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基于叶绿体基因证据的民族药
滇白珠复合群系统发育关系

李依容ꎬ 唐丽萍ꎬ 杨淑达ꎬ 陆　 露∗

( 昆明医科大学药学院暨云南省天然药物药理重点实验室ꎬ 昆明 ６５０５００ )

摘　 要: 滇白珠是我国重要的民族药用植物ꎬ广泛分布于长江以南地区ꎬ是一个分类困难的复合群ꎮ 为了

探讨其种下分类关系ꎬ该文对滇白珠复合群(包括毛滇白珠、秃果白珠和滇白珠 ３ 个变种)进行网罗式采样ꎬ
基本覆盖了该复合群在中国的分布范围ꎬ同时包括菲律宾和马来西亚的各 １ 个居群ꎬ共计 ８１ 个居群 ２４１ 个

个体ꎬ通过联合两个变异位点适中的叶绿体片段 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 和 ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ꎬ构建基于最大似然法(Ｍａｘｉｍｕｍ
Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)和贝叶斯法(Ｂａｙｅｓｉａｎ Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ)的系统发育树ꎬ以及 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 法构建系统发育网络ꎮ 结果表

明:滇白珠复合群内具有明显的遗传差异ꎬ这种差异性相比形态ꎬ与地域分布相关性更大ꎮ 系统发育分析显

示ꎬ滇白珠复合群分为 ３ 个支系ꎮ 其中:一支包括中国台湾和菲律宾南达沃的居群ꎬ为变种秃果白珠ꎬ符合

前人分类结果ꎻ一支包括分布于横断山脉区域的居群ꎬ由变种毛滇白珠和滇白珠组成ꎻ剩余一支包括分布于

华东南区域的居群ꎬ同样由变种毛滇白珠和滇白珠组成ꎮ 分子证据支持基于形态分类的秃果白珠作为变

种ꎬ而不支持毛滇白珠作为变种的处理ꎮ 这样的遗传分化式样可能是由地理隔离导致ꎬ这一结果为民族药

滇白珠的种质资源评价和保护利用奠定了分类学框架ꎮ 然而ꎬ变种滇白珠居群间的谱系发生关系却尚未得

到很好地解决ꎬ特别是无法明晰华东南大部分居群间的遗传分化格局ꎬ需要进一步补充样本通过谱系地理

学手段ꎬ并寻找分辨率更高的核基因分子标记进行更深入的研究ꎮ
关键词: 滇白珠复合群ꎬ 叶绿体 ＤＮＡꎬ 系统发育ꎬ 种内遗传差异ꎬ 种内界定ꎬ 地理隔离
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘꎬ ｃｐＤＮＡꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬ ｉｎ￣
ｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｅｌｉｍｉｔａｔｉｏｎꎬ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ

　 　 滇白珠(Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)
是白果白珠(Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ)的变种ꎬ隶属于杜鹃花

科(Ｅｒｉｃａｃｅａｅ)越桔亚科( Ｖａｃｃｉｎｉｏｉｄｅａｅ)白珠树族

(Ｇａｕｌｔｈｅｒｉｅａｅ) 白珠树属 ( Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ Ｋａｌｍ ＆ Ｌ.)
(Ｋｒｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ 在国内广泛分布于长江流域

以南各省区ꎬ包括台湾岛和海南岛ꎬ生长在海拔

３ ５００ ｍ 以下的针阔混交林下ꎮ 滇白珠是我国重

要的民族药用植物ꎬ为很多地区(特别是西南地

区)的白族、彝族、侗族、傈僳族、苗族、纳西族、水
族、瑶族、壮族、布依族 １０ 个民族习用(马小军等ꎬ
２００１)ꎮ 滇白珠也是我国医药界的战略性资源ꎬ市
场需求广泛ꎬ该植物含多种化学成分ꎬ目前被开发

的相关药物有主治眩晕症的‘滇白珠糖浆’ (批准

文号:国药准字 Ｚ２００４００８８)、治疗风湿肿痛的‘金
骨莲片’ (批准文号:国药准字 Ｚ２００８０２０３)、具有

活血祛瘀、消肿止痛功效的‘复方透骨香软膏’ (批
准文号:国药准字 Ｚ２００２６８５０)等ꎻ其枝、叶富含芳

香油(水杨酸甲酯ꎬ为 ０.５％ ~ ０.８％)ꎬ是工业化提

取精油的良好原料ꎮ
与滇白珠同属于白珠树属的芳香白珠(Ｇ. ｆｒａ￣

ｇｒａｎｔｉｓｓｉｍａ)、五雄白珠(Ｇ. ｓｅｍｉ￣ｉｎｆｅｒａ)、红粉白珠

(Ｇ. ｈｏｏｋｅｒｉ)、尾叶白珠(Ｇ. ｇｒｉｆｆｉｔｈｉａｎａ)等ꎬ因其不

同程度地含有水杨酸甲酯而被混作滇白珠的基原

使用(乔文林ꎬ２０１３)ꎮ 但是ꎬ这些植物均不含重要

抗炎活性成分—滇白珠树苷 ( Ｇａｕｌｔｈｅｒｉｎ) ( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 上述 ４ 种植物与滇白珠在形态上具有

明显差异ꎬ容易辨识ꎬ药源鉴定不会造成较大困

难ꎮ 然而ꎬ滇白珠基原本身的次生代谢产物种类

及含量差异性较大ꎬ赵玉娟等(２００２)、马小军等

(２００２)、乔文林(２０１３)、Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.(２０１５)等对不同

基原 /产地的滇白珠开展了化学成分相关研究ꎬ发
现化合物及其含量具有显著地域性差异ꎬ为该植

物的资源开发利用提供了一定的理论参考ꎮ 但

是ꎬ这些工作主要聚焦在药物化学成分含量的研

究上ꎬ却往往忽略了基原调查ꎬ以及生物学(包括

遗传学)特性与地理分布关系的研究ꎮ
就滇白珠本身而言ꎬ虽然该植物形态变异不

大但是遗传分化显著(陆露ꎬ２００９)ꎬ是一个分类困

难的复合群ꎬ是水平和垂直空间分布最广的国产

白珠树属植物ꎬ其余的种均集中分布于喜马拉雅－
横断山区(Ｆａｎｇ ＆ Ｓｔｅｖｅｎｓꎬ２００５)ꎮ 除了滇白珠以

外ꎬ白果白珠还包括其他 ５ 个变种ꎬ我国境内有毛

２７ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



滇白珠 (Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｃｒｅｎｕｌａｔａ) 和秃果白珠

(Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｐｓｉｌｏｃａｒｐａ)(分布于中国台湾)２
个变种(Ｆａｎｇ ＆ Ｓｔｅｖｅｎｓꎬ２００５)ꎮ 这 ３ 个国产变种

果实均为黑紫色ꎬ构成了滇白珠复合群ꎬ均可入

药ꎬ且均为民族药滇白珠的基原ꎮ 滇白珠复合群

的叶型、毛被、花部结构和果实形态有一定程度变

异但 不 显 著ꎬ 其 分 类 处 理 一 直 以 来 倍 受 争 议

(Ｃｏｐｅｌａｎｄꎬ １９３２ꎻ Ｓｌｅｕｍｅｒꎬ １９６７ꎻ Ｙｉｎｇꎬ １９７６ꎻ徐廷

志ꎬ １９９１ꎻ Ｆａｎｇ ＆ Ｓｔｅｖｅｎｓꎬ ２００５ꎻ Ｆｒｉｔｓｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ 除了毛滇白珠明显被毛以外ꎬ其余 ２ 个国

产变种即滇白珠和秃果白珠还在形态上较难相互

辨别ꎬ仅依靠蒴果是否被毛所区别ꎮ 同时ꎬ滇白珠

变种内形态变异有时大于变种间变异ꎬ为其分类

学处理增加了难度ꎮ
滇白珠复合群具有明显的遗传分化ꎬ广域分

布的 滇 白 珠 和 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ( Ｆａｎｇ ＆ Ｓｔｅｖｅｎｓꎬ
２００５)中作为滇白珠异名处理的屏边白珠(Ｇ. ｌｅｕ￣
ｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｐｉｎｇｂｉｅｎｅｎｓｉｓ)(狭域分布于云南省屏边

县)形态相近ꎮ 近年来ꎬ利用分子手段对滇白珠复

合群展开的研究揭示了复合群内部分变种的系统

关系:叶绿体基因 ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ 和 ｒｐｌ１６ 序列中的一些

插入 /缺失对谱系界定起到了重要作用ꎬ联合分析

高度支持了变种屏边白珠与白果白珠原变种构成

一支ꎬ而变种滇白珠却与形态有别的变种毛滇白

珠聚成另一支ꎬ这两个分支构成姐妹群关系(陆

露ꎬ２００９)ꎮ 这些结果显示出滇白珠复合群形态和

遗传的不一致ꎬ基于传统的形态分类无法明晰滇

白珠复合群的种内分类问题ꎮ 经野外调查发现ꎬ
滇白珠和毛滇白珠虽然在形态上以毛被区分ꎬ但
两者分布范围和生长环境却相似ꎬ常常混生ꎬ且一

些滇白珠的幼株茎叶也常常被毛ꎮ 因此ꎬ了解滇

白珠复合群的遗传分化格局对重新认识基于形态

划分的变种具有重要意义ꎬ亟需对该类群开展遗

传分化格局与地域、形态的相关性研究ꎮ 本研究

首次对滇白珠复合群在中国境内进行了大范围取

样ꎬ几乎涵盖了中国境内滇白珠复合群的分布区

域ꎬ同时包括东南半岛的菲律宾和马来西亚各 １
个居群ꎬ共计 ８１ 个居群 (表 １ꎬ图 １)ꎮ 其中ꎬ在中

国的云南武定(ＷＤ)和贵州印江(ＹＨＡ)分别采集

１ 个毛滇白珠居群ꎬ中国台湾(ＨＸＱ)和菲律宾南

达沃(Ｆ)分别采集 １ 个秃果白珠居群ꎬ以及马来西

亚鼓亨(ＷＨ)的 １ 个白果白珠原变种居群ꎮ 选用

进化速率相对快的叶绿体 ＤＮＡ 非编码区序列

ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 和 ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ꎬ首次开展滇白珠复合群的

遗传分化和种下系统发育关系研究ꎬ进而为滇白

珠基原界定和之后化学活性成分的地域性研究提

供遗传学理论框架ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

本研究共收集了滇白珠复合群 ８１ 个居群和 １
个芳香白珠居群(作为外类群)的分子材料ꎬ分别采

自中国云南(１７ꎬ其中 ＷＤ 居群为毛滇白珠)、中国

贵州(２０ꎬ其中 ＹＨＡ 居群为毛滇白珠)、中国四川

(３)、中国重庆(２)、中国湖北(３)、中国湖南(１１)、
中国江西(４)、中国福建(４)、中国广东(９)、中国广

西(５)、中国台湾(１ꎬ秃果白珠)、菲律宾南达沃(１ꎬ
秃果白珠)、马来西亚鼓亨(１ꎬ白果白珠原变种)ꎬ其
中有 ７６ 个滇白珠居群ꎻ芳香白珠(ＦＸ)采自中国云

南大理ꎮ 每个居群随机挑选 ３ 个个体[注:峨眉山

(ＥＭＳ)仅发现 １ 个个体]ꎬ包括外类群共计 ２４４ 个

个体(表 １)ꎮ 采集材料时ꎬ居群内每个个体至少相

隔 １０ ｍꎮ 新鲜叶片立即用变色硅胶干燥ꎬ凭证标本

储存于昆明医科大学药学院标本储藏室中ꎮ
１.２ 引物的筛选

在引物筛选阶段ꎬ我们从白果白珠变种已有

各居群中根据地理相对距离较远原则挑选出中国

云南腾冲(滇白珠)、中国云南武定(毛滇白珠)、
中国贵州平塘(滇白珠)、中国广西大瑶山(滇白

珠)、中国台湾玉山 (秃果白珠)、马来西亚鼓亨

(白果白珠原变种)共 ６ 个居群ꎬ每个居群随机选

取 ２ 个个体ꎬ共 １２ 个个体ꎮ 从杜鹃花科近缘的山

茶科(Ｔｈｅａｃｅａｅ)中ꎬ选取了进化速率较快的 １０ 个

叶绿体基因片段(Ｐ３７、Ｐ４５、Ｐ５７、Ｐ５８、Ｐ６０、Ｐ６１、Ｐ６４、
Ｐ６９、Ｐ７０ 即 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ、Ｐ７２)(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)进行

分析ꎬ最终选出 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ(Ｆ: ５′￣ＴＣＣＧＧＡＴＧＣＧＴＴＡ￣
ＡＣＡＴＴＣＣＣＣＴＴ￣３′ꎬ Ｒ: ５′￣ＣＣＴＴＧＧＡＡＧＧＧＴＡＡＣＡＣＡ￣
ＣＡＧＧＴＧＣ￣３′)和在杜鹃花科中拥有较高分辨率的

ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ ( ｔｒｎＬ: ５′￣ＣＴＧＣＴＴＣＣＴＡＡＧＡＧＣＡＧＣＧＴ￣３′ꎬ
ｒｐＬ３２: ５′￣ＣＡＧＴＴＣＣＡＡＡＡＡＡＡＣＧＴＡＣＴＴＣ￣３′)(Ｓｈａｗ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)作为开展系统发育研究的分子片段ꎮ
１.３ ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增

植物总 ＤＮＡ 的提取使用改进的 ４×ＣＴＡＢ 法ꎬ
用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ根据 ＤＮＡ 主带的

整齐度和亮度判断 ＤＮＡ 的质量ꎬ 用紫外分光光度

３７１ 期 李依容等: 基于叶绿体基因证据的民族药滇白珠复合群系统发育关系



表 １　 滇白珠复合群及相关类群实验材料和凭证标本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ａｎｄ ｖｏｕｃｈｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｔａｘａ

变种名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｙ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

采集地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

采集号
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

滇白珠
Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ

ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

ＡＮ 中国云南安宁
Ａｎｎｉｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＲＦ￣ＬＵ１００１ ３ ２４°３９′ Ｎ １０２°２０′ Ｅ ２ １０１

ＢＳ 中国云南保山昌宁
Ｃｈａｎｇｎｉｎｇꎬ Ｂａｏｓｈａｎꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＪ￣Ｌｉｕ１００１ ３ ２４°４９′ Ｎ ９９°３９′ Ｅ １ ７４６

ＢＴ 中国四川布托
Ｂｕｔｕｏꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０２ ３ ２７°１７′ Ｎ １０２°４９′ Ｅ １ ８１０

ＣＳ 中国贵州长顺
Ｃｈａｎｇｓｈｕｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１９ ３ ２６°００′ Ｎ １０６°２１′ Ｅ １ ３９２

ＤＬ 中国云南大理苍山
Ｃａｎｇｓｈａｎꎬ Ｄａｌｉꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０３ ３ ２５°４８′ Ｎ １００° ０６′ Ｅ ２ １７９

ＤＷＳ 中国云南屏边大围山
Ｄａｗｅｉｓｈａｎꎬ Ｐｉｎｇｂｉａｎꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＲＦꎬ ＬＵ００２ ３ ２２°５４′ Ｎ １０３°４０′ Ｅ １ ５７８

ＤＹ１３ 中国贵州都匀
Ｄｕｙｕｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１３ ３ ２６°２０′ Ｎ １０７°２９′ Ｅ ８８９

ＤＹ１４ 中国贵州都匀
Ｄｕｙｕｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１４ ３ ２５°５２′ Ｎ １０７°０５′ Ｅ １ ０３８

ＤＹＳ 中国广西大瑶山
Ｄａｙａｏｓｈａｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１２－０３ ３ ２４°４′ Ｎ １１０°１３′ Ｅ ９００

ＥＭＳ 中国四川峨眉山
Ｅｍｅｉｓｈａｎꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０５ １ ２９°３５′ Ｎ １０３°２２′ Ｅ １ ００５

ＦＹ 中国云南富源
Ｆｕｙｕａｎꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１６－２３ ３ ２５°０８′ Ｎ １０４°０８′ Ｅ ２ ０９７

ＧＤＨ 中国贵州兴仁
Ｘｉｎｇｒｅｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－２１ ３ ２５°０６′ Ｎ １０４°５０′ Ｅ １ ４６１

ＧＤ 中国贵州贵定
Ｇｕｉｄｉｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１６ ３ ２６°２６′ Ｎ １０７°０９′ Ｅ １ ００４

ＧＬＬ 中国贵州龙里
Ｌｏｎｇｌｉꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１７ ３ ２６°２４′ Ｎ １０６°５４′ Ｅ １ ５４１

ＧＹ 中国贵州贵阳
Ｇｕｉｙａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１８ ３ ２６°１６′ Ｎ １０６°３７′ Ｅ １ ０６７

ＧＺＳ 中国贵州珠市
Ｚｈｕｓｈｉꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１６－２０ ３ ２７°５７′ Ｎ １０４°３９′ Ｅ ２ ２２２

ＨＺ 中国贵州赫章
Ｈｅｚｈａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１６－１４ ３ ２７°１７′ Ｎ １０４°４７′ Ｅ １ ８４５

ＪＤ 中国云南景东
Ｊｉｎｇｄｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣０６０９ ３ ２４°０７′ Ｎ １００°３９′ Ｅ １ ８８２

ＪＷＳ 中国广西柳州九万山
Ｊｉｕｗａｎｓｈａｎꎬ Ｌｉｕｚｈｏｕꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１２－０１ ３ ２５°１３′ Ｎ １０８°４０′ Ｅ ９００

ＬＧ 中国广西临桂
Ｌｉｎｇｕｉꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１２－０２ ３ ２５°３２′ Ｎ １０９°５９′ Ｅ ８５０

ＬＰＳ 中国贵州六盘水
Ｌｉｕｐａｎｓｈｕｉꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１６－２１ ３ ２６°２７′ Ｎ １０４°４６′ Ｅ ２ ０７２

ＬＳＤ 中国贵州雷山
Ｌｅｉｓｈａｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１２ ３ ２６°２２′ Ｎ １０８°１６′ Ｅ １ ２６９

ＭＧ 中国云南马关
Ｍａｇｕａｎꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＲＦ￣０９５５６ ３ ２２°５７′ Ｎ １０４°３０′ Ｅ １ ６７５

ＰＢ 中国云南屏边
Ｐｉｎｇｂｉａｎꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＲＦꎬ ０８０１７ ３ ２２°５３′ Ｎ １０３°４２′ Ｅ ２ ２３９

ＰＴ１５ 中国贵州平塘
Ｐｉｎｇｔａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１５ ３ ２６°０４′ Ｎ １０７°０５′ Ｅ ９１４

４７ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



续表 １

变种名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｙ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

采集地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

采集号
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

ＰＴ 中国贵州平塘
Ｐｉｎｇｔａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＴＸ００１ ３ ２５°５０′ Ｎ １０７°２７′ Ｅ １ ０８３

ＱＪ 中国云南巧家药山
Ｙａｏｓｈａｎꎬ Ｑｉａｏｊｉａꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣０３１６０７ ３ ２７°０２′ Ｎ １０３°１２′ Ｅ ２ ２２２

ＳＢ 中国云南楚雄双柏
Ｓｈｕａｎｇｂａｉꎬ Ｃｈｕｘｉｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０５ ３ ２４°４０′ Ｎ １０１°３７′ Ｅ １ ９７９

ＳＷＴ 中国贵州石阡
Ｓｈｉｑｉａｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０９ ３ ２７°２８′ Ｎ １０８°１１′ Ｅ ６８５

ＴＣ 中国云南腾冲鸦乌山
Ｙａｗｕｓｈａｎꎬ Ｔｅｎｇｃｈｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣０７０１１ ３ ２５°０５′ Ｎ ９８°３３′ Ｅ ２ ２９０

ＷＸＣ 中国贵州雷山
Ｌｅｉｓｈａｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１１ ３ ２６°２２′ Ｎ １０８°０６′ Ｅ ８７３

ＷＸ 中国云南维西
Ｗｅｉｘｉꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１４－６２ ３ ２７°５８′ Ｎ ９９°０３′ Ｅ ２ ５０６

ＸＣ 中国四川西昌
Ｘｉｃｈａｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０１ ３ ２７°４９′ Ｎ １０１°４７′ Ｅ １ ７０２

ＸＲ 中国贵州兴仁
Ｘｉｎｇｒｅｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－２０ ３ ２５°２６′ Ｎ １０５°２３′ Ｅ １ ３０７

ＸＳ 中国云南昆明西山
Ｘｉｓｈａｎꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１１－４６ ３ ２５°０３′ Ｎ １０２°３７′ Ｅ ２ １８２

ＹＢＳ 中国广西元宝山
Ｙｕａｎｂａｏｓｈａｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１２－０４ ３ ２５°２４′ Ｎ １０９°０９′ Ｅ １ １００

ＹＪ０７ 中国贵州印江
Ｙｉｎｊｉａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０７ ３ ２７°５７′ Ｎ １０８°３６′ Ｅ ８１０

ＹＪ 中国云南元江
Ｙｕａｎｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣０６１０ ３ ２３°３９′ Ｎ １０１°４６′ Ｅ ２ ００３

ＹＳ 中国贵州石阡
Ｓｈｉｑｉａｎꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－１０ ３ ２７°２３′ Ｎ １０８°０３′ Ｅ ８５８

ＹＷ 中国贵州印江
Ｙｉｎｊｉａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０８ ３ ２７°５４′ Ｎ １０８°３６′ Ｅ １ ２８９

ＺＸ 中国云南镇雄
Ｚｈｅｎｘｉｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１６－０９ ３ ２７°２４′ Ｎ １０４°４９′ Ｅ １ ８７６

ＺＹ 中国云南沾益
Ｚｈａｎｙｉꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０２ ３ ２５°０４′ Ｎ １０２°３７′ Ｅ ２ ２０２

ＪＦＳ 中国重庆金佛山
Ｊｉｎｇｆｏｓｈａｎꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０６ ３ ２９°０４′ Ｎ １０７°１１′ Ｅ １ １５１

ＨＭＢ 中国湖北利川毛坝
Ｍａｏｂａꎬ Ｌｉｃｈｕａｎꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０７ ３ ３０°０３′ Ｎ １０９°０３′ Ｅ ８２２

ＨＭＤ 中国湖北利川谋道
Ｍｏｕｄａｏꎬ Ｌｉｃｈｕａｎꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０８ ３ ３０°２６′ Ｎ １０８°４０′ Ｅ １ ４４６

ＱＦＪ 中国重庆奉节
Ｆｅｎｇｊｉｅꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０９ ３ ３１°１４′ Ｎ １０９°１７′ Ｅ ７８８

ＨＬＦ 中国湖北来凤
Ｌａｉｆｅｎｇꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－１５ ３ ２９°２７′ Ｎ １０９°０６′ Ｅ ５８８

ＮＸＸ 中国湖南湘西花垣
Ｈｕａｙｕａｎꎬ Ｘｉａｎｇｘｉꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－１７ ３ ２８°２５′ Ｎ １０９°２９′ Ｅ ８０９

ＮＺＪ 中国湖南怀化芷江
Ｚｈｉｊｉａｎｇꎬ Ｈｕａｉｈｕａꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－２０ ３ ２７°３２′ Ｎ １０９°３３′ Ｅ ７９６

ＮＨＪ 中国湖南怀化洪江
Ｈｏｎｇｊｉａｎｇꎬ Ｈｕａｉｈｕａꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－２８ ３ ２７°１１′ Ｎ １１０°１０′ Ｅ ４０３

ＮＪＺ 中国湖南怀化靖州
Ｊｉｎｇｚｈｏｕꎬ Ｈｕａｉｈｕａꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－２９ ３ ２６°４７′ Ｎ １０９°３７′ Ｅ ３７０

５７１ 期 李依容等: 基于叶绿体基因证据的民族药滇白珠复合群系统发育关系



续表 １

变种名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｙ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

采集地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

采集号
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

ＮＴＤ 中国湖南怀化通道
Ｔｏｎｇｄａｏꎬ Ｈｕａｉｈｕａꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３０ ３ ２６°１７′ Ｎ １０９°５５′ Ｅ ４８０

ＮＣＢ 中国湖南邵阳城步
Ｃｈｅｎｇｂｕꎬ Ｓｈａｏｙａｎｇꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３１ ３ ２６°２１′ Ｎ １１０°１６′ Ｅ ５８８

ＮＷＧ 中国湖南邵阳武冈云山
Ｙｕｎｓｈａｎꎬ Ｗｕｇａｎｇꎬ Ｓｈａｏｙａｎｇꎬ
Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３２ ３ ２６°４１′ Ｎ １１０°３８′ Ｅ ５０４

ＹＭＳ 中国湖南永州阳明山
Ｙａｎｇｍｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｙｏｎｇｚｈｏｕꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３４ ３ ２６°００′ Ｎ １１１°５４′ Ｅ １ ０５７

ＤＰＬ 中国湖南永州都庞岭
Ｄｕｐａｎｇｌｉｎｇꎬ Ｙｏｎｇｚｈｏｕꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３５ ３ ２５°３４′ Ｎ １１１°２３′ Ｅ ５５７

ＮＭＳ 中国湖南郴州莽山
Ｍａｎｇｓｈａｎꎬ Ｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３６ ３ ２４°５７′ Ｎ １１２°５７′ Ｅ １ ２２２

ＮＧＤ 中国湖南郴州桂东
Ｇｕｉｄｏｎｇꎬ Ｃｈｅｎｚｈｏｕꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３７ ３ ２５°５２′ Ｎ １１３°４８′ Ｅ ７９８

ＪＳＣ 中国江西吉安遂川
Ｓｕｉｃｈｕａｎꎬ Ｊｉａｎꎬ Ｊｉａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３８ ３ ２６°１４′ Ｎ １１４°０９′ Ｅ ５４８

ＪＧＳ 中国江西吉安井冈山
Ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎꎬ Ｊｉａｎꎬ Ｊｉａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－３９ ３ ２６°３４′ Ｎ １１４°１０′ Ｅ ８２８

ＪＬＮ 中国江西赣州龙南
Ｌｏｎｇｎａｎꎬ Ｇａｎｚｈｏｕꎬ Ｊｉａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－４０ ３ ２６°３３′ Ｎ １１４°２９′ Ｅ ７３５

ＪＸＷ 中国江西赣州寻乌
Ｘｕｎｗｕꎬ Ｇａｎｚｈｏｕꎬ Ｊｉａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－４１ ３ ２４°５５′ Ｎ １１５°５０′ Ｅ ９７４

ＦＧＴ 中国福建龙岩古田
Ｇｕｔｉａｎꎬ Ｌｏｎｇｙａｎꎬ Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－４２ ３ ２５°１５′ Ｎ １１６°５１′ Ｅ ８３９

ＦＭＨＳ 中国福建龙岩梅花山
Ｍｅｉｈｕａｓｈａｎꎬ Ｌｏｎｇｙａｎꎬ Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－４５ ３ ２５°２７′ Ｎ １１６°４７′ Ｅ ９１８

ＦＨＪＳ 中国福建龙岩红尖山
Ｈｏｎｇｊｉａｎｓｈａｎꎬ Ｌｏｎｇｙａｎꎬ Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－４７ ３ ２５°０３′ Ｎ １１７°０９′ Ｅ ７７３

ＦＤＱＳ 中国福建漳州大芹山
Ｄａｑｉｎｓｈａｎꎬ Ｚｈａｎｇｚｈｏｕꎬ Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５１ ３ ２４°１２′ Ｎ １１７°０６′ Ｅ １ ０９１

ＤＨＹ 中国广东河源
Ｈｅｙｕａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５２ ３ ２４°２９′ Ｎ １１４°４４′ Ｅ ８４７

ＤＷＹ 中国广东韶关翁源
Ｗｅｎｇｙｕａｎꎬ Ｓｈａｏｇｕａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５３ ３ ２４°２４′ Ｎ １１３°５４′ Ｅ ７８１

ＤＮＸ 中国广东韶关南雄
Ｎａｎｘｉｏｎｇꎬ Ｓｈａｏｇｕａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５４ ３ ２５°１０′ Ｎ １１４°０３′ Ｅ ６７６

ＤＬＣ 中国广东韶关乐昌
Ｌｅｃｈａｎｇꎬ Ｓｈａｏｇｕａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５５ ３ ２５°２１′ Ｎ １１３°３０′ Ｅ ８２１

ＮＬ 中国广东韶关乳源南岭
Ｎａｎｌｉｎｇꎬ Ｒｕｙｕａｎꎬ Ｓｈａｏｇｕａｎꎬ
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５７ ３ ２４°５４′ Ｎ １１３°０２′ Ｅ ９１４

ＴＪＳ 中国广东韶关天井山
Ｔｉａｎｊｉｎｇｓｈａｎꎬ Ｓｈｏｇｕａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５８ ３ ２４°４１′ Ｎ １１３°０１′ Ｅ ７２８

ＤＬＮ 中国广东连州连南
Ｌｉａｎｎａｎꎬ Ｌｉａｎｚｈｏｕꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－５９ ３ ２４°３８′ Ｎ １１２°１１′ Ｅ ５３３

ＤＬＳ 中国广东连州连山
Ｌｉａｎｓｈａｎꎬ Ｌｉａｎｚｈｏｕꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－６０ ３ ２４°４８′ Ｎ １１２°０３′ Ｅ ４７３

ＤＹＤＳ 中国广东云浮鸭兜山
Ｙａｄｏｕｓｈａｎꎬ Ｙｕｎｆｕꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－６４ ３ ２２°３６′ Ｎ １１１°１１′ Ｅ １ ０５５

ＧＢＳ 中国广西百色乐业
Ｌｅｙｅꎬ Ｂａｉｓｅꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－６５ ３ ２４°３４′ Ｎ １０６°２９′ Ｅ １ １２１

毛滇白珠
　 　 Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｃｒｅｎｕｌａｔａ

ＷＤ 中国云南武定
Ｗｕｄｉｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＨＪ￣ＨＥ００１ ３ ２５°２８′ Ｎ １０２°０８′ Ｅ ２ ３３４

６７ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



续表 １

变种名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｙ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

采集地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

采集号
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

ＹＨＡ 中国贵州印江
Ｙｉｎｊｉａｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１７－０７ ３ ２７°５７′ Ｎ １０８°３６′ Ｅ ８１５

秃果白珠
Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ

　 ｖａｒ. ｐｓｉｌｏｃａｒｐａ

ＨＸＱ 中国台湾玉山
Ｙｕｓｈａｎꎬ Ｔａｉｗａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＨＸＱ￣１００１ ３ ２３°２７′ Ｎ １２０°５４′ Ｅ １ ７７４

Ｆ 菲律宾南达沃棉兰老岛
Ｍｉｎｄａｎａｏꎬ Ｄａｖａｏ ｄｅｌ Ｓｕｒꎬ Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ

Ｐｅｎｎｅｙｓ ２３５５ ３ ６°５９′ Ｎ １２５°１６′ Ｅ ２ ８２５

白果白珠原变种
Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ

　 ｖａｒ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ

ＷＨ 马来西亚鼓亨云顶高原
Ｇｅｎｔｉｎｇ Ｈｉｇｈｌａｎｄｓꎬ Ｐａｈａｎｇꎬ Ｍａｌａｙｓｉａ

ＷＨ￣２０１１ ３ ３°２５′ Ｎ １０１°４７′ Ｅ １ ７４８

芳香白珠(外类群)
Ｇ. ｆｒａｇｒａｎｔｉｓｓｉｍａ

(ｏｕｔｇｒｏｕｐ)

ＦＸ 中国云南大理苍山
Ｃａｎｇｓｈａｎꎬ Ｄａｌｉꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＬ￣２０１９－０４ ３ ２５°４８′ Ｎ １００°０６′ Ｅ ２ １７９

计 ( ＮａｎｏＤｒｏｐ® ＮＤ￣１０００ꎬ Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ
ＤｅｌａｗａｒｅꎬＵＳＡ)测定 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ用 ｄｄＨ２Ｏ
稀释至 ３０ ~ ５０ ｎｇ􀅰μＬ￣１以备后续 ＰＣＲ 扩增使用ꎮ
扩增体系: １０ μＬ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ( ２ ×) ( Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉfiｃ)ꎬ９ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎬ正反向引物(１０ ｎｇ􀅰μＬ￣１)
各 ０.４ μＬꎬ１ μＬ 模板 ＤＮＡꎮ ＰＣＲ 扩增反应程序:
９４ ℃ 预 变 性 ４ ｍｉｎꎻ ９４ ℃ 变 性 ４５ ｓꎬ ５２ ℃
( ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２) / ６０ ℃( ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ)退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃ 延

伸 ４５ ｓꎬ循环 ３５ 次ꎻ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎꎮ 取 ２ μＬ 扩

增产物进行 １.５％ 琼脂糖凝胶电泳ꎬ检测扩增产物

的产量和质量ꎮ 剩余的 ＰＣＲ 扩增产物纯化后ꎬ采用

５.５ μＬ 的反应体积ꎬ包括 １. ５ μＬ 的测序混合物

(ＢｉｇＤｙｅ)、１ μＬ的测序引物、１ μＬ 的纯化 ＰＣＲ 产物

和 ２ μＬ 的双蒸水ꎮ 反应程序:９５ ℃ 预变性 ４０ ｓꎻ
９５ ℃ ２０ ｓ、５０ ℃ １０ ｓ、６０ ℃ １ ｍｉｎ ３０ ｓꎬ共 ３５ 个循

环进行测序反应ꎮ 反应产物经过 ７５％乙醇和无水

乙醇纯化后ꎬ加入 １０ μＬ 的双蒸水充分溶解ꎬ用 ＡＢＩ
３７３０ ｘｌ 自 动 测 序 仪 ( Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬ Ｆｏｓｔｅｒ
ＣｉｔｙꎬＣａｌｉｆｏｒｎｉａꎬＵＳＡ)进行测序ꎮ
１.４ 数据分析

所得序列用 Ｓｅｑｕｅｎｃｈｅｒ 软件进行拼接ꎮ 拼接好

的序列首先逐一对每一个变异位点的原始峰图进行

校对ꎬ确认无误后用 Ｓｅ￣ａｌ 软件进行比对构建矩阵ꎬ
根据头尾的缺失情况对序列做适当调整ꎬ矩阵中的

插入 /缺失(ｉｎｄｅｌ)处理为单次进化事件ꎮ 为解析目

前所获各居群间的系统进化关系ꎬ我们对两个叶绿

体片段 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 和 ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ 进行了联合分析ꎮ 本

研究用最大似然法(Ｍａｘｉｍｕｍ ＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ)和贝

叶斯法(Ｂａｙｅｓｉａｎ ＩｎｆｅｒｅｎｃｅꎬＢＩ)构建系统树ꎬ以比较

不同拓扑结构的异同ꎬ并计算支持率(Ｓｔａｍａｔａｋｉｓ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 利用软件 ｊｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ２. １１０ ( Ｄａｒｒｉｂａꎬ
２０１２)ꎬ分别检测到两个叶绿体基因片段的最佳碱

基替代模型都为 ＧＴＲꎮ 最大似然法依据 ＤＮＡ 序列

突变是随机的这种假设ꎬ将构建系统树所用到的分

枝长度与推断肯定发生的额外突变结合起来ꎬ利用

特定突变概率的所有假设共同组成一个演化模型

(ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ)ꎬ选取具有最大可能性的树作为

引证ꎬ 分 析 其 系 统 进 化 关 系ꎬ 并 计 算 支 持 率

(ＢｏｏｔｓｔｒａｐꎬＢＰ)ꎮ 用贝叶斯法构建系统进化关系树

时ꎬ需对 ４ 个平行进化链进行１ ０００万代运算ꎬ每
１０ ０００代保存一棵进化树ꎬ分别去掉最初和最后的

２５％系统进化树作为“ｂｕｒｎ￣ｉｎ”ꎮ 每个分支的支持率

由保存的进化树中出现的后验概率(ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａ￣
ｂｉｌｉｔｙꎬＰＰ)表示ꎬ后验概率值 ＰＰ<０.９５ 视为低或较弱

的支持ꎬ０.９５ ~ １.００ 视为高或好的支持ꎮ 两种建树

方法 都 通 过 ＣＩＰＲＥＳ 网 上 建 树 平 台 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｐｈｙｌｏ.ｏｒｇ / )实现ꎬ最后得到的基于 ＭＬ 和 ＢＩ 法
的严格一致树用 Ｆｉｇｔｒｅｅ １. ４３ 软件 ( ｈｔｔｐ: / / ｔｒｅｅ.
ｂｉｏ.ｅｄ.ａｃ.ｕｋ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｆｉｇｔｒｅｅ / )查看ꎮ 为了直观地判

断滇白珠复合群的系统演化关系ꎬ用 Ｓｐｌｉｔｓｔｒｅｅ４ 软

件运用邻接网法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ)构建系统发育网络

(Ｂｒｙａｎｔꎬ２００３)ꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ 通过 １ ０００ 次重复ꎬ支
持率大于 ５０％的显示在支上ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 从滇白珠复合群 ２４１ 个样本和外类群芳香白

珠 ３ 个样本获得 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 和 ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ 片段

ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 片段比对矩阵长 ６７８ ｂｐꎬ共有 ２４１
条序列ꎬ一致位点( ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｓｉｔｅ)有 ６６５ 个ꎬ变异

７７１ 期 李依容等: 基于叶绿体基因证据的民族药滇白珠复合群系统发育关系



位点(ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅ)有 １３ 个ꎬ含简约信息位点( ｐａｒ￣
ｓｉｍｏｎｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅ)有 １２ 个ꎻ ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ 片段比

对矩阵长 ５９９ ｂｐꎬ共有 ２４１ 条序列ꎬ一致位点有

５９２ 个ꎬ变异位点有 ７ 个ꎬ含简约信息位点有 ５ 个ꎮ
基于两个叶绿体片段 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 和 ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ 的联

合分析矩阵长度为 １ ２７７ ｂｐꎬ一致位点有 １ ２５７
个ꎬ变异位点有 ２０ 个ꎬ含简约信息位点有 １７ 个ꎮ
滇白珠复合群联合矩阵的 Ｇ＋Ｃ 含量为 ３０.７０％ ~
３０.９０％ꎬ其中包括一段在 ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ 序列上长度为

３１ ｂｐ 的 插 入 /缺 失 序 列 ＡＡＴＴＧＡＡＴＴＴＣＡＴＡＴＴ￣
ＧＡＴＴＡＧＴＣＣＡＡＡＡＣＡꎬ该插入 /缺失序列为台湾居

群(ＨＸＱ)所特有ꎮ 此外ꎬ３ 条长１ ２１５ ｂｐ 的芳香白

珠序列ꎬＧ＋Ｃ 含量为 ３１.１１％ꎬ该序列存在一段 ３１
ｂｐ 的插入 /缺失序列 ＡＡＴＴＧＡＡＴＴＴＣＡＴＡＴＴＧＡＴＴ￣
ＡＧＴＣＣＡＡＡＡＣＡ(与 ＨＸＱ 居群的插入 /缺失序列

一致但位置不同)ꎮ 图 １ 显示了贝叶斯法(ＢＩ)构

建的系统发育树ꎬ该树与通过最大似然法(ＭＬ)构

建的树拓扑结构一致ꎬ在 ＢＩ 树上标注了 ＭＬ 树的

支持率ꎬＮｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 构建的滇白珠复合群系统发

育网络关系如图 ２ 所示ꎮ
２.２ 基于 ＭＬ 和 ＢＩ 的分析结果

２.２.１ 广域分布的滇白珠复合群存在丰富的遗传

变异　 ＭＬ 和 ＢＩ 系统树的拓扑结构基本一致ꎬ滇
白珠复合群大致可以分为三个大的支系 ( ＢＰ ＝
１００％ꎬＰＰ ＝ １. ００ꎬ图 １)ꎮ 由图 １ 可知ꎬ中国台湾

(ＨＸＱ)和菲律宾南达沃(Ｆ)的秃果白珠居群在较

基部的位置聚为第一分支( Ａ) ( ＢＰ ＝ ９１％ꎬＰＰ ＝
１.００)ꎬ是较早分化出来的类群ꎬ与其它所有居群

相区别ꎬ随后两个居群内的个体又各自聚为一支

(ＨＸＱ:ＢＰ ＝ １００％ꎬＰＰ ＝ １. ００ꎻＦ:ＢＰ ＝ ９８％ꎬＰＰ ＝
１.００)ꎻ剩余居群可以分为两个主要分支ꎬ第二分

支为分布在横断山脉的中国的云南、四川、广西、
广东、福建的部分个体以及马来西亚鼓亨(ＷＨ)居
群聚为的一支ꎬ具有较高支持率( ＢＰ ＝ ９０％ꎬＰＰ ＝
１.００)ꎮ 这一分支进而分为 ４ 个小的亚分支:马来

西亚鼓亨的白果白珠原变种(ＷＨ)位于较基部的

位置ꎬ单独形成一支(Ｂ１)与其他居群分开( ＢＰ ＝
９６％ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎻ中国的广西大瑶山(ＤＹＳ￣１)和广

东鸭 兜 山 ( ＤＹＤＳ￣１ꎬ ＤＹＤＳ￣２ ) 聚 为 一 支 ( Ｂ２ )
(ＢＰ ＝ ９７％ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎻ中国的福建龙岩( ＦＤＱＳ￣
１)和福建漳州 ( ＦＭＨＳ￣１) 聚为一支 ( Ｂ３) ( ＢＰ ＝
９９％ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎻ剩下的个体分别来自中国的云

南和四川的 ＡＮ(２)、ＤＬ(１)、ＱＪ(１)、ＷＤ(３)、ＥＭＳ

(１)、ＸＣ(３)、ＳＢ(３)居群ꎬ为该大支的主要成分

(Ｂ４)ꎮ 其他剩余的居群聚为第三分支 ( ＢＰ ＝
８９％ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ这一分支进而分为 ３ 个小的亚

分支ꎬ即第一支(Ｃ１)是位于较基部的屏边大围山

的两个个体(ＤＷＳ￣１ꎬＤＷＳ￣２)ꎬ得到了较高的支持

率(ＢＰ ＝ ９８％ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ福建龙岩两个居群的两

个个体( ＦＧＴ￣３ 和 ＦＨＪＳ￣３) 聚为一支( Ｃ２) ( ＢＰ ＝
９５％ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ剩下的居群个体构成一个大的

分支(Ｃ３)ꎬ序列占总数的 ８０％(２０１ 条序列)ꎬ这
些居群个体之间的关系尚未得到很好地解决ꎬ只
有贵州石阡(ＳＷＴ￣１)和云南曲靖的(ＺＹ￣２)聚为一

支( Ｃ４) 而 与 其 他 序 列 分 开 ( ＢＰ ＝ ９５％ꎬ ＰＰ ＝
０.９７)ꎮ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 的网状结构显示滇白珠复合

群也可以大致分为三个支系(图 ２)ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ
中国台湾、菲律宾南达沃和马来西亚鼓亨的居群

以及分布在横断山脉区域的居群聚为一支(红色

圈注)ꎬ支持率较低ꎻ与 ＭＬ 和 ＢＩ 系统发育分析结

果一致ꎬ中国台湾的秃果白珠居群和地理上相距

更近的福建滇白珠居群未聚在一支ꎮ 大多数来自

华东南地区的居群聚为一支(蓝色圈注)ꎮ 滇东南

地区来自屏边大围山的居群(ＤＷＳ)单独构成一支

(紫色圈注)ꎮ
２.２.２ 滇白珠复合群的遗传式样和毛被这一表型式

样不相符 　 ＭＬ 和 ＢＩ 分析均显示采自云南武定

(ＷＤ)和贵州印江(ＹＨＡ)的毛滇白珠居群并没有聚

为一支而是分别和采自相同区域的滇白珠居群构成

一支(图 １)ꎬＮｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 结果也显示毛滇白珠与大

部分相同区域的滇白珠居群聚在一起(图 ２)ꎮ

３　 讨论

３.１ 滇白珠复合群的遗传变异

物种的形成和分化通常源于群体间建立的基

因流屏障ꎬ主要有遗传分化造成的生殖隔离、地质

及气候历史变迁造成的地理隔离、繁育系统的复

杂 性 等 ( Ｌｅｖｉｎꎬ ２００３ꎻ Ｍａｌｌｅｔꎬ ２００７ꎻ Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ ＆
Ｗｉｌｌｉｓꎬ２００７)ꎮ 本研究中ꎬ滇白珠复合群分布广

泛ꎬ遗传差异相对形态来说ꎬ与地理分布相关性更

大ꎮ 从地形上来看ꎬ它横跨了二级、三级阶梯ꎬ从
横断山脉南端一直沿长江流域分布到东南沿海地

区ꎬ海拔上达２ ５００ ｍ、下至 ３９０ ｍꎮ 野外调查发

现ꎬ该植物大多生长在空旷的土坡或岩壁上ꎬ呈带

状局限分布于较高海拔地带ꎮ 相关研究发现ꎬ 滇

８７ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



系统发育树上标注了基于 ＭＬ 分析的支持率与 ＢＩ 分析的后验率:大于或等于 ５０％的支持率(ＢＰꎬ分枝上左侧)和大于或等于
５０％的后验率(ＰＰꎬ分枝上右侧)标注在分支上ꎬ支持率和后验率用逗号隔开ꎮ 滇白珠复合群相关变种及外类群系统位置通过不
同颜色标识ꎬＦＸ 为外类群芳香白珠(蓝色)ꎬＷＤ 和 ＹＨＡ 为毛滇白珠(红色)ꎬＨＸＱ 和 Ｆ 为秃果白珠(绿色)ꎬＷＨ 为白果白珠原变
种(黄色)ꎬ其余为滇白珠(黑色)ꎮ 分支 Ａ 包括 ＨＸＱ 和 Ｆ 居群所有个体ꎻ分支 Ｂ１ 包括 ＷＨ 居群所有个体ꎬ 分支 Ｂ２ 包括 ＤＹＳ 和
ＤＹＤ 居群部分个体ꎬ分支 Ｂ３ 包括 ＦＤＱＳ 和 ＦＭＨＳ 居群部分个体ꎬ分支 Ｂ４ 包括云南和四川的 ＡＮ、ＤＬ、ＱＪ、ＷＤ、ＥＭＳ、ＸＣ、ＳＢ 居群
的全部或部分个体ꎻ分支 Ｃ１ 包括 ＤＷＳ 的部分个体ꎬ分支 Ｃ２ 包括 ＦＧＴ 和 ＦＨＪＳ 居群的部分个体ꎬ分支 Ｃ４ 包括 ＳＷＴ 和 ＺＹ 的部分
个体ꎬ剩下的居群构成一个大的分支 Ｃ３ꎮ 系统树下部展示了白果白珠原变种和滇白珠复合群 ３ 个国产变种的植株照片ꎮ
Ｔｈｅ Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ( ｔｒｅｅ ｎｏｔ ｓｈｏｗｎ) ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ ａｒｅ ｂｏｔｈ ｓｈｏｗｎ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ. Ｎｕｍｅｒａｌｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔ
ｓｉｄｅ ｏｆ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ (≥５０％) ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｓｉｄｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ (≥５０％)ꎬ
ａｎｄ ｔｈｅ ＢＰ ａｎｄ ＰＰ ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｍｍａ. Ｔｈｅ ｐｌａｃｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ａｎｄ ｏｕｔｇｒｏｕｐ ａｒｅ ｉｎｄｉ￣
ｃａｔｅｄ ｂｙ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｏｌｏｒｓꎬ ＦＸ (Ｇ. ｆｒａｇｒａｎｔｉｓｓｉｍａ) ｉｎ ｂｌｕｅꎬ ＷＤ ａｎｄ ＹＨＡ (Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｃｒｅｎｕｌａｔａ) ｉｎ ｒｅｄꎬ ＨＸＱ ａｎｄ Ｆ
(Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｐｓｉｌｏｃａｒｐａ) ｉｎ ｇｒｅｅｎꎬ ＷＨ (Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ) ｉｎ ｙｅｌｌｏｗꎬ ａｎｄ ａｌｌ ｔｈｅ ｒｅｓｔ (Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎ￣
ｓｉｓ) ｉｎ ｂｌａｃｋ. Ｃｌａｄｅ Ａ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ａｌｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＨＸＱ ａｎｄ Ｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎻ ｃｌａｄｅ Ｂ１ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ａｌｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＷＨ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ
ｃｌａｄｅ Ｂ２ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｐａｒｔｉａｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＤＹＳ ａｎｄ ＤＹＤ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｃｌａｄｅ Ｂ３ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｐａｒｔｉａｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＦＤＱＳ ａｎｄ ＦＭＨＳ ｐｏｐｕ￣
ｌａｔｉｏｎｓꎬ ｃｌａｄｅ Ｂ４ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ａｌｌ ｏｒ ｐａｒｔｉａｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＡＮꎬ ＤＬꎬ ＱＪꎬ ＷＤꎬ ＥＭＳꎬ ＸＣ ａｎｄ ＳＢ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎻ ｃｌａｄｅ Ｃ１ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｐａｒｔｉａｌ ｉｎ￣
ｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＤＷＳ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｃｌａｄｅ Ｃ２ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｐａｒｔｉａｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＦＧＴ ａｎｄ ＦＨＪＳ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｃｌａｄｅ Ｃ４ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｐａｒｔｉａｌ ｉｎ￣
ｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＴ ａｎｄ ＺＹ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｍａｉｎｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｆｏｒｍ ａ ｌａｒｇｅ ｃｌａｄｅ Ｃ３. Ｉｍａｇｅｓ ｂｅｎｅａｔｈ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｓｈｏｗ
ｔｈｅ ｃｌｏｓｅ￣ｕｐ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘ.

图 １　 基于贝叶斯法(ＢＩ)构建的滇白珠复合群系统发育树ꎬ外类群为芳香白珠
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ

Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ (ＢＩ)ꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇ. ｆｒａｇｒａｎｔｉｓｓｉｍａ ａｓ ｏｕｔｇｒｏｕｐ

９７１ 期 李依容等: 基于叶绿体基因证据的民族药滇白珠复合群系统发育关系



大于或等于 ５０％的支持率显示在分支上ꎮ 主要分为三个支系ꎬ即横断山脉＋中国台湾、菲律宾南达沃、马来西亚鼓亨支系(红色圈

注ꎬ右侧)、华东南支系(蓝色圈注ꎬ左侧)、大围山支系(紫色圈注ꎬ中央)ꎮ 其中:横断山脉分支包括中国云南的 ＡＮ、ＷＤ(毛滇白

珠)、ＱＪ、ＳＢ、ＤＬ 居群ꎬ中国四川的 ＸＣ、ＥＭＳ 居群ꎻ华东南支系包括中国云南的 ＰＢ、ＸＳ、ＺＹ、ＴＣ、ＢＳ、ＭＧ、ＪＤ、ＹＪ、ＷＸ、ＦＹ 居群ꎬ中国贵

州(包括毛滇白珠 ＹＨＡ 居群)、广西、广东、湖南、湖北、重庆、江西、福建的所有居群ꎻ大围山支系仅包括中国云南的 ＤＷＳ 居群ꎮ
Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ (≥ ５０％) ｂａｓｅｄ ｏｎ １ ０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ａｂｏｖｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ. Ｔｈｒｅｅ ｍａｊｏｒ ｃｌａｄｅｓ ａｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄꎬ ｉ.ｅ.ꎬ ｔｈｅ ｃｌａｄｅ ｆｒｏｍ Ｔａｉｗａｎ
ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ ｔｈｅ Ｄａｖａｏ ｄｅｌ Ｓｕｒ ｏｆ Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓꎬ Ｐａｈａｎｇ ｏｆ Ｍａｌａｙｓｉａ ｐｌｕｓ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ (ｃｏｌｏｒｅｄ ｉｎ ｒｅｄꎬ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ)ꎬ ｔｈｅ ｃｌａｄｅ ｆｒｏｍ
ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ (ｃｏｌｏｒｅｄ ｉｎ ｂｌｕｅꎬ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔ)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｌａｄｅ ｆｒｏｍ Ｄａｗｅｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ (ｃｏｌｏｒｅｄ ｉｎ ｐｕｒｐｌｅꎬ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ). Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ
ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ｃｌａｄｅ ｉｎｃｌｕｄｅ ＡＮꎬ ＷＤ (Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｃｒｅｎｕｌａｔａ)ꎬ ＱＪꎬ ＳＢꎬ ａｎｄ ＤＬ ｆｒｏｍ Ｙｕｎｎａｎ ａｎｄ ＸＣ ａｎｄ ＥＭＳ ｆｒｏｍ
Ｓｉｃｈｕａｎ. Ｔｈｅ ｃｌａｄｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ ｉｓ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｙｕｎｎａｎ (ＰＢꎬ ＸＳꎬ ＺＹꎬ ＴＣꎬ ＢＳꎬ ＭＧꎬ ＪＤꎬ ＹＪꎬ ＷＸ ａｎｄ ＦＹ)
ａｎｄ ａｌｌ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｇｕｉｚｈｏｕ ( ｉｎｃｌｕｄｅ ＹＨＡ ｏｆ Ｇ. ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｃｒｅｎｕｌａｔａ)ꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｈｕｎａｎꎬ Ｈｕｂｅｉꎬ Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ
Ｊｉａｎｇｘｉ ａｎｄ Ｆｕｊｉａｎ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｄａｗｅｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｎｌｙ ｉｎｃｌｕｄｅ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＤＷＳ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ.

图 ２　 滇白珠复合群的系统发育网络图ꎬ外类群为芳香白珠
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ Ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘ

ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｔａｘａꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇ. ｆｒａｇｒａｎｔｉｓｓｉｍａ ａｓ ｏｕｔｇｒｏｕｐ

白珠主要以根茎进行无性繁殖ꎬ 由根延伸出芽形

成新植株(马小军等ꎬ２００１)ꎬ且马来西亚的白果白

珠原变种为雄蕊先熟和自花授粉(Ｓｌｅｕｍｅｒꎬ１９６７)ꎮ
滇白珠复合群呈现出的遗传分化可能是地形的阻

０８ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



隔导致了地理隔离ꎬ处于横断山脉的居群受高大

山脉如哀牢山、点苍山、无量山、怒山、大凉山等阻

隔ꎬ而处于东南地区的滇白珠居群却分布在海拔

相对较低的大起伏中山如南岭、大瑶山、十万大

山、云开大山等ꎬ地势较横断山脉相对为平坦和连

绵(尤联元等ꎬ２０１３)ꎬ滇白珠复合群可能因此没有

产生较大的遗传变异ꎮ
３.２ 滇白珠复合群的系统演化关系

本研究采用的两个叶绿体片段 ｒｐｌ３３￣ｐｓａＪ 和

ｔｒｎＬ￣ｒｐｌ３２ 在滇白珠复合群中变异位点较少ꎬ虽然

有多个地区的序列没有形成分支ꎬ但解决了部分

群体 的 系 统 演 化 关 系ꎮ 本 研 究 中ꎬ 中 国 台 湾

(ＨＸＱ)和菲律宾南达沃(Ｆ)的秃果白珠居群得到

了分子系统学较好的支持ꎬ这从遗传上支持了该

变种的成立ꎬ也支持了子房壁及蒴果不被毛是划

分该变种重要的共衍征(分类性状)ꎬ果实形态特

征被认为在白珠树属中具有重要的分类学意义

(Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 系统发育分析显示ꎬ秃果白珠

是滇白珠复合群中较早分化出来的变种ꎬ但和具

有地理隔离的横断山脉居群更近缘的关系并没有

得到较好的支持(支持率低)ꎮ 因此ꎬ与横断山脉

区域居群之间的系统发育关系还需要进一步的研

究ꎮ 在 １９９１ 年中文版«中国植物志»中ꎬ屏边白珠

因其叶片形态和质地的差异而被作为白珠的一个

变种处理ꎬ后 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(Ｆａｎｇ ＆ Ｓｔｅｖｅｎｓꎬ２００５)
将其作为滇白珠的异名处理ꎮ 但是ꎬ本研究分子

系统发育显示ꎬ屏边大围山的两个个体 ＤＷＳ￣１ 和

ＤＷＳ￣２ 与其他滇白珠居群分属于两个分支ꎬ且位

于较基部而较早地分化出来ꎻ从网状进化关系看ꎬ
屏边大围山的居群被单独划分为一支ꎬ一定程度

上支持了该变种遗传学上的独立性ꎮ
基于传统形态分类ꎬ毛滇白珠因其枝、花梗密

被均匀分布的硬毛ꎬ叶边缘被缘毛而被单独作为

一个变种ꎬ区别于滇白珠(Ｆａｎｇ ＆ Ｓｔｅｖｅｎｓꎬ２００５)ꎮ
但是ꎬ本研究分子系统发育显示ꎬ采自云南武定的

毛滇白珠和采自云南安宁的滇白珠聚为一支ꎬ同
时采自贵州印江的毛滇白珠和同地区的滇白珠聚

为一支ꎮ 环境因素对植物的生长发育会产生一定

的影响ꎬ表现出丰富的形态、生理和发育等表型

(Ｓｕｌｔａｎꎬ２０００)ꎮ 根据我们野外观察发现ꎬ生活在

背阴环境的滇白珠居群被毛情况多于向阳环境ꎬ
且叶片较小ꎬ植株较纤细ꎮ 本研究分子证据表明ꎬ
同域分布的有毛被及无毛被滇白珠在遗传上没有

明显差异ꎬ说明被毛这一性状与遗传分化的相关

性不大ꎮ 形态与遗传的不一致性在许多植物中也

有报道ꎬ如在蔷薇科金露梅属植物中ꎬ金露梅(Ｄａ￣
ｓｉｐｈｏｒａ ｆｌｏｒｉｂｕｎｄａ)和银露梅(Ｄ. ｇｌａｂｒａ)因为花瓣

颜色的不同而被分为两个物种ꎬ但研究发现基于

花瓣颜色对金露梅属植物进行物种划分界定没有

得到遗传数据的支持(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 此外ꎬ还
有生活在保加利亚的苦苣苔科植物 Ｈａｂｅｒｌｅａ ｆｅｒｄｉ￣
ｎａｎｄｉ￣ｃｏｂｕｒｇｉｉ 和 Ｈ. ｒｈｏｄｏｐｅｎｓｉｓ 也出现了形态变异

和遗传分化不一致的现象( Ｐｅｔｒｏｖａ ｅｔ ａｌꎬ２０１４)ꎮ
对于滇白珠复合群这样的遗传和形态不一致性ꎬ
我们推测可能的原因如下:(１)滇白珠毛被的生长

发育容易受到环境的影响ꎬ这种变异不稳定ꎬ与谱

系遗传无关ꎬ毛滇白珠只能作为滇白珠的一种生

态类型ꎻ(２)叶绿体片段没有足够的分辨率且仅为

母系遗传ꎬ无法检测是否存在杂交和网状进化ꎬ需
要筛选合适的核基因片段或开展简化基因组分析

进行更深入的研究ꎮ
３.３ 滇白珠复合群的种质资源保护和利用

尽管滇白珠复合群分布广泛而资源丰富ꎬ在
一定时期内可以承受一定规模的开发利用ꎮ 但

是ꎬ该植物并非栖生地的优势种ꎬ竞争性差、生长

相对缓慢(灌木)、生物量有限、气候变化敏感性

高ꎬ连年的工业化采挖会导致区域性资源很快枯

竭ꎮ 根据野外调查发现ꎬ云南中部、东北部和四川

大凉山的居群正处于严重的人为干扰中ꎬ该区域

的滇白珠复合群经历了当地一些药材公司连续性

整株(包括地下根部)收购ꎬ并伴有民间药用采挖ꎮ
这些居群的生物量正面临不同程度的减少ꎬ对该

复合群进行保护生物学的研究极其重要ꎬ需要在

本研究的基础上ꎬ进行居群式取样开展生态地理

学及谱系地理学研究ꎬ更深层次阐明遗传变异格

局的形成机制ꎬ确定保护单元ꎬ才能制订有效的保
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