ １３－１５. Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ.

图版 ＩＶ　 ５ 种仙茅科植物的叶下表皮超微形态特征
Ｐｌａｔｅ ＩＶ　 Ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｂａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ ｕｎｄｅｒ ＳＥＭ

厚度约为 ６５ μｍ(６８. ５４、６１. ３０、６４. ２２ μｍ)ꎬ均值

６４.６８ μｍꎻ中脉厚度集中在 １６０ μｍ (１６０.２５、１６６.１８、
１５９.５６ μｍ)ꎬ均值为 １６１.９９ μｍꎮ 因此ꎬ叶片厚薄

和叶片大小呈一定相关性ꎮ
从叶横切面轮廓和统计分析比较可以看出ꎬ

同种植物的叶上、 下表皮细胞大小及其厚度差异
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表 ２　 ５ 种仙茅科植物叶表皮形态特征
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ

物种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

上表皮
Ａｄａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ

细胞大小
Ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌ
(Ｌ１ ×Ｗ１ )

长宽比
Ｌ１ / Ｍ２

下表皮
Ａｂａｘｉａｌ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ

细胞大小
Ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌ
(Ｌ２ ×Ｗ２ )

长宽比
Ｌ２ / Ｍ２

气孔大小
Ｓｔｏｍａｔａ ｓｉｚｅ
(Ｌｓ×Ｗｓ)

气孔长宽比
Ｌｓ / Ｗｓ

气孔指数
ＳＩ (％)

气孔密度
ＳＤ

(ｍｍ ￣２)

小金梅草
Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａ

８７.５３(３８.８７ ~ １０５.４０) ×
３４.２３(２２.８６ ~ ５０.４１) ２.５６ ９５.７２(４３.１６ ~ １２６.５２) ×

３５.４１(２１.８９ ~ ３６.３４) ２.７０ ３４.３２(２９.４９ ~ ４０.５６) ×
２８.６２(２１.８９ ~ ３６.３４) １.２０ ９.１４ ６.２４

仙茅
Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓ

８４.３３(２１.１１ ~ １１４.６６×
２９.３８(２４.４３ ~ ５６.４２) ２.８７ ８４.６３(４１.１２ ~ １１５.５７) ×

３１.５０(２１.０１ ~ ４０.９８) ２.６９ ３５.６９(２８.３１ ~ ４０.０１) ×
２９.１３(２５.０７ ~ ３１.７２) １.２３ ７.５２ ４.８８

大叶仙茅
Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａ

２７.２５(１５.８４ ~ ３６.９５) ×
１８.０９(１２.３３ ~ ２１.５６) １.５１ ２４.７５(１６.４０ ~ ３７.７２) ×

１９.５５(１３.９３ ~ ２９.６３) １.２７ ２０.２４(１６.８８ ~ ２３.３１) ×
１５.５９(１３.９３ ~ １８.８５) １.３０ ６.８０ １６.３１

短莛仙茅
Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａ

２７.９０(２４.０１ ~ ３１.４０) ×
１８.８５(１１.９０ ~ ２５.６７) １.４８ ２５.５６(１４.３２ ~ ３７.２３) ×

１８.７０(１３.０１ ~ ２７.７５) １.２９ ２５.１７(１９.０４ ~ ３０.８８) ×
１８.０８(１５.５４ ~ ２２.３３) １.３５ ７.６２ ２１.６０

绒叶仙茅
Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ

２６.２５(１９.０６ ~ ３２.１６) ×
２０.６４(１４.５６ ~ ２７.２１) １.２７ ３３.０８(１４.６６ ~ ６３.１９) ×

１７.０８(１３.２５ ~ ２２.６４) １.２１ ２３.４１(１９.５０ ~ ２８.３３) ×
１８.４７(１４.１３ ~ ２５.２９) １.２８ ７.８３ ２４.８０

　 注: Ｌ１ . 上表皮细胞长度ꎻ Ｗ１ . 上表皮细胞宽ꎻ Ｌ２ . 下表皮细胞长度ꎻ Ｗ２ . 下表皮细胞宽ꎻ Ｌｓ. 气孔长度ꎻ Ｗｓ. 气孔宽度ꎻ ＳＩ . 气
孔指数ꎻ ＳＤ. 气孔密度ꎮ 单位:微米ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｌ１ . Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｄａｘｉａｌ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌꎻ Ｗ１ . Ｗｉｄｔｈ ｏｆ ａｄａｘｉａｌ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌꎻ Ｌ２ . Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｂａｘｉａｌ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌꎻ Ｗ２ . Ｗｉｄｔｈ ｏｆ
ａｂａｘｉａｌ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｃｅｌｌꎻ Ｌｓ. Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｓｔｏｍａｔａꎻ Ｗｓ. Ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｓｔｏｍａｔａꎻ ＳＩ. Ｓｔｏｍａｔａｌ ｉｎｄｅｘꎻ ＳＤ. Ｓｔｏｍａｔａｌ ｄｅｎｓｉｔｙ. Ｕｎｉｔ: μｍ.

表 ３　 ５ 种仙茅科植物叶横切解剖特征
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｅａｆ ａｎａｔｏｍｙ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＴＬ

(μｍ)
Ｔｍ

(μｍ)
ＴＭ

(μｍ)
ＴＵＥ

(μｍ)
ＴＬＥ

(μｍ)
ＴＵＥ / ＴＬＥ

小金梅草 Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａ １５６.５１ ８７.５６ ３１３.１９ ３８.７５ ２８.３６ １.３７

仙茅 Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓ １２３.１３ ８４.７３ １９６.１１ ３１.１６ ２８.００ １.１１

大叶仙茅 Ｃ. ｃａｐｉｔｕｌａｔａ ９０.６５ ６８.５４ １６０.２５ ４０.１９ １４.７８ ２.７２

短莛仙茅 Ｃ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａ ９２.８６ ６１.３０ １６６.１８ ４０.３０ １２.３２ ３.２７

绒叶仙茅 Ｃ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ １０２.３７ ６４.２２ １５９.５６ ２４.４７ １７.８６ １.５４

　 注: ＴＬ . 叶片厚度ꎻ ＴＭ . 中脉厚度ꎻ Ｔｍ . 叶肉厚度ꎻ ＴＵＥ . 上表皮厚度ꎻ ＴＬＥ . 下表皮细胞厚度ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＴＬ . Ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｌｅａｆꎻ ＴＭ . Ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｍｉｄｒｉｂꎻ Ｔｍ . Ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｍｅｓｏｐｈｙｌｌꎻ ＴＵＥ . Ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎻ ＴＬＥ . Ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ
ｏｆ ｌｏｗｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ.

显著ꎬ尤其在中脉处的上下表皮较为突出(图版

Ｖ:２ꎬ５ꎬ８ꎬ１１ꎬ１４)ꎬ可以分为 ２ 类ꎮ 第一类ꎬ等大型

表皮细胞ꎬ指上、下表皮细胞近等大ꎬ其比值为

１.１０ ~ １.５０ꎬ出现在 ２ 属 ２ 种ꎬ即小金梅草(１.３７)
(图版 Ｖ:１－３)和仙茅(１.１１) (图版 Ｖ:４－６)ꎮ 第

二类ꎬ不等大型表皮细胞ꎬ指上表皮细胞比下表皮

细胞大 １.５ 倍以上(１.５０ ~ ３.５０)ꎬ见于大叶仙茅

属的 ３ 个种:大叶仙茅(２.７２)(图版 Ｖ:７－９)、短葶

仙茅(３.２７) (图版 Ｖ:１０ ~ １２)和绒叶仙茅(１.５４)
(图版 Ｖ:１３－１５)ꎮ

维管束形态在种间差异明显ꎬ根据木质部和

韧皮部构成的轮廓ꎬ可分为 ２ 类ꎮ 第一类ꎬ圆形维

管束ꎬ指叶中脉横切面上ꎬ韧皮部集中分布在木质

部周围ꎬ在上下表皮细胞之间有明显的叶肉细胞

组织相互隔离ꎬ形成一个闭合环ꎬ见于 ２ 属 ３ 种

(小金梅草、大叶仙茅和短葶仙茅) (图版 Ｖ:２ꎬ８ꎬ
１１)ꎮ 第二类ꎬ椭圆形维管束ꎬ指叶中脉横切面上ꎬ
韧皮部延伸至上下表皮处ꎬ靠上表皮的部位比近

下表皮处的细胞数目较多ꎬ呈上宽下窄的不规则

形态ꎬ见于 ２ 属 ２ 种(仙茅和绒叶仙茅) (图版 Ｖ:
５ꎬ１４)ꎮ

由此可见ꎬ叶横切面解剖特征在种间差异显

著ꎮ 根据叶中脉横切面轮廓、叶片厚度和上下表

皮细胞大小等ꎬ可分为 ２ 类ꎮ 第一类ꎬ中脉平整、

０７６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



１－３. 小金梅草ꎻ ４－６. 仙茅ꎻ ７－９. 大叶仙茅ꎻ １０－１２. 短葶仙茅ꎻ １３－１５. 绒叶仙茅ꎮ ｍｖｂ. 中脉维管束ꎻ ｖｂ. 侧脉维管束ꎮ
１－３. Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａꎻ ４－６. Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓꎻ ７－９. Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ ｃａｐｉｔｕｌａｔａꎻ １０－１２. Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａꎻ １３－１５. Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ. ｍｖｂ. Ｍｉｄｒｉｂ ｖａｓｃｕｌａｒ
ｂｕｎｄｌｅꎻ ｖｂ. Ｖａｓｃｕｌａｒ ｂｕｎｄｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｖｅｉｎｓ.

图版 Ｖ　 ５ 种仙茅科植物叶横切面结构特征
Ｐｌａｔｅ Ｖ　 Ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｔｒａｎｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｈｙｐｏｘｉｄａｃｅａｅ

叶片厚、表皮细胞等大ꎬ出现在 ２ 属 ２ 种(小金梅

草和仙茅)ꎮ 第二类ꎬ中脉突起－叶片薄、表皮细胞

不等大ꎬ见于大叶仙茅属的 ３ 个种(大叶仙茅、短
葶仙茅和绒叶仙茅)ꎮ
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３　 讨论与结论

针对仙茅科研究资料较少ꎬ属间界限不清的

分类问题争议较大的现象ꎬ本文选择了我国 ３ 属 ５
种植物为研究对象ꎬ利用显微镜、扫描电镜和石蜡

切片技术ꎬ观察了其叶形态、叶表皮显微特征和叶

横切面解剖结构ꎬ比较分析了叶形态特征在属间

和种间的差异ꎬ探讨了分类学意义ꎬ集中在以下五

个方面ꎮ
第一ꎬ叶形态在种间的差异可以作为属间界

限划分依据ꎮ 前人研究了分布在南半球的 ３ 个属

( Ｓｐｉｌｏｘｅｎｅ、Ｅｍｐｏｄｉｕｍ、Ｐａｕｒｉｄｉａ) １０ 种植物的叶片

特征( Ｔｈｏｍｐｓｏｎꎬ １９７６)ꎬ根据叶型和中脉维管束

特征ꎬ 把 叶 形 态 分 为 ４ 种: 龙 骨 状 突 起 叶

(ｃａｒｉｎａｔｅ)、管槽叶( ｃａｎｎａｌｃｕｌａｔｅ)、圆柱叶( ｔｅｒｅｔｅ)
和 折 扇 状 叶 ( ｐｌｉｃａｔｅ )ꎻ 前 ３ 种 类 型 出 现 在

Ｓｐｉｌｏｘｅｎｅꎬ可以用于鉴定该属的不同种 ( Ｇａｒｓｉｄｅꎬ
１９４２)ꎬ后一种类型出现在 Ｅｍｐｏｄｉｕｍꎮ 在仙茅科

的分类修订研究中ꎬ小金梅草属通常被描述为无

叶柄、叶片非折扇状的小型叶片 ( Ｒｕｄａｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８)ꎻ仙茅属和大叶仙茅属常被记录为有叶柄具

折扇 状 的 大 型 叶 ( Ｚｉｍｕｄｚｉꎬ １９９４ꎻ Ｊｉ ＆ Ｍｅｒｒｏｗꎬ
２０００ꎻ王文广等ꎬ２０１９)ꎮ 可见ꎬ根据次级叶脉数反

映折扇状叶脉特征ꎬ具有分类学意义ꎮ 本研究观

察到的 ３ 种类型叶片ꎬ可用于属间物种划分ꎮ 例

如:小金梅草属的小金梅草为平整小型叶ꎻ仙茅属

的仙茅具波状中型叶ꎻ大叶仙茅属的 ３ 个种(大叶

仙茅、短葶仙茅和绒叶仙茅)都为折扇状大型叶ꎮ
第二ꎬ叶表皮细胞形态－气孔类型－中脉特征－

叶片厚度－叶表皮层 ５ 个特征组合ꎬ在属间具有一

定的分布规律ꎮ 上述 ５ 个特征构成的组合ꎬ可截然

不同分为 ２ 类ꎬ出现在不同的属ꎮ 第一类组合ꎬ指表

皮细胞长矩形(六边形)、气孔大－密度低、中脉平

整、叶片厚、表皮细胞等大ꎻ该组特征出现在株型小

叶片小的 ２ 属ꎬ即小金梅草和仙茅ꎮ 相反ꎬ与上述 ５
个特征相对应、且相反的第二类组合ꎬ指表皮细胞

短矩圆形(五边形)ꎬ气孔小且密度高、中脉隆起、叶
片薄、表皮细胞不等大ꎻ这种组合集中见于大叶仙

茅属的 ３ 个种ꎮ 因此ꎬ本文支持大叶仙茅属应该独

立于仙茅属外(Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎꎬ １９８７)ꎬ也暗示着小金梅

草属和仙茅属较为近缘ꎬ也为小金梅草属是多系的

观点(Ｋｏｃｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)提供了新线索ꎮ 事实上ꎬ

小金梅草属的叶表皮细胞类型较多样ꎬ常以五边形和

六边形为主ꎬ偶见四边形(Ｗｉｌａｎｄ￣Ｓｚｙｍａｎｓｋａꎬ ２００９)ꎮ
第三ꎬ毛被特征可以作为仙茅科物种鉴定依

据ꎮ 例如ꎬ小金梅草、仙茅、大叶仙茅的叶片特征

均为:叶片近光滑－长柔毛型的毛被ꎬ见于 ３ 个种

的叶缘处和叶背中脉ꎮ 短葶仙茅的叶片为近光

滑－糙伏毛型ꎬ疏生于叶缘和中脉处ꎮ 其中ꎬ绒叶

仙茅的毛被特征很典型ꎬ叶背密被白色绒毛ꎬ显微

镜下为分叉的星状长柔毛ꎮ 这在我国 １０ 种仙茅

科植物里很少见ꎬ识别度较高ꎮ 值得注意的是ꎬ本
文观察到的 ３ 属 ５ 种植物的叶片毛被皆为单细胞

单列ꎬ与南半球分布的仙茅科普遍具有的叶形态

特征(多细胞、多列、分叉星状柔毛) ( Ｔｈｏｍｐｓｏｎꎬ
１９８６ꎻ Ｒｕｄａｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻ Ｗｉｌａｎｄ￣Ｓｚｙｍａńｓｋａꎬ
２００１)截然不同ꎮ 因此ꎬ本文结果为分布在东亚的

仙茅科分类提供了新资料ꎮ 同时ꎬ小金梅草属的

毛被特征较为多样ꎬ既有多细胞多列长柔毛ꎬ也有

单细胞单列组成的分叉星状柔毛( Ｒｕｄａｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８ꎻＷｉｌａｎｄ￣Ｓｚｙｍａńｓｋａꎬ ２００１)ꎮ 因此ꎬ仙茅科毛

被特征的分类学意义值得进一步研究ꎮ
第四ꎬ５ 种植物的叶表皮蜡质纹饰ꎬ在叶下表

皮较为复杂ꎬ是以颗粒和碎屑或和壳状不同组合

出现的ꎬ在种间难以区别ꎮ 然而ꎬ叶上表皮的蜡质

纹饰在种间差异明显ꎬ可作为物种鉴定依据ꎮ 例

如ꎬ小金梅草为光滑型ꎬ仙茅为屑状ꎬ大叶仙茅为

颗粒状ꎬ短葶仙茅和绒叶仙茅为壳状ꎮ 这说明ꎬ与
其他 ３ 个种相比ꎬ后两种亲缘关系较近ꎮ

第五ꎬ叶横切面维管束形态(圆形和椭圆形)在
属内种间差异明显ꎬ可用于物种鉴定ꎮ 例如ꎬ大叶

仙茅属 ２ 种(大叶仙茅和短葶仙茅)具圆形维管束ꎻ
而绒叶仙茅为椭圆形ꎮ 此外ꎬ其余 ２ 属 ２ 种(仙茅和

小金梅草)为椭圆形ꎮ 值得一提的是ꎬ两种类型在

小金梅草属里都比较普遍(Ｗｉｌａｎｄ￣Ｓｚｙｍａńｓｋａꎬ ２００１)ꎮ
综上所述ꎬ本文观察到的我国仙茅科 ３ 属 ５ 种

植物的叶形态和解剖特征ꎬ在属间和种间差异显

著ꎬ具有一定的分类学意义ꎮ 叶片的 ５ 个特征组

合(叶形态＋表皮细胞＋气孔类型＋叶片＋上、下表

皮细胞厚度)在属间差异明显ꎬ可用于属间界限划

分ꎮ 其余特征ꎬ包括毛被类型、表皮蜡质纹饰和叶

中脉横切面的维管束等在种间各有特点ꎬ可作为

物种鉴定依据ꎮ 据此ꎬ为更好地理解叶形态特征

的分类学意义ꎬ特编制了我国仙茅科 ３ 属 ５ 种植物

分类检索表ꎮ

２７６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



我国 ５ 种仙茅科植物分属及分种检索表———基于叶形态解剖特征

１. 植株小型ꎬ高不超过 ５０ ｃｍꎻ叶片小ꎬ最宽处小于 ２.５ ｃｍꎬ长不超过 ４０ ｃｍꎻ叶柄不明显ꎻ叶缘和中脉处具长单细胞毛ꎻ表皮

细胞五边形ꎻ气孔较大ꎬ气孔密度低ꎻ中脉平整ꎬ叶片较厚ꎬ上下表皮细胞等大 (２)
　 ２. 根状茎球形ꎻ无叶柄ꎬ表皮细胞呈长椭圆ꎬ上表皮蜡质纹饰光滑ꎬ中脉维管束圆形ꎮ 小金梅草(Ｈｙｐｏｘｉｓ ａｕｒｅａ)
　 ２. 根状茎圆柱状ꎻ草质叶柄ꎬ叶上表皮蜡质纹饰屑状ꎬ中脉维管束椭圆形ꎮ 仙茅(Ｃｕｒｃｕｌｉｇｏ ｏｒｃｈｉｏｉｄｅｓ)
１. 植株大型ꎬ可达 ２００ ｃｍꎻ叶片大ꎬ最宽处可达 ２０ ｃｍꎬ长可达 ２００ ｃｍꎻ木质叶柄ꎬ几与叶片等长ꎻ叶片毛被多样ꎻ表皮细胞六

边形ꎻ气孔较小ꎬ密度高ꎻ中脉隆起ꎬ叶片较薄ꎬ上下表皮细胞不等大ꎮ 大叶仙茅属(Ｍｏｌｉｎｅｒｉａ Ｃｏｌｌａ)(３)
　 　 ３. 叶背密集白色星状毛ꎻ叶上表皮具稀疏颗粒状纹饰ꎻ中脉维管束椭圆形ꎮ 绒叶仙茅(Ｍ. ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ)
　 　 ３. 叶缘及背面中脉处被稀疏毛ꎻ叶表皮密具壳状纹饰ꎻ中脉维管束圆形 (４)
　 　 　 ４. 花茎长ꎬ果序高于地面ꎻ叶缘和背面中轴处被单细胞长柔毛ꎻ叶下表皮蜡质纹饰为颗粒状和屑状混合ꎮ

大叶仙茅(Ｍ. ｃａｐｉｔｕｌａｔａ)
　 　 　 ４. 花茎极度缩短ꎬ果序聚集于根部ꎻ叶缘和背面中脉处被单细胞短糙伏毛ꎻ叶下表皮蜡质纹饰为稀疏颗粒状ꎮ

短葶仙茅(Ｍ. ｂｒｅｖｉｓｃａｐａ)

　 　 致谢　 西南林业大学云南生物多样性研究院

提供实验平台ꎬ中国科学院西双版纳热带植物园

公共技术服务中心唐霆高级工程师协助扫描电镜
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色季拉山 １０种报春花属植物花粉形态及其分类学意义

刘　 林ꎬ 张良英∗ꎬ 程贵兰ꎬ 何　 丹ꎬ 张力飞ꎬ 孟凡丽

( 辽宁农业职业技术学院ꎬ 辽宁 营口 １１５００９ )

摘　 要: 采用扫描电镜法ꎬ观察和比较了西藏色季拉山 １０ 种报春花的花粉形态特征ꎬ同时进行聚类分析ꎬ
以期为该属植物分类提供孢粉学证据ꎬ并进一步为西藏报春花属植物杂交育种及种质资源的利用提供参

考ꎮ 结果表明:(１) 供试 １０ 种报春花属植物的花粉形状为扁球形、近球形ꎬ其中ꎬ工布报春 ( Ｐｒｉｍｕｌａ
ｋｏｎｇｂｏｅｎｓｉｓ)的花粉粒最小ꎬ暗紫脆蒴报春(Ｐ. ｃａｌｄｅｒｉａｎａ)的花粉粒最大ꎬ西藏报春(Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａ)为多沟型花

粉ꎬ其余报春花的花粉一般具 ３ 孔沟ꎬ大部分孔沟在极区汇合形成复合沟ꎮ (２)花粉外壁纹饰大多为穴状

或网状ꎬ其中ꎬ中甸灯台报春(Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ)和西藏报春为网状纹饰中的粗网状类型ꎮ (３)虽然基于花粉形

态的聚类分析与植物学分类表现出一定的一致性ꎬ但粉报春组的西藏报春和工布报春则由于在孢粉学特征

上具有明显差异ꎬ因此保持了相对较远的亲缘关系ꎮ 该研究初步认为ꎬ色季拉山 １０ 种报春花粉形态存在种

间差异ꎬ研究结果可为植物分类提供一定的参考依据ꎮ 然而ꎬ在进行分类时ꎬ仍然需要结合形态学特征、分
子生物学等方面综合考虑ꎮ
关键词: 报春花属ꎬ 西藏ꎬ 花粉形态ꎬ 聚类分析ꎬ 孢粉学

中图分类号: Ｑ９４４.５８　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１０￣１６７５￣０９

Ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ
１０ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｓｈｅｒｇｙｌａ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ

ＬＩＵ Ｌｉｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌｉａｎｇｙｉｎｇ∗ꎬ ＣＨＥＮＧ Ｇｕｉｌａｎꎬ ＨＥ Ｄａｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌｉｆｅｉꎬ ＭＥＮＧ Ｆａｎｌｉ

( Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ Ｃｏｌｌｅｇｅꎬ Ｙｉｎｇｋｏｕ １１５００９ꎬ Ｌｉａｏｎｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｐｒｉｍｕｌａ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｇｅｎｕｓ ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌａｃｅａｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ｈｉｇｈ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｖａｌｕｅ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｅ ｆｌｏｗｅｒ
ｃｏｌｏｒｓ ａｎｄ ｌｏｎｇ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ｐａｌｙｎｏｌｏｇｙ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ｔｈｉｓ ｇｅｎｕｓꎬ ｗｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ １０ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｓｈｅｒｇｙｌａ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ｉｎ Ｔｉｂｅｔ ｂｙ
ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙ(ＳＥＭ). Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｐｏｌｌｅｎ ｓｈａｐｅｓ ｏｆ １０ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉｅｄ ｆｒｏｍ ｏｂｌａｔｅ ｔｏ ｎｅａｒｌｙ

收稿日期: ２０２２－０３－０１
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级科研项目 ( ２０２０￣０３) [ Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｉｂｅｔ ( ２０１６ＺＲ￣ＮＹ￣１２)ꎻ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｆｕｎｄ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ
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ｓｐｈｅｒｉｃａｌ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｓｅ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｏｆ Ｐ. ｃａｌｄｅｒｉａｎａ ｗａｓ ｔｈｅ ｂｉｇｇｅｓｔꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｓｔ ｗａｓ ｔｈａｔ ｏｆ Ｐ.
ｋｏｎｇｂｏｅｎｓｉｓ. Ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｌ ａｐｅｒｔｕｒｅ ｏｆ Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａ ｗａｓ ｓｔｅｐｈａｎｏｃｏｌｐａｔｅ ｔｙｐｅ. Ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｐｏｌｌｅｎｓ ｕｓｕａｌｌｙ ｗｅｒｅ ｔｒｉｃｏｌｐｏｒａｔｅ
ｔｙｐｅꎬ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｐｕｓ ｃｏｎｖｅｒｇｅｄ ｔｏ ｆｏｒｍ ｐａｒａｓｙｎｏｃｏｌｐｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ. (２) Ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｅｘｉｎｅ ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ
ｍｏｓｔｌｙ ｆｏｖｅｏｌａｔｅ ｏｒ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｏｆ Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａ ｗｅｒｅ ｃｏａｒｓｅｌｙ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ. ( ３) Ｉｎ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ １０ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ７ ｓｅｃｔｉｏｎｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｏｌｌｅｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｓｈｏｗｅｄ ａ
ｃｅｒｔａｉｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａ ａｎｄ Ｐ. ｋｏｎｇｂｏｅｎｓｉｓꎬ ｂｏｔｈ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ
Ｓｅｃｔ. Ａｌｅｕｒｉｔｉａꎬ ｍａｉｎｔａｉｎｅｄ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｄｉｓｔａｎｔ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅｉｒ ｏｂｖｉｏｕｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｐｏｌｌｅｎ ｔｒａｉｔｓ. Ｔｈｅ
ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ １０ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ
ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ. Ｂｕｔ ｉｔ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｒｅｍｉｎｄｅｄ ｔｈａｔ ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｔｏ ｐｏｌｌｅｎ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ｓｔｉｌｌ ｎｅｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｌｙ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｉｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐｒｉｍｕｌａꎬ Ｔｉｂｅｔꎬ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙꎬ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｐａｌｙｎｏｌｏｇｙ

　 　 报春花与杜鹃、龙胆并称为“三大高山花卉”
(王睿ꎬ２０１６)ꎬ因其花色丰富、花期多样ꎬ具有极高

的观赏价值ꎬ而被广泛应用于园林造景及人工栽培

(周琳等ꎬ２０２０)ꎮ 丰富的种质资源是良种选育的物

质基础ꎮ 我国的报春花属(Ｐｒｉｍｕｌａ)植物种类繁多ꎬ
约有 ３００ 种(Ｈｕ ＆ Ｓｙｌｖｉａꎬ １９９６)ꎬ占全世界总数的

６０％ꎬ资源分布量巨大ꎮ 其中ꎬ云南、四川及西藏东

南部等高山地区为我国报春花属植物资源的分布

与多样化中心(刘淑娟ꎬ２０１４ꎻ吴兴ꎬ２０１７ꎻ黎昌汉ꎬ
２０１７)ꎮ 然而ꎬ国内现阶段对该属植物资源的研究

和利用尚显欠缺ꎬ亟须加强对我国报春花属植物资

源的调查研究ꎬ以充分发掘资源优势ꎬ为种质资源

的开发利用及新品种培育奠定基础ꎮ
与植物的茎、叶等器官的表型特征相比ꎬ花粉

形态具有较强的遗传保守性ꎬ在植物系统分类、遗
传多样性等方面具有积极的参考价值(王盼盼等ꎬ
２０１６)ꎮ 报春花属植物的孢粉学特征可为种间及组

间等分类阶元的区分提供重要参考ꎮ Ａｎｄｅｒｂｅｒｇ 等

(２０００)对倒卵叶报春组(Ｓｅｃｔ. Ｃａｒｏｌｉｎｅｌｌａ)的 ７ 种植

物研究认为ꎬ其在花粉形态特别是萌发孔的数量与

分布上存在显著的种间差异ꎬ组内花粉形态多样性

丰富ꎮ 报春花属植物多数具有花柱二型性ꎬ而长、
短花柱类型的花粉在形态特征上会存在一定差异ꎬ
如黄花九轮草(Ｐ. ｖｅｒｉｓ)的不同花柱类型花粉在花

粉大小、萌发沟数量等方面存在一定差异(Ｈａｌｂｒｉｔｔｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 目前ꎬ国内对报春花属花粉形态的研

究尚少ꎬ且主要集中于不同居群或花柱类型的花粉

形态差异、毛茛叶报春组(Ｓｅｃｔ. Ｒａｎｕｎｃｕｌｏｉｄｅｓ)的孢

粉学分类意义等方面ꎮ 徐丛云(２０１９)对安徽羽叶

报春(Ｐｒｉｍｕｌａ ｍｅｒｒｉｌｌｉａｎａ) ３２ 个居群的花粉研究发

现ꎬ该种存在多沟型与散孔型两种花粉ꎬ推测其可

能为包含 ２ 个(及以上)物种的复合体ꎮ 对胭脂花

(Ｐ. ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚｉｉ) 的 ７ 个居群进行孢粉学研究表

明ꎬ由于长花柱类型的花粉性状平均变异系数较

小ꎬ因此比短花柱植株的性状更为稳定(边晓萌等ꎬ
２０１６)ꎮ 现有研究对报春花属植物不同种间的孢粉

学特征涉及较少ꎬ且缺乏对本属植物不同种类花粉

形态的详细数据ꎮ
西藏是我国报春花资源的主要分布地之一ꎬ约

有 １１５ 种(郑维列ꎬ１９９２)ꎬ许多为当地特有种(Ｈｕ ＆
Ｓｙｌｖｉａꎬ １９９６)ꎮ 但目前ꎬ对西藏报春花属植物的研

究、保护及利用相对不足(郑维列ꎬ１９９２ꎻ张杰等ꎬ
２０１７ꎻ刘林等ꎬ２０１８)ꎮ 色季拉山地处藏东南半湿润

区与湿润区的过渡地带ꎬ海拔 ２ １００~５ ２００ ｍꎬ垂直

落差大ꎬ蕴藏着丰富的植物资源ꎮ 报春属植物在该

区域有 １２ 种及变种ꎬ主要分布于海拔 ３ ０００ ｍ 以上

地带(郑维列ꎬ１９９２)ꎬ其中不少为当地特有种ꎮ
该研究以西藏色季拉山为研究区域ꎬ依托该地

区丰富的特色报春花属植物资源ꎬ调查和收集了 １０
种报春花粉ꎬ采用扫描电镜技术ꎬ通过观测、比较不

同种类的花粉形态特征ꎬ并分析其亲缘关系ꎬ拟探

讨以下问题:(１)通过研究供试 １０ 种报春花粉形态

特征分析该区域的报春花粉与其他地区同属或同

组植物在花粉形态上的异同ꎻ(２)孢粉学特征在报

春花属植物分类和系统演化方面的指导意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

１０ 种报春花属植物的花粉于 ２０１７ 年 ４—６

６７６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



月在 色 季 拉 山 采 集ꎬ 其 鉴 定 参 考 Ｈｕ 和 Ｓｙｌｖｉａ
(１９９６)的分类方法ꎬ供试 １０ 种报春具体信息见

表 １ꎮ 对每种报春分别从 ５ 个单株上采集成熟且

尚未散开的新鲜花药ꎬ置于戊二醛保存液低温保

存ꎬ送西北农林科技大学电镜室扫描供试 １０ 种

报春花粉ꎬ拍照ꎮ

表 １　 供试材料的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号及种名
Ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

组
Ｓｅｃｔ.

采集地点 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

经度和纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ (ｍ)

花期
Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｔｉｍｅ

１. 宽裂掌叶报春
Ｐ. ｌａｔｉｓｅｃｔａ

指叶报春组
Ｓｅｃｔ. Ｃｏｒｔｕｓｏｉｄｅｓ

９４°４４′１６.１″ Ｅꎬ ２９°４９′７.９″ Ｎ ３ １７１ ５—６ 月
Ｍａｙ ｔｏ Ｊｕｎｅ

２. 暗紫脆蒴报春
Ｐ. ｃａｌｄｅｒｉａｎａ

脆蒴报春组
Ｓｅｃｔ. Ｐｅｔｉｏｌａｒｅｓ

９４°４０′０.２″ Ｅꎬ ２９°３７′１３″ Ｎ ４ ４６９ ４ 月中—６ 月
Ｍｉｄ Ａｐｒｉｌ ｔｏ Ｊｕｎｅ

３. 中甸灯台报春
Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ

灯台报春组
Ｓｅｃｔ. Ｐｒｏｌｉｆｅｒａｅ

９４°４４′１２.３″ Ｅꎬ ２９°４９′１５.８″ Ｎ ３ １０３ ５ 月—７ 月初
Ｍａｙ ｔｏ ｅａｒｌｙ Ｊｕｌｙ

４. 杂色钟报春
Ｐ. ａｌｐｉｃｏｌａ

钟花报春组
Ｓｅｃｔ. Ｓｉｋｋｉｍｅｎｓｉｓ

９４°４４′１８.０″ Ｅꎬ ２９°４９′９.８″ Ｎ ３ １５６ ５—７ 月
Ｍａｙ ｔｏ Ｊｕｌｙ

５. 巨伞钟报春
Ｐ. ｆｌｏｒｉｎｄａｅ

钟花报春组
Ｓｅｃｔ. Ｓｉｋｋｉｍｅｎｓｉｓ

９４°４３′０３.１″ Ｅꎬ ２９°４０′１５.１″ Ｎ ３ ７４０ ６ 月中—７ 月
Ｍｉｄ Ｊｕｎｅ ｔｏ Ｊｕｌｙ

６. 林芝报春
Ｐ. ｎｉｎｇｕｉｄａ

雪山报春组
Ｓｅｃｔ. Ｃｒｙｓｔａｌｌｏｐｈｌｏｍｉｓ

９４°４０′０.２″ Ｅꎬ ２９°３７′１３″ Ｎ ４ ４６９ ５—６ 月
Ｍａｙ ｔｏ Ｊｕｎｅ

７. 折瓣雪山报春
Ｐ. ａｄｖｅｎａ

雪山报春组
Ｓｅｃｔ. Ｃｒｙｓｔａｌｌｏｐｈｌｏｍｉｓ

９４°４２′０６.１″ Ｅꎬ ２９°３７′０４.５″ Ｎ ４ ２６１ ６ 月中—７ 月
Ｍｉｄ Ｊｕｎｅ ｔｏ Ｊｕｌｙ

８. 西藏报春
Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａ

粉报春组
Ｓｅｃｔ. Ａｌｅｕｒｉｔｉａ

９４°４３′４４.１″ Ｅꎬ ２９°４２′０５.６″ Ｎ ３ ５０７ ５—６ 月
Ｍａｙ ｔｏ Ｊｕｎｅ

９. 工布报春
Ｐ. ｋｏｎｇｂｏｅｎｓｉｓ

粉报春组
Ｓｅｃｔ. Ａｌｅｕｒｉｔｉａ

９４°３７′５６.３″ Ｅꎬ ２９°３９′２４.１″ Ｎ ４ ３９８ ５—６ 月
Ｍａｙ ｔｏ Ｊｕｎｅ

１０. 白心球花报春
Ｐ. ａｔｒｏｄｅｎｔａｔａ

球花报春组
Ｓｅｃｔ. Ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

９４°４２′０６.１″ Ｅꎬ ２９°３７′０４.５″ Ｎ ４ ２６１ ４ 月中—６ 月初
Ｍｉｄ Ａｐｒｉｌ ｔｏ ｅａｒｌｙ Ｊｕｎｅ

１.２ 方法

将置入戊二醛溶液的花粉用 ｐＨ 值 ６.８、浓度

０.１ ｍｏｌＬ￣１的磷酸缓冲液漂洗 ５ 次ꎬ每次 １０ ｍｉｎꎻ
依次用 ３０％、５０％、７０％、８０％、９０％ 浓度的乙醇脱水

１ 次ꎬ每次 １５ ｍｉｎꎻ１００％ 浓度乙醇脱水 ３ 次ꎬ每次 ３０
ｍｉｎꎻ乙酸异戊酯置换 ２ 次ꎬ每次 ２０ ｍｉｎꎻ将花粉紧密

包裹于滤纸中用 ＣＯ２临界点干燥仪干燥ꎮ
用导电胶带将处理后的花粉固定于样品台

上ꎬ利用离子溅射仪喷金、扫描电镜 ( Ｓ￣４８００) 观

察、拍照ꎮ
测定供试花粉的极轴长( Ｐ)、赤道轴长( Ｅ)、

萌发孔宽、网眼大小、网脊宽等数量指标ꎬ每种的

样本量为 ２０ 粒ꎮ 花粉粒形状以 Ｐ / Ｅ 值表示ꎬ表面

纹饰的描述参考王伏雄等(１９９５)ꎮ
１.３ 数据统计和分析

采用 ＳＰＳＳ ２２ 软件进行多重比较与聚类分析ꎮ
依据 Ｐ / Ｅ、萌发孔宽、萌发沟数量、网眼宽、网脊

宽、网眼宽 /网脊宽 ６ 个数量指标ꎬ结合复合沟有

无ꎬ将数据标准化处理后参考荆玲侠等(２０２０)的

方法ꎬ采用组间连接与欧氏距离法对供试材料进

行聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 花粉粒大小及形状

供试 １０ 种报春中ꎬ宽裂掌叶报春、巨伞钟报

春、林芝报春、工布报春和折瓣雪山报春 ５ 种据记

载为西藏特有种ꎬ而中甸灯台报春是我国特有种ꎮ
对 １０ 种报春花属植物的花粉形态进行观察ꎬ结果

见图 １、图 ２ 和表 ２ꎮ 供试花粉均为单粒花粉ꎬ花粉

粒较小ꎬ且不同种间的花粉粒大小存在显著差异ꎮ
其中ꎬ工布报春的花粉粒最小ꎬ平均极轴和赤道轴

长分别为 ７.０７ μｍ × ８.３２ μｍꎻ暗紫脆蒴报春的花

粉粒最大ꎬ为 １６.４１ μｍ × ２２.４３ μｍꎮ
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花粉形状以 Ｐ / Ｅ 比值表示ꎬ Ｐ / Ｅ 在 ０. ８８ ~
１.１４ 之间ꎬ为近球形ꎬ０.５０ ~ ０.８８ 为扁球形(王开

发和王宪曾ꎬ１９８３)ꎮ 供试 １０ 种报春中ꎬ中甸灯台

报春与西藏报春的 Ｐ / Ｅ 值相对较大ꎬ花粉粒外观

为近球形ꎻ其余 ８ 种报春的 Ｐ / Ｅ 值均在 ０. ５０ ~
０.８８ 之间ꎬ为扁球形ꎬ其中暗紫脆蒴报春和杂色钟

报春的 Ｐ / Ｅ 值最小ꎬ仅为 ０.７３ꎮ １０ 种报春单粒花

粉极面观多为钝三角形或近圆形ꎬ赤道面观多为

扁球形、近球形ꎮ
２.２ 花粉萌发沟

供试花粉的萌发孔类型可分为 ３ 孔沟型与多

沟型两大类ꎮ 其中ꎬ西藏报春为多沟型花粉ꎬ一般

具 ６ 沟ꎮ 由于其余 ９ 种花粉均为 ３ 孔沟型ꎬ且大

部分花粉(中甸灯台报春除外)的 ３ 沟均在极区汇

合ꎬ形成复合沟(图 １ꎬ图 ２)ꎬ因此对萌发沟长度的

观测较为困难ꎬ未进行测量ꎮ 萌发沟的宽度与花

粉大小存在一定的一致性ꎬ仍以暗紫脆蒴报春的

萌发沟最宽(３. ５０ μｍ)ꎬ工布报春和西藏报春最

窄ꎬ分别为 ０.４９、０.５３ μｍꎮ
此外ꎬ杂色钟报春、巨伞报春、林芝报春和白

心球花报春 ４ 种报春在电子显微镜下都捕捉到极

少量的具 ４ 沟的花粉存在(图 ２)ꎮ 由于捕捉到的

４ 沟花粉粒数量有限ꎬ因此其具体特点有待后续

研究ꎮ
２.３ 花粉纹饰形态特征

供试 １０ 种报春花粉粒外壁纹饰为网状、穴
状ꎬ网眼形状呈现为圆形、椭圆形及不规则形状

(表 ２)ꎮ 不同种间及同一种花粉粒外壁网眼大小

不一ꎬ西藏报春网眼(０.８２ μｍ)最大ꎬ白心球花报

春(０.１０ μｍ)最小ꎬ二者相差 ０.７２ μｍꎮ １０ 种报春

的网脊宽不同ꎬ最大的西藏报春网脊宽为 ０. ３３
μｍꎬ杂色钟报春、巨伞钟报春及白心球花报春网

脊宽相对较小ꎬ分别为 ０.１４、 ０.１５、０.１５ μｍꎬ最大

与最小网脊宽之间仅相差 ０.１９ μｍꎮ 因此认为ꎬ与
网脊宽相比ꎬ报春花粉的网眼宽度在种间区别更

明显ꎮ
２.４ 基于花粉性状的聚类分析

由聚类分析 (图 ３) 可知ꎬ在辅助线 １ (距离

３.５)处ꎬ钟花报春组的杂色钟报春与巨伞钟报春

花粉的大部分性状较为接近ꎬ首先聚合ꎬ表明二者

亲缘关系较近ꎻ雪山报春组的林芝报春、折瓣雪山

报春与指叶报春组的宽裂掌叶报春聚合ꎻ分属粉

报春组与球花报春组的工布报春与白心球花报春

聚在一处ꎮ 辅助线 ２(遗传距离约 １４.０)将供试材

料分为 ２ 个类群ꎬ其中粉报春组的西藏报春由于

Ｐ / Ｅ 值、网眼宽、网脊宽和网眼宽 /网脊宽较大ꎬ萌
发沟数量多、萌发沟较窄、无复合沟等特点ꎬ单独

聚为一类ꎻ而另一类群中ꎬ虽然中甸灯台报春具备

Ｐ / Ｅ 值、网眼宽及网眼宽 /网脊宽较大ꎬ无复合沟

等与西藏报春花粉特征上的相似性ꎬ但二者却未

在辅助线 ２ 处聚在一起ꎬ而与另外 ８ 种报春聚为

一类ꎬ表明二者之间萌发沟类型上的差异可能在

聚类分析中起到更为重要的作用ꎮ

３　 讨论

３.１ 西藏 １０ 种报春花属植物孢粉学特征

报春花属植物的花粉一般以单粒形式存在ꎬ
为扁球形、近球形至长球形ꎮ 总体来看ꎬ １０ 种报

春花的花粉粒大小存在一定差异ꎬ其中大部分花

粉大小在 １０ ~ ２５ μｍ 之间ꎬ属于小型花粉(王开发

和王宪曾ꎬ１９８３)ꎮ 而工布报春因极轴与赤道轴长

均小于 １０ μｍꎬ为极小型花粉ꎮ 供试报春在不同

种间的花粉大小均有所差异ꎬ但并未表现出组间

的区别ꎬ这可能与供试种类的数量较少有一定关

系ꎮ 加之ꎬ考虑到花柱二型性对花粉大小的影响

(刘小梅等ꎬ２０１５ꎻ边晓萌等ꎬ２０１６)ꎬ花粉大小可能

不宜作为组间或种间划分的依据ꎮ
从花粉萌发沟类型来看ꎬ报春花属大部分种

类具 ３ 沟或 ３ 孔沟ꎬ有少部分报春花为多沟或散

孔型花粉( Ｃｈｅｎꎬ ２００９ꎻ徐丛云ꎬ２０１９) ꎮ 除西藏

报春外ꎬ供试报春一般为 ３ 萌发孔沟ꎬ且大部分

种类的花粉萌发沟在极区汇合ꎬ形成复合沟ꎬ这
一研究结果与前人研究结论相一致ꎬ故该区域的

研究结果可以为本属植物的分类提供参考ꎮ 西

藏报春的花粉由于萌发沟为多沟型ꎬ且网眼大

小、网眼宽 /网脊宽比值均较大ꎬ外壁纹饰为粗网

状等特点ꎬ因此与其余 ９ 种报春尤其是同为粉报

春组的工布报春均存在较大差异ꎬ表明粉报春组

花粉形态可能存在丰富的多样性ꎮ 目前ꎬ已知多

沟型花粉主要发现于报春花属的倒卵叶报春组、
藏报春组、毛茛叶报春组和 Ｓｅｃｔ. Ａｒｍｅｒｉｎａ 等 ５
个组(Ａｎｄｅｒｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻＳｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２) ꎬ
而欧洲、北美将西藏报春归为 Ｓｅｃｔ. Ａｒｍｅｒｉｎａ(Ｈｕ ＆
Ｓｙｌｖｉａꎬ １９９６)ꎬ这间接印证了西藏报春为多沟型花

粉的结论ꎮ
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Ａ(Ａ１－Ａ３) . 宽裂掌叶报春ꎻ Ｂ(Ｂ１－Ｂ３) . 暗紫脆蒴报春ꎻ Ｃ(Ｃ１－Ｃ３) . 中甸灯台报春ꎻ Ｄ(Ｄ１－Ｄ３) . 杂色钟报春ꎻ Ｅ(Ｅ１－Ｅ３) . 巨
伞钟报春ꎻ Ｆ(Ｆ１－Ｆ３) . 林芝报春ꎮ １ 和 ２ 分别为花粉粒极面观和赤道面观ꎬ ３ 为花粉表面纹饰ꎮ 下同ꎮ
Ａ(Ａ１－Ａ３). Ｐ. ｌａｔｉｓｅｃｔａꎻ Ｂ(Ｂ１－Ｂ３). Ｐ. ｃａｌｄｅｒｉａｎａꎻ Ｃ(Ｃ１－Ｃ３). Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓꎻ Ｄ(Ｄ１－Ｄ３). Ｐ. ａｌｐｉｃｏｌａꎻ Ｅ(Ｅ１－Ｅ３). Ｐ. ｆｌｏｒｉｎｄａｅꎻ Ｆ(Ｆ１－
Ｆ３). Ｐ. ｎｉｎｇｕｉｄａ. １ ａｎｄ ２ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｐｏｌａｒ ａｎｄ ｅｑｕａｔｏｒｉａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ｇｒａｉｎｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ３ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｅｘｉｎｅ ｓｃｕｌｐｔｕｒｅ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 １　 ６ 种报春花属植物花粉形态的电镜观察
Ｆｉｇ. １　 Ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｓｉｘ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｙ ＳＥＭ
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Ｇ(Ｇ１－Ｇ３) . 折瓣雪山报春ꎻ Ｈ(Ｈ１－Ｈ３) . 西藏报春ꎻ Ｉ( Ｉ１－Ｉ３) . 工布报春ꎻ Ｊ(Ｊ１－Ｊ３) . 白心球花报春ꎮ ４ 为 ３ 种报春的 ４ 孔沟

花粉极面观ꎮ
Ｇ(Ｇ１－Ｇ３). Ｐ. ａｄｖｅｎａꎻ Ｈ(Ｈ１－Ｈ３). Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａꎻ Ｉ(Ｉ１－Ｉ３). Ｐ. ｋｏｎｇｂｏｅｎｓｉｓꎻ Ｊ(Ｊ１－Ｊ３). Ｐ. ａｔｒｏｄｅｎｔａｔａ. ４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｔｅｐｈａｎｏｃｏｌｐａｔｅ ｐｏｌｌｅｎ ｏｆ
ｔｈｒｅｅ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ.

图 ２　 ７ 种报春花属植物花粉形态的电镜观察
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｓｅｖｅｎ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｙ ＳＥＭ

　 　 根据花粉外壁纹饰类型ꎬ可将观察的报春花

属植物归纳为穴状和网状两种类型ꎬ网状纹饰又

分为细网与粗网状两种情况ꎮ 其中ꎬ杂色钟报春、
工布报春与白心球花报春为穴状纹饰ꎬ 其余为网
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表 ２　 １０ 种报春花属植物的花粉形态特征
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ １０ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ

编号及种名
Ｎｕｍｂｅｒ
ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

极轴
Ｐｏｌａｒ ａｘｉｓ
(μｍ)

ｘ±ｓｘ
Ｃｖ

(％)

赤道轴
Ｅｑｕａｔｏｒｉａｌ ａｘｉｓ

(μｍ)

ｘ±ｓｘ
Ｃｖ

(％)

Ｐ / Ｅ

萌发孔宽
Ｃｏｌｐｏｒａｔｅ ｗｉｄｔｈ

(μｍ)

ｘ±ｓｘ
Ｃｖ

(％)

网眼宽
Ｍｅｓｈ ｗｉｄｔｈ

(μｍ)

ｘ±ｓｘ
Ｃｖ

(％)

网脊宽
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(％)
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ｏｒｎａｍｅｎｔａｔｉｏｎ

１. 宽裂掌叶报春
Ｐ. ｌａｔｉｓｅｃｔａ

１２.５１±
０.１６ｄ

４.６２ １６.９６±
０.４３ｄ

９.７５ ０.７４ １.８７±
０.０８ｄ

２０.０９ ０.２２±
０.０２ｄ

３５.２５ ０.２２±
０.０１ｂｃ

１６.７９ 网状
Ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ

２. 暗紫脆蒴报春
Ｐ. ｃａｌｄｅｒｉａｎａ

１６.４１±
０.１５ａ

３.３５ ２２.４３±
０.４１ａ

６.５８ ０.７３ ３.５０±
０.１９ａ

２５.１７ ０.３３±
０.０２ｃ

２７.６５ ０.２４±
０.０１ｂ

１４.８０ 网状
Ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ

３. 中甸灯台报春
Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ

１４.８２±
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４.８２ １６.２２±
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０.０１ｃｄ

１９.５３ 粗网状
Ｃｏａｒｓｅｌｙ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ

４. 杂色钟报春
Ｐ. ａｌｐｉｃｏｌａ

１５.１５±
０.６９ｃ

１４.４６ ２０.７０±
０.３６ｂ

７.８３ ０.７３ ３.４３±
０.３２ａｂ

２９.６０ ０.１１±
０.０１ｆ

３２.５５ ０.１４±
０.００２ｆ

５.８５ 穴状
Ｆｏｖｅｏｌａｔｅ

５. 巨伞钟报春
Ｐ. ｆｌｏｒｉｎｄａｅ

１５.４０±
０.１６ｂｃ

３.６０ ２０.６６±
０.１８ｂ

３.５６ ０.７５ ３.０５±
０.１７ｂ
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８. 西藏报春
Ｐ. ｔｉｂｅｔｉｃａ
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Ｃｏａｒｓｅｌｙ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅ

９. 工布报春
Ｐ. ｋｏｎｇｂｏｅｎｓｉｓ

７.０７±
０.０５ｇ

２.９１ ８.３２±
０.１６ｇ

７.７２ ０.８５ ０.４９±
０.０６ｆ
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０.０１ｅｆ

１９.９９ ０.１６±
０.０１ｅｆ

１３.２０ 穴状
Ｆｏｖｅｏｌａｔｅ

１０. 白心球花报春
Ｐ. ａｔｒｏｄｅｎｔａｔａ

９.２２±
０.１１ｆ

５.１３ １１.７７±
０.１０ｆ

４.１４ ０.７８ １.３５±
０.０６ｅ

２５.０２ ０.１０±
０.０１ｆ

２５.９２ ０.１５±
０.０１ｆ

２１.０６ 穴状
Ｆｏｖｅｏｌａｔｅ

　 注: 同列不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

图 ３　 １０ 种报春花属植物花粉形态特征聚类图
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ １０ Ｐｒｉｍｕｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ
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状纹饰ꎻ网状纹饰中只有西藏报春和中甸灯台报

春为粗网状类型ꎮ 前人研究认为ꎬ花粉的外壁纹

饰呈现出由简单平滑向复杂类型演化的趋势

(Ｗａｌｋｅｒꎬ １９７４)ꎮ 与外壁纹饰无穿孔的花粉相比ꎬ
具穿孔的较进化ꎬ穿孔直径与网脊宽度比值大的

花粉进化程度更高ꎮ 袁涛和王莲英(１９９９)研究认

为ꎬ野生牡丹的花粉表面纹饰演化顺序大致为小

穴状—穴状—网状—粗网状 ４ 个阶段ꎮ 这一观点

是否适用于报春属植物尚有待于验证ꎮ 但是ꎬ若
据此推测ꎬ西藏报春、中甸灯台报春则相对较为进

化ꎬ杂色钟报春、工布报春与白心球花报春较为原

始ꎮ 而从萌发孔的演化顺序来看ꎬ一般认为先由 ３
沟到多沟、散沟型ꎬ再向散孔型演化(Ｍ. 温坎坡和

郑卓ꎬ１９９０ꎻ徐丛云ꎬ２０１９)ꎮ 由此可初步推断ꎬ多
沟型的西藏报春花粉可能是相对较为进化的一种

类型ꎬ但准确的结论仍需进一步深入研究其系统

发育才能得出ꎮ
３.２ 花粉形态对研究报春花分类的意义

基于花粉形态的聚类分析与供试报春的植物

学形态分类表现出一定的一致性ꎮ 其中ꎬ钟花报春

组的杂色钟报春与巨伞钟报春花粉亲缘关系较近ꎮ
雪山报春组的林芝报春、折瓣雪山报春虽然具有较

近的亲缘关系ꎬ但与指叶报春组的宽裂掌叶报春未

区分开ꎮ 同属粉报春组的工布报春和西藏报春则

由于在孢粉学特征上的明显差异ꎬ因此保持了相对

较远的亲缘关系ꎬ这与粉报春组较为庞杂ꎬ可能不

是自然类群的观点类似(黎昌汉ꎬ２０１７)ꎮ
一般认为ꎬ花粉的形态结构在属、种间具有一

定的保守性ꎬ可为植物分类及亲缘关系分析提供

重要佐证ꎮ 但需要注意的是ꎬ花粉的部分形态特

征易受居群、个体及地理环境等因素影响(顾欣和

张延龙ꎬ２０１３)ꎬ具有其复杂性ꎮ 因此ꎬ在利用孢粉

学特征进行分类时ꎬ主要指标的选取往往十分关

键ꎮ 张硕等(２０１４)认为萌发沟的数量在凤仙花种

内缺乏稳定性ꎬ不宜作为该属植物的分类依据ꎮ
虽然也有研究表明ꎬ受花柱二型性、地理环境等因

素影响ꎬ报春花的花粉形态在同一物种内可能存

在一定程度的变异ꎬ但其主要与花粉大小、外壁纹

饰等有关(刘小梅等ꎬ２０１５ꎻ边晓萌等ꎬ２０１６)ꎮ 相

对而言ꎬ报春花属的萌发孔类型较为保守(刘小梅

等ꎬ２０１５)ꎬ这与凤仙花属的研究恰恰相反ꎬ可能与

不同属的具体情况有关ꎮ
总之ꎬ供试 １０ 种报春花属植物的孢粉学特征

存在一定的种间差异ꎬ对植物学分类有积极的参

考价值ꎬ但植物分类是一门非常复杂的学科ꎬ分类

过程中仍需结合形态学特征、分子生物学等多方

面综合考虑ꎮ
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基于 Ｋｓ 分布的被子植物演化的时间尺度研究

焦贝贝ꎬ 王希胤∗

( 华北理工大学 生命科学学院ꎬ 河北 唐山 ０６３２１０ )

摘　 要: 物种演化时间估算是生命演化研究的重要部分ꎮ 近年来ꎬ许多研究发现由于不同基因和不同物种的

进化速率差异显著ꎬ因此需要新的方法对进化事件发生时间进行重新估计ꎮ 为了对被子植物演化时间的重新

估计ꎬ该研究基于共享多倍化事件或共享分歧事件应该有共同同义突变率(Ｋｓ)峰值的理念ꎬ建立了基于基因

组数据的进化速率矫正模型ꎮ 结果表明:(１)对获取 Ｋｓ 分布三种常见方式进行比较分析ꎬ明确了通过提取共

线性区块上 Ｋｓ 值的中位数的方式最优ꎮ (２)模拟了 Ｋｓ 值随时间累积系数( ｖ)变化过程下的 Ｋｓ 分布ꎬ当假设

ｖ 服从正态分布时ꎬＫｓ 分布出现了长尾现象ꎮ (３)将矫正方法应用到被子植物中ꎬ发现不同谱系的被子植物具

有同步的辐射进化和适应性进化现象ꎮ 并且ꎬ被子植物的进化速率虽然差异显著ꎬ但不同分支间的进化速率

仍具有部分一致性ꎬ如木兰类植物进化速率最慢ꎬ真双子叶植物次之ꎬ单子叶植物进化速率最快ꎮ 最终得到了

相对可靠的物种同义突变率演化时间轴ꎬ为植物研究提供了系统发育和演化的支撑ꎮ
关键词: 同义突变率(Ｋｓ)分布ꎬ 被子植物ꎬ 时间矫正ꎬ 系统发育树ꎬ 进化速率
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ｇｅｎｏｍｅ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｒｅ￣ｅｓｔｉｍａｔｅ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｏｆ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓꎬ ａｎ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄａｔａ ｉｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｉｄｅａ ｔｈａｔ ｓｈａｒｅｄ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｅｖｅｎｔｓ ｏｒ ｓｈａｒｅｄ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｅｖｅｎｔｓ ｓｈｏｕｌｄ
ｈａｖｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ Ｋｓ ｐｅａｋ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｒｅｅ ｃｏｍｍｏｎ ｗａｙｓ ｔｏ ｏｂｔａｉｎ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ
ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｂｅｓｔ ｗａｙ ｗａｓ ｔｏ ｅｘｔｒａｃｔ ｔｈｅ ｍｅｄｉａｎ ｏｆ Ｋｓ ｖａｌｕｅｓ ｏｎ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｂｌｏｃｋｓ. (２) Ｔｈｅ
ｃｈａｎｇｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｗａｓ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｉｍｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ( ｖ) ｏｆ Ｋｓ ｖａｌｕｅｓ. Ｗｈｅｎ ｖ ｗａｓ
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ａｓｓｕｍｅｄ ｔｏ ｏｂｅｙ ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｈａｄ ａ ｌｏｎｇ ｔａｉｌ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ. (３) Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｗａｓ
ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｉｎ ｄｅｔａｉｌꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ａｎｄ ｗｉｄｅ ｓｐｒｅａｄ ｏｆ ｔｈｉｓ ｍｅｔｈｏｄ. Ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｉｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓꎬ ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｋｓ ｐｅａｋ ｂｅｆｏｒｅ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｎｏｔ ｌｉｎｅａｒ ｗｉｔｈ ｔｉｍｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ Ｋｓ
ｐｅａｋ ａｆｔｅｒ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｔｉｍｅꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｉｔ ｉｓ ｖｅｒｙ ｎｅｃｅｓｓａｒｙ ｔｏ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｅｖｅｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ Ｋｓ ｐｅａｋ. Ｉｔ ｗａｓ ａｌｓｏ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｗａｓ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗａｓ ｓｔｉｌｌ ｐａｒｔｉａｌｌｙ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ. Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅꎬ
Ｍａｇｎｏｌｉｉｄｓ ｈａｄ ｔｈｅ ｓｌｏｗｅｓｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒａｔｅꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ Ｅｕｄｉｃｏｔｓ ａｎｄ Ｍｏｎｏｃｏｔｓ. Ｗｈｅｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｄ
ｇｒｅａｔｌｙꎬ ｍｏｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｏｆ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｈａｄ ｓｙｎｃｈｒｏｎｏｕｓ ｒａｄｉａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ａｄａｐｔｉｖｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ.
Ｆｉｎａｌｌｙꎬ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｒｅｌｉａｂｌｅ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ａｘｉｓ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈꎬ ｗｈｉｃｈ ｈｅｌｐｓ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｍｏｄｅｌꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎｄ ｔｈｅ ｃａｕｓｅｓ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｓ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓꎬ ｔｉｍｅ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅꎬ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒａｔｅ

　 　 被子植物的起源和早期快速演化及其发生时

间一直是生物学的研究热点ꎮ 当前估算物种演化

时间的方法主要是基于分子钟假设ꎬ即以某几个

特定类群的化石时间作为校正点ꎬ然后通过部分

基因序列间的相似性ꎬ假设不同的物种拥有相同

或相近的进化速率ꎬ来估算系统发育树上某一节

点的时间ꎬ从而推断出该类群的起源时间(唐先华

等ꎬ ２００２ꎻ Ｄｏｎｏｇｈｕｅ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２０１６ꎻ Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 然而ꎬ近年的研究表明ꎬ不同物种的分子

钟通常具有显著差异ꎬ即不同物种的进化速率有

显著不同(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ２０１９)ꎬ不同年代具有

不同的进化速度 (罗静和张亚平ꎬ２０００ꎻ Ｓｍｉｔｈ ＆
Ｄｏｎｏｇｈｕｅꎬ ２００８)ꎬ且在不同研究中ꎬ对分子进化速

率的估算有很大的差异(Ｌａｎｆｅａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 此

外ꎬ引入的化石时间对估算的时间影响很大ꎬ随着

更多化石且更准确的年份测定ꎬ被子植物演化的

时间尺度会随之变动(Ｈｕｇ ＆ Ｒｏｇｅｒꎬ２００７ꎻＷａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１５ꎻＳｉｌｖｅｓｔｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ

基因组测序揭示了历史上反复的多倍化事件

(Ｒｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ多倍化事件使基因组内所有

基因发生重复ꎬ且基因组中的古老同源区域通常

有相当数目的重复基因保留下来ꎬ从而形成目前

基因组内或者基因组间的共线性同源基因( Ｊｉａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 对共线性同源基因的分析ꎬ是揭示古

代的多倍化或物种分歧事件并推定其发生时间和

规模的重要途径ꎮ 多倍化发生后植物基因组通常

会变得很不稳定ꎬ进化速率也变得显著不同ꎮ 由

于减少了选择性约束ꎬ因此这些重复基因通常以

更快的速度进化(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 例如ꎬ在葫

芦科植物基因组的研究中发现ꎬ甜瓜的进化速度

最慢ꎬ西瓜和黄瓜的进化速度分别快 ２３. ６％ 和

２７.４％(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
一般认为ꎬ同义突变率( ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ

ｒａｔｅꎬＫｓ)往往不会改变氨基酸的组成ꎬ不受自然选

择的影响ꎮ 因此ꎬＫｓ 分布常常作为判定物种历史上

发生的多倍化或物种分歧事件的依据(Ｖａｎｎｅｓｔｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 依据共享的演化事件应该有相同的 Ｋｓ
峰值ꎬＷａｎｇ 等(２０１５)首次提出了基于 Ｋｓ 峰值的矫

正方法用以估算物种演化的时间尺度ꎬ得到了其他

研究工作者的认可ꎬ还被广泛应用于他们的研究中

(Ｚｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９ꎻＳｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０ꎻＳｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 例如ꎬ两个团队分别对睡

莲(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ａ)和芡实(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)
基因组分析ꎬＹａｎｇ 等(２０２０)通过 Ｋｓ 峰值矫正的方

式估算的芡实古老多倍化(被证实为睡莲目共享)
与另外的团队基于睡莲目的转录组数据估算的时

间尺度基本一致ꎮ 基于 Ｋｓ 峰值的矫正方法中ꎬ获得

准确的 Ｋｓ 峰是准确估算时间尺度的关键ꎮ 然而ꎬ当
前获取 Ｋｓ 分布的方式不统一且通常带有长尾现象

(Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 为何 Ｋｓ 分布会有长尾现象?
长尾现象对 Ｋｓ 峰是否有重要影响等问题ꎬ也尚未有

清晰的表述ꎮ
目前ꎬ已有 ４００ 余种被子植物的基因组得到

不同水平的测定ꎬ便于在全基因组的尺度上理解

这些被子植物的演化历程 ( Ｋｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
全基因组数据能有效消除横向基因转移和类群间

基因进化速率差异等因素对系统发育树的影响ꎮ
因此ꎬ急需在全基因组数据层面上ꎬ利用新方法对
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被子植物的演化时间进行重新估计ꎮ 本文拟对三

种获取 Ｋｓ 分布的方式进行比较ꎬ明确哪种方式获

得的 Ｋｓ 峰值更接近真实情况ꎻ对于 Ｋｓ 分布中常

见的长尾现象ꎬ采用模拟仿真的方式ꎬ探究出现长

尾现象的原因ꎻ区分共享多倍化和共享早期分化

两种情况ꎬ创建基于全基因组数据的 Ｋｓ 分布矫正

模型ꎬ对 ４４ 个代表性被子植物基因组演化事件的

时间尺度进行重新估计ꎬ得到相对可靠的被子植

物演化时间轴ꎮ 这有助于更深层地了解被子植物

多样性和系统发育以及被子植物基因组的进化

模式ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 基因组数据材料

收集 ４４ 个高质量染色体水平的被子植物基因

组(主要来自 ＮＣＢＩ 和 ＰＨＹＴＯＺＯＭＥ)ꎬ共包含 ４３
科 ３９ 目(表 １)ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 共线性分析　 使用 ＷＧＤＩ ｖ０.５.３( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)软件进行共线性分析ꎮ 首先ꎬ使用 ＢＬＡＳＴＰ
来识别基因组内或基因组间的基因相似性ꎮ 随

后ꎬ用 ＷＧＤＩ 软件的‘ ￣ｄ’子程序绘制同源点阵图ꎬ
并运行‘ ￣ｉｃｌ’子程序获得共线性基因ꎮ
１.２.２ Ｋｓ 分布　 Ｋｓ 分布主要是通过 ＷＧＤＩ 软件完

成的ꎮ 首先ꎬ使用 ＷＧＤＩ 软件的 ‘ ￣ｋｓ’ 子程序调

用 ＰＡＭＬ(Ｙａｎｇꎬ ２００７) 软件计算共线性基因对

的 Ｋｓ 值ꎮ 通过‘ ￣ｂｉ’子程序整合共线性和 Ｋｓ 值

的结果ꎬ并使用 ＷＧＤＩ 软件的‘ ￣ｂｋ’ 子程序查看

共线基因的 Ｋｓ 值的分布ꎬ结果以点图的形式展

示(图 １:Ａ) ꎮ 根据物种内或种间已知的多倍化

或分歧事件ꎬ通过 ＷＧＤＩ 的‘ ￣ｃ’子程序对共线性

片段进行过滤ꎬ只保留多倍化事件或分歧事件产

生的共线性片段ꎮ 然后ꎬ通过 ＷＧＤＩ 的 ‘ ￣ｋｐ’ 子

程序获取 Ｋｓ 分布 (图 １:Ｂ) ꎮ 最后ꎬ使用 ＷＧＤＩ
中的“ ￣ｐｆ”子程序对不同事件分别进行拟合并获

取 Ｋｓ 分布(图 １:Ｃ) ꎮ

２　 结果与分析

２.１ Ｋｓ 分布和长尾现象解析

Ｋｓ 分布常常用来判定物种历史上发生的多倍

化或物种分歧事件的依据ꎮ 目前获取 Ｋｓ 分布主

要有三种方式ꎮ 方式一:先通过 ＯｒｔｈｏＭＣＬ( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００３)等聚类软件获取旁系同源基因对ꎬ再计

算这些同源基因对的 Ｋｓ 值并绘制 Ｋｓ 分布图ꎮ 方

式二:先进行基因组共线性分析ꎬ再计算共线性基

因对 Ｋｓ 值并绘制 Ｋｓ 分布ꎮ 方式三:在方式二的

基础上ꎬ提取共线性区块上 Ｋｓ 值的中位数并绘制

Ｋｓ 分布ꎮ 三种方式中ꎬ方式一由于没有共线性分

析ꎬ因此所获取的旁系同源基因对通常会有大量

串联重复基因从而影响 Ｋｓ 分布ꎮ 方式二和三都

经过了共线性分析ꎬ当把共线性区块(长度大于

５)上同源基因对的 Ｋｓ 值以点图的形式展示出来

时(图 １:Ａ)ꎬ这里以水稻为例ꎬ可以看到大部分由

绿色的点组成的片段ꎬ如 ８ 号与 ９ 号染色体ꎬ这与

水稻近期的一次多倍化事件相符ꎮ Ｋｓ 点图中大部

分点的颜色相近ꎬ说明 Ｋｓ 值波动很小ꎮ 对共线性

区域的 Ｋｓ 值的中位数(方式三)、平均值和所有的

基因对(方式二)进行正态分布拟合(带宽为 ０.０１ꎬ
ｈｏｍｏ 范围 ０.３ ~ １)(图 ２:Ｂ)ꎬ可以看到方式二并没

有产生明显的峰ꎬ而且 Ｋｓ 分布整体带有长长的尾

巴ꎮ 方式三和区块的平均值的 Ｋｓ 分布有明显峰

值ꎬ数据更为集中ꎮ 由于中位数是对总体中心很

好的估计ꎬ且稳健性更强ꎬ中位数的峰值颜色和 Ｋｓ
点图的颜色更为接近ꎬ因此区块的 Ｋｓ 值的中位数

更接近 Ｋｓ 真正的峰值ꎬ对方式三的 Ｋｓ 分布按照

正态分布拟合来提取 Ｋｓ 峰值(图 １:Ｃ)ꎮ
为了进一步解析长尾现象ꎬ模拟了 Ｋｓ 分布随

进化速率的演变过程ꎮ 假设最初的 Ｋｓ 分布服从

正态分布 Ｘ~Ｎ(μꎬσ２)ꎬ其中期望 μ(峰值)和标准

差 σ 为常数ꎮ 分子钟理论认为由于基因的进化速

率是相对恒定的ꎬ因此定义 ｖ( ｖ>１)ꎬ代表 Ｋｓ 值的

时间累积系数ꎬ表示初始 Ｋｓ 值随时间演化不断累

积ꎬ模拟真实情况下的恒定进化速率ꎮ 然而ꎬ其他

研究表明分子钟并非等速进行ꎬ同时假设 ｖ 服从正

态分布 Ｘ ｖ ~ Ｎ(μｖꎬσ２
ｖ )ꎬ对这两种假设分别进行了

数据仿真模拟ꎮ Ｋｓ 值随着时间的推移进行迭代ꎬ
为 Ｘ′ꎬ迭代次数为 ｎꎮ

当 ｖ 为常数值时ꎬＸ′＝Ｘ×ｖｎꎻ
当 ｖ 服从正态分布时ꎬＸ′＝Ｘ×Ｘ ｖ

ｎꎮ
当假设 Ｋｓ 值的时间累积系数 ｖ 为一个常数值

时ꎬ设置假设的 Ｋｓ 分布为 Ｘ~Ｎ(μꎬσ２)ꎬ依据 Ｋｓ 分

布数据特征ꎬ设定 μ ＝ ０.２ꎬσ ＝ ０.０１ꎬｖ ＝ １.０２ꎬｎ ＝ １００ꎮ
每迭代 １０ 次ꎬ绘制 Ｋｓ 分布结果(图 ２:Ａ)ꎮ 随着进

化事件的推移ꎬＫｓ 峰值也逐渐变大ꎬ Ｋｓ 分布依旧完
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表 １　 研究所用的 ４４ 个被子植物及基因组数据来源
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ４４ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

数据来源
Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅ

无油樟
Ａｍｂｏｒｅｌｌａ ｔｒｉｃｈｏｐｏｄａ

无油樟目
Ａｍｂｏｒｅｌｌａｌｅｓ

无油樟科
Ａｍｂｏｒｅｌｌａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｆｔｐ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅｓ / ａｌｌ / ＧＣＦ / ０００ / ４７１ / ９０５ /
ＧＣＦ＿０００４７１９０５.２＿ＡＭＴＲ１.０ /

蓝星睡莲
Ｎｙｍｐｈａｅａ ｃｏｌｏｒａｔａ

睡莲目
Ｎｙｍｐｈａｅａｌｅｓ

睡莲科
Ｎｙｍｐｈａｅａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ￣ｎｅｘｔ.ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｉｎｆｏ / Ｎｃｏｌｏｒａｔａ＿ｖ１＿２

鹅掌楸
Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ

木兰目
Ｍａｇｎｏｌｉａｌｅｓ

木兰科
Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ４５４６６

牛樟
Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｋａｎｅｈｉｒａｅ

樟目
Ｌａｕｒａｌｅｓ

樟科
Ｌａｕｒａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ５７１５８

卷毛马兜铃
Ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉａ ｆｉｍｂｒｉａｔａ

胡椒目
Ｐｉｐｅｒａｌｅｓ

马兜铃科
Ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｎｇｄｃ.ｃｎｃｂ.ａｃ.ｃｎ / ｓｅａｒｃｈ / ? ｄｂＩｄ ＝ ｇｗｈ＆ｑ＝
Ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉａ＆ｐａｇｅ ＝ １

柳叶蜡梅
Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓ ｓａｌｉｃｉｆｏｌｉｕｓ

樟目
Ｌａｕｒａｌｅｓ

蜡梅科
Ｃａｌｙｃａｎｔｈａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ８２０６６? ｇｅｎｏｍｅ＿
ａｓｓｅｍｂｌｙ＿ｉｄ ＝ １６５１６５６

紫萍
Ｓｐｉｒｏｄｅｌａ ｐｏｌｙｒｈｉｚａ

泽泻目
Ａｌｉｓｍａｔａｌｅｓ

天南星科
Ａｒａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｄａｔａ.ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｒｅｆｉｎｅ￣ｄｏｗｎｌｏａｄ / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ? ｏｒｇａｎｉｓｍ＝
Ｓｐｏｌｙｒｈｉｚａ＆ｅｘｐａｎｄｅｄ ＝ ２９０

水稻
Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ

禾本目
Ｐｏａｌｅｓ

禾本科
Ｐｏａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ￣ｎｅｘｔ.ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｉｎｆｏ / Ｏｓａｔｉｖａ＿ｖ７＿０

菠萝
Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ

禾本目
Ｐｏａｌｅｓ

凤梨科
Ｂｒｏｍｅｌｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ￣ｎｅｘｔ.ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｉｎｆｏ / Ａｃｏｍｏｓｕｓ＿ｖ３

椰子
Ｃｏｃｏｓ ｎｕｃｉｆｅｒａ

棕榈目
Ａｒｅｃａｌｅｓ

棕榈科
Ａｒｅｃａｃｅａｅ

Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｄｒａｆｔ ｏｆ ｃｏｃｏｎｕｔ (Ｃｏｃｏｓ ｎｕｃｉｆｅｒａ)

油棕
Ｅｌａｅｉｓ ｇｕｉｎｅｅｎｓｉｓ

棕榈目
Ａｒｅｃａｌｅｓ

棕榈科
Ａｒｅｃａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｆｔｐ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅｓ / ａｌｌ / ＧＣＦ / ０００ / ４４２ / ７０５ /

小果野蕉
Ｍｕｓａ ａｃｕｍｉｎａｔａ

姜目
Ｚｉｎｇｉｂｅｒａｌｅｓ

芭蕉科
Ｍｕｓａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝ＨＥ８１３９７５％Ｅ２％
８０％９３ＨＥ８１３９８５

鼓槌石斛
Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｃｈｒｙｓｏｔｏｘｕｍ

天门冬目
Ａｓｐａｒａｇａｌｅｓ

兰科
Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ４１８３３

文竹
Ａｓｐａｒａｇｕｓ ｓｅｔａｃｅｕｓ

天门冬目
Ａｓｐａｒａｇａｌｅｓ

天门冬科
Ａｓｐａｒａｇａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｄａｔａｄｒｙａｄ.ｏｒｇ / ｓｔａｓｈ / ｄａｔａｓｅｔ / ｄｏｉ:１０.５０６１ / ｄｒｙａｄ.
１ｃ５９ｚｗ３ｒｍ

金鱼藻
Ｃｅｒａｔｏｐｈｙｌｌｕｍ ｄｅｍｅｒｓｕｍ

金鱼藻目
Ｃｅｒａｔｏｐｈｙｌｌａｌｅｓ

金鱼藻科
Ｃｅｒａｔｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｇｅｎｏｍｅｖｏｌｕｔｉｏｎ.ｏｒｇ / ＣｏＧｅ / ＧｅｎｏｍｅＩｎｆｏ.ｐｌ? ｇｉｄ ＝ ５６５６９

莲
Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ

山龙眼目
Ｐｒｏｔｅａｌｅｓ

莲科
Ｎｅｌｕｍｂｏｎａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｆｔｐ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅｓ / ａｌｌ / ＧＣＦ / ０００ / ３６５ / １８５ /
ＧＣＦ＿０００３６５１８５.１＿Ｃｈｉｎｅｓｅ＿Ｌｏｔｕｓ＿１.１ /

昆栏树
Ｔｒｏｃｈｏｄｅｎｄｒｏｎ ａｒａｌｉｏｉｄｅｓ

昆栏树目
Ｔｒｏｃｈｏｄｅｎｄｒａｌｅｓ

昆栏树科
Ｔｒｏｃｈｏｄｅｎｄｒａｃｅａｅ

ｈｔｔｐ: / / ｇｉｇａｄｂ.ｏｒｇ / ｄａｔａｓｅｔ / ｖｉｅｗ / ｉｄ / １００６５７ / Ｆｉｌｅ＿ｐａｇｅ / ５

洛杉矶耧斗菜
Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｃｏｅｒｕｌｅａ

毛茛目
Ｒａｎｕｎｃｕｌａｌｅｓ

毛茛科
Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｄａｔａ.ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｒｅｆｉｎｅ￣ｄｏｗｎｌｏａｄ / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ? ｏｒｇａｎｉｓｍ＝
Ａｃｏｅｒｕｌｅａ＆ｅｘｐａｎｄｅｄ ＝ ３２２

油蜡树
Ｓｉｍｍｏｎｄｓｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

石竹目
Ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌａｌｅｓ

油蜡树科
Ｓｉｍｍｏｎｄｓｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｎｇｄｃ.ｃｎｃｂ.ａｃ.ｃｎ / ｓｅａｒｃｈ / ? ｄｂＩｄ ＝ ｇｗｈ＆ｑ＝
ＧＷＨＡＡＳＱ００００００００

中华猕猴桃
Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

杜鹃花目
Ｅｒｉｃａｌｅｓ

猕猴桃科
Ａｃｔｉｎｉｄｉａｃｅａｅ

ｆｔｐ: / / ｗｗｗ.ｗｈｉｔｅｆｌｙｇｅｎｏｍｉｃｓ.ｏｒｇ / ｐｕｂ / ｋｉｗｉｆｒｕｉｔ / Ａ＿ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ /
Ｒｅｄ５ / ｖ１.０ / Ｒｅｄ５＿ｇｅｎｏｍｅ＿ｖ１.０.ｆａ.ｇｚ

杜鹃
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ

杜鹃花目
Ｅｒｉｃａｌｅｓ

杜鹃花科
Ｅｒｉｃａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ? ＬｉｎｋＮａｍｅ＝ ｂｉｏｐｒｏｊｅｃｔ＿
ｇｅｎｏｍｅ＆ｆｒｏｍ＿ｕｉｄ ＝ ５８８２９８

油橄榄
Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ

唇形目
Ｌａｍｉａｌｅｓ

木樨科
Ｏｌｅａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝Ｏｌｅａ＋ｅｕｒｏｐａｅａ

大星牵牛
Ｉｐｏｍｏｅａ ｔｒｉｆｉｄａ

茄目
Ｓｏｌａｎａｌｅｓ

旋花科
Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｄａｔａｄｒｙａｄ.ｏｒｇ / ｓｔａｓｈ / ｄａｔａｓｅｔ / ｄｏｉ:１０.５０６１ / ｄｒｙａｄ.ｂ９ｍ６１ｃｇ

中粒咖啡
Ｃｏｆｆｅａ ｃａｎｅｐｈｏｒａ

龙胆目
Ｇｅｎｔｉａｎａｌｅｓ

茜草科
Ｒｕｂｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝Ｃｏｆｆｅａ＋ｃａｎｅｐｈｏｒａ
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续表 １

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

数据来源
Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅ

红花
Ｃａｒｔｈａｍｕｓ ｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓ

菊目
Ａｓｔｅｒａｌｅｓ

菊科
Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｓａｆｆｌｏｗｅｒ.ｓｃｕｅｃ.ｅｄｕ.ｃｎ / ｄｏｗｎｌｏａｄ.ｈｔｍｌ

芹菜
Ａｐｉｕｍ ｇｒａｖｅｏｌｅｎｓ

伞形目
Ａｐｉａｌｅｓ

伞形科
Ａｐｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐ: / / ｃｅｌｅｒｙｄｂ.ｂｉｏ２ｄｂ.ｃｏｍ

葡萄
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ

葡萄目
Ｖｉｔａｌｅｓ

葡萄科
Ｖｉｔａｃｅａｅ

ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｒａｐｅｇｅｎｏｍｉｃｓ.ｃｏｍ / ｐａｇｅｓ / ＶｖＣａｂＳａｕｖ / ｄｏｗｎｌｏａｄ.ｐｈｐ

野黄瓜
Ｃｕｃｕｍｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ

葫芦目
Ｃｕｃｕｒｂｉｔａｌｅｓ

葫芦科
Ｃｕｃｕｒｂｉｔａｃｅａｅ
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菜豆
Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ

豆目
Ｆａｂａｌｅｓ

豆科
Ｆａｂａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ＋
ｖｕｌｇａｒｉｓ

雷公藤
Ｔｒｉｐｔｅｒｙｇｉｕｍ ｗｉｌｆｏｒｄｉｉ

卫矛目
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卫矛科
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苹果
Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ

蔷薇目
Ｒｏｓａｌｅｓ

蔷薇科
Ｒｏｓａｃｅａｅ
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欧洲大叶杨
Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ

金虎尾目
Ｍａｌｐｉｇｈｉａｌｅｓ

杨柳科
Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝Ｐｏｐｕｌｕｓ＋
ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ

垂枝桦
Ｂｅｔｕｌａ ｐｅｎｄｕｌａ

壳斗目
Ｆａｇａｌｅｓ

桦木科
Ｂｅｔｕｌａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｇｅｎｏｍｅｖｏｌｕｔｉｏｎ.ｏｒｇ / ＣｏＧｅ / ＧｅｎｏｍｅＩｎｆｏ.ｐｌ? ｇｉｄ ＝ ３５０８０

杨桃
Ａｖｅｒｒｈｏａ ｃａｒａｍｂｏｌａ

酢浆草目
Ｏｘａｌｉｄａｌｅｓ

酢浆草科
Ｏｘａｌｉｄａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｎｇｄｃ.ｃｎｃｂ.ａｃ.ｃｎ / ｓｅａｒｃｈ / ? ｄｂＩｄ ＝ ｇｗｈ＆ｑ＝
ＧＷＨＡＢＫＥ００００００００

可可树
Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ

锦葵目
Ｍａｌｖａｌｅｓ

锦葵科
Ｍａｌｖａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ＋
ｃａｃａｏ

大桉
Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｇｒａｎｄｉｓ

桃金娘目
Ｍｙｒｔａｌｅｓ

桃金娘科
Ｍｙｒｔａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ＋
ｇｒａｎｄｉｓ

漾濞槭
Ａｃｅｒ ｙａｎｇｂｉｅｎｓｅ

无患子目
Ｓａｐｉｎｄａｌｅｓ

无患子科
Ｓａｐｉｎｄａｃｅａｅ

ｈｔｔｐ: / / ｇｉｇａｄｂ.ｏｒｇ / ｄａｔａｓｅｔ / １００６１０

珙桐
Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

山茱萸目
Ｃｏｒｎａｌｅｓ

蓝果树科
Ｎｙｓｓａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｎｇｄｃ.ｃｎｃｂ.ａｃ.ｃｎ / ｓｅａｒｃｈ / ? ｄｂＩｄ ＝ ｇｗｈ＆ｑ＝
％２０ＰＲＪＣＡ００１７２１＆ｐａｇｅ ＝ １

伯乐树
Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

十字花目
Ｂｒａｓｓｉｃａｌｅｓ

叠珠树科
Ａｋａｎｉａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ＝ＧＣＡ＿
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连香树
Ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ

虎耳草目
Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

连香树科
Ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌａｃｅａｅ

ｈｔｔｐｓ: / / ｄｏｉ.ｏｒｇ / １０.１１１１ / ｎｐｈ.１６７９８

四川金粟兰
Ｃｈｌｏｒａｎｔｈｕｓ ｓｅｓｓｉｌｉｆｏｌｉｕｓ

金粟兰目
Ｃｈｌｏｒａｎｔｈａｌｅｓ

金粟兰科
Ｃｈｌｏｒａｎｔｈａｃｅａｅ
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ｇｅｎｏｍｅ / ｔｒｅｅ / ｍａｉｎ / Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

参薯
Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ａｌａｔａ

薯蓣目
Ｄｉｏｓｃｏｒｅａｌｅｓ

薯蓣科
Ｄｉｏｓｃｏｒｅａｃｅａｅ
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芒苞草
Ａｃａｎｔｈｏｃｈｌａｍｙｓ ｂｒａｃｔｅａｔａ

露兜树目
Ｐａｎｄａｎａｌｅｓ

翡若翠科
Ｖｅｌｌｏｚｉａｃｅａｅ
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滇南黄杨
Ｂｕｘｕｓ ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

黄杨目
Ｂｕｘａｌｅｓ

黄杨科
Ｂｕｘａｃｅａｅ
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美符合正态分布且没有明显的长尾分布现象ꎮ
当假设 Ｋｓ 值的时间累积系数( ｖ)服从正态分

布时ꎬ最初设置假设的 Ｋｓ 分布为 Ｘ ｖ ~Ｎ(μｖꎬσｖ
２)ꎬ

其中 μ＝ ０.２ꎬσ ＝ ０.０１ꎬμｖ ＝ １.０２ꎬσｖ ＝ ０.０１ꎬｎ ＝ １００ꎮ
每迭代 １０ 次ꎬ绘制 Ｋｓ 分布结果(图 ２:Ｂ)ꎮ 随着

进化事件的推移ꎬＫｓ 峰值逐渐变大ꎬＫｓ 分布不再

是正态分布ꎬ并带有明显的长尾现象ꎮ 由于这种

假设所得到的结果更接近于真实情况ꎬ因此基因

的进化速率不是相对恒定的ꎬ它可能并非等速进

行ꎬ而是在不同年代具有不同的进化速度ꎬ这可能

符合正态分布ꎮ 对模拟的 Ｋｓ 分布通过高斯拟合

获取峰值时ꎬ发现 Ｋｓ 峰值与进化速率匀速时的没

有明显差异(表 ２)ꎮ 因此ꎬＫｓ 分布中长尾现象对

提取到的 Ｋｓ 峰值的影响较小ꎮ
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Ａ. 水稻基因组的共线性区块ꎻ Ｂ. 共线性区块上 Ｋｓ 值的拟合分布ꎻ Ｃ. 共线性区块 Ｋｓ 值的核密度估计ꎮ
Ａ. Ｓｙｎｔｅｎｙ ｂｌｏｃｋｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ｇｅｎｏｍｅꎻ Ｂ. Ｆｉｔｔｅｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｋｓ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ｓｙｎｔｅｎｙ ｂｌｏｃｋｓꎻ Ｃ. Ｋｅｒｎｅｌ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ Ｋｓ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ
ｓｙｎｔｅｎｙ ｂｌｏｃｋｓ.

图 １　 Ｋｓ 分布
Ｆｉｇ. １　 Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

Ａ. Ｋｓ 分布在恒定进化速率下的模拟ꎻ Ｂ. Ｋｓ 分布在进化速
率服从正态分布的模拟ꎮ
Ａ. Ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ａ ｃｏｎｓｔａｎｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅꎻ
Ｂ. Ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ａ ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ.

图 ２　 Ｋｓ 分布在不同进化速率下的模拟结果
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

表 ２　 不同进化速率模拟下的 Ｋｓ 峰值
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｋｓ ｐｅａｋｓ ｕｎｄｅｒ ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｓ ａｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

迭代次数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｉｔｅｒａｔｉｏｎｓ

匀速分布
Ｕｎｉｆｏｒｍ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

正态分布
Ｎｏｒｍａｌ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

差异
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

０ ０.２００ ０.２００ ０.０００
１０ ０.２４４ ０.２４３ －０.００１
２０ ０.２９７ ０.２９７ ０.０００
３０ ０.３６２ ０.３５５ －０.００７
４０ ０.４４２ ０.４３１ ０.０１０
５０ ０.５３８ ０.５３１ ０.００８
６０ ０.６５６ ０.６５０ －０.００６
７０ ０.８００ ０.７９２ －０.００８
８０ ０.９７５ ０.９６１ －０.０１４
９０ １.１８９ １.１８０ －０.００９
１００ １.４４９ １.４４２ －０.００７

２.２ Ｋｓ 分布矫正方法

被子植物基因组常常经历不止一次多倍化事

件ꎬ不同物种的进化速率显著不同ꎬ从而导致共享

的多倍化事件的 Ｋｓ 峰值也大不相同ꎮ 而 Ｋｓ 分布矫

正方法的核心理念就是将这些共享事件的 Ｋｓ 峰矫

正到一起ꎮ 根据共享事件的不同ꎬＫｓ 分布矫正方法

可分为共享多倍化和共享分化两种情况ꎮ
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如果物种 Ａ、Ｂ 存在共享的多倍化事件ꎬ那么

这次多倍化事件在不同物种中发生的时间应该是

相同的ꎬＫｓ 峰值也应该是相等的(图 ３:Ａ)ꎮ 黄色

方块代表两个物种共享的多倍化ꎬ即 ＫｓＡＡ ＝ ＫｓＢＢꎬ
对应的时间范围为物种 Ａ、Ｂ 从多倍化事件到当前

的时间点(绿色的大括号)ꎮ 由于物种不同的进化

速率ꎬ因此现实情况下的 ＫｓＡＡ和 ＫｓＢＢ并不相等ꎮ 假

设多倍化事件之后物种 Ａ 和 Ｂ 有各自的进化速率

分别为 ｖＡ 和 ｖＢꎬＯ 是物种 Ａ、Ｂ 的分化节点ꎬ从多倍

化事件到分歧点 Ｏꎬ物种 Ａ、Ｂ 的祖先拥有的进化速

率为 ｖꎮ 那么ꎬ物种 Ａ 的进化速率 ｖＡ 要想恢复到 ｖ

就要乘以它的矫正系数为 λＡ ＝ ｖ
ｖＡ

ꎮ 同理ꎬ物种 Ｂ 的

矫正系数为 λＢ ＝
ｖ
ｖＢ

ꎮ 因而ꎬ物种 Ａ、Ｂ 间分化的 ＫｓＡＢ

矫正后为 ＫｓＡＢ－ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ＝ＫｓＡＢλＡλＢ(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
如果两个物种 Ａ、Ｂ 虽不存在共享的多倍化事

件但存在共享的早期分化事件ꎬ就通过寻找外类

群来辅助矫正(图 ３:Ｂ)ꎮ 物种 Ｃ、Ｄ、Ｅ 是外类群ꎬ
物种 Ｃ 和 Ｄ 的祖先在 Ｐ 点与物种 Ａ、Ｂ 的祖先分

化ꎬ所以物种 Ｃ 与 Ａ、Ｂ 间的 Ｋｓ 峰值应该相等ꎬ物
种 Ｄ 与 Ａ、Ｂ 间的 Ｋｓ 峰值也应该相等ꎬ即 ＫｓＣＡ ＝
ＫｓＣＢꎬＫｓＤＡ ＝ＫｓＤＢꎮ 同样ꎬ由于物种间不同的进化速

率ꎬ因此现实情况下它们大多不相等ꎮ 按照前面

的假设ꎬ
ＫｓＣＡ－ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ

ＫｓＣＢ－ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ
＝
ＫｓＣＡλＣλＡ

ＫｓＣＢλＣλＢ

＝
ＫｓＣＡλＡ

ＫｓＣＢλＢ

＝ １ꎬ即
λＡ

λＢ

＝
ＫｓＣＢ
ＫｓＣＡ

ꎮ

同理ꎬ
ＫｓＤＡ－ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ

ＫｓＤＢ－ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ

＝
ＫｓＤＡλＤλＡ

ＫｓＤＢλＤλＢ

＝
ＫｓＤＡλＡ

ＫｓＤＢλＢ

＝ １ꎬ即
λＡ

λＢ

＝
ＫｓＤＢ

ＫｓＤＡ
ꎮ

当选取的外类群越多ꎬ获取的 λＡ 和 λＢ 的关

系越准确ꎮ 取平均值表示它们之间的关系
λＡ

λＢ
＝

ｍｅａｎ(
ＫｓＣＢ
ＫｓＣＡ

ꎬ
ＫｓＤＢ

ＫｓＤＡ
ꎬ.. .)ꎮ

２.３ 被子植物系统发育树时间矫正

目前ꎬ很多用系统发育树的方法推测被子植

物的演化时间ꎬ认为被子植物的起源为三叠纪 ２２５
百万年至 ２４０ 百万年前(Ｍａｇａｌｌóｎꎬ ２０１０)ꎬ这与起

传粉作用的核心植食性鳞翅目昆虫的起源时间

(约 ２３０ 百万年前)一致(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 由于无

油樟目和睡莲目、核心被子植物五大分支之间的

关系仍然没有完全解析ꎬ且已有多个证据暗示核

Ａ. 共享多倍化事件ꎻ Ｂ. 共享早期分化ꎮ
Ａ. Ｓｈａｒｅｄ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｅｖｅｎｔｓꎻ Ｂ. Ｓｈａｒｅｄ ｅａｒｌｙ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ.

图 ３　 Ｋｓ 分布矫正方法的原理
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｋｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ

心被子植物祖先可能发生了快速辐射分化(Ｙａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 因此ꎬ在矫正过程中ꎬ以无油樟目

为作为参考ꎬ不讨论它和睡莲目的关系ꎬ认为五大

分支的分化时间尺度在同一个时间范围内ꎮ 基于

核心真双子叶植物共享的 γ 事件ꎬ时间范围为

１１５ ~ １３０ 百万年(Ｍｉｌｌｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｇｏꎬＭｙａ)ꎬ对 ４４ 个

被子植物基因组(表 １)进行了时间尺度矫正(图

４)ꎮ 从矫正后的时间尺度来看ꎬ被子植物在 １３０
百万年前附近ꎬ单子叶植物、真双子叶植物、木兰

类植物祖先都发生了快速辐射进化ꎬ与 Ｚｈａｎｇ 等

(２０２０ｂ)的结论一致ꎮ 此外ꎬ在早白垩世(１３０ 百

万年)时期ꎬ白垩纪－古新世(Ｋ－Ｐｇ)边界时期(６６
百万年)和中新世(２０ 百万年ꎬ靠近冰川期)很多

被子植物发生的多倍化事件ꎬ研究发现 ＷＧＤ 的时

间在被子植物的系统发育中并不是随机分布与

Ｗｕ 等(２０２０)的结论一致ꎮ
尽管不同物种的进化速率数值显著不同ꎬ但

是同一类群中的进化速率往往具有部分一致性ꎮ
由矫正方法可知ꎬ矫正后的 Ｋｓ 峰值应该相等ꎮ 因

此ꎬＫｓ 峰值越大ꎬ表明进化速率越快ꎮ 对木兰类植

物、真双子叶植物和单子叶植物与无油樟的 Ｋｓ 峰

值的比较发现ꎬ木兰类植物(大多数为木本)进化

速率最慢ꎬ真双子叶植物(大多数为灌木)次之ꎬ单
子叶植物(大多数为草本)进化速率最快(表 ３)ꎬ
这与多年生木本植物比草本植物的分子进化速率

慢的结论相符(Ｌａｎｆｅａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 此外ꎬ对多

倍化事件发生的时间与矫正前后的 Ｋｓ 峰值比较

(图 ５)发现ꎬ矫正前的 Ｋｓ 峰值与时间并不是线性

关系ꎮ 随着 Ｋｓ 峰值的增大ꎬ多倍化事件发生的时

间并没有更古老ꎻ 由于矫正后的 Ｋｓ 峰值与时间成
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图 ４　 时间矫正后的被子植物系统发育树
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｆｔｅｒ ｔｉｍｅ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ

图 ５　 矫正前后 Ｋｓ 峰值与时间的关系
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｋｓ ｐｅａｋｓ ａｎｄ ｔｉｍｅ

ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ

正比ꎬ因此对 Ｋｓ 峰值进行矫正之后估算物种演化

事件的时间是十分必要的ꎮ

３　 讨论与结论

长期以来ꎬ估算被子植物演化的时间尺度主

要是基于分子钟假设ꎬ然而分子进化异速现象的

广泛存在严重影响其准确性ꎬＷａｎｇ 等(２０１５)提出

的基于 Ｋｓ 分布的矫正方法ꎬ获得了令人信服的时

间尺度ꎮ 本文对获取 Ｋｓ 分布三种常见的方式进

行了比较分析ꎬ 明确了通过提取共线性区块上 Ｋｓ
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表 ３　 部分核心被子植物与无油樟之间的 Ｋｓ 峰值
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｋｓ ｐｅａｋｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ
ｍｅｓａｎｇｉｏｓｐｅｒｍａｅ ａｎｄ Ａｍｂｏｒｅｌｌａ ｔｒｉｃｈｏｐｏｄａ

核心被子植物
Ｍｅｓａｎｇｉｏｓｐｅｒｍａｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｋｓ 峰值
Ｋｓ
ｐｅａｋ

平均值
Ａｖｅｒａｇｅ
ｖａｌｕｅ

真双子叶植物
Ｅｕｄｉｃｏｔｓ

昆栏树
Ｔｒｏｃｈｏｄｅｎｄｒｏｎ ａｒａｌｉｏｉｄｅｓ

１.６７１

连香树
Ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ

１.７００

滇南黄杨
Ｂｕｘｕｓ ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

１.７５０

葡萄
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ

１.８０４

洛杉矶耧斗菜
Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｃｏｅｒｕｌｅａ

１.７８９ １.７４３

木兰类植物
Ｍａｇｎｏｌｉｉｄｓ

鹅掌楸
Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ

１.６２８

牛樟
Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｋａｎｅｈｉｒａｅ

１.６４２

柳叶蜡梅
Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓ ｓａｌｉｃｉｆｏｌｉｕｓ

１.６８４ １.６５１

单子叶植物
Ｍｏｎｏｃｏｔｓ

水稻
Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ

２.２７３

紫萍
Ｓｐｉｒｏｄｅｌａ ｐｏｌｙｒｈｉｚａ

２.２１０

椰子
Ｃｏｃｏｓ ｎｕｃｉｆｅｒａ

１.８３４

菠萝
Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ

２.１０６

芒苞草
Ａｃａｎｔｈｏｃｈｌａｍｙｓ ｂｒａｃｔｅａｔａ

２.１１７

参薯
Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ａｌａｔａ

１.９５０ ２.０８２

值的中位数更能代表真实的 Ｋｓ 峰值ꎮ 此外ꎬ还进

一步解析了 Ｋｓ 分布中常见的长尾现象ꎬ本研究模

拟结果表明基因的进化速率并非相对恒定和等速

进行ꎮ 当假设进化速率并非相对恒定ꎬ而是符合

正态分布的时候ꎬＫｓ 分布出现了有明显的长尾现

象ꎬ但这并不影响提取到的 Ｋｓ 峰值的准确性ꎮ
Ｖａｎｎｅｓｔｅ 等(２０１３)研究表明ꎬ当 Ｋｓ 值大于 １ 时ꎬ
容易受到饱和效应的影响ꎬ并且随着 Ｋｓ 值增大ꎬ
这种效应越明显ꎮ 模拟的 Ｋｓ 峰值范围接近于 １ꎬ
随着 Ｋｓ 峰值增大ꎬ估计的 Ｋｓ 峰值可能会受到饱

和效应的影响ꎮ
本研究还详细描述了基于 Ｋｓ 峰值的矫正方法

的矫正过程ꎮ 先前的研究只对共享多倍化和共享

早期分化两种情况分开进行了描述ꎬ这是首次全面

的描述ꎬ有助于深入理解和传播ꎮ 基于该方法ꎬ还
对 ４４ 个高质量的被子植物基因组演化事件的时间

尺度进行了重新估计ꎬ估计结果与近期发表的时间

尺度基本一致(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻＷｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
本研究结果还表明ꎬ被子植物基因组的进化速率虽

然差异显著ꎬ但不同分支间的进化速率仍具有一致

性ꎮ 并且ꎬ不同谱系的被子植物具有同步的辐射进

化和适应性进化现象ꎮ 随着更多高质量的被子植

物基因组的公布和有效化石年份的准确测定ꎬ被子

植物演化的时间尺度会越来越清晰ꎬ更有利于植物

系统发育的构建和更深层次的理解物种的演化

历程ꎮ
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云南被子植物菊类分支的系统发育多样性及其分布格局

周韩洁１ꎬ２ꎬ 杨入瑄１ꎬ２ꎬ 李　 嵘１∗

( １. 中国科学院昆明植物研究所 东亚植物多样性与生物地理学重点实验室ꎬ 昆明 ６５０２０１ꎻ
２. 中国科学院大学 生命科学学院ꎬ 北京 １０００４９ )

摘　 要: 全球气候变化与人为活动等因素导致的生物多样性丧失ꎬ引起了全球各界对生物多样性保护的高度

关注ꎮ 传统生物多样性保护主要对物种、特有种、受威胁物种的种类组成及其分布模式开展研究ꎬ忽视了进化

历史在生物多样性保护中的作用ꎮ 云南是全球生物多样性热点地区的交汇区ꎬ生物多样性的保护历来受到广

泛关注ꎬ为了更好地探讨云南生物多样性的保护措施ꎬ该研究以云南被子植物菊类分支物种为研究对象ꎬ基于

物种间的演化关系ꎬ结合其地理分布ꎬ从进化历史的角度探讨物种、特有种、受威胁物种的种类组成及系统发

育组成的分布格局ꎬ并整合自然保护地的空间分布ꎬ识别生物多样性的重点保护区域ꎮ 结果表明:云南被子植

物菊类分支的物种、特有种及受威胁物种的物种密度与系统发育多样性均显著正相关ꎻ通过零模型分析发现ꎬ
由南向北标准化系统发育多样性逐渐降低ꎻ云南南部、东南部、西北部是云南被子植物菊类分支的重点保护区

域ꎬ加强这些区域的保护ꎬ将最大化地保护生物多样性的进化历史和进化潜能ꎮ 由此可见ꎬ融合进化历史信息

的植物多样性格局分析不仅有助于更加深入地理解植物多样性的形成与演变ꎬ也为生物多样性保护策略的制

定提供更多的思路ꎮ
关键词: 物种丰富度ꎬ 特有种ꎬ 受威胁物种ꎬ 进化历史ꎬ 生物多样性保护
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　 　 生物多样性是区域内所有物种的自然组合ꎬ
它与人类的衣食住行紧密关联ꎮ 不同的区域ꎬ由
于地质历史、生态环境、经济发展等因素的不同ꎬ
生物多样性的种类和组成大相径庭ꎬ如约占陆地

面积四分之一的山地包含世界一半以上的物种ꎬ
热带地区拥有异常丰富的物种多样性 ( Ｂｒｏｗｎꎬ
２０１４ꎻ Ｒａｈｂｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｋｏｕｇｉｏｕｍｏｕｔｚｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ 对这类现象形成原因的解释ꎬ是生态学和

生物地理学研究的核心问题ꎬ也是保护生物学关

注的重要议题(Ｇａｓｔｏｎꎬ ２０００ꎻ Ｋｒｅｆｔ ＆ Ｊｅｔｚꎬ ２００７ꎻ
Ｑｕｉｎｔｅｒｏ ＆ Ｊｅｔｚꎬ ２０１８)ꎮ

关于生物多样性分布格局的研究ꎬ最早可追

溯至德国地理学家 Ｈｕｍｂｏｌｄｔ 探讨植物多样性随纬

度 和 海 拔 梯 度 的 变 化 ( Ｍｏｒｕｅｔａ￣Ｈｏｌｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 之后ꎬ利用物种丰富度指标ꎬＫｒｅｆｔ 和 Ｊｅｔｚ
(２００７)研究了维管束植物的全球分布格局ꎬ结果

表明物种多样性由赤道向两极逐渐递减ꎮ 近年

来ꎬＤＮＡ 测序技术的发展和区域性生命之树的构

建ꎬ为从进化历史的角度探讨生物多样性的分布

格局及其形成原因提供了新的方法和途径(Ｌｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｑｉａｎꎬ ２０１８ꎻ Ｍｉｓｈｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 系统发

育多样性(ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ＰＤ)是生物多样性

进化历史研究中最常用的指标ꎬ它是区域内系统发

育树上所有物种的枝长之和(Ｆａｉｔｈꎬ １９９２)ꎮ Ｆｏｒｅｓｔ
等(２００７)研究南非好望角植物区系时ꎬ最早将系统

发育的指标纳入生物多样性研究ꎻ在中国ꎬＬｕ 等

(２０１８)从进化历史的角度ꎬ对中国被子植物多样性

的时空格局进行研究ꎬ结果表明中国东西部植物区

系的系统发育组成不一致ꎬ东部系统发育多样性相

对较高ꎬ西部系统发育组成相对较低ꎮ 特有种

(ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ) 是局限分布于特定区域内的物

种ꎬ直接反映物种组成在空间上的变化ꎬ对揭示区

域生物多样性的分布格局和形成演变起着重要的

作用(Ｃｒｉｓｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ꎻ黄继红等ꎬ２０１３)ꎮ Ｍｉｓｈｌｅｒ
等(２０１４)基于对澳大利亚金合欢属(Ａｃａｃｉａ)特有种

的研究ꎬ识别出该属在澳洲的新特有和古特有中

心ꎬ以此推断不同区域生物多样性的进化历程不

同ꎮ 另外ꎬ特有种本身所具有的典型性和代表性ꎬ
使其倍受保护生物学家青睐ꎬ被广泛应用于生物多

样性热点地区及优先保护区的识别(Ｂｒｏｏｋｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００６ꎻ Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 如保护国际(Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ
Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ)根据不同地区特有种的分析识别出全

球 ３６ 个生物多样性热点地区ꎮ 此外ꎬ由于全球气

候变化、人为活动等因素的影响ꎬ生物多样性面临

严重的威胁 ( Ｔｈｏｍａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｂｒａｎｄｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 为全面评估生物多样性的受威胁状态ꎬ世
界自然保护联盟( ＩＵＣＮ)对物种的濒危程度进行

了划分(Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 通过研究濒危物种

的分布格局可为探讨生物多样性对未来气候变化

的响应及开展生物多样性保护提供重要支撑

(Ｐｉｍｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 如 Ｚｈａｎｇ 和 Ｍａ(２００８)通过

对中国受威胁植物的保护空缺进行分析ꎬ识别出

１２ 个优先保护的区域ꎬ以此为新时期生物多样性

保护方案的制定提供新的依据ꎮ

５９６１１０ 期 周韩洁等: 云南被子植物菊类分支的系统发育多样性及其分布格局



随着数据资料的积累和开放共享ꎬ从多角度

探讨生物多样性的分布格局为全方位理解生物多

样性的形成及保护提供了重要线索ꎮ 然而ꎬＯｒｍｅ
等(２００５)在研究全球鸟类的物种、特有种、受威胁

物种丰富度的分布格局时发现ꎬ在不同的研究视

角下ꎬ生物多样性的分布模式并不完全吻合ꎮ 因

此ꎬ有必要选取不同的类群ꎬ从不同方面开展共同

研究ꎬ以期全面认识生物多样性的分布格局和形

成原因ꎬ从而为生物多样性保护策略的制定提供

更精准的信息ꎮ
云南是中国植物物种、特有种及受威胁物种

数量最为丰富的区域(李锡文ꎬ１９８５ꎬ１９９４ꎻＷｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９４—２０１２ꎻＨｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６) ꎬ位于全球

生物多样性热点地区喜马拉雅、印度－缅甸、中国

西南山地的交汇区(Ｍｙｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００) ꎮ 云南被

子 植 物 谱 系 组 成 多 样ꎬ 包 含 木 兰 分 支

(ｍａｇｎｏｌｉｉｄｓ) 、单子叶分支( ｍｏｎｏｃｏｔｓ) 、菊类分支

( ａｓｔｅｒｉｄｓ)和蔷薇分支( ｒｏｓｉｄｓ)等多个重要演化支

系(ＡＰＧ ＩＶꎬ ２０１６) ꎮ 其中ꎬ菊类分支是云南植物

区系组成中种类最为丰富、分布最为广泛的演化

支ꎬ包括唇形目( Ｌａｍｉａｌｅｓ) 、杜鹃花目( Ｅｒｉｃａｌｅｓ) 、
菊目 ( Ａｓｔｅｒａｌｅｓ) 、龙胆目 ( Ｇｅｎｔｉａｎａｌｅｓ) 等 １３ 个

目ꎬ种类组成约占云南被子植物多样性的 ２５％
(吴征镒ꎬ１９７７—２００６) ꎮ 所含种数较多的科有

菊科(Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ) 、唇形科( Ｌａｍｉａｃｅａｅ) 、杜鹃花科

(Ｅｒｉｃａｃｅａｅ) 等ꎬ所含种数较多的属有杜鹃花属

(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ) 、马先蒿属( Ｐｅｄｉｃｕｌａｒｉｓ) 、报春花

属(Ｐｒｉｍｕｌａ)等ꎮ 云南被子植物菊类分支植物涵

盖乔木、灌木、草本、藤本、寄生、腐生等多种生活

型(吴征镒ꎬ１９７７—２００６) ꎮ 菊类分支中山茶科

的木荷属( Ｓｃｈｉｍａ) 、山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ) ꎬ杜鹃花科

的杜 鹃 属 ( Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ) ꎬ 冬 青 科 的 冬 青 属

( Ｉｌｅｘ)等多是云南植被构成中的主要建群种(李

锡文ꎬ１９８５ꎻ朱华ꎬ２０２１) ꎮ 本研究以云南被子植

物菊类分支为研究对象ꎬ基于物种间的演化关

系ꎬ结合其地理分布信息ꎬ从进化历史的角度探

讨物种、特有种及受威胁物种的分布格局ꎬ旨在

回答以下科学问题:( １)云南被子植物菊类分支

的物种、特有种、受威胁物种的物种多样性与系

统发育多样性是否具有相同的分布格局ꎻ( ２)云

南被子植物菊类分支多样性分布格局的形成原

因是什么ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究地区

云 南 地 处 中 国 西 南ꎬ 位 于 ９７° ３１′ ３９″—
１０６°１１′４７″ Ｅ、 ２１°８′３２″—２９°１５′８″ Ｎꎮ 晚第三纪

末至第四纪初以来的大规模山体隆升和深刻的高

原解体ꎬ导致境内河谷深嵌、地势高耸ꎬ整体呈西

北向东南倾斜(杨一光ꎬ１９９０)ꎮ 因受印度洋西南

季风及太平洋东南季风的影响ꎬ气候具有干湿季

分明、降水丰沛、年温差小、日温差大等特点(王

宇ꎬ２００６)ꎮ 正是这种复杂的地形地貌加之丰厚的

水热条件ꎬ造就了云南丰富多样的植物区系种类

(吴征镒等ꎬ１９８７)ꎮ
１.２ 数据来源

以«云南植物志» 和 «云南省生物物种名录

(２０１６ 版)»为蓝本ꎬ根据被子植物系统发育分类

系统界定的科属范畴(ＡＰＧ ＩＶꎬ ２０１６)ꎬ利用 Ｆｌｏｒａ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ、Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｌｉｓｔ、Ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｔｈｅ Ｗｏｒｌｄ、ＣＶＨ、
ＮＳＩＩ 等物种名称及标本信息库ꎬ修订物种名称、确
认物种县域分布ꎬ排除外来种和栽培种ꎬ构建精准

的云南野生被子植物菊类分支物种数据库ꎮ
依据物种地理分布信息ꎬ将仅在云南省内分

布的物种称为云南特有种ꎬ而将局限分布于某一

特定县域内的物种称为狭域特有种ꎮ
依据«中国高等植物红色名录» (覃海宁等ꎬ

２０１７)ꎬ整理云南被子植物菊类分支中的极危物种

(ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄꎬ ＣＲ)、濒危物种(ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄꎬ
ＥＮ)和易危物种(ｖｕｌｎｅｒａｂｌｅꎬ ＶＵ)ꎬ并将其统称为受

威胁物种ꎮ
１.３ 系统发育树构建

将来自 ＧｅｎＢａｎｋ 的 ＤＮＡ 数据和 Ｏｐｅｎ Ｔｒｅｅ ｏｆ
Ｌｉｆｅ 相结合得到的 ＧＢＯＴＢ 系统发育树作为骨架树

(Ｓｍｉｔｈ ＆ Ｂｒｏｗｎꎬ ２０１８)ꎬ利用 Ｒ ３. ６. ２ 软件中的

Ｖ. ＰｈｙｌｏＭａｋｅｒ 程序包( Ｊｉｎ ＆ Ｑｉａｎꎬ ２０１９)ꎬ以云南

被子植物菊类分支物种数据库中的所有植物作为

物种库ꎬ构建基于全部物种的系统发育树ꎮ 对

ＧＢＯＴＯ 中未涵盖的属或种ꎬ使用 Ｖ. ＰｈｙｌｏＭａｋｅｒ 中
的 Ｓｃｅｎａｒｉｏ ３ 方法ꎬ根据其所在科或属的系统位置

添加到相应的科或属中(Ｊｉｎ ＆ Ｑｉａｎꎬ ２０１９)ꎮ
１.４ 生物多样性测量

利用物种丰富度和系统发育多样性量化云南

不同县域被子植物菊类分支的物种、特有种 /狭域

６９６１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



特有种、受威胁物种的物种组成和系统发育组成ꎮ
物种丰富度(ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎬ ＳＲ)为各县域内

的物种绝对数量ꎮ 考虑到不同县域面积对 ＳＲ 的

影响ꎬ使用物种密度( ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｎｓｉｔｙꎬ ＳＤ)量化物

种组成ꎬ计算公式如下(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

ＳＤ ＝ ＳＲ
ｌｎＡ

ꎮ

式中: ＳＲ 为县域物种丰富度ꎬ即为所有物种

的总和ꎻＡ 为县域面积ꎮ
系统发育多样性是县域内所有物种在有根系

统发育树上的枝长总和(Ｆａｉｔｈꎬ １９９２)ꎮ 以往研究

表明 ＳＲ 与 ＰＤ 相关性较高(Ｍｏｒｌｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ
Ｆｒｉｔｚ ＆ Ｒａｈｂｅｋꎬ ２０１２)ꎬ为消除 ＳＲ 对 ＰＤ 的影响ꎬ
使用标准化系统发育多样性( ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚｅｄ ｅｆｆｅｃｔ
ｓｉｚｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｓｅｓ. ＰＤ)度量系统

发育组成ꎬ计算公式如下(Ｃａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１):
ｓｅｓ.ＰＤ＝ (ＰＤｏｂｓｅｒｖｅｄ－ＰＤ ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ) / ｓｄＰＤ ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ

式中:ＰＤｏｂｓｅｒｖｅｄ是县域物种的系统发育多样性ꎻ
ＰＤ ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ表示随机过程产生的县域物种系统发育

多样性ꎻｓｄＰＤ ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ表示县域物种的系统发育多样

性方差ꎮ 如果 ｓｅｓ. ＰＤ 值为负ꎬ则表示该区域系统

发育组成多样性相对较低ꎻ反之ꎬ如果 ｓｅｓ.ＰＤ 值为

正ꎬ则表示该地区系统发育组成多样性相对较高

(Ｗｅｂｂꎬ ２０００)ꎮ 上述分析利用 Ｒ ３.６.２ 软件中的

ｐｉｃａｎｔｅ 程序包完成(Ｋｅｍｂｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
１.５ 区域受威胁状况度量

使用受威胁指数( ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｉｎｄｅｘꎬ ＴＩ)和加权

指数(ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｉｎｄｅｘꎬ ＷＩ)度量云南不同县域被子

植物菊类分支的受威胁程度ꎬ计算公式如下ꎮ

ＴＩ＝ ＳＲｔ
ＳＲ

ꎻＷＩ＝ＧＥ
ＳＲ

ꎮ

式中:ＳＲｔ 为县域内受威胁物种的丰富度ꎬ即
极危、濒危和易危物种的数量总和ꎻＳＲ 为县域物种

丰富度ꎬ即为所有物种的总和ꎻＧＥ 为受威胁物种

的分值ꎬ根据物种受威胁等级ꎬ赋予极危 ３ 分、濒
危 ２ 分、易危 １ 分ꎮ
１.６ 生物多样性保护区域识别

采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析检测物种密度与系统

发育多样性的相关性ꎮ 使用地理信息系统 ＡｒｃＧＩＳ
１０(ＥＳＲＩꎬ２０１１)将物种、特有种 /狭域特有种、受威

胁物种的物种密度、系统发育多样性及区域受威

胁状况与自然保护地的空间分布进行叠加ꎬ识别

云南被子植物菊类分支的重点保护区域ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 云南被子植物菊类分支的多样性格局

根据被子植物系统发育分类系统的统计ꎬ云
南被子植物菊类分支计有 ６２ 科 ７１１ 属 ４ ４６２ 种和

变种ꎮ 其中ꎬ云南特有种 １ ０８０ 种和变种ꎬ县域狭

域特有种 ４７４ 种ꎬ受威胁物种 ３１５ 种(极危 ４０ 种、
濒危 ９１ 种、易危 １８４ 种)ꎮ

云南被子植物菊类分支的物种、特有种 /狭域

特有种、受威胁物种的物种密度与系统发育多样

性均呈显著正相关(图 １)ꎬ且云南南部和西北部

具有最高的物种密度和系统发育多样性(图 ２)ꎮ
去除物种多样性对系统发育多样性的影响后ꎬ由
南向北ꎬ标准化系统发育多样性逐渐递减(图 ３)ꎮ
２.２ 云南被子植物菊类分支的区域受威胁状况

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析表明受威胁指数与加权指

数显著正相关( ｒ＝ ０.９１ꎬ Ｐ<０.００１)ꎬ且二者的分布

格局均显示云南被子植物菊类分支物种受威胁状

况最为严重的区域为云南西北部与西部的迪庆藏

族自治州、怒江傈僳族自治州、大理白族自治州、
丽江市、保山市及东南部的红河哈尼族彝族自治

州和文山壮族苗族自治州与南部的西双版纳傣族

自治州境内的多个县域(图 ４)ꎮ
２.３ 云南被子植物菊类分支的重点保护区域

根据云南被子植物菊类分支的物种密度、系
统发育多样性及区域受威胁状况与自然保护地的

叠加分析ꎬ云南被子植物菊类分支多样性的重点

保护区域主要位于云南南部西双版纳傣族自治

州、东南部红河哈尼族彝族自治州和文山壮族苗

族自治州及西北部迪庆藏族自治州、怒江傈僳族

自治州、大理白族自治州、丽江市境内各县ꎬ尤其

云南南部的景洪、勐海、勐腊ꎬ东南部的屏边、西畴

及西北部的大理、丽江、中甸、贡山等县域(图 ５)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 云南被子植物菊类分支的多样性演变历史

本研究表明云南被子植物菊类分支的物种密

度与系统发育多样性显著正相关ꎬ这与传统研究

结果一致( Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｌｉ ＆ Ｙｕｅꎬ ２０２０)ꎮ
然而ꎬ使用零模型(ｎｕｌｌ ｍｏｄｅｌ)保持县域物种多样性

不变的情况下ꎬ 随机产生的县域系统发育多样性与

７９６１１０ 期 周韩洁等: 云南被子植物菊类分支的系统发育多样性及其分布格局



Ａ. 全部物种ꎻ Ｂ. 特有种ꎻ Ｃ. 狭域特有种ꎻ Ｄ. 受威胁物种ꎮ
Ａ. Ｔｏｔａｌ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ Ｂ. Ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ Ｃ. Ｓｔｅｎｏｔｏｐｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ Ｄ. Ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ.

图 １　 云南被子植物菊类分支的物种密度与系统发育多样性的相关性
Ｆｉｇ. １　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｓｔｅｒｉｄｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｆｌｏｒａ

观察县域系统发育多样性的比较发现ꎬ物种密度

或系统发育多样性丰富的区域并不一定具有多样

的进化组成ꎬ由南向北ꎬ标准化系统发育多样性逐

渐降低ꎬ即组成云南南部被子植物菊类分支的谱

系多样性较高ꎬ而北部(特别是西北部)被子植物

菊类分支的谱系多样性较低ꎮ 究其原因ꎬ与地质

历史和植物多样性的形成演变有关ꎮ 云南西北部

地处喜马拉雅山的东缘ꎬ自第三纪以来ꎬ由于印度

板块与欧亚板块的碰撞ꎬ加之江河深切ꎬ致使该区

域产生了复杂多样的生境类型(Ｌｉ ＆ Ｆａｎｇꎬ １９９９ꎻ
Ａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎬ成为绢毛菊属( Ｓｏｒｏｓｅｒｉｓ)、风毛

菊属(Ｓａｕｓｓｕｒｅａ)等诸多新生类群的发源地( Ｚｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ而这些新生类群

大都起源于相同的支系ꎬ如菊科( Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ)ꎬ从
而导致该地区被子植物菊类分支的物种组成多样

性较高ꎬ系统发育组成多样性较低ꎮ 而云南南部

为低海拔山地ꎬ地质地史上长期与热带东南亚紧

密联系ꎬ主要受热带气候的影响ꎬ该地区由于相对

稳定的地质构造和气候环境ꎬ加之未受第四纪冰

期 －间冰期的影响 ( Ｈａｒｒｉｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ꎻ Ｚｈｕꎬ
２０１３)ꎬ既为珙桐属(Ｄａｖｉｄｉａ)、栌菊木属(Ｎｏｕｅｌｉａ)
等诸多第三纪孑遗植物提供了长期稳定的栖息地

(Ｍａｎｃｈｅｓｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ也为冬青属( Ｉｌｅｘ)、亚
洲 鹅 掌 柴 属 ( Ａｓｉａ Ｓｃｈｅｆｆｌｅｒａ )、 马 铃 苣 苔 属

(Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ)等类群的生存繁衍提供了优良的条件

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻＬｉ ＆ Ｗｅｎꎬ ２０１４ꎻ Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎬ而这些类群大都来自于不同的进化谱系ꎬ
如冬青科 ( Ａｑｕｉｆｏｌｉａｃｅａｅ)、五加科 ( Ａｒａｌｉａｃａｅ)、苦
苣苔科(Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ)等ꎮ 因此ꎬ云南南部被子植

物菊类分支的物种组成和系统发育组成多样性都

较高ꎮ
３.２ 云南被子植物菊类分支的生物多样性保护

受威胁指数与加权指数的联合分析显示ꎬ云
南南部、东南部及西部的受威胁物种数量及受威

胁程度最高ꎮ 已有研究表明ꎬ随着社会经济的发

展ꎬ以及人为活动ꎬ如大规模工程建设项目实施导
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Ａ. 物种密度ꎻ Ｂ. 物种系统发育多样性ꎻ Ｃ. 特有种密度ꎻ Ｄ. 特有种系统发育多样性ꎻ Ｅ. 狭域特有种密度ꎻ Ｆ. 狭域特有种系统发

育多样性ꎻ Ｇ. 受威胁物种密度ꎻ Ｈ. 受威胁物种系统发育多样性ꎮ
Ａ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｎｓｉｔｙ (ＳＤ)ꎻ Ｂ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (ＰＤ)ꎻ Ｃ. Ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ( ＳＤ. ｅｎｄｅｍｉｃ)ꎻ Ｄ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ( ＰＤ. ｅｎｄｅｍｉｃ)ꎻ Ｅ. Ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｓｔｅｎｏｔｏｐｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ( ＳＤ. ｎａｒｒｏｗ)ꎻ Ｆ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｔｅｎｏｔｏｐｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ( ＰＤ.
ｎａｒｒｏｗ)ꎻ Ｇ. Ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ (ＳＤｔ)ꎻ Ｈ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ (ＰＤｔ).

图 ２　 云南被子植物菊类分支的多样性格局
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ａｓｔｅｒｉｄｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｆｌｏｒａ

图 ３　 云南被子植物菊类分支的
标准化系统发育多样性

Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚｅｄ ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ａｓｔｅｒｉｄｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｆｌｏｒａ

致的生境丧失、野生种质资源过度利用引起的生

物种 群减少等ꎬ是植物受威胁的重要因素之一

(Ｆｏｒｅｓｔｅｒ ＆ Ｍａｃｈｌｉｓｔꎬ １９９６ꎻ Ｂｒａｎｄｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ

如 Ｈａｎ 等(２０２０)对卵果木莲(Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ ｏｖｏｉｄｅａ)
及 Ｌｉ 等(２０２０)对云南梧桐(Ｆｉｒｍｉａｎａ ｍａｊｏｒ)的研

究发现ꎬ它们目前的种群数量稀少、分布零散ꎬ且
大都生长在路边、耕地旁等人为干扰严重的区域ꎬ
栖息地丧失是这类物种生存面临的最大威胁ꎮ 除

人为客观因素之外ꎬ植物自身的因素ꎬ如繁殖障

碍、近交衰退、萌发率低等也是植物受威胁的重要

原因(孙卫邦等ꎬ２０２１)ꎮ 如毛果木莲(Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ
ｖｅｎｔｉｉ)在进化过程中ꎬ由于花粉产量有限ꎬ无法满

足生殖需要ꎬ导致种群数量减少ꎬ物种受到威胁

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎻＺｈａｎｇ 等(２０２０)对自然杂交

种毛脉杜鹃(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｐｕｂｉｃｏｓｔａｔｕｍ)的繁殖生

物学研究表明ꎬ由于亲本间的基因渐渗ꎬ引起近交

衰退ꎬ从而导致物种生存受到威胁ꎮ
物种密度、系统发育多样性及区域受威胁状

况与自然保护地的空间分析表明ꎬ云南南部、东南

部及西北部是云南被子植物菊类分支的重点保护

区域ꎮ 这些区域不但物种、特有种 /狭域特有种的

物种丰富度和系统发育多样性较高ꎬ而且受威胁

物种的种类和系统发育多样性及区域受威胁程度

也较高ꎮ 因此ꎬ为应对全球变化和人为活动等引

起的生物大灭绝ꎬ 加强对云南南部、东南部及西北

９９６１１０ 期 周韩洁等: 云南被子植物菊类分支的系统发育多样性及其分布格局



Ａ. 受威胁指数(％)ꎻ Ｂ. 加权指数ꎮ
Ａ. Ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｉｎｄｅｘ (％)ꎻ Ｂ. Ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｉｎｄｅｘ.

图 ４　 云南不同县域被子植物菊类分支的受威胁状况
Ｆｉｇ. ４　 Ｒｅｇｉｏｎａｌ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ａｓｔｅｒｉｄｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｆｌｏｒａ

图 ５　 云南被子植物菊类分支的重点保护区域
Ｆｉｇ. ５　 Ｋｅｙ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ ａｒｅａｓ ｏｆ ａｓｔｅｒｉｄｓ ｆｏｒ

Ｙｕｎｎａｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｆｌｏｒａ

部生物多样性的保护显得尤为重要ꎮ 具体对云南

南部、东南部来说ꎬ被子植物菊类分支的谱系多样

性最为丰富ꎬ也是进化组成最为多样的区域(Ｚｈｕꎬ
２０１６ꎬ ２０１７)ꎮ 因此ꎬ加强云南南部、东南部被子

植物菊类分支生物多样性的保护ꎬ不但可以保护

丰富的物种、特有种及受威胁物种的多样性ꎬ还可

以最大化地保护多样的植物区系进化历史ꎮ 而对

于云南西北部来说ꎬ虽然被子植物菊类分支的谱

系多样性最低ꎬ但这些谱系集中了大量的新生类

群ꎬ这些新生类群往往是未来进化的主力(Ｘｉｎｇ ＆
Ｒｅｅꎬ ２０１７ꎻ Ｄｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 因此ꎬ加强云南西

北部被子植物菊类分支生物多样性的保护ꎬ不但

可以保护丰富的物种、特有种及受威胁物种的多

样性ꎬ还可以最大化地保护植物多样性的进化潜

能ꎮ 然而ꎬ从现有自然保护地的分布来看ꎬ并未覆

盖所有的重点保护区域ꎬ为了更加合理和全方位

地保护植物多样性(包括进化历史和进化潜能的

保护)ꎬ建议适当扩大现有自然保护地的面积ꎬ优
化现有自然保护地的规划和布局ꎮ
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基于叶绿体基因组 ＳＮＰ 的天台鹅耳枥
谱系结构与分化分析

陈模舜ꎬ 杨仲毅

( 台州学院 生命科学学院ꎬ 浙江省植物进化生态学与保护重点实验室ꎬ 浙江 台州 ３１８０００ )

摘　 要: 天台鹅耳枥为中国特有的濒危植物ꎬ仅间断分布于浙江省境内ꎬ种群数量稀少ꎬ已处于极危状态ꎮ 该

文通过对 ６ 个自然居群(包含所有居群的母株)叶绿体基因组(ｃｐＤＮＡ)单核苷酸多态性(ＳＮＰ)研究ꎬ探讨天台

鹅耳枥谱系结构与系统分化ꎬ以评估濒危状况ꎬ并提出相应的保护策略ꎮ 使用 ＴＩＡＮＧＥＮ 试剂盒法提取基因组

ＤＮＡꎬ用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 进行高通量测序ꎬ对获得叶绿体全基因组序列ꎬ使用在线程序 ＯＧＤＲＡＷ 制作

ｃｐＤＮＡ 图谱ꎬ用 ＤｎａＳＰ 分析核苷酸多样性ꎬ用 ＰｏｐＡＲＴ 软件进行单倍型网络构建ꎬ使用 ＲＡｘＭＬ 软件构建极大

似然树(ＭＬ ｔｒｅｅ)ꎬ用 ＭｒＢａｙｅｓ 构建 Ｂａｙｅｓ ｔｒｅｅꎮ 结果表明:(１)通过天台鹅耳枥叶绿体全基因组序列分析ꎬ发现

大多数蛋白质编码基因和氨基酸序列显示出明显的密码子偏好ꎬ检测到 ｃｐＬＴＲ 正向重复 ３２ 个、回文重复 ２５
个、反转重复 ２２ 个ꎻＳＳＲ 重复序列不同类型 ８７ 个ꎬ其中大多数富含 Ａ / Ｔꎬ单核苷酸的数量最多ꎮ (２)在 ｃｐＤＮＡ
中鉴定了 ３１４ 条 ＳＮＰｓꎬ单核苷酸取代显示天台鹅耳枥群体属单系ꎬ分为天台县居群(ＴＨＳ)和景宁县居群

(ＪＳＴ)ꎬ居群单倍型之间演化关系呈现星状中心辐射ꎮ (３)所有居群核苷酸多样性的变异均较低(Ｐｉ<０.００５)ꎬ
ＪＳＴ 居群和 ＴＨＳ 居群单倍型多样性较低(Ｈｄ 为 ０.５~０.６)ꎬ显示出天台鹅耳枥在历史上遇到瓶颈后曾发生局部

扩张ꎬ居群间呈现较大的遗传分化ꎬ居群内具有较低的遗传变异与居群间较高的分化水平ꎮ 通过对 ｃｐＤＮＡ
ＳＮＰ 的研究ꎬ揭示天台鹅耳枥的遗传多样性和谱系分化ꎬ为濒危植物天台鹅耳枥种质资源保护和遗传拯救提

供理论依据ꎮ
关键词: 天台鹅耳枥ꎬ 叶绿体基因组ꎬ 单核苷酸多态性ꎬ 谱系结构ꎬ 系统发育
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｉｓ ａｎ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｐａｒｓｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｉｓ ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ
Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｔｅｒｒｉｔｏｒｙ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｒａｔｅ ｉｓ ｖｅｒｙ
ｌｏｗ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄａｔａ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ (ｃｐＤＮＡ) ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｉｎ ｓｉｘ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
(ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ａｌｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ)ꎬ ｗｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ
ａｓｓｅｓｓｅｄ ｈｏｗ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｉｓ ａｎｄ ｐｕｔ ｆｏｒｗａｒｄ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ. Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｏｆ Ｃ.
ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＴＩＡＮＧＥＮ ｋｉｔ ｍｅｔｈｏｄ ａｎｄ ａ ｌｉｂｒａｒｙ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｆｏｒ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｗｉｔｈ
Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００. Ｔｏ ｏｂｔａｉｎ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｃｐＤＮＡ ｍａｐｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ
ｏｎｌｉｎｅ ｐｒｏｇｒａｍ ＯＧＤＲＡＷ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ＤｎａＳＰ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗｈｉｌｅ ＰｏｐＡＲＴ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｈａｐｌｏｉｄ
ｎｅｔｗｏｒｋ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ＲＡｘＭＬ ｗａｓ ａｄｏｐｔｅｄ ｆｏｒ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ. Ｆｉｎａｌｌｙꎬ ＭｒＢａｙｅｓ
ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｂａｙｅｓ ｔｒｅｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓꎬ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｏｂｖｉｏｕｓ
ｃｏｄｏｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ (ｃｐＬＴＲ) ｒｅｖｅａｌｅｄ ３２ ｆｏｒｗａｒｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ２５ ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ
ｒｅｐｅａｔｓ ａｎｄ ２２ ｒｅｖｅｒｓｅ ｒｅｐｅａｔｓ. Ｗｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ８７ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓꎬ ｍｏｓｔ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ
Ａ / Ｔ ｒｉｃｈ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ. (２) Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３１４ ＳＮＰｓ ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡ ｏｆ
Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ. Ｓｉｎｇｌｅ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｗａｓ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ａｎｄ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｃａｔｅｇｏｒｉｚｅｄ ｉｎｔｏ
Ｔｉａｎｔａｉ Ｃｏｕｎｔｙ ( ＴＨＳ) ａｎｄ Ｊｉｎｇｎｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ( ＪＳＴ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｍａｎｉｆｅｓｔｅｄ ｓｔｅｌｌａｒ ｒａｄｉａｔｉｏｎ. (３) Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｌｏｗ ｉｎ ａｌｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｐｉ <０.００５) ａｎｄ ｔｈｅ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ＴＨＳ ａｎｄ ＪＳＴ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗａｓ ａｌｓｏ ｌｏｗ (Ｈｄ ０.５－ ０.６). Ｔｈｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｈａｄ
ｕｎｄｅｒｇｏｎｅ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌｌｙ ｌｏｃａｌ ｅｘｐａｎｓｉｏｎｓ ａｆｔｅｒ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｉｎｇ ｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋｓ ａｃｒｏｓｓ ｉｔｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｒｙꎬ ｗｉｔｈ ｌｏｗｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｈｉｇｈｅｒ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＳＮＰ ｏｆ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｌｉｎｅａｇｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｒｅｓｃｕｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ (ｃｐＤＮＡ)ꎬ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ)ꎬ ｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ

　 　 天台鹅耳枥(Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ)属于桦木科

(Ｂｅｔｕｌａｃｅａｅ)鹅耳枥属(Ｃａｒｐｉｎｕｓ)ꎬ为中国特有和

濒危的第三纪孑遗植物ꎬ是国家二级重点保护野

生植物(章绍尧等ꎬ１９９３)ꎮ 我国是鹅耳枥属植物

的分布中心ꎬ约有 ３３ 种 ８ 变种(傅立国ꎬ２００３)ꎬ其
中东南沿海是鹅耳枥属植物一个重要的分布区ꎬ
天台 鹅 耳 枥 ( Ｃ. ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ) 和 普 陀 鹅 耳 枥

(Ｃ. ｐｕｔｏｅｎｓｉｓ)等为浙江地区特有(陈之端ꎬ１９９４)ꎮ
中国植物志曾记载天台鹅耳枥产于浙江东部(中

国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ１９７９)ꎬ浙江植

物志统计天台鹅耳枥仅存 ５ 株(章绍尧等ꎬ１９９３)ꎬ
但近年来在磐安县和景宁县等地有所发现ꎬ仅间

断分布于浙江省境内的天台县、磐安县、青田县和

景宁畲族自治县ꎬ野外成年植株不足 ５０ 株ꎬ幼年

个体缺少ꎬ低于野外种群稳定存活界限ꎬ已处于极

危状态ꎮ 生境片断化使得野生居群变小及居群间

的隔离程度增加ꎬ这将会导致遗传变异丧失和近

交衰退ꎬ最终增加物种灭绝的风险(Ａｇｕｉｌａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２００８ꎻ Ｗｅｉ ＆ Ｊｉａｎｇꎬ２０１２)ꎮ 根据 ＩＵＣＮ 物种红色

名录ꎬ天台鹅耳枥属于极危( ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄꎬ
ＣＲ)等级ꎮ 天台鹅耳枥染色体为 １４ 倍体 ( ２ｎ ＝
１４ｘ ＝ １１２)ꎬ是桦木科倍性最高的多倍体植物(陈

模舜等ꎬ２０２０)ꎮ 天台鹅耳枥在研究桦木科分类、
古植物区系、濒危机制等研究中具有很高的科研

价值(章绍尧和丁炳扬ꎬ１９９３ꎻ王昌腾和叶春林ꎬ
２００７)ꎮ

目前ꎬ仅对天台鹅耳枥组织解剖结构、光合特

性对生长光强的响应、群落特征等方面进行了研

究(陈模舜和柯世省ꎬ２０１３ꎻ陈模舜等ꎬ２０２０)ꎮ 但

天台鹅耳枥种群的进化机制与种内系统发育尚未

明确ꎬ必须收集群体样本进行基因组学的分析ꎬ在
基因组水平上加深对这一濒危物种居群动态的了

解ꎮ 叶绿体基因组( ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬｃｐＤＮＡ)由

于其高基因含量和保守的基因组结构ꎬ可用于研

究开 花 植 物 的 母 系 遗 传ꎬ 特 别 是 多 倍 体 植 物

(Ｂｉｒｋｙꎬ １９９５ꎻＳｏｌｔｉｓ ＆ Ｓｏｌｔｉｓꎬ ２０００)ꎮ ｃｐＤＮＡ 通常

４０７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



包含单亲遗传的 ＤＮＡꎬ由于其自我复制机制和相

对独立的进化ꎬ来自叶绿体的遗传信息经常被用

来探索近缘种间和种内的亲缘关系 (于涛等ꎬ
２０１９)ꎮ 目前ꎬ叶绿体全基因组高通量测序技术为

系统进化分析提供了大量的信息位点ꎬ比较基因

组结构、基因的变异和重复序列排列ꎬ有利于构建

居群遗传结构、居群历史动态和谱系间分化(孙

逸ꎬ２０１２ꎻ王佳慧ꎬ２０１５)ꎮ 本研究通过对天台鹅耳

枥叶绿体基因组高通量测序ꎬ通过对单核苷酸多

态性(ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＳＮＰ)研究ꎬ分
析多态位点和核苷酸变异ꎬ评估居群的遗传多样

性水平ꎬ推断天台鹅耳枥的谱系结构和分化ꎬ为天

台鹅耳枥种质资源的保护与恢复制定策略ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 天台鹅耳枥样地调查及测试材料

天台鹅耳枥自然居群最高海拔相近ꎬ均在 ８９０
ｍ 以上ꎬ同属亚热带山地湿润气候ꎬ土壤 ｐＨ 值为

酸性ꎬ森林植被覆盖率较高ꎬ植被类型为亚热带常

绿阔叶林(陈模舜等ꎬ２０２０)ꎮ 天台鹅耳枥分布范

围狭窄ꎬ仅浙江省的天台县华顶山ꎬ磐安县的大盘

山、高姥山和青明尖ꎬ青田县仰天湖和景宁畲族自

治县上山头存在野生群落ꎮ 其中天台县华顶山共

存 １９ 株ꎬ青田县仰天湖仅存 １ 株ꎬ景宁县大际乡

上山头胸径 ２０ ｃｍ 以上 １８ 株ꎬ磐安县境内的大盘

山共存 ３ 株ꎬ高姥山和青明尖各为 １ 株ꎮ 磐安县每

个居群之间相隔 ２０ ｋｍ 之内ꎬ天台县居群与景宁

县居群直线距离约 ２５０ ｋｍ(表 １)ꎮ
天台鹅耳枥材料采集自 ６ 个自然居群 ２６ 个植

株(包含所有居群的母株) (表 １)ꎮ 其中景宁县上

山头样地 ５０ ｍ × １５ ｍꎬ每隔 ５ ~ ６ ｍ 采集 １ 株ꎬ共 ９
株ꎬ平均胸径 ２５. ２ ｃｍꎻ孤树 １ 株ꎬ分枝最大胸径

１１.１ ｃｍꎮ 磐安县大盘山、高姥山、青明尖共采集 ５
株ꎬ平均胸径 ２０.４１ ｃｍꎮ 青田县仰天湖采集 １ 株ꎬ
胸径 ２８.６６ ｃｍꎮ 天台县华顶山西茅棚采集 ７ 株ꎬ
平均胸径 ４３.０８ ｃｍꎬ公路附近 ３ 株平均胸径 ２０.０７
ｃｍꎮ 野外采集新鲜叶子后将其冷冻在干冰中ꎬ清
洁叶片ꎬ并保存在－８０ ℃ 的冰箱中以备后续实验

研究ꎮ
１.２ ｃｐＤＮＡ 测序、组装与注释

ｃｐＤＮＡ 提取使用 ＴＩＡＮＧＥＮ 的 ＤＮＡｓｅｃｕｒｅ 新

型植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒(ＤＰ３２０)ꎬ然后在

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 平台ꎬ以 １５０ ｂｐ 的对端读数

高通量测序ꎬ每个样本至少 ６ Ｇｂ 的原始序列数据ꎮ
在过滤原始数据并消除数据质量的影响(Ｐｈｒｅｄ 分

数 Ｃｕｔｏｆｆ￣３０)之后ꎬ我们获得了高质量的数据ꎮ 对

获得 ２６ 个天台鹅耳枥叶绿体全基因组序列ꎬ利用

已发表的 ｃｐＤＮＡ 序列(登录号:ＫＹ１７４３３８)作为参

考序列(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ采用 ＤＯＧＭＡ 软件注

释完整的 ｃｐＤＮＡ(Ｗｙｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ使用在线

程 序 ＯＧＤＲＡＷ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ. ｍｐｉｍｐ￣ｇｏｌｍ.
ｍｐｇ.ｄｅ / ＯＧＤｒａｗ.ｈｔｍｌ)制作 ｃｐＤＮＡ 图谱ꎬ同时对每

条序列的 ｃｐＤＮＡ 基本信息进行统计ꎬ包括基因组

大小、基因特征和 ＧＣ 含量ꎮ
１.３ 重复序列、ＩＲ 区域与边界的扩张收缩和密码

子偏好性分析

重复序列中散在重复使用 Ｒｅｐｕｔｅｒ 软件分析ꎬ
用 ｃｐＬＴＲ 表示ꎻ简单重复序列( ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ
ｒｅｐｅａｔꎬ ＳＳＲ ) 鉴 定 使 用 ＭＩＳＡ ( ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ. ｉｐｋ￣
ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ / ｍｉｓａ / )工具(参数:１ － １０ ２ － ５ ３ － ４
４－３ ５－３ ６－３)分析ꎮ 比较不同序列大单拷贝区

( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＬＳＣ)、小单拷贝区( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｏｐｙꎬＳＳＣ)和反向重复区( ｉｎｒｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＲ)长度

及边界ꎬ使用在线工具 ＩＲｓｃｏｐｅ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｉｒｓｃｏｐｅ.
ｓｈｉｎｙａｐｐｓ.ｉｏ / ｉｒａｐｐ / )完成 ＩＲ 区域与边界的扩张收

缩分析ꎮ 通过 Ｒ 软件分析密码子偏好并作图ꎮ
１.４ 系统发育树分析

为了检查物种不同区域的系统发育ꎬ根据完

整的 ｃｐＤＮＡ 序列进行系统发育分析ꎬ使用 ＲＡｘＭＬ
８.０ 软件进行极大似然树(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅꎬ
ＭＬ ｔｒｅｅ)构建ꎬ结合 ＭｒＢａｙｅｓ ３.３ 软件进行贝叶斯

推断法构建 Ｂａｙｅｓ ｔｒｅｅꎮ 基于 ｃｐＤＮＡ 开发单倍型ꎬ
运用 ＰｏｐＡＲＴ 软 件 构 建 单 倍 型 网 络 ( Ｋｉｍｕｒａꎬ
１９８０ꎻ Ｌｅｉｇｈ ＆ Ｂｒｙａｎｔꎬ ２０１５ )ꎮ 使 用 ＤｎａＳＰ ｖ６
(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｕｂ.ｅｄｕ / ｄｎａｓｐ / )软件分析核苷酸多样

性参数ꎬ通过 ＡＭＯＶＡ 分子方差分析ꎬ评估谱系间

的分子变异程度和遗传分化固定指数 Ｆ ｓｔꎬ分析得

到谱系间的分化程度ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 天台鹅耳枥叶绿体的基本特征

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 测序平台ꎬ以 １５０ ｂｐ 的

对端读数ꎬ每个样本平均产生 ３ ０００ 万对配对读

取ꎬ 从 ２６ 个天台鹅耳枥生成的数据中确定每个完

５０７１１０ 期 陈模舜等: 基于叶绿体基因组 ＳＮＰ 的天台鹅耳枥谱系结构与分化分析



表 １　 天台鹅耳枥分布地的基本概况
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

采集编号
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ ｎｕｍｂｅｒ

样本量
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

分布地区
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔高度
Ａｌｔｉｔｕｄｅ (ｍ)

样本编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

ＪＳＴ １０ 景宁县上山头
Ｓｈａｎｇｓｈａｎｔｏｕꎬ Ｊｉｎｇｎｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

１１９°３７′ Ｅꎬ２７°４６′ Ｎ １ ５２０ ＪＳＴ＿１~ １０

ＰＤＳ ３ 磐安县大盘山
Ｄａｐａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｐａｎ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

１２０°３１′ Ｅꎬ２８°５８′ Ｎ １ １３０ ＰＤＳ＿１~ ３

ＰＧＳ １ 磐安县高姥山
Ｇａｏｍｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｐａｎ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

１２０°３２′ Ｅꎬ ２８°５４′ Ｎ １ １４０ ＰＧＳ＿１

ＰＱＪ １ 磐安县青明尖
Ｑｉｎｇｍｉｎｇｊｉａｎꎬ Ｐａｎ’ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

１２０°２８′ Ｅꎬ２８°４９′ Ｎ １ ２００ ＰＱＪ＿１

ＱＹＨ １ 青田县仰天湖
Ｙａｎｇｔｉａｎｈｕꎬ Ｑｉｎｇｔｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

１１９°５９′ Ｅꎬ２８°１２′ Ｎ １ ２４６ ＱＹＨ＿１

ＴＨＳ １０ 天台县华顶山
Ｈｕａｄｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｔｉａｎｔａｉ Ｃｏｕｎｔｙ

１２１°０５′ Ｅꎬ２９°１５′ Ｎ ８９０~ １ ０００ ＴＨＳ＿１~ １０

整的 ｃｐＤＮＡꎮ 天台鹅耳枥完整 ｃｐＤＮＡ 由四部分

组成ꎬ与鹅耳枥属(Ｃａｒｐｉｎｕｓ)其他植物相似(杨霄

月ꎬ２０１９ꎻ 赵 儒 楠 等ꎬ ２０２１ )ꎮ 长 度 为 １５９ ２８１ ~
１５９ ８４１ ｂｐꎬ平均为 １５９ ６１６.２ ｂｐꎬ每个 ｃｐＤＮＡ 由 １
个大单拷贝区( ＬＳＣ) (８８ ３６０ ~ ８８ ７１１ ｂｐꎬ平均为

８８ ５２２.３５ ｂｐ)和 １ 个小单拷贝区( ＳＳＣ) (１８ ４２０ ~
１８ ７９４ ｂｐꎬ平均为１８ ６３４.９２ ｂｐ)组成ꎬ并由 １ 对反

向重复序列 ( ＩＲ) 隔开 (每个 ＩＲ ２６ ０６７ ~ ２６ ４５１
ｂｐꎬ平均为２６ ２２９.４６ ｂｐ)(表 ２ꎬ图 １)ꎮ

经过数据过滤后ꎬ Ｑ２０ 质量评分 ( ９６. ４６％ ~
９７.２１％) 平均 ９６. ９８％ꎬＱ３０ 质量评分 ( ９０. ８１％ ~
９２.４６％)平均 ９１. ９４％ꎮ 基于叶绿体的统计ꎬ总体

ＧＣ 含量平均为 ３６.４１％ꎬＬＳＣ、ＳＳＣ、ＩＲ 对应值分别为

３４.２０％、３０.０９％、４２.３７％ꎬＩＲ 区域的 ＧＣ 含量高于

ＬＳＣ、ＳＳＣ 区域ꎮ ｃｐＤＮＡ 的 １３１ 个基因中ꎬ包含 ８６
个蛋白编码基因、３７ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基

因ꎮ 其中:ＬＳＣ 区域包含 ６０ 个蛋白质编码和 ２２ 个

ｔＲＮＡ 基因ꎻ ＳＳＣ 区域包含 １２ 个蛋白质编码和 １ 个

ｔＲＮＡ 基因ꎻＩＲ 区域有 ７ 个蛋白质编码ꎬ７ 个 ｔＲＮＡ
和所有 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因重复(表 ２ꎬ图 １)ꎮ
２.２ ｃｐＤＮＡ 的重复序列分析

滑动链的不匹配和重复序列的不适当重组可

能 导 致 序 列 变 异 和 ＤＮＡ 重 排 ( Ｗｉｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 重复序列是重要的遗传标记ꎬ和物种的起

源进化息息相关ꎮ 重复序列一般可分为散在重复

和简单重复ꎮ
散在重复使用 Ｒｅｐｕｔｅｒ 软件分析ꎬ这里我们用

ｃｐＬＴＲ 长末端重复序列表示ꎮ 在天台鹅耳枥ｃｐＤＮＡ

表 ２　 天台鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

基因组特征
Ｇｅｎｏｍｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ

值
Ｖａｌｕｅ

基因组大小 Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ (ｂｐ) １５９ ６１６.２

大单拷贝区长度 ＬＳＣ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ) ８８ ５２２.３５

小单拷贝区长度 ＳＳＣ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ) １８ ６３４.９２

反向重复序列长度 ＩＲ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ) ５２ ４５８.９２

蛋白质编码基因数量
Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

８６

ｔＲＮＡ 基因数量 ｔＲＮＡ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ ３７

ｒＲＮＡ 基因数量 ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ ８

基因数 Ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ １３１

ＧＣ 含量 ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ (％) ３６.４１

中检测到正向重复平均 ３２ 个、回文重复 ２５ 个、反
转重复 ２２ 个(图 ２)ꎬ这些重复中的大多数表现出

１０ 到 ３８ ｂｐ 之间的长度ꎮ 简单重复序列( ＳＳＲ)广

泛分布于 ｃｐＤＮＡ 中ꎬ包含长度为 １ ~ ６ ｂｐ 重复序列

的短串联重复ꎬｃｐＤＮＡ 中的这种短串联重复是从

单亲遗传过来的ꎬＳＳＲ 在基因组重组和重排中发

挥重要作用ꎬ在群体遗传和进化研究中ꎬ常被用作

有效的分子标记(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 基于 ＳＳＲ 位

于叶绿体区段类型的数量统计ꎬ天台鹅耳枥蛋白

编码基因平均为 ４８ 个基因、ｔＲＮＡ 为 ３ 个基因、非
编码区为 ４１ 个基因ꎮ 其中ꎬ蛋白编码基因中 ６ 个

基因(ｍａｔＫ、ａｔｐＡ、ｒｐｏＢ、ａｔｐＢ、ｃｅｍＡ、ｒｐｌ２)具有 １ 个

串联重复ꎬ１ 个 ｒｐｏＣ２ 基因具有 ４ 个串联重复ꎬ１ 个
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ｙｃｆ１ 基因具有 ２ 个串联重复ꎮ 其中 ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区

域共有 ２５ 个 ｒｐｓ１２ 基因串联重复ꎬ ＩＲ 有 １０ 个

ｒｐｓ１２ 串联重复基因ꎮ
在 ｃｐＤＮＡ 中有 ８７ 个不同的 ＳＳＲ 类型重复了

１０ 次以上ꎬ其中单核苷酸的数量最多ꎬ平均有 ５０
个ꎬ占总数的 ５７.４７％ꎻ其次是四核苷酸ꎬ为 １４ 个ꎬ
二核苷酸为 １２ 个ꎬ三核苷酸、复合核苷酸各为 ４
个ꎬ五核苷酸发现的比较少ꎬ为 ３ 个ꎬ而六核苷酸

没有发现(图 ３)ꎮ 在 ｃｐＤＮＡ 中发现的 ＳＳＲ 通常由

Ａ / Ｔ 重复组成ꎬ很少包含 Ｇ∕Ｃ 串联重复序列ꎬ其中

单核苷酸由 Ａ / Ｔ 碱基组成ꎬ占 ９２％ꎬ这些 ＳＳＲ 丰富

了 ｃｐＤＮＡ 的 ＡＴꎮ ｃｐＳＳＲ 碱基重复序列中 １０ 条占

３１.２０％、１１ 条占 １６.９５％、１２ 条占３４.４４％、１３ 条占

５.６５％、１４ 条以上占 １１.７６％(图 ４)ꎮ ｃｐＳＳＲ 分区

ＩＲＡ、 ＩＲＢ 各 占 ６. ５８％ꎬ ＬＳＣ 占 ６８.５９％ꎬ ＳＳＣ 占

１７.９６％ꎬ其中 ＬＳＣ 重复序列最多(图 ５)ꎮ 在天台

鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 中ꎬ观察到 ＳＳＲ 具有丰富的碱基重

复和重复条数ꎬ可以作为居群进化研究有用的遗

传信息ꎮ
２.３ 密码子偏好性分析

密码子在遗传信息的传递中起着重要作用ꎬ
是核酸和蛋白质之间的联系ꎮ 通过对所有蛋白质

编码的 ｃｐＤＮＡ 和氨基酸序列进行统计分析ꎬ天台

鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 序列的 ６５.６５％是蛋白编码基因ꎬ结
果显示蛋白质密码子的相似性ꎬ其中 ＡＵＧ、ＵＵＡ、
ＡＧＡ、ＧＣＵ、ＵＣＵ 的频率较高ꎬ而 ＣＵＧ、ＧＵＧ、ＡＧＣ、
ＣＵＣ、ＣＵＧ 的频率较低(图 ６)ꎮ 在这些密码子中ꎬ
蛋白质编码基因中最常见的氨基酸是异亮氨酸

(Ｉｌｅ)ꎬ其在 ｃｐＤＮＡ 中出现 １ １４６ 次ꎮ 相对同义密

码子使用( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎬＲＳＣＵ)
值分 析 表 明ꎬ 色 氨 酸 ( Ｔｒｐ ) 蛋 白 质 编 码 基 因

ＲＳＣＵ ＝ １ꎬ 表 示 该 密 码 子 没 有 偏 好 性ꎮ 其 中:
４７.６２％密码子的 ＲＳＣＵ > １ꎬ大多数 ( ２８ / ３０ꎬ ９３.
３３％)以 Ａ 或 Ｔ(Ｕ)结尾ꎻ５０.７９％密码子的 ＲＳＣＵ<
１ꎬ大多数(３０ / ３２ꎬ９３.７５％)以 Ｃ 或 Ｇ 结尾(图 ６)ꎮ

在天台鹅耳枥物种的蛋白质编码 ｃｐＤＮＡ 中ꎬ
２０ 个氨基酸由 ６３ 个密码子编码ꎬ其中除天冬氨酸

(Ａｓｐ)外ꎬ大多数氨基酸都具有密码子偏好性ꎮ 总

共确定了 ４０ 个密码子偏好ꎬ其中涉及 １９ 个氨基

酸ꎮ 在优选的密码子中ꎬ６３.４９％表现出较高的偏

好(图 ７)ꎮ 该结果进一步揭示了天台鹅耳枥

ｃｐＤＮＡ 的相对保守性ꎬ因为高密码子偏好也是高

等植物中的常见现象(喻凤和韩明ꎬ２０２１)ꎮ

２.４ ｃｐＤＮＡ 变异检测

单核苷酸多态性( ＳＮＰ)和基因组结构变异在

进化 过 程 中 至 关 重 要 ( Ｂｒｉｔｔｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ )ꎮ
ｃｐＤＮＡ 结构性变异有插入 /缺失、转换、颠换和基

因组结构重排ꎮ 在 ２６ 个天台鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 中鉴

定了 ３１４ 条 ＳＮＰｓꎬＪＳＴ 居群 ＳＮＰｓ 平均为 １３２ 条、
ＱＹＨ 为 １２６ 条、ＰＤＳ 为 １８ 条、ＰＧＳ 为 １８ 条、ＰＱＪ
为 ８ 条、 ＴＨＳ 为 １２ 条ꎮ 以居群植株与 ＴＨＳ ＿ １
ｃｐＤＮＡ 比 对ꎬ 结 果 表 明 ＪＳＴ 居 群 碱 基 颠 换 数

( ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎꎬＴｖ)平均为 ９５ 个、ＱＹＨ 为 ９０ 个、ＰＤＳ
为 １６ 个、ＰＧＳ 为 １５ 个、ＰＱＪ 为 ６ 个、ＴＨＳ 为 １２ 个

(表 ３)ꎮ 研究的所有成对序列比较表明ꎬ颠换次

数多于转换次数ꎬ这在其他分类群中也被发现

(Ｓｔｏｌｔｚｆｕｓ ＆ Ｎｏｒｒｉｓꎬ ２０１６)ꎮ
２.５ ＩＲ 区域与边界的扩张收缩

被子植物的 ｃｐＤＮＡ 是高度保守的ꎬＩＲ 区域和

单拷贝(ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＳＣ)边界区域的扩展和收缩是

造成高等植物 ｃｐＤＮＡ 长度变化的主要机制( Ｓａｉｎａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 比 较 ２６ 个 完 整 的 天 台 鹅 耳 枥

ｃｐＤＮＡ 的 ＩＲ∕ＳＣ 边界区域ꎬ发现在连接位置上有

明显差异ꎮ 其中ꎬｒｐｌ２ 基因的长度都是 １ ５１３ ｂｐꎬ
其端点较保守ꎬ离 ＪＬＡ、 ＪＬＢ 基因间隔区都是 ７１
ｂｐꎮ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ 的长度是 ７２ ｂｐꎬ离 ＪＳＢ、ＪＳＡ 基因间

隔区变化为 １ ５１６ ~ １ ８６４ ｂｐꎬ不超过以下基因间隔

区的终点ꎮ ｒｐｓ１９ 基因在 ＪＳＢ∕ＩＲｂ 边界处由 ＪＳＢ 向

ＩＲｂ 延伸 ３ ｂｐꎮ ｙｃｆ１ 基因跨越 ＪＳＡ∕ＩＲａ 区ꎬ４ ２１１~
４ ５５３ ｂｐ位于 ＳＳＣ 区域内ꎬ向 ＩＲｂ 延伸１ １９２~ １ ５４０
ｂｐ(图 ８)ꎮ 这 ４ 个 ｃｐＤＮＡ 中 ＩＲ / ＳＣ 边界处的变异

导致了整个 ｃｐＤＮＡ 序列长度的差异ꎬ并在其他植物

中也已发现(Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
２.６ 基于完整的 ｃｐＤＮＡ 序列的群体分析

２.６.１ 单倍型网络构建 　 通过天台鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ
分析ꎬ运用一段遗传连锁的核酸序列的变异来区

分ꎬ构建单倍型网络( ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋ)ꎮ 在系统

发育分析时ꎬ核苷酸碱基一个插入或缺失作为一

次进化事件进行编码分析ꎮ 天台鹅耳枥单倍型中

的大多数具有居群单倍型ꎬ几乎没有观察到居群

之间的单倍型共享ꎮ 在地理上接近的天台县

(ＴＨＳ)(Ｈ１ ~ Ｈ３)、景宁县( ＪＳＴ) (Ｈ４ ~ Ｈ６)、磐安

县大盘山(ＰＤＳ) (Ｈ７ ~ Ｈ９)ꎬ各居群内具有相同单

倍型ꎻ而磐安县青明尖( ＰＱＪ) Ｈ１０、磐安县高姥山

(ＰＧＳ)Ｈ１１ 和青田县( ＰＱＪ) Ｈ１２ 是在单个标本中

发现的私有单倍型ꎮ 根据统计单倍型网络图(图
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９)ꎬ揭示了两组单倍型ꎬ在此研究中称为浙东组

ＴＨＳ 居群和浙西组 ＪＳＴ 居群ꎬ由 ９５ 个突变步骤隔

开ꎮ 根据多态位点分析 ＪＳＴ 居群和 ＴＨＳ 居群可变

位点和插入ꎬ在 ｒｐｓ１６－ｔｒｎＱ 序列有 ３ 个核苷酸取代ꎬ
分别为Ｔ→Ｃ(位置 ２７５)、Ａ→Ｇ(位置 ２９９)和 Ｔ→Ｇ
(位置 １２５４)区分了浙东组 ＴＨＳ 居群(Ｔ、Ａ 和 Ｔ)和
浙西组 ＪＳＴ 居群(Ｃ、Ｇ 和 Ｇ)ꎮ 从网络图推测可能的

种群历史ꎬ除来自 ＴＨＳ 居群和 ＪＳＴ 居群单倍型之间

碱基突变为 ９５ 个较远外ꎬ居群组单倍型之间演化关

系呈现星状中心辐射ꎮ ＴＨＳ 居群的单倍型演化出

ＰＤＳ 亚群、ＰＱＪ 亚群和 ＰＧＳ 亚群ꎬ居群组单倍型之

间差异仅 ２~６ 个碱基突变ꎬＴＨＳ 居群与 ＰＤＳ 亚群单

倍型之间的替代链接提示可能存在同源性ꎻＪＳＴ 居

群的单倍型演化出 ＱＹＨ 亚型ꎬ２ 个单倍型之间少量

差异(１~２ 个碱基突变)ꎬ显示出天台鹅耳枥居群在

历史上遇到瓶颈后曾发生局部扩张ꎮ
２.６.２ 系统进化树构建 　 ｃｐＤＮＡ 包含丰富的系统

发育信息ꎬ已被广泛用于近缘种间和种内水平的

系统发育重建ꎮ 使用 ｃｐＤＮＡ 数据ꎬ解决了与各种

系统发育困难群体相关的长期争议ꎮ 为了评估天

台鹅耳枥系统发生关系ꎬ使用 ２６ 个天台鹅耳枥植

株全叶绿体序列进行系统发育分析ꎮ 通过极大似

然树(ＲＡｘＭＬ)和贝叶斯推断法(ＭｒＢａｙｅｓ)生成系

统树ꎬ系统发育分析每个节点数字为极大似然法

(ＭＬ)支持值(Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔꎬＢＳ)(％)和贝叶斯

(ＢＡ) 后 验 概 率 ( ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙꎬ ＰＰ ) (％)
(Ｓｔａｍａｔａｋｉｓꎬ ２０１４ꎻＸｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ

在完整 ｃｐＤＮＡ 序列中ꎬ通过系统分析ꎬ６ 个自

然 居 群 分 为 ＴＨＳ 居 群 和 ＪＳＴ 居 群 ( １００ＢＳ /
１００ＰＰ)ꎮ ＴＨＳ 居 群 包 含 第 一 分 支 ＴＨＳ ＿ １０ 和

ＴＨＳ＿２ ~ ３(６５ＢＳ / ８３ＰＰ)ꎻ第二分支 ＰＱＪ＿１(６１ＢＳ /
６０ＰＰ)ꎬＰＤＳ＿１(５９ＢＳ / ７３ＰＰ)ꎬＰＧＳ＿１ 和 ＰＤＳ＿２ ~ ３
(７０ＢＳ / １００ＰＰ)ꎬ ＴＨＳ ＿ １ 和 ＴＨＳ ＿ ４ ~ ９ ( ７０ＢＳ /
１００ＰＰ)ꎮ ＪＳＴ 居群包含第一分支 ＪＳＴ＿７ 和 ＪＳＴ＿９ ~
１０(８９ＢＳ / １００ＰＰ)ꎻ第二分支 ＪＳＴ＿１ ~ ６、ＪＳＴ＿８ 和

ＱＹＨ＿１(８５ＢＳ / １００ＰＰ) (图 １０)ꎮ ＬＳＣ、ＳＳＣ 数据集

的拓扑结构与物种 ｃｐＤＮＡ 系统树具有一致性ꎬ在
种内进化枝中仅发生了细微的拓扑差异ꎬ支持形

成单系的群体ꎮ
２.６.３ 谱系结构分析 　 利用 ＤｎａＳＰ 计算遗传多样

性参数ꎬ通过 ＡＭＯＶＡ 分子方差分析ꎬ评估谱系间

的分化变异程度ꎬ遗传分化固定指数 Ｆ ｓｔ分析得到

谱系间的分化程度ꎮ 核苷酸取代和插入 /缺失变

异 揭 示 了 ６ 个 天 台 鹅 耳 枥 分 布 区 中 的 １２ 个

ｃｐＤＮＡ 单倍型(Ｎｈ)ꎬ这些单倍型中的 ２５％是在单

个植株中发现的ꎬ几乎没有观察到居群之间的共

享单倍型ꎮ 谱系间的分化可以通过对单倍型多样

性指数(Ｈｄ)与核苷酸多样性指数(Ｐ ｉ)进行分析ꎬ其
数值越大ꎬ说明其遗传多样性越高(周文漪ꎬ２０１４ꎻ
Ｎｉｋｕｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 其中ꎬＰＧＳ 亚群、ＰＱＪ 亚群和

ＹＨＳ 亚群由单一植株组成ꎬ仅有私有单倍型ꎮ ＪＳＴ
居群 Ｐ ｉ为 ０.０００ ０１ꎬＴＨＳ 居群 Ｐ ｉ为０.０００ ０２ꎬＰＤＳ 居

群 Ｐ ｉ为 ０.０００ ０３ꎬ所有居群核苷酸多样性的变异均

较低(Ｐ ｉ<０.００５)ꎮ 从单倍型多样性指数看ꎬＪＳＴ 居

群 Ｈｄ为 ０.６ꎬＴＨＳ 居群 Ｈｄ为 ０.５１１ꎬ ＪＳＴ 居群和 ＴＨＳ
居群单倍型多样性相对较低ꎬ其中 ＰＤＳ 亚群 Ｈｄ为

１ꎬ由于 ＰＤＳ 居群仅有 ３ 株个体ꎬ单倍型多样性偏高

(表 ４)ꎮ
天台 鹅 耳 枥 ６ 个 居 群 的 分 子 变 异 分 析

(ＡＭＯＶＡ)结果表明ꎬ居群间的遗传分化固定指数

Ｆ ｓｔ为 ０.９７０ ９ꎬ谱系间分化较大ꎬ表明在整个遗传

变异中居群间遗传变异占 ９７.０９％ꎬ居群内遗传变

异占 ２. ９１％ꎬ居群间的遗传变异大于居群内(表

５)ꎮ 这种分布格局的主要原因是生境的片段化ꎬ
地理隔离阻碍了居群间的基因交流(孙逸ꎬ２０１２ꎻ
郑鑫ꎬ２０１５ꎻＮｉｋｕｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ

３　 讨论与结论

完整的 ｃｐＤＮＡ 序列可提供丰富的系统发育信

息来 源ꎬ 天 台 鹅 耳 枥 ｃｐＤＮＡ 的 长 度 平 均 为

１５９ ６１６.２ ｂｐꎬＧＣ 含量相似ꎬ为 ３６.４１％ꎬ说明该物

种 ｃｐＤＮＡ 的高度保守性质ꎮ 重复分析显示在天台

鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 中发现 ＬＴＲ 重复序列包括正向重

复平均 ３２ 个、回文重复 ２５ 个、反转重复 ２２ 个ꎬ
ＳＳＲ 重复序列不同类型 ８７ 个ꎮ 这些重复中的大多

数位于蛋白编码区、非编码区和 ｔＲＮＡ 中ꎮ 在藻类

和被子植物基因组中 ＬＴＲ 重复序列很常见ꎬ是促

进 ｃｐＤＮＡ 重排的主要因素之一ꎬ并且许多重排终

点都与此类重复序列相关( Ｐｏｍｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 在所有个体中ꎬＳＳＲ 通常由

Ａ / Ｔ 重复组成ꎬ其中单核苷酸由 Ａ / Ｔ 碱基组成ꎬ占
９２％ꎬ大多数蛋白质编码基因都具有高度的密码

子偏好性ꎬ在优选的密码子中ꎬ６３.４９％表现出较高

的偏好ꎬ叶绿体密码子的第三个 Ａ / Ｔ 偏好较高ꎮ
相关研究表明基因组 ＡＴ 含量与重复序列的动力
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不同功能群的基因用颜色编码ꎮ 外圆的基因是顺时针转录的ꎬ而内圆的基因则是逆时针转录的ꎮ 内圆的虚线区域表示 ｃｐＤＮＡ
的 ＧＣ 含量ꎮ
Ｇｅｎｅｓ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｒｅ ｃｏｌｏｒ￣ｃｏｄｅｄ. Ｇｅｎｅｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｏｕｔｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｌｏｃｋｗｉｓｅ ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｉｎｎｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｏｕｎｔｅｒｃｌｏｃｋｗｉｓｅ. Ｄａｓｈｅｄ ａｒｅａ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡ.

图 １　 天台鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｍａｐ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｃｐＤＮＡ

图 ２　 天台鹅耳枥 ｃｐＬＴＲ 的类型数量
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｐＬＴＲ ｔｙｐｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ
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Ｍｏｎｏ￣ꎬ Ｄｉ￣ꎬ Ｔｒｉ￣ꎬ Ｔｅｔｒａ￣ꎬ Ｐｅｎｔａ￣ꎬ Ｈｅｘａ￣表示 １~ ６ 核苷酸 ＳＳＲꎬＣｏｍｐｌｅｘ 表示复合核苷酸 ＳＳＲꎮ
Ｍｏｎｏ￣ꎬ Ｄｉ￣ꎬ Ｔｒｉ￣ꎬ Ｔｅｔｒａ￣ꎬ Ｐｅｎｔａ￣ꎬ Ｈｅｘａ￣ ｉｎｄｉｃａｔｅ １ ｔｏ ６ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ＳＳＲꎬ ａｎｄ Ｃｏｍｐｌｅｘ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ＳＳＲ.

图 ３　 天台鹅耳枥 ｃｐＳＳＲ 的类型数量
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｐＳＳＲ ｔｙｐｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

图 ４　 天台鹅耳枥 ｃｐＳＳＲ 碱基序列条数分布
Ｆｉｇ. ４　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｐＳＳＲ ｂａｓｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

学以及叶绿体蛋白编码基因的密码子偏向性有关

(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻＷｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
ｃｐＤＮＡ ＳＮＰ 的数量及碱基颠换为物种之间的

系统发育解析提供了有益的标记 (郑鑫ꎬ２０１５ꎻ
Ｎｉｋｕｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 根据溯祖理论ꎬ通过单倍型

网络图ꎬ结合地理信息我们可以推断种群的起源、
扩散历史(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 通过对 ＳＮＰ 多态

位点和核苷酸变异分析ꎬ单核苷酸取代显示天台

鹅耳枥分为天台县居群 ( ＴＨＳ) 和景宁县居群

(ＪＳＴ)ꎬ亚群间距离相近的优先聚为一支ꎮ 除来自

ＴＨＳ 居群和 ＪＳＴ 居群单倍型关系较远外ꎬ居群组大

部分单倍型之间仅有 ２ ~ ６ 个碱基突变ꎬ某几个同

一或者相近地理居群的单倍型具有聚类现象ꎬ这
可能由于该物种对亚热带湿润气候或暖温带气候

的环境要求较高造成(陈之端ꎬ１９９４)ꎮ 天台鹅耳

枥具有居群组单倍型ꎬ没有居群之间的单倍型共

享ꎬ这种单系进化枝可能是由于地理隔离导致短

时期内居群之间基因交流较少造成的(Ｎｉｋｕｌｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 所有居群核苷酸多样性的变异均较

低(Ｐ ｉ<０.００５)ꎬＪＳＴ 居群和 ＴＨＳ 居群单倍型多样

性较低(Ｈｄ为 ０.５ ~ ０.６) ꎬ 表明最近发生过居群瓶
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图 ５　 天台鹅耳枥 ＳＳＲ 在 ＬＳＣ、ＩＲ 和 ＳＳＣ 区域的频率
Ｆｉｇ. ５　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＳＳＲ ｉｎ ＬＳＣꎬ ＩＲ ａｎｄ ＳＳＣ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

图 ６　 天台鹅耳枥相对密码子使用(ＲＳＣＵ)值聚类热图
Ｆｉｇ. ６　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ (ＲＳＣＵ) ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ
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Ａｌａ. 丙氨酸ꎻ Ａｒｇ. 精氨酸ꎻ Ａｓｎ. 天冬酰胺ꎻ Ａｓｐ. 天冬氨酸ꎻ Ｃｙｓ. 半胱氨酸ꎻ Ｇｌｎ. 谷氨酰胺ꎻ Ｇｌｕ. 谷氨酸ꎻ Ｇｌｙ. 甘氨酸ꎻ Ｈｉｓ. 组
氨酸ꎻ Ｉｌｅ. 异亮氨酸ꎻ Ｌｅｕ. 亮氨酸ꎻ Ｌｙｓ. 赖氨酸ꎻ Ｍｅｔ. 甲硫氨酸ꎻ Ｐｈｅ. 苯丙氨酸ꎻ Ｐｒｏ. 脯氨酸ꎻ Ｓｅｒ. 丝氨酸ꎻ Ｔｈｒ. 苏氨酸ꎻ
Ｔｒｐ. 色氨酸ꎻ Ｔｙｒ. 酪氨酸ꎻ Ｖａｌ. 缬氨酸ꎮ
Ａｌａ. Ａｌａｎｉｎｅꎻ Ａｒｇ. Ａｒｇｎｉｎｅꎻ Ａｓｎ. Ａｓｐａｒａｇｉｎｅꎻ Ａｓｐ. Ａｓｐａｒｔａｔｅꎻ Ｃｙｓ. Ｃｙｓｔｅｉｎｅꎻ Ｇｌｎ. Ｇｌｕｔａｍｉｎｅꎻ Ｇｌｕ. Ｇｌｕｔａｍａｔｅꎻ Ｇｌｙ. Ｇｌｙｃｉｎｅꎻ Ｈｉｓ.
Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅꎻ Ｉｌｅ. Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅꎻ Ｌｅｕ. Ｌｅｕｃｉｎｅꎻ Ｌｙｓ. Ｌｙｓｉｎｅꎻ Ｍｅｔ. Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅꎻ Ｐｈｅ. Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅꎻ Ｐｒｏ. Ｐｒｏｌｉｎｅꎻ Ｓｅｒ. Ｓｅｒｉｎｅꎻ Ｔｈｒ. Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅꎻ
Ｔｒｐ. Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎꎻ Ｔｙｒ. Ｔｙｒｏｓｉｎｅꎻ Ｖａｌ. Ｖａｌｉｎｅ.

图 ７　 天台鹅耳枥蛋白质编码基因中 ２０ 个氨基酸密码子含量
Ｆｉｇ. ７　 Ｃｏｄｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ２０ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ａｌｌ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

表 ３　 天台鹅耳枥叶绿体比较基因组统计表
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

单核苷酸多态性
Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

(ＳＮＰｓ)

插入和缺失
Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ

ａｎｄ ｄｅｌｅｔｉｏｎ
( ＩＮＳ ａｎｄ ＤＥＬ)

转换
Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ

(Ｔｓ)

颠换
Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ

(Ｔｖ)

插入
Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ
( ＩＮＳ)

缺失
Ｄｅｌｅｔｉｏｎ
(ＤＥＬ)

ＪＳＴ １３２ ９０ ３７ ９５ ４７ ４３

ＱＹＨ １２６ ９９ ３６ ９０ ３９ ６０

ＰＤＳ １８ ２０ ３ １６ ５ １５

ＰＧＳ １８ １８ ３ １５ ４ １４

ＰＱＪ ８ １１ ２ ６ １ １０

ＴＨＳ １２ １７ ０ １２ ５ １２

合计 Ｔｏｔａｌ ３１４ ２５５ ８１ ２３４ １０１ １５４

颈效应(孙逸ꎬ２０１２ꎻ周文漪ꎬ２０１４)ꎮ 由于晚第三

纪及第四纪的气候动荡及冰期更替ꎬ天台鹅耳枥

退缩到狭小区域的避难所ꎬ度过冰期ꎻ或群体局部

扩张到湿润地区的森林中 (陈之端ꎬ１９９４ꎻＱｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ

通过对天台鹅耳枥谱系结构与分化的研究ꎬ
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基因用彩色框表示ꎮ 基因特征上方的数字表示基因末端与边界位点之间的距离ꎮ
Ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｄｅｎｏｔｅｄ ｂｙ ｃｏｌｏｒｅｄ ｂｏｘｅｓ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｎｄｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｂｏｒｄｅｒ ｓｉｔｅｓ.

图 ８　 天台鹅耳枥 ｃｐＤＮＡ 的 ＩＲ￣ＳＣ 区的边界比较
Ｆｉｇ. ８　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＩＲ￣ＳＣ ｂｏｒｄｅｒ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

网络图中每个圆圈代表一个单倍型ꎬ每个圆圈的大小与观察到的频率成比例ꎬ圆圈颜色代表不同的居群ꎬ分支上的短线表示单倍

型间的碱基替换数ꎮ
Ｅａｃｈ ｃｉｒｃｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｈａｐｌｏｔｙｐｅꎬ ｔｈｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｓｈｏｒｔ ｌｉｎｅｓ ｏｎ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｂａｓｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ.

图 ９　 基于 ｃｐＤＮＡ 的天台鹅耳枥单倍型网络
Ｆｉｇ. ９　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｐＤＮＡ

对遗传多样性比较高的居群制定资源保存和引种

驯化策略ꎮ 在 ６ 个自然居群中都检测到了独特的

单倍型ꎬ尤其 ＴＨＳ 居群、ＪＳＴ 居群和 ＰＤＳ 亚群具有

较高的单倍型多样性ꎬ 栖息地面积较大ꎬ内部环境
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Ａ. ｃｐＤＮＡ ＭＬ 系统发育树ꎻ Ｂ. ｃｐＤＮＡ Ｂａｙｅｓ 系统发育树ꎮ 分支数表示 ＭＬ Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 支持值∕Ｂａｙｅｓ 后验概率ꎮ
Ａ. ｃｐＤＮＡ ＭＬ ｓｙｓｔｅｍ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｔｒｅｅꎻ Ｂ. ｃｐＤＮＡ Ｂａｙｅｓ ｓｙｓｔｅｍ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｔｒｅｅ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ＭＬ Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ
ｖａｌｕｅ / Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ.

图 １０　 基于完整 ｃｐＤＮＡ 序列的最大似然和贝叶斯推理方法重建 ６ 个分类群的系统发育树
Ｆｉｇ. １０　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ｔａｘａ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｐＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

表 ４　 谱系多样性参数统计表
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ
(Ｎ)

单倍型个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

(Ｎｈ)

位点数目
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅｓ
(Ｓ)

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
(Ｈｄ)

平均核苷酸差异
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

(Ｋ)

核苷酸多样性指数
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
(Ｐ ｉ)

ＪＳＴ １０ ３ ３ ０.６ １.１３３ ０.０００ ０１

ＰＤＳ ３ ３ ６ １ ４ ０.０００ ０３

ＴＨＳ １０ ３ ９ ０.５１１ ３.８２２ ０.０００ ０２

表 ５　 谱系分子方差检验统计表
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌ

ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ｔｅｓｔ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

平方差
Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｓｑｕａｒｅｓ

百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

居群间
Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

５ ６６２.４ ３６.８０７ ６５ ９７.０９

居群内
Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２０ ２２.１ １.１０５ ２.９１

总计 Ｔｏｔａｌ ２５ ６８４.５ ３７.９１２ ６５

固定指数
Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ (Ｆ ｓｔ)

０.９７０ ８５

较稳定ꎬ需要加强栖息地保护ꎬ以维持天台鹅耳枥

高的遗传多样性ꎮ 天台鹅耳枥居群规模较小、隔
离程度较高ꎬ居群间呈现较大的遗传分化ꎬ致使种

源不断减少ꎬ是急需保护的濒危植物ꎮ 对繁殖衰

退的居群应开展遗传拯救ꎬ引入以花粉为主导基

因流实验ꎬ移入新个体或基因型而减缓遗传侵蚀

进而提高天台鹅耳枥种群生存力ꎮ
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ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｉｄｅｎｃｅ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１０): １７１７－１７２９.

基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰
藤属(夹竹桃科)的系统位置

廖　 苗１ꎬ 曾思金２ꎬ 唐光大１ꎬ３∗

( １. 华南农业大学 林学与风景园林学院ꎬ 广州 ５１０６４２ꎻ ２. 中国科学院华南植物园 植物资源保护与可持续利用重点实验室

广东省数字植物园重点实验室ꎬ 广州 ５１０６５０ꎻ ３. 韶关学院 英东生物与农业学院ꎬ 广东 韶关 ５１２００５ )

摘　 要: 秦岭藤属(Ｂｉｏｎｄｉａ Ｓｃｈｌｔｒ.)是中国特有属ꎬ约 １３ 种ꎬ驼峰藤属(Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇ)是仅在我

国与柬埔寨分布的单种属ꎬ目前两个属均被归并到白前属(Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ Ｗｏｌｆ)ꎬ由于取样和系统发育分析尚存

一些欠缺ꎬ因此其系统位置和归属尚需进一步确认ꎮ 该文使用 ２ 个核糖体基因序列片段(ＩＴＳ、ＥＴＳ)、５ 个叶绿

体基因序列片段(ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、ｔｒｎＧ、ｔｒｎＬ、ｔｒｎＬ￣Ｆ、ｔｒｎＴ￣Ｌ)ꎬ以及二者的合并数据ꎬ重建娃儿藤亚族(Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ)
(包含属的模式秦岭藤 [Ｂ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｃｈｌｔｒ. ＝ Ｖ. ｓｈａａｎｘｉｅｎｓｅ (Ｓｃｈｌｔｒ.) Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ]与驼峰藤 [Ｍ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ
Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇ＝Ｖ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｅ (Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇ) Ｍｅｖｅꎬ Ｈ. Ｈ. Ｋｏｎｇ ＆ Ｌｉｅｄｅ])的系统发育树ꎮ 结果表明:秦岭藤属

与驼峰藤属均包含在白前属中ꎬ秦岭藤与青龙藤 [Ｂ. ｈｅｎｒｙｉ (Ｗａｒｂ.) Ｔｓｉａｎｇ ＆ Ｌｉ ＝ Ｖ. ｈｅｎｒｙｉ (Ｗａｒｂ.) Ｍｅｖｅ ＆
Ｌｉｅｄｅ]互为姐妹类群ꎬ并与 Ｖ. ｋａｗａｒｏｅｎｓｅ Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ 聚为一支ꎬ而黑水藤 [Ｂ. ｉｎｓｉｇｎｉｓ Ｔｓｉａｎｇ ＝ Ｖ. ｉｎｓｉｇｎｅ
(Ｔｓｉａｎｇ) Ｍｅｖｅꎬ Ｈ. Ｈ. Ｋｏｎｇ ＆ Ｌｉｅｄｅ]在另一分支中(亚热带分支 Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｌａｄｅ)ꎻ驼峰藤属与 Ｖ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ
(Ｂｌｕｍｅ) Ｋｕｎｔｚｅ 和 Ｖ. ｐｈｉｌｉｐｐｉｃｕｍ Ｍｅｖｅꎬ Ｏｍｌｏｒ ＆ Ｌｉｅｄｅ 聚为一支ꎮ 核糖体和叶绿体基因数据均支持秦岭藤属与

驼峰藤属归并入白前属ꎬ但秦岭藤属为多系ꎬ尚需收集更多种类和数据合并分析ꎬ深入探讨归并后白前属的种

间系统关系和位置ꎮ
关键词: 夹竹桃科ꎬ 白前属ꎬ 秦岭藤属ꎬ 驼峰藤属ꎬ 系统发育ꎬ 中国
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｂｉｏｎｄｉａ Ｓｃｈｌｔｒ.ꎬ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ａｂｏｕｔ １３ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｉｓ ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇ ｉｓ ａ
ｍｏｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｕｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｏｎｌｙ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ Ｃａｍｂｏｄｉａ. Ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｇｅｎｅｒａ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ Ｗｏｌｆꎬ
ｂｕｔ ｔｈｅｉｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｔａｔｕｓ ｎｅｅｄ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｉｎｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｗｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｏｆ Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｗｏ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ( ＩＴＳꎬ
ＥＴＳ) ａｎｄ ｆｉｖｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ (ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨꎬ ｔｒｎＧꎬ ｔｒｎＬꎬ ｔｒｎＬ￣Ｆꎬ ｔｒｎＴ￣Ｌ) ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｌｙ ａｎｄ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａｔａꎬ
ｗｈｉｃｈ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｗｏ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓａｍｐｌｅｓ [ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｂ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｃｈｌｔｒ. ＝ Ｖ. ｓｈａａｎｘｉｅｎｓｅ (Ｓｃｈｌｔｒ.) Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ
ａｎｄ Ｍ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇ＝Ｖ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｅ (Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇ) Ｍｅｖｅꎬ Ｈ. Ｈ. Ｋｏｎｇ ＆ Ｌｉｅｄｅ]. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ Ｂｉｏｎｄｉａ ａｎｄ Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ ｗｅｒｅ ｎｅｓｔｅｄ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｅ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍꎻ ｔｈｅ ｔｙｐｅ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｂ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｃｈｌｔｒ. ＝Ｖ. ｓｈａａｎｘｉｅｎｓｅ
(Ｓｃｈｌｔｒ.) Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ｗｅｒｅ ｓｉｓｔｅｒ ｔｏ Ｂ. ｈｅｎｒｙｉ (Ｗａｒｂ.) Ｔｓｉａｎｇ ＆ Ｌｉ＝Ｖ. ｈｅｎｒｙｉ (Ｗａｒｂ.) Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅꎬ ａｎｄ ｆｏｒｍｅｄ ａ
ｃｌａｄｅ ｗｉｔｈ Ｖ. ｋａｗａｒｏｅｎｓｅ Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅꎻ ｗｈｉｌｅ Ｂ. ｉｎｓｉｇｎｉｓ Ｔｓｉａｎｇ ＝ Ｖ. ｉｎｓｉｇｎｅ (Ｔｓｉａｎｇ) Ｍｅｖｅꎬ Ｈ. Ｈ. Ｋｏｎｇ ＆ Ｌｉｅｄｅ
ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ｔｈｅ Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｌａｄｅꎻ Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ ｆｏｒｍｅｄ ａ ｃｌａｄｅ ｗｉｔｈ Ｖ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ (Ｂｌｕｍｅ) Ｋｕｎｔｚｅ ａｎｄ Ｖ. ｐｈｉｌｉｐｐｉｃｕｍ
Ｍｅｖｅꎬ Ｏｍｌｏｒ ＆ Ｌｉｅｄｅ. Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｐｐｏｒｔ ｔｈａｔ Ｂｉｏｎｄｉａ ａｎｄ Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍꎬ ｂｕｔ
Ｂｉｏｎｄｉａ ｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｅｔｉｃꎬ ｍｏｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｄａｔａ ｎｅｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｅｄ ｔｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅｉｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｂｏｕｔ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｐｏｃｙｎａｃｅａｅꎬ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍꎬ Ｂｉｏｎｄｉａꎬ Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ Ｃｈｉｎａ

　 　 夹 竹 桃 科 ( Ａｐｏｃｙｎａｃｅａｅ ) 在 Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ Ｇｒｏｕｐ ＩＶ 系统 ( ＡＰＧ ＩＶ) 中与钩吻科

( Ｇｅｌｓｅｍｉａｃｅａｅ )、 龙 胆 科 ( Ｇｅｎｔｉａｎａｃｅａｅ )、 马 钱 科

(Ｌｏｇａｎｉａｃｅａｅ)和茜草科(Ｒｕｂｉａｃｅａｅ)共同属于龙胆

目(Ｇｅｎｔｉａｎａｌｅｓ)(Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ包含传统界定

的狭 义 夹 竹 桃 科 ( Ａｐｏｃｙｎａｃｅａｅ ｓ. ｓ.) 和 萝 藦 科

(Ａｓｃｌｅｐｉａｄａｃｅａｅ)两大类群ꎬ约５ ３５０种ꎬ主要分布在

热带和亚热带地区(Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 夹竹桃

科目前已建立了相对稳定的分子演化系统(Ｆｉｓｈｂｅｉｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ一些修订的属作了归并或位置调整ꎬ
目前总属数由 ４２２ 个(Ｅｎｄｒｅｓｓ ＆ Ｂｒｕｙｎｓꎬ ２０００)缩减

到 ３７８ 个(Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
白前属(Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ Ｗｏｌｆ)隶属于夹竹桃科马

利筋族(Ａｓｃｌｅｐｉａｄｅａｅ)娃儿藤亚族( Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ)ꎬ
范围变化较大(Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 传统的白前

属通常茎直立ꎬ少数上部缠绕ꎬ须根簇生ꎬ花冠辐

状ꎬ有 ５ 个肉质的副花冠裂片ꎬ乳汁透明(邱声祥

等ꎬ １９８９ꎻ Ｌｉｅｄｅꎬ １９９６ )ꎮ 白 前 属 与 鹅 绒 藤 属

(Ｃｙｎａｎｃｈｕｍ Ｌ.)具有相似的副花冠、合蕊柱、花粉器

等特征ꎬ部分学者认为白前属应归并在鹅绒藤属中

(蒋英 和 李 秉 滔ꎬ １９７７ꎻ Ｆｏｒｓｔｅｒꎬ １９９１ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９５)ꎬ但有学者认为白前属应作为独立的属

(Ｍａｒｋｇｒａｆꎬ １９７２ꎻＡｌｉ ＆ Ｋｈａｔｏｏｎꎬ １９８２)ꎮ 邱声祥等

(１９８９)结合化学成分、形态、染色体数目和分布区

等证据ꎬ提出白前属应从鹅绒藤属中独立出来ꎬ
Ｌｉｅｄｅ(１９９６)基于形态与化学证据也支持该观点ꎬ并
认为其与娃儿藤属(Ｔｙｌｏｐｈｏｒａ Ｒ. Ｂｒ.)的关系最近ꎮ

然而ꎬ分子系统学研究显示白前属与鹅绒藤

属亲 缘 关 系 较 远 ( Ｌｉｅｄｅꎬ ２００１ꎻ Ｒａｐｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７)ꎬ支持白前属与娃儿藤属关系更近ꎬ但它们

都是 非 单 系 的ꎬ 而 秦 岭 藤 属 ( Ｂｉｏｎｄｉａ Ｓｃｈｌｔｒ.)、
Ｂｌｙｔｔｉａ Ａｒｎ.、Ｄｉｐｌｏｓｔｉｇｍａ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ.、Ｇｏｙｄｅｒａ Ｌｉｅｄｅ、
Ｐｌｅｕｒｏｓｔｅｌｍａ Ｂａｉｌｌ.和 Ｒｈｙｎｃｈａｒｒｈｅｎａ Ｆ. Ｍｕｅｌｌ.６ 个属

都嵌 套 在 Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ￣Ｔｙｌｏｐｈｏｒａ 分 支 中 ( Ｌｉｅｄｅ￣
Ｓｃｈｕｍａｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎬ２０１６)ꎮ 娃儿藤属和上述 ６
个属ꎬ以及形态上相近的一些属均被归并在白前

属中ꎬ增加了大量的新组合或新名称 ( Ｋｉｄｙｏｏ ＆
Ｋｉｄｙｏｏꎬ ２０１８ꎻＬｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ ＆ Ｍｅｖｅꎬ ２０１８ꎻＨｓｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻＳｈａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 原主要分布在中

国的 ３ 个属ꎬ即驼峰藤属 (Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ Ｃｈｕｎ ＆
Ｔｓｉａｎｇ)、白水藤属(Ｐｅｎｔａｓｔｅｌｍａ Ｔｓｉａｎｇ ＆ Ｌｉ)和箭

药藤属(Ｂｅｌｏｓｔｅｍｍａ Ｗａｌｌ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ)也归并在白前

属中ꎮ 新定义的白前属有 １５０ 多种ꎬ通常有透明

乳汁ꎻ花小ꎬ花冠辐状ꎬ少数钟状、坛状、长圆锥状ꎻ
副花冠由肉质分离的雄蕊上的裂片组成ꎬ或由合

生的雄蕊和片状的雄蕊间的部分组成环状ꎻ花粉

块柄直立、水平或斜上ꎬ分布于热带、亚热带非洲、
亚洲、欧亚大陆等区域(Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ

秦岭藤属约 １３ 种ꎬ是中国特有属ꎬ分布于我

国 东 部 和 西 南 部ꎻ 驼 峰 藤 属 仅 有 驼 峰 藤

(Ｍｅｒｒｉｌｌａｎｔｈｕｓ ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ Ｃｈｕｎ ｅｔ Ｔｓｉａｎｇ) １ 种ꎬ分
布于我国的广东、海南以及柬埔寨(蒋英和李秉

滔ꎬ１９７７ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎮ 在 Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ 等

(２０１２ꎬ ２０１６)的系统发育分析中ꎬ秦岭藤属包含 ２

８１７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



个种ꎬ即黑水藤(Ｂｉｏｎｄｉａ ｉｎｓｉｇｎｉｓ Ｔｓｉａｎｇ)和青龙藤

[Ｂ. ｈｅｎｒｙｉ ( Ｗａｒｂ. ｅｘ Ｓｃｈｌｔｒ. ｅｔ Ｄｉｅｌｓ) Ｔｓｉａｎｇ ｅｔ
Ｐ. Ｔ. Ｌｉ ] 的 样 品ꎬ 缺 少 属 的 模 式 秦 岭 藤 ( Ｂ.
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｃｈｌｔｒ.)的样品ꎬ同时缺乏驼峰藤属的样

品ꎮ 部分学者报道了秦岭藤与驼峰藤的叶绿体基

因组数据ꎬ并进行了简易的系统发育分析ꎬ其中秦

岭 藤 显 示 与 Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ｒｏｓｓｉｃｕｍ ( Ｋｌｅｏｐｏｗ )
Ｂａｒｂａｒ.是姐妹类群ꎬ但系统树中仅包含白前属 １
个种的数据(Ｒａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎻ驼峰藤则显示与黑

水藤是姐妹类群ꎬ但系统发育树中的取样太少

(Ｘｉｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ这 ２ 个种是否属于白前属ꎬ
或属于白前属哪个分支等问题依旧不清楚ꎮ

本研究收集了秦岭藤与驼峰藤的数据ꎬ其中

新增驼峰藤的分子测序ꎬ秦岭藤的数据参考使用

Ｒａｏ 等(２０１８)的测序结果ꎬ并结合白前属其他物

种的分子数据(Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ开展

了系统发育分析ꎬ拟进一步明确这 ２ 个属的系统

位置和归属ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 类群取样和分子序列数据来源

秦岭藤(凭证标本:ＺＪＢ￣２０１７￣１５２￣１ꎬ保存于陕

西师范大学)数据来自 Ｒａｏ 等(２０１８)中的浅层测

序基因数据ꎮ 对驼峰藤(凭证标本:ＬＨＢ￣ＡＰ１７ꎬ保
存于华南农业大学)进行叶片取样ꎬ经硅胶干燥

后ꎬ将样品放入干冰中冷藏ꎬ快递至北京诺禾致源

生物有限公司武汉分公司进行基因组总 ＤＮＡ 的

提取、小片段文库的建库与测序ꎮ 具体操作如下:
首先ꎬＤＮＡ 经检测合格后ꎬ先随机打断为 ３５０ ｂｐ
左右的文库ꎬ再进行 ＰＥ１５０ 双端测序ꎬ得到原始数

据( ｒａｗ ｄａｔａ)ꎬ经质控后得到最终的有效数据

(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)１０ Ｇｂꎮ 然后ꎬ将秦岭藤的已有浅层测

序数据与本次测序的驼峰藤的数据用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ
１.７( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)进行组装ꎬ设置参数为默认ꎻ
使用 Ｂａｎｄａｇｅ ０. ８ (Ｗｉｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５) 和 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ
Ｐｒｉｍｅ ２０１９(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｇｅｎｅｉｏｕｓ. ｃｏｍ / )对组装得

到的 ｆａｓｔｇ 文件进行可视化和序列提取ꎬ得到最终

的秦岭藤的核糖体基因组序列ꎬ以及驼峰藤的叶

绿体基因组与核糖体基因组序列ꎮ 最后ꎬ分别以

无油樟[Ａｍｂｏｒｅｌｌａ ｔｒｉｃｈｏｐｏｄａ Ｂａｉｌｌ. ( ＡＪ５０６１５６)]和

罗布麻[ Ａｐｏｃｙｎｕｍ ｖｅｎｅｔｕｍ Ｌ. (ＭＴ３１３６８８)] 的叶

绿 体 基 因 组 作 参 考ꎬ 先 利 用 Ｐｌａｓｔｉｄ Ｇｅｎｏｍｅ

Ａｎｎｏｔａｔｏｒ(ＰＧＡ)(Ｑｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)对驼峰藤的叶绿

体基因组进行注释ꎬ再根据 ｌｏｇ 文档在 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ
Ｐｒｉｍｅ ２０１９ 中作进一步的手动校正ꎬ得到叶绿体基

因 组 的 注 释 信 息ꎻ 以 Ａｓｃｌｅｐｉａｓ ｃｏｕｌｔｅｒｉ Ａ. Ｇｒａｙ
( ＪＮ６６５０８４) 的核糖体基因组 ｎｒＤＮＡ 连续片段

(１８Ｓ ＋ ＩＴＳ１ ＋ ５. ８Ｓ ＋ ＩＴＳ２ ＋ ２６Ｓ ) 和 Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ
ｂｉｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｍ ( Ｅｎｄｌ.) Ｋｕｎｔｚｅ( ＬＮ８８０６１０)的核糖

体基因序列片段(ＥＴＳ)为参考ꎬ在 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｐｒｉｍｅ
２０１９ 中对秦岭藤与驼峰藤的核糖体基因组进行注

释ꎬ并利用 Ｅｘｃｒａｃｔ 选项提取出所需的核糖体基因

序列片段与叶绿体基因序列片段ꎬ并将数据上传

至 ＧｅｎＢａｎｋ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )ꎮ
基于已发表的娃儿藤亚族分子系统学研究数

据(Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ补充驼峰藤和秦

岭藤的 ＤＮＡ 数据ꎬ选取鹅绒藤亚族(Ｃｙｎａｎｃｈｉｎａｅ)
中的 ３ 个种为外类群ꎬ分别利用 ５ 个叶绿体基因序

列片段(ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、ｔｒｎＧ、ｔｒｎＬ、ｔｒｎＬ￣Ｆ、ｔｒｎＴ￣Ｌ)(１３７ 个

种)、２ 个核糖体基因序列片段(ＥＴＳ、ＩＴＳ) (１３６ 个

种)ꎬ以及二者的合并数据构建系统发育树(１３９ 个

种)ꎮ 序列详细信息见表 １ꎬ样品凭证标本详细信息

见文献 Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ 等(２０１６)ꎮ 部分样品序列

数据不全ꎬ相关序列矩阵中以缺失数据形式补齐ꎮ
１.２ 序列比对和拼接

采用 ＭＡＦＦＴ 软件(Ｋａｔｏｈ ＆ Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ ２０１３)单
独对 每 个 片 段 进 行 序 列 比 对ꎬ 多 片 段 数 据 在

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｐｒｉｍｅ ２０１９ 中进行序列拼接ꎬ得到联合矩

阵数据ꎮ
１.３ 系统发育分析

首先ꎬ利用 ＩＱ￣ＴＲＥＥ(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)基于

最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｍｅｔｈｏｄꎬ ＭＬ)对序

列进行系统发育分析ꎬＩＱ￣ＴＲＥＥ 中 ＭｏｄｅｌＦｉｎｄｅｒ 按照

ＢＩＣ 准则(Ｂａｙｅｓｉａｎ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｃｒｉｔｅｒｉｏｎꎬ ＢＩＣ)自动

测试ꎬ并选择出最佳替代模型ꎬ其中核糖体基因序

列片段合并数据使用模型为 ＴＶＭ＋Ｆ＋Ｒ３、叶绿体基

因序列片段合并数据使用模型为 Ｋ３Ｐｕ＋Ｆ＋Ｒ３、核
糖体与叶绿体基因序列片段合并数据使用模型为

ＴＶＭ＋Ｆ＋Ｒ３ꎻ然后ꎬ进行 １ ０００ 次的 ＳＨ￣ａＬＲＴ 检验

(Ｇｕｉｎｄｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)和超快自展值检验(ｕｌｔｒａｆａｓｔ
ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ａｐｐｒｏａｃｈꎬ ＵＦｂｏｏｔ)(Ｍｉｎｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ每
个分支含有 ＳＨ￣ａＬＲＴ 和 ＵＦｂｏｏｔ ２ 个支持率ꎬ如果

ＳＨ￣ａＬＲＴ≥８０％且 ＵＦｂｏｏｔ≥９５％ꎬ则视为得到较好

支持ꎬ其分支结果可信ꎻ最后ꎬ将所得系统树在

Ｆｉｇｔｒｅｅ １.４.２(Ｒａｍｂａｕｔꎬ ２０１２)中查看ꎮ

９１７１１０ 期 廖苗等: 基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰藤属(夹竹桃科)的系统位置



表 １　 取样物种和序列 ＧｅｎＢａｎｋ 编号
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔａｘａ ｓａｍｐｌｅｄ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

类群
Ｔａｘｏｎ

类群原先使用名称
Ｔａｘｏｎ ｎａｍｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｕｓｅｄ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｔｒｎＧ ｔｒｎＬ ｔｒｎＬ￣Ｆ ｔｒｎＴ￣Ｌ ＥＴＳ ＩＴＳ

外类群 Ｏｕｔｇｒｏｕｐ
鹅绒藤亚族 Ｃｙｎａｎｃｈｉｎａｅ

Ｃｙｎａｎｃｈｕｍ ｅｌｌｉｐｔｉｃｕｍ
(Ｈａｒｖ.) Ｒ. Ａ. Ｄｙｅｒ

Ｃ. ｅｌｌｉｐｔｉｃｕｍ (Ｈａｒｖ.) Ｒ. Ａ. Ｄｙｅｒ ＨＥ８０２６７９ ＨＥ７９３８１８ ＡＪ２９０８４６ ＡＪ２９０８４５ ＡＪ２９０８４７ — ＡＪ３２０４４４

台湾牛皮消
Ｃ. ｏｖａｌｉｆｏｌｉｕｍ Ｗｉｇｈｔ

台湾牛皮消 Ｃ. ｏｖａｌｉｆｏｌｉｕｍ Ｗｉｇｈｔ ＨＥ８０２６８０ ＨＥ７９３８１９ ＡＪ４２８６９７ ＡＪ４２８６９８ ＡＪ４２８６９６ — ＡＪ４９２７８０

Ｓｃｈｉｚｏｓｔｅｐｈａｎｕｓ ａｌａｔｕｓ
Ｈｏｃｈｓｔ. ｅｘ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ.

Ｓ. ａｌａｔｕｓ Ｈｏｃｈｓｔ. ｅｘ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ. ＨＥ８０２６７８ ＨＥ７９３８２７ ＡＪ４１０２４８ ＡＪ４１０２４９ ＡＪ４１０２４７ — ＡＪ３２０４５１

内类群 Ｉｎｇｒｏｕｐ
娃儿藤亚族 Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ

Ｐｅｎｔａｔｒｏｐｉｓ ｂｅｎｔｉｉ (Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｌｉｅｄｅ ａ

Ｐ. ｂｅｎｔｉｉ (Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.) Ｌｉｅｄｅ ａ ＬＮ８８０６４４ ＬＮ８８０６９１ — ＬＮ８８０７３７ ＬＮ８８０７８０ ＬＮ８８０６０１ ＬＮ８８０５５６

Ｐ. ｂｅｎｔｉｉ (Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.) Ｌｉｅｄｅ ｂ Ｐ. ｂｅｎｔｉｉ (Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.) Ｌｉｅｄｅ ｂ ＬＮ８８０６４５ ＬＮ８８０６９２ — ＬＮ８８０７３８ ＬＮ８８０７８１ ＬＮ８８０６０２ ＬＮ８８０５５７

Ｐ. ｃａｐｅｎｓｉｓ (Ｌ. ｆ.) Ｂｕｌｌｏｃｋ Ｐ. ｃａｐｅｎｓｉｓ (Ｌ. ｆ.) Ｂｕｌｌｏｃｋ ＬＮ８８０６４６ ＬＮ８８０６９３ — ＬＮ８８０７３９ ＬＮ８８０７８２ ＬＮ８８０６０３ ＬＮ８８０５５８

Ｐ. ｍａｄａｇａｓｃａｒｉｅｎｓｉｓ Ｄｅｃｎｅ. Ｐ. ｍａｄａｇａｓｃａｒｉｅｎｓｉｓ Ｄｅｃｎｅ. ＨＥ７９３８８４ ＨＥ７９３８２３ ＡＪ４１０２３６ ＡＪ４１０２３７ ＡＪ４１０２３５ ＨＥ７９３９６８ ＡＪ３２０４４８

Ｐ. ｎｉｖａｌｉｓ ( Ｊ. Ｆ. Ｇｍｅｌ.)
Ｄ. Ｖ. Ｆｉｅｌｄ ＆ Ｊ. Ｒ. Ｉ. Ｗｏｏｄ ａ

Ｐ. ｎｉｖａｌｉｓ ( Ｊ. Ｆ. Ｇｍｅｌ.)
Ｄ. Ｖ. Ｆｉｅｌｄ ＆ Ｊ. Ｒ. Ｉ. Ｗｏｏｄ ａ

ＨＥ７９３８８５ ＨＥ７９３８２４ ＡＪ４１０２３９ ＡＪ４１０２４０ ＡＪ４１０２３８ ＨＥ７９３９６９ ＡＪ３２０４４９

Ｐ. ｎｉｖａｌｉｓ ( Ｊ. Ｆ. Ｇｍｅｌ.)
Ｄ. Ｖ. Ｆｉｅｌｄ ＆ Ｊ. Ｒ. Ｉ. Ｗｏｏｄ ｂ

Ｐ. ｎｉｖａｌｉｓ ( Ｊ. Ｆ. Ｇｍｅｌ.)
Ｄ. Ｖ. Ｆｉｅｌｄ ＆ Ｊ. Ｒ. Ｉ. Ｗｏｏｄ ｂ

ＨＥ７９３８５２ ＨＥ７９３７８４ ＨＥ７９３７４６ ＨＥ７９３７５５ ＨＥ７９３７１７ ＨＥ７９３９３９ ＨＥ７９３９１０

Ｐｅｎｔａｔｒｏｐｉｓ ｓｐ. Ｐｅｎｔａｔｒｏｐｉｓ ｓｐ. ＬＮ８８０６４８ ＬＮ８８０６９５ — ＬＮ８８０７４１ ＬＮ８８０７８４ ＬＮ８８０６０５ ＬＮ８８０５６０

Ｐ. ｓｐｉｒａｌｉｓ Ｄｅｃｎｅ. Ｐ. ｓｐｉｒａｌｉｓ Ｄｅｃｎｅ. ＬＮ８８０６４７ ＬＮ８８０６９４ — ＬＮ８８０７４０ ＬＮ８８０７８３ ＬＮ８８０６０４ ＬＮ８８０５５９

Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ａｆｆ. ｒｏｔｕｎｄｉｆｏｌｉｕｍ
(Ｂｕｃｈ.￣Ｈａｍ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ)
Ｋｕｎｔｚｅ

Ｔｙｌｏｐｈｏｒａ ａｆｆ. ｒｏｔｕｎｄｉｆｏｌｉａ
Ｂｕｃｈ.￣Ｈａｍ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ

ＨＥ７９３８６６ ＨＥ７９３７９８ — ＨＥ７９３７６９ ＨＥ７９３７３１ ＨＥ７９３９５０ ＨＥ７９３９２４

Ｖ. ａｍｂｉｇｕｕｍ Ｍａｘｉｍ. Ｖ. ａｍｂｉｇｕｕｍ Ｍａｘｉｍ. ＡＢ１０９１４６ ＡＢ１０９０８７ ＡＢ１０９９２８ ＡＢ１０９９５６ — ＡＢ１１００４７ ＡＢ１０９９８４

Ｖ. ａｎｏｍａｌｕｍ ( Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ａ

Ｔ. ａｎｏｍａｌａ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ａ ＨＥ７９３８８７ ＨＥ７９３８２９ ＡＪ４１０２５１ ＡＪ４１０２５２ ＡＪ４１０２５０ ＨＥ７９３９７１ ＡＪ３２０４５２

Ｖ. ａｎｏｍａｌｕｍ ( Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ｂ

Ｔ. ａｎｏｍａｌａ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ｂ ＨＥ７９３８５５ ＨＥ７９３７８７ — ＨＥ７９３７５８ ＨＥ７９３７２０ ＨＥ７９３９４２ ＨＥ７９３９１３

Ｖ. ａｎｏｍａｌｕｍ ( Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ｃ

Ｔ. ａｎｏｍａｌａ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ｃ ＬＮ８８０６４９ ＬＮ８８０６９６ ＬＮ８８０７４２ — ＬＮ８８０７８５ ＬＮ８８０６０６ ＬＮ８８０５６１

Ｖ. ａｎｏｍａｌｕｍ ( Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ｄ

Ｔ. ａｎｏｍａｌａ Ｎ.Ｅ. Ｂｒ. ｄ ＬＮ８８０６５０ ＬＮ８８０６９７ — ＬＮ８８０７４３ ＬＮ８８０７８６ ＬＮ８８０６０７ ＬＮ８８０５６２

Ｖ. ａｎｏｍａｌｕｍ ( Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｕｒｃｅｏｌａｔａ Ｍｅｖｅ ＨＥ７９３８６７ ＨＥ７９３７９９ — ＨＥ７９３７７０ ＨＥ７９３７３２ ＨＥ７９３９５１ ＨＥ７９３９２５

Ｖ. ａｐｉｃｕｌａｔｕｍ ( Ｋ. Ｓｃｈｕｍ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ａ

Ｔ. ａｐｉｃｕｌａｔａ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ ａ ＬＮ８８０６５１ ＬＮ８８０６９８ — ＬＮ８８０７４４ ＬＮ８８０７８７ ＬＮ８８０６０８ ＬＮ８８０５６３

Ｖ. ａｐｉｃｕｌａｔｕｍ ( Ｋ. Ｓｃｈｕｍ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ｂ

Ｔ. ａｐｉｃｕｌａｔａ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ ｂ ＨＥ７９３８８８ ＨＥ７９３８３０ ＡＪ４１０２５４ ＡＪ４１０２５５ ＡＪ４１０２５３ — ＡＪ３２０４５３

Ｖ. ａｐｉｃｕｌａｔｕｍ ( Ｋ. Ｓｃｈｕｍ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ ｃ

Ｔ. ａｐｉｃｕｌａｔａ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ ｃ ＬＮ８８０６５２ ＬＮ８８０６９９ — ＬＮ８８０７４５ ＬＮ８８０７８８ ＬＮ８８０６０９ ＬＮ８８０５６４

Ｖ. ａｒａｃｈｎｏｉｄｅｕｍ ( Ｇｏｙｄｅｒ )
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ａｒａｃｈｎｏｉｄｅａ Ｇｏｙｄｅｒ ＨＥ７９３８５６ ＨＥ７９３７８８ — ＨＥ７９３７５９ ＨＥ７９３７２１ ＨＥ７９３９４３ ＨＥ７９３９１４

Ｖ. ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉｏｉｄｅｓ (Ｍｉｑ.)
Ｆｒａｎｃｈ. ＆ Ｓａｖ.

Ｔ. ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉｏｉｄｅｓ Ｍｉｑ. ＡＢ１０９１３７ ＡＢ１０９０７８ ＡＢ１０９９１２ ＡＢ１０９９４４ — ＡＢ１１００３８ ＡＢ１０９９７５

Ｖ. ａｒｎｏｔｔｉａｎｕｍ Ｗｉｇｈｔ Ｖ. ａｒｎｏｔｔｉａｎｕｍ Ｗｉｇｈｔ ＬＮ８８０６６２ ＬＮ８８０７０９ — ＬＮ８８０７５２ ＬＮ８８０７９７ ＬＮ８８０６１６ ＬＮ８８０５７４

Ｖ. ａｓｓａｄｉｉ Ｍ. Ｚａｅｉｆｉ Ｖ. ａｓｓａｄｉｉ Ｍ. Ｚａｅｉｆｉ ＬＮ８８０６６３ ＬＮ８８０７１０ — ＬＮ８８０７５３ ＬＮ８８０７９８ ＬＮ８８０６１７ ＬＮ８８０５７５

Ｖ. ａｕｓｔｒｏｋｉｕｓｉａｎｕｍ ( Ｋｏｉｄｚ.)
Ｋｉｔａｇ.

Ｖ. ａｕｓｔｒｏｋｉｕｓｉａｎｕｍ (Ｋｏｉｄｚ.)
Ｋｉｔａｇ.

ＡＢ１０９１４９ ＡＢ１０９１１７ ＡＢ１０９９２７ ＡＢ１０９９５９ — ＡＢ１１００５０ ＡＢ１０９９８７

Ｖ. ｂａｒｂａｔｕｍ (Ｒ. Ｂｒ.) Ｋｕｎｔｚｅ Ｔ. ｂａｒｂａｔａ Ｒ. Ｂｒ. ＨＥ７９３８５７ ＨＥ７９３７８９ — ＨＥ７９３７６０ ＨＥ７９３７２２ — ＨＥ７９３９１５

Ｖ. ｂｉｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｍ (Ｅｎｄｌ.)
Ｋｕｎｔｚｅ ａ

Ｔ. ｂｉｇｌａｎｄｕｌｏｓａ Ｆ. Ｍｕｅｌｌ. ａ ＬＮ８８０６５３ ＬＮ８８０７００ — ＬＮ８８０７４６ ＬＮ８８０７８９ ＬＮ８８０６１０ ＬＮ８８０５６５

０２７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 １

类群
Ｔａｘｏｎ

类群原先使用名称
Ｔａｘｏｎ ｎａｍｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｕｓｅｄ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｔｒｎＧ ｔｒｎＬ ｔｒｎＬ￣Ｆ ｔｒｎＴ￣Ｌ ＥＴＳ ＩＴＳ

Ｖ. ｂｉｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｍ (Ｅｎｄｌ.)
Ｋｕｎｔｚｅ ｂ

Ｔ. ｂｉｇｌａｎｄｕｌｏｓａ Ｆ. Ｍｕｅｌｌ. ｂ ＨＥ７９３８８９ ＨＥ７９３８３１ ＡＪ３２０４０２ ＡＪ３２０４０３ ＡＪ３２０４０１ — ＡＪ３２０４５４

Ｖ. ｂｒａｃｈｙｓｔｅｌｍｏｉｄｅｓ (Ｐ. Ｉ.
Ｆｏｒｓｔ.) Ｌｉｅｄｅ

Ｖ. ｂｒａｃｈｙｓｔｅｌｍｏｉｄｅｓ (Ｐ. Ｉ. Ｆｏｒｓｔ.)
Ｌｉｅｄｅ

ＬＮ８８０６６４ ＬＮ８８０７１１ — ＬＮ８８０７５４ ＬＮ８８０７９９ ＬＮ８８０６１８ ＬＮ８８０５７６

Ｖ. ｃａｆｆｒｕｍ (Ｍｅｉｓｎ.) Ｋｕｎｔｚｅ Ｔ. ｃａｆｆｒａ Ｍｅｉｓｎ. ＨＥ７９３８５８ ＨＥ７９３７９０ ＨＥ７９３７４９ ＨＥ７９３７６１ ＨＥ７９３７２３ ＨＥ７９３９４４ ＨＥ７９３９１６

Ｖ. ｃａｌｃａｒｅｕｍ
(Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ) Ａｋａｓａｗａ

Ｖ. ｃａｌｃａｒｅｕｍ (Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ)
Ａｋａｓａｗａ

ＡＢ１０９１５０ ＡＢ１０９１１８ ＡＢ１０９９２９ ＡＢ１０９９６０ — ＡＢ１１００５１ ＡＢ１０９９８８

Ｖ. ｃａｍｅｒｏｏｎｉｃｕｍ (Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｃａｍｅｒｏｏｎｉｃａ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ＨＥ７９３８５９ ＨＥ７９３７９１ — ＨＥ７９３７６２ ＨＥ７９３７２４ ＨＥ７９３９４５ ＨＥ７９３９１７

Ｖ. ｃａｒｎｏｓｕｍ Ｂｅｎｔｈ. ａ Ｖ. ｃａｒｎｏｓｕｍ Ｂｅｎｔｈ. ａ ＬＮ８８０６６６ ＬＮ８８０７１３ — ＬＮ８８０７５６ ＬＮ８８０８０１ ＬＮ８８０６２０ ＬＮ８８０５７８

Ｖ. ｃａｒｎｏｓｕｍ Ｂｅｎｔｈ. ｂ Ｖ. ｃａｒｎｏｓｕｍＢｅｎｔｈ. ｂ ＨＥ７９３９０５ ＨＥ７９３８４７ ＡＪ４１０２７２ ＡＪ４１０２７３ ＡＪ４１０２７１ ＨＥ７９３９８６ ＡＪ３２０４７３

Ｖ. ｃｅｒｎｕｕｍ (Ｄｅｃｎｅ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｐｌｅｕｒｏｓｔｅｌｍａ ｃｅｒｎｕｕｍ (Ｄｅｃｎｅ.)
Ｂｕｌｌｏｃｋ

ＨＥ７９３８８６ ＨＥ７９３８２６ ＡＪ４１０２４２ ＡＪ４１０２４３ ＡＪ４１０２４１ ＨＥ７９３９７０ ＡＪ３２０４５０

Ｖ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ (Ｂｌｕｍｅ) Ｋｕｎｔｚｅ Ｔ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ Ｂｌｕｍｅ ＨＥ７９３８６０ ＨＥ７９３７９２ — ＨＥ７９３７６３ ＨＥ７９３７２５ — ＨＥ７９３９１８

Ｖ. ｃｏｎｆｕｓｕｍ Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ Ｔ. ｃｏｒｉａｃｅａ (Ｄｅｃｎｅ.) Ｍａｒａｉｓ ＨＥ７９３８９１ ＨＥ７９３８３３ ＡＪ３２０４０８ ＡＪ３２０４０９ ＡＪ３２０４０７ ＨＥ７９３９７２ ＡＪ３２０４５６

Ｖ. ｃｏｎｓｐｉｃｕｕｍ ( Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｃｏｎｓｐｉｃｕａ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ＨＥ７９３８９０ ＨＥ７９３８３２ ＡＪ３２０４０５ ＡＪ３２０４０６ ＡＪ３２０４０４ — ＡＪ３２０４５５

Ｖ. ｃｒｅｔｉｃｕｍ Ｂｒｏｗｉｃｚ Ｖ. ｃｒｅｔｉｃｕｍ Ｂｒｏｗｉｃｚ ＨＥ７９３８７１ ＨＥ７９３８０３ — ＨＥ７９３７７４ ＨＥ７９３７３６ ＨＥ７９３９５５ ＨＥ７９３９２８

Ｖ. ｄａｌｚｅｌｌｉｉ (Ｈｏｏｋ. ｆ.) Ｋｕｎｔｚｅ Ｔ. ｄａｌｚｅｌｌｉｉ Ｈｏｏｋ. ｆ. ＬＮ８８０６５４ ＬＮ８８０７０１ — ＨＧ５３０５８５ ＬＮ８８０７９０ — ＬＮ８８０５６６

Ｖ. ｄｉｐｌｏｓｔｉｇｍａ Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ Ｄｉｐｌｏｓｔｉｇｍａ ｃａｎｅｓｃｅｎｓ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ. ＨＥ７９３８８２ ＨＥ７９３８２０ ＡＪ４１０２００ ＡＪ４１０２０１ ＡＪ４１０１９９ ＨＥ７９３９６６ ＡＪ３２０４４５

Ｖ. ｆｌａｎａｇａｎｉｉ (Ｓｃｈｌｔｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｆｌａｎａｇａｎｉｉ Ｓｃｈｌｔｒ. ＨＥ７９３８９２ ＨＥ７９３８３４ ＡＪ４１０２５７ ＡＪ４１０２５８ ＡＪ４１０２５６ ＨＥ７９３９７３ ＡＪ３２０４５７

Ｖ. ｆｌｅｃｋｉｉ (Ｓｃｈｌｔｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｆｌｅｃｋｉｉ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ＬＮ８８０６５５ ＬＮ８８０７０２ — ＬＮ８８０７４７ ＬＮ８８０７９１ ＬＮ８８０６１１ ＬＮ８８０５６７

Ｖ. ｆｌｅｘｕｏｓｕｍ ( Ｒ. Ｂｒ.) Ｋｕｎｔｚｅ
ｖａｒ. ｐｅｒｒｏｔｔｅｔｉａｎｕｍ ( Ｄｅｃｎｅ.)
Ｓｃｈｎｅｉｄｔꎬ Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｐｅｒｒｏｔｔｅｔｉａｎａ Ｄｅｃｎｅ. ＨＥ７９３８９８ ＨＥ７９３８４０ ＡＪ２９０９１６ ＡＪ２９０９１７ ＡＪ２９０９１５ ＨＥ７９３９７９ ＡＪ３２０４６０

Ｖ. ｆｌｅｘｕｏｓｕｍ (Ｒ. Ｂｒ.) Ｋｕｎｔｚｅ
ｖａｒ. ｔｅｎｕｉｓ (Ｂｌｕｍｅ) Ｓｃｈｎｅｉｄｔꎬ
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｔｅｎｕｉｓ Ｂｌｕｍｅ ＨＥ７９３９０１ ＨＥ７９３８４３ ＡＪ３２０４３２ ＡＪ３２０４３３ ＡＪ３２０４３１ ＨＥ７９３９８２ ＡＪ３２０４６８

Ｖ. ｆｒｕｔｉｃｕｌｏｓｕｍ (Ｄｅｃｎｅ.)
Ｄｅｃａｉｓｎｅ

Ｂｌｙｔｔｉａ ｆｒｕｔｉｃｕｌｏｓａ (Ｄｅｃｎｅ.) Ｆｉｅｌｄ ＨＥ７９３８８１ ＨＥ７９３８１５ ＡＪ４１０１９４ ＡＪ４１０１９５ ＡＪ４１０１９３ ＨＥ７９３９６５ ＡＪ３２０４４３

Ｖ. ｆｕｎｅｂｒｅ (Ｂｏｉｓｓ. ＆ Ｋｏｔｓｃｈｙ)
Ｐｏｂｅｄ. ａ

Ｖ. ｆｕｎｅｂｒｅ (Ｂｏｉｓｓ. ＆ Ｋｏｔｓｃｈｙ)
Ｐｏｂｅｄ. ａ

ＬＮ８８０６６７ ＬＮ８８０７１４ — ＬＮ８８０７５７ ＬＮ８８０８０２ ＬＮ８８０６２１ ＬＮ８８０５７９

Ｖ. ｆｕｎｅｂｒｅ (Ｂｏｉｓｓ. ＆ Ｋｏｔｓｃｈｙ)
Ｐｏｂｅｄ. ｂ

Ｖ. ｆｕｎｅｂｒｅ (Ｂｏｉｓｓ. ＆ Ｋｏｔｓｃｈｙ)
Ｐｏｂｅｄ. ｂ

ＬＮ８８０６６８ ＬＮ８８０７１５ — ＬＮ８８０７５８ ＬＮ８８０８０３ ＬＮ８８０６２２ ＬＮ８８０５８０

Ｖ. ｆｕｓｃａｔｕｍ (Ｈｏｒｎｅｍ.) Ｅｎｄｌ. Ｖ. ｆｕｓｃａｔｕｍ (Ｈｏｒｎｅｍ.) Ｅｎｄｌ. ＬＮ８８０６６９ ＬＮ８８０７１６ — ＬＮ８８０７５９ ＬＮ８８０８０４ ＬＮ８８０６２３ —

Ｖ. ｇｌａｕｃｕｍ (Ｗａｌｌ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ)
Ｒｅｃｈ.ｆ.

Ｖ. ｇｌａｕｃｕｍ (Ｗａｌｌ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ)
Ｒｅｃｈ. ｆ.

ＬＮ８８０６７０ ＬＮ８８０７１７ — ＬＮ８８０７６０ ＬＮ８８０８０５ ＬＮ８８０６２４ ＬＮ８８０５８１

Ｖ. ｇｒａｃｉｌｌｉｍｕｍ (Ｍａｒｋｇｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｇｒａｃｉｌｌｉｍａ Ｍａｒｋｇｒ. ＨＥ７９３８６１ ＨＥ７９３７９３ ＨＥ７９３７５０ ＨＥ７９３７６４ ＨＥ７９３７２６ ＨＥ７９３９４６ ＨＥ７９３９１９

Ｖ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒｕｍ (Ｒ. Ｂｒ.)
Ｋｕｎｔｚｅ ａ

Ｔ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ Ｒ. Ｂｒ. ａ ＨＥ７９３８６２ ＨＥ７９３７９４ ＨＥ７９３７６５ — ＨＥ７９３７２７ ＨＥ７９３９４７ ＨＥ７９３９２０

Ｖ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒｕｍ (Ｒ. Ｂｒ.)
Ｋｕｎｔｚｅ ｂ

Ｔ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ Ｒ. Ｂｒ. ｂ ＬＮ８８０６５７ ＬＮ８８０７０４ ＬＮ８８０７４８ — ＬＮ８８０７９２ — ＬＮ８８０５６９

Ｖ. ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌｕｍ (Ａ. Ｒｉｃｈ.)
Ｖａｔｋｅ

Ｔ. ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ Ａ. Ｒｉｃｈ. ＨＥ７９３８９４ ＨＥ７９３８３６ ＡＪ４１０２６０ ＡＪ４１０２６１ ＡＪ４１０２５９ ＨＥ７９３９７５ ＡＪ３２０４６１

Ｖ. ｈｏｙｏｅｎｓｅ Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. Ｖ. ｈｏｙｏｅｎｓｅ Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. ＡＢ１０９１６４ ＡＢ１０９１３２ ＡＢ１０９９４０ ＡＢ１０９９７１ — ＡＢ１１００６５ ＡＢ１１０００３

Ｖ. ｉｎｄｉｃｕｍ (Ｂｕｒｍ. ｆ.) Ｍａｂｂ. Ｔ. ｉｎｄｉｃａ (Ｂｕｒｍ. ｆ.) Ｍｅｒｒｉｌｌ ＨＥ７９３８９５ ＨＥ７９３８３７ ＡＪ４１０２６３ ＡＪ４１０２６４ ＡＪ４１０２６２ ＨＥ７９３９７６ ＡＪ３２０４６３

Ｖ. ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ Ｔａｌｉｅｖ Ｖ. ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ Ｔａｌｉｅｖ ＬＮ８８０６７２ ＬＮ８８０７１９ — ＬＮ８８０７６２ ＬＮ８８０８０７ ＬＮ８８０６２６ ＬＮ８８０５８３

Ｖ. ｉｚｕｅｎｓｅ Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. Ｖ. ｉｚｕｅｎｓｅ Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. ＡＢ１０９１６３ ＡＢ１０９１３１ ＡＢ１０９９３９ ＡＢ１０９９７０ — ＡＢ１１００６４ ＡＢ１１０００２

Ｖ. ｊａｉｌｉｃｏｌａ Ｊｕｚ. Ｖ. ｊａｉｌｉｃｏｌａ Ｊｕｚ. ＬＮ８８０６７３ ＬＮ８８０７２０ — ＬＮ８８０７６３ ＬＮ８８０８０８ ＬＮ８８０６２７ ＬＮ８８０５８４

Ｖ. ｊａｐｏｎｉｃｕｍ Ｍｏｒｒ. ｅｔ Ｄｅｃｎｅ. Ｖ. ｊａｐｏｎｉｃｕｍ Ｍｏｒｒ. ｅｔ Ｄｅｃｎｅ. ＡＢ１０９１５１ ＡＢ１０９１１９ ＡＢ１０９９３０ ＡＢ１０９９６１ — ＡＢ１１００５２ ＡＢ１０９９９０

１２７１１０ 期 廖苗等: 基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰藤属(夹竹桃科)的系统位置



续表 １

类群
Ｔａｘｏｎ

类群原先使用名称
Ｔａｘｏｎ ｎａｍｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｕｓｅｄ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｔｒｎＧ ｔｒｎＬ ｔｒｎＬ￣Ｆ ｔｒｎＴ￣Ｌ ＥＴＳ ＩＴＳ

Ｖ. ｋａｔｏｉ (Ｏｈｗｉ) Ｋｉｔａｇ. Ｖ. ｋａｔｏｉ (Ｏｈｗｉ) Ｋｉｔａｇ. ＡＢ１０９１５２ ＡＢ１０９１２０ ＡＢ１０９９３１ ＡＢ１０９９６２ — ＡＢ１１００５３ ＡＢ１０９９９１

Ｖ. ｋａｗａｒｏｅｎｓｅ Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ Ｔ. ｊａｐｏｎｉｃａ Ｍｉｑ. ＡＢ１０９１４０ ＡＢ１０９０８１ ＡＢ１０９９１５ ＡＢ１０９９４７ — ＡＢ１１００４１ ＡＢ１０９９７８

Ｖ. ｌｉｎｅａｒｅ ( Ｄｅｃｎｅ.) Ｍｅｖｅ ＆
Ｌｉｅｄｅ ａ

Ｒｈｙｎｃｈａｒｒｈｅｎａ ｌｉｎｅａｒｉｓ ( Ｄｅｃｎｅ.)
Ｋ. Ｌ. Ｗｉｌｓｏｎ ａ

ＨＥ７９３８５３ ＨＥ７９３７８５ ＨＥ７９３７４７ ＨＥ７９３７５６ ＨＥ７９３７１８ ＨＥ７９３９４０ ＨＥ７９３９１１

Ｖ. ｌｉｎｅａｒｅ ( Ｄｅｃｎｅ.) Ｍｅｖｅ ＆
Ｌｉｅｄｅ ｂ

Ｒ. ｌｉｎｅａｒｉｓ (Ｄｅｃｎｅ.) Ｋ. Ｌ.
Ｗｉｌｓｏｎ ｂ

ＨＥ７９３８５４ ＨＥ７９３７８６ ＨＥ７９３７４８ ＨＥ７９３７５７ ＨＥ７９３７１９ ＨＥ７９３９４１ ＨＥ７９３９１２

Ｖ. ｌｉｎｉｆｏｌｉｕｍ Ｂａｌｆｏｕｒ ｆ. Ｖ. ｌｉｎｉｆｏｌｉｕｍ Ｂａｌｆｏｕｒ ｆ. ＬＮ８８０６７４ ＬＮ８８０７２１ — ＬＮ８８０７６４ ＬＮ８８０８０９ ＬＮ８８０６２８ ＬＮ８８０５８５

Ｖ. ｌｕｇａｒｄｉａｅ (Ｂｕｌｌｏｃｋ)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｌｕｇａｒｄｉａｅ Ｂｕｌｌｏｃｋ ＨＥ７９３８６４ ＨＥ７９３７９６ ＨＥ７９３７５１ ＨＥ７９３７６７ ＨＥ７９３７２９ ＨＥ７９３９４９ ＨＥ７９３９２２

Ｖ. ｌｙｃｉｏｉｄｅｓ (Ｅ. Ｍｅｙ.) Ｋｕｎｔｚｅ Ｔ. ｌｙｃｉｏｉｄｅｓ Ｄｅｃｎｅ. ＬＮ８８０６５８ ＬＮ８８０７０５ ＬＮ８８０７４９ — ＬＮ８８０７９３ ＬＮ８８０６１３ ＬＮ８８０５７０

Ｖ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｓｉｅｂ. ｅｔ
Ｚｕｃｃ. ａ

Ｖ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ. ａ ＡＢ１０９１５５ ＡＢ１０９１２２ ＡＢ１０９９２２ ＡＢ１０９９５４ — ＡＢ１１００５４ ＡＢ１０９９９３

Ｖ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｓｉｅｂ. ｅｔ
Ｚｕｃｃ. ｂ

Ｖ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ. ｂ ＡＢ１０９１５４ ＡＢ１０９１２１ ＡＢ１０９９２１ ＡＢ１０９９５３ — ＡＢ１１００５５ ＡＢ１０９９９２

Ｖ. ｍａｅｏｔｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ)
Ｂａｒｂａｒ.

Ｖ. ｍａｅｏｔｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ)
Ｂａｒｂａｒ.

ＬＮ８８０６７５ ＬＮ８８０７２２ — ＬＮ８８０７６５ ＬＮ８８０８１０ ＬＮ８８０６２９ ＬＮ８８０５８６

Ｖ. ｍａｇｎｉｆｉｃｕｍ (Ｎａｋａｉ)
Ｋｉｔａｇ.

Ｖ. ｍａｇｎｉｆｉｃｕｍ (Ｎａｋａｉ) Ｋｉｔａｇ. ＡＢ１０９１５６ ＡＢ１０９１２３ ＡＢ１０９９２３ ＡＢ１０９９５５ — ＡＢ１１００５６ ＡＢ１０９９９４

Ｖ. ｍａｔｓｕｍｕｒａｅ ( Ｔ. Ｙａｍａｚ.)
Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ

Ｔ. ｍａｔｓｕｍｕｒａｅ (Ｔ. Ｙａｍａｚ.)
Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. ＆ Ｙ. Ｔａｔｅｉｓｈｉ

ＡＢ１０９１４３ ＡＢ１０９０８２ ＡＢ１０９９１６ ＡＢ１０９９４８ — ＡＢ１１００４２ ＡＢ１０９９７９

Ｖ. ｍｏｚａｆｆａｒｉａｎｉｉ Ｍ. Ｚａｅｉｆｉ Ｖ. ｍｏｚａｆｆａｒｉａｎｉｉ Ｍ. Ｚａｅｉｆｉ ＬＮ８８０６７６ ＬＮ８８０７２３ — ＬＮ８８０７６６ ＬＮ８８０８１１ ＬＮ８８０６３０ ＬＮ８８０５８７

Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ａ Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ａ ＨＥ７９３９０７ ＨＥ７９３８４９ — — — ＨＥ７９３９８８ —

Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ｂ Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ｂ — — — — ＡＹ８９９９６４ — —

Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ｃ Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ｃ — — ＡＦ２１４４５１ ＡＦ２１４２９７ — — —

Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ｄ Ｖ. ｎｉｇｒｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ ｄ — — — — — — ＦＪ３６２５３２

Ｖ. ｎｉｐｐｏｎｉｃｕｍ (Ｍａｔｓｕｍ.)
Ｋｉｔａｇ. ａ

Ｖ. ｎｉｐｐｏｎｉｃｕｍ (Ｍａｔｓｕｍ.)
Ｋｉｔａｇ. ａ

ＡＢ１０９１５８ ＡＢ１０９１２５ ＡＢ１０９９３３ ＡＢ１０９９６４ — ＡＢ１１００５８ ＡＢ１０９９９６

Ｖ. ｎｉｐｐｏｎｉｃｕｍ (Ｍａｔｓｕｍ.)
Ｋｉｔａｇ. ｂ

Ｖ. ｎｉｐｐｏｎｉｃｕｍ (Ｍａｔｓｕｍ.)
Ｋｉｔａｇ. ｂ

ＡＢ１０９１５７ ＡＢ１０９１２４ ＡＢ１０９９３２ ＡＢ１０９９６３ — ＡＢ１１００５７ ＡＢ１０９９９５

Ｖ. ｏｂｌｏｎｇｕｍ (Ｎ. Ｅ. Ｂｒ.)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｏｂｌｏｎｇａ Ｎ. Ｅ. Ｂｒ. ＨＥ７９３８９６ ＨＥ７９３８３８ ＡＪ３２０４２３ ＡＪ３２０４２４ ＡＪ３２０４２２ ＨＥ７９３９７７ ＡＪ３２０４６４

Ｖ. ｏｖａｔｕｍ Ｂｅｎｔｈ. Ｖ. ｏｖａｔｕｍ Ｂｅｎｔｈ. ＨＥ７９３８７５ ＨＥ７９３８０７ — ＨＥ７９３７７８ ＨＥ７９３７４０ ＨＥ７９３９５９ ＨＥ７９３９３２

Ｖ. ｐａｎｉｃｕｌａｔｕｍ (Ｒ. Ｂｒ.)
Ｋｕｎｔｚｅ

Ｔ. ｐａｎｉｃｕｌａｔａ Ｒ. Ｂｒ. ＨＥ７９３８６５ ＨＥ７９３７９７ ＨＥ７９３７６８ — ＨＥ７９３７３０ — ＨＥ７９３９２３

Ｖ. ｐｈｉｌｉｐｐｉｃｕｍ Ｍｅｖｅꎬ
Ｏｍｌｏｒ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｐａｒｖｉｆｌｏｒａ (Ｍｅｒｒ.) Ｍｅｖｅꎬ
Ｏｍｌｏｒ ＆ Ｌｉｅｄｅ

ＨＥ７９３８９７ ＨＥ７９３８３９ ＡＪ３２０４２６ ＡＪ３２０４２７ ＡＪ３２０４２５ ＨＥ７９３９７８ ＡＪ３２０４６５

Ｖ. ｐｕｍｉｌｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ａ Ｖ. ｐｕｍｉｌｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ａ ＬＮ８８０６７７ ＬＮ８８０７２４ — ＬＮ８８０７６７ ＬＮ８８０８１２ ＬＮ８８０６３１ ＬＮ８８０５８８

Ｖ. ｐｕｍｉｌｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ｂ Ｖ. ｐｕｍｉｌｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ｂ ＬＮ８８０６７８ ＬＮ８８０７２５ — ＬＮ８８０７６８ ＬＮ８８０８１３ ＬＮ８８０６３２ ＬＮ８８０５８９

Ｖ. ｒｅｈｍａｎｎｉｉ Ｂｏｉｓｓ. ａ Ｖ. ｒｅｈｍａｎｎｉｉ Ｂｏｉｓｓ. ａ ＬＮ８８０６７９ ＬＮ８８０７２６ — ＬＮ８８０７６９ ＬＮ８８０８１４ ＬＮ８８０６３３ ＬＮ８８０５９０

Ｖ. ｒｅｈｍａｎｎｉｉ Ｂｏｉｓｓ. ｂ Ｖ. ｒｅｈｍａｎｎｉｉ Ｂｏｉｓｓ. ｂ ＬＮ８８０６８０ ＬＮ８８０７２７ — ＬＮ８８０７７０ ＬＮ８８０８１５ ＬＮ８８０６３４ ＬＮ８８０５９１

Ｖ. ｒｏｓｓｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ)
Ｂａｒｂａｒ. ａ

Ｖ. ｒｏｓｓｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ) Ｂａｒｂａｒ. ａ — ＨＥ７９３８０９ — — ＨＥ７９３７４２ ＨＥ７９３９９０ —

Ｖ. ｒｏｓｓｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ)
Ｂａｒｂａｒ. ｂ

Ｖ. ｒｏｓｓｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ) Ｂａｒｂａｒ. ｂ — — — ＥＦ４５６１１３ — — —

Ｖ. ｒｏｓｓｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ)
Ｂａｒｂａｒ. ｃ

Ｖ. ｒｏｓｓｉｃｕｍ (Ｋｌｅｏｐｏｗ) Ｂａｒｂａｒ. ｃ — — — — — — ＦＪ５１７１６５

Ｖ. ｓａｋｅｓａｒｅｎｓｅ Ａｌｉ ＆ Ｋｈａｔｏｏｎ Ｖ. ｓａｋｅｓａｒｅｎｓｅ Ａｌｉ ＆ Ｋｈａｔｏｏｎ ＬＮ８８０６８２ — — — ＬＮ８８０８１６ ＬＮ８８０６３５ ＬＮ８８０５９２

Ｖ. ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｓｏｍｍｉｅｒ ＆
Ｌｅｖｉｅｒ ａ

Ｖ. ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｓｏｍｍｉｅｒ ＆ Ｌｅｖｉｅｒ ａ ＬＮ８８０６８３ ＬＮ８８０７２９ — ＬＮ８８０７７２ ＬＮ８８０８１７ ＬＮ８８０６３６ ＬＮ８８０５９３

Ｖ. ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｓｏｍｍｉｅｒ ＆
Ｌｅｖｉｅｒ ｂ

Ｖ. ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｓｏｍｍｉｅｒ ＆ Ｌｅｖｉｅｒ ｂ ＬＮ８８０６８４ ＬＮ８８０７３０ — ＬＮ８８０７７３ ＬＮ８８０８１８ ＬＮ８８０６３７ ＬＮ８８０５９４

Ｖ. ｓｃｈｍａｌｈａｕｓｅｎｉｉ (Ｋｕｓｎ.) Ｌｉｔｖ. Ｖ. ｓｃｈｍａｌｈａｕｓｅｎｉｉ (Ｋｕｓｎ.) Ｌｉｔｖ. ＬＮ８８０６８５ ＬＮ８８０７３１ — ＬＮ８８０７７４ ＬＮ８８０８１９ ＬＮ８８０６３８ ＬＮ８８０５９５

２２７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 １

类群
Ｔａｘｏｎ

类群原先使用名称
Ｔａｘｏｎ ｎａｍｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｕｓｅｄ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｔｒｎＧ ｔｒｎＬ ｔｒｎＬ￣Ｆ ｔｒｎＴ￣Ｌ ＥＴＳ ＩＴＳ

Ｖ. ｓｏｍａｌｉｅｎｓｅ (Ｌｉｅｄｅ)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｇｏｙｄｅｒａ ｓｏｍａｌｉｅｎｓｅ Ｌｉｅｄｅ ＨＥ７９３８８３ ＨＥ７９３８２１ ＡＪ４１０２０９ ＡＪ４１０２１０ ＡＪ４１０２０８ ＨＥ７９３９６７ ＡＪ３２０４４７

Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ｓｐ. ａ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ｓｐ. ａ ＬＮ８８０６８９ ＬＮ８８０７３５ — ＬＮ８８０７７８ ＬＮ８８０８２３ ＬＮ８８０６４２ ＬＮ８８０５９９

Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ｓｐ. ｂ Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ｓｐ. ｂ ＬＮ８８０６９０ ＬＮ８８０７３６ — ＬＮ８８０７７９ ＬＮ８８０８２４ ＬＮ８８０６４３ ＬＮ８８０６００

Ｖ. ｓｔｏｃｋｓｉｉ Ａｌｉ ＆ Ｋｈａｔｏｏｎ Ｖ. ｓｔｏｃｋｓｉｉ Ａｌｉ ＆ Ｋｈａｔｏｏｎ ＨＥ７９３９０８ ＨＥ７９３８５０ ＡＪ４１０２７８ ＡＪ４１０２７９ ＡＪ４１０２７７ ＨＥ７９３９８９ ＡＪ３２０４７５

Ｖ. ｓｕｂｌａｎｃｅｏｌａｔｕｍ (Ｍｉｑ.)
Ｍａｘｉｍ. ｖａｒ. ｓｕｂｌａｎｃｅｏｌａｔｕｍ

Ｖ. ｓｕｂｌａｎｃｅｏｌａｔｕｍ (Ｍｉｑ.)
Ｍａｘｉｍ. ｖａｒ. ｓｕｂｌａｎｃｅｏｌａｔｕｍ

ＡＢ１０９１５９ ＡＢ１０９１２７ ＡＢ１０９９３５ ＡＢ１０９９６６ — ＡＢ１１００６０ ＡＢ１０９９９８

Ｖ. ｓｙｌｖａｔｉｃｕｍ (Ｄｅｃｎｅ.)
Ｋｕｎｔｚｅ

Ｔ. ｓｙｌｖａｔｉｃａ Ｄｅｃｎｅ. ＨＥ７９３８９９ ＨＥ７９３８４１ ＡＪ４１０２６６ ＡＪ４１０２６７ ＡＪ４１０２６５ ＨＥ７９３９８０ ＡＪ３２０４６６

Ｖ. ｔａｎａｋａｅ (Ｍａｘｉｍ.)
Ｆｒａｎｃｈ. ＆ Ｓａｖ.

Ｔ. ｔａｎａｋａｅ Ｍａｘｉｍ. ＡＢ１０９１４４ ＡＢ１０９０８５ ＡＢ１０９９１９ ＡＢ１０９９５１ — ＡＢ１１００４５ ＡＢ１０９９８２

Ｖ. ｔａｕｒｉｃｕｍ Ｐｏｂｅｄ. Ｖ. ｔａｕｒｉｃｕｍ Ｐｏｂｅｄ. ＬＮ８８０６８６ ＬＮ８８０７３２ — ＬＮ８８０７７５ ＬＮ８８０８２０ ＬＮ８８０６３９ ＬＮ８８０５９６

Ｖ. ｔｅｎｕｉｐｅｄｕｎｃｕｌａｔｕｍ
(Ｋ. Ｓｃｈｕｍ.) Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

Ｔ. ｔｅｎｕｉｐｅｄｕｎｃｕｌａｔａ Ｋ. Ｓｃｈｕｍ. ＨＥ７９３９００ ＨＥ７９３８４２ ＡＪ３２０４２９ ＡＪ３２０４３０ ＡＪ３２０４２８ ＨＥ７９３９８１ ＡＪ３２０４６７

Ｖ. ｔｍｏｌｅｕｍ Ｂｏｉｓｓ. Ｖ. ｔｍｏｌｅｕｍ Ｂｏｉｓｓ. ＬＮ８８０６８７ ＬＮ８８０７３３ — ＬＮ８８０７７６ ＬＮ８８０８２１ ＬＮ８８０６４０ ＬＮ８８０５９７

Ｖ. ｖｉｌｌｏｓｕｍ (Ｂｌｕｍｅ) Ｋｕｎｔｚｅ ａ Ｔ. ｖｉｌｌｏｓａ Ｂｌｕｍｅ ａ ＨＥ７９３９０２ ＨＥ７９３８４４ ＡＪ３２０４３５ ＡＪ３２０４３６ ＡＪ３２０４３４ ＨＥ７９３９８３ ＡＪ３２０４６９

Ｖ. ｖｉｌｌｏｓｕｍ (Ｂｌｕｍｅ) Ｋｕｎｔｚｅ ｂ Ｔ. ｖｉｌｌｏｓａ Ｂｌｕｍｅ ｂ ＨＥ７９３８６８ ＨＥ７９３８００ — ＨＥ７９３７７１ ＨＥ７９３７３３ ＨＥ７９３９５２ ＨＥ７９３９２６

Ｖ. ｙａｍａｎａｋａｅ (Ｏｈｗｉ ＆
Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ) Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ

Ｖ. ｙａｍａｎａｋａｅ (Ｏｈｗｉ ＆ Ｈ.
Ｏｈａｓｈｉ) Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ

ＡＢ１０９１５３ ＡＢ１０９１２９ ＡＢ１０９９３７ ＡＢ１０９９６８ — ＡＢ１１００６２ ＡＢ１１００００

Ｖ. ｙｏｎａｋｕｎｉｅｎｓｅ (Ｈａｔｓ.)
Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. ＆ Ｙ. Ｔａｔｅｉｓｈｉ

Ｖ. ｙｏｎａｋｕｎｉｅｎｓｅ (Ｈａｔｓ.)
Ｔ. Ｙａｍａｓｈ. ＆ Ｙ. Ｔａｔｅｉｓｈｉ

ＡＢ１０９１６２ ＡＢ１０９１３０ ＡＢ１０９９３８ ＡＢ１０９９６９ — ＡＢ１１００６３ ＡＢ１１０００１

白前
Ｖ. ｇｌａｕｃｅｓｃｅｎｓ (Ｄｅｃｎｅ.)
Ｃ. Ｙ. Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

白前
Ｖ. ｇｌａｕｃｅｓｃｅｎｓ (Ｄｅｃｎｅ.) Ｃ. Ｙ.
Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

ＨＥ７９３８７３ ＨＥ７９３８０５ ＨＥ７９３７５３ ＨＥ７９３７７６ ＨＥ７９３７３８ ＨＥ７９３９５７ ＨＥ７９３９３０

白薇
Ｖ. ａｔｒａｔｕｍ Ｃ. Ｍｏｒｒｅｎ ＆
Ｄｅｃｎｅ. ａ

白薇
Ｖ. ａｔｒａｔｕｍ Ｃ. Ｍｏｒｒｅｎ ＆ Ｄｅｃｎｅ. ａ

ＨＥ７９３９０４ ＨＥ７９３８４６ ＡＪ４１０２６９ ＡＪ４１０２７０ ＡＪ４１０２６８ ＨＥ７９３９８５ ＡＪ３２０４７２

白薇
Ｖ. ａｔｒａｔｕｍ Ｃ. Ｍｏｒｒｅｎ ＆
Ｄｅｃｎｅ. ｂ

白薇
Ｖ. ａｔｒａｔｕｍ Ｃ. Ｍｏｒｒｅｎ ＆ Ｄｅｃｎｅ. ｂ

ＡＢ１０９１４８ ＡＢ１０９０８９ ＡＢ１０９９２６ ＡＢ１０９９５８ — ＡＢ１１００４９ ＡＢ１０９９８６

变色白前
Ｖ. ｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ (Ｂｕｎｇｅ) Ｄｅｃｎｅ.

变色白前
Ｖ. ｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ (Ｂｕｎｇｅ) Ｄｅｃｎｅ.

ＨＥ７９３８７９ ＨＥ７９３８１２ — ＨＥ７９３７８２ ＨＥ７９３７４５ ＨＥ７９３９６３ ＨＥ７９３９３６

潮风草
Ｖ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ａ

潮风草
Ｖ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ａ

ＡＢ１０９１４５ ＡＢ１０９０８６ ＡＢ１０９９２４ ＡＢ１１０２１５ — ＡＢ１１００４６ ＡＢ１０９９８３

潮风草
Ｖ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ｂ

潮风草
Ｖ. ａｃｕｍｉｎａｔｕｍ Ｄｅｃｎｅ. ｂ

ＬＮ８８０６６１ ＬＮ８８０７０８ — ＬＮ８８０７５１ ＬＮ８８０７９６ ＬＮ８８０６１５ ＬＮ８８０５７３

催吐白前
Ｖ. ｈｉｒｕｎｄｉｎａｒｉａ Ｍｅｄｉｃ.

催吐白前
Ｖ. ｈｉｒｕｎｄｉｎａｒｉａ Ｍｅｄｉｃ.

ＨＥ７９３９０６ ＨＥ７９３８４８ ＡＪ４１０２７５ ＡＪ４１０２７６ ＡＪ４１０２７４ ＨＥ７９３９８７ ＡＪ３２０４７４

大理白前
Ｖ. ｆｏｒｒｅｓｔｉｉ (Ｓｃｈｌｔｒ.) Ｃ. Ｙ.
Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

大理白前
Ｖ. ｆｏｒｒｅｓｔｉｉ (Ｓｃｈｌｔｒ.) Ｃ. Ｙ. Ｗｕ ＆
Ｄ.Ｚ. Ｌｉ

ＨＥ７９３８７２ ＨＥ７９３８０４ ＨＥ７９３７５２ ＨＥ７９３７７５ ＨＥ７９３７３７ ＨＥ７９３９５６ ＨＥ７９３９２９

粉绿白前
Ｖ. ｃａｎｅｓｃｅｎｓ (Ｗｉｌｌｄ.) Ｄｅｃａｉｓｎｅ

粉绿白前
Ｖ. ｃａｎｅｓｃｅｎｓ (Ｗｉｌｌｄ.) Ｄｅｃａｉｓｎｅ

ＬＮ８８０６６５ ＬＮ８８０７１２ — ＬＮ８８０７５５ ＬＮ８８０８００ ＬＮ８８０６１９ ＬＮ８８０５７７

光叶娃儿藤
Ｖ. ｂｒｏｗｎｉｉ (Ｈａｙａｔａ)
Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ

光叶娃儿藤
Ｔ. ｂｒｏｗｎｉｉ Ｈａｙａｔａ

ＡＢ１０９１３８ ＡＢ１０９０７９ ＡＢ１０９９１３ ＡＢ１０９９４５ — ＡＢ１１００３９ ＡＢ１０９９７６

合掌消
Ｖ. ａｍｐｌｅｘｉｃａｕｌｅ Ｓｉｅｂｏｌｄ
ｅｔ Ｚｕｃｃ.

合掌消
Ｖ. ａｍｐｌｅｘｉｃａｕｌｅ Ｓｉｅｂｏｌｄ ｅｔ Ｚｕｃｃ.

ＡＢ１０９１４７ ＡＢ１０９０８８ ＡＢ１０９９２５ ＡＢ１０９９５７ — ＡＢ１１００４８ ＡＢ１０９９８５

黑水藤
Ｖ. ｉｎｓｉｇｎｅ (Ｔｓｉａｎｇ) Ｍｅｖｅꎬ
Ｈ. Ｈ. Ｋｏｎｇ ＆ Ｌｉｅｄｅ

黑水藤
Ｂｉｏｎｄｉａ ｉｎｓｉｇｎｉｓ Ｔｓｉａｎｇ

ＨＥ７９３８５１ ＨＥ７９３７８３ — ＨＥ７９３７５４ ＨＥ７９３７１６ ＨＥ７９３９３８ ＨＥ７９３９０９

华北白前
Ｖ. ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ Ｍａｘｉｍ.

华北白前 Ｖ. ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ Ｍａｘｉｍ. ＨＥ７９３８７４ ＨＥ７９３８０６ — ＨＥ７９３７７７ ＨＥ７９３７３９ ＨＥ７９３９５８ ＨＥ７９３９３１

柳叶白前
Ｖ. ｓｔａｕｎｔｏｎｉｉ (Ｄｅｃｎｅ.)
Ｃ.Ｙ. Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

柳叶白前
Ｖ. ｓｔａｕｎｔｏｎｉｉ (Ｄｅｃｎｅ.) Ｃ. Ｙ.
Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

ＨＥ７９３８７７ ＨＥ７９３８１０ — ＨＥ７９３７８０ ＨＥ７９３７４３ ＨＥ７９３９６１ ＨＥ７９３９３４

３２７１１０ 期 廖苗等: 基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰藤属(夹竹桃科)的系统位置



续表 １

类群
Ｔａｘｏｎ

类群原先使用名称
Ｔａｘｏｎ ｎａｍｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｕｓｅｄ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｔｒｎＧ ｔｒｎＬ ｔｒｎＬ￣Ｆ ｔｒｎＴ￣Ｌ ＥＴＳ ＩＴＳ

蔓白前
Ｖ. ｖｏｌｕｂｉｌｅ (Ｍａｘｉｍ.) Ｈｅｍｓｌ.

蔓白前
Ｖ. ｖｏｌｕｂｉｌｅ (Ｍａｘｉｍ.) Ｈｅｍｓｌ.

ＬＮ８８０６８８ ＬＮ８８０７３４ — ＬＮ８８０７７７ ＬＮ８８０８２２ ＬＮ８８０６４１ ＬＮ８８０５９８

蔓剪草
Ｖ. ｃｈｅｋｉａｎｇｅｎｓｅ ( Ｍ. Ｃｈｅｎｇ)
Ｃ. Ｙ. Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

蔓剪草
Ｖ. ｃｈｅｋｉａｎｇｅｎｓｅ (Ｍ. Ｃｈｅｎｇ)
Ｃ. Ｙ. Ｗｕ ＆ Ｄ. Ｚ. Ｌｉ

ＨＥ７９３８７０ ＨＥ７９３８０２ — ＨＥ７９３７７３ ＨＥ７９３７３５ ＨＥ７９３９５４ —

七层楼
Ｖ. ｆｌｏｒｉｂｕｎｄｕｍ (Ｍｉｑ.)
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　 注: — 表示信息的缺失ꎻ 加粗字体表示新增物种ꎬ它们的叶绿体基因组序列片段对应的序列号提供的是完整叶绿体基因组序列号ꎬ
所用片段从中进行了截取ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎꎻ ｔａｘａ ｉｎ ｂｏｌｄ ａｒｅ ｎｅｗｌｙ ａｄｄｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅｉｒ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｐｌａｓｔｉｄ ＤＮＡ ｄａｔａ ａｒｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｌａｓｔｉｄ ＤＮＡ ｄａｔａ ｕｓｅｄ ｗｅｒｅ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ.

２　 结果与分析

基于核糖体基因序列片段(ＥＴＳ、ＩＴＳ)构建的系

统发育树显示ꎬ娃儿藤亚族中白前属是非单系的ꎬ
Ｐｅｎｔａｔｒｏｐｉｓ Ｒ. Ｂｒ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.嵌套在白前属中ꎬ
并与 Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ ａｐｉｃｕｌａｔｕｍ ＋ Ｖ. ｓｙｌｖａｔｉｃｕｍ ＋ Ｖ.
ｔｅｎｕｉｐｅｄｕｎｃｕｌａｔｕｍ 成姐妹分支ꎬ支持率分别为 ＳＨ￣
ａＬＲＴ＝ ８２.８％、ＵＦｂｏｏｔ ＝ ８２％(８２.８ / ８２)(图 １)ꎻ基于

叶绿体基因序列片段以及合并数据构建的系统树

都显示娃儿藤亚族分为 ２ 个大分支ꎬ Ｐｅｎｔａｔｒｏｐｉｓ
Ｒ. Ｂｒ. ｅｘ Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ.与白前属呈姐妹关系ꎬ支持率

分别为 ９９.８ / １００、９９.９ / １００(图 ２ꎬ图 ３)ꎮ
３ 组分子矩阵数据所建系统树都高度支持驼

峰藤 属 与 Ｖ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ ( Ｔｙｌｏｐｈｏｒａ ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ) 和 Ｖ.
ｐｈｉｌｉｐｐｉｃｕｍ(Ｔ. ｐａｒｖｉｆｌｏｒａ)聚为一支ꎬ图 １、图 ２、图 ３
中支持率分别为 １００ / １００、９７. ９ / １００、１００ / １００ꎻ秦
岭藤属中的 ３ 个种均嵌套在白前属分支中ꎬ但在

系统树中非单系ꎬ其中在基于核糖体基因序列片

段(ＥＴＳ、ＩＴＳ)所建的系统树与合并数据所建的系

统树中ꎬ秦岭藤与青龙藤 Ｖ. ｈｅｎｒｙｉ(Ｂｉｏｎｄｉａ ｈｅｎｒｙｉ)
互为姐妹类群ꎬ支持率分别为 ９７.７ / １００、９７.８ / １００
(图 １ꎬ图 ３)ꎬ并与 Ｖ. ｋａｗａｒｏｅｎｓｅ(Ｔ. ｊａｐｏｎｉｃａ)聚为

一支ꎬ支持率分别为 ９７. １ / １００、９７. ８ / １００ꎬ在基于

４２７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



分支节点数据代表 ＳＨ￣ａＬＲＴ 和 ＵＦｂｏｏｔ ２ 个支持率ꎬＳＨ￣ａＬＲＴ≥８０％且 ＵＦｂｏｏｔ≥９５％ꎬ视为结果可信ꎬ分支的划分参照 Ｌｉｅｄｅ￣
Ｓｃｈｕｍａｎｎ 等(２０１６)ꎮ 下同ꎮ
Ｅａｃｈ ｂｒａｎｃｈ ａｓｓｉｇｎｅｄ ｗｉｔｈ ＳＨ￣ａＬＲＴ ａｎｄ ＵＦｂｏｏｔ ｓｕｐｐｏｒｔｓꎬ ｉｆ ＳＨ￣ａＬＲＴ≥８０％ ａｎｄ ＵＦｂｏｏｔ≥９５％ꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｉｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｒｅｄｉｂｌｅꎬ ｃｌａｄｅ
ｄｅｓｉｇｎａｔｉｏｎｓ ｆｏｌｌｏｗ ｔｈｏｓｅ ｏｆ Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ ｅｔ ａｌ. (２０１６). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 基于 ２ 个核糖体基因序列片段 (ＥＴＳ、ＩＴＳ) 构建的娃儿藤亚族的系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ (ＥＴＳꎬ ＩＴＳ)

叶绿体基因序列片段构建的系统树中ꎬ秦岭藤与

青龙藤聚为一支ꎬ但支持率较低 ( ３１. ３ / ６７) (图

２)ꎬ而黑水藤在 ３ 组系统树中均显示在亚热带分

支(Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｌａｄｅ)中(图 １、图 ２、图 ３ 中支持率

分别 为 １００ / １００、 ９３. ８ / １００、 １００ / １００ )ꎬ 并 与 Ｖ.
ｖｉｌｌｏｓｕｍ(Ｔ. ｖｉｌｌｏｓａ)聚为一支(图 １、图 ２、图 ３ 中支

持率分别为 ７４.３ / １００、０ / ９６、７２.６ / １００)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 秦岭藤属的系统发育与属级分类地位

在秦岭藤属建立时ꎬＳｃｈｌｅｃｈｔｅｒ(１９０５)指出其

花粉块下垂ꎬ与牛奶菜属(Ｍａｒｓｄｅｎｉａ Ｒ. Ｂｒ.)的直

立花粉块存在明显差异ꎻ花冠坛状或近钟状ꎬ与娃

５２７１１０ 期 廖苗等: 基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰藤属(夹竹桃科)的系统位置



图 ２　 基于 ５ 个叶绿体基因序列片段( ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、ｔｒｎＧ、ｔｒｎＬ、ｔｒｎＬ￣Ｆ、ｔｒｎＴ￣Ｌ)构建的娃儿藤亚族的系统发育树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｆｉｖｅ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ (ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨꎬ ｔｒｎＧꎬ ｔｒｎＬꎬ ｔｒｎＬ￣Ｆꎬ ｔｒｎＴ￣Ｌ)

儿藤属的花冠 ５ 深裂、辐状或广辐状有别ꎬ并认为

秦岭藤属应放在马利筋亚族( Ａｓｃｌｅｐｉａｄｉｎａｅ) 中ꎮ
Ｇｉｌｂｅｒｔ 等(１９９５)认为秦岭藤属的特点是叶狭窄ꎬ
叶正面具有微小的苍白点ꎬ花小ꎬ花冠缩小ꎬ通常

呈环状ꎬ花冠管多数较发达ꎬ并观察到娃儿藤属的

一些种也有相似的苍白点ꎬ说明秦岭藤属与娃儿

藤属形态性状存在交叉现象ꎮ 娃儿藤属已被归并

至白前属中 ( Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻＬｉｅｄｅ￣
Ｓｃｈｕｍａｎｎ ＆ Ｍｅｖｅꎬ ２０１８ꎻＥｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ本
研究的分子系统结果支持秦岭藤属归并入白前属
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图 ３　 基于 ５ 个叶绿体基因序列片段( ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、ｔｒｎＧ、ｔｒｎＬ、ｔｒｎＬ￣Ｆ、ｔｒｎＴ￣Ｌ)和 ２ 个核糖体
基因序列片段(ＥＴＳ、ＩＴＳ)构建的娃儿藤亚族的系统发育树

Ｆｉｇ. ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｔｙｌｏｐｈｏｒｉｎａｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｆｉｖｅ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ (ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨꎬ
ｔｒｎＧꎬ ｔｒｎＬꎬ ｔｒｎＬ￣Ｆꎬ ｔｒｎＴ￣Ｌ) ａｎｄ ｔｗｏ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ (ＥＴＳꎬ ＩＴＳ)

的分类处理ꎮ
本研究分子系统分析结果显示ꎬ秦岭藤属的 ３

个种都在白前属内ꎬ其中秦岭藤与青龙藤聚为一

支ꎬ而黑水藤与 Ｖ. ｖｉｌｌｏｓｕｍ(Ｔ. ｖｉｌｌｏｓａ)聚为一支ꎬ并
在亚热带分支中ꎬ但它们在形态上差异较大ꎬ黑水

藤的枝、叶柄均被单列短柔毛ꎬ叶线状披针形ꎬ除

叶面中脉被微毛外ꎬ无毛ꎬ花冠近钟状ꎬ无毛ꎬ而
Ｖ. ｖｉｌｌｏｓｕｍ 的枝、叶柄均密被柔毛ꎬ叶卵形或卵状

长圆形ꎬ两面具毛ꎬ花冠辐状ꎬ具长柔毛ꎻ地理分布

方面ꎬ前者分布于我国贵州、湖南、四川、西藏和云

南(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎬ后者分布于爪哇岛(Ｂａｃｋｅｒ ＆
Ｂａｋｈｕｉｚｅｎꎬ １９６５)ꎮ 有关黑水藤与近缘种在形态

７２７１１０ 期 廖苗等: 基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰藤属(夹竹桃科)的系统位置



和地理分布上差异较大ꎬ但亲缘关系较近的情况

尚需进一步采集更多样品开展深入探究ꎮ
３.２ 驼峰藤属的系统位置与属级分类地位

驼峰 藤 属 在 发 表 时 被 认 为 与 徐 长 卿 属

(Ｐｙｃｎｏｓｔｅｌｍａ Ｂｕｎｇｅ ｅｘ Ｄｅｃｎｅ.) 最 相 近 ( Ｃｈｕｎ ＆
Ｔｓｉａｎｇꎬ １９４１ )ꎬ 后 者 现 已 被 归 并 至 白 前 属 中

(Ｌｉｅｄｅ￣Ｓｃｈｕｍａｎｎ ＆ Ｍｅｖｅꎬ ２０１８)ꎬ两者的副花冠都

贴生于雄蕊ꎬ它们在生活型、副花冠裂片的形状、
花冠裂片生长样式和果实形状大小等方面存在明

显区别ꎬ其中驼峰藤属为木质藤本ꎬ副花冠裂片背

部隆起ꎬ基部增厚ꎬ花冠裂片连生ꎬ未开花时裂片

顶端向内连生ꎬ蓇葖果单生ꎬ纺锤形ꎬ大型ꎻ而徐长

卿属为直立草本ꎬ副花冠向先端加厚ꎬ花冠深裂ꎬ
果实披针形ꎬ较小(Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇꎬ １９４１)ꎻ驼峰藤

属的花冠裂片与醉魂藤属(Ｈｅｔｅｒｏｓｔｅｍｍａ Ｗｉｇｈｔ ＆
Ａｒｎ.)和球兰属(Ｈｏｙａ Ｒ. Ｂｒ.)类似ꎬ其膜质心形叶

片与夜来香属(Ｔｅｌｏｓｍａ Ｃｏｖｉｌｌｅ)相似ꎬ驼峰藤属的

花粉块下垂ꎬ另 ３ 个属的花粉块直立ꎬ可以明显区

分(Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇꎬ１９４１)ꎮ 蒋英和李秉滔(１９７７)
发现驼峰藤属与印度产的原 Ｉｐｈｉｓｉａ Ｗｉｇｈｔ ＆ Ａｒｎ ＝
Ｖｉｎｃｅｔｏｘｉｃｕｍ Ｗｏｌｆ 较相近ꎬ不同之处在于驼峰藤属

的花冠裂片端部未开放时互相粘合ꎬ花粉块柄斜

行上升ꎬ且花粉块完全倒垂ꎬ而 Ｉｐｈｉｓｉａ 的花粉块柄

先横平ꎬ次上升ꎬ后斜下ꎮ 驼峰藤属的花部结构与

宜昌 娃 儿 藤 [ Ｔ. ａｕｇｕｓｔｉｎｉａｎａ ( Ｈｅｍｓｌ.) Ｃｒａｉｂ ＝
Ｖ. ａｕｇｕｓｔｉｎｉａｎｕｍ (Ｈｅｍｓｌ.) Ｍｅｖｅ ＆ Ｌｉｅｄｅ]十分相

似ꎬ但驼峰藤属的花更大ꎮ 此外ꎬ由于驼峰藤属的

蓇葖果大(长 ９ ~ １２ ｃｍꎬ直径 ３.５ ~ ４ ｃｍ)ꎬ有较厚

的纤维状中果皮ꎬ而娃儿藤属通常果皮薄ꎬ具有纸

质的蓇葖果壁ꎬ因此驼峰藤属被保留为独立的属

(Ｇｉｌｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎮ 本研究未收集到宜昌娃儿

藤的数据ꎬ但研究结果显示驼峰藤属与其他 ２ 个

娃儿藤属 Ｖ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ(Ｔ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ)和 Ｖ. ｐｈｉｌｉｐｐｉｃｕｍ
(Ｔ. ｐａｒｖｉｆｌｏｒａ)聚为一支ꎬ这 ２ 个种果实均较大(前
者长 １０ ~ １２ ｃｍꎬ直径 ３ ~ ５ ｃｍꎻ后者长 １３ ~ １５ ｃｍꎬ
直径 ３ ~ ４ ｃｍ)ꎬ叶大小与叶形与驼峰藤属很相似ꎻ
地理分布上ꎬＶ. ｃｉｓｓｏｉｄｅｓ 广泛分布于印度尼西亚东

部和新几内亚(Ｆｏｒｓｔｅｒꎬ １９９４)ꎬＶ. ｐｈｉｌｉｐｐｉｃｕｍ 仅分

布于菲律宾(Ｍｅｖｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ而驼峰藤属分布

于我国的广东、海南以及柬埔寨(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎮ
因此ꎬ仅凭果实大小、花粉块柄的生长方式、叶子

的形状与大小作为娃儿藤亚族内属的鉴别特征可

能并不够充分ꎬ但这些特征可作为白前属内种间

的鉴别特征ꎮ 依据花粉块下垂的特征ꎬ驼峰藤属

在最初建立时被置于马利筋族马利筋亚族中

( Ｃｈｕｎ ＆ Ｔｓｉａｎｇꎬ １９４１ )ꎬ 自 Ｅｎｄｒｅｓｓ 和 Ｂｒｕｙｎｓ
(２０００)合并夹竹桃科与萝藦科后ꎬ该属也被置于

马利筋族中ꎬ但先后被置于鹅绒藤亚族(Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)和娃儿藤亚族中(Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ
Ｅｎｄｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 本研究支持当前驼峰藤属

归并至白前属ꎬ并放置在娃儿藤亚族中ꎮ
３.３ 白前属的系统发育

虽然基于核糖体基因序列和叶绿体基因序列

合并数据的系统发育分析显示白前属为单系ꎬ但
其含有的信息位点依旧较少ꎬ白前属属内的种间

系统发育关系支持率较低ꎮ 基于高通量测序的系

统发育分析将更清晰地重建白前属的系统发育分

支关系ꎮ 由于白前属的分类变动较大ꎬ因此非常

有必要基于基因组学研究结果与形态特征分析进

行全面的分类学修订ꎮ
致谢　 承蒙广东中山树木园廖浩斌老师在样

品采集上提供帮助ꎬ陕西师范大学邹嘉宾老师提

供分子数据ꎬ以及武汉植物园张彩飞老师协助数

据获取ꎬ特此致谢ꎮ
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净多样化速率和进化时间对虎耳草目
科间物种多样性差异的影响

顾嘉豪１ꎬ２ꎬ 张粒毫１ꎬ２ꎬ 张皓昱１ꎬ２ꎬ 仵天晴１ꎬ 黄林青３ꎬ 程瑞静１ꎬ２ꎬ
徐　 莹１ꎬ２ꎬ 王庆刚４ꎬ 徐晓婷１ꎬ２∗

( １. 四川大学 生命科学学院ꎬ 成都 ６１００６５ꎻ ２. 四川大学 生物资源与生态环境教育部重点实验室ꎬ 成都 ６１００６５ꎻ
３. 四川大学 生物医学工程学院ꎬ 成都 ６１００６５ꎻ ４. 中国农业大学 资源与环境学院ꎬ 北京 １０００８３ )

摘　 要: 不同生物类群包含的物种数目常存在巨大差异ꎬ这是生态学和生物学研究中普遍观察到的现象ꎮ
然而ꎬ这一现象产生的原因仍然是未解之谜ꎮ 从宏观进化的角度ꎬ进化时间假说和多样化速率假说是两个

比较流行的假说ꎮ 进化时间假说认为类群的演化时间越长ꎬ积累的物种丰富度越高ꎻ而多样化速率假说认

为类群的净多样化速率越快ꎬ则其物种丰富度越高ꎮ 为验证这两个假说ꎬ该文以一棵包含 １ ５３９ 个物种化石

定年的虎耳草目系统发育树为基础ꎬ通过宏观进化分析获取了虎耳草目内 １５ 个科的物种形成和灭绝速率ꎬ
并计算了每个科的平均多样化速率ꎮ 结果表明:(１) 虎耳草目的物种多样化速率有着增加的趋势ꎬ并且多

样化速率的增加主要出现在温带和高山类群ꎬ如茶藨子科、景天科和芍药科等ꎮ (２) 采用系统发育广义最

小二乘模型(ＰＧＬＳ)和线性回归模型(ＬＭ)结果表明ꎬ虎耳草目 １５ 个科的物种丰富度与科的分化时间和科

内物种的最近共同祖先年龄都没有显著相关关系ꎬ而与净多样化速率显著正相关(Ｒ２ ＝ ０.３８０ꎬＰ<０.０５)ꎮ 该

研究支持了多样化速率假说ꎬ认为不同科的净多样化速率的差异是导致虎耳草目科间物种数目差异的主要

原因之一ꎮ 全球气候变冷可能为虎耳草目中草本、落叶乔木和灌木等能够适应寒冷环境的类群提供了分布

范围扩张和物种快速多样化的机会ꎮ 该研究表明在温带和高山扩张类群中ꎬ物种净多样化速率可能是导致

不同类群物种数目差异的主要原因ꎮ
关键词: 虎耳草目ꎬ 物种多样性ꎬ 系统发育ꎬ 多样化速率ꎬ 宏观演化
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆｔｅｎ ｖａｒｙ ｇｒｅａｔｌｙꎬ ｗｈｉｃｈ
ｉｓ ａ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｔｈｉｓ
ｐａｔｔｅｒｎ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｉｎ ｈｏｔ ｄｅｂａｔｅ. Ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｏｆ ｍａｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ｔｉｍｅ￣ｆｏｒ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒａｔｅ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ ａｒｅ ｔｗｏ ｐｏｐｕｌａｒ ｈｙｐｏｔｈｅｓｅｓ. Ｔｉｍｅ￣ｆｏｒ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｉｍｅ￣ｆｏｒ￣ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ｉｓ ｔｈｅ
ｐｒｉｍａｒｙ ｄｒｉｖｅｒ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ｂｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｌｏｎｇ ｔｉｍｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ
ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｕｍｂｅｒ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅｉｒ ｈｉｇｈ ｎｅｔ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ. Ｔｏ ｔｅｓｔ
ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｈｙｐｏｔｈｅｓｅｓꎬ ｗｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａ ｆｏｓｓｉｌ￣ｃａｌｉｂｒａｔｅｄ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ １ ５３９ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｗｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ｏｆ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ
ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｆａｍｉｌｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ｍａｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ:
(１) Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ ｓｈｏｗｓ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒａｔｅ ｍａｉｎｌｙ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ａｎｄ ａｌｐｉｎｅ ｇｒｏｕｐｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ Ｇｒｏｓｓｕｌａｒｉａｃｅａｅꎬ Ｃｒａｓｓｕｌａｃｅａｅ ａｎｄ Ｐａｅｏｎｉａｃｅａｅ. (２) Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ (ＰＧＬＳ) ａｎｄ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ( ＬＭ) ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｓ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｇｅ ｏｆ ｆａｍｉｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｒ ｔｈｅ ａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｒｅｃｅｎｔ
ｃｏｍｍｏｎ ａｎｃｅｓｔｏｒꎬ ｂｕｔ ｉｔ ｉｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｎｅｔ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (Ｒ２ ＝ ０.３８０ꎬ Ｐ<０.０５). Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｕｐｐｏｒｔ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｉｓ ａ ｐｒｉｍａｒｙ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｒｉｖｅｒ ｏｆ ｔｈｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｍｏｎｇ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ. Ｇｌｏｂａｌ ｃｏｏｌｉｎｇ ｍａｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｒａｐｉｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｒｂａｃｅｏｕｓꎬ ｄｅｃｉｄｕｏｕｓ ｔｒｅｅｓ ａｎｄ ｓｈｒｕｂｓ ｔｈｏｓｅ ｃａｎ ａｄａｐｔ ｔｏ
ｃｏｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ａｎｄ ａｌｐｉｎｅ ｓｐｒｅａｄｉｎｇ ｇｒｏｕｐｓꎬ ｔｈｅ ｎｅｔ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｍａｙ ｂｅ ｔｈｅ
ｍａｉｎ ｒｅａｓｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｇｒｏｕｐｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓꎬ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ｍａｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

　 　 生物类群之间的物种总数的差异是自然界中

普遍存在的现象ꎬ但是这一现象的形成机制仍然

是未解之谜(Ｒｉｃｋｌｅｆｓ ＆ Ｒｅｎｎｅｒꎬ１９９４ꎻ Ｂａｒｒａｃｌｏｕｇｈ ＆
Ｓａｖｏｌａｉｎｅｎꎬ ２０１０ꎻ Ｒａｂｏｓｋｙꎬ ２０１０ꎻ Ｗｉｅｎｓꎬ ２０１１ꎻ
Ｒｏｂｏｓｋｙ ＆ Ａｄａｍｓꎬ ２０１２ꎻ Ｍｅｒｅａｕ ＆ Ｂｅｌｌꎬ ２０１３ꎻ
Ｍａｃｈａｃꎬ ２０２０ꎻ Ｌｉ ＆ Ｗｉｅｎｓꎬ ２０１９)ꎮ 从生物类群

的宏观进化角度来看ꎬ进化时间假说 ( ｔｉｍｅ￣ｆｏｒ
ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ ) 和 多 样 化 速 率 假 说

(ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ)是解释类群间物种

多样性差异的两个最为核心的假说 ( Ｓｃｈｏｌｌ ＆
Ｗｉｅｎｓꎬ ２０１６ꎻ Ｌｉ ＆ Ｗｉｅｎｓꎬ ２０１９)ꎮ 进化时间假说

认为ꎬ进化时间越长ꎬ物种能积累的物种多样性越

高ꎬ因此进化的时间差异是导致类群间物种多样

性差异的主要原因ꎮ 换句话说ꎬ一个起源古老的

类群ꎬ比新近起源的类群拥有更长的进化时间ꎬ因
此可以积累更多的物种ꎮ 多样化速率假说认为ꎬ
在生物演化历史中ꎬ不同类群种化速率和灭绝速

率的动态变化导致的净多样化速率差异是引起物

种多 样 性 变 化 的 主 要 原 因 ( Ｓｃｈｏｌｌ ＆ Ｗｉｅｎｓꎬ

２０１６)ꎮ 也就是说ꎬ物种形成速率高而灭绝速率低

的类群具有更高的净多样化速率ꎬ因此具有更多

的物种ꎮ
目前ꎬ进化时间假说和多样化速率假说在物

种多样性形成中的相对作用还存在很多争议

(Ｍａｒｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 进化时间假说成立的前提是

演化过程中净多样化速率在不同类群之间无差异

或差异极小ꎮ 然而越来越多的研究发现ꎬ净多样

化速率在不同类群之间有差异ꎮ 特别是经历过大

型灭绝事件的类群ꎬ物种数目会骤然下降ꎬ从而导

致物种多样性的突然丧失ꎬ物种数目减少ꎮ 例如ꎬ
Ｒａｂｏｓｋｙ 等(２０１２)对多细胞真核生物 １ ３９７ 个主

要分支的研究发现ꎬ分支的分化时间ꎬ即干龄

(ｓｔｅｍ ａｇｅ)ꎬ与分支所包含的物种数之间没有显著

关系ꎬ因而否定了进化时间假说ꎮ Ｐｙｒｏｎ 和 Ｗｉｅｎｓ
(２０１３)发现ꎬ许多古老两栖动物分支具有较低的

物种多样性ꎬ但是一些年轻的分支具有较多的物

种ꎮ 但是该研究并没有直接验证物种多样性与多

样 化 速 率 之 间 的 关 系ꎮ 而 ＭｃＰｅｅｋ 和 Ｂｒｏｗｎ
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(２００７)对不同动物类群物种多样性的研究却发现

分支年龄是物种多样性的决定因素ꎮ Ｍａｒｉｎ 和

Ｈｅｄｇｅｓ (２０１６)对不同类群的冠龄( ｃｒｏｗｎ ａｇｅ)与

物种丰富度关系的研究也表明两栖动物、鸟类和

哺乳动物的物种丰富度与其最近共同祖先的年龄

(ａｇｅ)显著正相关ꎮ 为进一步验证进化时间和多

样化速率假说ꎬＳｃｈｏｌｌ 和 Ｗｉｅｎｓ (２０１６)使用生命之

树( ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｉｆｅ)对不同生物类群不同分类学等级的

物种多样性的差异进行了研究ꎮ 研究中发现ꎬ在
不同的分类等级ꎬ例如ꎬ门、目和科等ꎬ物种多样性

主要是由多样化速率决定ꎬ而与进化时间无显著

相关关系ꎬ甚至出现负相关关系ꎮ 古老的类群物

种多样化速率低ꎬ而年轻类群的多样化速率高可

能是导致该现象的主要原因ꎮ 并且ꎬ进化时间与

物种多样化速率的关系在不同分类等级和不同的

生物类群中的差异可能导致不显著的物种多样化

速率与物种多样性的关系ꎮ 综上ꎬ进化时间假说

和多样化速率假说在物种多样性形成中的作用仍

然存在争议ꎮ
虎耳草目(Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ)包含了 １５ 个科的共约

３ ０００个种ꎬ包括了乔木、灌木、多年生或一年生草本

植物、多肉植物和水生植物等多种生活型ꎬ广泛分

布于全球不同的生态系统中(Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
虎耳草目内部科的分化时间从早白垩纪晚期至第

三纪早期ꎬ且科内物种数目存在巨大差异ꎬ最大的

景天科(Ｃｒａｓｓｕｌａｃｅａｅ)包含了大约 １ ６００ 个种ꎬ而锁

阳科(Ｃｙｎｏｍｏｒｉａｃｅａｅ)和四心木科(Ｔｅｔｒａｃａｒｐａｅａｃｅａｅ)、
隐瓣藤科(Ａｐｈａｎｏｐｅｔａｌａｃｅａｅ)却只有不到 １０ 个物

种ꎮ 同时ꎬ虎耳草目的分子系统学研究基础扎实ꎬ
基于 ３０１ 个核基因建立的系统发育骨架ꎬ确定了

各科之间的系统发育关系和分化时间(Ｆｏｌｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ Ｆｏｌｋ 等 (２０１９)还结合小片段构建了种级

水平的系统发育树ꎬ物种覆盖率达当时公认物种

的 ７０％以上ꎬ为准确估计物种的多样化速率奠定

了基础ꎮ 因此ꎬ虎耳草目是研究科间物种丰富度

差异、验证进化时间和多样化速率假说的理想类

群ꎮ 本研究采用系统发育广义最小二乘模型

(ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓꎬＰＧＬＳ)分析

了虎耳草目科的物种多样性与科的冠龄、干龄和

多样化速率的关系ꎬ发现了物种多样性与多样化

速率有显著的正相关关系ꎬ与进化时间没有显著

关系ꎬ且进化时间与多样化速率的综合效应对这

种物种丰富度差异有更强的解释性ꎮ 本研究结果

发现了多样化速率在虎耳草目物种多样性形成中

的重要作用ꎬ支持了物种多样性格局的多样化速

率假说ꎬ同时也支持了进化时间和多样化速率的

综合效应ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 虎耳草目系统发育树

本研究采用的系统发育树主要基于 Ｆｏｌｋ 等

(２０１９)发表的虎耳草目的系统发育树和徐莹等

(２０２１)构建的虎耳草属的系统发育树ꎮ Ｆｏｌｋ 等

(２０１９)首先基于来自 ６２７ 个物种的 ３０１ 个核基因

序列ꎬ构建了虎耳草目主要分支的系统发育树并

通过化石和分子钟定年确定了主要分支的分化时

间ꎮ 之后ꎬ基于 ＧｅｎＢａｎｋ 中下载虎耳草目的核基

因 ＩＴＳ 片段和叶绿体基因组的 ｍａｔＫ 等 ２４ 个基因

片段ꎬ建立了包含 １５ 个科 １ ４５５ 个物种的系统发

育树ꎮ 徐莹等(２０２１)构建的系统发育树包含了

３５３ 个虎耳草属的物种ꎬ涵盖了 Ｆｏｌｋ 等(２０１９)构

建的虎耳草目系统发育树中的所有虎耳草属物

种ꎬ虎耳草属的分化时间也与 Ｆｏｌｋ 等 ( ２０１９) 一

致ꎮ 因此ꎬ本研究将两棵系统发育树进行整合ꎬ在
Ｒ 语言中将徐莹等(２０２１)构建的虎耳草属系统发

育树替换了 Ｆｏｌｋ 等(２０１９)虎耳草目系统发育树中

虎耳 草 属 分 支 ( Ｇｏｒｄｏｎꎬ １９８６ꎻ Ｂｉｎｉｎｄａ￣Ｅｍｏｎｄｓꎬ
２００４)ꎬ最终整合得到了一棵包含 １ ５３９ 个种的虎

耳草目系统发育树ꎬ涵盖虎耳草目下全部 １５ 个

科ꎬ并且各科均具有较高覆盖率(表 １) ꎮ
１.２ 科的物种多样性

科的物种多样性数目按照生物物种名录数据

库( ＣＯＬꎬ ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｃａｔａｌｏｇｕｅｏｆｌｉｆｅ. ｏｒｇ / ꎬ访问时

间:２０２１ 年 ５ 月)中每个科接受的物种名称进行统

计ꎬ变种和亚种等种下等级不统计ꎬ杂种不统计ꎮ
由于 物 种 多 样 性 数 目 不 符 合 正 态 分 布ꎬ 参 考

Ｒａｂｏｓｋｙ 等(２０１２)的分析方法对科的物种多样性

进行了以 １０ 为底的对数转换以改善拟合效果ꎮ
１.３ 科的干龄和冠龄计算

冠龄与干龄是针对系统发育树中分支年龄的

两个不同的概念(图 １)ꎮ 前者代表该类群现存物种

最近共同祖先的年龄ꎬ而后者代表该类群最近共同

祖先与其姊妹类群的最近共同祖先的年龄ꎮ 有学

者研究认为在取样较好的情况下ꎬ冠龄用来做数据

统计分析更为合理ꎬ因为冠龄可以消除由于进化停
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表 １　 虎耳草目 １５ 个科有关数据统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｌｅｖａｎｔ ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

科名
Ｆａｍｉｌｙ

冠龄
Ｃｒｏｗｎ
ａｇｅ

(Ｍｙｒ)

干龄
Ｓｔｅｍ ａｇｅ
(Ｍｙｒ)

物种数目
Ｓｐｅｃｉｅｓ
ｎｕｍｂｅｒ

种化速率
Ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ

ｒａｔｅ
(Ｍｙｒ￣１)

灭绝速率
Ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ
(Ｍｙｒ￣１)

净多样化速率
Ｎｅｔ

ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒａｔｅ

(Ｍｙｒ￣１)

取样率
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｒａｔｅ

锁阳科 Ｃｙｎｏｍｏｒｉａｃｅａｅ １３.９０６ ２７.８１１ １ ０.０５３ ０.０１１ ０.０４２ １.００
四心木科 Ｔｅｔｒａｃａｒｐａｅａｃｅａｅ ４１.７２６ ８３.４５２ １ ０.１７９ ０.０６１ ０.１１８ １.００
隐瓣藤科 Ａｐｈａｎｏｐｅｔａｌａｃｅａｅ ９.９９０ ８３.１４７ ２ ０.０５２ ０.０２０ ０.０３２ １.００
连香树科 Ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌａｃｅａｅ ３.００９ ６６.３５７ ２ ０.０９２ ０.０４２ ０.０５０ １.００
扯根菜科 Ｐｅｎｔｈｏｒａｃｅａｅ ８.５１３ ７２.０９０ ２ ０.０５１ ０.０２０ ０.０３１ １.００
围盘树科 Ｐｅｒｉｄｉｓｃａｃｅａｅ ８２.６６２ １１０.７６９ １１ ０.０４９ ０.０１１ ０.０３８ ０.６４
蕈树科 Ａｌｔｉｎｇｉａｃｅａｅ ２２.４２３ ５６.９６９ １６ ０.１７２ ０.０９２ ０.０８０ ０.８１
鼠刺科 Ｉｔｅａｃｅａｅ ６３.８５１ ９１.０３０ ２５ ０.０６６ ０.００５ ０.０６１ ０.５６
虎皮楠科 Ｄａｐｈｎｉｐｈｙｌｌａｃｅａｅ １９.９１８ ９５.９３０ ２９ ０.０７９ ０.０２１ ０.０５８ ０.４１
芍药科 Ｐａｅｏｎｉａｃｅａｅ １２.２１６ １０８.２６５ ５０ ０.２４８ ０.０５９ ０.１８９ ０.６４
金缕梅科 Ｈａｍａｍｅｌｉｄａｃｅａｅ ３８.６９１ ５６.９６９ １０４ ０.２１８ ０.１１９ ０.０９９ ０.５５
小二仙草科 Ｈａｌｏｒａｇａｃｅａｅ ２８.３３８ ７２.０９０ １６５ ０.２３２ ０.０７８ ０.１５４ ０.６１
茶藨子科 Ｇｒｏｓｓｕｌａｒｉａｃｅａｅ ２０.６９１ ８５.６９０ １９５ ０.２３２ ０.０４１ ０.１９１ ０.４４
虎耳草科 Ｓａｘｉｆｒａｇａｃｅａｅ ６４.５９９ ８５.６９０ ８６９ ０.１２８ ０.０１３ ０.１１５ ０.６６
景天科 Ｃｒａｓｓｕｌａｃｅａｅ ７９.１３４ １０６.３６４ １ ６７８ ０.１５８ ０.０３６ ０.１２２ ０.３８

滞或者灭绝事件导致的长枝的影响( Ｓｔａｄｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４ꎻ Ｓａｎｃｈｅｚ￣Ｒｅｙｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 为了更加全面

充分地评估进化时间与物种丰富度的关系ꎬ本研

究同时分析了各个科干龄以及冠龄与其物种多样

性的关系ꎮ
为了提取不同科的冠龄和干龄ꎬ本研究利用 Ｒ

语言 ａｐｅ 程辑包( Ｐａｒａｄｉｓ ＆ Ｓｃｈｌｉｅｐꎬ ２０１９ꎻＲ Ｃｏｒｅ
Ｔｅａｍꎬ ２０２１)中 ｇｅｔＭＲＣＡ( )函数从系统发育树上

找到每个科内的物种对应的共同祖先的节点ꎬ该
节点的年龄即为该科的冠龄ꎬ该节点的父节点即

为该科的干龄ꎮ 虎耳草目各个节点的年龄使用 Ｒ
程序中的 ａｐｅ 程辑包中的 ｂｒａｎｃｈｉｎｇ. ｔｉｍｅｓ ( )函数

提取ꎮ 各个科的冠龄节点的编号使用 ａｐｅ 程辑包

中的 ｇｅｔＭＲＣＡ()函数提取ꎮ 根据每个科的冠龄节

点和干龄节点编号( ｎｏｄｅｌａｂｌｅ)ꎬ分别获取到 １５ 个

科的冠龄和干龄ꎮ
１.４ 科的多样化速率

本研究利用宏观进化贝叶斯分析法(Ｂａｙｅｓｉａｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｍｉｘｔｕｒｅｓꎬ ＢＡＭＭ)ꎬ使
用 Ｒ 语言中的程辑包 ＢＡＭＭｔｏｏｌｓ 获取科的多样化

速率(Ｒａｂｏｓｋｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 马尔可夫链蒙特卡

洛(Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ ＣａｒｌｏꎬＭＣＭＣ)运行长度为

１ ０００万代ꎬ每１ ０００代取样一次ꎮ 运行结束后ꎬ在
Ｒ 语言中使用程辑包 ｃｏｄａ 检查链的收敛性和有效

图 １　 干龄和冠龄的示意图(单位:百万年)
Ｆｉｇ. １　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｔｅｍ ａｇｅ ａｎｄ

ｃｒｏｗｎ ａｇｅ (Ｕｎｉｔ: Ｍｙｒ)

样本( ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｚｅｓꎬ ＥＳＳ) 的大小ꎮ ＥＳＳ
检查结果大于 ２００ꎬ说明 ＭＣＭＣ 过程有足够的独立

样本ꎬ估计的结果比较稳定ꎮ
虎耳草目 １５ 个科的物种多样化速率使用

ＢＡＭＭｔｏｏｌｓ 程辑包的 ｇｅｔＣｌａｄｅＲａｔｅｓ( )函数提取ꎮ
该方法提取了科内所有分支的枝长加权平均的种

化速 率 ( ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅ) 和 灭 绝 速 率 ( ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ
ｒａｔｅ)ꎮ 净多样化速率等于种化速率与灭绝速率的

差值ꎮ 由于灭绝速率的估计存在较大的不确定

性ꎬ本研究中同时分析了种化速率和净多样化速

率与物种多样性的关系ꎮ
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此外ꎬ根据各个科是否为温带适应类群ꎬ利用

ａｐｅ 程辑包中的 ｄｒｏｐ.ｔｉｐ()函数将虎耳草目系统发

育树拆分为两部分ꎬ即温带适应类群和常绿乔木

类群[常绿乔木类群为围盘树科( Ｐｅｒｉｄｉｓｃａｃｅａｅ)、
虎皮楠科(Ｄａｐｈｎｉｐｈｙｌｌａｃｅａｅ)、鼠刺科( Ｉｔｅａｃｅａｅ)和

蕈树科(Ａｌｔｉｎｇｉａｃｅａｅ)ꎻ虎耳草目下其余 １１ 个科为

温带 适 应 类 群]ꎬ 利 用 ＢＡＭＭｔｏｏｌｓ 程 辑 包 中 的

ｐｌｏｔ.ｂａｍｍｄａｔａ()函数绘制出净多样化速率随时间

的变化图像ꎮ
１.５ 物种多样性与多样化速率和进化时间的关系

本研 究 使 用 一 元 线 性 回 归 模 型 ( ｌｉｎｅａｒ
ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅｌꎬＬＭ)和系统发育广义最小二乘模

型(ＰＧＬＳ)对物种丰富度与多样化速率和进化时

间的关系进行了分析ꎮ 为验证多样化速率假说ꎬ
本文同时建立了种化速率和净多样化速率与物种

多样性的一元线性回归模型和 ＰＧＬＳ 模型ꎮ 同时ꎬ
也分别建立了冠龄和干龄与物种多样性的一元线

性回归关系和 ＰＧＬＳ 模型来验证进化时间假说ꎮ
由于多样化速率和进化时间可能同时对物种多样

性造成影响ꎬ因此ꎬ本研究也考虑了多样化速率和

进化时间的交互效应对物种多样性的影响ꎮ 交互

效应中ꎬ进化时间由冠龄来代表ꎮ ＬＭ 使用 Ｒ 语言

中的基础函数 ｌｍ ( )完成ꎮ ＰＧＬＳ 使用 Ｒ 程辑包

中的 ｎｌｍｅ 的 ｇｌｓ( )函数完成ꎮ ＰＧＬＳ 分析中使用

了一个虎耳草目的科级系统发育树ꎮ 该系统发育

树是使用 Ｒ 语言的 ａｐｅ 程辑包中的 ｄｒｏｐ. ｔｉｐ( )函

数将物种数目超过 １ 个的科中的物种进行去除ꎬ
保证每个科只有 １ 个代表物种ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 虎耳草目科的干龄和冠龄与物种丰富度的

关系

虎耳草目 １５ 个科的干龄和冠龄变化范围差异

很大ꎮ 最年轻的连香树科(Ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌａｃｅａｅ)冠龄

仅为 ３ 百万年(Ｍｙｒ)ꎬ而最古老的围盘树科的冠龄

则超过了 ８ 千万年(表 １)ꎮ 这充分体现了虎耳草目

内部不同科在进化时间尺度上的差异性(表 １)ꎮ
ＬＭ 分析的结果表明冠龄对物种丰富度的解

释率可达到 ０.２６１ꎬ但是干龄对物种丰富度的解释

率只有 ０.１６４(图 ２)ꎮ ＰＧＬＳ 分析的结果与 ＬＭ 一

致ꎬ冠龄与物种丰富度的斜率为 ０.０１５ꎬ略低于干

龄与物种丰富度的斜率( β ＝ ０.０１９)ꎮ 但无论是冠

龄还 是 干 龄 对 物 种 丰 富 度 的 影 响 都 不 显 著

(Ｐ>０.０５)ꎮ 该结果说明虎耳草目内 １５ 个科的物

种丰富度与科的冠龄和干龄没有显著相关性ꎬ进
化时间并不是影响科之间的物种多样性差异的主

要因素ꎮ
２.２ 虎耳草目科的物种多样化速率与物种丰富度

的关系

虎耳草目净多样化速率较高的科以温带和高

山类群为主ꎬ集中在虎耳草目中以草本植物为主的

草本分支中ꎬ例如茶藨子科(Ｇｒｏｓｓｕｌａｒｉａｃｅａｅ)、小二

仙草科(Ｈａｌｏｒａｇａｃｅａｅ)和景天科等科的种化速率和

净多样化速率都比较高(表 １ꎬ图 ３)ꎬ并且以 １ ５００
万年以来增长较为明显(图 ３ꎬ图 ４)ꎮ 物种主要为

常绿乔木的科的种化速率和净多样化速率相对较

低 (表 １ꎬ图 ３ꎬ 图 ４)ꎮ
ＬＭ 和 ＰＧＬＳ 分析发现ꎬ虎耳草目科的种化速

率和净多样化速率都与物种丰富度正相关 (图

５)ꎮ 但种化速率与物种丰富度的关系在 ＬＭ 中显

著(Ｒ２ ＝ ０.２８０ꎬβ ＝ ７.３１９ꎬＰ<０.０５)ꎬ而在 ＰＧＬＳ 模

型中接近显著(β＝ ６.４２５ꎬＰ<０.０５)ꎬ而这两种方法

发现净多样化速率与物种丰富度均有显著正相关

性(ＰＧＬＳ: β＝ ９.７９０ꎬＰ ＝ ０.０３１ꎻＬＭ: Ｒ２ ＝ ０.３８０ꎬβ＝
１１.７９１ꎬＰ<０.０５)ꎮ
２.３ 进化时间与净多样化速率的综合效应与科物

种丰富度的关系

进化时间与净多样化速率对物种丰富度的共

同作用在 ＬＭ 和 ＰＧＬＳ 模型中都显著( ＬＭ: Ｒ２ ＝
０.６０３ꎬ β ＝ ０. ２９７ꎬＰ < ０. ０５ꎻ ＰＧＬＳ: β ＝ ０. ２８７ꎬ Ｐ <
０.０５) (图 ６)ꎮ ＬＭ 模型中ꎬ进化时间和净多样化

速率的共同作用解释了物种多样性变化的６０.３％ꎬ
ＰＧＬＳ 模型的斜率也比单独使用进化时间和净多

样化速率高ꎮ 该结果支持了进化时间与净多样化

速率的综合效应对于虎耳草目科间物种丰富度差

异的影响ꎬ且比净多样化速率这一单一变量对其

的影响解释率更高ꎮ

３　 讨论与结论

在本研究中ꎬＰＧＬＳ 分析发现虎耳草目下 １５
个科的物种多样性与净多样化速率呈显著的正相

关关系ꎬ但是与科的冠龄正相关关系不显著ꎮ ＬＭ
中ꎬ净多样化速率对物种丰富度的解释率达０.３８０ꎮ
由于 Ｓｃｈｏｌｌ 和 Ｗｉｅｎｓ ( ２０１６)发现净多样化速率
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图中右下角为 ＬＭ 模型的解释率(Ｒ２)和显著性检验的 Ｐ 值ꎮ
Ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｒｉｇｈｔ ｃｏｒｎｅｒ ａｒｅ ｔｈｅ ＬＭ ｍｏｄｅｌ’ｓ ｅｘｐｌａｎａｔｏｒｙ ｒａｔｅ (Ｒ２) ａｎｄ Ｐ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ.

图 ２　 虎儿草目 １５ 个科的冠龄与物种丰富度(ａ)及干龄与物种丰富度(ｂ)的
系统发育广义最小二乘模型(ＰＧＬＳ)与线性回归模型(ＬＭ)拟合

Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ (ＰＧＬＳ) ａｎｄ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅｌ (ＬＭ) ｆｏｒ ｃｒｏｗｎ ａｇｅ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ (ａ) ａｎｄ ｓｔｅｍ ａｇｅ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ (ｂ) ｏｆ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

绿色标注的科是常绿乔木类群ꎮ
Ｔｈｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ ｇｒｅｅｎ ａｒｅ ｅｖｅｒｇｒｅｅｎ ｔｒｅｅｓ.

图 ３　 虎耳草目净多样化速率－时间图
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｅｔ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ￣ｔｉｍｅ ｍａｐ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

与年龄的交互作用可能是导致物种多样性差异的

原因ꎬ因此本研究也检验了物种净多样化速率与

冠龄的交互作用ꎬ并发现交互作用对物种丰富度

的解释率达到 ０.６０３ꎮ 因此ꎬ本研究认为净多样化
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图 ４　 虎耳草目中常绿乔木和温带适应类群
随时间的净多样化速率变化曲线

Ｆｉｇ. ４　 Ｎｅｔ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｃｕｒｖｅｓ ｏｖｅｒ ｔｉｍｅ ｆｏｒ
ｅｖｅｒｇｒｅｅｎ ｔｒｅｅｓ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ａｄａｐｔｉｖｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ

ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

速率的差异是主导物种多样性差异的主要因素ꎬ
进化时间与多样化速率的共同作用在虎耳草目物

种多样性差异中起到了次要作用ꎮ
本研究的结果不支持进化时间假说ꎬ这与

Ｒａｂｏｓｋｙ 等(２０１２)和 Ｓｃｈｏｌｌ 和 Ｗｉｅｎｓ (２０１６)得到

的结论一致ꎬ即不同类群间物种丰富度的差异并

非是由进化时间的差异引起ꎮ 尽管 Ｐｙｒｏｎ 和 Ｗｉｅｎｓ
(２０１３)研究发现热带两栖类物种类群之间的物种

多样性差异与冠龄有显著的正相关关系ꎬ但是在

该研究中也同时发现物种多样性与净多样化速率

有显著的正相关关系ꎬ该研究还发现物种多样化

速率与净第一性生产力和面积存在正相关关系ꎮ
热带地区的科的物种的生态位演化快ꎬ 种化速率

阴影代表 ＬＭ 模型的 ９５％的置信区间ꎮ 图中右下角为 ＬＭ 模型的解释率(Ｒ２)和显著性检验的 Ｐ 值ꎮ 下同ꎮ
Ｔｈｅ ｓｈａｄｏｗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｏｆ ｔｈｅ ＬＭ ｍｏｄｅｌ. Ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｒｉｇｈｔ ｃｏｒｎｅｒ ａｒｅ ｔｈｅ ＬＭ ｍｏｄｅｌ’ ｓ ｅｘｐｌａｎａｔｏｒｙ ｒａｔｅ (Ｒ２) ａｎｄ
Ｐ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 虎儿草目 １５ 个科的种化速率(ａ)和净多样化速率(ｂ)与物种丰富度的系统发育广义
最小二乘模型(ＰＧＬＳ)与线性回归模型(ＬＭ)拟合

Ｆｉｇ. ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ ｍｏｄｅｌ (ＰＧＬＳ) ａｎｄ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅｌ (ＬＭ) ｆｉｔｔｅｄ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ (ａ)
ａｎｄ ｎｅｔ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (ｂ) ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

图 ６　 虎儿草目 １５ 个科进化时间和净多样化速率的
综合效应与物种丰富度的系统发育广义最小二乘

模型(ＰＧＬＳ)与线性回归模型(ＬＭ)拟合
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ ｍｏｄｅｌ
(ＰＧＬＳ) ａｎｄ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅｌ (ＬＭ) ｆｉｔｔｅｄ ｔｈｅ

ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｉｍｅ ａｎｄ ｎｅｔ
ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

ｏｆ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｏｒｄｅｒ Ｓａｘｉｆｒａｇａｌｅｓ

高ꎬ灭绝速率低ꎬ古老类群能够保存ꎬ是该热带类

群物种多样性高的重要原因ꎮ 在虎耳草目中ꎬ草
本和灌木等能够适应温带环境的科有着更高的物

种形成速率和净多样化速率( Ｓｍｉｔｈ ＆ Ｄｏｎｏｇｈｕｅꎬ
２００８)ꎬ数据分析也显示这可能是虎耳草目中物种

丰富度与净多样化速率正相关关系形成的主要原

因ꎮ Ｆｏｌｋ 等(２０１９)对虎耳草目生态位祖先重建的

结果表明景天科、虎耳草科和茶藨子科等温带适

应的科的共同祖先ꎬ在 ８ 千万年前就已经能够适

应较为干旱和寒冷的环境ꎮ 在渐新世全球气候变

冷时ꎬ这些类群的物种多样化速率就已经高于虎

耳草目木本分支的蕈树科等ꎮ 中新世后ꎬ随着全

球气候的进一步变冷ꎬ这些温带类群的物种多样

化速率快速上升ꎮ 相比喜湿热环境的蕈树科、虎
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皮楠科等类群ꎬ虎耳草目中的草本和灌木类群对

寒冷环境的良好适应可能为该类群在全球变冷背

景下的快速多样化(Ｊｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)提供了契机ꎮ
例如ꎬ小二仙草科在始新世—渐新世的全球气候

变冷和干旱化背景下ꎬ分布范围不断扩张ꎬ多样化

速率经历了大幅度提升(Ｍｏｏｄｙ ＆ Ｇａｒｃｉａꎬ ２０２１)ꎮ
地质历史事件不仅会重新塑造原有的地形地

貌还会改变区域气候条件ꎬ从而对其间的生物演

化过 程 产 生 影 响 ( 唐 志 尧 和 方 精 云ꎬ ２００４ꎻ
Ａｎｔｏｎｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 山脉的隆升直接导致的种

群隔离分化以及间接通过生境的复杂化等导致的

种群的生殖隔离和丰富的生态位促进了高山植物

的快速演化ꎬ这也与虎耳草目多个科的快速物种

多样化有着密切的联系 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ａꎻ 刘

杰等ꎬ ２０１７ꎻ Ｍｏｏｄｙ ＆ Ｇａｒｃｉａꎬ ２０２１)ꎮ 山地草本类

群对寒冷生境的快速适应和分化ꎬ也是中国青藏

高原、北美西海岸山脉和欧洲南部阿尔卑斯山脉

成为虎耳草目中高山类群物种多样性中心的重要

原因 之 一 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４ｂꎻ Ｅｂｅｒｓｂａｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｘｉｎｇ ＆ Ｒｅｅꎬ ２０１７ꎻ
Ｓｔｕｂｂｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 随着青藏高原的隆升ꎬ许多

植物类群出现了快速多样化ꎬ其中包括虎耳草目

中适应寒冷的类群ꎬ虎耳草属( Ｓａｘｉｆｒａｇａ Ｌ.)、红景

天属(Ｒｈｏｄｉｏｌａ Ｌ.)等类群的多样化速率快速升高

(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ａꎻ Ｅｂｅｒｓｂａｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｆｏｌｋ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 因此ꎬ虎耳草目的高山类群物种多

样性快速增加ꎬ物种多样性与净多样化速率呈现

正相关关系ꎮ
对类蔷薇目(Ｒｏｓｉｄｓ)的研究发现ꎬ包括虎耳草

目在内的其他目的多样化速率也随着全球变冷而

上升ꎬ并且多样化速率随着纬度升高而升高( Ｓｕｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ Ｉｇｅａ 和 Ｔａｎｅｎｔｚａｐ(２０２０)针对被子

植物的研究也发现类似的现象ꎬ即植物类群在温

带和寒带的多样化速率常常高于热带ꎮ 这些研究

的结果表明温带类群在全球变冷的过程中物种多

样性在不断地积累ꎮ 尽管空间上看ꎬ由于高纬度

受冰期影响严重ꎬ物种多样性较低ꎬ但是从类群上

看ꎬ温带类群的物种多样性的增加速率高于热带

类群ꎮ 因此ꎬ除了虎耳草目外ꎬ在被子植物的科中

也可能存在类似的现象ꎬ即科间的物种多样性差

异与净多样化速率可能存在显著的正相关关系ꎮ
有研究者提出物种多样性差异很可能由多因

素共同导致ꎬ因此分支年龄和多样化速率都可能

在其中发挥着作用(Ｖａｌｅｎｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｂｌｏｏｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 近年来ꎬ也有学者

提出该问题的讨论应当换一种思考模式ꎬ由验证

哪种假说更正确转向研究这些影响因素之间的互

作关系ꎬ并建立相关模型来更加数据化与统计学

化地看待物种丰富度差异的形成机制( Ｐｏｎｔａｒｐ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 尽管本研究中发现了净多样化速率

与年龄的交互作用对物种多样性差异有很高的解

释率ꎬ但是目前该结论是否适用于其他类群ꎬ还有

待验证ꎮ 总之ꎬ迄今为止该问题仍然留有许多值

得讨论的空间ꎬ利用更为复杂的统计模型方法以

及更为全面的动植物数据集去探讨该问题可能是

未来科研工作者们的研究方向ꎮ
核基因的同义突变率比叶绿体基因高 ５ 倍ꎬ比

线粒体基因高 ２０ 倍ꎬ且核基因拥有多个独立位

点、双亲遗传等特征(Ｓｍａｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ因此ꎬ采
用核基因构建的系统发育树与以往小片段建树相

比ꎬ能够更加全面和客观地反映分支的系统发育

关系ꎮ 本研究中使用的系统发育树是 Ｆｏｌｋ 等

(２０１９)基于 ３０１ 个核基因构建的虎耳草目主要分

支的系统发育树及分支时间的基础上ꎬ结合叶绿

体基因组小片段和 ＩＴＳ 序列所构建ꎮ 本研究结果

中各个科的关系与 ＡＰＧ ＩＶ (ＡＰＧ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６) 一

致ꎮ 然而ꎬ由于物种采样困难以及大量的核基因

测序时间和经费比较多ꎬ因此核基因组或者大量

核基因建树的物种覆盖率都比较低ꎮ 而取样率低

对物种多样化过程分析的准确性有着非常大的影

响(Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ因此基因组结合小片段建

树是提高物种覆盖率的解决方案之一ꎮ 然而ꎬ由
于小片段的信息位点不足ꎬ可能无法十分准确地

估计近缘物种之间的系统发育关系ꎬ也可能对系

统发育树的枝长估计产生影响ꎬ从而影响到多样

化速率的估计ꎮ 随着叶绿体基因组测序价格的下

降和分析方法的成熟ꎬ增加叶绿体基因组的物种

覆盖率可能是解决近缘物种系统发育关系的较为

经济快捷的方法ꎮ
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４２(１０): １７４０－１７４９.

质体系统发育基因组解析旋花科系统发育关系

陈丽琼１ꎬ２ꎬ 张志荣３ꎬ 杨俊波３ꎬ 李德铢３ꎬ 郁文彬１ꎬ４ꎬ５∗

( １. 中国科学院西双版纳热带植物园 综合保护中心ꎬ 云南 勐腊 ６６６３０３ꎻ ２. 中国科学院大学ꎬ 北京 １０００４９ꎻ ３. 中国科学院

昆明植物研究所 中国西南野生生物种质资源库ꎬ 昆明 ６５０２０１ꎻ ４. 中国科学院核心植物园保护生物学协同中心ꎬ
云南 勐腊 ６６６３０３ꎻ ５. 中国科学院东南亚生物多样性研究中心ꎬ 云南 勐腊 ６６６３０３ )

摘　 要: 旋花科是一个世界广布的类群ꎬ具有丰富的形态特征和重要的经济价值ꎮ 然而ꎬ目前该科主要分支

或族间的系统发育关系问题一直未解决ꎮ 为解析旋花科内系统发育关系ꎬ该研究代表性选取旋花科内 ８ 个族

４０ 个物种ꎬ基于质体全基因组数据ꎬ使用最大似然法和贝叶斯推论进行系统发育分析ꎮ 结果表明:(１)旋花科

质体基因组均为四分体结构ꎬ质体基因组大小为 １１３ ２７３~１６４ １１２ ｂｐꎬ蛋白质编码基因数目为 ６６~７９ 个ꎮ (２)
基于五种 ＤＮＡ 矩阵(即 ＷＣＧ、ＣＤＳ、ＬＳＣ、ＩＲ、ＳＳＣ)的系统发育分析结果显示ꎬＷＣＧ 矩阵和 ＣＤＳ 矩阵的拓扑结

构基本一致ꎬ仅少数分支的支持率略有差异ꎻＬＳＣ 矩阵和 ＷＣＧ 矩阵的拓扑结构差异在于菟丝子族、马蹄金族

和盐帚花族的系统位置ꎻＡＵ 检验和 ＳＨ 检验结果显示ꎬＷＣＧ 矩阵和 ＳＳＣ 矩阵与 ＩＲ 矩阵的拓扑结构有显著冲

突ꎮ (３)所有系统发育分析结果均显示ꎬ菟丝子属和马蹄金族都包括在旋花亚科内ꎬ应处理为族等级ꎮ (４)基
于 ＷＣＧ 矩阵和 ＣＤＳ 矩阵较好地解决了旋花科 ８ 个族之间的系统发育关系ꎬ即心被藤族和丁公藤族聚为一

支ꎬ最先从旋花亚科分化出来ꎬ随后是菟丝子族ꎬ剩下的 ５ 个族分成 ２ 个分支ꎮ (５)系统发育基因组分析证实ꎬ
由于鱼黄草族特别是鱼黄草属是一个多系类群ꎬ因此需重新修订该族的分类地位和鱼黄草属的划分ꎮ
关键词: 旋花科ꎬ 系统发育关系ꎬ 质体基因组ꎬ 菟丝子属ꎬ 鱼黄草族
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ ｉｓ ａ ｃｏｓｍｏｐｏｌｉｔａｎ ｆａｍｉｌｙ ｗｉｔｈ ｒｉｃｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｃｏｎｏｍｉｃ
ｖａｌｕｅｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｏｒ ｔｒｉｂｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｆｕｌｌｙ
ｒｅｓｏｌｖｅｄ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｒｅｓｏｌｖｅ ｔｈｅｓｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓꎬ ｗｅ ｓａｍｐｌｅｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｐｌａｓｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ４０ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｅｉｇｈｔ ｔｒｉｂｅｓ ｏｆ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅꎬ ａｎｄ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｂｏｔｈ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎｄ
Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ ｐｌａｓｔｏｍｅｓ ｈａｄ ｔｈｅ ｔｙｐｉｃａｌ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｌａｓｔｏｍｅ ｓｉｚｅ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ １１３ ２７３ ｔｏ １６４ １１２ ｂｐ ａｎｄ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ６６－７９ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ. (２)
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｕｓｉｎｇ ｆｉｖｅ ＤＮＡ ｍａｔｒｉｘｅｓ (ｉ.ｅ.ꎬ ＷＣＧꎬ ＣＤＳꎬ ＬＳＣꎬ ＩＲꎬ ａｎｄ ＳＳＣ) ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓ ｏｆ
ｔｈｅ ＷＣＧ ａｎｄ ＣＤＳ ｔｒｅｅｓ ｗｅｒｅ ｂａｓｉｃａｌｌｙ ｔｈｅ ｓａｍｅꎬ ｗｉｔｈ ｓｌｉｇｈｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ｓｏｍｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ. Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ＬＳＣ ａｎｄ ＷＣＧ ｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｕｓｃｕｔｅａｅꎬ Ｄｉｃｈｏｎｄｒｅａｅ ａｎｄ
Ｃｒｅｓｓｅａｅ. Ｔｈｅ ＡＵ ａｎｄ ＳＨ ｔｅｓｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｆｌｉｃｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ＷＣＧ ｍａｔｒｉｘ ａｎｄ ｔｈｅ ＳＳＣ
ａｎｄ ＩＲ ｍａｔｒｉｘｅｓ. (３) Ａｌｌ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｃｏｎｆｉｒｍｅｄ ｔｈａｔ Ｃｕｓｃｕｔａ ａｎｄ Ｄｉｃｈｏｎｄｒｅａｅ ｗｅｒｅ ｎｅｓｔｅｄ ｉｎ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｏｉｄｅａｅ
ａｎｄ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｔｒｅａｔｅｄ ａｓ ｔｒｉｂｅｓ. (４) Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｔｒｉｂｅｓ ｗｅｒｅ ｗｅｌｌ ｒｅｓｏｌｖｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＷＣＧ
ａｎｄ ＣＤＳ ｍａｔｒｉｘｅｓ: Ｃａｒｄｉｏｃｈｌａｍｙｅａｅ ａｎｄ Ｅｒｙｃｉｂｅａｅ ｆｏｒｍｅｄ ａ ｃｌａｄｅ ａｓ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｇｒｏｕｐ ｏｆ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｏｉｄｅａｅꎬ
ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ Ｃｕｓｃｕｔｅａｅꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｍａｉｎｉｎｇ ｆｉｖｅ ｔｒｉｂｅｓ ｆｏｒｍｉｎｇ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｃｌａｄｅｓ. ( ５) Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ
ｃｏｎｆｉｒｍｅｄ ｔｈａｔ Ｍｅｒｒｅｍｉｅａｅ ｗｅｒｅ ｐｏｌｙｐｈｙｌｅｔｉｃꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ Ｍｅｒｒｅｍｉａꎬ ａｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｉｒｃｕｍｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ｂｏｔｈ
Ｍｅｒｒｅｍｉｅａｅ ａｎｄ Ｍｅｒｒｅｍｉａ ｗｉｌｌ ｎｅｅｄ ｒｅｖｉｓｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐꎬ ｐｌａｓｔｏｍｅꎬ Ｃｕｓｃｕｔａꎬ Ｍｅｒｒｅｍｉｅａｅ

　 　 旋花科 ( Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ ) 隶 属 于 茄 目

(Ｓｏｌａｎａｌｅｓ)ꎬ包含 ５６ 属ꎬ约 １ ９００ 种ꎬ广泛分布于世

界热带至温带地区ꎬ集中于美洲和亚洲ꎬ部分属为

热带地区所特有(Ｂｒｕｍｍｉｔ ＆ Ｓｔａｐｌｅｓꎬ ２００７)ꎮ 旋花

科中既有一些物种是重要的食用[如番薯( Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ)]、药用和园林观赏的资源植物ꎬ也有一些在

维持生物群落多样性中扮演了重要的角色(Ｂｒｕｍｍｉｔ
＆ Ｓｔａｐｌｅｓꎬ ２００７ꎻ Ｃｏｓｔｅａ ＆ Ｓｔｅｆａｎｏｖｉｃ'ꎬ ２００９)ꎮ

旋花科作为一个重要类群ꎬ其分类关系较早

引起学者们的关注ꎬＣｈｏｉｓｙ 在 １８３４ 年发表了第一

个分类系统ꎬ随后依据形态分类学方法建立了至

少 １６ 个旋花科的分类系统(Ａｕｓｔｉｎꎬ １９７３)ꎮ 由于

不同学者对分类性状的权重不一ꎬ因此导致分类

系统中旋花科的范畴和等级划分存在诸多差异ꎮ
目前ꎬ广泛使用的范畴分为狭义和广义ꎮ 狭义的

旋花科植物常为一年生或多年生藤本ꎬ茎、叶常有

乳汁ꎬ具双韧维管束ꎬ叶互生、螺旋排列ꎬ花整齐、
两性ꎬ花冠合瓣ꎬ花冠外常有 ５ 条明显的瓣中带ꎬ
子房不分裂ꎬ花柱 １ 或 ２、顶生( Ｓｔｅｆａｎｏｖｉｃ' ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２ꎻ Ｂｒｕｍｍｉｔ ＆ Ｓｔａｐｌｅｓꎬ ２００７ꎻ 李攀ꎬ ２０２０)ꎮ 独

特的生境和生活习性致使属间部分形态性状发生

变异ꎬ这给旋花科范围界定和科内等级划定带来

一定难度ꎬ主要分歧集中在是否纳入茶鹃木属

(Ｈｕｍｂｅｒｔｉａ)、 菟 丝 子 属 ( Ｃｕｓｃｕｔａ) 和 马 蹄 金 族

(Ｄｉｃｈｏｎｄｒｅａｅ)ꎮ 虽然分类学者意识到这 ３ 个类群

与旋花科的密切联系ꎬ但因不共享上述狭义旋花

科的部分性状ꎬ一些学者常将它们各自处理为独

立 的 科 ( Ｂａｉｌｌｏｎꎬ １８９１ꎻ Ｐｉｃｈｏｎꎬ １９４７ꎻ Ａｕｓｔｉｎꎬ
１９７３)ꎮ 例如ꎬ菟丝子属为寄生草本ꎬ有吸器ꎬ无
根ꎬ鳞片状叶片ꎬ茎缠绕且不为绿色等性状与狭义

旋花科差异较大(李攀ꎬ ２０２０)ꎬＲｏｂｅｒｔｙ(１９５２)基

于总状花序和稍肉质的蒴果将其处理为菟丝子

科ꎬ这与 Ａｕｓｔｉｎ(１９７３)依据染色体数目划分结果

一致ꎮ 马蹄金族则因其子房深 ２ 裂或 ４ 裂ꎬ花柱基

生而被独立划分为马蹄金科( Ｄｕｍｏｒｔｉｅｒꎬ １８２９)ꎮ
然而ꎬＡｕｓｔｉｎ(１９９８)基于 １２８ 个性状(包括花部特

征、营养器官特征、解剖结构、胚胎结构和染色体

数目等)进行分支分析ꎬ发现一些性状存在明显的

平行演化ꎮ 因此ꎬ若仅依赖形态性状来界定旋花

科和划分科下等级的分类系统就会不“自然”ꎮ
随着 ＤＮＡ 测序技术的快速发展ꎬ基于分子证

据的系统发育分析可追溯植物的系统发育关系与

演化过程ꎬ为科的划定提供可靠的证据(王伟和刘

阳ꎬ ２０２０)ꎮ 在旋花科内ꎬ目前最新的分子系统学

研究主要基于细胞器和核基因片段ꎬ其结果支持

广义旋花科为一个单系ꎬ并进一步将其划分成 ２
亚科 １２ 族ꎬ即茶鹃木亚科[包含 １ 族 １ 属 １ 种ꎬ茶
鹃木族(Ｈｕｍｂｅｒｔｉｅａｅ)]和旋花亚科[包含 １１ 族:心
被藤族(Ｃａｒｄｉｏｃｈｌａｍｙｅａｅ)、丁公藤族( Ｅｒｙｃｉｂｅａｅ)、
马蹄 金 族、 盐 帚 花 族 ( Ｃｒｅｓｓｅａｅ )、 猴 蜜 藤 族
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(Ｍａｒｉｐｅａｅ)、小牵牛族( Ｊａｃｑｕｅｍｏｎｔｉｅａｅ)、菟丝子族

(Ｃｕｓｃｕｔｅａｅ )、 白 衫 藤 族 ( Ａｎｉｓｅｉｅａｅ )、 旋 花 族

(Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｅａｅ)、鱼黄草族(Ｍｅｒｒｅｍｉｅａｅ)和番薯族

( Ｉｐｏｍｏｅｅａｅ)](李攀ꎬ ２０２０ꎻ Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎬ
２００３)ꎮ 但是ꎬ旋花亚科内主要分支之间的关系一

直没有解决ꎬ如 Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 等(２００２)先依据 ４ 个质

体基因数据认为心被藤族为旋花亚科的基部类

群ꎬ后增加的核基因和线粒体基因数据结果显示ꎬ
旋花亚科主要分支形成“梳齿”结构 ( Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ＆
Ｏｌｍｓｔｅａｄꎬ ２００４ )ꎮ Ｒｅｆｕｌｉｏ￣Ｒｏｄｒｉｇｕｅｚ 和 Ｏｌｍｓｔｅａｄ
(２０１４)基于 １０ 个基因片段的研究结果支持心被

藤族和丁公藤族形成单系群ꎬ为旋花亚科基部类

群ꎮ 此外ꎬ菟丝子属的系统发育位置( Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ＆
Ｏｌｍｓｔｅａｄꎬ ２００４ꎻ ＭｃＮｅａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)和鱼黄草族

分 类 地 位 也 尚 未 明 晰 ( Ｗｉｌｌｉａｍｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ
Ｓｉｍõｅｓ ＆ Ｓｔａｐｌｅｓꎬ ２０１７)ꎮ

基于基因片段序列(如 ｒｂｃＬꎬｍａｔＫꎬ ｔｒｎＬ￣Ｆ 和

ＩＴＳ 等)的一些分子系统学研究解决了不同分类阶

元的系统发育关系ꎬ极大地促进了对植物类群间

的亲缘关系和演化历史的认识(张韵洁和李德铢ꎬ
２０１１ꎻ曾丽萍等ꎬ ２０１４)ꎮ 然而ꎬ因片段序列所含

系统发育信息位点有限且每个基因的进化速率不

同ꎬ其构建的系统发育树之间往往存在拓扑结构

差异( Ｒｏｋａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ 曾丽萍等ꎬ２０１４)ꎮ 因

此ꎬ为了构建更为可靠的系统发育树ꎬ需要整合更

多的基因或基因组数据ꎮ 随着测序技术的日益成

熟ꎬ越来越多的植物基因组得到测序ꎬ但因核基因

组较大ꎬ组装困难ꎬ又具有复杂性ꎬ使得低拷贝基

因筛选困难ꎬ这些问题使得在系统发育研究中可

用的植物核基因组数据有限ꎮ 相比较而言ꎬ质体

基因组因存在多拷贝、变异速率适中、高度保守、
多数为单亲遗传和不受遗传重组影响等优点ꎬ在
植物系统发育基因组学研究中被广泛使用(曾丽

萍等ꎬ ２０１４ꎻ Ｇｉｔｚｅｎｄａｎｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ｂꎻ 王伟和刘

阳ꎬ ２０２０)ꎮ 例如ꎬ基于 １ ８２７ 个质体基因组内的

７８ 个基因解决了绿色植物主要分支间的系统发育

关系 ( Ｇｉｔｚｅｎｄａｎｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ａ)ꎬ 进 一 步 利 用

２ ８８１个质体基因组内的 ８０ 个基因重建被子植物

质体基因组系统发育树ꎬ全面更新了被子植物的

系统发育框架(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
本研究收集了广义旋花科主要分支的代表性

属、种ꎬ基于质体全基因组数据ꎬ旨在探讨广义旋

花科的范畴并准确构建旋花亚科系统发育框架ꎬ

以明确菟丝子属系统发育位置和鱼黄草族分类地

位的合理性ꎮ 该研究结果将有助于加深对旋花科

演化历程的理解ꎬ为菟丝子属寄生习性演变和旋

花科花色起源与演化的研究奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

根据 Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 等(２００３)重新修订的旋花科系

统框架ꎬ在族水平上对旋花科进行取样ꎬ共收集旋

花科植物 ８ 族 ２１ 属 ４０ 种ꎬ代表了旋花亚科内的主

要分支ꎬ仅缺少茶鹃木亚科材料ꎮ 其中ꎬ１６ 属 ２３
种的二代测序数据从中国科学院昆明植物研究所

中国西南野生生物种质资源库申请获得ꎬ新测序

样品的分子材料和凭证标本分别保存在中国西南

野生植物种质资源库和中国科学院昆明植物研究

所标本馆(ＫＵＮ)中(表 １)ꎮ 另外ꎬ有 ８ 属 １７ 种的

质体基因组数据从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库下载(表 ２)ꎬ
并选取茄科烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍꎬ ＮＣ００１８７９)
作为外类群ꎮ
１.２ 质体基因组测序和组装

利用植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒 [ＤＰ３２０ꎬ
天根生化科技(北京)有限公司]ꎬ从硅胶干燥的新

鲜材料或蜡叶标本材料中提取总 ＤＮＡꎬ经定量检

测后ꎬ进行浅层基因组测序 ( ｇｅｎｏｍｅ ｓｋｉｍｍｉｎｇ)
(Ｚｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 测序文库大小为 ３５０ ｂｐꎬ采
用 １５０ ｂｐ 或 ２５０ ｂｐ 双端ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 或

ＨｉＳｅｑ ２５００ 软件测序ꎬ每个物种获得的测序数据

为 ２ Ｇ 左右ꎮ 测序原始序列利用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ 软件

包(Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎬ并自动成环

输出质体全基因组ꎮ 无法自动组装成环的物种则

采取手动拼接策略ꎬ将 ｓｃａｆｆｏｌｄｓ 文件直接导入

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ(Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ选取该物种亲缘关

系最 近 且 自 动 成 环 的 序 列 为 参 考 序 列ꎬ 使 用

ＬＡＳＴＺ 插件(Ｈａｒｒｉｓꎬ ２００７)进行 ｃｏｎｔｉｇｓ 排序和串

联ꎬ并进行手动校正和拼接ꎮ 以发表的 Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ
(ＡＰ０１７３０４) 质 体 全 基 因 组 为 参 考 序 列ꎬ 使 用

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ 对其他旋花科物种进行批量相似性注释ꎬ
相似性参数设为 ７０％ꎮ 随后对注释结果进行手动

校正ꎬ其中蛋白编码基因的注释依据参考序列和

开放阅读框(ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅꎬ ＯＲＦ)确定起始密

码子和终止子位置ꎮ

２４７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 旋花科新测序物种的凭证信息和质体基因组特征
Ｔａｂｌｅ １　 Ｖｏｕｃｈｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｌａｓｔｏｍｅ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｎｅｗｌｙ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｗｉｔｈｉｎ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ

族
Ｔｒｉｂｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

凭证标本
Ｖｏｕｃｈｅｒ

测序编号
Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｃｏｄｅ

质体
基因组
大小

Ｐｌａｓｔｏｍｅ
ｓｉｚｅ
(ｂｐ)

ＬＳＣ 区
长度
ＬＳＣ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＳＳＣ 区
长度
ＳＳＣ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＩＲ 区长度
ＩＲ ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

含量
Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｄｉｎｇ

ｇｅｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔ

ＧＣ 含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

心被藤族
Ｃａｒｄｉｏｃｈｌａｍｙｅａｅ

白飞蛾藤
Ｄｉｎｅｔｕｓ ｄｅｃｏｒｕｓ

蔡杰等ꎬ ＫＵＮꎬ
１５ＣＳ１１３１７

Ｓ０８２５６ １５０ ５２９ ８５ ７００ １３ ９０１ ２６ ８１５ ７９ ３７.８

毛果飞蛾藤
Ｄ. ｔｒｕｎｃａｔｕｓ

李永亮等ꎬ ＫＵＮꎬ
ＹＤＤＸＳＢ１０７

Ｓ０３０１４ １４８ ６２８ ８５ ０９２ １３ ３９４ ２９ ０８１ ７９ ３７.７

搭棚藤
Ｐｏｒａｎａ ｄｉｓｃｉｆｅｒａ

张挺等ꎬ ＫＵＮꎬ
１３ＣＳ５９０９

Ｓ０８７８６ １５０ ０９９ ８４ ７４１ １４ ４６４ ２７ ９９０ ７９ ３７.５

搭棚藤
Ｐｏｒａｎｏｐｓｉｓ ｄｉｓｃｉｆｅｒａ

刘成等ꎬ ＫＵＮꎬ
１３ＣＳ６３４３

Ｓ０４５５２ １５０ ５３６ ８４ ９８７ １４ ３８２ ２８ ０８１ ７９ ３７.７

大果三翅藤
Ｔｒｉｄｙｎａｍｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

张挺等ꎬ ＫＵＮꎬ
１２ＣＳ４１３７

Ｊ１５９６ １４６ ４３６ ８６ ７３１ １５ １１６ ２６ ６７４ ７９ ３７.７

旋花族
Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｅａｅ

欧旋花�
Ｃａｌｙｓｔｅｇｉａ ｓｅｐｉｕｍ

蔡杰等ꎬ ＫＵＮꎬ
１４ＣＳ９５３３

Ｓ０８０９２ １５２ １３２ ８８ ３７３ １３ ９７０ ２８ ９４８ ７９ ３８.２

肾叶打碗花�
Ｃ. ｓｏｌｄａｎｅｌｌａ

卞福花ꎬ ＫＵＮꎬ
ＦＨ￣０２０１

Ｓ０１８４６ １５２ ３６５ ８８ ４３３ １３ ５４２ ２８ １００ ７８ ３７.８

盐帚花族
Ｃｒｅｓｓｅａｅ

美丽须帽藤�
Ｂｏｎａｍｉａ ｓｐｅｃｔａｂｉｌｉｓ

张挺等ꎬ ＫＵＮꎬ
１７ＣＳ１６１０７

Ｓ０９４４０ １３５ １７８ ８２ ９０５ １３ ８５９ ２８ １１７ ７８ ３７.５

短梗土丁桂
Ｅｖｏｌｖｕｌｕｓ ｎｕｍｍｕｌａｒｉｕｓ

蔡杰等ꎬ ＫＵＮꎬ
１５ＣＳ１０７３６

Ｓ０９９５３ １５１ ３４５ ８６ １５８ １０ ７４７ ２６ ７０５ ７８ ３８.１

菟丝子族
Ｃｕｓｃｕｔｅａｅ

金灯藤
Ｃｕｓｃｕｔａ ｊａｐｏｎｉｃａ

董栓录等ꎬ ＫＵＮꎬ
ＴｉａｎＸＨ５２１

Ｊ５００４ １２０ ８７３ ７５ ２８０ ３ ０８７ ２６ ００５ ６６ ３８.３

大花菟丝子
Ｃ. ｒｅｆｌｅｘａ

陆露等ꎬ ＫＵＮꎬ
ＷＨ￣２０１３￣２２３

Ｓ０２７８５ １１９ ８７５ ７４ ８５２ １３ ９００ ２７ ５８６ ６６ ３７.８

马蹄金族
Ｄｉｃｈｏｎｄｒｅａｅ

马蹄金
Ｄｉｃｈｏｎｄｒａ ｍｉｃｒａｎｔｈａ

易思荣ꎬ ＫＵＮꎬ
ＹｉＳＲ３４７

Ｓ０２９９３ １６４ １１２ ８６ ５８７ ３ ３４４ ２５ ５００ ７９ ３８.１

丁公藤族
Ｅｒｙｃｉｂｅａｅ

锈毛丁公藤
Ｅｒｙｃｉｂｅ ｅｘｐａｎｓａ

张挺等ꎬ ＫＵＮꎬ
０９ＣＳ１２７０

Ｓ０３２６７ １１３ ２７３ ７１ ５１８ １４ ９８０ ２６ ５８９ ７９ ３８.９

锥序丁公藤
Ｅ. ｓｕｂｓｐｉｃａｔａ

亚吉东等ꎬ ＫＵＮꎬ
１４ＣＳ９３７１

Ｊ６０８２ １２３ ０９４ ７２ ８７５ １１ ４７６ ２６ ７５１ ７９ ３９.５

番薯族
Ｉｐｏｍｏｅｅａｅ

灰毛白鹤藤
Ａｒｇｙｒｅｉａ ｏｓｙｒｅｎｓｉｓ

ｖａｒ. ｃｉｎｅｒｅａ

亚吉东等ꎬ ＫＵＮꎬ
１５ＣＳ１１４９４

Ｓ０７９９６ １６２ ９７９ ８８ ６２６ １６ ６７８ ２７ ５８６ ７９ ４０.０

亮叶银背藤
Ａ. ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ

张挺等ꎬ ＫＵＮꎬ
０８ＣＳ９３７

Ｓ１０３２１ １５８ ２６９ ８４ ８５１ １３ ６７３ ２７ ８０９ ７９ ３７.７

苞叶藤
Ｂｌｉｎｋｗｏｒｔｈｉａ
ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｏｉｄｅｓ

亚吉东等ꎬ ＫＵＮꎬ
１７ＣＳ１６５９６

Ｓ０９４２７ １６１ ８７８ ８８ ２７３ １５ ３４８ ２７ ２７３ ７９ ４０.１

猪菜藤
Ｈｅｗｉｔｔｉａ ｍａｌａｂａｒｉｃａ

蔡杰等ꎬ ＫＵＮꎬ
１３ＣＳ７２４９

Ｓ０３５５８ １５３ ０１６ ８７ ９９１ １１ ３７１ ２２ ４０９ ７９ ３７.２

毛果薯
Ｉｐｏｍｏｅａ ｅｒｉｏｃａｒｐａ

蔡杰等ꎬ ＫＵＮꎬ
１５ＣＳ１１３０８

Ｓ０８４６２ １５３ ６２１ ８８ ８９６ １３ ７６５ ２７ ２５２ ７９ ３９.０

鱼黄草族
Ｍｅｒｒｅｍｉｅａｅ

海南山猪菜
Ｍｅｒｒｅｍｉａ ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ

杨秀森等ꎬ ＫＵＮꎬ
ＬＷＸ１００３１

Ｊ３９４２ １４５ ４１３ ８３ ７４４ １３ ５９０ ２６ ９２５ ７９ ３８.３

山土瓜
Ｍ. ｈｕｎｇａｉｅｎｓｉｓ

王红等ꎬ ＫＵＮꎬ
ＷＨ￣２０１２￣０６９６

Ｊ５２２６ １５４ ８８７ ８８ ８６０ １４ ６４０ ２８ ４３２ ７９ ３７.７

山猪菜
Ｍ. ｕｍｂｅｌｌａｔａ

杨秀森等ꎬ ＫＵＮꎬ
１２ＣＳ４９１８

Ｊ１７９２ １５２ ５０２ ８８ １７８ １４ ３５４ ２７ ７７２ ７９ ３７.７

地旋花
Ｘｅｎｏｓｔｅｇｉａ ｔｒｉｄｅｎｔａｔａ

张挺等ꎬ ＫＵＮꎬ
１５ＣＳ１０９８７

Ｊ８００１ １５４ ２４５ ８８ ６１５ １４ ５２１ ２８ ２５８ ７９ ３７.７

　 注: �表示该序列为使用 ＬＡＳＴＺ 手动拼接成环的样品ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｍａｎｕａｌｌｙ ａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖｉａ ｕｓｉｎｇ ＬＡＳＴＺ.
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表 ２　 物种及 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

Ｃｒｅｓｓａ ｃｒｅｔｉｃａ ＭＦ０６７３９８
田旋花
Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｕｓ ａｒｖｅｎｓｉｓ

ＭＷ０５４６２７

Ｉｐｏｍｏｅａ ａｓａｒｉｆｏｌｉａ ＭＫ０８６０４８
五爪金龙
Ｉ. ｃａｉｒｉｃａ

ＫＦ２４２４８０

Ｉ. ｃａｒｎｅａ ＭＫ０８６０４９
Ｉ. ｇｏｙａｚｅｎｓｉｓ ＭＫ０８６０５１
常春藤叶茑萝
Ｉ. ｈｅｄｅｒｉｆｏｌｉａ

ＫＦ２４２４８４

牵牛
Ｉ. ｎｉｌ

ＡＰ０１７３０４

小心叶薯
Ｉ. ｏｂｓｃｕｒａ

ＫＦ２４２４９９

Ｉ. ｐｅｄｉｃｅｌｌａｒｉｓ ＫＦ２４２４８９
刺毛月光花
Ｉ. ｓｅｔｏｓａ

ＫＦ２４２４９２

Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ ＭＨ１７３２６２
Ｍｅｒｒｅｍｉａ ｑｕｉｎｑｕｅｆｏｌｉａ ＫＦ２４２５０１
Ｏｐｅｒｃｕｌｉｎａ ｍａｃｒｏｃａｒｐａ ＫＦ２４２５０２
Ｓｔｉｃｔｏｃａｒｄｉａ ｍａｃａｌｕｓｏｉ ＫＦ２４２５０３
Ｔｕｒｂｉｎａ ｃｏｒｙｍｂｏｓａ ＫＦ２４２５０４
Ｃｕｓｃｕｔａ ｅｘａｌｔａｔａ ＥＵ１８９１３２

１.３ 序列比对和系统发育分析

用于矩阵构建的数据集共有五类:(１)质体全

基因组序列(ＷＣＧꎬ去除一个 ＩＲ 区)ꎻ(２)大单拷贝

区(ＬＳＣ)ꎻ(３)小单拷贝区( ＳＳＣ)ꎻ(４)反向重复区

(ＩＲ)ꎻ(５)蛋白质编码基因(ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ
ＣＤＳ)ꎮ 以烟草为参考序列ꎬ利用 ＭＡＵＶＥ(Ｄａｒｌｉｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４)检测各条序列共线性ꎬ非共线性的序列采

用手动调整后再次共线性检测ꎮ 使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ
(Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)确定质体基因组四分体结构区

域(ＬＳＣ、ＳＳＣ、ＩＲａ 和 ＩＲｂ)边界ꎬ分别提取各分区序

列和蛋白质编码基因片段ꎬ得到用于构建数据矩阵

的基础序列ꎮ ＷＣＧ、 ＬＳＣ、 ＳＳＣ、 ＩＲ 区的数据使用

ＭＡＦＦＴ Ｏｎｌｉｎｅ(Ｋａｔｏｈ ＆ Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ ２０１３)基于默认参

数进行比对ꎬ获得比对矩阵ꎮ ７９ 个蛋白质基因采用

细菌蛋白编码的密码子模式进行比对ꎬ每个基因先

分别使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ 中的 ＭＡＦＦＴ 插件进行单基因多

序列比对ꎬ再串联构建联合矩阵ꎮ 自动比对矩阵在

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ 中进行人工核查和校对ꎬ排除异质性非常

高的区域ꎬ最终得到 ５ 个质体基因组数据矩阵ꎬ包括

ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 及 ＩＲ ３ 个分区矩阵、蛋白质编码基因联

合(ＣＤＳ)矩阵、质体全基因组(ＷＣＧ)矩阵ꎬ矩阵文

件与原始序列均已上传到 ｆｉｇｓｈａｒｅ 网站(１０. ６０８４ /
ｍ９. ｆｉｇｓｈａｒｅ. １４３２９９４９)ꎮ 采用 ＭＥＧＡ Ｘ ( Ｓｕｄｈｉｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)统计矩阵的长度、变异位点和简约信号位

点等信息ꎮ
使用 ＲＡｘＭＬ 构 建 最 大 似 然 树 ( ｍａｘｉｍｕｍ

ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ)(Ａｌｅｘａｎｄｒｏｓꎬ ２０１４)ꎬ５ 个矩阵都选

择 ＧＴＲ＋ＧＡＭＭＡ＋Ｉ 模型ꎬ估算最优的最大似然树

(ｂｅｓｔ￣ｓｃｏｒｉｎｇ ＭＬ ｔｒｅｅ)ꎬ并设置 １ ０００ 次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ 估 算 分 支 的 支 持 率 ( ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ
ｖａｌｕｅｓꎬ ＢＳ)ꎮ 本研究中ꎬＢＳ≤５０ 为不支持ꎬＢＳ ＝
５１ ~ ７９ 为弱支持ꎬＢＳ≥８０ 为强支持ꎮ

选取 ＷＣＧ 和 ＣＤＳ 矩阵构建贝叶斯推论树

(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ )ꎮ 基 于 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ 软 件

( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ ) 中 的 ＭｏｄｅｌＦｉｎｄｅｒ 插 件

(Ｋａｌｙａａｎａｍｏｏｒｔｈｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ ) 按 照 ＢＩＣ 准 则

(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎꎬＢＩＣ)选择最适碱基

替换 模 型ꎮ 选 择 ＭｒＢａｙｅｓ 软 件 ( Ｈｕｅｌｓｅｎｂｅｃｋ ＆
Ｒｏｎｑｕｉｓｔꎬ ２００１ )ꎬ 通 过 在 线 ＣＩＰＲＥＳ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｇａｔｅｗａｙ (Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０) 或超级计算机上进

行贝叶斯推论分析ꎬ设置 ＭＣＭＣ 运算为２ ０００ ０００
代ꎬ每 １００ 代取样 １ 棵系统发育树ꎮ 先舍弃前 ２５％
的抽样树ꎬ再构建 ５０％的多数原则一致树(ｍａｊｏｒｉｔｙ
ｒｕｌｅ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｏｆ ｔｒｅｅｓ)ꎬ并计算每个节点的后验概率

(ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙꎬ ＰＰ)ꎮ 对所获得的系统发育

树均采用 Ｆｉｇｔｒｅｅ ｖ１.４.０ (ｈｔｔｐ: / / ｔｒｅｅ. ｂｉｏ. ｅｄ. ａｃ. ｕｋ /
ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｆｉｇｔｒｅｅ / )可视化结果ꎮ 本研究中ꎬ ＰＰ ＝ ０.
５１~０.９４ 为弱支持ꎬＰＰ≥０.９５ 为强支持ꎮ
１.４ 系统发育冲突检测

采用 ＡＵ 检 验 ( ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｔｅｓｔ )
( Ｓｈｉｍｏｄａｉｒａꎬ ２００２ ) 和 ＳＨ 检 验 ( Ｓｈｉｍｏｄａｉｒａ￣
Ｈａｓｅｇａｗａ ｔｅｓｔ) (Ｈｉｄｅｔｏｓｈｉ ＆ Ｍａｓａｍｉꎬ １９９９)ꎬ以判

断 ＷＣＧ 数据集得到的最优树与其他数据集得到

的最优树(包括 ＬＳＣ 区的 ＭＬ 树、ＩＲ 区的 ＭＬ 树和

ＳＳＣ 区的 ＭＬ 树)是否有统计学差异ꎮ ＳＨ 检验基

于非参数自举法的比较方法ꎬ在拒绝零假设方面

十分保守ꎬ与 ＡＵ 检测一样能够有效控制 Ｉ 型错

误ꎬ但 ＡＵ 检测比 ＳＨ 检测的偏差小ꎮ 两种系统发

育假设检验借助 ＩＱ￣ＴＲＥＥ 软件 ( Ｔｒｉｆｉｎｏｐｏｕｌｏｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ通过最大似然方法ꎬ使用 ＲＥＬＬ 算法进

行 １ ０００ 次重复取样ꎬ任何一种结果的 Ｐ 值小于

０.０５ꎬ即为显著ꎬ表明该拓扑结构与 ＷＣＧ 矩阵结

果为明显冲突ꎬ不支持此拓扑结构ꎮ

４４７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



枝上数值表示 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值ꎬ 支持率为 １００ 的分支不标注ꎮ 图 Ａ 中ꎬ 枝上的数值表示 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值(ＢＳＷＣＧ / ＢＳＣＤＳ)ꎬ 枝下的数值表示

贝叶斯后验概率(ＰＰＷＣＧ / ＰＰ ＣＤＳ)ꎬ ＢＳＷＣＧ / ＢＳＣＤＳ ＝ １００ / １００ 和 ＰＰＷＣＧ / ＰＰ ＣＤＳ ＝ １.００ / １.００ 的分支不标注ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｂｏｖｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗｉｔｈ １００ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ａｒｅ ｕｎｌａｂｅｌｅｄ. Ｉｎ Ａꎬ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｂｏｖｅ ａｎｄ ｂｅｌｏｗ ｂｒａｎｃｈ
ｌａｂｅｌｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ(ＢＳＷＣＧ / ＢＳＣＤＳ) ａｎｄ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ (ＰＰＷＣＧ / ＰＰＣＤＳ)ꎬ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗｉｔｈ ＢＳＷＣＧ / ＢＳＣＤＳ ＝ １００ / １００ ｏｒ ＰＰＷＣＧ / ＰＰＣＤＳ ＝
１.００ / １.００ ｓｕｐｐｏｒｔ ａｒｅ ｕｎｌａｂｅｌｅｄ.

图 １　 基于不同的质体基因组矩阵构建的旋花科的系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｏｆ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａ ｍａｔｒｉｘｅｓ ｏｆ ｐｌａｓｔｏｍｅ

２　 结果与分析

２.１ 质体基因组特征

旋花科新测序物种均为典型的四分体结构ꎬ由
大单拷贝区(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和 ２ 个反向

重复序列( ＩＲ)组成ꎮ 质体基因组大小为１１３ ２７３~
１６４ １１２ ｂｐꎬＬＳＣ 区长度为 ７１ ５１８ ~ ８８ ８９６ ｂｐꎬＳＳＣ
区长度为 ３ ０８７ ~ １６ ６７８ ｂｐꎬＩＲ 区长度为 ２２ ４０９ ~
２９ ０８１ ｂｐꎬ且 ＧＣ 含量变化范围为 ３７. ２％ ~ ４０. １％
(表 １)ꎮ 基因注释结果显示ꎬ除菟丝子属外ꎬ旋花科

自养类群的蛋白质编码基因含量保守ꎬ数目为 ７８ ~
７９ 个ꎮ 菟丝子属因其独特的寄生习性导致部分基

因丢失ꎬ仅含 ６６ 个蛋白质编码基因ꎮ
２.２ 矩阵数据特征

在 ５ 个质体基因组比对矩阵中ꎬＷＣＧ 矩阵长

１６６ ６９１ ｂｐꎬ具有 ５３ ０９３ 个变异位点(占序列长度

的 ３１.９％)和 ２８ ６７５ 个简约信号位点(占序列长度

的 １７. ２％)ꎬ序列多样性最高ꎻ ＣＤＳ 区矩阵长为

７６ ８８３ ｂｐꎬ具有 ２１ ７４８ 个变异位点和 １２ ２９２ 个简

约信号位点ꎬ分别占 ＷＣＧ 矩阵变异位点和简约信

号位点的 ４１.０％和 ４２.９％ꎻＩＲ 区矩阵长 ３７ １０７ ｂｐꎬ
具有 ９ ９０８ 个变异位点和 ５ ５７４ 个简约信号位点ꎻ
ＳＳＣ 区矩阵长 ８ ２３２ ｂｐꎬ具有 ３ ５９６ 个变异位点和

１ ９６６ 个简约信号位点ꎻＬＳＣ 矩阵长 １１２ ９２６ ｂｐꎬ具
３７ ０５３ 个变异位点和 １９ ６９９ 个简约信号位点ꎮ
２.３ 系统发育分析

在广义旋花科内 (包含菟丝子属和马蹄金

族)ꎬ除鱼黄草族(鱼黄草属)外ꎬ其他 ７ 个族在所

有分析中均形成单系(图 １ꎬ图 ２)ꎮ 同时ꎬ盐帚花

族和马蹄金族互为姊妹群ꎬ番薯族和鱼黄草族内

的 Ｍｅｒｒｅｍｉａ ｑｕｉｎｑｕｅｆｏｌｉａ 互为姊妹群ꎬ旋花族和部
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枝上数值以 ＢＩＰＰ / ＭＬＢＳ的方式表示后验概率值 / 自展支持率值ꎬ 支持率为 １.００ / １００ 的分支不标注ꎻ 比例尺表示最大似然法分析

下每个位点的核苷酸替代速率ꎮ
Ｂｒａｎｃｈ ｌａｂｅｌｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｆｏｌｌｏｗ ｔｈｅ ｏｒｄｅｒ ＢＩＰＰ / ＭＬＢＳ ａｎｄ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗｉｔｈ １. ００ / １００ ｓｕｐｐｏｒｔ ａｒｅ ｕｎｌａｂｅｌｅｄꎻ Ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ ｄｅｎｏｔｅｓ ｔｈｅ
ｅｘｃｅｐｔｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｐｅｒ ｓｉｔｅ ｉｎ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎａｌｙｓｉｓ.

图 ２　 基于 ＷＣＧ 矩阵构建的旋花科系统发育树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＷＣＧ ｍａｔｒｉｘ

分鱼黄草族物种互为姊妹群ꎬ所有分析均强支持

这 ３ 个分支形成单系群ꎮ
基于 ＷＣＧ 和 ＣＤＳ 联合矩阵ꎬＭＬ 和 ＢＩ 分析得

到拓扑基本一致的系统树(图 １)ꎬ仅基于 ＣＤＳ 矩

阵的 ＢＩ 树与 ＭＬ 树存在一个小分支不一致ꎬ即大

果三翅藤(Ｔｒｉｄｙｎａｍｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)在心被藤族内的系

统位置关系ꎮ 另外ꎬＣＤＳ 矩阵结果在少数分支上

的支持率比 ＷＣＧ 矩阵要略低(图 １)ꎮ 在总体上ꎬ
心被藤族与丁公藤族具有较近亲缘关系在四矩阵

分析中都得到了强支持(ＢＳ≥８６ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ二者

形成一个分支最早分化出来ꎬ是其他广义旋花科

姊妹群在 ＷＣＧ 矩阵、ＣＤＳ 矩阵和 ＬＳＣ 矩阵分析得

到 了 支 持 ( ＷＣＧ￣ / ＣＤＳ￣ / ＬＳＣ￣ＢＳ ＝ １００ / ８９ / １００ꎻ
ＷＣＧ￣ / ＣＤＳ￣ＰＰ ＝ ０.９９ / １.００)ꎬ而 ＩＲ 矩阵显示它们

与鱼黄草族等 ３ 族 ( Ｃｌａｄｅ Ｉ) 可能是姊妹关系

(ＢＳ＝ ６２)(图 １)ꎮ 在 ＷＣＧ 矩阵和 ＣＤＳ 矩阵中ꎬ菟
丝子族形成一个孤立的单系分支与其余所有旋花

科物种形成姊妹关系 (ＷＣＧ￣ / ＣＤＳ￣ＢＳ ＝ ６８ / ７４ꎻ

６４７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ３　 ＡＵ 检验和 ＳＨ 检验的结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＡＵ ｔｅｓｔ ａｎｄ ＳＨ ｔｅｓｔ

拓扑结构约束
Ｔｏｐｏｌｏｇｙ
ｃｏｎｓｔｒａｉｎｔ

最大似然
估计值
－ＬｎＬ

ｄｅｌｔａＬ
近似无
偏检验
ＡＵ ｔｅｓｔ

ＳＨ 检验
ＳＨ ｔｅｓｔ

ＷＣＧ 拓扑结构
ＷＣＧ ｔｏｐｏｌｏｇｙ

７２１ ４９４.３９ — — —

ＬＳＣ 拓扑结构
ＬＳＣ ｔｏｐｏｌｏｇｙ

７２１ ５１６.４８ ３７.２４ ０.０８ ０.４５

ＳＳＣ 拓扑结构
ＳＳＣ ｔｏｐｏｌｏｇｙ

７２３ ７７９.５２ ３３９.４４ ０.００ ０.００

ＩＲ 拓扑结构
ＩＲ ｔｏｐｏｌｏｇｙ

７２６ ７７４.２８ ５１２.９９ ０.００ ０.００

ＷＣＧ￣ / ＣＤＳ￣ＰＰ ＝ １.００ / １.００)ꎬ剩下的 ５ 个族分为 ２
个分支在所有的分析中都得到了强支持ꎬ即旋花

族、鱼黄草族和番薯族组成 Ｃｌａｄｅ Ｉꎬ盐帚花族和马

蹄金族组成 Ｃｌａｄｅ Ⅱꎮ 在 Ｃｌａｄｅ Ｉ 中ꎬ旋花族和番

薯族各自形成单系群ꎬ嵌套在鱼黄草族中ꎬ且 ＬＳＣ
矩阵分析时和菟丝子族聚在一起( ＢＳ ＝ ６０)ꎮ 但

是ꎬＩＲ 矩阵(ＢＳ＝ ９３)和 ＳＳＣ 矩阵(ＢＳ ＝ ６１)支持菟

丝子族与盐帚花族＋马蹄金族为姊妹类群ꎮ 值得

关注的是ꎬ鱼黄草属 ４ 个种分散在 ３ 个不同的分支

上ꎬ即海南山猪菜(Ｍｅｒｒｅｍｉａ ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ)与旋花族

聚在 一 起 ( ＢＳ ≥ ９６ꎬ ＰＰ ＝ １. ００ )ꎬ 五 叶 鱼 黄 藤

(Ｍｅｒｒｅｍｉａ ｑｕｉｎｑｕｅｆｏｌｉａ)与番薯族聚在一起( ＢＳ≥
９８ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ剩下 ２ 种和其他 ３ 种鱼黄草族的

属种一起(ＢＳ＝ １００ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎮ 番薯属是一个并

系类群ꎬ所有分析都形成了 ２ 个分支( ＢＳ ＝ １００ꎬ
ＰＰ ＝ １.００)ꎬ其中 １ 支包括了另 ４ 属 ５ 种植物ꎮ
２.４ 系统发生冲突检测

由于 ＷＣＧ 矩阵和 ＣＤＳ 矩阵与其他 ３ 个矩阵

构建的系统树存在明显的拓扑结构差异ꎬ因此利

用 ＡＵ 检验和 ＳＨ 检验进行冲突显著性评估(表

３)ꎮ 检测结果表明ꎬＷＣＧ 矩阵与 ＬＳＣ 矩阵的拓扑

结构不存在明显的拓扑结构冲突ꎬ即菟丝子族与

Ｃｌａｄｅ Ｉ 构成姊妹关系存在可能 ( ＰＡＵ ＝ ０.０８３ ７ꎬ
ＰＳＨ ＝ ０.４５１)ꎬ但拒绝 ＩＲ 区和 ＳＳＣ 区的拓扑结构关

系(Ｐ 值均小于 ０.００１)(表 ３)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 广义旋花科的界定

传统分类上ꎬ研究者们对性状加权不同ꎬ使得

旋花科的界定混乱ꎬ特别是菟丝子属和马蹄金族

(Ａｕｓｔｉｎꎬ １９７３)ꎮ 多数学者主张将寄生习性的菟

丝子属处理为旋花科内单属族 ( Ｃｈｏｉｓｙꎬ １８３４ꎻ
Ｂｅｎｔｈａｍ ＆ Ｈｏｏｋｅｒꎬ １８７３ꎻ Ｐｅｔｅｒꎬ １８９７ꎻ Ａｕｓｔｉｎꎬ
１９９８)或亚科(Ｐｅｔｅｒꎬ １８９１)ꎬ少数学者主张将菟丝

子属处理为单属科(Ｌｉｎｄｌｅｙꎬ １８５３ꎻＲｏｂｅｒｔｙꎬ １９５２ꎬ
１９６４ꎻＡｕｓｔｉｎꎬ １９７３)ꎮ 另外ꎬ还有学者将马蹄金族

作为独立的科 ( Ｄｕｍｏｒｔｉｅｒꎬ １８２９ꎻ Ａｕｓｔｉｎꎬ １９７３ꎻ
Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎮ 本研究的质体基因组系统

发育分析结果表明ꎬ现在划定的旋花科是一个“自
然”类群ꎬ即菟丝子属与马蹄金族均应包括在旋花

科内ꎬ不应独立成科ꎬ这与 Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 等(２００２)基于

４ 个质体基因组片段系统发育结果一致ꎮ 同时ꎬ该
结果支持 Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 等(２００３) 对旋花科的科下等

级划分ꎬ即菟丝子科并入旋花科内为菟丝子族ꎬ与
马蹄金族一起被置于旋花亚科内ꎮ
３.２ 旋花亚科的系统发育关系

虽然现有的分子系统学研究已构建了旋花科

２ 亚科 １２ 族的系统框架ꎬ但旋花亚科内主要分支

的系统发育关系尚未厘清ꎬ特别是心被藤族、丁公

藤族 和 菟 丝 子 族 的 系 统 位 置 ( 李 攀ꎬ ２０２０ )ꎮ
Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 等(２００２)基于 ４ 个质体基因数据推断丁

公藤族和心被藤族各为一个分支ꎬ依次位于其他

旋花亚科的基部ꎮ 随后增加线粒体基因 ａｔｐＡ、核
基因 ＲＰＢ２ 和质体基因 ｒｐｌ２ 后ꎬ心被藤族、丁公藤

族和旋花亚科其他族形成“梳齿”关系(Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ＆
Ｏｌｍｓｔｅａｄꎬ ２００４)ꎬ 无 法 确 定 系 统 位 置ꎮ Ｒｅｆｕｌｉｏ￣
Ｒｏｄｒｉｇｕｅｚ 和 Ｏｌｍｓｔｅａｄ(２０１４)联合 ９ 个质体基因和

１ 个线粒体基因序列的分析结果较弱地支持心被

藤族和丁公藤族聚为一支ꎬ位于旋花亚科基部ꎮ
由于该研究旋花科取样较少ꎬ这 ２ 个族各仅有 １
种ꎬ支持率较低ꎬ且缺少菟丝子族、盐帚花族等 ６
族的代表ꎬ因此二者的亲缘关系和系统位置没有

完全澄清ꎮ 本研究中的 ４ 组数据矩阵(除 ＩＲ 矩阵

外)分析结果均强支持心被藤族和丁公藤族为姊

妹关系ꎬ且可能是最早从旋花亚科内分化出来ꎮ
由于 ＩＲ 区和 ＳＳＣ 区矩阵的 ＭＬ 树在这些分支的支

持率较弱ꎬ因此 ＡＵ 检验和 ＳＨ 检验均显示两种拓

扑结构与 ＷＣＧ 矩阵的拓扑结构存在明显冲突ꎬ这
可能是 ＩＲ 区和 ＳＳＣ 区基因的核苷酸替换速率不

一致所造成的(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
针对菟丝子族在旋花科内的系统位置ꎬ本研

究结果显示ꎬ首先 ＷＣＧ 矩阵和 ＣＤＳ 矩阵强支持
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Ｃｌａｄｅ Ｉ 和 Ｃｌａｄｅ Ⅱ互为姊妹关系ꎬ然后与菟丝子族

聚在一起ꎮ 此结果明显优于之前基于基因片段的

研究ꎬ如 Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 和 Ｏｌｍｓｔｅａｄ( ２００４)基于多基因

片段分析结果显示ꎬ菟丝子族、Ｃｌａｄｅ Ｉ 和 Ｃｌａｄｅ Ⅱ
聚在 一 起 形 成 “ 梳 齿” 结 构ꎮ 随 后ꎬ ＭｃＮｅａｌ 等

(２００７)使用 ＭＬ 和 ＢＩ 法基于质体和核基因片段联

合矩阵的结果支持 Ｃｌａｄｅ Ｉ 是菟丝子族的姊妹群ꎬ
但该结果仅得到 ｒｐｓ２ 基因矩阵支持ꎮ 值得注意的

是ꎬＭｃＮｅａｌ 等(２００７)研究表明ꎬｒｂｃＬ 基因矩阵的结

果与本研究的 ＬＳＣ 矩阵均支持 Ｃｌａｄｅ Ⅱ和菟丝族

可能为姊妹类群ꎬ且拓扑结构冲突检测的结果无

法拒绝此拓扑结构ꎮ 因此ꎬ以上这些关系的冲突

不仅揭示取样不同的分子数据对菟丝子属系统位

置的影响ꎬ而且表明若想进一步探讨菟丝子族系

统位置ꎬ核基因组数据不可或缺ꎮ
３.３ 鱼黄草族的多系性

鱼黄草族的多系性在以往的研究中多有报道

( Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ＆ Ｏｌｍｓｔｅａｄꎬ
２００４)ꎬ尤其是其中的鱼黄草属 ( Ｓｉｍõｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 依据单系性的标准ꎬ传统概念的鱼黄草族

得到一定修订ꎬ被移出的属种多归入到白衫藤族ꎬ
但番薯族仍嵌套在广义鱼黄草族内ꎮ 此外ꎬ由于

还有一些鱼黄草属的种分散在鱼黄草族外ꎬ因此

重新修订过的鱼黄草族仍非单系( Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３)ꎮ Ｓｔｅｆａｎｏｖｉ 和 Ｏｌｍｓｔｅａｄ(２００４)采用 １０ 个单

基因片段联合矩阵结果显示ꎬ番薯族先嵌套在广

义鱼黄草族中ꎬ它们与旋花族共同构成的分支再

与白衫藤族构成姊妹群关系ꎮ Ｓｉｍõｅｓ 等 ( ２０１５)
进行广泛取样ꎬ基于核糖体 ＩＴＳ 和叶绿体 ｍａｔＫ、
ｒｐｓ１６ 和 ｔｒｎＬ￣Ｆ 基因联合矩阵分析表明鱼黄草族确

非单系ꎬ尤其是鱼黄草属分成了 １０ 个分支ꎬ且番

薯族仍嵌套在广义鱼黄草族中ꎮ 因此ꎬＳｉｍõｅｓ 和

Ｓｔａｐｌｅｓ(２０１７)提议废弃鱼黄草族的划分ꎬ改用分

支的概念ꎬ并把一些鱼黄草属的种划入其他属或

建立新属ꎬ这些处理还需更多证据的支持ꎮ 我们

基于质体基因组系统发育分析结果显示ꎬ虽然旋

花族和番薯族分别形成单系群位于 Ｃｌａｄｅ Ⅱ中ꎬ但
鱼黄草族分成了 ３ 个分支ꎬ其中海南山猪菜和五

叶鱼黄藤分别与旋花族和番薯族聚在一起ꎮ 质体

系统发育基因组分析结果与 Ｓｉｍõｅｓ 等(２０１５)的研

究结果有一些出入ꎬ可能是取样偏差、基因数据量

差异大、地区特有种等原因造成系统发育推断的

分歧ꎮ 同时ꎬＳｉｍõｅｓ 等(２０１５)的系统树主干分支

支持率很低ꎬ分支之间的关系存在很多不确定性ꎮ
因此ꎬ对于鱼黄草属的重新修订还需要更深入的

研究ꎬ特别是特有种的收集和新的基因组数据的

使用ꎮ
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白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析

张　 倩１ꎬ 张德全１ꎬ２∗

( １.大理大学 药学院ꎬ 云南 大理 ６７１０００ꎻ ２. 云南省滇西抗病原植物资源筛选研究重点实验室ꎬ 云南 大理 ６７１０００ )

摘　 要: 白花刺续断在中国西藏是一种常用的药用植物ꎬ但其叶绿体全基因组的相关研究较少ꎮ 为揭示该物

种叶绿体全基因组的基本特征并探讨其谱系遗传结构ꎬ该研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台对来自 ５ 个野生居群的

１０ 个白花刺续断个体进行二代测序ꎬ经组装、注释ꎬ得到 １０ 条完整的叶绿体全基因组序列ꎬ并对它们的基因组

特征和居群间的谱系进化关系进行了初步研究ꎮ 结果表明:(１)白花刺续断的叶绿体全基因组大小为

１５５ ３３５~１５６ ２６６ ｂｐꎬ共注释 １１３ 个基因ꎬ包括 ７２ 个蛋白编码基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ其叶绿

体基因组的大小、结构、ＧＣ 含量及基因组成等方面在种内高度保守ꎮ (２)基因组比较分析表明ꎬ白花刺续断

变异较大的片段均位于单拷贝区ꎬ且 ＩＲ 边界未出现明显的扩张和收缩ꎮ (３)群体遗传分析发现ꎬ白花刺续断

的野生居群具有明显的地理遗传结构ꎬ不同居群间在遗传距离与地理距离上具有一定的相关性ꎮ 研究认为ꎬ
白花刺续断叶绿体基因组在种内居群水平上比较保守ꎬ且叶绿体基因组可在居群水平上揭示物种的地理遗传

结构ꎮ 这为后续开展刺续断属物种群体遗传学和系统发育基因组学研究奠定了基础ꎮ
关键词: 白花刺续断ꎬ 叶绿体全基因组ꎬ 药用植物ꎬ 基因ꎬ 系统发育基因组学
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ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｔｅｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂｙ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｐｌａｔｆｏｒｍ. Ａｆｔｅｒ ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎꎬ ｔｅｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｇｅｎｏｍｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｅｒｅ ｅｘｐｌｏｒｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ａ. ａｌｂａ ｗｅｒｅ １５５ ３３５－１５６ ２６６ ｂｐ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １１３ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７２ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ
３０ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｅｒｍｓ ｏｆ ｓｉｚｅꎬ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ. (２) Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒａｃｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ＩＲ
ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ. (３) Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｒｉｃｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｃｅｒｔａｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｌａｙｓ ｔｈｅ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａꎬ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔꎬ ｇｅｎｅꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ

　 　 白花刺续断(Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ)ꎬ又名白花刺

参ꎬ隶 属 于 川 续 断 科 ( Ｄｉｐｓａｃａｃｅａｅ ) 刺 续 断 属

(Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ)ꎮ 该属在我国有 ４ 种 ２ 变种ꎬ主要分

布在云南、四川、西藏等地(Ｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 白

花刺续断以全草入药ꎬ为传统藏药ꎬ其藏药名为“江
才嘎保”ꎬ始载于«四部医典»(国家中医药管理局中

华本草编委会ꎬ２００２)ꎮ 它是国家卫生部藏药药品

标准中收载的三种“刺参”之一(青海省药品检验所

和青海省藏医药研究所ꎬ１９９６)ꎬ具有健胃、催吐之

功效ꎮ 内服可用于关节疼痛、小便失禁、腰痛、眩晕

及口眼歪斜ꎬ外用治疗疮、化脓性创伤ꎬ还具有抗肿

瘤作用(国家中医药管理局中华本草编委会ꎬ２００２ꎻ
杨竞生ꎬ１９８９)ꎮ 近年来ꎬ有关白花刺续断的研究主

要集中在其有效成分、含量测定及提取工艺等方面

(吴春蕾等ꎬ ２０１１ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ杨圣贤等ꎬ
２０１４ꎻ张志锋等ꎬ２０１５)ꎮ 如张志锋等(２０１８)发现白

花刺续断中含有皂苷、生物碱、甾醇等类型化合物ꎬ
其中皂苷类是其主要有效成分ꎮ 而分子生物学方

面的研究较少ꎬ仅有 Ｗａｎｇ 等(２０２０)报道了该种的

叶绿体基因组序列ꎮ 那么ꎬ在白花刺续断的种内居

群水平上ꎬ其叶绿体基因组序列有什么变化特征呢?
叶绿体基因组在被子植物中通常为母系遗传ꎮ

与核基因组和线粒体基因组相比ꎬ其基因进化速率

慢ꎬ且在基因组成及结构方面比较保守 ( Ｓｍｉｔｈꎬ
２０１５ꎻＳｚｙｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻＤｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ这使得

叶绿体基因组在植物物种鉴定和谱系进化研究中

具有重要作用ꎮ Ｃｕｉ 等(２０１９)对比分析了 ３２ 种豆

蔻属(Ａｍｏｍｕｍ)植物叶绿体基因组ꎬ结果表明叶绿

体全基因组可准确鉴定豆蔻属物种ꎻ李依容等

(２０２０) 利用叶绿体基因组揭示了民族药滇白珠

(Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)复合群的系

统发育关系ꎻＺｈａｎｇ 等(２０２１)基于叶绿体基因组重

建了桃金娘目(Ｍｙｒｔｉｆｌｏｒａｅ)的物种分化时间和系统

发育关系ꎮ 但叶绿体基因组在长期进化过程中ꎬ结
构上会发生一些变异ꎬ如反向重复区收缩、倒位、基
因和内含子的丢失等 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻＬｉａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ姜汶君等ꎬ２０２０)ꎬ这些结构变异为揭示物

种系统发育和进化关系等提供了遗传信息ꎮ 由此

可见ꎬ植物叶绿体全基因组序列能提供丰富的遗传

信息ꎬ在分类鉴定、系统发育及进化等方面具有重

要意义ꎮ 那么ꎬ植物叶绿体全基因组是否适用于种

内居群水平上的群体遗传学研究? 由于群体水平

上测序成本较高ꎬ数据分析方法尚不成熟等ꎬ相关

研究还较少ꎮ
本研究以白花刺续断野生居群个体为研究材

料ꎬ拟采用二代测序技术进行高通量测序ꎬ并对其

叶绿体全基因组进行拼接、注释及进化分析ꎮ 拟

探讨以下科学问题:(１)白花刺续断的叶绿体全基

因组序列有何特征ꎻ(２)叶绿体全基因组能否用于

解析白花刺续断种内居群水平上的遗传结构ꎮ 本

研究将为刺续断属相关物种的分子遗传学研究奠

定基础ꎬ也为叶绿体全基因组在群体遗传研究方

面开展初步尝试ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 实验材料

本实验中ꎬ白花刺续断分子材料采自于四川

省甘孜州的 ５ 个野生居群(表 １)ꎬ共 １０ 份实验材

料ꎮ 经大理大学张德全教授鉴定为白花刺续断

(Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ)ꎬ其凭证标本保存于大理大学

药学院药用植物与生药标本馆ꎮ

１５７１１０ 期 张倩等: 白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析



表 １　 白花刺续断样品采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｓａｍｐｌｅｓ

编号
Ｃｏｄｅ

采集地点
Ｌｏｃａｌｉｔｙ

凭证标本
Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ (ｍ)

ＳＤ０１ 四川省稻城县桑堆镇
Ｓａｎｇｄｕｉ Ｔｏｗｎꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１１５ １００°１０′２１.４１″ Ｅꎬ ２９°０７′５３.４１″ Ｎ ４ ００５

ＳＤ０２ 四川省稻城县桑堆镇
Ｓａｎｇｄｕｉ Ｔｏｗｎꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１１５ １００°１０′２１.４１″ Ｅꎬ ２９°０７′５３.４１″ Ｎ ４ ００５

ＹＤ０１ 四川省稻城县亚丁机场
Ｙａｄｉｎｇ Ａｉｒｐｏｒｔꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１０５ １００°０５′０２.７６″ Ｅꎬ ２９°１５′１７.８７″ Ｎ ３ ８２３

ＹＤ０２ 四川省稻城县亚丁机场
Ｙａｄｉｎｇ Ａｉｒｐｏｒｔꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１０５ １００°０５′０２.７６″ Ｅꎬ ２９°１５′１７.８７″ Ｎ ３ ８２３

ＤＦ０１ 四川省道孚县
Ｄａｏｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１７８ １０１°１９′５１.１９″ Ｅꎬ ３０°４４′５９.６２″ Ｎ ３ ８５０

ＤＦ０２ 四川省道孚县
Ｄａｏｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１７８ １０１°１９′５１.１９″ Ｅꎬ ３０°４４′５９.６２″ Ｎ ３ ８５０

ＬＴ０１ 四川省理塘县
Ｌｉｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１２４ １００°１３′４０.３５″ Ｅꎬ ２９°２９′０４.７３″ Ｎ ４ ５１０

ＬＴ０２ 四川省理塘县
Ｌｉｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１２４ １００°１３′４０.３５″ Ｅꎬ ２９°２９′０４.７３″ Ｎ ４ ５１０

ＫＤ０１ 四川省康定县
Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１６０３５ １０１°２４′０１.５７″ Ｅꎬ ３０°０２′５１.００″ Ｎ ３ ８８４

ＫＤ０２ 四川省康定县
Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１６０３５ １０１°２４′０１.５７″ Ｅꎬ ３０°０２′５１.００″ Ｎ ３ ８８４

１.２ 基因组 ＤＮＡ 提取与测序

ＤＮＡ 提取采用改良的 ＣＴＡＢ 方法ꎬ从硅胶干

燥的叶片材料中提取总基因组 ＤＮＡꎮ 利用 Ｃｏｖａｒｉｓ
超声波破碎仪将基因组 ＤＮＡ 片段化ꎬ经末端修

复、加 Ａ 尾、加测序接头、纯化及 ＰＣＲ 扩增等过

程ꎬ构建测序文库ꎮ 文库经质量检测合格后ꎬ使用

带有双末端(ｐａｉｒ￣ｅｎｄ) (２×３００ ｂｐ) Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ
２ ５００ 平台进行二代测序ꎬ整个测序工作在北京诺

禾致源生物科技有限公司完成ꎮ
１.３ 叶绿体全基因组的组装、注释

经二代测序ꎬ得到 ４ Ｇ 左右原始数据 ( Ｒａｗ
Ｄａｔａ)ꎬ经 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ Ｖ. ０. ３２ 过滤处理后ꎬ利用

ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ.ｐｙ 进行组装ꎬ后续数据处理参考本课

题组前期工作(胡海粟和张德全ꎬ２０２１)ꎮ 以白花刺

续断 (序列号:ＮＣ ＿０４５０５５) 为参考基因组ꎬ使用

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ８.０.２ 软件完成白花刺续断叶绿体全基因

组的注释ꎬ并将其提交到 ＮＣＢＩ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )ꎬ利用在线工具 Ｏｒｇａｎｅｌｌａｒ
Ｇｅｎｏｍｅ Ｄｒａｗ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ. ｍｐｉｍｐ￣ｇｏｌｍ. ｍｐｇ.
ｄｅ / ＯＧＤｒａｗ.ｈｔｍｌ)绘制叶绿体基因组物理图谱ꎮ
１.４ ＩＲ / ＳＣ 边界收缩扩张及 ＳＳＲ 分析

将注释好的 １０ 条基因组序列上传至网站

ＩＲｓｃｏｐｅ( ｈｔｔｐｓ: / / ｉｒｓｃｏｐｅ. ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / ｉｒａｐｐ / ) 进行

ＩＲ 边界的收缩和扩张分析ꎬ最后得到的图片采用

绘图工具 Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ ＣＣ ２０１５ 进行人工调整ꎮ
同时ꎬ利用 ＭＩＳＡ 软件搜索简单重复序列( ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲ)位点并分析白花刺续断叶绿

体基因组的 ＳＳＲ 特征ꎮ
１.５ 序列差异比较分析

在采用 ＭＡＦＦＴ Ｖ.７.１２９ 软件对 １０ 条白花刺

续断叶绿体基因组序列进行比对后ꎬ使用 ＢｉｏＥｄｉｔ
软件手动调整序列ꎮ 使用 ＤｎａＳＰ Ｖ.７.０.２６ 对叶绿

体基因组中的核苷酸变异性(Ｐ ｉ)进行滑动窗口分

析ꎮ 步长设置为 ２００ ｂｐꎬ窗口长度为 ６００ ｂｐꎮ Ｐ￣
ｄｉｓｔａｎｃｅ 使用 ＭＥＧＡ ｖ.７.０.２６ 软件进行统计分析ꎮ
此外ꎬ将叶绿体基因组序列的注释进行格式转换ꎬ
利用 在 线 软 件 ｍＶＩＳＴＡ ( ｈｔｔｐ: / / ｇｅｎｏｍｅ. ｌｂｌ. ｇｏｖ /
ｖｉｓｔａ / ｍｖｉｓｔａ / ｓｕｂｍｉｔ. ｓｈｔｍｌ) 的 Ｓｈｕｆｆｌｅ￣ＬＡＧＡＮ 模 式

对白花刺续断叶绿体全基因组比较分析ꎬ选取

Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ(ＮＣ＿０４５０５５)作为参考序列ꎮ
１.６ 系统发育分析

根据白花刺续断叶绿体基因组注释信息ꎬ从
ＮＣＢＩ 数据库下载已发表的川续断科及忍冬科

(Ｃａｐｒｉｆｏｌｉａｃｅａｅ)的 １１ 种植物的叶绿体全基因组序

列ꎬ用于系统发育分析ꎮ 选择小粒咖啡 ( Ｃｏｆｆｅａ
ａｒａｂｉｃａ)和中粒咖啡(Ｃ. ａｒａｂｉｃａ)为外类群ꎬ使用

ＭＡＦＦＴ Ｖ.７.１ 将白花刺续断与下载的叶绿体全基

因组序列进行多序列比对ꎮ 系统发育树的构建ꎬ
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采用了最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)、最
大简约法(ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙꎬ ＭＰ)和贝叶斯推论

法(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ)３ 种方法ꎮ 核苷酸替代

模型经 ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ Ｖ ２.１.７ 软件筛选定为 ＧＴＲ＋Ｇ
模型ꎮ 利用 ＲＡｘＭＬ Ｖ.８.２.４ 软件构建 ＭＬ 系统树ꎬ
采用快速靴带算法ꎬ重复 １ ０００ 次ꎮ 利用 ＭＥＧＡ
Ｖ.７.０.２６ 软件构建 ＭＰ 树ꎬ重复 １ ０００ 次ꎮ 利用

ＭｒＢａｙｅｓ Ｖ.３.２.６ 构建 ＢＩ 树ꎬ基于马尔科夫链蒙特

卡洛(ＭＣＭＣ)算法ꎬ计算 １００ 万代ꎬ每隔 １ ０００ 代

取样一次ꎬ舍弃前 ２５％棵树ꎬ根据剩余的样本构建

一致树ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因组结构与基本特征

白花刺续断的叶绿体全基因组为常见的四分

体结构ꎬ由两个反向重复区 ＩＲｓ(ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ)、一
个大单拷贝区 ＬＳＣ(ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ)和一个小单拷

贝区 ＳＳＣ(ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ)组成(图 １ꎬ表 ２)ꎮ 拼接

后的白花刺续断叶绿体基因组ꎬ全长为１５５ ３３５~
１５６ ２６６ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３８.１％~３８.２％ꎮ 各区段长度

分别为 ８９ ０２７~８９ ０７６ ｂｐ(ＬＳＣ)、１７ ６８９~１７ ８４２ ｂｐ
(ＳＳＣ)、２４ ２５３~２４ ６６６ ｂｐ(ＩＲｓ)ꎮ ４ 个区段中 ＧＣ 含

量最高的是 ＩＲ 区(４２.８％ ~ ４３.２％)ꎬ其次是 ＬＳＣ 区

(３６.５％)和 ＳＳＣ 区(３２.９％)ꎮ 经注释ꎬ得到 １１３ 个

基因ꎬ包括 ７２ 个编码蛋白基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因、４
个 ｒＲＮＡ 基因和 ７ 个假基因( ｃｌｐＰ、ａｃｃＤ、ｙｃｆ２、ｙｃｆ１、
ｒｐｓ１８、ｒｐｓ３ 和 ｙｃｆ３)ꎮ 此外ꎬ白花刺续断叶绿体全基

因组中有 １６ 个基因含有内含子( ｉｎｔｒｏｎ)ꎬ且均只含

有一个内含子(表 ３)ꎮ
２.２ ＩＲ / ＳＣ 边界收缩扩张及 ＳＳＲ 分析

叶绿体基因组由两个反向重复的 ＩＲ 区、ＬＳＣ
区与 ＳＳＣ 区构成ꎬ因此存在 ＬＳＣ / ＩＲｂ、 ＩＲｂ / ＳＳＣ、
ＳＳＣ / ＩＲａ 和 ＩＲａ / ＬＳＣ ４ 个边界ꎮ 在基因组进化过

程中ꎬ４ 个边界会发生扩张与收缩ꎬ使某些基因进

入 ＩＲ 区或单拷贝区ꎮ 不同地点白花刺续断的叶

绿体基因组的 ４ 个边界相对保守(图 ２)ꎮ ＬＳＣ /
ＩＲｂ 边界在白花刺续断中位于 ｒｐｌ２３ 基因内部ꎬ且
位于 ＬＳＣ 区域的差异不大ꎬ为 １８５ ~ １８６ ｂｐꎻＳＤ０１、
ＹＤ０１、ＹＤ０２、ＬＴ０１、ＬＴ０２、ＫＤ０１、ＫＤ０２ 的 ＩＲｂ / ＳＳＣ
边界基因完全相同ꎬ位于 ＩＲｂ 区 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ 基因

１３８ ｂｐ 处ꎬ而 ＳＤ０２、ＤＦ０１、ＤＦ０２ 的 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ 基因

扩张到 ＳＳＣ 内部ꎬ距离 ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界 ４８ ~ ２２３ ｂｐꎻ

ＳＳＣ / ＩＲａ 的边界在白花刺续断基因组中都位于

ｙｃｆ１ 基因内部ꎻＩＲａ / ＬＳＣ 边界全部位于 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ
基因附近ꎮ

利用 ＭＩＳＡ 软件对白花刺续断叶绿体全基因

组进行分析ꎬ在白花刺续断 １０ 条序列中分别检测

到 ７０、６８、７０、７０、７４、７４、７０、７０、７１、７１ 个 ＳＳＲ 位点

(图 ３:Ｂ)ꎮ ＳＳＲ 最丰富的类型为单核苷酸重复ꎬ
其次是二核苷酸重复、三核苷酸重复、五核苷酸重

复、四核苷酸重复和六核苷酸重复ꎮ 白花刺续断

叶绿体基因组中的 ＳＳＲ 主要是由 Ａ 和 Ｔ 组成ꎬ其
中大部分是以 Ａ / Ｔ 碱基构成的单核苷酸重复ꎬ其
次是由 ＡＴ / ＴＡ 构成的二核苷酸重复 (图 ３:Ａ)ꎮ
进一步分析表明ꎬ大部分 ＳＳＲ 位于 ＬＳＣ 区域ꎬ小部

分位于 ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域(图 ３:Ｃ)ꎮ 同时ꎬ基因组中

的 ＳＳＲ 大部分分布于基因间区( ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒꎬ
ＩＧＳ)中ꎬ其他少数 ＳＳＲ 分布在内含子和蛋白编码

区域(ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬＣＤＳ)中(图 ３:Ｄ)ꎮ
２.３ 序列差异比较分析

将比对好的 ５ 个地区白花刺续断叶绿体基因

组进行 Ｓｌｉｄｉｎｇ ｗｉｎｄｏｗ 分析(图 ４)ꎮ 结果显示ꎬＳＳＣ
区域的变异水平最高ꎬＩＲ 区域最低ꎮ 同时ꎬ筛选到

３ 条高变异序列ꎬ分别位于 ＬＳＣ 区( ｒｐｏＣ１)和 ＳＳＣ
区 ( ｎｄｈＦ 和 ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)ꎮ 其 中ꎬ ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣
ＵＡＧ 的变异性最高ꎬ其次是 ｎｄｈＦꎬ而 ｒｐｏＣ１ 最低ꎮ
此外ꎬ本研究中以 ＳＤ０１ 作为参考序列ꎬ与其余 ９
条白花刺续断叶绿体基因组进行两两比较分析ꎮ
结果显示ꎬ叶绿体基因组序列中非编码区变异高

于蛋白编码区域ꎬ单拷贝区(ＬＳＣ ＆ ＳＳＣ)变异明显

大于反向重复区( ＩＲ)ꎮ ５ 个地区白花刺续断叶绿

体基因组序列整体上高度相似ꎬ变异较大的基因

有 ｒｐｏＣ２、ｐｓｂＣ、ｒｒｎ２３ 和 ｙｃｆ１ꎬ其他基因保守程度非

常高ꎮ 基因间区的变异大于基因区ꎬ如 ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ、
ｐｓａＢ￣ｐｓａＡ、 ｐｓａＡ￣ｙｃｆ３、 ｔｒｎＭ￣ＣＡＵ￣ａｔｐＥ、 ｐｓｂＦ￣ｐｓｂＥ、
ｐｓｂＥ￣ｐｅｔＬ、 ｒｒｎ５￣ｔｒｎＮ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ￣ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ￣ｃｃｓＡ(图 ５)ꎮ 从这些区域中ꎬ可开发特

异性片段ꎬ用于该属种间及种下水平的系统进化

与发育研究ꎮ
２.４ 系统发育分析

本研究利用 Ｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ 种间遗传变异及核苷

酸替换比较了 １０ 条白花刺续断的叶绿体全基因

组进 化 差 异ꎬ 研 究 结 果 表 明ꎬ Ｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ 为 ０ ~
０.０００ ７ꎬ核苷酸差异值为 ０ ~ １ ５１５ꎬ且大部分序列

间地理位置越远ꎬ 其相互间 Ｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ 和核苷酸差
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圆圈外的基因是顺时针转录ꎬ圆圈内的基因是逆时针ꎮ 图中颜色表示功能基因ꎮ 内部的深灰色对应于 ＧＣ 含量ꎬ浅灰色对应于

ＡＴ 含量ꎮ
Ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｏｕｔｓｉｄｅ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｌｏｃｋｗｉｓｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｏｕｎｔｅｒｃｌｏｃｋｗｉｓｅ. Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒｓ ｈｅｒｅ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｄａｒｋ ｇｒａｙ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｇｒａｙ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ＡＴ ｃｏｎｔｅｎｔ.

图 １　 白花刺续断叶绿体全基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｍａｐ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

异值越大(表 ４)ꎮ 系统发育分析结果显示ꎬ３ 种方

法构建的进化树所反映的不同野生居群之间的进

化关系相似(图 ６)ꎬ也与遗传距离分析的结果相

吻合ꎮ 在系统发育树中ꎬ康定(ＫＤ)和道孚(ＤＦ)
的 ４ 个个体最早分化出来ꎬ其次是亚丁(ＹＤ)和桑

堆(ＳＤ)ꎬ最后是理塘( ＬＴ)的 ２ 个个体ꎮ 但亚丁

(ＹＤ)和桑堆(ＳＤ)的 ４ 个个体不能明显分开ꎮ

３　 讨论与结论

本研究报道了白花刺续断的叶绿体全基因组

序列特征ꎬ并在居群水平上揭示了其地理遗传结

构ꎮ 不同野生居群的叶绿体基因组所编码的基因

类别、数量及排列顺序高度一致ꎮ 同时个体间具有

高度相似的 ＧＣ 含量ꎬ单个序列中 ＩＲｓ 区序列的 ＧＣ

含量最高ꎮ 白花刺续断叶绿体基因组中共含有 ７ 个

假基因ꎬ其中 ５ 个假基因是川续断科植物所共有的

(ｃｌｐＰ、ａｃｃＤ、ｙｃｆ２、ｙｃｆ１、ｒｐｓ１８)ꎬ故推测可能普遍存在

川续断科植物假基因现象(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 叶

绿体 ＳＳＲ 位点是一种高效的分子标记ꎮ 本研究中ꎬ
白花刺续断叶绿体全基因组序列的 ＳＳＲｓ 主要以 Ａ /
Ｔ 碱基为主ꎬ这与其他被子植物中的情况相似(Ｇｕｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＮａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 同

时ꎬ这也进一步证实了叶绿体 ＳＳＲｓ 主要是由 ｐｏｌｙＡ
和 ｐｏｌｙＴ 重复所构成ꎬ而较少含有 Ｃ 或 Ｇ 串联重复

的观点(Ｋｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 此外ꎬ这些 ＳＳＲｓ 主要

分布在 ２ 个单拷贝区ꎬ故推测这些高 Ａ / Ｔ 含量的

ＳＳＲｓ 和分布于 ＩＲ 区的 ｒＲＮＡ 序列可能是导致叶

绿体基因组中 ＧＣ 含量偏低以及各区域碱基含量

差异的潜在原因(张明英等ꎬ２０２０)ꎮ
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表 ２　 白花刺续断 １０ 条叶绿体全基因组序列特征的比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

编号
Ｃｏｄｅ

总长
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

大单
拷贝区
ＬＳＣ
(ｂｐ)

小单
拷贝区
ＳＳＣ
(ｂｐ)

反向重复区
ＩＲｓ

(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

基因总数
Ｔｏｔａｌ
ｇｅｎｅｓ

蛋白编码
基因
ＣＤＳ

ｔＲＮＡ ｒＲＮＡ
ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

ＳＤ０１ １５６ ０８２ ８９ ０３０ １７ ７４０ ２４ ６５６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８８

ＳＤ０２ １５５ ３３５ ８９ ０３５ １７ ７９４ ２４ ２５３ ３８.２ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８９

ＹＤ０１ １５６ １１０ ８９ ０３６ １７ ８４２ ２４ ６１６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６９０

ＹＤ０２ １５６ ０５３ ８９ ０３６ １７ ７０５ ２４ ６５６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８７

ＤＦ０１ １５６ ２６６ ８９ ０２７ １７ ７１３ ２４ ７６３ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８６

ＤＦ０２ １５６ ２６６ ８９ ０２７ １７ ７１３ ２４ ７６３ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８５

ＬＴ０１ １５６ ０５４ ８９ ０３２ １７ ７９０ ２４ ６１６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０１

ＬＴ０２ １５６ ０５４ ８９ ０３２ １７ ７９０ ２４ ６１６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０２

ＫＤ０１ １５６ ０９７ ８９ ０７６ １７ ６８９ ２４ ６６６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０３

ＫＤ０２ １５６ ０９７ ８９ ０７６ １７ ６８９ ２４ ６６６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０４

表 ３　 白花刺续断叶绿体全基因组基因组成

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

基因类别
Ｇｅｎｅ ｇｒｏｕｐ

基因功能
Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

自我复制 核糖体大亚基
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｎｅ

ｒｐｌ２ꎬｒｐｌ１２ Ｉ�ꎬｒｐｌ３２ꎬｒｐｌ２２ꎬｒｐｌ１６�ꎬｒｐｌ１４ꎬｒｐｌ３６ꎬｒｐｌ２０ꎬｒｐｌ３３

Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ 核糖体小亚基
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｎｅ

ｒｐｓ７ Ｉꎬｒｐｓ１５ꎬｒｐｓ１９ꎬｒｐｓ３＃ꎬｒｐｓ８ꎬｒｐｓ１１ꎬｒｐｓ１２ Ｉ�ꎬｒｐｓ１８＃ꎬｒｐｓ４ꎬｒｐｓ１４ꎬｒｐｓ２ꎬｒｐｓ１６�

ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｒｐｏＡꎬｒｐｏＢꎬｒｐｏＣ１�ꎬｒｐｏＣ２

ｒＲＮＡ ｒｒｎ１６ Ｉꎬｒｒｎ２３ Ｉꎬｒｒｎ４.５ Ｉꎬｒｒｎ５ Ｉ

ｔＲＮＡ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ Ｉꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ Ｉꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ Ｉꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ Ｉ�ꎬ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ Ｉ�ꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ Ｉꎬ ｔｒｎＮ￣
ＧＵＵ Ｉꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ �ꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ
ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ�ꎬｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬｔｒｎＧ￣ＵＣＣꎬｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ
ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ�ꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ
ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬｔｒｎＫ￣ＵＵＵ�ꎬｔｒｎＨ￣ＧＵＧ

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光学系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ
光学系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

ＮＡＤＨ￣脱氢酶
ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
细胞色素复合物
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ
ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ
二磷酸核酮糖羧化酶大亚基基因
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｕｂｉｓｃｏ

ｐｓａＣꎬｐｓａＪꎬｐｓａＩꎬｐｓａＡꎬｐｓａＢ
ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＣꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＩꎬ
ｐｓｂＫꎬｐｓｂＡ
ｎｄｈＢ Ｉ�ꎬｎｄｈＨꎬｎｄｈＡ�ꎬｎｄｈＩꎬｎｄｈＧꎬｎｄｈＥꎬｎｄｈＤꎬｎｄｈＦꎬｎｄｈＣꎬｎｄｈＫꎬｎｄｈＪ
ｐｅｔＤ�ꎬｐｅｔＢ�ꎬｐｅｔＧꎬｐｅｔＬꎬｐｅｔＡꎬｐｅｔＮ

ａｔｐＢꎬａｔｐＥꎬａｔｐＩꎬａｔｐＨꎬａｔｐＦ�ꎬａｔｐＡ
ｒｂｃＬ

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｉｎｉｔａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ
成熟酶基因 Ｍａｔｕｒａｓｅ
蛋白酶基因 Ｐｒｏｔｅａｓｅ
包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
乙酰 ＣｏＡ 羧化酶的亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ Ａｃｅｔｙｌ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ
Ｃ 型细胞色素合成
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
开放阅读框
Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｉｎｆＡ

ｍａｔＫ
ｃｌｐＰ �＃
ｃｅｍＡ

ａｃｃＤ＃

ｃｃｓＡ

ｙｃｆ２ Ｉ＃ꎬｙｃｆ１＃ꎬｙｃｆ４ꎬｙｃｆ３＃

　 注: Ｉ 表示该基因位于 ＩＲ 区ꎬ �表示该基因含有内含子ꎬ ＃代表假基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｉ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎꎬ � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｓ ｉｎｔｒｏｎｓꎬ ａｎｄ ＃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｐｓｅｕｄｏｇｅｎｅ.
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图 ２　 白花刺续断叶绿体基因组 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 边缘区的比较
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｂｏｒｄｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

　 　 ＩＲ 区和 ＳＣ 区的扩张和收缩被认为是直接影响

被子植物叶绿体基因组大小的重要因素(Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＳｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 本研究表明ꎬ不同野

生居群个体间叶绿体基因组 ４ 个边界均未出现明显

的扩张和收缩现象ꎬ说明白花刺续断叶绿体基因组

ＩＲｓ 区大小高度保守ꎬ这也与 Ｗａｎｇ 等(２０２０)研究结

果一致ꎮ 从叶绿体基因组中发掘的高变片段ꎬ不仅

可以在物种水平上用于系统发育和物种鉴定研究ꎬ
也可以在居群水平上提供丰富的遗传信息ꎬ从而揭

示物种的居群动态与进化历史等ꎮ Ｆａｔｅｍｅｈ 等

(２０１８)基于 ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ 对滇紫草属(Ｏｎｏｓｍａ)
物种进行系统发育分析和分化时间估计ꎻＮａｈｌａ 等

(２０２０)采用 ｒｐｏＣ１ 对苜蓿属(Ｍｅｄｉｃａｇｏ)植物进行亲

缘关系分析ꎻＣｈｅｎ 等(２０２０)基于叶绿体基因组对贝

母属(Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ)植物进行研究ꎬ结果发现筛选出的

ｙｃｆ１ 和 ｐｓｂＭ￣ｐｓｂＤ 可作为特定条形码用于贝母属植

物物种鉴定ꎮ 这些研究工作也进一步证实高变片

段在物种进化及鉴定等方面具有特殊作用ꎮ 本研

究中ꎬ筛选出 ３ 个高变片段( ｒｐｏＣ１、ｎｄｈＦ 和 ｒｐｌ３２￣
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)ꎬ可用于刺续断属内种间系统发育及种

内群体遗传学研究ꎮ
传统上ꎬ常用叶绿体基因片段来研究物种的

群体遗传结构和谱系进化关系ꎬ但因叶绿体片段

多态位点不足而作用有限 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ刘家奇等ꎬ２０２１)ꎮ 与之相比ꎬ
叶绿体全基因组具有极为丰富的遗传变异ꎬ为复

杂植物类群的遗传进化研究提供有效手段ꎮ Ｗａｎｇ
等(２０２０)基于美国山核桃(Ｃａｒｙａ ｉｌｌｉｎｏｉｎｅｎｓｉｓ)两

个不同居群间叶绿体基因组核苷酸差异性ꎬ揭示

了该物种居群水平的遗传多样性ꎮ 本研究中ꎬ白
花刺续断 ５ 个野生居群间具有较为明显的遗传结

构ꎬ个体间的遗传距离、核苷酸差异值与地理距离

之间呈较好的相关性ꎮ 这也与系统发育树所揭示

的进化关系相吻合ꎮ 值得注意的是ꎬ桑堆( ＳＤ)和

亚丁(ＹＤ)的四个个体没有形成独立分支ꎬ这可能

是两个居群间地理距离较近引起相对频繁的基因

流所致ꎮ 这一结果也说明ꎬ与核基因组相比ꎬ叶绿

体基因组进化较慢及单亲遗传的特性ꎬ其作用也

有明显的局限性ꎮ
综上所述ꎬ 叶绿体全基因组序列具有极为丰
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Ａ. ＳＤ０１ 叶绿体基因组中不同重复类型 ＳＳＲ 出现频率ꎻ Ｂ. １０ 个基因组中不同 ＳＳＲ 类型的数目ꎻ Ｃ. 在 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域中出

现 ＳＳＲ 的频率ꎻ Ｄ. 在 ＩＧＳ、ＣＤＳ 和内含子中出现 ＳＳＲ 的频率ꎮ
Ａ. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＳＳＲ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＤ０１ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＳＲｓ ｔｙｐｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｅｎ ｇｅｎｏｍｅｓꎻ
Ｃ. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＳＳＲ ｉｎ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ Ｄ. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＳＳＲ ｉｎ ＩＧＳꎬ ＣＤＳ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ.

图 ３　 白花刺续断 １０ 条叶绿体基因组的 ＳＳＲ 分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｏｎ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

窗口长度为 ６００ ｂｐꎬ 步长为 ２００ ｂｐꎮ Ｘ 轴. 窗口中点的位置ꎻ Ｙ 轴. 每个窗口的核苷酸多样性ꎮ
Ｗｉｎｄｏｗ ｌｅｎｇｔｈ ｉｓ ６００ ｂｐꎬ ｓｔｅｐ ｓｉｚｅ ｉｓ ２００ ｂｐ. Ｘ￣ａｘｉｓ. Ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｄｐｏｉｎｔ ｏｆ ａ ｗｉｎｄｏｗꎻ Ｙ￣ａｘｉｓ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅａｃｈ ｗｉｎｄｏｗ.

图 ４　 白花刺续断 １０ 条叶绿体全基因组的滑动窗口分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｌｉｄｉｎｇ ｗｉｎｄｏｗ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ
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基于 ＶＩＳＴＡ 的标识图显示以 ＳＤ０１ 为参照ꎬ对九个白花刺续断进行序列鉴定ꎮ
ＶＩＳＴＡ￣ｂａｓｅｄ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｌｏｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ａｍｏｎｇ ｎｉｎｅ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｕｓｉｎｇ ＳＤ０１ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ.

图 ５　 白花刺续断 １０ 条叶绿体基因组的可视化比对
Ｆｉｇ. ５　 Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

富的遗传信息ꎬ可为复杂植物类群及种下居群水

平上的群体遗传及谱系进化研究提供有效手段ꎮ
但由于二代测序的价格仍旧较为高昂ꎬ本文中居

群样本量较少ꎬ本研究结果的科学性尚有不足ꎮ

因此ꎬ叶绿体基因组能否作为传统的分子片段或

标记的技术补充ꎬ需要更多研究工作来验证ꎮ 此

外ꎬ将叶绿体全基因组用于群体遗传学分析的数

据分析方法也有待于进一步完善ꎮ
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表 ４　 白花刺续断个体间遗传距离与核苷酸差异值
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

编号
Ｃｏｄｅ ＳＤ０１ ＳＤ０２ ＹＤ０１ ＹＤ０２ ＤＦ０１ ＤＦ０２ ＬＴ０１ ＬＴ０２ ＫＤ０１ ＫＤ０２

ＳＤ０１ ９４０ ２６３ ４５ ８１９ ８１８ ２１８ ２１８ ５８８ ５８８

ＳＤ０２ ０.０００ １ ７９１ ９３３ １ ５１５ １ ５１４ ７４６ ７４６ １ ３０６ １ ３０６

ＹＤ０１ ０.０００ １ ０.０００ ０ ２５６ ８５１ ８５０ ６７ ６７ ６２５ ６２５

ＹＤ０２ ０.０００ ０ ０.０００ １ ０.０００ １ ７８１ ７８０ ２１１ ２１１ ５５１ ５５１

ＤＦ０１ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ １ ８０５ ８０５ ５７６ ５７６

ＤＦ０２ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ０ ８０４ ８０４ ５７５ ５７５

ＬＴ０１ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０ ５８１ ５８１

ＬＴ０２ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ０ ５８１ ５８１

ＫＤ０１ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ５ ０.０００ ５ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０

ＫＤ０２ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ５ ０.０００ ５ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ０

上面的节点数是支持值ꎬ左边是 ＭＰ 自展值ꎬ中间是 ＭＬ 自展值ꎬ右边是贝叶斯后验概率(ＰＰ)值ꎮ 图中加黑部分为本文主要研究对象ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒ ａｂｏｖｅ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ＭＰ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔꎬ ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅꎬ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ
(ＰＰ) ｖａｌｕｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ. Ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｐａｒｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｂｊｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ.

图 ６　 利用最大简约法(ＭＰ)、最大似然法(ＭＬ)和贝叶斯分析法(ＢＩ)研究了
１０ 个白花刺续断叶绿体全基因组的系统发育关系

Ｆｉｇ. ６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｔｅｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｕｓｉｎｇ
ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ (ＭＰ)ꎬ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ)ꎬ ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｅｓ (ＢＩ) ｍｅｔｈｏｄｓ

９５７１１０ 期 张倩等: 白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析
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１６７１１０ 期 张倩等: 白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析
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朱学泰ꎬ 杜璠ꎬ 冶晓燕ꎬ 等. 胶瘤菌属和孔生胶瘤菌———中国新记录属、种 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(１０): １７６２－１７６６.
ＺＨＵ ＸＴꎬ ＤＵ Ｆꎬ ＹＥ ＸＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ
２０２２ꎬ ４２(１０): １７６２－１７６６.

胶瘤菌属和孔生胶瘤菌———中国新记录属、种

朱学泰１∗ꎬ 杜　 璠１ꎬ 冶晓燕２ꎬ 范佳馨１ꎬ 蒋长生３

( １. 西北师范大学 生命科学学院ꎬ 兰州 ７３００７０ꎻ ２. 临夏回族自治州农业科学院ꎬ 甘肃 临夏 ７３１１００ꎻ
３. 连城国家级自然保护区管理局ꎬ 甘肃 永登 ７３０３３３ )

摘　 要: 该文通过形态特征研究和基于 ＩＴＳ 序列的分子系统学分析ꎬ对采自甘肃省连城国家级自然保护区

的 １ 份形态特殊的胶瘤菌属标本进行分类学研究ꎮ 结果表明:该标本是孔生胶瘤菌(新拟) (Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ
ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ)ꎬ隶属于担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、银耳纲(Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ)、银耳目(Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ)、胶瘤菌科(新
拟)(Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ)ꎮ 该物种代表了中国的 １ 个新记录属、种ꎬ是该属在东亚地区的首次报道ꎮ 孔生胶

瘤菌寄生于多孔菌类真菌的子实体上ꎬ形成胶质状菌瘿ꎬ担子纵裂ꎬ担孢子可萌发后形成分生孢子ꎮ 研究标
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ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ ｉｓ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ ｏｆ ｔｈｉｓ ｇｅｎｕｓ ｉｎ Ｅａｓｔ Ａｓｉａ. Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ｉｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｂｙ ｐａｒａｓｉｔｉｓｍ
ｏｎ ｐｏｌｙｐｏｒｅｓ ｆｒｕｉｔｂｏｄｙꎬ ｆｏｒｍｉｎｇ ｇｅｌａｔｉｎｏｕｓ ｍｙｃｏｃｅｃｉｄｉｕｍꎬ ｂａｓｉｄｉａ ｗｉｔｈ ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｌｙ ｓｅｐｔａｔｅꎬ ａｎｄ ｃｏｎｉｄｉａ ｃｏｍｍｏｎｌｙ
ｇｅｍｍａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｂａｓｉｄｉｏｓｐｏｒｅｓ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｉｓ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｏｆ Ｃｒｙｐｔｏｆｌｏｒａꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ
ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ (ＨＫＡＳ １１５７６５).
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｇｅｎｕｓꎬ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｓｐｅｃｉｅｓꎬＣａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎬ Ｌｉａｎｃｈｅｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎬ
ｓｙｓｔｅｍ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

　 　 胶瘤菌属(新拟) (Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ) 由 Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒ
和 Ｂａｎｄｏｎｉ 于 １９８２ 年建立ꎬ最初置于异担子菌纲

( Ｈｅｔｅｒｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ )、 胶 瘤 菌 科 ( 新 拟 )
(Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ ) 中ꎬ 所 属 目 当 时 未 确 定

(Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒ ＆ Ｂａｎｄｏｎｉꎬ １９８２)ꎮ 该属真菌通常寄

生于某些担子菌子实体或植物上( Ｆｕｎｇｓｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２ꎻＣｒｏｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ常导致宿主的局部组织

肿瘤状生长ꎬ形成透明至半透明胶质状菌瘿结构ꎬ
新鲜时呈无色至淡黄色ꎻ其菌丝末端可同时形成

分生孢子梗和担子ꎮ
孔生胶瘤菌(新拟) (Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ)

发表于 １９７０ 年ꎬ最初被置于银耳属( Ｔｒｅｍｅｌｌａ)中

(Ｒｅｉｄꎬ １９７０)ꎻ１９８２ 年ꎬＯｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒ 和 Ｂａｎｄｏｎｉ 因
其具 菌 瘿状的子 实 体ꎬ 将 其 并 入 了 胶 瘤 菌 属

(Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒ ＆ Ｂａｎｄｏｎｉꎬ １９８２ )ꎻ 但 是 １９８６ 年

Ｇｉｎｎｓ 将胶瘤菌属的模式种 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ
并入了链孢耳属( Ｓｙｚｙｇｏｓｐｏｒａ)中( Ｇｉｎｎｓꎬ １９８６)ꎬ
自此研究者就胶瘤菌属是否成立产生了争议ꎬ孔
生胶瘤菌的归属问题也悬而未决ꎮ

近年来ꎬ银耳纲的分子系统发育分析研究结

果显示ꎬＣａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ(Ｇｉｎｎｓ ＆ Ｓｕｎｈｅｄｅꎬ
１９７８)、 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ａｒｕｎｄｉｎａｒｉａｅ ( Ｆｕｎｇｓｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２) 和 孔 生 胶 瘤 菌ꎬ 应 隶 属 于 担 子 菌 门

( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、银耳纲 ( Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ)、银耳

目(Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ)、胶瘤菌科、胶瘤菌属ꎬ与链孢耳属

亲缘 关 系 较 远 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｃｒｏｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ Ｃｒｏｕｓ 等(２０１９)依据分子系统学和形态学

的证据ꎬ发表了物种 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｎｏｒｄｅｓｔｉｎｅｎｓｉｓꎬ所
构建的系统发育树也支持胶瘤菌属成立ꎬ隶属于

银耳目、胶瘤菌科ꎮ
胶瘤菌属真菌此前在我国未见有报道ꎮ 本研

究对采集自我国的 １ 号该属真菌标本进行了形态

解剖学与分子系统学研究ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 标本信息

所研究标本于 ２０１９ 年 ８ 月 １ 日采自甘肃省兰

州市永登县ꎬ连城国家级自然保护区内棚子沟ꎬ针
阔混 交 林 中ꎬ 地 理 位 置 为 １０２° ４４′ ５５. ２５７″ Ｅ、
３６°３７′４２.２８８″ Ｎꎬ海拔 １ ９４１ ｍꎬ主要植被为青海

云杉 ( Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ)、青杄 ( Ｐ. ｗｉｌｓｏｎｉｉ)、红桦

(Ｂｅｔｕｌａ ａｌｂｏｓｉｎｅｎｓｉｓ)等ꎮ 标本采集号为 ｙｅ６２９ꎬ标
本馆保藏号为 ＨＫＡＳ １１５７６５ꎮ
１.２ 形态学观察

使用 Ｐａｎａｓｏｎｉｃ ｌｕｘ １０ 相机拍摄生态照片ꎻ用
解剖镜(Ｍｏｔｉｃ ＳＭＺ－１７１)观察干标本的颜色、形状

等ꎻ制作徒手切片ꎬ使用 ５％的 ＫＯＨ 溶液制作水封

片ꎬ在光学显微镜(ＺＥＩＳＳ ＡＸ１０)下观察显微结构ꎬ
用 Ｃａｎｏｎ ７０Ｄ 相机拍摄显微照片ꎮ 分别选取 ２０ 个

成熟的分生孢子和担孢子进行测量ꎬ长、宽以( ａ)
ｂ~ ｃ (ｄ)表示ꎬａ 和 ｄ 分别表示测量的最小值与最

大值ꎬｂ、ｃ 表示 ９０％的置信区间ꎻ孢子长宽比用 Ｑ
表示ꎬＱｍ ＝ Ｑ 的均值 ± 标准差(Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
１.３ 分子系统学分析

用 ＣＴＡＢ 法 提 取 标 本 的 总 ＤＮＡꎬ 对 ＩＴＳ
( ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ 内转录间隔区片段)进

行扩增ꎬ引物为 ＩＴＳ５ / ＩＴＳ４( ＩＴＳ５:５′－ＧＧＡＡ ＧＧＴＡ
ＡＡＡＧ ＴＣＡＡ ＧＧ －３′ꎬＩＴＳ４:５′－ ＴＣＣＴ ＣＣＧＣ ＴＴＡＴ
ＴＧＡＴ ＡＴＧＣ －３′)(Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎮ ＰＣＲ 产物

由北京奥科鼎盛生物科技有限责任公司测序ꎬ所
得的基因序列用 ＢｉｏＥｄｉｔ 进行手动校对调整(Ｈａｌｌꎬ
１９９９)ꎬ在 ＮＣＢＩ 中进行 ＢＬＡＳＴ 比对ꎬ最终将准确

的序列信息提交至 ＧｅｎＢａｎｋ 库中ꎮ
参考 Ｌｉｕ 等( ２０１５) 的研究结果ꎬ从 ＧｅｎＢａｎｋ

数据库中选取相关的 ＩＴＳ 序列ꎬ加上本研究获得的

序列构建矩阵ꎮ 使用 ＲＡｘＭＬ ８.１.２４ 软件基于最

３６７１１０ 期 朱学泰等: 胶瘤菌属和孔生胶瘤菌———中国新记录属、种



表 １　 构建系统发育树的 ＩＴＳ 序列信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ

ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

样本名称
Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ

标本号
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ.

标本来源地
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＪＮ０５３５０１ 孔生胶瘤菌 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ＡＭ２０ 西班牙 Ｓｐａｉｎ
ＭＺ１９８２４１ 孔生胶瘤菌 Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ＨＫＡＳ １１５７６５ 中国 Ｃｈｉｎａ
ＪＮ０５３４９９ Ｃ. ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ ＡＭ６ 西班牙 Ｓｐａｉｎ
ＫＹ１０２５５０ Ｃ. ａｒｕｎｄｉｎａｒｉａｅ ＣＢＳ: ９９３１ 荷兰 Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ
ＭＫ６５９８７３ Ｃ. ｎｏｒｄｅｓｔｉｎｅｎｓｉｓ ＢＲＴ－３１７ 巴西 Ｂｒａｚｉｌ
ＡＦ４４４４７７ 喜润楠考克娃酵母 Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ ｍａｃｈｉｌｏｐｈｉｌａ ＣＢＳ: ８６０７ 美国 ＵＳＡ
ＡＦ４４４３３７ 帚状费尔氏酵母 Ｆｅｌｌｏｍｙｃｅｓ ｐｅｎｉｃｉｌｌａｔｕｓ ＣＢＳ: ５４９２ 美国 ＵＳＡ
ＡＦ４４４３２０ 多形拟梗孢酵母 Ｓｔｅｒｉｇｍａｔｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｕｍ ＣＢＳ: ８０８８ 美国 ＵＳＡ
ＫＹ１０３４１２ Ｆｉｂｕｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｍｕｒｒｈａｒｄｔｅｎｓｅ ＣＢＳ: ９１９０ 荷兰 Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ

　 注: 加粗字体者为本研究新提交序列ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｂｏｌｄ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｔｈｅ ｎｅｗｌｙ ｓｕｂｍｉｔｔｅｄ.

大似然法 ＭＬ(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)构建系统发育

树ꎬ碱基替代模型为 ＧＴＲＧＡＭＭＡＩꎬ其余参数设置

均 为 默 认 值 ( Ｓｔａｍａｔａｋｉｓꎬ ２０１４ )ꎻ 使 用 ＭＥＧＡ
７.０.２６ 软件基于邻接法 ＮＪ( ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｊｏｉｎｉｎｇ)进行

系统发育分析ꎻＢｏｏｔｓｔｒａｐ 均重复 １ ０００ 次以获得统

计学支持ꎮ
所选序列的物种名称、来源地及 ＧｅｎＢａｎｋ 登

录号见表 １ꎮ

２　 结果与分析

基于 ＩＴＳ 序列ꎬ采用最大似然法和邻接法构建

系统发育树ꎬ二者的拓扑结构基本一致ꎬ仅支持率

略有差异ꎬ最大似然法构建的系统发育树见图 １ꎬ
ＭＬ 和 ＮＪ 的支持率 ＢＰ(Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ)分别

用 ＢＰ １和 ＢＰ ２表示ꎮ 结果显示ꎬ本研究的序列与来

自西班牙的孔生胶瘤菌标本 ＡＭ２０ 序列聚在一起ꎬ
获得很高支持率( ＢＰ １ ＝ １００ꎬ ＢＰ ２ ＝ １００)ꎬ且与包

括模式种 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ 在内的胶瘤菌属

物种以高支持率(ＢＰ １ ＝ ９９ꎬ ＢＰ ２ ＝ ９８)聚为一支ꎮ
基于标本 ＨＫＡＳ １１５７６５ 进行的形态特征研

究ꎬ结果如下ꎮ
寄生于多孔菌的子实层上(图 ２)ꎬ形成半透明

至透明的胶质状菌瘿ꎬ新鲜时稍具乳白色ꎬ干燥后

变薄膜状ꎬ呈土褐色至黑褐色ꎮ 分生孢子梗与分

生孢子常见ꎻ分生孢子梗短棒状ꎻ分生孢子长椭圆

至纺锤形ꎬ光滑ꎬ薄壁ꎬ无色ꎬ(３.５) ４.４ ~ ５.４ (８.０) ×
(１.５) ２.５~３.０ (４.５) μｍꎬＱｍ ＝ １.８０ ± ０.１２ꎮ 担子

分支上从左到右分别为最大似然法(ＭＬ)和邻接法(ＮＪ)经
１ ０００ 次重复后的 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 支持率ꎮ
Ｔｈｅ Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ (ＢＰ) ｏｆ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ａｎｄ
ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｊｏｉｎｉｎｇ (ＮＪ) ａｎａｌｙｓｅｓ ｆｒｏｍ １ ０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｆｒｏｍ ｌｅｆｔ ｔｏ ｒｉｇｈｔ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｒｅｓｏｌｖｅｄ.

图 １　 基于 ＩＴＳ 序列采用最大似然法
构建的分子系统发育树

Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ａｎ ＩＴＳ ｄａｔａｓｅｔ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ

近球形ꎬ９.８~１２.８ × ８.８ ~ １１.０ μｍꎬ具纵向分隔ꎻ小
梗 ２ 个或 ４ 个ꎬ长可达 ８ μｍꎻ担孢子球形至近球

形ꎬ无色ꎬ(４.８) ５.０ ~ ５.５ (６.０) × (４.５) ４.６ ~ ４.８
(５.１) μｍꎬＱｍ ＝ １.１０ ± ０.０１ꎬ可萌发后形成分生孢

子(图 ３)ꎮ 有锁状联合ꎮ
综合形态特征与分子系统学研究结果ꎬ确认

该标本为孔生胶瘤菌:
Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ( Ｄ. Ａ. Ｒｅｉｄ ) Ａ. Ｍ.

Ｙｕｒｋｏｖꎬ ２０１５
＝ Ｔｒｅｍｅｌｌａ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ Ｄ. Ａ. Ｒｅｉｄꎬ Ｔｒａｎｓ. Ｂｒ.

Ｍｙｃｏｌ. １９７０
分布:英国(Ｒｅｉｄꎬ １９７０ꎻＲｏｂｅｒｔｓꎬ ２００７)、北美

４６７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 宿主菌的背面观ꎻ Ｂ. 宿主菌的腹面观ꎻ Ｃ. 宿主菌子实层及生长于其上的胶质状孔生胶瘤菌菌瘿ꎮ ａ. 胶质状的孔生胶瘤菌菌

瘿ꎮ 标尺: Ａꎬ Ｂ＝ ５ ｍｍꎬＣ＝ ２ ｍｍꎮ
Ａ. Ｄｏｒｓａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｐａｒａｓｉｔｉｆｅｒꎻ Ｂ. Ｖｅｎｔｒａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｐａｒａｓｉｔｉｆｅｒꎻ Ｃ. Ｈｙｍｅｎｉｕｍ ｏｆ ｐａｒａｓｉｔｉｆｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｌａｔｉｎｏｕｓ ｍｙｃｏｃｅｃｉｄｉｕｍ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ｏｎ
ｉｔ. ａ. Ｇｅｌａｔｉｎｏｕｓ ｍｙｃｏｃｅｃｉｄｉｕｍ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ. Ｂａｒｓ: Ａꎬ Ｂ＝５ ｍｍꎬ Ｃ＝２ ｍｍ.

图 ２　 孔生胶瘤菌及其宿主菌的宏观形态
Ｆｉｇ. ２　 Ｆｒｕｉｔｂｏｄｙ ｏｆ Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ａｎｄ ｉｔｓ ｐａｒａｓｉｔｉｆｅｒ

Ａ. 孔生胶瘤菌的原担子ꎻ Ｂ. 孔生胶瘤菌纵裂的成熟担子ꎻ Ｃ. 孔生胶瘤菌的担孢子萌发ꎻ Ｄ. 孔生胶瘤菌的分生孢子梗ꎻ Ｅ. 孔生

胶瘤菌的椭圆形分生孢子ꎻ Ｆ. 孔生胶瘤菌的近球形担孢子ꎻ Ｇ. 宿主菌的腊肠形担孢子ꎮ 标尺 ＝ ５ mｍꎮ
Ａ. Ｐｒｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎻ Ｂ. Ｂａｓｉｄｉｕｍ ｗｉｔｈ ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｌｙ ｓｅｐｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎻ Ｃ. Ｂａｓｉｄｉｏｓｐｏｒｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎻ
Ｄ. Ｃｏｎｉｄｉｏｐｈｏｒｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎻ Ｅ. Ｅｌｌｉｐｔｉｃ ｃｏｎｉｄｉａ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎻ Ｆ. Ｓｕｂｇｌｏｂｏｓｅ ｂａｓｉｄｉｏｓｐｏｒｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎻ Ｇ. Ｂｏｔｕｌｉｆｏｒｍ ｂａｓｉｄｉｏｓｐｏｒｅ ｏｆ
ｐａｒａｓｉｔｉｆｅｒ. Ｂａｒｓ＝５ mｍ.

图 ３　 孔生胶瘤菌和宿主菌的显微结构
Ｆｉｇ. ３　 Ｍｉｃｒｏｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ ａｎｄ ｉｔｓ ｐａｒａｓｉｔｉｆｅｒ

(Ｓｅｔｌｉｆｆꎬ １９８２)、西班牙(Ｍｉｌｌａｎｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)、波
兰(Ｋａｒａｓｉńｓｋｉ ＆ Ｗｏłｋｏｗｙｃｋｉꎬ ２０１５)、中国ꎮ

３　 讨论与结论

本研究基于分子系统学与形态学的研究结果

证实采自甘肃连城国家级自然保护区的标本 ＨＫＡＳ
１１５７６５ 为 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａꎬ是我国新记录属、

种ꎮ Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ 源于希腊文 Καξχοςꎬ意为“癌症、
肿瘤”ꎬ又因其胶质状的子实体ꎬ故将其中文名拟为

“胶瘤菌”ꎻ其种加词“ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ”表示该物种常寄生

于多孔菌类真菌的子实层上ꎬ所以本文将该种的中

文名拟定为“孔生胶瘤菌”ꎮ 王耀等(２０１０)报道链

孢耳菌(Ｓｙｚｙｇｏｓｐｏｒａ ｍｙｃｅｔｏｐｈｉｌａ)在中国的分布时ꎬ
曾提及该物种所属的科 Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅꎬ但并未

给出相应的中文名称ꎬ本文根据词语含义ꎬ将其中

５６７１１０ 期 朱学泰等: 胶瘤菌属和孔生胶瘤菌———中国新记录属、种



文名拟定为“胶瘤菌科”ꎮ
系统 分 类 研 究 方 面ꎬ 胶 瘤 菌 属 的 模 式 种

Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ 曾被研究者置于链孢耳属

中(Ｇｉｎｎｓꎬ１９８６)ꎬ链孢耳属目前隶属于线黑粉菌

目 ( Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉａｌｅｓ)、 线 黑 粉 菌 科 ( Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉａｃｅａｅ )
(Ｍｉｌｌａｎｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ )ꎬ Ｉｎｄｅｘ
Ｆｕｎｇｏｒｕｍ 系统目前采信这一处理ꎬ 将胶瘤菌属放置

于线黑粉菌目、线黑粉菌科(ｈｔｔｐ:/ / ｗｗｗ.ｉｎｄｅｘｆｕｎｇｏｒｕｍ.
ｏｒｇ / Ｎａｍｅｓ / ＮａｍｅｓＲｅｃｏｒｄ. ａｓｐ? ＲｅｃｏｒｄＩＤ ＝
８２３０５７)ꎮ 但是ꎬＬｉｕ 等(２０１５)构建的银耳纲系统

发育树显示ꎬＣａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ、Ｃ. ａｒｕｎｄｉｎａｒｉａｅ
和 Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ 以高支持率单独聚为一支ꎬ形成银

耳目中的 １ 个单属科———胶瘤菌科ꎻ链孢耳属的模

式种 Ｓｙｚｙｇｏｓｐｏｒａ ａｌｂａ 则位于线黑粉菌目、线黑粉菌

科的分支上ꎬ与胶瘤菌属亲缘关系较远ꎮ
形态特征方面ꎬ胶瘤菌属物种大多寄生于担子

菌的子实体上ꎬ在宿主上形成菌瘿ꎬ担子近球形或

圆柱形ꎬ成熟后具有纵向或十字形分隔ꎻ线黑粉菌

科物种多寄生在地衣上ꎬ担子管状或长棒状ꎬ无隔ꎮ
目前ꎬ分子系统学和形态解剖学的证据均显示ꎬ胶
瘤菌属应隶属于银耳目、胶瘤菌科ꎬ而非线黑粉菌

目、线黑粉菌科ꎬＩｎｄｅｘ Ｆｕｎｇｏｒｕｍ 系统中胶瘤菌属的

系统发育位置相关信息需要进行订正ꎮ
胶瘤菌属目前确认的物种仅 ４ 种:Ｃａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ

ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ ( 模 式 种 ) ( Ｇｉｎｎｓ ＆ Ｓｕｎｈｅｄｅꎬ １９７８ )、
Ｃ. ａｒｕｎｄｉｎａｒｉａｅ(Ｆｕｎｇｓｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)、Ｃ. ｎｏｒｄｅｓｔｉｎｅｎｓｉｓ
(Ｃｒｏｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９) 和孔生胶瘤菌 (Ｃ. ｐｏｌｙｐｏｒｉｎａ)
(Ｒｅｉｄꎬ １９７０)ꎮ 作为寄生型的真菌ꎬ这些物种的寄生

方式复杂而独特ꎬ如 Ｃ. ｅｆｆｉｂｕｌａｔｕｓ 目前仅发现寄生

在栎金钱菌(Ｃｏｌｌｙｂｉａ ｄｒｙｏｐｈｉｌａ)的子实体上(Ｇｉｎｎｓꎬ
１９８６)ꎻＣａｒｃｉｎｏｍｙｃｅｓ ｎｏｒｄｅｓｔｉｎｅｎｓｉｓ 被发现寄生于红

心凤梨(Ｂｒｏｍｅｌｉａ ａｎｔｉａｃａｎｔｈａ)的叶片上ꎬ同时是紫

花风铃木 ( Ｈａｎｄｒｏａｎｔｈｕｓ ｉｍｐｅｔｉｇｉｎｏｓｕｓ) 的内生菌

(Ｃｒｏｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎻ孔生胶瘤菌的已知宿主有奶

油波斯特孔菌 ( Ｔｙｒｏｍｙｃｅｓ ｌａｃｔｅｕｓ) 和波状薄孔菌

(Ａｎｔｒｏｄｉａ ｓｉｎｕｏｓａ)(Ｒｅｉｄꎬ １９７０ꎻＲｏｂｅｒｔｓꎬ ２００７)ꎮ 本

研究标本的宿主总 ＤＮＡ 未能获得ꎬ仅根据子实体擦

伤变蓝、担孢子腊肠形等形态特征ꎬ推测是波斯特

孔菌或其近缘类群ꎬ准确的鉴定还有待更多标本的

获得和研究ꎮ
孔生 胶 瘤 菌 此 前 在 欧 洲、 美 国 均 有 报 道

(Ｒｅｉｄꎬ １９７０ꎻＳｅｔｌｉｆｆꎬ １９８２ꎻＲｏｂｅｒｔｓꎬ ２００７ꎻＭｉｌｌａｎｅｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ此次在我国的发现ꎬ是该物种在东

亚地区的首次报道ꎮ 随着真菌多样性研究的广度

和深度不断拓展ꎬ孔生胶瘤菌和胶瘤菌属其他物

种必然会在更多的地方被发现ꎬ其分布规律和生

态特征也会更加明晰ꎮ
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中国仙人掌科一新归化种———匍地仙人掌

王　 琦ꎬ 严　 靖∗

( 上海辰山植物园ꎬ 上海 ２０１６０２ )

摘　 要: 在进行多肉植物资源调查时ꎬ在我国山东省发现一仙人掌科仙人掌属新记录种———匍地仙人掌

[Ｏｐｕｎｔｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ (Ｒａｆ.) Ｒａｆ.]ꎮ 该种具有独特的匍匐生长习性ꎬ叶状茎深绿色ꎬ无白霜ꎬ无针状刺ꎬ花黄色ꎬ
与国内分布的仙人掌属其他物种区别明显ꎮ 匍地仙人掌原产于北美洲ꎬ是仙人掌科为数不多的耐寒种类之

一ꎬ现归化于中国山东省日照市五莲县ꎬ系目前发现的在我国野外分布最北的仙人掌科植物ꎮ 该种可能于

２０ 世纪 ５０ 年代在国家推广中药材时期引入种植ꎬ人类活动致使其种群逐渐扩散ꎮ 同时ꎬ对匍地仙人掌与江

苏报道的二色仙人掌之间的分类学问题进行了论述ꎬ并对将来匍地仙人掌在我国暖温带地区合理的开发利

用进行了展望ꎮ
关键词: 匍地仙人掌ꎬ 归化种ꎬ 中国新记录ꎬ 二色仙人掌ꎬ 仙人掌科
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｏｐｕｎｔｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ ( Ｒａｆ.) Ｒａｆ.ꎬ ｎａｔｕｒａｌｉｚｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ Ｏｐｕｎｔｉａ ｃｅｓｐｉｔｏｓａ
Ｒａｆ.ꎬ Ｃａｃｔａｃｅａｅ

　 　 我国现有仙人掌属归化植物 ４ 种ꎬ归化于华

南和西南地区的海边沙滩和干热河谷地带( Ｌｉ ＆
Ｔａｙｌｏｒꎬ ２００７)ꎬ其中仙人掌 [Ｏｐｕｎｔｉａ ｄｉｌｌｅｎｉｉ (Ｋｅｒ
Ｇａｗｌ.) Ｈａｗ.]、梨果仙人掌 [Ｏ. ｆｉｃｕｓ￣ｉｎｄｉｃａ ( Ｌ.)
Ｍｉｌｌ.] 和 单 刺 仙 人 掌 [ Ｏ. ｍｏｎａｃａｎｔｈａ ( Ｗｉｌｌｄ.)
Ｈａｗ.]已在我国局部地区造成入侵(马金双和李惠

茹ꎬ２０１８)ꎬ胭脂掌(Ｏ. ｃｏｃｈｅｎｉｌｌｉｆｅｒａ ＤＣ.)亦在我国

南部省份归化ꎮ 仙人掌属入侵植物主要通过种子

和部分叶状茎进行繁殖ꎬ以仙人掌果实为食的动

物是其长距离传播的主要媒介ꎬ其叶状茎亦可随

动物和人类活动四处扩散ꎮ 仙人掌属植物易形成

密集灌木丛ꎬ明显降低原生植物多样性ꎬ且易对人

畜造成伤害ꎬ阻碍正常的生产活动ꎬ造成一定的经

济损失ꎮ 外来种的归化是外来植物入侵过程中不

可缺少的环节ꎬ因此对归化种的关注与监控尤其

重要ꎮ
作者于 ２０１８—２０１９ 年在调查中国野生多肉植

物资源过程中ꎬ在我国山东东南的小片丘陵山地

发现一种在野外生长的仙人掌属植物ꎮ 该种匍匐

生长ꎬ植株低矮ꎬ叶状茎圆形或椭圆形ꎬ深绿色ꎬ无
白霜ꎬ小窠内无针状刺ꎬ具麦秆色芒刺ꎬ花冠黄色ꎬ
秋冬季温度降低时ꎬ叶状茎表面常具褶皱ꎬ并呈淡

紫红色ꎬ极易与仙人掌属其他植物区别ꎮ 经鉴定ꎬ
该种 是 原 产 北 美 洲 的 Ｏｐｕｎｔｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ ( Ｒａｆ.)
Ｒａｆ.ꎬ在中国野外为首次发现ꎬ自然状态下能正常

开花结实ꎬ完成生活史并形成稳定的居群ꎬ归化于

山东省五莲县丘陵地区ꎮ 现将结果报道如下ꎮ
匍地仙人掌 (图 １)
Ｏｐｕｎｔｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ ( Ｒａｆ.) Ｒａｆ.ꎬ Ｍｅｄ. Ｆｌ. ２:

２４７. １８３０.
Ｎｅｏｔｙｐｅ ( ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ｂｙ Ｌｅｕｅｎｂｅｒｇｅｒ １９９３:

４２６ ):—ＵＮＩＴＥＤ ＳＴＡＴＥＳ. Ｐｅｎｎｓｙｌｖａｎｉａ: Ｂｅｒｋｓ
Ｃｏ.ꎬ ０. ７５ ｍｉ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ ｏｆ Ｎｅｗ Ｊｅｒｕｓａｌｅｍꎬ １０ Ｊｕｌｙ
１９２７ꎬ Ｗｈｅｒｒｙ ｓ. ｎ. (ＵＳ００２９２８５５) .

—Ｃａｃｔｕｓ ｈｕｍｉｆｕｓｕｓ Ｒａｆ.ꎬ Ａｎｎ. Ｎａｔ. １: １５. １８２０.
低矮肉质灌木ꎬ植株匍匐或稍上升ꎬ高 １０ ~ ３０

ｃｍꎬ常密集群生或丛生ꎬ根系纤细ꎮ 叶状茎圆形或

椭圆形ꎬ边缘全缘ꎬ具多数分枝ꎻ深绿色ꎬ无白霜ꎬ
长 ９ ~ １５ ｃｍꎬ宽 ５.７ ~ ８.３ ｃｍꎬ厚 ９.６ ~ １５.７ ｍｍꎬ其

表面于秋冬季节常形成褶皱ꎮ 小窠疏生ꎬ具短棉

毛和倒刺刚毛多数ꎬ倒刺刚毛麦秆色ꎬ老时变成浅

棕色或琥珀色ꎻ成株无针状刺ꎬ幼株常会长出棍棒

状的叶状茎ꎬ每小窠具针状刺 ５ ~ １０ꎮ 叶深绿色ꎬ
肉质ꎬ长 ６. ２ ~ ９. ６ ｍｍꎬ三角状卵形至狭卵形ꎬ挺
立ꎬ早落ꎮ 花常生于叶状茎顶端边缘处ꎬ外轮萼状

花被片深绿色至灰绿色ꎬ卵形或长三角形ꎬ直立或

弯曲ꎻ内轮瓣状花被片 ８ ~ ９ꎬ全为黄色ꎬ长 ３.７ ~ ４.０
ｃｍꎬ倒卵形ꎻ花丝黄色或黄绿色ꎬ柱头白色ꎬ６ ~ ７ 浅

裂ꎮ 浆果倒卵球形ꎬ顶部凹陷ꎬ基部渐狭ꎬ长 ４.２ ~
４.８ ｃｍꎬ成熟时红色、橙红色或紫红色ꎻ表面光滑ꎬ
疏生小窠ꎬ小窠具多数倒刺刚毛ꎮ 种子长 ３.０ ~ ４.５
ｍｍꎬ种柄环宽 ０.４ ~ ０.７ ｍｍꎬ通常不规则ꎻ假种皮表

面凹凸ꎬ在子叶和下胚轴边缘隆起ꎬ但部分假种皮

隆起不明显ꎮ 花期 ５—６ 月ꎬ果期 ８ 月至翌年 ３ 月ꎮ
２ｎ ＝ ４４(Ｍａｊｕｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ

凭证标本: Ｃｈｉｎａ ( 中 国)ꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ
(山东省)ꎬＲｉｚｈａｏ Ｃｉｔｙ(日照市)ꎬＷｕｌｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ(五
莲县)ꎬＹｕｌｉ Ｔｏｗｎ(于理镇)ꎬＢｅｉｄｉａｎ Ｖｉｌｌａｇｅ(北店

村)ꎬ ａｌｔ. １５０ ｍꎬ ２０１８ － ０８ － ０２ꎬ ３５° ５３′ ４２″ Ｎꎬ
１１９°０３′２４″ Ｅꎬ 王 琦、 付 乃 峰 Ｑ５１３ ( ＣＳＨ )ꎻ
Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ( 山 东 省 )ꎬ Ｒｉｚｈａｏ Ｃｉｔｙ ( 日 照

市)ꎬ Ｗｕｌｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ ( 五 莲 县)ꎬ Ｙｕｌｉ Ｔｏｗｎ ( 于 理

镇)ꎬＨｏｕｘｕｎｆｅｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ (后逊峰村)ꎬ ａｌｔ. １６０ ｍꎬ
２０１９－１１－０２ꎬ３５°５４′０８″ Ｎꎬ１１９°０３′３１″ Ｅꎬ王琦、严
靖 Ｑ５１６(ＣＳＨ)ꎮ

分布:原产于北美洲ꎬ分布于阿巴拉契亚山脉

东部至大西洋沿岸ꎬ喜排水良好的沙壤土ꎬ在美国

东南部偶见(Ｍａｊｕｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 分布偏北ꎬ具
有良好的耐寒性ꎬ在其原产地可分布至 ４２° Ｎ 的新

英格兰地区(Ｗａｌｌａｃｅ ＆ Ｆａｉｒｂｒｏｔｈｅｒｓꎬ １９８７)ꎬ是仙

人掌科为数不多的耐寒种类之一ꎬ由于受到专业

人员及植物爱好者的过度采集ꎬ导致该种在原产

地处于濒危状态(Ｇｏｅｔｔｓｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 在韩国

和欧洲东南部的保加利亚也有分布( Ｊｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１ꎻ Ｔａｓｈｅｖꎬ ２０１２)ꎬ在中国归化于山东省五莲

县ꎬ为中国归化新记录ꎮ
匍地仙人掌散生于山东省五莲县于理镇海拔

１２０ ~ １８０ ｍ 的干旱丘陵山地ꎬ 尤以裸露的岩石附

８６７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 匍地仙人掌模式标本ꎻ Ｂ. 凭证标本ꎻ Ｃ－Ｅ. 生境ꎻ Ｆ. 幼株和根系ꎻ Ｇ. 花ꎻ Ｈ. 叶状茎和成熟果实ꎻ Ｉ. 种子ꎮ
Ａ. Ｎｅｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｏ. ｈｕｍｉｆｕｓａꎻ Ｂ. Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎꎻ Ｃ－Ｅ. Ｈａｂｉｔａｔꎻ Ｆ. Ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓꎻ Ｇ. Ｆｌｏｗｅｒｓꎻ Ｈ. Ｃｌａｄｏｄｅｓ ａｎｄ ｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓꎻ
Ｉ. Ｓｅｅｄｓ.

图 １　 匍地仙人掌
Ｆｉｇ. １　 Ｏｐｕｎｔｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ

９６７１１０ 期 王琦等: 中国仙人掌科一新归化种———匍地仙人掌



Ａ. 二色仙人掌模式标本ꎻ Ｂ. 江苏产二色仙人掌凭证标本ꎻ Ｃ－Ｅ. 江苏产二色仙人掌叶状茎、花及植株(小窠内无针状刺)ꎮ
Ａ. Ｎｅｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｏ. ｃｅｓｐｉｔｏｓａꎻ Ｂ. Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｏｆ Ｏ. ｃｅｓｐｉｔｏｓａ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ Ｃ－Ｅ. Ｃｌａｄｏｄｅｓꎬ ｆｌｏｗｅｒｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔｓ (ｎｏ ｓｐｉｎｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ａｒｅｏｌｅ) ｏｆ Ｏ. ｃｅｓｐｉｔｏｓａ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ.

图 ２　 二色仙人掌模式标本和江苏产二色仙人掌对比
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｎｔｒａｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｅｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｏｐｕｎｔｉａ ｃｅｓｐｉｔｏｓａ ａｎｄ Ｏ. ｃｅｓｐｉｔｏｓａ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

近种群较大ꎬ偶见沟谷坡边和林缘地势较高处ꎬ总
体分布面积约 １ ｋｍ２ꎮ 通过走访当地群众得知ꎬ五
莲县分布的匍地仙人掌最早的引入时间可能为 ２０
世纪 ５０ 年代ꎬ国家推广中药材种植时期作为药用

植物引入种植ꎬ随后在该区域逸生ꎬ现已适应五莲

县于理地区的气候环境ꎬ能够自播繁衍ꎮ 该种的

分布地干旱多石、土壤瘠薄ꎬ不适宜开展农业活

动ꎬ但距离村庄农田较近ꎬ人类活动频繁ꎬ这在一

定程度上限制了匍地仙人掌大面积的扩散ꎬ同时

也致使其沿着田间地头、荒地石坡有规律的扩散ꎮ
据悉当地人常采其成熟果实当水果食用ꎬ口感酸

甜ꎬ但籽较多ꎬ其掌片去皮后可用于治疗烫伤ꎬ也

有民间多肉植物爱好者因其抗性较强ꎬ采其栽培ꎬ
或作为盆栽观赏ꎬ或作为仙人掌科植物的嫁接砧

木ꎬ又名圆武扇、无敌团扇ꎮ
李新华等(２０２０)曾于江苏句容虬山发现仙人

掌科 一 新 归 化 植 物ꎬ 将 其 鉴 定 为 二 色 仙 人 掌

(Ｏ. ｃｅｓｐｉｔｏｓａ Ｒａｆ.)ꎮ 二色仙人掌的主要鉴别特征

是叶状茎在生长期呈灰绿色(被白霜) ( ｇｌａｕｃｏｕｓ￣
ｇｒｅｅｎ ｏｒ ｇｌａｕｃｏｕｓ)ꎬ成熟时呈深绿色或浅灰绿色ꎬ
花黄色基部淡红色至红色ꎬ小窠常具针状刺 １ ~ ３ꎬ
刺长 １.５ ~ ４.３ ｃｍꎬ常存在于成熟叶状茎的中上部

(Ｍａｊｕｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 作者对江苏虬山分布的二

色仙人掌进行实地考察ꎬ发现该地分布的二色仙

０７７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



人掌叶状茎无白霜ꎬ植株全株小窠内未发现针状

刺ꎬ与二色仙人掌的模式标本也有一定差异ꎬ除了

花色为黄色基部淡红色ꎬ形态上更接近匍地仙人

掌(图 ２)ꎮ Ｋａｌｍｂａｃｈｅｒ(１９７５)在研究纽约地区的

匍地仙人掌时ꎬ发现该区域匍地仙人掌的花色有

黄色和黄色基部淡红两种ꎬ这两种花色通常出现

在不同的植株上ꎬ有时候也出现在同一株植物上ꎬ
但 Ｍａｊｕｒｅ 等(２０１７)认为是错误鉴定ꎬ因为二色仙

人掌和匍地仙人掌在纽约地区的分布重叠ꎬ两种

仙人掌有时生长在一起ꎮ 二色仙人掌和匍地仙人

掌经常会被混淆鉴定ꎬ二者均属于仙人掌属中的

Ｈｕｍｉｆｕｓａ 分 支ꎬ 亲 缘 关 系 较 近 ( Ｍａｊｕｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎬ但对于江苏分布的二色仙人掌种群ꎬ因笔

者未在小窠内发现针状长刺ꎬ是否为二色仙人掌

尚待进一步研究ꎮ
目前ꎬ我国归化的仙人掌科植物多集中在西

南和华南等热带亚热带地区ꎬ而五莲县处于暖温

带地区ꎮ 据«五莲县志»记载ꎬ五莲县记录的极端

最低温为－１５.９ ℃ (１９８５ 年 １２ 月 ９ 日)ꎬ年平均气

温为 １２.９ ℃ ꎬ冬季平均气温为－０.２ ℃ (单亦灵ꎬ
２００９)ꎮ 因此ꎬ五莲县匍地仙人掌系目前发现的在

我国野外生长分布最北的仙人掌科植物ꎬ耐寒

性强ꎮ
仙人掌属植物耐干旱瘠薄ꎬ其果实和叶状茎

均可食用或药用ꎬ是荒山绿化和改良沙漠环境的

优良植物(田国行和赵天榜ꎬ２０１１)ꎮ 匍地仙人掌

通常生长于多石干旱的丘陵山地环境ꎬ且耐寒性

极佳ꎬ五莲县匍地仙人掌的发现对于仙人掌科植

物在我国暖温带地区的推广应用具有极其重要的

意义ꎬ同时也是仙人掌属耐寒植物种质资源创新

的极好材料ꎬ在韩国已有关于该种果实成分分析

的相关研究ꎬ并对其食用价值进行了分析( Ｊｕｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 未来如何合理开发利用匍地仙人掌

这一耐寒的归化植物资源ꎬ还需进一步研究ꎮ 与

此同时ꎬ由于该种繁殖能力强ꎬ易形成较大面积的

种群而影响当地的生态环境ꎬ可能具有潜在的入

侵风险ꎬ据报道该种在保加利亚已经对当地的生

态平衡构成威胁(Ｔａｓｈｅｖꎬ ２０１２)ꎬ因此我们对该种

的归化也应引起一定的重视ꎬ需要监控其种群动

态ꎬ并对其生物学特征和生态习性进一步观察并

研究ꎬ在合理利用的同时避免入侵危害的发生ꎮ
致谢　 感谢华东师范大学廖帅博士提供文献

帮助ꎬ感谢上海辰山植物园标本馆葛斌杰帮助拍

摄标本和种子照片ꎬ感谢五莲县管帅温泉度假村
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中国哥纳香属(番荔枝科)植物新资料
杨　 斌１ꎬ２ꎬ３ꎬ 王立彦４ꎬ 周仕顺１ꎬ 李剑武１ꎬ 肖春芬５ꎬ 谭运洪１ꎬ３∗

( １. 中国科学院东南亚生物多样性研究中心ꎬ 中国科学院西双版纳热带植物园综合保护中心ꎬ 云南 勐腊 ６６６３０３ꎻ ２. 国家林业和草原局

珍稀濒特森林植物保护和繁育重点实验室ꎬ 云南省森林植物培育与开发利用重点实验室ꎬ 昆明 ６５０２０１ꎻ ３. 中国科学院核心

植物园保护生物学协同中心ꎬ 云南 勐腊 ６６６３０３ꎻ ４. 云南铜壁关省级自然保护区管护局ꎬ 云南 德宏 ６７８４００ꎻ
５. 中国科学院西双版纳热带植物园园林园艺中心ꎬ 云南 勐腊 ６６６３０３ )

收稿日期: ２０２２－０３－２１
基金项目: 国家自然科学基金(３１９００１８０ꎬ３１９７０２２３)ꎻ国家植物标本资源库建设运行项目(Ｅ０１１７Ｇ１００１)ꎻ云南省林业和草原科学院重点
实验室开放基金(ＫＦＪＪ２１￣０１)ꎻ中国科学院东南亚生物多样性研究中心项目(Ｙ４ＺＫ１１１Ｂ０１) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１９００１８０ꎬ ３１９７０２２３)ꎻ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｏｆ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐｌａｎｔ Ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｃｅｎｔｅｒ (ＮＰＳＲＣ)(Ｅ０１１７Ｇ１００１)ꎻ Ｏｐｅｎ Ｆｕｎｄ ｏｆ ｔｈｅ
Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ (ＫＦＪＪ２１￣０１)ꎻ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ (Ｙ４ＺＫ１１１Ｂ０１) ]ꎮ
第一作者: 杨斌(１９９０－)ꎬ硕士ꎬ工程师ꎬ主要从事植物分类研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｙａｎｇｂｉｎ２０１８＠ ｘｔｂｇ.ａｃ.ｃｎꎮ

∗通信作者: 谭运洪ꎬ正高级工程师ꎬ主要从事植物分类与植物区系研究ꎬ (Ｅ￣ｍａｉｌ)ｔｙｈ＠ ｘｔｂｇ.ｏｒｇ.ｃｎꎮ



摘　 要: 番荔枝科(Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ)是基部被子植物木兰目(Ｍａｇｎｏｌｉａｌｅｓ)中较进化且物种数最多的科ꎮ 目前的

系统发育研究将番荔枝科划分为 ４ 个亚科ꎬ即蒙蒿子亚科(Ａｎａｘａｇｏｒｅｏｉｄｅａｅ)、澄光木亚科(Ａｍｂａｖｉｏｉｄｅａｅ)、
番荔枝亚科(Ａｎｎｏｎｏｉｄｅａｅ)和排石木亚科(Ｍａｌｍｅｏｉｄｅａｅ)ꎬ有 １０７ 属ꎬ２ ４００ 多种ꎬ中国原产 ２１ 属约 １１０ 种ꎮ
番荔枝科泛热带分布ꎬ是热带植物区系的优势类群ꎬ中国云南盈江位于云南省最西部边境ꎬ与缅甸东北部接

壤ꎬ并与印度的东阿萨姆较近ꎬ植物区系处于东南亚(印度—马来西亚)热带生物区系向东亚亚热带－温带

生物区系的过渡地带ꎬ属典型热带北缘性质ꎬ在植被地理和生物地理上十分重要ꎬ成为生物多样性保护的关

键和热点地区ꎮ 该区的热带雨林是印度阿萨姆和缅甸北部的热带雨林向东和向北扩散分布的边缘类型ꎬ是
东南亚热带雨林在纬度和海拔分布上的极限类型ꎮ 该文报道了采自中国云南省盈江县ꎬ引种保存于中国科

学院西双版纳热带植物园的番荔枝科哥纳香属 ２ 个中国新记录种ꎬ即皱叶哥纳香 [ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ
ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ (Ｃｏｌｅｂｒ. ｅｘ Ｗａｌｌ.) Ｈｏｏｋ. ｆ. ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎ]和长梗哥纳香(Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐｒａｉｎ)ꎮ Ｆｌｏｒａ ｏｆ
Ｃｈｉｎａ 将盈江哥纳香(Ｇ. ｌｉｉ Ｘ. Ｌ. Ｈｏｕ ＆ Ｙ. Ｍ. Ｓｈｕｉ)处理为云南哥纳香(Ｇ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｗ. Ｔ. Ｗａｎｇ)的异名ꎬ
基于活植物观察、馆藏标本和文献研究ꎬ该文对盈江哥纳香的分类地位进行了澄清ꎬ将其处理为长梗哥纳香

的异名ꎮ 皱叶哥纳香原记载产于印度、孟加拉国和缅甸等地ꎬ长梗哥纳香仅产于缅甸ꎬ该文对它们进行了补

充描述ꎬ并提供彩色图版以便于鉴别ꎮ 凭证标本存放于中国科学院西双版纳热带植物园标本馆(ＨＩＴＢＣ)ꎮ
哥纳香属 ２ 个新记录的发现ꎬ丰富了中国番荔枝科植物多样性的认识ꎬ为中国云南热带植物区系属于热带

亚洲(印度—马来西亚)植物区系ꎬ以及与缅甸北部、印度东北部植物区系的关系增加了例证ꎮ
关键词: 哥纳香属ꎬ 番荔枝科ꎬ 新记录ꎬ 盈江县ꎬ 分类学

　 　 Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ( Ｂｌｕｍｅ) Ｈｏｏｋ. ｆ. ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎꎬ
ｃｏｍｐｒｉｓｉｎｇ ｏｖｅｒ １３０ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｒｅｅｓ ａｎｄ ｓｈｒｕｂｓꎬ ｉｓ ｏｎｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｐａｌａｅｏｔｒｏｐｉｃａｌ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ Ａｎｎｏｎａｃｅａｅꎬ
ｍａｉｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｉｎｄｉａ ａｎｄ Ｓｒｉ Ｌａｎｋａ ｔｏ ｔｒｏｐｉｃａｌ
Ａｕｓｔｒａｌｉａ ａｎｄ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｐａｃｉｆｉｃ Ｉｓｌａｎｄｓ ( Ｓａｕｎｄｅｒｓ ＆
Ｃｈａｌｅｒｍｇｌｉｎꎬ ２００８ꎻ Ｎａｋｋｕｎｔｏｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｔｕｒｎｅｒꎬ
２０１４ꎻ Ｔｈｏｍａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７). Ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ １１ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ
ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ (Ｌｉ ＆ Ｇｉｌｂｅｒｔꎬ ２０１１).

Ｄｕｒｉｎｇ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｔｈｅ ｌｉｖｉｎｇ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ ｉｎ Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ
Ｇａｒｄｅｎꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ２０１８ ｔｏ
２０２１ꎬ ｔｗｏ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｆｌｏｗｅｒｓ ａｎｄ ｆｒｕｉｔｓ
ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ. Ｔｈｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｔｏ
Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎ (ＸＴＢＧ) ｉｎ
１９９７ ａｎｄ ２００２. Ａｆｔｅｒ ａ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ｏｕｒ ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ ｒｅｌａｔｅｄ
ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓꎬ ａｎｄ ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓꎬ ｗｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｔｈｅｍ
ａｓ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ ( Ｃｏｌｅｂｒ. ｅｘ Ｗａｌｌ.)
Ｈｏｏｋ. ｆ. ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎ ａｎｄ Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐｒａｉｎꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｇ. ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ ｗａｓ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ
Ｉｎｄｉａꎬ Ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ ａｎｄ Ｍｙａｎｍａｒ (Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２０１５ꎬ ２０１８)ꎬ
ａｎｄ Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ ｗａｓ ｏｎｌｙ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｉｎ Ｍｙａｎｍａｒ
( Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２０１５ꎬ ２０１８ ). Ｔｈｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｗｏ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈ
ｗｅ ｕｐｄａｔｅ ｔｈｅ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｅ ｔｈｅｍ ｈｅｒｅｉｎ.

皱叶哥纳香　 新拟ꎬ 图版 Ｉꎻ 图版Ⅲ: Ａ
Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ (Ｃｏｌｅｂｒ. ｅｘ Ｗａｌｌ.)

Ｈｏｏｋ. ｆ. ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎꎬ Ｆｌ. Ｉｎｄ.: １０８ꎬ １８５５. (Ｐｌａｔｅ Ｉꎻ
Ｐｌａｔｅ Ⅲ: Ａ)

Ｔｙｐｅ: Ｇｕａｔｔｅｒｉａ ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ Ｃｏｌｅｂｒ. ｅｘ Ｗａｌｌ. ｉｎ
Ｗａｌｌｉｃｈꎬ Ｐｌ. Ａｓｉａｔ. Ｒａｒ. ３: ４２ꎬ ｔ. ２６６ꎬ １８３２. Ｔｙｐｅ:
Ｗａｌｌｉｃｈꎬ Ｐｌ. Ａｓｉａｔ. Ｒａｒ. ３: ｔ. ２６６ꎬ １８３２. ( ｌｅｃｔｏｔｙｐｅꎬ
ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ｂｙ Ｔｕｒｎｅｒꎬ Ｎｏｒｄｉｃ Ｊ. Ｂｏｔ. ３３: ２７０ꎬ ２０１５).

Ｓｈｒｕｂｓꎬ ｔｏ ２ ｍ ｔａｌｌ. Ｙｏｕｎｇ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｇｌａｂｒｏｕｓ. Ｌｅａｆ
ｌａｍｉｎａｓ ｏｂｌｏｎｇꎬ ２２－４７ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ５. ７ － １０. ５ ｃｍ ｗｉｄｅꎬ
ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏ ３.４－７.２ꎬ ａｐｅｘ ａｃｕｍｉｎａｔｅ ｔｏ ｃａｕｄａｔｅꎬ
ｂａｓｅ ｃｕｎｅａｔｅꎬ ｓｏｍｅｔｉｍｅｓ ａｔｔｅｎｕａｔｅꎬ ｃｏｒｉａｃｅｏｕｓꎬ ｇｌａｂｒｏｕｓ
ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎻ ｍｉｄｒｉｂ ｇｌａｂｒｏｕｓ ａｎｄ ( ｓｔｒｏｎｇ)
ｐｒｏｍｉｎｅｎｔ ａｂａｘｉａｌｌｙꎬ ｇｌａｂｒｏｕｓ ａｎｄ ｉｍｐｒｅｓｓｅｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎻ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｖｅｉｎｓ １６ － ２２ ｐａｉｒｓꎬ ｉｎｔｅｒａｒｃｈｉｎｇ ５ － １０ ｍｍ
ｆｒｏｍ ｒｅｃｕｒｖｅｄ ｍａｒｇｉｎꎬ ｉｍｐｒｅｓｓｅｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｒａｉｓｅｄ
ａｂａｘｉａｌｌｙꎻ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｖｅｉｎｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｄｉｓｔｉｎｃｔꎻ ｐｅｔｉｏｌｅｓ
１.３－ ２ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ２. ５ － ５ ｍｍ ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ｇｌａｂｒｏｕｓ.
Ｆｌｏｗｅｒｓ ｇｒｅｅｎｉｓｈ￣ｙｅｌｌｏｗꎬ ｓｏｌｉｔａｒｙꎬ ａｘｉｌｌａｒｙ ｏｒ ｅｘｔｒａ￣
ａｘｉｌｌａｒｙꎬ ｏｆｔｅｎ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｔｒｕｎｋ (ｃａｕｌｉｆｌｏｒｙ) ａｎｄ ｏｎ
ｏｌｄｅｒ ｂｒａｎｃｈｅｓ (ｒａｍｉｆｌｏｒｙ)ꎻ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｐｅｄｉｃｅｌｓ ３－５ ｍｍ
ｌｏｎｇꎻ ｐｅｄｉｃｅｌ ｂｒａｃｔｓ ２－６ꎬ ２－４ × １.５－３ ｍｍ. Ｓｅｐａｌｓ ３ꎬ
５ －１１ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ５－７ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｂａｓａｌｌｙ ｃｏｎｎａｔｅꎬ ａｐｅｘ
ａｃｕｔｅ ｔｏ ｏｂｔｕｓｅꎬ ｏｖａｔｅꎬ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ ａｂａｘｉａｌｌｙꎬ ｓｐａｒｓｅｌｙ
ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｇｒｅｅｎｉｓｈ￣ｙｅｌｌｏｗ. Ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ ３ꎬ
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２５ － ２８ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ６ － ８ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏ
３.１－４.６ꎬ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅꎬ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ
ｇｒｅｅｎｉｓｈ￣ｙｅｌｌｏｗ. Ｉｎｎｅｒ ｐｅｔａｌｓ ３ꎬ ｓｈｏｒｔｌｙ ｃｌａｗｅｄ ａｎｄ ｆｒｅｅ ｉｎ
ｌｏｗｅｒ ｐａｒｔꎬ ｃｏｈｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｆｏｒｍｉｎｇ ａｎ ｏｖａｔｅ￣ｃａｕｄａｔｅ ｃｏｎｅ
ａｔ ａｐｅｘꎬ １５－１８ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ５－６.５ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ
ｒａｔｉｏ ２.５－３ꎬ ｏｖａｔｅ￣ｌａｎｃｅｏｌａｔｅꎬ ｐｕｂｅｒｕｌｏｕｓ ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ
ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｓｏｍｅｔｉｍｅｓ ｓｈｏｒｔｌｙ ｌａｎａｔｅ ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ
ａｄａｘｉａｌｌｙ ｉｎ ｕｐｐｅｒ ｐａｒｔꎬ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｇｒｅｅｎꎬ ｂａｓｅ ｏｂｔｕｓｅ ｔｏ ａ
４.５－５ ｍｍ ｃｌａｗ. Ｓｔａｍｅｎｓ ７０－８０ ｐｅｒ ｆｌｏｗｅｒꎬ ２－２.２ ｍｍ
ｌｏｎｇꎬ ０.８－０.９ ｍｍ ｗｉｄｅꎻ ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｅｓ ａｐｉｃｕｌａｔｅ. Ｃａｒｐｅｌｓ
ｃａ. １２ ｐｅｒ ｆｌｏｗｅｒꎬ ｏｖａｒｙ ２.５－３ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ｌｉｇｈｔ ｇｒｅｅｎꎬ
ｗｈｉｔｅ ｐｕｂｅｓｃｅｎｔꎻ ｓｔｉｇｍａ ａｎｄ ｓｔｙｌｅ ２ － ２. ２ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ
ｐｕｂｅｒｕｌｏｕｓ. Ｉｍｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓ ｇｒｅｅｎꎬ ｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓ ｏｒａｎｇｅ￣
ｒｅｄꎻ ｆｒｕｉｔｉｎｇ ｐｅｄｉｃｅｌｓ ７ － ８. ５ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ２. ５ － ３ ｍｍ ｉｎ
ｄｉａｍｅｔｅｒ. Ｍｏｎｏｃａｒｐｓ ｏｎｅ ｓｅｅｄｅｄꎬ ｆｒｅｓｈ ｍｏｎｏｃａｒｐｓ ２１－２４
ｍｍ ｌｏｎｇꎬ １０－１２ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏ ２－２.２ꎬ ｄｒｙ
ｍｏｎｏｃａｒｐｓ １６－１８.８ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ６.９－７.４ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｌｅｎｇｔｈ /
ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏ ２. ２ － ２. ７ꎬ ｏｖｏｉｄ ｔｏ ｅｌｌｉｐｓｏｉｄ￣ｏｖｏｉｄꎬ ｂａｓｅ
ｒｏｕｎｄｅｄꎬ ａｐｅｘ ａｔｔｅｎｕａｔｅꎬ ｓｐａｒｓｅｌｙ ｐｕｂｅｒｕｌｏｕｓꎬ ｇｌｏｓｓｙꎬ
ｐｅｒｉｃａｒｐ ｍｅｄｉｕｍ￣ｔｈｉｃｋꎬ ｃａ. ２ ｍｍ ｔｈｉｃｋꎬ ｓｔｉｐｅｓ ２－３ ｍｍ
ｌｏｎｇꎬ ｃａ. ３ ｍｍ ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ. Ｓｅｅｄｓ １３－１４ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ６.５－７
ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｏｖｏｉｄꎬ ｔｅｓｔａ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｗｉｔｈ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｓｔｒｉｐｅｓꎬ
ｄａｒｋ ｂｒｏｗｎ ｔｏ ｂｌａｃｋ ｂｒｏｗｎꎬ ａｒｉｌ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｂｒｏｗｎꎬ
ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ ｒｕｍｉｎａｔｉｏｎｓ ｌａｍｅｌｌａｔｅ.

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ: Ｃｈｉｎａ ( Ｙｕｎｎａｎ ) ( ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ )ꎻ
Ｉｎｄｉａ (Ｓｉｋｋｉｍꎬ Ａｓｓａｍꎬ Ｎａｇａｌａｎｄꎬ Ｍａｎｉｐｕｒꎬ Ｍｅｇｈａｌａｙａ)
(Ｇｒｉｅｒｓｏｎꎬ １９８４ꎻ Ｋａｒｔｈｉｋｅｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎻ Ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ
(Ｋｈａｎａｍ ＆ Ｒａｈｍａｎꎬ ２００２)ꎻ Ｍｙａｎｍａｒ (Ｋｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３ꎻ Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７).

Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｅｘａｍｉｎｅｄ: Ｃｈｉｎａ ( 中

国). Ｙｕｎｎａｎ (云南): Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ (盈江县)ꎬ
Ｘｉｍａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ ( 昔 马 乡)ꎬ Ｎａｂａｎｇｂａ ( 那 邦 坝 )ꎬ
２４°４４′ Ｎꎬ ９７° ３３′ Ｅꎬ ４００ ｍꎬ ５ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ １９７４ꎬ
Ｔａｏ Ｇｕｏｄａ(陶国达) ０１３１９０ ( ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２７
[ ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５５２!]ꎬ ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２８
[ ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５５３!])ꎻ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎꎬ
Ａｐｒｉｌ １９７９ꎬ ｓ. ｃｏｌｌ. (ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ０６６４６３ [ｂａｒｃｏｄｅꎬ
ＨＩＴＢＣ００４０５５４!])ꎻ Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ( 盈 江 县 )ꎬ
Ｘｉｍａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ(昔马乡)ꎬ ２４°４５′ Ｎꎬ ９７°４２′ Ｅꎬ ２６０
ｍꎬ ３ Ｄｅｃｅｍｂｅｒ １９８１ꎬ Ｔａｏ Ｇｕｏｄａ (陶国达) １２７７４
( ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２９ [ ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５５１!])ꎻ
Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ (盈 江 县)ꎬ Ｎａｂａｎｇｂａ (那 邦 坝)ꎬ
Ｔｏｎｇｂｉｇｕａｎ Ｎａｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅｒｖｅ(铜壁关自然保护区)ꎬ １０

Ｏｃｔｏｂｅｒ ２０１１ꎬ Ｚｈｏｕ Ｓｈｉｓｈｕｎ (周仕顺) １１１９７ (ＨＩＴＢＣ
００４０５０４)ꎻ Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ(盈江县)ꎬ Ｌａｂａｎｇ(拉邦)ꎬ
ｖｏｕｃｈｅｒ ｆｒｏｍ ａ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｐｌａｎｔ ａｔ ｔｈｅ Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ
Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２１ Ｊｕｌｙ ２０１９ꎬ Ｙａｎｇ Ｂｉｎ(杨斌)ꎬ ＸＴＢＧ００７７
(ＨＩＴＢＣ )ꎻ １５ Ｆｅｂｒｕａｒｙ ２０２０ꎬ Ｙａｎｇ Ｂｉｎ ( 杨 斌)ꎬ
ＸＴＢＧ００７９ (ＨＩＴＢＣ)ꎻ ９ Ｍａｙ ２０２０ꎬ Ｙａｎｇ Ｂｉｎ(杨斌) ＆
Ｘｉａｏ Ｃｈｕｎｆｅｎ(肖春芬)ꎬ ＸＴＢＧ０１１４ (ＨＩＴＢＣ)ꎻ ２４ Ｍａｙ
２０２１ꎬ Ｙａｎｇ Ｂｉｎ(杨斌)ꎬ ＸＴＢＧ０２４３ (ＨＩＴＢＣ)ꎮ

Ｎｏｔｅｓ: Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ
ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ Ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｏｆ Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ
Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎ ( ＨＩＴＢＣ ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ.
００１９２７ꎬ ００１９２８ꎬ ００１９２９ꎬ ０６６４６３) ｗａｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ
ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｍｕｌｔｉｏｖｕｌａｔｕｓ Ａｓｔꎬ ｗｈｉｃｈ
ｉｓ ｎａｔｉｖｅ ｔｏ Ｖｉｅｔｎａｍ (Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２０１８). Ｇ. ｍｕｌｔｉｏｖｕｌａｔｕｓ
ｃａｎ ｂｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｇ. ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ ｂｙ ｈａｖｉｎｇ
４.５ － ５. ５ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ２ － ２. ５ ｃｍ ｗｉｄｅꎬ ｃｙｌｉｎｄｒｉｃａｌ
ｍｏｎｏｃａｒｐｓ ｗｉｔｈ ２－４ ｈａｉｒｙ ｓｅｅｄｓ ｐｅｒ ｍｏｎｏｃａｒｐ (Ａｓｔꎬ
１９３８). Ｈｏｕ ( ２００３ ) ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｔｈｅｍ ( ＨＩＴＢＣ
ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２７ꎬ ００１９２８ꎬ ００１９２９ ) ａｓ
Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｂｌ.) Ｈｏｏｋ. ｆ. ｅｔ Ｔｈｏｍｓꎬ
ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｍａｌａｙｓｉａꎬ Ｓｉｎｇａｐｏｒｅꎬ Ｉｎｄｏｎｅｓｉａꎬ
Ｔｈａｉｌａｎｄ ( Ｓａｕｎｄｅｒｓꎬ ２００２ꎻ Ｓａｕｎｄｅｒｓ ＆ Ｃｈａｌｅｒｍｇｌｉｎꎬ
２００８ꎻ Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２０１８ ). Ｇ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｓ ｄｉｆｆｅｒｓ ｆｒｏｍ
Ｇ. ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ ｂｙ ｈａｖｉｎｇ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｗｉｔｈ ａ ｄｉｓｔｉｎｃｔｉｖｅ
ａｎｄ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃａｌｌｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ‘ ｇｒａｎｕｌａｒ ’ ａｐｐｅａｒａｎｃｅ
ａｂａｘｉａｌｌｙ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｉｍｍｅｒｓｉｏｎ ｏｆ ｔｅｒｔｉａｒｙ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ
ｏｒｄｅｒ ｖｅｉｎｓ (Ｓａｕｎｄｅｒｓꎬ ２００２ꎻ Ｓａｕｎｄｅｒｓ ＆ Ｃｈａｌｅｒｍｇｌｉｎꎬ
２００８). Ｇ. ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ ｄｉｆｆｅｒｓ ｆｒｏｍ Ｇ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｓ ｉｎ
ｓｅｖｅｒａｌ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅｓｐｅｃｔｓ: ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｇ. ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ
ｗｉｔｈ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｖｅｎａｔｉｏｎ ｖｅｒｙ ｐｒｏｍｉｎｅｎｔ ａｄａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ
ｆｏｒｍｉｎｇ ｉｎｔｒａｍａｒｇｉｎａｌ ｖｅｉｎꎬ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｖｅｎａｔｉｏｎ ｐｒｏｍｉｎｅｎｔ
ａｎｄ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｇ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｓ
ｗｉｔｈ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｖｅｎａｔｉｏｎ ± ｐｌａｎｅ ｔｏ ｉｍｐｒｅｓｓｅｄ ａｄａｘｉａｌｌｙ
ａｎｄ ｎｏｔ ｆｏｒｍｉｎｇ ｉｎｔｒａｍａｒｇｉｎａｌ ｖｅｉｎꎬ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｖｅｎａｔｉｏｎ
ｕｎｃｏｎｓｐｉｃｕｏｕｓ ( Ｓａｕｎｄｅｒｓꎬ ２００２ )ꎻ Ｇ. ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ
ｃａｎ ａｌｓｏ ｂｅ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ｆｒｏｍ Ｇ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌｕｓ ｂｙ
ｈａｖｉｎｇ ３ － ５ ｍｍ ( ｖｓ. ５ － １１. ５ ｍｍ) ｌｏｎｇ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ
ｐｅｄｉｃｅｌｓꎻ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅꎬ ｇｒｅｅｎｉｓｈ￣ｙｅｌｌｏｗ ( ｖｓ. ｏｖａｔｅꎬ
ｏｒａｎｇｅ￣ｐｉｎｋ ) ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ ｗｈｅｎ ｍａｔｕｒｅꎻ ｏｖａｔｅ￣
ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ( ｖｓ. ｏｖａｔｅ)ꎬ １５ － １８ ｍｍ (ｖｓ. ７ － １５ ｍｍ)
ｌｏｎｇ ｉｎｎｅｒ ｐｅｔａｌｓ ( Ｓａｕｎｄｅｒｓꎬ ２００２ꎻ Ｓａｕｎｄｅｒｓ ＆
Ｃｈａｌｅｒｍｇｌｉｎꎬ ２００８).

４７７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. Ｐｌａｎｔꎻ Ｂ. Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｂｒａｎｃｈ (ｆｒｏｎｔ ｖｉｅｗ)ꎻ Ｃ. Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｂｒａｎｃｈ (ｂａｃｋ ｖｉｅｗ)ꎻ Ｄ. Ｆｌｏｗｅｒꎻ Ｅ. Ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｆｌｏｗｅｒ (ｅ１. Ｓｅｐａｌｓꎻ ｅ２. Ｏｕｔｅｒ
ｐｅｔａｌｓꎻ ｅ３. Ｉｎｎｅｒ ｐｅｔａｌｓꎻ ｅ４. Ｓｔａｍｅｎｓ ａｎｄ ｃａｒｐｅｌｓꎻ ｅ５. Ｓｔａｍｅｎꎻ ｅ６. Ｃａｒｐｅｌ)ꎻ Ｆ. Ｉｍｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓꎻ Ｇ. Ｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓꎻ Ｈ. Ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｏｎｏｃａｒｐｓꎻ Ｉ. Ｓｅｅｄｓ. Ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｂｙ ＹＡＮＧ Ｂｉｎ ｆｒｏｍ Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎ (ＸＴＢＧ).

Ｐｌａｔｅ Ｉ　 Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ (Ｃｏｌｅｂｒ. ｅｘ Ｗａｌｌ.) Ｈｏｏｋ. ｆ. ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎ

　 　 长梗哥纳香　 新拟ꎬ 图版Ⅱꎻ 图版Ⅲ: Ｂ
Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐｒａｉｎꎬ

Ｊ. Ａｓｉａｔ. Ｓｏｃ. Ｂｅｎｇａｌꎬ Ｐｔ. ２ꎬ Ｎａｔ. Ｈｉｓｔ. ６７: ２８４ꎬ
１８９８. (Ｐｌａｔｅ Ⅱꎻ Ｐｌａｔｅ Ⅲ: Ｂ)

Ｔｙｐｅ: Ｂｕｒｍａꎬ Ｕｐｐｅｒ Ｂｕｒｍａꎬ Ｋａｃｈｉｎ Ｈｉｌｌｓꎬ

Ｓｉｍａ Ｒｏａｄꎬ １ ０００ ｆｅｅｔꎬ １８９７ꎬ Ｓｈａｉｋ Ｍｏｋｉｍ ｓ. ｎ.
( ｌｅｃｔｏｔｙｐｅ ＣＡＬ [ ＣＡＬ０００００４５００ ]ꎬ ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ｂｙ
Ｔｕｒｎｅｒꎬ Ｇａｒｄ. Ｂｕｌｌ. Ｓｉｎｇａｐｏｒｅ ７０ (１): ５２３ꎬ ２０１８ꎻ
ｉｓｏｌｅｃｔｏｔｙｐｅ Ｋ [Ｋ０００３８０８２３]ꎬ Ｐｌａｔｅ Ⅲ: Ｂ) .

Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｌｉｉ Ｘ. Ｌ. Ｈｏｕ ＆ Ｙ. Ｍ. Ｓｈｕｉꎬ Ａｃｔａ
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Ａ－Ｂ. Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｂｒａｎｃｈｅｓꎻ Ｃ. Ｆｌｏｗｅｒｓꎻ Ｄ. Ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｆｌｏｗｅｒ (ｄ１. Ｐｅｄｉｃｅｌꎻ ｄ２. Ｓｅｐａｌｓꎻ ｄ３. Ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓꎻ ｄ４. Ｉｎｎｅｒ ｐｅｔａｌｓꎻ ｄ５. Ｆｌｏｗｅｒ
ｓｔａｍｅｎｓ ａｎｄ ｃａｒｐｅｌｓꎻ ｄ６. Ｓｔａｍｅｎꎻ ｄ７. Ｃａｒｐｅｌ)ꎻ Ｅ. Ｉｍｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓꎻ Ｆ. Ｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓꎻ Ｇ. Ｍｏｎｏｃａｒｐｓꎻ Ｈ. Ｓｅｅｄｓ. Ｐｈｏｔｏｓ: Ａ －Ｅꎬ Ｇ－Ｈ
ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｂｙ ＹＡＮＧ Ｂｉｎ ｆｒｏｍ ＸＴＢＧꎻ Ｆ ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｂｙ ＷＡＮＧ Ｌｉｙａｎ ｆｒｏｍ Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ.

ＰｌａｔｅⅡ　 Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐｒａｉｎ

Ｂｏｔ. Ｙｕｎｎａｎ.ꎬ ２５(３): ２５８ꎬ ２００３. Ｓｙｎ. ｎｏｖ. Ｔｙｐｅ:
Ｃｈｉｎａ(中国) . Ｙｕｎｎａｎ (云 南): Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ
(盈江县)ꎬ Ｘｉｍａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ (昔马乡)ꎬ Ｎａｂａｎｇｂａ
(那邦坝)ꎬ ３００ ｍꎬ ７ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ １９７４ꎬ Ｔａｏ Ｇｕｏｄａ
(陶国达) ０１３２５４ ( ｈｏｌｏｔｙｐｅꎬ ＫＵＮ１２６３１４０ꎬ Ｐｌａｔｅ
Ⅲ: Ｃꎻ ｉｓｏｔｙｐｅꎬ ＨＩＴＢＣ [ ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２１ꎬ
ｂａｒｃｏｄｅ ００４０５９４!])

Ｓｈｒｕｂｓꎬ ｔｏ ４ ｍ ｔａｌｌ. Ｙｏｕｎｇ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｇｌａｂｒｏｕｓ. Ｌｅａｆ
ｌａｍｉｎａｓ ｏｂｌｏｎｇꎬ ｅｌｌｉｐｔｉｃ￣ｏｂｌｏｎｇ ｔｏ ｏｂｌａｎｃｅｏｌａｔｅ￣ｏｂｌｏｎｇꎬ

１５－２３ ｃｍ ｌｏｎｇꎬ ４.４－７ ｃｍ ｗｉｄｅꎬ ａｐｅｘ ａｃｕｍｉｎａｔｅꎬ ｂａｓｅ
ｃｕｎｅａｔｅꎬ ｔｈｉｎｌｙ ｐａｐｅｒｙꎬ ｇｌａｂｒｏｕｓ ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ
ａｄａｘｉａｌｌｙꎻ ｍｉｄｒｉｂ ｒａｉｓｅｄ ａｂａｘｉａｌｌｙꎬ ｉｍｐｒｅｓｓｅｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎻ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｖｅｉｎｓ １０－１６ ｐａｉｒｓꎬ ｉｎｔｅｒａｒｃｈｉｎｇ ３－７ ｍｍ ｆｒｏｍ
ｒｅｃｕｒｖｅｄ ｍａｒｇｉｎꎬ ｉｍｐｒｅｓｓｅｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｒａｉｓｅｄ ａｂａｘｉａｌｌｙꎻ
ｔｅｒｔｉａｒｙ ｖｅｉｎｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｅꎬ ｒａｉｓｅｄ ａｂａｘｉａｌｌｙꎬ
ｕｎｃｏｎｓｐｉｃｕｏｕｓ ａｄａｘｉａｌｌｙꎻ ｐｅｔｉｏｌｅｓ ８－１３ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ｗｉｔｈ
ｓｈａｌｌｏｗ ｆｕｒｒｏｗｓ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｇｌａｂｒｏｕｓꎬ ｂｌａｃｋ ｗｈｅｎ
ｄｒｙ. Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｏｆｔｅｎ ｓｏｌｉｔａｒｙꎬ ｓｏｍｅｔｉｍｅｓ ２￣ｆｌｏｗｅｒｅｄꎬ

６７７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. Ｉｓｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｓｅｓｑｕｉｐｅｄａｌｉｓ (Ｃｏｌｅｂｒ. ｅｘ Ｗａｌｌ.) Ｈｏｏｋ. ｆ. ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎꎻ Ｂ. Ｉｓｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐｒａｉｎꎻ Ｃ. Ｈｏｌｏｔｙｐｅ ｏｆ
Ｇ. ｌｉｉ Ｘ. Ｌ. Ｈｏｕ ＆ Ｙ. Ｍ. Ｓｈｕｉ [Ｃ１. Ｆｌｏｗｅｒｓ ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ (ＨＩＴＢＣ００４０５４６)]ꎻ Ｄ. Ｉｓｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｇ. ｙｕｎｎａｎｅｎｉｓ Ｗ. Ｔ. Ｗａｎｇ.

Ｐｌａｔｅ Ⅲ　 Ｔｙｐｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ａｎｄ ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｏｌｏｇｕｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ

ａｘｉｌｌａｒｙꎬ ｏｆｔｅｎ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｔｒｕｎｋ (ｃａｕｌｉｆｌｏｒｙ) ａｎｄ ｒａｒｅｌｙ
ｏｎ ｏｌｄｅｒ ｂｒａｎｃｈｅｓ ( ｒａｍｉｆｌｏｒｙ)ꎻ ｐｅｄｕｎｃｌｅ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅꎬ
１－ ２ ｍｍ ｌｏｎｇꎻ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｐｅｄｉｃｅｌｓ ９ － １５ ｍｍ ｌｏｎｇꎻ
ｐｅｄｉｃｅｌ ｂｒａｃｔｓ ２ － ４ꎬ １ － ２ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ｃａ. １ ｍｍ ｗｉｄｅ.

Ｓｅｐａｌｓ ３ꎬ ｏｖａｔｅꎬ ５－７ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ３－６ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｂａｓａｌｌｙ
ｃｏｎｎａｔｅꎬ ａｐｅｘ ａｃｕｔｅ ｔｏ ｏｂｔｕｓｅꎬ ｓｐａｒｓｅｌｙ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ
ａｂａｘｉａｌｌｙꎬ ｃｏｎｓｐｉｃｕｏｕｓ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ ａｌｏｎｇ ｍａｒｇｉｎꎬ
ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ￣ｇｒｅｅｎ. Ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ ３ꎬ
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２５－３７ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ １２－１６ ｍｍ ｗｉｄｅ ｗｈｅｎ ｆｒｅｓｈꎬ ２４－３４
ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ９ － １２ ｍｍ ｗｉｄｅ ｗｈｅｎ ｄｒｙꎬ ｏｖａｔｅ ｔｏ ｏｖａｔｅ￣
ｌａｎｃｅｏｌａｔｅꎬ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｏｆｔｅｎ
ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ￣ｇｒｅｅｎꎬ ｇｒｅｙ ｗｈｉｔｅ ｗｈｅｎ ｍａｔｕｒｅ. Ｉｎｎｅｒ ｐｅｔａｌｓ
３ꎬ ｓｈｏｒｔｌｙ ｃｌａｗｅｄ ａｎｄ ｆｒｅｅ ｉｎ ｌｏｗｅｒ ｐａｒｔꎬ ｃｏｈｅｒｉｎｇ ａｎｄ
ｆｏｒｍｉｎｇ ａｎ ｏｖａｔｅ￣ａｔｔｅｎｕａｔｅ ｔｏ ｏｖａｔｅ￣ａｃｕｍｉｎａｔｅ ｃｏｎｅ ａｔ
ａｐｅｘꎬ １３－１５ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ５－６ ｍｍ ｗｉｄｅ ｗｈｅｎ ｆｒｅｓｈꎬ １２－
１４ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ４－５ ｍｍ ｗｉｄｅ ｗｈｅｎ ｄｒｙꎬ ｏｖａｔｅ￣ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ
ｔｏ ｏｂｌｏｎｇ￣ｌａｎｃｅｏｌａｔｅꎬ ｐｕｂｅｒｕｌｏｕｓ ａｂａｘｉａｌｌｙ ａｎｄ
ａｄａｘｉａｌｌｙꎬ ｄｅｎｓｅｌｙ ｉｎ ｕｐｐｅｒ ｐａｒｔꎬ ｇｒｅｅｎｉｓｈ ｙｅｌｌｏｗꎬ ｂａｓｅ
ｏｂｔｕｓｅ ｔｏ ａ ２ － ３ ｍｍ ｃｌａｗꎬ ａｐｅｘ ａｔｔｅｎｕａｔｅ ｔｏ
ａｃｕｍｉｎａｔｅ. Ｓｔａｍｅｎｓ ｃａ. １００ ｐｅｒ ｆｌｏｗｅｒꎬ ２.５ ｍｍ ｌｏｎｇꎻ
ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｅｓ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ａｐｉｃｕｌａｔｅꎬ ｓｏｍｅｔｉｍｅｓ ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｉｃａｌ
ｗｈｅｎ ｄｒｙꎬ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｂｒｏｗｎ ｐｕｂｅｓｃｅｎｔ. Ｃａｒｐｅｌｓ ２０ － ３０
ｐｅｒ ｆｌｏｗｅｒꎬ ｏｖａｒｙ ｃａ. ２ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ｇｒｅｅｎｉｓｈ￣ｙｅｌｌｏｗꎬ ｗｈｉｔｅ
ｐｕｂｅｓｃｅｎｔꎻ ｓｔｉｇｍａ ａｎｄ ｓｔｙｌｅ ２ － ３ ｍｍ ｌｏｎｇ. Ｉｍｍａｔｕｒｅ
ｆｒｕｉｔｓ ｇｒｅｅｎꎬ ｍａｔｕｒｅ ｆｒｕｉｔｓ ｄｅｅｐ ｂｌａｃｋｉｓｈ ｂｌｕｅꎻ ｆｒｕｉｔｉｎｇ
ｐｅｄｉｃｅｌｓ １.２－１.５(－４.８) ｃｍ ｌｏｎｇ. Ｍｏｎｏｃａｒｐｓ ４－２５ꎬ １－
２ ｓｅｅｄｅｄ ｐｅｒ ｍｏｎｏｃａｒｐꎬ ｆｒｅｓｈ ｍｏｎｏｃａｒｐｓ １７ － ２５ ｍｍ
ｌｏｎｇꎬ ８－９ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｅｌｌｉｐｓｏｉｄ ｔｏ ｅｌｌｉｐｓｏｉｄ￣ｏｂｌｏｎｇꎬ ｂａｓｅ
ｒｏｕｎｄｅｄꎬ ａｐｅｘ ｒｏｕｎｄｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｓｍａｌｌ ｔｉｐꎬ ｓｕｂ￣ｇｌａｂｒｏｕｓ ｔｏ
ｓｐａｒｓｅｌｙ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔꎬ ｐｅｒｉｃａｒｐ ｃａ. １ ｍｍ ｔｈｉｃｋ ｗｈｅｎ
ｆｒｅｓｈꎬ ｓｔｉｐｅｓ ５－１２ ｍｍ ｌｏｎｇ. Ｓｅｅｄｓ １０－１３ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ
６.５－８ ｍｍ ｗｉｄｅꎬ ｅｌｌｉｐｓｏｉｄꎬ ｔｅｓｔａ ｗｉｔｈ ｗｈｉｔｅ ｐｕｂｅｒｕｌｏｕｓ
ｈａｉｒｓ ｏｕｔｓｉｄｅꎬ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｂｒｏｗｎ ｗｈｅｎ ｉｍｍａｔｕｒｅꎬ
ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ ｒｕｍｉｎａｔｉｏｎｓ ｌａｍｅｌｌａｔｅ.

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ: Ｃｈｉｎａ ( Ｙｕｎｎａｎ: Ｙｉｎｇｊｉａｎｇꎬ
Ｃａｎｇｙｕａｎꎬ Ｍｅｎｇｈａｉ) (ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ)ꎻ Ｍｙａｎｍａｒ (Ｋｒｅｓｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２０１５ꎬ ２０１８).

Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｅｘａｍｉｎｅｄ: Ｃｈｉｎａ ( 中

国). Ｙｕｎｎａｎ (云南): Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ (盈江县)ꎬ
Ｘｉｍａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ(昔马乡)ꎬ Ｎａｂａｎｇｂａ(那邦坝)ꎬ ３００
ｍꎬ １０ Ｄｅｃｅｍｂｅｒ １９７８ꎬ Ｔａｏ Ｇｕｏｄａ (陶国达) １７８９５
(ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００２０７７ [ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５４４!])ꎻ
Ｍｅｎｇｈａｉ Ｃｏｕｎｔｙ(勐海县)ꎬ Ｍｅｎｇｍａｎ Ｔｏｗｎ(勐满镇)ꎬ
９９５ ｍꎬ ２２°９′２５.２３″ Ｎꎬ １００°５′３４.２９″ Ｅꎬ ２８ Ｊｕｎｅ ２０２１ꎬ
Ｚｈｏｕ Ｓｈｉｓｈｕｎ(周仕顺)１９４３１ (ＨＩＴＢＣ)ꎻ ９０９ ｍꎬ ２２°
１０′５０. ７９″ Ｎꎬ １００° ４′３２. ９８″ Ｅꎬ ２９ Ｊｕｎｅ ２０２１ꎬ Ｚｈｏｕ
Ｓｈｉｓｈｕｎ(周仕顺) １９４７４ (ＨＩＴＢＣ)ꎻ Ｃａｎｇｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙ
( 沧 源 县 )ꎬ Ｂａｎｈｏｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ ( 班 洪 乡 )ꎬ
Ｆａｂａｏｍａｎｇｋｕｈｅ(法保芒库河)７００ ｍꎬ ３０ Ｍａｙ １９７４ꎬ Ｌｉ
Ｙａｎｈｕｉ ( 李 延 辉 ) １１７７０ ( ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２３
[ ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５４７!]ꎬ ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２５

[ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５４５!])ꎻ ７８０ － ８００ ｍꎬ ２ Ｊｕｎｅ
１９７４ꎬ Ｌｉ Ｙａｎｈｕｉ(李延辉)１１８７３ (ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｎｏ. ００１９２６
[ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５４６!]ꎬ Ｐｌａｔｅ Ⅲ: Ｃ１)ꎻ Ｂａｎｌａｏ
Ｔｏｗｎｓｈｉｐ(班老乡)ꎬ Ｓｈａｎｇｂａｎｌａｏ(上班老)９００ ｍꎬ ２１
Ｍａｙ １９７５ꎬ Ｌｉ Ｙａｎｈｕｉ (李 延 辉) ２０９７５ ( ｓｐｅｃｉｍｅｎ
Ｎｏ. ００１９２２ [ ｂａｒｃｏｄｅꎬ ＨＩＴＢＣ００４０５４８!])ꎻ Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙ(盈江县)ꎬ Ｌｏｎｇｍｅｎ(陇门)ꎬ ｖｏｕｃｈｅｒ ｆｒｏｍ ａ
ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｐｌａｎｔ ａｔ ｔｈｅ Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ
Ｇａｒｄｅｎꎬ ２１ Ａｐｒｉｌ ２０２１ꎬ Ｘｉａｏ Ｗｅｎｑｉａｎｇ (肖文强)ꎬ
Ｃ４００６６３ ( ＨＩＴＢＣ００３１６３２!)ꎻ ６ Ｍａｙ ２０１９ꎬ Ｓｈｅｎｇ
Ｃａｉｙｕ(盛才余)ꎬ Ｃ４００８４６ (ＨＩＴＢＣ００３１１２９!)ꎻ ２６ Ｍａｙ
２０２０ꎬ Ｙａｎｇ Ｂｉｎ(杨斌) ＆ Ｘｉａｏ Ｃｈｕｎｆｅｎ(肖春芬)ꎬ
ＸＴＢＧ０１２８ (ＨＩＴＢＣ).

Ｎｏｔｅｓ: Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｌｉｉ Ｘ. Ｌ. Ｈｏｕ ＆ Ｙ. Ｍ. Ｓｈｕｉ
ｗａｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｂｙ ｉｔｓ ｏｂｌｏｎｇ ｏｒ ｏｂｌｏｎｇ￣ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ｌｅａｆ
ｂｌａｄｅｓ ｗｉｔｈ (１０－)１３－２１ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｖｅｉｎｓꎬ ｐｅｄｉｃｅｌｓ
９－１３ ｍｍ ｌｏｎｇꎬ ｓｅｐａｌｓ ｃａ. ５ × ４ ｍｍꎬ ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ ２.５ ×
１.３ ｃｍꎬ ｔｈｅ ｓｔａｍｅｎｓ ｗｉｔｈ ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｅｓꎬ
ｓｏｍｅｔｉｍｅｓ ｗｉｔｈ ｄｅｎｓｅｌｙ ｂｒｏｗｎｉｓｈ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ (Ｈｏｕ ＆
Ｓｈｕｉꎬ ２００３)ꎬ ａｌｌ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｒｅ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ
Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｔｙｐｅ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ Ｇ. ｌｉｉ ａｎｄ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｌｉｖｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ
Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｆｒｏｍ Ｙｉｎｇｊｉａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ｓｈｏｗ
ｔｈａｔ ｂｏｔｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｈａｒｅ ｔｈｅ ｌｉｎｅｒ ｓｔｙｌｅ ａｎｄ ｅｌｌｉｐｓｏｉｄ
ｍｏｎｏｃａｒｐｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ Ｇ. ｌｉｉ ｉｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ ｃｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｗｉｔｈ Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓꎬ ａｎｄ ｗｅ ｐｒｏｐｏｓｅ ｉｔ ａｓ ａ ｓｙｎｏｎｙｍ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌａｔｔｅｒ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. Ｉｎ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ Ｌｉ ＆
Ｇｉｌｂｅｒｔ (２０１１) ｓｙｎｏｎｙｍｉｚｅｄ Ｇ. ｌｉｉ ｗｉｔｈ Ｇ. ｙｕｎｎａｎｅｎｉｓ
Ｗ. Ｔ. Ｗａｎｇ ( Ｐｌａｔｅ Ⅲ: Ｄ) (Ｗｕ ＆ Ｗａｎｇꎬ １９５７)
ｗｉｔｈｏｕｔ ｆｕｒｔｈｅｒ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ. Ｗｅ ｄｏｎ ｎｏｔ ａｇｒｅｅ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｈｏｗｅｖｅｒ. Ａｓ Ｈｏｕ ＆ Ｓｈｕｉ (２００３) ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ
ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｏｌｏｇｕｅ ｏｆ Ｇ. ｌｉｉꎬ ｉｔ ｉｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ
ｔｏ Ｇ. ｙｕｎｎａｎｅｎｉｓꎬ ｂｕｔ ｃｌｅａｒｌｙ ｄｉｆｆｅｒｓ ｂｙ ｈａｖｉｎｇ １０－２１
(ｖｓ. ７－９) ｐａｉｒｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｖｅｉｎｓ ａｎｄ ｐｅｄｉｃｅｌｓ ９－１３ ｍｍ
( ｖｓ. ｃａ. ４ ｍｍ ) ｌｏｎｇ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｏｕｒ
ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｌｉｖｉｎｇ ｐｌａｎｔｓꎬ ｔｈｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｏｂｖｉｏｕｓ ｏｎ ｍａｎｙ ｏｔｈｅｒ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ. Ｇ. ｌｉｉ ( ｈｅｒｅ ａｓ Ｇ. ｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ) ｈａｓ ｇｒｅｙ
ｗｈｉｔｅ ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ ｗｈｅｎ ｍａｔｕｒｅ (Ｐｌａｔｅ Ⅱ: ｄ３)ꎬ ｓｔｙｌｅｓ
ｌｉｎｅａｒ (ＰｌａｔｅⅡ: ｄ７)ꎬ ｍｏｎｏｃａｒｐ ｓｔｉｐｅｓ ５－１２ ｍｍ ｌｏｎｇ
(Ｐｌａｔｅ Ⅱ: Ｅꎬ Ｆꎬ Ｇ)ꎬ ａｎｄ ｍｏｎｏｃａｒｐｓ ｄｅｅｐ ｂｌａｃｋｉｓｈ
ｂｌｕｅ ｗｈｅｎ ｍａｔｕｒｅ (ＰｌａｔｅⅡ: Ｆ)ꎻ ｗｈｅｒｅａｓ Ｇ. ｙｕｎｎａｎｅｎｉｓ
ｈａｓ ｒｅｄｉｄｉｓｈ ｂｒｏｗｎ ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ ｗｈｅｎ ｍａｔｕｒｅꎬ ｓｔｙｌｅｓ
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ｓｔｉｃｋ ｓｈａｐｅ (Ｊｉａｎｇ ＆ Ｌｉꎬ １９７９)ꎬ ａｎｄ ｍｏｎｏｃａｒｐ ｓｔｉｐｅｓ
ｖｅｒｙ ｓｈｏｒｔꎬ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ２ ｍｍꎬ ａｎｄ ｍｏｎｏｃａｒｐｓ ｏｒａｎｇｅ ｒｅｄ
ｔｏ ｄａｒｋ ｒｅｄ ｗｈｅｎ ｍａｔｕｒｅ.

Ａｃｋｎｏｗｌｅｄｇｅｍｅｎｔ 　 Ｗｅ ａｒｅ ｇｒａｔｅｆｕｌ ｔｏ Ｍｒ.
ＷＡＮＧ Ｙｕａｎ ｆｏｒ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｉｍａｇｅ ａｎｄ
Ｐｒｏｆ. ＺＨＵ Ｘｉａｎｇｙｕｎ ｆｏｒ ｕｓｅｆｕｌ ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ:

ＡＳＴ ＭＳꎬ １９３８. Ｉｄｅｎｔｉｔé ｄｅ ｄｅｕｘ ｅｓｐèｃｅｓ ｄ′ Ａｎｏｎａｃéｅｓ:
Ｏｘｙｍｉｔｒａ ｇａｂｒｉａｃｉａｎａ Ｂａｉｌｌｏｎ ｅｔ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ ｓａïｇｏｎｅｎｓｉｓ
Ｐｉｅｒｒｅ ｍｓｓ ｅｘ Ｆｉｎｅｔ ｅｔ Ｇａｇｎｅｐａｉｎ. Ｅｓｐèｃｅｓ ｎｏｕｖｅｌｌｅｓ ｄ′Ｉｎｄｏ￣
Ｃｈｉｎｅ [Ｊ]. Ｂｕｌｌ Ｓｏｃ Ｂｏｔ Ｆｒａｎｃｅꎬ ８５(１): ５０－５３.

ＧＲＩＥＲＳＯＮ ＡＪＣꎬ １９８４. Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ [Ｍ] / / ＧＲＩＥＲＳＯＮ ＡＪＣꎬ
ＬＯＮＧ ＤＧ. Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｂｈｕｔａｎ: Ｖｏｌ. １. Ｐａｒｔ ２. Ｅｄｉｎｂｕｒｇｈ:
Ｒｏｙａｌ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄ: ２３７－２４４.

ＨＯＵ ＸＬꎬ ２００３. Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ ｏｆ Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ
[Ｄ]. Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ: Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ: １－
２１５. [侯学良ꎬ ２００３. 中国番荔枝科植物分类学研究

[Ｄ]. 广州: 华南农业大学: １－２１５.]
ＨＯＵ ＸＬꎬ ＳＨＵＩ ＹＭꎬ ２００３. Ａ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ

(Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｙｕｎｎａｎꎬ ２５(３):
２５８－２６０. [侯学良ꎬ 税玉民ꎬ ２００３. 中国哥纳香属(番荔枝

科)一新种 [Ｊ]. 云南植物研究ꎬ ２５(３): ２５８－２６０.]
ＪＩＡＮＧ(ＴＳＩＡＮＧ) Ｙꎬ ＬＩ ＢＴ(ＰＴ)ꎬ １９７９. Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ [Ｍ] / /

ＪＩＡＮＧ(ＴＳＩＡＮＧ) Ｙꎬ ＢＴ(ＰＴ). Ｆｌｏｒａ Ｒｅｉｐｕｂｌｉｃａｅ Ｐｏｐｕｌａｒｉｓ
Ｓｉｎｉｃａｅ: Ｖｏｌ. ３０. Ｐａｒｔ ２. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ: １０ －
１７５. [蒋英ꎬ 李秉滔. 番荔枝科 [Ｍ] / / 蒋英ꎬ 李秉滔. 中
国植物志: 第 ３０ 卷第 ２ 分册. 北京: 科学出版社:
１０－１７５.]

ＫＡＮＧ ＤＨꎬ ＬＥＥ ＪＨꎬ ＯＮＧ ＨＧꎬｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｓｅｅｄ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ
Ｎａｔｍａ Ｔａｕｎｇ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐａｒｋꎬ Ｍｙａｎｍａｒ [ Ｍ ]. Ｉｎｃｈｅｏｎ:
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ (ＮＩＢＲ): １－６３２.

ＫＡＲＴＨＩＫＥＹＡＮ Ｓꎬ ＳＡＮＪＡＰＰＡ Ｍꎬ ＭＯＯＲＴＨＹ Ｓꎬ ２００９.
Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｉｎｄｉａ: ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎｓ: Ｖｏｌ. １ [ Ｍ ].
Ｋｏｌｋａｔａ: Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ Ｉｎｄｉａ: １－３６６.

ＫＨＡＮＡＭ Ｍꎬ ＲＡＨＭＡＮ ＭＭꎬ ２００２. Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ [ Ｍ] / /
ＫＨＡＮ ＭＳꎬ ＲＡＨＭＡＮ ＭＭ. Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ. Ｄｈａｋａ:

Ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｈｅｒｂａｒｉｕｍꎬ ５２: １－５３.
ＫＲＥＳＳ ＷＪꎬ ＤＥＦＩＬＩＰＰＳ ＲＡꎬ ＦＡＲＲ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３. Ａ

ｃｈｅｃｋｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｅｅｓꎬ ｓｈｒｕｂｓꎬ ｈｅｒｂｓꎬ ａｎｄ ｃｌｉｍｂｅｒｓ ｏｆ
Ｍｙａｎｍａｒ [Ｊ]. Ｃｏｎｔｒｉｂ ＵＳ Ｎａｔ Ｈｅｒｂꎬ ４５: １－５９０.
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摘　 要: 东喜马拉雅地区是全球生物多样性的热点区域ꎬ西藏为其重要组成单元ꎬ明确该地区本底植物资源
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅꎬ ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｇｅｎｕｓꎬ ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ Ｔｉｂｅｔꎬ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

　 　 东喜马拉雅地区是全球生物多样性的热点区

域(Ｍｙｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎬ独特的自然地理特征及复

杂的气候类型使得该区域成为植物资源宝库ꎬ兰
科植物因其在植物系统进化中独特的研究价值而

备受科研工作者关注 ( Ｖｅｒｍｅｕｌｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ
青藏高原东南部与南部由于巨大的海拔高差及水

汽条件ꎬ因此附生兰科植物极为丰富(王喜龙等ꎬ
２０１８ｃ)ꎮ 受交通等客观条件制约ꎬ我国西藏兰科

植物资源调查较为滞后ꎬ«西藏植物志»记录西藏

兰科植物有 ６４ 属 １９３ 种(变种) (吴征镒ꎬ１９８７)ꎮ
近年来ꎬ越来越多的新种和新记录种在喜马拉雅

地区不断被发现ꎬ西藏兰科植物种类记录已近 ４００
种(王喜龙等ꎬ２０１８ｂ)ꎮ 其中ꎬ包含大量新种和新

记录种ꎬ如格当石豆兰(Ｂｕｌｂｏｐｈｙｌｌｕｍ ｇｅｄａｎｇｅｎｓｅ )
(Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)、林芝石豆兰 ( Ｂ. ｌｉｎｚｈｉｅｎｓｅ )
(Ｍａ ＆ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)、短耳鸢尾兰(Ｏｂｅｒｏｎｉａ
ｆａｌｃｏｎｅｒｉ )、长苞苹兰 ( Ｐｉｎａｌｉａ ｏｂｖｉａ ) (弓莉等ꎬ
２０１９)、球花石豆兰(Ｂｕｌｂｏｐｈｙｌｌｕｍ ｒｅｐｅｎｓ )、云南盆

距兰(Ｇａｓｔｒｏｃｈｉｌｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ) (刘成等ꎬ２０２０)等ꎻ
新 记 录 属 也 屡 见 报 道ꎬ 如 线 柱 兰 属 ( Ｚｅｕｘｉｎｅ
Ｌｉｎｄｌ.)、槽舌兰属 (Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ Ｓｃｈｌｔｒ.) (王喜龙

等ꎬ ２０１８ａ)、密花兰属 (Ｄｉｇｌｙｐｈｏｓａ Ｂｌｕｍｅ) (刘成

等ꎬ２０２０)ꎮ 这些新记录的发现不仅对喜马拉雅兰

科植物的区系与进化具有重要意义ꎬ而且在一定

程度上说明西藏兰科植物资源有待进一步调查ꎮ
２０２０ 年 ４—８ 月ꎬ西藏农牧学院、西藏自治区林

业调查规划研究院相关科研人员在西藏自治区墨

脱县和定结县进行了野生兰科植物资源调查ꎮ 在

查阅资料的基础上(Ｋｉｎｇ ＆ Ｐａｎｔｌｉｎｇꎬ １８９８ꎻ中国科

学院中国植物志编辑委员会ꎬ１９９９)ꎬ对所采集的标

本进行了整理与鉴定ꎬ发现西藏兰科植物 ５ 个新记

录属ꎬ即美柱兰属 ( Ｃａｌｌｏｓｔｙｌｉｓ Ｂｌｕｍｅ)、异型兰属

(Ｃｈｉｌｏｓｃｈｉｓｔａ Ｌｉｎｄｌ.)、 蛇舌兰属 ( Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ Ｈｏｏｋ.
ｆ.)、带叶兰属 ( Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｂｌｕｍｅ) 和宽距兰属

(Ｙｏａｎｉａ Ｍａｘｉｍ.)ꎮ 美柱兰属植物分布南起印度尼

西亚爪哇ꎬ北至喜马拉雅地区ꎬ全属仅 ２ 种(Ｚｈｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎻ异型兰属植物主要分布于澳大利亚经东

南亚至印度一带ꎬＦｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 记载全属约 １０ 种ꎬ
我国分布 ３ 种(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎻ蛇舌兰在我国南

部至南亚一带广泛分布ꎬ全属仅 ２ 种ꎬ我国分布 １ 种

(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎻ带叶兰属植物地理分布范围较

广ꎬ非洲经大洋洲至亚洲均有ꎬ北至日本ꎬ全属 １２０~
１８０ 种ꎬ中国有 ４ 种(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ徐志辉和蒋

宏ꎬ２０１０)ꎻ宽距兰属植物分布于越南至日本等ꎬ全
属为 ４ 种 (中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ
１９９９)ꎮ 本次发现的 ５ 个新记录种分别为美柱兰

( Ｃａｌｌｏｓｔｙｌｉｓ ｒｉｇｉｄａ Ｂｌ.)、 异 型 兰 ( Ｃｈｉｌｏｓｃｈｉｓｔａ
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｓｃｈｌｅｃｈｔｅｒ )、 蛇 舌 兰 [ Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ
ｃｈａｍｐｉｏｎｉｉ ( Ｌｉｎｄｌ.) Ｈｏｏｋ. ｆ.]、 毛 莛 葶 带 叶 兰

(Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｒｅｔｒｏｓｐｉｃｕｌａｔｕｍ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐａｎｔｌ.)和印度

宽距兰(Ｙｏａｎｉａ ｐｒａｉｎｉｉ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐａｎｔｌ.)ꎬ现予以报道ꎮ
凭证标本保存于西藏农牧学院标本馆(ＴＡＡＨＵＣ!)ꎮ

１　 美柱兰属 ( Ｃａｌｌｏｓｔｙｌｉｓ Ｂｌｕｍｅ)
美柱兰属由 Ｂｌｕｍｅ 建立于 １８２５ 年ꎬ共有 ２ 种ꎬ

中国皆有分布ꎬ分别为美柱兰(Ｃａｌｌｏｓｔｙｌｉｓ ｒｉｇｉｄａ)和
竹叶美柱兰(Ｃ. ｂａｍｂｕｓｉｆｏｌｉａ)ꎬ均分布于云南(Ｚｈｏｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 本属植物均为附生草本ꎬ假鳞茎圆

柱形具许多节间ꎬ基部被鞘ꎻ叶片 ２ ~ ５ 枚ꎻ总状花

序顶生或在茎上部侧生ꎬ通常 ２ ~ ４ 个ꎬ具数朵花ꎻ
萼片与花瓣离生ꎬ两面被毛ꎬ侧萼片基部不形成萼

囊ꎻ花瓣小ꎬ唇瓣基部具活动关节与蕊柱足连接ꎻ
蕊柱向前弯ꎬ呈钩状或直角ꎬ蕊柱足上具肉质的胼

胝体ꎻ花粉团 ８ 个ꎬ形状大小均相等(中国科学院

中国植物志编辑委员会ꎬ１９９９)ꎮ
美柱兰　 图版 Ｉ: Ａ－Ｃ
Ｃａｌｌｏｓｔｙｌｉｓ ｒｉｇｉｄａ Ｂｌ.ꎬ Ｂｉｊｄｒ. ６: ｔ. ４ꎬ ｆｉｇ. ７４ꎬ ｅｔ

７: ３４１. １８２５ꎻ Ｌｉｎｄｌ.ꎬ Ｇｅｎ. Ｓｐ. Ｏｒｃｈ. Ｐｌ. : １２９. １８３０.
本种植物根状茎匍匐ꎬ粗 ４ ~ ８ ｍｍꎬ每个节间

具有硬质筒状鞘ꎬ长 １ ~ １.５ ｃｍꎻ假鳞茎长梭形ꎬ长
约 １５ ｃｍꎬ具 ４ ~ ５ 枚叶ꎬ叶革质ꎻ花序 ２ ~ ４ 个ꎬ具 １０
余朵花ꎬ花序梗长 ２.５ ~ ３.５ ｍｍꎬ花整体被棕色绒

毛ꎬ花苞片宽卵形ꎬ长 ３ ~ ４ ｍｍꎬ花棕黄色ꎻ中萼片

卵圆形ꎬ先端钝ꎬ长 ８ ~ １０ ｍｍꎬ宽约 ４ ｍｍꎻ侧萼片

较中萼片稍短而宽ꎬ亦为卵圆形ꎻ花瓣狭椭圆形ꎬ
长 ７ ~ ８ ｍｍꎬ宽约 ４ ｍｍꎻ唇瓣卵形ꎬ红棕色ꎬ长

３.５ ~ ４ ｍｍꎬ宽约 ３ ｍｍꎻ蕊柱呈直角弯曲ꎬ蕊柱足上

的胼胝体暗紫色ꎻ花期 ５—６ 月ꎮ
美柱兰于 ２００４ 年被«中国物种红色名录»列

为易危(ＶＵ)物种(汪松和解焱ꎬ２００４)ꎬ其与竹叶

１８７１１０ 期 李孟凯等: 中国西藏兰科植物新资料



美柱兰有差别ꎬ主要在于前者假鳞茎长梭状ꎬ唇瓣

长约 ４ ｍｍꎬ而后者假鳞茎圆柱形ꎬ唇瓣长约 １０
ｍｍꎬ两者易区别ꎮ

凭证标本:中国西藏墨脱县背崩乡ꎬ海拔 ８５０
ｍꎬ附生于树干上ꎬ李孟凯等 ２０２００８９ (ＴＡＡＨＵＣ!)ꎮ
模式标本产自印度尼西亚爪哇ꎮ

分布:产于中国云南ꎬ印度、缅甸、越南等地也

有分布ꎮ 本种为中国西藏新记录种ꎮ

２　 异型兰属 ( Ｃｈｉｌｏｓｃｈｉｓｔａ Ｌｉｎｄｌ.)
异型兰属由 Ｌｉｎｄｌｅｙ 于 １８３２ 年建立ꎬ全属约

１０ 种ꎬ中国有 ５ 种ꎬ分别为异型兰 ( Ｃｈｉｌｏｓｃｈｉｓｔａ
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)、广东异型兰(Ｃ. ｇｕａｎｇｄｏｎｇｅｎｓｉｓ)、台
湾异型兰(Ｃ. ｓｅｇａｗａｅ)、宽囊异型兰(Ｃ. ｐａｒｉｓｈｉｉ)
(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ刘定坤等ꎬ２０２１)和白花异型兰

(Ｃ. ｅｘｕｐｅｒｅｉ)(杨正斌等ꎬ２０１６)ꎮ 本属植物为附生

草本ꎬ通常无茎ꎬ无绿叶ꎬ具多数长且扁平的根ꎻ花
序常下垂ꎬ总状花序具多数花ꎬ有毛或无毛ꎻ萼片

和花瓣近等长ꎬ通常贴生于蕊柱足ꎻ唇瓣爪形、３
裂ꎬ侧裂片直立、较大ꎬ中裂片短小ꎻ蕊柱很短ꎻ药
帽具刚毛ꎻ花粉团 ４ 个(中国科学院中国植物志编

辑委员会ꎬ１９９９)ꎮ
异型兰　 图版 Ｉ: Ｄ－Ｆ
Ｃｈｉｌｏｓｃｈｉｓｔａ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｓｃｈｌｔｒ. ｉｎ Ｆｅｄｄｅ

Ｒｅｐｅｒｔ. Ｓｐ. Ｎｏｖ. Ｂｅｉｈ. ４: ７４ꎬ ２７５. １９１９.
本种植物为附生草本ꎬ无明显的茎ꎬ花期无

叶ꎻ花序 １ ~ ３ 个ꎬ下垂ꎬ密被柔毛ꎬ长 ２０ ~ ３０ ｃｍꎻ花
序疏生多数花ꎻ花序柄基部被数枚鳞片状鞘ꎻ花苞

片卵状披针形ꎬ长 ３ ~ ４ ｍｍꎬ先端短急尖ꎬ背面生短

刚毛ꎻ花梗和子房长约 ４ ｍｍꎬ密被短柔毛ꎻ花质地

厚ꎬ萼片和花瓣棕色或淡褐色ꎬ背面密布短毛ꎻ中
萼片卵圆形ꎬ长 ５ ~ ６ ｍｍꎬ宽 ４ ~ ５ ｍｍꎬ先端钝ꎻ侧
萼片卵状椭圆形ꎬ与中萼片等大ꎻ花瓣近长圆形ꎬ
等长于萼片而稍窄ꎬ多数向后翻折ꎻ唇瓣黄色ꎬ３
裂ꎻ侧裂片直立ꎬ狭长圆形ꎬ较大ꎬ长约 ４ ｍｍꎬ先端

圆形ꎬ边缘具淡棕色斑点ꎬ内面具红色条纹ꎻ中裂

片很短ꎬ先端钝并具凹槽ꎻ蕊柱白色ꎬ很短ꎻ蕊柱足

长约 ４ ｍｍꎬ具 ２ 条棕色条纹ꎻ药帽浅白色ꎬ两侧各

具 １ 个附属物ꎻ花期 ３—５ 月ꎻ果期 ７ 月ꎮ
在«中国物种红色名录» (汪松等ꎬ２００４)中ꎬ

云南异型兰被列为易危(ＶＵ)ꎮ 本种在植株形态

上与广东异型兰极为相近ꎬ区别在于本种萼片和

花瓣背面被毛ꎬ唇瓣中裂片比侧裂片短ꎬ而广东异

型兰萼片和花瓣背面无毛ꎬ唇瓣中裂片长于侧裂

片ꎬ两者在花期极易区分ꎮ
凭证标本: 中国西藏墨脱县格当乡ꎬ海拔１ ４７０

ｍꎬ附生于树干上ꎬ李孟凯等 ２０２０５７７(ＴＡＡＨＵＣ!)ꎮ
模式标本采自中国云南思茅ꎮ

分布: 产于中国云南、四川ꎬ本种在中国西藏

首次记录ꎮ

３　 蛇舌兰属 (Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ Ｈｏｏｋ. ｆ.)
蛇舌兰属由 Ｈｏｏｋｅｒ 建立于 １８９０ 年ꎬ共 ２ 种ꎬ

中国分布 １ 种ꎬ为蛇舌兰(Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ ｃｈａｍｐｉｏｎｉｉ)ꎬ
分布于我国云南南部至台湾一带 ( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 本属植物为附生草本ꎻ茎下垂ꎬ圆柱状或

稍扁平ꎬ具许多节ꎻ叶片狭卵形到镰刀状披针形ꎬ
先端具 ２ ~ ３ 尖裂ꎬ基部具鞘ꎻ总状花序侧生ꎬ疏生

很少花ꎻ萼片与花瓣相似ꎬ离生ꎬ背面具龙骨状突

起ꎻ唇瓣位于上方ꎬ舟形ꎬ尾状 ２ 裂ꎬ基部无距ꎻ蕊
柱短ꎬ无蕊柱足ꎬ花粉团 ４ 个ꎬ近球形(中国科学院

中国植物志编辑委员会ꎬ１９９９)ꎮ
蛇舌兰　 图版 Ｉ: Ｇ
Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ ｃｈａｍｐｉｏｎｉｉ ( Ｌｉｎｄｌ.) Ｈｏｏｋ. ｆ.ꎬ

Ｆｌ. Ｂｒｉｔ. Ｉｎｄ. ６: ２６. １８９０ꎬ ｅｔ ｉｎ Ｈｏｏｋ.ꎬ Ｉｃｏｎ. Ｐｌ. ２:
ｔ. ２１２０. １８９２.

本种植物茎下垂ꎬ３ ~ １６ ｃｍꎬ粗 ４ ｍｍꎬ质地硬ꎬ
通常不分叉ꎻ叶近革质ꎬ无柄ꎬ镰状披针形或斜长

圆形ꎬ长 ５ ~ １１ ｃｍꎬ宽 １.６ ~ ２.７ ｃｍꎬ先端具 ２ ~ ３ 个

齿ꎻ花序疏生 ４ ~ ６ 朵花ꎬ花黄白色ꎻ花苞片卵状三

角形ꎬ长 ３ ~ ４ ｍｍꎬ先端锐尖ꎻ萼片长圆形ꎬ长约 ９
ｍｍꎬ宽 ４ ｍｍꎬ先端钝ꎬ背面具龙骨状突起ꎻ花瓣长

卵形ꎬ唇瓣呈舟形ꎬ无距ꎬ长约 １０ ｍｍꎬ宽约 ４ ｍｍꎬ
稍 ３ 裂ꎻ侧裂片直立ꎬ近方形ꎻ中裂片较长ꎬ向先端

骤然收狭且叉状 ２ 裂ꎬ其裂片呈蛇舌状ꎬ上面中央

具 １ 条肥厚的突起ꎻ蕊柱长约 ３ ｍｍꎬ无蕊柱足ꎻ花
期 ６—７ 月ꎻ果期 ８—１０ 月ꎮ

野外采集标本时ꎬ本种未在花期ꎬ引种至西藏

农牧学院兰科中心后开花ꎬ经学校专家鉴定为蛇

舌兰(Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ ｃｈａｍｐｉｏｎｉｉ)ꎮ 在«中国物种红色名

录» (汪 松 和 解 焱ꎬ ２００４ ) 中ꎬ 蛇 舌 兰 属 于 近 危

(ＮＴ)ꎬ种群受威胁程度不大ꎮ
凭证标本:西藏墨脱县德兴乡ꎬ海拔 ８５０ ｍꎬ附

生于树干上ꎬ李孟凯等 ２０２０１３５ ( ＴＡＡＨＵＣ!)ꎮ 模

式标本产自香港ꎮ
分布:产于中国福建、香港、台湾、海南、广西、

云南等地ꎬ印度(锡金)、缅甸、泰国、越南也有分

布ꎮ 中国西藏分布新记录ꎮ

２８７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ－Ｃ. 美柱兰ꎻ Ｄ－Ｆ. 异型兰ꎻ Ｇ. 蛇舌兰ꎻ Ｈ－Ｊ. 毛莛带叶兰ꎻ Ｋ－Ｍ. 印度宽距兰ꎮ
Ａ－Ｃ. Ｃａｌｌｏｓｔｙｌｉｓ ｒｉｇｉｄａꎻ Ｄ－Ｆ. Ｃｈｉｌｏｓｃｈｉｓｔａ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓꎻ Ｇ. Ｄｉｐｌｏｐｒｏｒａ ｃｈａｍｐｉｏｎｉｉꎻ Ｈ－Ｊ. Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｒｅｔｒｏｓｐｉｃｕｌａｔｕｍꎻ Ｋ－Ｍ. Ｙｏａｎｉａ
ｐｒａｉｎｉｉ.

图版 Ｉ　 西藏兰科植物 ５ 新记录(属)种照片
Ｐｌａｔｅ Ｉ　 Ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ (ｇｅｎｅｒａ) ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｉｎ Ｔｉｂｅｔ

４　 带叶兰属 (Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｂｌｕｍｅ)
带叶兰属由 Ｂｌｕｍｅ 建立于 １８２５ 年ꎬ共 １２０ ~

１８０ 种ꎬ 中 国 有 ４ 种ꎬ 分 别 为 兜 唇 带 叶 兰

( Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｐｕｓｉｌｌｕｍ )、 带 叶 兰 ( Ｔ.
ｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｍ)、扁根带叶兰(Ｔ. ｃｏｍｐｌａｎａｔｕｍ) ( Ｚｈｏｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)和毛莛带叶兰(Ｔ. ｒｅｔｒｏｓｐｉｃｕｌａｔｕｍ)ꎬ其
中毛莛带叶兰收录于云南野生兰花(徐志辉和蒋

宏ꎬ２０１０)ꎮ 本属植物为小型或微型附生草本植

物ꎻ茎短ꎬ无绿叶ꎬ气生根长而伸展ꎻ总状花序具

１~ ４ 朵花ꎬ花序轴短ꎻ花苞片宿存ꎬ有时长于子房ꎬ
二列或多列互生ꎻ花小ꎬ花期短ꎬ花苞片宿存ꎻ萼片

和花瓣离生或中部以下合生成筒ꎻ唇瓣不裂或 ３
裂ꎬ基部具距ꎬ先端有时具倒向的针刺状附属物ꎬ
距内无附属物ꎻ蕊柱粗短ꎬ无蕊柱足ꎻ药帽前端伸

长而收狭ꎻ花粉团 ４ 个(中国科学院中国植物志编

辑委员会ꎬ１９９９)ꎮ

毛莛带叶兰　 图版 Ｉ: Ｈ－Ｊ
Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｒｅｔｒｏｓｐｉｃｕｌａｔｕｍ (Ｋｉｎｇ ＆ Ｐａｎｔｌ.)

Ｋｉｎｇ ＆ Ｐａｎｔｌ.ꎬ Ａｎｎ. Ｒｏｙ. Ｂｏｔ. Ｇａｒｄ. (Ｃａｌｃｕｔｔａ) ８:
２４４ꎬ １８９８.

本种植物为附生植物ꎬ植株个体很小ꎬ无茎ꎬ
根大而扁平ꎻ总状花序 １ ~ ４ 个ꎬ长 ２ ~ ４ ｃｍꎬ花序轴

具短柔毛ꎻ花苞片急尖ꎬ长 ０. ７ ~ ０. ９ ｍｍꎬ花黄绿

色ꎬ很小ꎬ萼片和花瓣在中部以下合成筒状ꎻ中萼

片及侧萼片等长ꎬ卵状披针形ꎬ具 １ 条脉ꎬ长 ２ ~ ２.３
ｍｍꎬ宽 ０.６ ~ ０.７ ｍｍꎻ花瓣披针形ꎬ具 １ 条脉ꎬ长 ２.３
ｍｍꎬ宽 ０. ５ ｍｍꎻ唇瓣线状ꎬ长 １. ８ ~ ２ ｍｍꎬ宽 ０. ７
ｍｍꎬ先端渐尖ꎬ在基部形成囊状ꎻ花粉 ４ 对ꎬ白色ꎻ
花期 ７—８ 月(Ｇｏｇｏｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ

根据 ＩＵＣＮ 物种红色名录濒危等级和评价标准

(ＩＵＣＮꎬ ２０１２)ꎬ本种在西藏的分布地点少于 ５ 个ꎬ
应被列为濒危(ＥＮ)ꎮ 本种与带叶兰(Ｔａｅｎｉｏｐｈｙｌｌｕｍ
ｇｌａｎｄｕｌｏｓｕｍ)的区别在于前者唇瓣倒钩的刺状附属

３８７１１０ 期 李孟凯等: 中国西藏兰科植物新资料



物不明显ꎬ容易与后者区分ꎮ
凭证标本:中国西藏定结县陈塘镇ꎬ海拔２ ３００

ｍꎬ附生于树干上ꎬ李孟凯等 ２０２０３５５ (ＴＡＡＨＵＣ!)ꎮ
模式标本产自印度东北部(锡金)ꎮ

分布:产于中国云南ꎬ印度(锡金、阿萨姆)、尼
泊尔、老挝、泰国和缅甸也有分布 ( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 本种为中国西藏首次记录ꎮ

５　 宽距兰属 ( Ｙｏａｎｉａ Ｍａｘｉｍ.)
宽距兰属由 Ｍａｘｉｍ 建立于 １８７２ 年ꎬ全属有 ４

种ꎬ 我 国 分 布 ３ 种ꎬ 分 别 为 宽 距 兰 ( Ｙｏａｎｉａ
ｊａｐｏｎｉｃａ)、 密 鳞 宽 距 兰 ( Ｙ. ａｍａｇｉｅｎｓｉｓ ｖａｒ.
ｓｑｕａｎｏｓａ) ( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ ) 和 印 度 宽 距 兰

(Ｙ. ｐｒａｉｎｉｉ)ꎮ 本属植物为腐生植物ꎬ具有肉质根

状茎ꎬ根状茎具分枝ꎻ茎肉质ꎬ直立ꎬ具鞘ꎻ总状花

序顶生ꎬ具 ３ ~ １０ 朵花ꎻ花大ꎬ肉质ꎻ萼片与花瓣离

生ꎬ唇瓣凹为舟形ꎬ基部有爪ꎬ在唇瓣前部与唇瓣

平行处有 １ 个宽阔的距ꎻ蕊柱宽阔直立ꎻ花粉团 ４
个ꎬ具 １ 个黏盘ꎮ

印度宽距兰　 图版 Ｉ: Ｋ－Ｍ
Ｙｏａｎｉａ ｐｒａｉｎｉｉ Ｋｉｎｇ ＆ Ｐａｎｔｌｉｎｇ ( １８９１: １７５ ).

Ｔｙｐｅ: ＩＮＤＩＡ. Ｓｉｋｋｉｍ: Ｃｈｏｏｎｇｔｈａｎｇ [ Ｃｈｕｎｇｔｈａｎｇ ]ꎬ
６ ０００ ｆｔꎬ Ｊｕｌｙ １８９７ꎬ Ｐａｎｔｌｉｎｇ ４６９.

本种植物为腐生草本ꎬ高 １０ ~ ２０ ｃｍꎻ根状茎

分枝ꎬ无绿叶ꎻ茎直立ꎬ基部具数枚褐色鞘ꎻ总状花

序具 ３ ~ ５ 朵花ꎻ花苞片卵形ꎬ长 ６ ｍｍꎻ萼片等长ꎬ
白色带紫色条纹ꎬ长卵形或宽卵形ꎬ长约 ２ ｃｍꎬ宽
约 １ ｃｍꎻ花瓣宽卵形ꎬ长约 ２ ｃｍꎬ宽约 １.５ ｃｍꎻ唇瓣

凹成舟形ꎬ长约 ２ ｃｍꎬ宽约 １ ｃｍꎬ具紫色斑块ꎬ基部

具爪ꎬ在唇瓣前部平行的位置有宽阔的距ꎻ蕊柱白

色ꎬ具 ４ 个 花 药ꎬ 花 药 淡 黄 色ꎻ 花 期 ７—８ 月

(Ｓｃｈｕｉｔｅｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
本种之前在我国仅记载于云南省大围山保护

区(吴松和许太琴ꎬ２０１９)ꎬ且只有 １ 个居群ꎬ如今

在西藏也仅发现 １ 个居群ꎬ说明本种在中国分布

数量极少ꎬ对生长条件要求极为严苛ꎮ 按照 ＩＵＣＮ
物种红色名录濒危等级和评价标准( ＩＵＣＮꎬ ２０１２)
划分ꎬ印度宽距兰在中国应被列为极危(ＣＲ)ꎮ 本

种形态与宽距兰近似ꎬ不同之处在于本种花白色

带红色条纹ꎬ唇瓣上的距较后者宽ꎬ易于区分ꎮ
凭证标本:中国西藏定结县陈塘镇ꎬ海拔２ ７００

ｍꎬ腐生于竹林下ꎬ李孟凯等 ２０２０３９０(ＴＡＡＨＵＣ!)
分布:产于中国云南ꎬ印度(锡金)、尼泊尔、越

南也有分布ꎮ 中国西藏分布新记录ꎮ

６　 讨论与结论

喜马拉雅南麓为西藏兰科植物的主要分布

地ꎬ本次发现的 ５ 个新记录种(分属 ５ 个新记录

属)也均分布于喜马拉雅南麓ꎮ 美柱兰记录生于

海拔 ６００ ~ １ ７００ ｍ 的混交林中(中国科学院中国

植物志编辑委员会ꎬ １９９９)ꎬ本次发现于雅鲁藏布

江河谷墨脱县德兴乡至背崩乡段海拔 ７００ ~ ９００ ｍ
处的林冠上层乔木树干上ꎬ常与石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ
ｎｏｂｉｌｅ Ｌｉｎｄｌ.)、球花石斛(Ｄ. ｔｈｙｒｓｉｆｌｏｒｕｍ)、茎花石

豆兰(Ｂｕｌｂｏｐｈｙｌｌｕｍ ｃａｕｌｉｆｌｏｒｕｍ)等附生兰花伴生ꎮ
异型兰记录生于海拔 ７００ ~ ２ ０００ ｍ 的山地林缘或

疏林中树干上(陈心启等ꎬ １９９９)ꎬ本次发现于墨

脱县格当乡海拔１ ４７０ ｍ 处的低矮乔木林中的树

干上ꎬ分布区域极窄ꎬ四周伴生有小尖囊蝴蝶兰

(Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ ｔａｅｎｉａｌｉｓ )等附生兰科植物ꎮ 蛇舌兰

记录生于海拔 ２５０ ~ １ ４５０ ｍ 的山地林中树干上或

沟谷岩石上(中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ
１９９９)ꎬ本次发现于雅鲁藏布江河谷德兴乡附近海

拔 ８５０ ｍ 处的尼泊尔桤木林中ꎬ周围仅见其 １ 种兰

科植物居群ꎮ 毛莛带叶兰记录生于附生于树干

上ꎬ相关生境信息未见报道(Ｇｏｇｏｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ
本次发现于西藏定结县陈塘镇ꎬ与藓叶卷瓣兰

( Ｂｕｌｂｏｐｈｙｌｌｕｍ ｒｅｔｕｓｉｕｓｃｕｌｕｍ )、 短 齿 石 豆 兰 ( Ｂ.
ｇｒｉｆｆｉｔｈｉｉ )共同附生于海拔 ２ ３００ ｍ 处林缘杜鹃属

植物的树干上ꎮ 印度宽距兰记录腐生于海拔

１ ３００ ~ １ ５００ ｍ 的潮湿原始林下 ( Ｓｃｈｕｉｔｅｍａｎ ＆
Ａｖｅｒｙａｎｏｖꎬ ２０１７)ꎬ在我国见于海拔 ２ ０００ ｍ 处的

常绿阔叶下苔藓中ꎬ本次发现于定结县陈塘镇海

拔 ２ ７００ ｍ 处的竹林下ꎬ共同伴生的还有西南尖药

兰(Ｄｉｐｈｙｌａｘ ｕｎｉｆｏｒｍｉｓ)ꎮ
本研究中西藏 ５ 个兰科植物新记录属的发现ꎬ

不仅丰富了西藏本土兰科植物的基础资料ꎬ而且

对中国区系内的兰科植物多样性保护具有重要的

参考价值ꎮ 美柱兰属植物在我国之前仅报道于云

南ꎬ本次报道发现于西藏墨脱ꎬ表明该属植物从模

式产地到云南为连续分布ꎻ异型兰属植物在我国

分布于广东、四川、云南与台湾等地ꎬ异型兰仅报

道于四川和云南ꎬ本次发现于西藏墨脱县格当乡ꎬ
为我国的新分布点ꎻ蛇舌兰属植物分布于我国南

部ꎬ本研究拓宽了其在我国长江以南的分布范围ꎻ
带叶兰属植物广泛分布于我国长江以南地区ꎻ毛
莛带叶兰在我国仅记载于云南ꎬ本次发现地为西

藏定结县陈塘镇ꎬ与国外报道于尼泊尔、印度锡金
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邦等地理位置与生境相近(Ｇｏｇｏｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ更
接近模式产地ꎬ为今后标本及物种鉴定提供借鉴ꎻ
宽距兰属报道于我国南部部分省份(福建、江西、
湖南、云南等)ꎬ本次发现于西藏定结县陈塘镇的

竹林下沼泽中ꎬ意味着该属植物在我国南部可能

存在广泛分布ꎮ 因此ꎬ西藏的兰科植物资源不仅

与印度东北部、中国云南等毗邻地区有着紧密的

联系ꎬ而且与我国的南方及华南地区的兰科植物

也可能有着一定的关联ꎬ在今后西藏兰科植物区

系研究中应予以重视ꎮ
致谢　 感谢中国科学院西双版纳热带植物园

邓建平老师、信阳师范学院朱鑫鑫老师协助野外

调查并提供相关物种图片ꎬ谨致谢意!
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绿绒蒿属一中国新记录种———尼东绿绒蒿
张　 旭ꎬ 周海艺ꎬ 徐畅隆ꎬ 徐　 波∗

( 西南林业大学 林学院ꎬ 昆明 ６５０２２４ )

摘　 要: 中国西藏植物多样性较为丰富ꎬ尽管已经进行了多次的植物多样性调查ꎬ但仍存在较严重的不均

衡现象ꎬ部分地区和类群存在采集不足ꎬ甚至空白ꎮ 我们针对西藏日喀则植物多样性调查薄弱区域开展调

查ꎬ发现一个未记录的绿绒蒿属(Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒ)植物ꎬ采集了标本和种子ꎮ 经查阅«西藏植物志»«中国

植物志»、Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ、Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｎｅｐａｌ 鉴定为尼东绿绒蒿(Ｍ. ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ)ꎮ 该文植物新资料报

道如下:(１)尼东绿绒蒿形态描述及其彩色图片ꎮ (２)该植物种子微形态、与近似种间的形态差异ꎮ 新发现

丰富了中国绿绒蒿属植物多样性ꎬ对研究西藏乃至中国绿绒蒿属植物具有一定的生物地理学意义和潜在的

园艺价值ꎮ 绿绒蒿属分类须加强野外调研ꎬ多技术手段开展研究ꎮ
关键词: 绿绒蒿属ꎬ 尼东绿绒蒿ꎬ 新资料ꎬ 种子微形态
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ｆｉｌｌ ｔｈｅ ｓｕｒｖｅｙ ｇａｐｓꎬ ｆｉｅｌｄｗｏｒｋ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｔｏ ｔａｒｇｅｔ ａｒｅａｓ ｏｆ ｗｅａｋｎｅｓｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｕｒｖｅｙｓ ｉｎ Ｘｉｇａｚｅ. Ｗｅ ｆｏｕｎｄ
ａｎ ｕｎｒｅｃｏｒｄｅｄ ｐｌａｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒꎬ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ａｎｄ ｓｅｅｄｓ. Ａｆｔｅｒ ｃｏｎｓｕｌｔｉｎｇ Ｆｌｏｒａ Ｘｉｚａｎｇｉｃａꎬ
Ｆｌｏｒａ Ｒｅｉｐｕｂｌｉｃａｅ Ｐｏｐｕｌａｒｉｓ Ｓｉｎｉｃａｅꎬ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｎｅｐａｌꎬ ｉｔ ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｍ. ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ
Ｈａｙ. Ｔｈｅ ｎｅｗ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｓ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ( １) Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｓ ａｒｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ. ( ２) Ｓｅｅｄ
ｍｉｃｒｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｌｓｏ ａｒｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ. Ｔｈｅ ｎｅｗ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ
ｅｎｒｉｃｈｅｓ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｌｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｎｅｗ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ｗｈｉｃｈ ｈａｓ
ｓｏｍｅ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｖａｌｕｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒ ｉｎ Ｔｉｂｅｔ ａｎｄ ｅｖｅｎ
ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ ｌｏｎｇ ｗａｙ ｔｏ ｇｏ ｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒ. Ｗｅ ｓｈｏｕｌｄ ｓｔｒｅｎｇｔｈｅｎ ｆｉｅｌｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ
ｃａｒｒｙ ｏｕｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｂｙ ｍｕｌｔｉ￣ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｍｅａｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒꎬ Ｍ. ｄｈｗｏｊｉｉꎬ ｎｅｗ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙꎬ ｓｅｅｄ ｍｉｃｒｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ
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　 　 东喜马拉雅－横断山区是生物多样性热点地

区之一(Ｎｏｒｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎬ长期以来受到了广

泛关注ꎬ吸引了诸多的植物学者在此开展植物多

样性调查ꎮ 但由于气候恶劣、交通不便、调查时间

相对较短等原因(郑度和赵东升ꎬ２０１７)ꎬ加之地域

辽阔ꎬ该地区存在较多的生物多样性调查盲区ꎮ
近年植物有大量新分布科、新分布属及新分布种

报道(王喜龙等ꎬ２０１８ꎻ熊先华等ꎬ２０１８ꎻ徐波等ꎬ
２０２０ꎻ刘成等ꎬ２０２０)ꎮ 杜诚等 ( ２０２０ꎬ２０２１) 研究

表明在 ２０００—２０２０ 年的 ２０ 年间ꎬ中国植物新种发

表、国家级新记录发现集中在云南、四川、西藏和

广西 ４ 个省(区)ꎬ占中国新种发表数量的 ２ / ３ꎮ 同

时ꎬ２０２０ 年新种发表最多的县级区划在西藏墨脱

县ꎬ超 １９ 个新种ꎮ 因此ꎬ加强对这些地区进行调

查研究是十分必要的ꎮ
绿绒蒿属(Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒ)是喜马拉雅地

区的重要物种之一ꎬ深受植物学者、园艺学家以及

植物爱好者喜爱ꎬ受到了巨大关注ꎬ在过去 ２０ 年

间ꎬ该属的新种及中国新记录种( Ｚｈａｎｇ ＆ Ｇｒｅｙ￣
Ｗｉｌｓｏｎꎬ２００８ꎻＧｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ２０１４ꎻＹｏｓｈｉｄａꎬ２０２１ꎻ周
海艺等ꎬ２０２１)被大量报道ꎮ 我们在日喀则市进行

植物多样性调查期间发现一特殊的绿绒蒿属植

物ꎬ经查阅国内植物志(庄璇ꎬ１９８５ꎻ中国植物志编

委会ꎬ１９９９ꎻＺｈａｎｇ ＆ Ｇｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ２００８)及相邻国

家植物志等资料( Ｔａｙｌｏｒꎬ１９３４ꎻＥｇａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ
Ｇｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ２０１４ꎻＹｏｓｈｉｄａꎬ２０２１)ꎬ鉴定为中国新

记录尼东绿绒蒿(Ｍ. ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ)ꎮ

１　 绿绒蒿属植物新资料

尼东绿绒蒿(图 １)
Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙꎬ Ｎｅｗ

Ｆｌ. ＆ Ｓｉｌｖａ ４: ２２５ꎬ ｆｉｇ. ８２ (１９３２) ＆ Ｇａｒｄ. Ｃｈｒｏｎ.ꎬ
Ｓｅｒ. ３ꎬ ９２: ４０９ꎬ ｆｉｇｓ. １９８－１９９ (１９３２) .

描述: 草本ꎬ多年生一次结实ꎬ高达 ６０ ｃｍꎮ 主

根萝卜状ꎮ 基部茎粗 ８ ~ １３ ｍｍꎮ 叶片灰绿色ꎬ秋、
冬季常为暗紫色ꎬ长 １６ ~ ３３ ｃｍꎬ宽 ４.２ ~ １０.３ ｃｍꎬ
包括叶柄在内被秸秆色刚毛ꎬ刚毛基部紫黑色ꎬ长
６ ~ １１ ｍｍꎻ基生叶呈二回羽状深裂至全裂ꎬ６ ~ ９
(１０)对裂叶ꎬ基部裂叶深裂ꎬ顶部裂叶浅裂ꎬ先端

钝ꎬ相比顶部ꎬ基部裂叶间距离较远ꎬ被稀疏刚毛

或无ꎻ茎生叶与基生叶相似ꎬ但裂叶小且少ꎬ基部

裂叶耳状ꎻ基生叶叶柄长达 １６ ｃｍꎬ细长ꎬ茎生叶叶

柄短至无柄ꎮ 小聚伞花序与单生花组成圆锥花

序ꎬ超植株三分之二ꎬ小聚伞花序花 ２ ~ ５ 朵ꎬ顶部

花单生ꎬ杯形至碟形ꎬ４０ ~ ６５ ｍｍꎬ花序轴有刚毛ꎮ
花梗长 ５.５ ~ １３ ｃｍ(果期可达 １９ ｃｍ)ꎬ花下刚毛密

集ꎬ向下刚毛渐疏ꎮ 花苞卵形至半球形ꎬ被刚毛ꎮ
花瓣 ４ꎬ乳黄色ꎬ倒卵形至近圆形ꎬ长 ２５ ~ ３７ ｍｍꎬ
宽 ２２ ~ ３７ ｍｍꎮ 雄蕊多ꎬ花丝白色丝状ꎬ花药橙黄

色ꎮ 子房卵形ꎬ细长ꎬ长 ２.５ ~ ６ ｍｍꎮ 柱头绿色或

微黄绿色ꎮ 蒴果长 ２０ ~ ４１ ｍｍꎬ宽 ７ ~ ８ ｍｍꎬ５ ~ ６
裂ꎬ密被刚毛ꎬ长 ８ ｍｍꎮ 种子卵圆形、椭圆形ꎮ 花

期 ６—９ 月ꎬ果期 ８—１１ 月ꎮ
模式标本: Ｅ Ｎｅｐａｌꎬ Ｓａｎｇｍｏꎬ １２ ０００ ｆｔꎬ Ｌａｌｌ

Ｄｈｗｏｊ ０２９７ (Ｈｏｌｏｔｙｐｅꎬ Ｉｓｏｔｙｐｅｓꎬ ＢＭ) .
凭证标本: 西藏日喀则市聂拉木县波曲附近

路边草地ꎬ海拔 ３ ３１２ ｍꎬ２０２０ 年 ８ 月 ２８ 日ꎬ徐波、
张 旭、 周 海 艺、 徐 畅 隆 Ｔｓｕｉ￣１８１０、 Ｔｓｕｉ￣１８１１
(ＫＵＮ)ꎻ定日县绒辖乡绒辖曲附近溪流旁ꎬ海拔

３ ５２７ ｍꎬ２０２０ 年 ９ 月 １ 日ꎬ徐波、张旭、周海艺、徐
畅隆 Ｔｓｕｉ￣１８９２、Ｔｓｕｉ￣１８９３ 和 Ｔｓｕｉ￣１８９４(ＫＵＮ)ꎻ定
日县绒辖乡陈塘村后山引水管和溪流旁ꎬ海拔

４ １２０ ｍꎬ２０２０ 年 ９ 月 ２ 日ꎬ徐波、张旭、周海艺、徐
畅 隆 Ｔｓｕｉ￣１９２３ ( ＫＵＮ )ꎻ 查 阅 ＢＭ０００５４７０４２ꎬ
ＢＭ０００５４７０４３ꎬ ＢＭ０００５４７１３８ꎬ Ｅ０００６０５７６ꎬ
Ｅ００６２２９０８ꎬＥ００７５８０４３ 等标本ꎮ

分布: 尼泊尔中东部(多卡拉地区ꎬ分布中心

在若瓦岭)ꎬ生于海拔 ２ ９５０ ~ ４ ７５５ ｍ 的岩石地ꎬ
开阔灌丛ꎬ溪流旁ꎮ 中国西藏聂拉木县和定日县

为新分布记录ꎮ
中文名选定:Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ

Ｈａｙ 现中文名有尼东绿绒蒿 (吴征镒和庄璇ꎬ
１９８０)、多鸡氏绿绒蒿(Ｙｏｓｈｉｄａꎬ２０２１)、绒辖绿绒

蒿 ３ 种ꎮ 尼东绿绒蒿为公开发表最早的中文名ꎬ
根据模式标本产自尼泊尔东部确定ꎻ多鸡氏绿绒

蒿为学名音译ꎻ绒辖绿绒蒿是依据一个居群产地

而拟定的中文名显然不太妥当ꎮ 综合考虑使用尼

东绿绒蒿作为中文名最为合适ꎮ
种子微形态: 绿绒蒿属植物形态变异较大ꎬ近

似种间鉴定困难ꎮ 种子为绿绒蒿属植物重要分类

特征ꎬ性状较稳定ꎬ外界环境对于种子影响甚小

７８７１１０ 期 张旭等: 绿绒蒿属一中国新记录种———尼东绿绒蒿



(Ｓｕｌａｉｍａｎꎬ１９９５)ꎮ 我们将在聂拉木县和定日县采

集的尼东绿绒蒿种子ꎬ通过扫描电子显微镜观察

和比较ꎬ以期为绿绒蒿属植物分类补充更加详实

和丰富的基础资料ꎮ 种子经扫描后观察发现ꎬ两
地种子形状均为椭圆形ꎬ长度约为 １.１０ ｍｍꎬ宽约

为 ０.７４ ｍｍꎮ 但居群间种子的种皮纹饰存在一定

差异ꎮ 通过加大样本量探究原因ꎬ扫描两地不同

植株 ４０ 粒种子ꎬ发现种子成熟度影响种子饱满度

和种皮纹饰类型ꎮ 成熟种子饱满度高ꎬ种皮表面

纹饰为珊瑚状褶皱(图 ２:Ａ)ꎬ褶皱立起ꎻ成熟度低

的种子饱满度低ꎬ种皮表面纹饰为网纹型(图 ２:
Ｂ)ꎮ 推测尼东绿绒蒿种子成熟后ꎬ表皮细胞成珊

瑚状褶皱立起ꎬ有利于种子借助风力进行传播ꎮ
近似种比较: 通常认为尼东绿绒蒿与细梗绿

绒蒿(Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｇｒａｃｉｌｉｐｅｓ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ)最为相近(吴
征镒 和 庄 璇ꎬ １９８０ꎻ Ｇｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ ２０１４ꎻ Ｙｏｓｈｉｄａꎬ
２０２１)ꎬ根据相关文献、标本整理了两者主要差别

(表 １)ꎮ

Ａ. 生境ꎻ Ｂ. 果期植株ꎻ Ｃ. 刚毛具略紫的黑色基部ꎻ Ｄ. 果实ꎻ Ｅ. 主模式标本ꎮ
Ａ. Ｎａｔｕｒａｌ ｈａｂｉｔａｔꎻ Ｂ. Ｆｒｕｉｔｉｎｇ ｐｌａｎｔꎻ Ｃ. Ｂａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｂｒｉｓｔｌｅｓ ｐｕｒｐｌｉｓｈ￣ｂｌａｃｋꎻ Ｄ. Ｆｒｕｉｔｓꎻ Ｅ. Ｈｏｌｏｔｙｐｅ.

图 １　 尼东绿绒蒿
Ｆｉｇ. １　 Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ

Ａ. 产自定日县尼东绿绒蒿的种子微形态ꎻ Ｂ. 产自聂拉木县尼东绿绒蒿的种子微形态ꎮ
Ａ. Ｓｅｅｄ ｍｉｃｒｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ ｆｒｏｍ Ｔｉｎｇｒｉ Ｃｏｕｎｔｙꎻ Ｂ. Ｓｅｅｄ ｍｉｃｒｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｍ. ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ ｆｒｏｍ
Ｎｙａｌａｍ Ｃｏｕｎｔｙ.

图 ２　 尼东绿绒蒿种子微形态
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｅｅｄ ｍｉｃｒｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ

８８７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 尼东绿绒蒿和细梗绿绒蒿鉴定特征及生态地理差异
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ ａｎｄ Ｍ. ｇｒａｃｉｌｉｐｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｅｃｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ

鉴定特征及生态地理差异
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ａｎｄ ｅｃｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

尼东绿绒蒿
Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ

细梗绿绒蒿
Ｍ.ｇｒａｃｉｌｉｐｅｓ

叶
Ｌｅａｆ

基生叶和底部叶片常略带紫色或略带红色ꎬ深裂、
窄ꎻ通常 ６~ ９ 对裂叶ꎬ刚毛具略紫的黑色基部
ｂａｓａｌ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｌｅａｖｅｓ ａｒｅ ｏｆｔｅｎ ｐｕｒｐｌｉｓｈ ｏｒ ｒｅｄｄｉｓｈꎬ
ｔｈｅ ｓｅｇｍｅｎｔｓ ａｒｅ ｄｅｅｐｌｙ ｄｉｖｉｄｅｄ ｔｏ ｗｈｏｌｌｙ ｌｏｂｅｄ ａｎｄ
ａｒｅ ｎａｒｒｏｗｅｒꎻ ｎｏｒｍａｌｌｙ ６ － ９ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｓｅｇｍｅｎｔｓꎬ ｔｈｅ
ｂａｓｅ ｏｆ ｂｒｉｓｔｌｅｓ ｐｕｒｐｌｉｓｈ￣ｂｌａｃｋ

基生叶裂叶浅、宽ꎬ３~ ５ 对裂叶ꎬ毛状外被均匀、发
白且毛软
Ｂａｓａｌ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｓｅｇｍｅｎｔｓ ａｒｅ ｓｈａｌｌｏｗ ａｎｄ ｗｉｄｅꎬ ｗｉｔｈ
３－ ５ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｓｅｇｍｅｎｔｓꎬ ｗｉｔｈ ｕｎｉｆｏｒｍ ｉｎｄｕｍｅｎｔｕｍꎬ
ｗｈｉｔｉｓｈ ａｎｄ ｓｏｆｔ

成熟蒴果
Ｒｉｐｅ ｃａｐｓｕｌｅ

较瘦、长ꎬ宽椭圆形至长圆形
Ｔｈｉｎꎬ ｌｏｎｇꎬ ｗｉｄｅ ｏｖａｌ ｔｏ ｏｂｌｏｎｇ

烧瓶状
Ｆｌａｓｋ￣ｓｈａｐｅｄ

宿存花柱
Ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｓｔｙｌｅ

长 ３~ ６ ｍｍ
Ｌｅｎｇｔｈ ３－６ ｍｍ

长 ６~ １０ ｍｍ
Ｌｅｎｇｔｈ ６－１０ ｍｍ

分布生境
Ｈａｂｉｔａｔ

开阔的岩石地
Ｏｐｅｎ ｒｏｃｋｙ ｔｅｒｒａｉｎ

阴凉地ꎬ通常在森林或灌木丛中或溪流沿岸
Ｓｈａｄｅｄ ａｒｅａｓꎬ ｕｓｕａｌｌｙ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔｓ ｏｒ ｂｕｓｈｅｓ ｏｒ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ
ｂａｎｋｓ ｏｆ ｓｔｒｅａｍｓ

分布地区
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ

尼泊尔中东部(多拉卡地区ꎬ分布中心在若瓦岭)ꎬ
中国西藏南部(聂拉木县ꎻ定日县)
Ｃｅｎｔｒａｌ ａｎｄ Ｅａｓｔｅｒｎ Ｎｅｐａｌ ( Ｄｏｌａｋｈａ ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｅｎｔｅｒ ｉｎ Ｒｏｌｗａｌｉｎｇ Ｈｉｍａｌ )ꎬ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ
Ｔｉｂｅｔ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (Ｎｙａｌａｍ Ｃｏｕｎｔｙꎻ Ｔｉｎｇｒｉ Ｃｏｕｎｔｙ)

尼泊尔中部(廊尔卡、卡斯基地区、拉姆琼地区ꎻ安
娜普纳峰、拉姆琼峰、廊尔喀峰)ꎬ中国西藏南部
(聂拉木县)
Ｃｅｎｔｒａｌ Ｎｅｐａｌ ( Ｇｏｒｋｈａꎬ Ｋａｓｋｉ ＆ Ｌａｍｊｕｎｇ ｄｉｓｔｒｉｃｔｓꎻ
Ａｎｎａｐｕｒｎａ Ｈｉｍａｌꎬ Ｌａｍｊｕｎｇ Ｈｉｍａｌꎬ Ｇｏｒｋｈａ Ｈｉｍａｌ)ꎬ
Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｔｉｂｅｔ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (Ｎｙａｌａｍ Ｃｏｕｎｔｙ)

２　 讨论与结论

尼东绿绒蒿 (Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ
Ｈａｙ)在中国西藏的发现扩大了该种的分布范围ꎬ由
最初的尼泊尔中东部地区特有ꎬ扩展至中国西藏西

南部ꎬ丰富了中国绿绒蒿属植物的多样性ꎬ对研究

西藏乃至中国的绿绒蒿属植物具有一定的生物地

理学意义和潜在的园艺价值ꎮ 第一ꎬ丰富了西藏绿

绒蒿属植物区系资料ꎮ 绿绒蒿属的分布中心位于

中国西南横断山区至喜马拉雅地区ꎬ其中该属植物

资源最为丰富的国家是中国ꎬ初步统计有 ７８ 种ꎬ占
总数的 ８６.６７％ꎻ而地处分布中心的西藏又是最为丰

富的地区ꎬ有 ３１ 种ꎬ占总数的３４.４４％(庄璇ꎬ１９８５ꎻ
Ｚｈａｎｇ ＆ Ｇｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ２００８ꎻＹｏｓｈｉｄａꎬ２０２１)ꎮ 新记录

的发现对于进一步研究中国乃至喜马拉雅地区绿

绒蒿属植物的分类、系统演化具有一定的意义ꎮ 第

二ꎬ丰富了绿绒蒿属花卉育种的种质资源ꎮ 尼东绿

绒蒿为该属分布海拔最低的植物之一ꎬ植株较为高

大ꎬ具有大型的聚伞圆锥花序ꎬ盛花期时ꎬ花可达百

余朵ꎬ 花期长ꎬ 具有非 常 高 的 园 艺 价 值 ( Ｇｒｅｙ￣
Ｗｉｌｓｏｎꎬ２０１４)ꎬ上述新分类群的发现为国内绿绒蒿

属花卉育种提供了种质资源ꎮ

此外ꎬ作者通过中国数字标本馆 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｃｖｈ.ａｃ.ｃｎ / )查阅相关地区和相关类群的标本

发现绿绒蒿属在标本采集方面存在较严重的不均

衡现象ꎬ部分地区和类群存在采集不足ꎬ甚至空

白ꎮ 以西藏日喀则市定日县为例ꎬ该县现辖 １３ 个

乡镇ꎬ通过中国数字标本馆查阅该县绿绒蒿属标

本ꎬ采集地点多集中在扎西宗乡珠峰大本营及曲

当乡等地ꎬ共采集植物标本 １ ７００ 余份ꎬ绒辖乡采

集标本记录不足 ５ 份ꎬ甚至部分乡镇采集存在空

白ꎮ 再以绿绒蒿属作为检索关键词ꎬ发现多刺绿

绒蒿(Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｈｏｒｒｉｄｕｌａ Ｊ.Ｄ.Ｈｏｏｋｅｒ ＆ Ｔｈｏｍｓｏｎ)、
全 缘 叶 绿 绒 蒿 [ Ｍ. ｉｎｔｅｇｒｉｆｏｌｉａ ( Ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚ )
Ｆｒａｎｃｈｅｔ]、红花绿绒蒿(Ｍ. ｐｕｎｉｃｅａ Ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚ)、
五脉绿绒蒿(Ｍ. ｑｕｉｎｔｕｐｌｉｎｅｒｖｉａ Ｒｅｇｅｌ)、总状绿绒蒿

(Ｍ. ｒａｃｅｍｏｓａ Ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚ)等标本储量巨大ꎻ而康

顺绿绒蒿(Ｍ. ｔｉｂｅｔｉｃａ Ｇｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎ)仅有 １ 号 ２ 份标

本ꎬ毛瓣绿绒蒿(Ｍ. ｔｏｒｑｕａｔａ Ｐｒａｉｎ)有 ２ 号 ６ 份标

本ꎬ巴郎山绿绒蒿 (Ｍ. ｂａｌａｎｇｅｎｓｉｓ Ｔｏｓｈ. Ｙｏｓｈｉｄａꎬ
Ｈ. Ｓｕｎ ＆ Ｂｏｕｆｆｏｒｄ)有 ２ 号 ９ 份标本ꎻ西藏绿绒蒿

(Ｍ. ｆｌｏｒｉｎｄａｅ Ｋｉｎｇｄｏｎ￣Ｗａｒｄ )、 报 春 绿 绒 蒿 ( Ｍ.
ｐｒｉｍｕｌｉｎａ Ｐｒａｉｎ)、紫花绿绒蒿(Ｍ. ｖｉｏｌａｃｅａ Ｋｉｎｇｄｏｎ￣
Ｗａｒｄ)、 杯 状 花 绿 绒 蒿 ( Ｍ. ｓｉｎｏｍａｃｕｌａｔａ Ｇｒｅｙ￣
Ｗｉｌｓｏｎ)、高茎绿绒蒿(Ｍ. ｓｕｐｅｒｂａ Ｋｉｎｇ ｅｘ Ｐｒａｉｎ)等
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国内无馆藏标本ꎮ
作为喜马拉雅山区倍受关注的高山植物之

一ꎬ近年来国内外学者发表了大量的绿绒蒿属植

物新种 ( Ｚｈａｎｇ ＆ Ｇｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ２００８ꎻＧｒｅｙ￣Ｗｉｌｓｏｎꎬ
２０１４ꎻＹｏｓｈｉｄａꎬ２０２１)ꎬ然而这些新种仅根据有限标

本的形态学特征发表ꎬ缺乏分子生物学及种子微

形态学等证据ꎮ 未来仍需要开展大量的野外调查

工作ꎬ特别是针对绿绒蒿属采集薄弱的地区和类

群ꎬ应扭转部分地区和类群过度调查采集ꎬ部分地

区和类群长时间无人涉足的不均衡状况ꎮ 同时ꎬ
针对绿绒蒿属开展模式标本产地回访ꎬ进行野外

居群观测ꎬ获取分子、孢粉及种子材料等ꎬ多角度

系统研究该属ꎬ这样才能客观评估该属植物多样

性ꎬ确定中国到底有多少种绿绒蒿属植物ꎬ及其具

体类群在野外的生存情况ꎬ为该属植物多样性保

护ꎬ资源利用奠定基础ꎮ
致谢　 野外调查得到了珠峰雪豹保护中心支

持ꎬ承蒙司机兼野外向导扎拉桑布先生的辛苦付

出ꎬ中科院昆明植物研究所谷志佳老师帮助扫描

尼东绿绒蒿种子ꎬ审稿专家对该文提出修改意见ꎬ
在此一并致谢ꎮ
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硅藻中国新记录种———帕瓦拉桥弯藻
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摘　 要: 在对湖南省硅藻多样性研究过程中ꎬ发现其中一采自湘江的桥弯藻种类具有以下鉴定特征:(１) 细

胞小ꎬ长度小于 ２９ μｍꎻ(２) 壳面略微呈背腹之分ꎻ(３) 远缝端末梢向壳面背侧弯曲ꎻ(４) 顶孔区很小ꎬ由 １~
３ 横列形态不同的两种类型孔纹组成ꎬ一种孔纹与壳面上的孔纹相似ꎬ呈狭缝隙状ꎬ另一种为圆形小孔ꎬ其
内部开口上方有袋盖状硅质突出物覆盖ꎻ(５) 壳面背侧中部处线纹密度每 １０ μｍ 为 １０ ~ １２ 条、腹侧中部处

每 １０ μｍ 为 １１~ １３ 条ꎬ孔纹密度每 １０ μｍ 为 ３０~ ４０ 个ꎻ(６) 在靠近壳面腹侧中央区具有 １~ ２ 个孤点ꎮ 经与

帕瓦拉桥弯藻(Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ Ａ. Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.)模式种群相比较ꎬ该文确定上述桥弯藻即为帕瓦

拉桥弯藻ꎮ 该文提供了对帕瓦拉桥弯藻超微结构的更多清晰认识ꎬ扩大了其地理分布区域ꎬ且是该种在中

国的首次报道ꎮ
关键词: 桥弯藻属ꎬ 顶孔区ꎬ 孤点ꎬ 超微结构ꎬ 新记录

中图分类号: Ｑ９４９　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１０￣１７９１￣０６

Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ Ａ. Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
ａ ｄｉａｔｏｍ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ

ＬＯＮＧ Ｊｉｙａｎ１ꎬ ＬＩＵ Ｂｉｎｇ１∗ꎬ ＺＨＯＵ Ｙａｎｇｙａｎ１ꎬ ＸＵ Ｓａｎｍｅｉ１ꎬ ２ꎬ ＣＨＥＮ Ｊｉｎｈｕａ１

( １. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｊｉｓｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｊｉｓｈｏｕ ４１６０００ꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａꎻ
２. Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ａｒｔｓ ａｎｄ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｈｕａｉｈｕａ Ｎｏｒｍａｌ Ｃｏｌｌｅｇｅꎬ Ｈｕａｉｈｕａ ４１８０００ꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉａｔｏｍ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｗｅ ｆｉｎｄ ｔｈａｔ ａ Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｘｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ: (１) Ｃｅｌｌｓ ａｒｅ ｓｍａｌｌ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｌｅｎｇｔｈｓ ａｒｅ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ
２９ μｍꎻ (２) Ｖａｌｖｅｓ ｅｘｈｉｂｉｔ ｓｌｉｇｈｔ ｄｏｒｓｉｖｅｎｔｒａｌｉｔｙꎻ (３) Ｄｉｓｔａｌ ｒａｐｈｅ ｆｉｓｓｕｒｅｓ ａｒｅ ｄｏｒｓａｌｌｙ ｄｅｆｌｅｃｔｅｄꎻ (４) Ａｐｉｃａｌ ｐｏｒｅ
ｆｉｅｌｄｓ ａｒｅ ｖｅｒｙ ｓｍａｌｌ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ １－３ ｔｒａｎｓａｐｉｃａｌ ｒｏｗｓ ｏｆ ｐｏｒｅｌｌｉꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｍｐｒｉｓｅ ｔｗｏ ｆｏｒｍｓꎬ ｏｎｅ ｉｓ ｓｌｉｔ￣ｌｉｋｅꎬ ｓｉｍｉｌａｒ
ｔｏ ｔｈｅ ａｒｅｏｌａｅ ｏｎ ｔｈｅ ｖａｌｖｅ ｆａｃｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｉｓ ｒｏｕｎｄｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｏｐｅｎｉｎｇｓ ｃｏｖｅｒｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｆｌａｐ￣ｌｉｋｅ ｓｉｌｉｃａ
ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓꎻ (５) Ｓｔｒｉａｅ １０－１２ / １０ μｍ ａｔ ｔｈｅ ｄｏｒｓａｌ ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔꎬ １１－１３ / １０ μｍ ａｔ ｔｈｅ ｖｅｎｔｒａｌ ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔꎬ ａｎｄ ａｒｅｏｌａｅ
３０－４０ / １０ μｍꎻ (６) Ａｎｄ １－２ ｓｔｉｇｍａｔａ ｅｘｉｓｔ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｖａｌｖｅ ｖｅｎｔｒａｌ ｃｅｎｔｒａｌ ａｒｅａ. Ａｆｔｅｒ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｔｙｐｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ Ａ. Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒꎬ ｉｔ ｉｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｃ. ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ. Ｔｈｉｓ
ｐａｐｅｒ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｃｌｅａｒｅｒ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｃ. ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓꎬ ｅｎｌａｒｇｅｓ ｉｔｓ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎꎬ
ａｎｄ ｒｅｐｏｒｔｓ ｉｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｙｍｂｅｌｌａ Ａｇａｒｄｈꎬ ａｐｉｃａｌ ｐｏｒｅ ｆｉｅｌｄꎬ ｓｔｉｇｍａꎬ ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ

收稿日期: ２０２２－０４－０９
基金项目: 国家自然科学基金(３１７６００５１) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１７６００５１)]ꎮ
第一作者: 龙继艳(２０００－)ꎬ硕士研究生ꎬ主要从事硅藻分类研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)２２１５６５６７０２＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 刘冰ꎬ博士ꎬ副教授ꎬ主要从事硅藻分类及生态研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｊｓｕｌｂ＠ ｏｕｔｌｏｏｋ.ｃｏｍꎮ



　 　 桥弯藻属(Ｃｙｍｂｅｌｌａ Ａｇａｒｄｈ) 于 １８３０ 年创立

(Ａｇａｒｄｈꎬ １８３０)ꎬ是硅藻门中重要类群ꎬ也是较大

的硅藻属之一( Ｋａｐｕｓｔｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ Ｋｒａｍｍｅｒ
(２００２)在其桥弯藻属专著中将该属的主要鉴定特

征归纳如下:(１) 壳面具有背腹之分ꎬ即有弯曲程

度大的背侧和弯曲程度较小或平直或内凹的腹

侧ꎻ(２) 两个远缝端末梢皆向壳面背侧弯曲ꎻ(３)
绝大多数种类壳面两末端具有顶孔区ꎻ(４) 多数

种类腹侧有一个或多个孤点ꎮ Ｋｒａｍｍｅｒ (２００２) 在

其专著中给出了桥弯藻属的 １２９ 种和 ３１ 个变种详

细资料ꎬ其中 １００ 个种(６３％)被确定为新种或新

变种ꎮ Ｋｒａｍｍｅｒ ２００２ 年的专著是目前世界范围内

广泛采用的桥弯藻属种类鉴定的重要参考文献ꎮ
Ｇｕｉｒｙ 和 Ｇｕｉｒｙ (２０２１)在 ＡｌｇａｅＢａｓｅ 网站上列

出了该属的１ ５７６种(和种下)名称ꎬ其中 ３５７ 种是

目前接受的分类名称ꎮ 近年来ꎬ中国学者对中国

的桥弯藻属相继进行了许多研 究 ( Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３ꎻ Ｇｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎬ ２０２０ꎻ Ｚｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 施之新(２０１３)发
表了关于中国桥弯藻科(Ｃｙｍｂｅｌｌａｃｅａｅ)的专著ꎬ其
中包括桥弯藻属的 ４９ 种和 ５ 个变种ꎬ是对中国桥

弯藻属的一个较全面的研究总结ꎮ 然而ꎬ中国是

一个幅员辽阔的大国ꎬ具有丰富多样的水域生态

系统ꎬ许多重要或关键地区水域生态系统的硅藻

尚未有人涉足ꎮ 因此ꎬ在中国ꎬ桥弯藻及其他硅藻

仍急需进一步探索和发现ꎮ 在对湘江的石附生硅

藻研究中ꎬ我们发现了一些尚未报道过的硅藻种

类ꎬ本文报道其中一中国新记录种———帕瓦拉桥

弯藻 ( Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ Ａ. Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ) [新

拟ꎬ种加词 ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ 是指该种的模式种发现地

点: 印 度 的 帕 瓦 拉 河 ( Ｐａｖａｎａ Ｒｉｖｅｒ )]
(Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ

１　 材料与方法

本文的硅藻样品于 ２０２１ 年 １０ 月 ３ 日采自于

湘江的左支ꎬ具体取样点位于广西兴安县的江脊

(地理坐标为 １１０°４１′４７″ Ｅ、２５°３９′５５″ Ｎꎬ海拔 ２１０
ｍ)ꎮ 取样水体的基本理化信息:温度为(２８.５３ ±
０.０５) ℃、ｐＨ 为 ８.６６ ± ０.０５、电导率为(２２４.３３ ±
１.２５) μＳｃｍ ￣１ꎮ 取样方法:选择水下带有较多黄

褐色生物膜的石头ꎬ用牙刷把岩石表面的附生硅

藻用力刷入塑料盘内ꎻ然后冲洗石头被刷表面残

留样品到塑料盘内ꎻ将盘内收集的硅藻样品倒入

１００ ｍＬ 的样品瓶中ꎬ每个样点收集两瓶ꎻ用 ７０％的

酒精固定ꎬ然后密封带回实验室处理ꎮ
在实验室采用常规方法处理硅藻样品ꎬ具体

方法:从取回的硅藻样品溶液中吸取 ２５ ｍＬ 溶液ꎬ
移入洗净的 ２５０ ｍＬ 烧杯中ꎬ加入 ３０％双氧水 ５０
ｍＬꎬ在 ８０ ℃恒温加热 ６ ｈꎬ氧化除掉有机物质ꎬ然
后加入 ５ ｍＬ １０％的 ＨＣｌ 除掉含钙化合物ꎬ再加入

去离子水静置 １２ ｈ 后吸去上清液ꎬ这个过程重复

５ 次以得到干净的硅藻标本ꎮ 利用 Ｎａｐｈｒａｘ 封装

剂制成永久装片以供光学显微镜观察和拍照(德

国徕卡光学显微镜和摄像头ꎬ型号分别为 Ｌｅｉｃａ
ＤＭ２０００ 和 Ｌｅｉｃａ ＭＣ１９０ ＨＤ)ꎮ 永久装片保存在

吉首大学标本馆ꎮ 扫描电镜观察在湖南怀化学院

完成(德国卡尔蔡司场发射扫描电子显微镜ꎬ型号

Ｓｉｇｍａ ＨＤ)ꎮ
本研 究 中 文 硅 藻 术 语 主 要 参 照 Ｒｏｕｎｄ 等

(１９９０)推荐的相关术语ꎬ这里列出一些本文中重要

的中英文术语对照和英文缩写ꎬ以方便读者阅读ꎮ
壳面(ｖａｌｖｅ)、孤点(ｓｔｉｇｍａ)、线纹(ｓｔｒｉａ)、孔纹(ａｒｅｏｌａ)、
线性孔纹(ｌｉｎｅｏｌａ)、中央节(ｃｅｎｔｒａｌ ｎｏｄｕｌｅ)、顶孔区

(ａｐｉｃａｌ ｐｏｒｅ ｆｉｅｌｄｓꎬ ＡＰＦｓ)、壳 缝 ( ｒａｐｈｅ)、 近 缝 端

(ｐｒｏｘｉｍａｌ ｒａｐｈｅ ｅｎｄｉｎｇ)、远缝端末梢 ( ｄｉｓｔａｌ ｒａｐｈｅ
ｆｉｓｓｕｒｅ)、外面观(ｅｘｔｅｒｎａｌ ｖｉｅｗ)、内面观(ｉｎｔｅｒｎａｌ ｖｉｅｗ)、
螺旋舌(ｈｅｌｉｃｔｏｇｌｏｓｓａꎬ 复数 ｈｅｌｉｃｔｏｇｌｏｓｓａｅ)、光学显微镜

(ｌｉｇｈｔ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅꎬ ＬＭ)、扫描电子显微镜( ｓｃａｎｎｉｎｇ
ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅꎬ ＳＥＭ)ꎮ

２　 结果与分析

帕瓦拉桥弯藻 (新拟ꎻ图版 Ｉꎬ图版Ⅱꎬ图版Ⅲ)
Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ Ａ. Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎꎬ Ｋｕｌｉｋｏｖｓｋｉｙꎬ

Ｋｏｃｉｏｌｅｋ ＆ Ｂ. Ｋａｒｔｈｉｃｋꎬ ｉｎ Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ. ２０１９ꎬ
ｐ. ２１２: Ｆｉｇ. １－２８ꎻ ｐ. ２１４: Ｆｉｇ. ２９－３２ꎻ ｐ. ２１５: Ｆｉｇ.
３３－３６.

光学显微镜观察结果如图版 Ｉ 所示ꎮ 壳面稍

具背腹之分ꎬ椭圆披针形ꎬ背缘明显凸出ꎬ腹部边

缘稍凸ꎮ 两端几乎不延伸ꎬ宽圆形到狭圆形ꎻ３１ 个

标本的壳面长 ２２ ~ ２８ μｍꎬ宽 ５ ~ ６ μｍꎬ长宽比

３.７ ~ ４.９ꎮ 无中央区ꎬ中轴区窄ꎬ线形ꎮ 壳缝基本

位于壳面中部ꎬ 近缝端丝状ꎬ远缝端丝状并弯向背

侧ꎮ 腹侧有 １ ~ ２ 个孤点ꎬ 但是紧靠中部线纹的中

２９７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ－Ｖ. ２２ 个壳面展示一个按大小排列的递减系列ꎬ略微呈背腹之分ꎮ Ａ－Ｖ 标尺为 １０ μｍ (如 Ａ 所示)ꎮ
Ａ－Ｖ. Ｔｗｅｎｔｙ￣ｔｗｏ ｖａｌｖｅｓ ｓｈｏｗ ａ ｄｉｍｉｎｕｔｉｏｎ ｓｅｒｉｅｓꎬ ａｎｄ ａｒｅ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｄｏｒｓｉｖｅｎｔｒａｌ. Ａ－Ｖ ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝１０ μｍ (ｉｎ Ａ ｆｏｒ ａｌｌ ｆｉｇｕｒｅｓ).

图版 Ⅰ　 帕瓦拉桥弯藻光学显微镜图 (１ ０００×)
ＰｌａｔｅⅠ　 Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ (ＬＭ) (１ ０００×)

央末端ꎬ所以光镜下难以确定ꎮ 线纹几乎平行ꎬ在
靠近两端处线纹呈放射状ꎮ 背侧中部线纹密度每

１０ μｍ 为 １０ ~ １２ 条ꎬ腹侧中部线纹密度每 １０ μｍ
为 １１ ~ １３ 条ꎮ 孔纹细ꎬ在光镜下难以区分ꎮ

扫描电子显微镜观察结果见图版Ⅱ和图版

Ⅲꎮ 壳面椭圆披针形(图版Ⅱ:Ａꎬ Ｃꎻ图版Ⅲ:Ａꎬ
Ｃ)ꎮ 无中央区ꎬ腹侧孤点外侧开口为简单圆形ꎬ无
膜覆盖(图版Ⅱ:Ｂꎬ Ｄ)ꎻ孤点内侧开口为狭缝隙

状ꎬ周围被齿状的硅质物所围绕(图版Ⅲ:Ｂꎬ Ｄ)ꎮ
壳缝基本位于壳面中部ꎬ外远缝端末梢向背侧弯

曲ꎬ外近缝端存在中央孔并偏向背侧(图版Ⅱ:Ｂꎬ
Ｄ)ꎮ 从壳内面看ꎬ远缝端终止于螺旋舌(图版Ⅲ:
Ｅ－Ｆ)ꎬ而近缝端不可见ꎬ被帽状的硅质结构所遮

盖(图版Ⅲ:Ｂꎬ Ｄ)ꎮ 线纹单列ꎬ孔纹狭缝隙状ꎬ孔
纹的宽度从壳面中间向边缘逐渐增加ꎬ孔纹密度

３０ ~ ４０ 个 / １０ μｍꎮ 末端具有很小的顶孔区ꎬ由 １ ~
３ 列横向小孔组成ꎬ小孔有两种形状:一种与壳面

孔纹相似呈狭缝隙状(图版Ⅱ:Ｅ－Ｆ)ꎻ另一种则是

圆形的小孔(图版Ⅱ:Ｅ－Ｆ)ꎬ顶孔区小圆孔内部开

口上方有袋盖状硅质突出物覆盖(图版Ⅲ:Ｅ－Ｆ)ꎮ

３　 讨论

Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｋｏｌｂｅｉ Ｈｕｓｔｅｄｔ、Ｃ. ｋｏｌｂｅｉ ｖａｒ. ａｎｇｕｓｔａ
Ｋｒａｍｍｅｒ、Ｃ. ｈｕｓｔｅｄｔｉｉ Ｋｒａｓｓｋｅ 和 Ｃ. ｔｒｉｄｅｎｔｉｎａ Ｌａｎｇｅ￣
Ｂｅｒｔａｌｏｔꎬ Ｃａｎｔｏｎａｔｉ ＆ Ｓｃａｌｆｉ 四个桥弯藻种类与帕瓦

拉桥弯藻具有相似的形态特征ꎮ Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ 等

(２０１９)在发表帕瓦拉桥弯藻时已对它们之间的区

别进行了仔细比较和分析 ( Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎬ本文不再重复列表比较它们之间的区别ꎬ
但是为了便于读者更清楚地认识帕瓦拉桥弯藻形

态特征ꎬ这里对 Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ 等(２０１９)一文中表 ２
的内容翻译和说明如 下:帕 瓦 拉 桥 弯 藻 与 Ｃ.
ｈｕｓｔｅｄｔｉｉ 的区别在于前者腹侧着生有 １ ~ ２ 个孤点ꎬ
而后者腹侧没有孤点ꎻ帕瓦拉桥弯藻的顶孔区由

两种不同形态的孔纹组成ꎬ即狭缝隙状的与壳面

孔纹相似的孔纹和圆形的孔纹组成ꎬ而 Ｃ. ｋｏｌｂｅｉ、
Ｃ. ｋｏｌｂｅｉ ｖａｒ. ａｎｇｕｓｔａ 和 Ｃ. ｔｒｉｄｅｎｔｉｎａ 的顶孔区都只

由一种形态类型的孔纹(圆形小孔纹)组成ꎻ帕瓦

拉桥 弯 藻 无 中 央 区ꎬ 而 Ｃ. ｋｏｌｂｅｉ、 Ｃ. ｋｏｌｂｅｉ ｖａｒ.
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Ａ. 一个完整的壳面ꎻ Ｂ. Ａ 的中部细节ꎬ腹侧孤点外侧有圆形开口(箭头所示)、中央孔偏向背侧(两箭头所示)ꎬ以及狭缝隙状孔

纹开口ꎻ Ｃ－Ｄ. 另一个完整壳面及其中部细节ꎬ展示以上提到的特征ꎻ Ｅ－Ｆ. 示两个末端细节ꎬ顶孔区由两种形态的孔纹组成ꎬ一
种狭缝隙状(弯箭头所示)ꎬ另一种是圆形(箭头所示)ꎮ Ａ 和 Ｃ 标尺为 ３ μｍꎻ Ｂ 和 Ｄ 标尺为 １ μｍꎻ Ｅ－Ｆ 标尺为 ３００ ｎｍꎮ
Ａ. Ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｖａｌｖｅꎻ Ｂ. Ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔ ｄｅｔａｉｌｓ ｆｒｏｍ Ａ ｗｉｔｈ ｒｏｕｎｄｅｄ ｏｐｅｎｉｎｇ ｏｆ ｓｔｉｇｍａ ｏｎ ｔｈｅ ｖｅｎｔｒａｌ ｓｉｄｅ (ｏｎｅ ａｒｒｏｗ ｉｎ Ｂ)ꎬ ｔｈｅ ｄｏｒｓａｌｌｙ ｄｅｆｌｅｃｔｅｄ
ｃｅｎｔｒａｌ ｐｏｒｅｓ (ｔｗｏ ａｒｒｏｗ ｈｅａｄｓ)ꎬ ａｎｄ ｌｉｎｅｏｌａｔｅ ａｒｅｏｌａｅꎻ Ｃ－Ｄ. Ａｎｏｔｈｅｒ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｖａｌｖｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ￣ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ
ｆｅａｔｕｒｅｓꎻ Ｅ－ Ｆ. Ｔｗｏ ａｐｉｃａｌ ｄｅｔａｉｌｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｆｏｒｍｓ ｏｆ ｐｏｒｅｌｌｉ ｉｎ ｔｈｅ ａｐｉｃａｌ ｐｏｒｅ ｆｉｅｌｄ: ｌｉｎｅａｒ ( ｃｕｒｖｅｄ ａｒｒｏｗｓ) ａｎｄ ｒｏｕｎｄｅｄ ( ｎｏｒｍａｌ
ａｒｒｏｗｓ). Ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ ＝ ３ μｍ (Ａꎬ Ｃ)ꎬ １ μｍ (Ｂꎬ Ｄ)ꎬ ３００ ｎｍ (Ｅ－Ｆ).

图版 Ⅱ　 帕瓦拉桥弯藻扫描电子显微镜图 (外壳面观)
ＰｌａｔｅⅡ　 Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ (ｖａｌｖｅ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｖｉｅｗ) (ＳＥＭ)

ａｎｇｕｓｔａ、Ｃ. ｔｒｉｄｅｎｔｉｎａ 存在很小的中央区ꎮ 从以上

比较可以看出ꎬ帕瓦拉桥弯藻具有孤点ꎬ其顶孔区

由两种类型的孔纹组成和无中央区存在是与其他

相似种类相区分的独特性状组合ꎮ
帕瓦拉桥弯藻的模式种群是发现于印度的帕

瓦拉 河ꎬ 该 河 是 一 条 中 等 富 营 养 化 的 河 流

(Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 在本文中的帕瓦拉

桥弯藻种群取样点ꎬ我们发现河岸两边有许多福

寿螺(Ｐｏｍａｃｅａ ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ Ｌａｍａｒｃｋ)粉红色的卵ꎬ
我们推测该河流可能有较多福寿螺存在ꎮ 福寿螺

繁殖能力强、食量大ꎬ其分泌物和排泄物会大量进

入生存的水体中ꎬ导致水体 ｐＨ 值下降从而降低光

合细菌的消化速度ꎬ抑制水体中氮化合物的分解ꎬ
促进水体中藻类和微生物的繁殖 (胡云逸等ꎬ
２０２１)ꎮ 同时ꎬ福寿螺产生的污染物可随水流形成

更大范围的污染ꎬ或在某些静水地段发生汇集ꎬ造
成严重的水体富营养化(潘冬丽等ꎬ２０１４)ꎮ 另外ꎬ
取样河流的两侧有许多水稻田ꎮ 众所周知ꎬ水稻

种植离不开 Ｎ 肥和 Ｐ 肥ꎬ其施肥量对水质产生重

要影响ꎬ农户长期施肥会造成 Ｎ 和 Ｐ 不断积累ꎬ可
导致周围水体严重富营养化(李纪华等ꎬ２０１５)ꎮ
因此ꎬ我们推测本文中的帕瓦拉桥弯藻生境是富

营养化的水体ꎮ 基于以上形态比较和生态需求相

似性ꎬ我们可以充分确定本文中的帕瓦拉桥弯藻

身份ꎮ 本研究中ꎬ帕瓦拉桥弯藻有时具有 ２ 个孤

点ꎮ 孤点的存在与否ꎬ需要通过扫描电镜观察到

其内部开口后来确定ꎬ而实际情况是由于很多研

究者在电镜下只观察少量标本ꎬ因此对孤点的统

计往往不准确ꎮ 基于本文的研究结果ꎬ帕瓦拉桥

弯藻的孤点数量应被修订为每个壳面具有 １ ~
２ 个ꎮ

从全球来看ꎬ目前硅藻的分类仍然是基于形

态学上的特征来进行ꎬ属与属之间及同属之下各

种类之间的区分ꎬ都越来越依赖超微结构特征

(Ｒｏｕｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０ꎻ Ｈａｍｉｌｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ａꎬｂ)ꎮ
在桥弯藻属种类的鉴定中ꎬ壳面形状、中央区和线

４９７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 一个完整的壳面ꎻ Ｂ. Ａ 的中部细节ꎬ腹侧 ２ 个孤点的内侧开口被齿状硅质物环绕(两箭所示)ꎬ壳缝两内侧近缝端的中断不可

见(箭头所示)ꎻ Ｃ－Ｄ. 另一个完整壳面及其中部细节ꎬ展示以上提到的特征ꎻ Ｅ－Ｆ. 示两个末端细节ꎬ注意顶端小圆孔内部开口

上方有一个袋盖状突出物存在(箭所示)ꎬ但是狭缝隙状孔纹内部开口无覆盖物ꎬ以及发达的螺旋舌(弯箭所示)ꎮ Ａ 和 Ｃ 标尺为

３ μｍꎻ 图 Ｂ 和图 Ｄ 标尺为 １ μｍꎻ Ｅ 和 Ｆ 标尺为 ４００ ｎｍꎮ
Ａ. Ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｖａｌｖｅꎻ Ｂ. Ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔ ｄｅｔａｉｌｓ ｆｒｏｍ Ａ ｗｉｔｈ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｏｐｅｎｉｎｇｓ ｏｆ ｔｗｏ ｓｔｉｇｍａｔａ ｃｏｎｖｏｌｕｔｅｄ ｂｙ ｔｏｏｔｈ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓ (ｔｗｏ ａｒｒｏｗｓ) ａｎｄ
ｔｗｏ ｐｒｏｘｉｍａｌ ｒａｐｈｅ ｅｎｄｓ ａｒｅ ｉｎｖｉｓｉｂｌｅ (ｏｎｅ ａｒｒｏｗ ｈｅａｄ)ꎻ Ｃ－Ｄ. Ａｎｏｔｈｅｒ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｖａｌｖｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔꎬ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ￣
ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ｆｅａｔｕｒｅｓꎻ Ｅ－Ｆ. Ｔｗｏ ａｐｉｃａｌ ｄｅｔａｉｌｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆｌａｐ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｏｐｅｎｉｎｇｓ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｒｏｕｎｄ ｐｏｒｅｌｌｉ (ｔｗｏ ａｒｒｏｗｓ) ｂｕｔ
ｔｈｅ ｌｉｎｅｏｌａｔｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｏｐｅｎｉｎｇｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｏｃｃｌｕｓｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｒｏｂｕｓｔ ｈｅｌｉｃｔｏｇｌｏｓｓａｅ (ｔｗｏ ｃｕｒｖｅｄ ａｒｒｏｗｓ). Ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ ＝ ３ μｍ (Ａꎬ Ｃ)ꎬ １ μｍ (Ｂꎬ Ｄ)ꎬ
４００ ｎｍ (Ｅꎬ Ｆ).

图版 Ⅲ　 帕瓦拉桥弯藻扫描电子显微镜图 (内壳面观)
Ｐｌａｔｅ Ⅲ　 Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ (ｖａｌｖｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｖｉｅｗ) (ＳＥＭ)

纹等形态特征ꎬ虽然在光学显微镜下能辨别ꎬ但壳

面上的孔纹、壳缝末梢、螺旋舌和顶孔区等超微结

构ꎬ都需要通过扫描电子显微镜观察来获得清晰

的认识ꎬ孤点也需要通过扫描电子显微镜观察其

内侧构造来最终确认ꎮ 本文增加了对帕瓦拉桥弯

藻超微结构的更多清晰认识ꎬ是世界上第二个对

帕瓦拉桥弯藻的报道ꎬ并且把它的分布区域从印

度扩展到了中国的湘江ꎮ
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