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摘要：【目的】通过测序法分析兰考泡桐与白花泡桐和毛泡桐在叶绿体ｒｐｓ１６序列上的遗传差异，旨在分析三者之间
在叶绿体基因上的变化特点和规律，探讨其种间的遗传关系。【方法】选取兰考泡桐、白花泡桐和毛泡桐各１５个样
本，对其提取的ＤＮＡ用ＰＣＲ扩增获得特异片段，并将其纯化与测序。利用软件ＣｌｕｓｔａｌＸ２．０对所得序列进行排序；
运行ＭＥＧＡ４软件，进行多序列比对，分析其序列特征，并计算出Ｋ２Ｐ遗传距离。【结果】（１）对获得的ｒｐｓ１６序列进
行测定分析，得兰考泡桐序列长度分别为９３２ ９３３ｂｐ；白花泡桐序列长度为９３２ｂｐ；毛泡桐序列长度分别为９１６
９１８ｂｐ。对所得ｒｐｓ１６序列进行排序后的长度为９３８ｂｐ，平均ＧＣ含量为３４．３１％。３个种所代表的个体之间共有１０
个变异位点，占整个序列长度的１．０７％。其中有９个变异位点属于碱基插入或缺失类型，占变异位点总数的９０％，
占整个序列长度的０．９６％。有１个变异位点属于碱基替换类型，占整个变异位点总数的１０％，占整个序列长度的
０．１１％。（２）整个ｒｐｓ１６片段的序列共有１０个变异位点，其中兰考泡桐与白花泡桐在总的变异位点上，具有一致的
碱基位点９个，占总变异的９０％。而兰考泡桐与毛泡桐相比，没有相同的碱基。【结论】根据三种泡桐的ｒｐｓ１６序列
的序列特征和变异位点的分析，表明在叶绿体遗传方面，兰考泡桐具有与白花泡桐更多相似的遗传物质，其亲缘关

系较近。综上所述，推测兰考泡桐与白花泡桐可能来自同一母系遗传。
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兰考泡桐（ＰａｕｌｏｗｎｉａｅｌｏｎｇａｔａＳ．Ｙ．Ｈｕ）、白花
泡桐（Ｐａｕｌｏｗｎｉａｆｏｒｔｕｎｅｉ（Ｓｅｅｍ．）Ｈｅｍｓｌ）和毛泡桐
（Ｐａｕｌｏｗｎｉａｔｏｍｅｎｔｏｓａ（Ｔｈｕｎｂ．）Ｓｔｅｕｄ）为玄参科
（Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ）泡桐属（Ｐａｕｌｏｗｎｉａ）的落叶乔木，
是重要的速生用材和绿化型典型代表树种之一。兰

考泡桐集中分布于以黄、淮、海平原为代表的黄河流

域；白花泡桐分布长江流域以南各省、市，是南方泡

桐种类的代表树种；毛泡桐分布从长江中下游一直

到泡桐分布区的北界，其重点分布区为大别山和神

农架及其周边地区，是北方泡桐种类的代表种。毛

泡桐抗旱耐寒、适应能力强、木材材质致密，是优良

的家具用材［１－４］。由于泡桐种间生殖隔离不强，存

在非常普遍的种间混交、渐渗现象［５－６］，使得泡桐杂

交种的单倍型来源非常丰富，兰考泡桐是泡桐天然

杂交种的代表中之一［７］。根据竺肇华的观点［７］认

为兰考泡桐可能是毛泡桐与白花泡桐的杂交种。从

地理分布上看，毛泡桐与白花泡桐有重叠区。兰考

泡桐又是高度不育。熊金桥［８］总结有多种证据反复

证实兰考泡桐作为毛泡桐和白花泡桐的杂交种。卢

龙斗［９］通过ＲＡＰＤ标记研究泡桐属的７个种，其中
的结果之一是白花泡桐与兰考泡桐间遗传相似系数

为０．７２３，说明白花泡桐对兰考泡桐形成提供的遗
传份额比较大。这些在分子水平的数据支持了竺肇

华的观点，证明在泡桐属植物演化过程中兰考泡桐

可能是毛泡桐与白花泡桐发生的种间杂交。马

浩［１０］等对泡桐属 １５个植物的 ｃｐＤＮＡ进行 ＲＦＬＰ
的分析结果认为兰考泡桐是白花泡桐与毛泡桐的杂

交种，且兰考泡桐含白花泡桐的遗传成分较大，所以

将其归入白花泡桐组内。莫文娟［１１］等利用 ＩＳＳＲ分
析得出兰考泡桐与毛泡桐聚在一组，表明兰考泡桐

与毛泡桐的亲缘关系近，对于毛泡桐是兰考泡桐的

亲本之一这一观点，在核ＤＮＡ水平上提供一定的理
论基础支持。

在林木的分子鉴定技术的研究领域里，根据检

测方法，目前可分为两大类：ＤＮＡ多态性分析和
ＤＮＡ测序。两者相比，最明显的区别：前者是对
ＤＮＡ变异的间接比较，而后者是直接比较［１２－１４］。

ＤＮＡ测序法通过ＰＣＲ扩增目的基因，直接测序获得
序列，通过比较分析所有的样品而检测出序列差异，

确定有意义的特定位点，进而达到识别样本的目

的［１３］。目前在植物方面进行ＤＮＡ测序的基因有ｃｐ
ＤＮＡｒｂｃＬ、ｒｐｓ１６、ｔｒｎＬＦ等与 ｎｒＤＮＡＩＴＳ、ＥＴＳ等，研
究者针对植物中要解决的科间、属间、种间及种内居

群间的遗传差异和变异问题，会参考相关文献和前

人研究来选择合适的基因片段，进行序列测定与分

析［１５］。这种方法快速、可靠而准确地反映出研究对

象间的碱基差异，进而分析它们间的遗传变异与遗

传关系，且不受生长季节的限制。张金梅［１６］研究组
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展开了对芍药科芍药属遗传关系的研究，他们通过

叶绿体ＤＮＡ基因，注释了该属牡丹组的种种关系，
探讨了牡丹组的系统进化和位置变动。侯鑫［１７］等

分析小叶、中间和柠条锦鸡儿的ｔｒｎＬＦ序列特征：对
齐排序为１０５３ｂｐ，８７个变异位点中含有５４个信息
位点。并探讨分析其种间关系，结果显示中间锦鸡

儿与小叶的序列完全一致，而与柠条存在明显差异。

内含子如 ｒｐｓ１６，ｒｐｌ１６，ｒｐｏＣ１等，因它们功能上的限
制较少，比编码区表现出更快的进化速率（约为１０
倍），可为各种分类类群的系统发育提供大量的信

息，较多用于低分类类群间的研究。ｒｐｓ１６基因编码
核糖体蛋白Ｓ１６，位于植物ｃｐＤＮＡ大单拷贝区，可用
于属间、种间的亲缘关系分析［１５］。目前 Ｗａｌｌａｎｄｅｒ、
Ｂａｋｅｒ、Ｒｏｂｂｒｅｃｈｔ［１８－２０］等利用 ｒｐｓ１６对木樨科、棕榈
科、流苏子属、丁香属的植物进行分类遗传学的研

究，并探讨它们之间的进化问题、分类问题。

本文尝试采用ｒｐｓ１６基因对兰考泡桐，白花泡桐
和毛泡桐进行ｃｐＤＮＡ序列分析，旨在探讨兰考泡桐
与白花泡桐和毛泡桐在叶绿体基因上的变化特点和

规律，分析其间的遗传关系。

１　材料与方法
１．１　植物材料

实验材料采自江西九江共青城的泡桐基因库

（所有材料经河南农业大学兼国家林业局泡桐研究

中心特聘专家李荣幸教授鉴定），选取兰考泡桐、白

花泡桐和毛泡桐各１５个样本（见表１）。采集新鲜
嫩叶，用７０％乙醇清洗表面，用无菌去离子水冲洗
干净，存放至 －７０℃超低温冰箱保存待用。

表１　供试材料

种 来源

兰考泡桐 （Ｐ．ｅｌｏｎｇａｔａ） 江西共青城

白花泡桐 （Ｐ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ） 江西共青城

毛泡桐 （Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ） 河南郑州市

１．２　ＤＮＡ分析
采用天根试剂盒提取泡桐叶片中的基因组

ＤＮＡ，纯化ＤＮＡ后，经琼脂糖电泳及紫外分光光度
法检测 ＤＮＡ浓度与纯度，稀释为 ２５ｎｇ·μＬ－１，
－２０℃保存备用。
引 物 的 正 向 序 列：“５′ＧＴＧＧＴＡＧＡＡＡＧ

ＣＡＡＣＧＴＧＣＧＡＣＴＴ３′”，反 向 序 列：“ ５′ＴＣＧＧ
ＧＡＴＣＧＡＡＣＡＴＣＡＡＴＴＧＣＡＡＣ３′”［１６］。进行 ＰＣＲ扩
增，２０μＬ体系［２１－２２］：１×ｂｕｆｆｅｒ、２５ｎｇ模板 ＤＮＡ、

Ｍｇ２＋１．５ｍｍｏｌ·Ｌ－１、ｄＮＴＰｓ０．２０ｍｍｏｌ·Ｌ－１、引物
各０．５μｍｏｌ·Ｌ－１、１ＵＴａｑＤＮＡ聚合酶，５μＬＰＣＲ
增强剂。降落 ＰＣＲ反应程序：９６℃预变性 ３ｍｉｎ；
９６℃变性２０ｓ，６０℃退火３０ｓ，每个循环降退火温度
１℃，７２℃ ２０ｓ，１０个循环；９６℃变性２０ｓ，５５℃退火
３０ｓ，７２℃４０ｓ，２５个循环；然后７２℃延伸５ｍｉｎ。通
过１．５％的琼脂糖凝胶电泳检测其扩增产物，将扩
增成功的ＰＣＲ产物（特异性好的单一条带）进行纯
化后，送中美泰和生物技术（北京）有限公司进行双

向测序。进行两次或以上的重复检测，以克服因为

材料混淆、ＰＣＲ错配和测序失误等带来的实验误差。
扩增本研究的实验材料，第二次重复均得到与第一

次完全相同的序列结果。

收到测序公司返回的序列文件后，按照以下步

骤进行序列分析：１．用Ｓｅｑｕｅｎｃｈｅｒ４．５Ｄｅｍｏ软件检
查序列峰图的有效性，以测序信号清晰，峰图无重叠

者为佳。２．借助Ｃｈｒｏｍａｓ２．０软件编辑序列文件，去
除两端信号不佳的部分，将信号清晰的部分转换成

Ｆａｓｔａ格式。３．用ＣｌｕｓｔａｌＸ２．０软件［２３］进行序列比

对，生成序列比对文件。４．ｒｐｓ１６区序列的边界根据
ＧｅｎＢａｎｋ中的近缘种序列作为参考，利用 ＭＥＧＡ４
软件［２４］进行多序列比对，并计算 Ｋ２Ｐ距离。５．利
用 ＣｏｄｏｎＣｏｄｅＡｌｉｇｎｅｒＶ２．０６（ＣｏｄｏｎＣｏｄｅＣｏ．，
ＵＳＡ）软件分析统计序列的变异位点。

２　结果与分析
泡桐部分序列峰图（图１），反映了序列的测序

质量。对获得的ｒｐｓ１６序列进行测定分析，得兰考泡
桐序列长度分别为９３２ ９３３ｂｐ；白花泡桐序列长
度为９３２ｂｐ；毛泡桐序列长度分别为９１６ ９１８ｂｐ。
对所得ｒｐｓ１６序列进行排序后的长度为９３８ｂｐ，平均
ＧＣ含量为３４．３１％。

从表２和表３中可以看出：兰考泡桐有两种序
列：兰考泡桐（１）为代表的序列长度为９３２ｂｐ，兰考
泡桐（２）为代表的序列长度为９３３ｂｐ；二者之间的区
别在于兰考泡桐（２）为代表的序列在第８７１位点上
有１个碱基 Ｇ的插入（兰考泡桐的种内变异位点）
见表２。白花泡桐的所有个体拥有一致的序列长度
为９３２ｂｐ。毛泡桐的个体有两种序列：毛泡桐（１）为
代表的序列长度为９１６ｂｐ，毛泡桐（２）为代表的序列
长度为９１８ｂｐ；二者之间的区别在第７２７、７２８位点
上有碱基插入或缺失的（Ａ→ －、Ｇ→ －）见表２。在
７１６位点有碱基替换（Ｇ→Ａ）见（表３）。
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图１　泡桐ｒｐｓ１６序列的部分峰图

　　在整个ｒｐｓ１６序列中，７１８ ７２４ｂｐ连续７个位
点的碱基是 Ａ见（表２），测序结果中出现这种多 Ａ
结构，不适合作为信息位点用于属内种间遗传关系

的分析，本研究将不考虑上述位点。所以３个种所
代表的个体之间共有１０个变异位点（同一位点上所
有样品的碱基类型不完全相同），占整个序列长度的

１．０７％。其中有９个变异位点属于碱基插入或缺失
类型（表１），占变异位点总数的９０％，占整个序列长
度的０．９６％。有１个变异位点属于碱基替换类型
（表２），占整个变异位点总数的１０％，占整个序列长
度的０．１１％。

表２　ｒｐｓ１６区变异位点（插入或缺失）及碱基类型

种
位点编号及碱基类型

２６５ ２６６ ２６７ ２６８ ２６９ ７１７ ７１８ ７１９ ７２０ ７２１ ７２２ ７２３ ７２４ ７２７ ７２８ ８７１
白花泡桐（Ｐ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ） Ａ Ｔ Ａ Ｔ Ｃ Ｇ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ｇ －
兰考泡桐（Ｐ．ｅｌｏｎｇａｔｅ）（１） Ａ Ｔ Ａ Ｔ Ｃ Ｇ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ｇ －
兰考泡桐（Ｐ．ｅｌｏｎｇａｔｅ）（２） Ａ Ｔ Ａ Ｔ Ｃ Ｇ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ｇ
毛泡桐（Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ）（１） － － － － － － － － － － － － － － － －
毛泡桐（Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ）（２） － － － － － － － － － － － － － Ａ Ｇ －

　　注：括号里的数字表示序列的类型，如兰考泡桐（１）表示兰考泡桐序列的第一种类型。“－”代表ｇａｐ

表３　ｒｐｓ１６变异位点（碱基替换）及碱基类型

种
位点编号及碱基类型

７１６
白花泡桐（Ｐ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ） Ａ
兰考泡桐（Ｐ．ｅｌｏｎｇａｔａ）（１） Ａ
兰考泡桐（Ｐ．ｅｌｏｎｇａｔａ）（２） Ａ
毛泡桐（Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ）（１） Ｇ
毛泡桐（Ｐ．ｔｏｍｅｎｔｏｓａ）（２） Ａ

　　注：括号里的数字表示序列的类型，如兰考泡桐（１）表示兰考泡

桐序列的第一种类型。“－”代表ｇａｐ

综合表２和表３的结果，在１０个变异位点中，
兰考泡桐与白花泡桐在总的变异位点上，其中９个
位点（占９０％）上具有一致的碱基；而与毛泡桐的在
总的变异位点上，没有相同的碱基。

３　讨论
本研究所选择的叶绿体 ｒｐｓ１６，其位于 ｃｐＤＮＡ

大单拷贝区，编码核糖体蛋白１６Ｓ小亚基基因。其

内含子功能上限制较少，具有解决属间系统发育的

能力［２５］。而本研究中的泡桐的ｒｐｓ１６序列的变异位
点不多，说明ｒｐｓ１６在泡桐属中的进化速率一般，单
独进行系统学研究价值不大，这个与前人［１５］的结论

和观点一致。泡桐属植物的 ＧＣ含量较低，平均为
３４．３１％，说明泡桐属 ｒｐｓ１６序列的 Ａ＋Ｔ含量较高，
大于６０％。

叶绿体基因顾名思义为绿色植物所特有的细胞

质基因，在被子植物中的遗传方式属于细胞质遗传

中的单亲母系遗传方式［２６－２７］，是一种有别于核基因

的遗传方式［２８］。本研究通过 ｃｐＤＮＡ序列分析发
现，兰考泡桐与白花泡桐的 ｒｐｓ１６序列具有９４．１２％
的相同变异碱基，与毛泡桐的ｒｐｓ１６序列没有相同变
异位点，说明兰考泡桐的 ｒｐｓ１６序列更接近白花泡
桐，因而可以推测两者具有更多相似的叶绿体遗传

物质，可能来自同一母系遗传，这与马浩［１０］的结论
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和观点一致。

在前辈的研究发现中，熊金桥［８］总结有多种证

据反复证实兰考泡桐作为毛泡桐和白花泡桐的杂交

种。胡惠蓉的叶表皮毛状体研究［２９］及其扫描电镜

观察［３０］均征实了一点：兰考泡桐叶子表皮毛状体特

征与毛泡桐一致，而下表皮则介于毛泡桐和白花泡

桐之间，说明此杂交种更接近毛泡桐。泡桐属花药

表皮毛状体研究［２９］对兰考泡桐花药表皮毛和气孔

形状的研究发现：兰考泡桐花药表皮毛的多少介于

白花泡桐与毛泡桐之间，而气孔形状则表现出与毛

泡桐特有的椭圆形一致，为兰考泡桐的亲本是白花

泡桐和毛泡桐提供了新的佐证。梁作椭［３１］等对泡

桐属８种植物ＧＡＴ、ＡＭＹＬ、ＡＤＨ、ＭＤＨ同工酶分析，
表明兰考泡桐的亲本均为白花泡桐和毛泡桐。马

浩［１０］等的ｃｐＤＮＡＲＦＬＰ的分类结果认为兰考泡桐
是白花泡桐与毛泡桐的杂交种，且其含白花泡桐的

遗传成分较大，所以将其归入白花泡桐组内。说明

考泡桐与白花泡桐具有更多相似的叶绿体遗传物

质，这在叶绿体ＤＮＡ方面为其两者的遗传关系提供
有利的分子证据。

虽然兰考泡桐与白花泡桐和毛泡桐在核 ＤＮＡ
方面有过种间关系的探讨研究，但利用核 ＤＮＡ验证
兰考泡桐是白花泡桐和毛泡桐的杂交种这还是一个

需要探索的领域。推测毛泡桐可能是兰考泡桐的父

本，还需要核基因组水平和叶绿体基因组水平上的

证据。

４　结论
根据三种泡桐的 ｒｐｓ１６序列的序列特征和变异

位点的分析，表明在叶绿体遗传方面，兰考泡桐具有

与白花泡桐更多相似的遗传物质，其亲缘关系较近。

综上所述，推测兰考泡桐与白花泡桐可能来自同一

母系遗传。

参考文献：

［１］李芳东，乔　杰，王保平，等．中国泡桐属种质资源图谱［Ｍ］．

北京：中国林业出版社，２０１３：２－１２．

［２］邱乾栋，莫文娟，王　楠，等．白花泡桐材色优良单株的选择

［Ｊ］．林业科学研究．２０１４，２７（２）：２７７－２８３．

［３］王　楠，李芳东，莫文娟，等．杂交泡桐“毛白３３”与其回交一

代的光合特性比较［Ｊ］．东北林业大学学报，２０１５，４３（６）：５１

－５６．

［４］王　楠，李芳东，马　跃，等．泡桐优良无性系 “ＴＦ３３”干材表

型性状杂种优势研究［Ｊ］．林业科学研究，２０１５，２８（３）：４０２

－４０８．

［５］ＳｃｈｗａｒｚｂａｃｈＡＥ，ＤｏｎｏｖａｎＬＡ，ＲｉｅｓｅｂｅｒｇＬＨ．Ｔｒａｎｓｇｒｅｓｓｉｖｅ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎａｈｙｂｒｉｄｓｕｎｆｌｏｗｅｒｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ａｍｅｒｉｃａｎ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，２００１，８８（２）：２７０－２７７．

［６］ＲａｕｓｃｈｅｒＪＴ，ＤｏｙｌｅＪＪ，ＢｒｏｗｎＡＨＤ．Ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒ

ｒｅｐｅａｔ
#

ｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎｉｎｔｈｅ

Ｇｌｙｃｉｎｅｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ（Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ）ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｃｏｍｐｌｅｘ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００２，１１（１２）：２６９１－２７０２．

［７］竺肇华．泡桐属植物的分布中心及区系成分的探讨［Ｊ］．林业科

学，１９８１，１９（３）：２７１－２８０．

［８］熊金桥，陈志远．泡桐属的数量分类研究［Ｊ］．植物研究，１９９２，

１２（２）：１８５－１８８．

［９］卢龙斗，谢龙旭，杜启艳．泡桐属七种植物的 ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．

广西植物，２００１，２１（４）：３３５－３３８．

［１０］马　浩，张冬梅，李荣幸，等．泡桐属植物种类的 ＲＦＬＰ分析

［Ｊ］．植物研究，２００１，２１（１）：１３６－１３９．

［１１］莫文娟，傅建敏，乔　杰，等．泡桐属植物亲缘关系的ＩＳＳＲ分

析［Ｊ］．林业科学，２０１３，４９（１）：６１－６７．

［１２］高　婷．利用 ＤＮＡ条形码技术鉴定药用双子叶植物［Ｄ］．中

国协和医科大学，２０１０．

［１３］任保青，陈之端．植物ＤＮＡ条形码技术［Ｊ］．植物学报，２０ｌ０，

４５（１）：１－１２．

［１４］杨　燕，费改顺，贾正平，等．半夏人工栽培技术及分子标记

技术研究新进展［Ｊ］．中药材，２０１０（２）：３１２－３１７．

［１５］陈仁芳，张　泽，唐　洲，等．桑属 ＩＴＳ、ＴｒｎＬＦ、ｒｐｓ１６序列与进

化分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１１，４４（８）：１５５３－１５６１．

［１６］张金梅，王建秀，夏　涛，等．基于系统发育分析的 ＤＮＡ条形

码技术在澄清芍药属牡丹组物种问题中的应用［Ｊ］．中国科

学：Ｃ辑，２００８，３８（１２）：１１６６－１１７６．

［１７］侯　鑫，刘俊娥，赵一之，等．基于 ＩＴＳ序列和 ｔｒｎＬＦ序列探

讨小叶锦鸡儿，中间锦鸡儿和柠条锦鸡儿的种间关系［Ｊ］．植

物分类学报，２００６，４４（２）：１２６－１３４．

［１８］ＷａｌｌａｎｄｅｒＥ，ＡｌｂｅｒｔＶＡ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｙａｎｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＯｌｅａｃｅａｅ

ｂａｓｅｄｏｎｒｐｓ１６ａｎｄｔｒｎＬＦｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｂｏｔａｎｙ，２０００，８７（１２）：１８２７－１８４１．

［１９］ＢａｋｅｒＷＪ，ＨｅｄｄｅｒｓｏｎＴＡ，ＤｒａｎｓｆｉｅｌｄＪ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ

ｏｆｓｕｂｆａｍｉｌｙＣａｌａｍｏｉｄｅａｅ（Ｐａｌｍａｅ）ｂａｓｅｄｏｎｎｒＤＮＡＩＴＳａｎｄｃｐＤ

ＮＡｒｐｓ１６ｉｎｔｒｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｅ

ｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０００，１４（２）：１９５－２１７．

［２０］ＲｏｂｂｒｅｃｈｔＥ，ＭａｎｅｎＪＦ．Ｔｈｅｍａｊｏｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｌｉｎｅａｇｅｓｏｆｔｈｅ

ｃｏｆｆｅｅｆａｍｉｌｙ（Ｒｕｂｉａｃｅａｅ，ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ）．Ｃｏｍｂｉｎｅｄａｎａｌｙｓｉｓ（ｎ

ＤＮＡａｎｄｃｐＤＮＡ）ｔｏｉｎｆｅｒｔｈｅｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆＣｏｐｔｏｓａｐｅｌｔａａｎｄＬｕｃｕ

ｌｉａ，ａｎｄｓｕｐｅｒｔｒｅｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｒｂｃＬ，ｒｐｓ１６，ｔｒｎＬｔｒｎＦ

ａｎｄａｔｐＢｒｂｃＬｄａｔａ．Ａｎｅｗｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎｔｗｏｓｕｂｆａｍｉｌｉｅｓ，Ｃｉｎ

ｃｈｏｎｏｉｄｅａｅａｎｄＲｕｂｉｏｉｄｅａｅ［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓａｎｄＧｅｏｇｒａｐｈｙｏｆ

Ｐｌａｎｔｓ，２００６：８５－１４５．

［２１］李芳东，袁德义，莫文娟，等．白花泡桐种源遗传多样性的ＩＳ

ＳＲ分析［Ｊ］．中南林业科技大学学报，２０１１，３１（７）：１－７．

［２２］莫文娟，袁德义，李芳东，等．白花泡桐种源的遗传多样性和

遗传分化研究［Ｊ］．植物研究，２０１１，３１（５）：５８５－５９１．

［２３］ＴｈｏｍｐｓｏｎＪＤ，ＧｉｂｓｏｎＴＪ，ＰｌｅｗｎｉａｋＦ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＣＬＵＳＴＡＬ＿Ｘ

ｗｉｎｄｏｗｓｉｎｔｅｒｆａｃｅ：ｆｌｅｘｉｂｌｅｓｔｒａｔｅｇｉｅｓｆｏｒｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎ

ｍｅｎｔａｉｄｅｄｂｙｑｕａｌｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｌｓ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｓｒｅｓｅａｒｃｈ，

１８３



林　业　科　学　研　究 第２９卷

１９９７，２５（２４）：４８７６－４８８２．

［２４］ＴａｍｕｒａＫ，ＤｕｄｌｅｙＪ，ＮｅｉＭ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ４：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

ａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓ（ＭＥＧＡ）ｓｏｆｔｗａｒｅｖｅｒｓｉｏｎ４．０．［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃ

ｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００７，２４：１５９６－１５９９．

［２５］ＶｉｎｎｅｒｓｔｅｎＡ，ＲｅｅｖｅｓＧ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｗｉｔｈｉｎＣｏｌｃｈｉ

ｃａｃｅａｅ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，２００３，９０（１０）：１４５５

－１４６２．

［２６］袁长春，何雪宝，袁秋梅，等．绿绒蒿自然杂交种及其亲本ｃｐ

ＤＮＡｔｒｎＬｔｒｎＦ基因的遗传学分析［Ｊ］．云南植物研究，２００７，

２９（１）：１０３－１０８．

［２７］宋育红，张君诚，张杭颖．长柄石杉不同地理居群叶绿体 ＤＮＡ

ｔｒｎＬｔｒｎＦ序列变异与聚类分析［Ｊ］．应用与环境生物学报，

２０１４，２０（００３）：４４３－４４８．

［２８］ＱｉＷ，ＹａｎｇＨ，ＸｕｅＹ，ｅｔａｌ．Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅｏｆｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔａｎｄｍｉｔｏ

ｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｉｎＣｈｉｎｅｓｅｆｉｒ（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａｌａｎｃｅｏｌａｔａ）［Ｊ］．Ａｃ

ｔａＢｏｔａｎｉｃａＳｉｎｉｃａ，１９９８，４１（７）：６９５－６９９．

［２９］李宗然．泡桐研究进展［Ｍ］．北京：中国林业出版社，１９９５：

２２６－２３０．

［３０］胡惠蓉，陈志远．泡桐属叶表皮毛状体扫描电镜观察［Ｊ］．华

中农业大学学报，１９９６，１５（２）：１９０－１９３

［３１］梁作椭．泡桐属植物ＣＡＴ、ＡＷＹＩ、ＡＤＨ同工酶研究［Ｄ］．武汉：

华中农业大学，１９９６．

（责任编辑：张　研）

２８３


