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贵州不同产地薤白 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分析及亲缘关系研究
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摘　 要: 采用 ＰＣＲ 直接测序法ꎬ 对产自贵州 １１ 个不同地区的薤白(Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ Ｂｕｎｇｅ)１８ 个样品进行

核糖体 ＤＮＡ ＩＴＳ 序列测定ꎬ 并结合 ＧｅｎＢａｎｋ 中下载的来自四川汶川、 陕西汉中以及韩国的薤白 ＩＴＳ 序列进行对

比分析ꎮ 结果显示ꎬ 贵州不同产地的薤白 ＩＴＳ 序列长度为 ５３４ ~ ５３７ ｂｐꎬ 其中 Ｇ ＋ Ｃ 含量为 ５０􀆰５％~５１􀆰１％ꎬ
平均含量为 ５０􀆰９％ꎬ 有 １６ 个变异位点ꎬ 包括 Ｔ－Ｃ、 Ｔ－Ｇ、 Ａ－Ｇ 间的转换以及 Ｔ－Ａ、 Ｇ－Ｃ 间的颠换ꎮ 以单花韭

(Ａｌｌｉｕｍ ｍｏｎａｎｔｈｕｍ Ｍａｘｉｍ.)为外类群ꎬ 结合 ＧｅｎＢａｎｋ 中下载葱属部分植物序列ꎬ 基于贝叶斯法和最大简约法

构建系统聚类树的结果显示ꎬ 葱属部分植物可分为 ４ 支ꎬ 其中薤白聚为一支并支持薤白作为一个单系类群ꎬ 而

不同产地的薤白又可分为 ４ 小支ꎬ 其中来自贵阳清镇、 六盘水平寨、 安顺平坝、 黔西南兴仁、 铜仁思南的薤白

亲缘关系较近ꎬ 表明基于 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列能鉴别不同产地薤白的亲缘关系ꎮ
关键词: 薤白ꎻ ＩＴＳ 序列ꎻ 亲缘关系
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　 　 薤白(Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ Ｂｕｎｇｅ)属百合科

(Ｌｉｌｉａｃｅａｅ)葱属(Ａｌｌｉｕｍ) 植物ꎬ 又名小根蒜、 山

蒜、 苦 蒜、 野 葱 等ꎬ 鳞 茎 近 球 状ꎬ 粗 ０􀆰７ ~
１􀆰 ５ ｃｍꎬ 基部常具小鳞茎ꎬ 可用作蔬菜食用ꎬ 亦

是一种传统中药材ꎬ 具有抗菌消炎、 抗血小板聚

集、 抗氧化、 降血脂、 抗动脉硬化、 抗肿瘤等作

用ꎮ 除新疆、 青海外ꎬ 全国各省区均有分布ꎮ 薤

白生于海拔 １５００ ｍ 以下的山坡、 丘陵、 山谷或

草地上ꎬ 极少数生长于海拔 ３０００ ｍ 的山坡[１]ꎮ
有关葱属植物种间亲缘关系及系统分类的研

究一直存在争议ꎬ 例如: Ｌｉ 等[２] 以核糖体 ＩＴＳ 序

列及 ｒｐｓ１６ 序列对葱属植物系统发育的研究表

明ꎬ 薤白与 Ａｌｌｉｕｍ ｅｒｅｍｏｐｒａｓｕｍ Ｖｖｅｄ. 的亲缘关

系最近ꎻ Ｈｉｒｓｃｈｅｇｇｅｒ 等[３]基于 ＩＴＳ 序列对葱属植

物的系统发育研究表明ꎬ 薤白与 Ａｌｌｉｕｍ ｏｌｅｒａｃｅｕｍ
Ｌ. 的亲缘关系最近ꎻ Ｃｈｏｉ 等[４] 基于 ＩＴＳ 和 ｔｒｎＬ￣Ｆ
序列对葱属(Ａｌｌｉｕｍ)取样研究表明ꎬ 薤白与 Ａｌｌｉｕｍ
ｃａｅｒｕｌｅｕｍ Ｐａｌｌ. 的亲缘关系较近ꎻ Ｎｇｕｙｅｎ 等[５] 对

葱属植物的 ＩＴＳ 和 ＥＴＳ 序列进行建树研究表明ꎬ
薤白与 Ａｌｌｉｕｍ ｍｅｌａｎａｎｙｈｅｒｕｍ Ｌ. 和 Ａｌｌｉｕｍ ｆｌａｖｕｍ
ｖａｒ. ｍｉｎｕｓ Ｌ. 的亲缘关系较近ꎮ 可见薤白的系统

位置及其亲缘关系复杂ꎬ 还需进一步研究和探讨ꎮ
核糖 体 ＤＮＡ ( ｎｒＤＮＡ ) 内 部 转 录 间 隔 区

( Ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒꎬ ＩＴＳ)序列具有碱基

变异位点多、 保守性好等特点ꎮ 因此被广泛用于植

物属与种间的系统关系以及种与种间的亲缘关系的

研究[６－８]ꎮ 黄德青等[９] 利用 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 和 ｃｐＤＮＡ
ｔｒｎＬ￣Ｆ 基因分析了薤白的系统分类地位ꎬ 认为薤白

可能代表一个新的类群ꎮ 王洁等[１０] 利用不同产地

厚朴的 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分析了其亲缘关系ꎬ 证明

ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列可作为厚朴不同产地亲缘关系鉴定

的手段ꎮ 林珊等[１１]利用 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列对不同产

地莲 进 行 对 比 分 析ꎬ 为 莲 ( Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ
Ｇａｅｒｔｎ.)的分子鉴别提供了理论依据ꎮ 贵州作为云

贵高原的主要地区ꎬ 气候宜人ꎬ 野生薤白资源丰

富ꎬ 为了研究贵州不同地区的薤白的亲缘关系ꎬ 本

研究对贵州 １１ 个不同产地薤白 １８ 个样品的

ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列进行测定和分析ꎬ 从分子水平上比

较不同产地薤白的差异ꎬ 旨在探讨薤白不同产地亲

缘关系及其变异ꎬ 为葱属植物系统学研究提供资料ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 供试材料

用于薤白(Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ Ｂｕｎｇｅ) ＩＴＳ 序

列分析的 １８ 组样品来自贵州 ７ 个地区的 １１ 个不

同产地(表 １、 图 １)ꎬ 各样品均采集 １ ~ ２ 株薤白

的新鲜叶片作为材料ꎬ 采集后立即用硅胶干燥、 备

用ꎮ 供试葱属植物中ꎬ 来自四川汶川 ( ＳＣＷＣꎬ
ＧＵ５６６６１３)、 陕西汉中(ＳＸＨＺꎬ ＪＦ９７５８４２)和韩

国(Ｋｏｒｅａꎬ ＧＱ４１２２１３)的薤白ꎬ 以及部分葱属植

物序列均来自 ＧｅｎＢａｎｋ(表 ２)ꎮ

表 １　 供试薤白样品的采集地信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ

Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ
ｃｏｄｅ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｌｏｃａｌｉｔｙ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ
ｃｏｄｅ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｌｏｃａｌｉｔｙ

ＧＹＱＺ 贵州省贵阳市清镇市 ＺＹＲＨ￣２ 贵州省遵义市仁怀市

ＧＹＨＸ 贵州省贵阳市花溪区 ＢＪＳ￣１ 贵州省毕节市

ＬＰＳＬＢ￣１ 贵州省六盘水市落别乡 ＢＪＳ￣２ 贵州省毕节市

ＬＰＳＬＢ￣２ 贵州省六盘水市落别乡 ＺＹＺＹＸ 贵州省遵义市遵义县

ＬＰＳＰＺ 贵州省六盘水市牛场乡
平寨村

ＴＲＤＪ￣１ 贵州省铜仁市德江县

ＡＳＰＢ 贵州省安顺市平坝县 ＴＲＤＪ￣２ 贵州省铜仁市德江县

ＱＸＮＸＲ￣１ 贵州省黔西南兴仁县 ＴＲＳＮ￣１ 贵州省铜仁市思南县

ＱＸＮＸＲ￣２ 贵州省黔西南兴仁县 ＴＲＳＮ￣２ 贵州省铜仁市思南县

ＺＹＲＨ￣１ 贵州省遵义市仁怀市 ＴＲＳＮ￣３ 贵州省铜仁市思南县

!"
#$

%&

'()*

+,
-. /0

12
-3

4!

图中相同的标记图形为贝叶斯树上的同一分支ꎮ
Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｍａｒｋｅｄ ｓｈａｐｅ ｉｓ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｒａｎｃｈ ｏｆ ａ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｔｒｅｅ.

图 １　 供试材料薤白于贵州 １１ 个产地的地理分布
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ

１１ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ
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表 ２　 供试葱属部分植物的 ＧｅｎＢａｎｋ序列信息
Ｔａｂｌｅ ２　 ＧｅｎＢａｎｋ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ 序列号
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ 序列号
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ

镰叶韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｃａｒｏｌｉｎｉａｎｕｍ ＤＣ. ＧＱ１８１０９７ 蒜　 Ａｌｌｉｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ Ｌ. ＡＦ０３７６２１
藠头　 Ａｌｌｉｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ Ｇ. Ｄｏｎ ＡＪ４１１８４８ 类北葱　 Ａｌｌｉｕｍ ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｏｉｄｅｓ Ｒｅｇｅｌ ＡＪ４１２７２８
黄花葱　 Ａｌｌｉｕｍ ｃｏｎｄｅｎｓａｔｕｍ Ｔｕｒｃｚ. ＧＱ１８１０９８ 辉韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｓｔｒｉｃｔｕｍ Ｓｃｈｒａｄｅｒ ＧＵ５６６６２１
黄花葱　 Ａｌｌｉｕｍ ｃｏｎｄｅｎｓａｔｕｍ Ｔｕｒｃｚ. ＨＱ６９０５７３ 唐古韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｔａｎｇｕｔｉｃｕｍ Ｒｅｇｅｌ ＧＱ１８１０８９
真籽韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｅｕｓｐｅｒｍａ Ａｉｒｙ￣Ｓｈａｗ ＧＱ１８１０６７ 西疆韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｔｅｒｅｔｉｆｏｌｉｕｍ Ｒｅｇｅｌ ＡＪ４１１８８６
葱　 Ａｌｌｉｕｍ ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍ Ｌ. ＡＪ４１１９１８ 合被韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｔｕｂｉｆｌｏｒｕｍ Ｒｅｎｄｌｅ ＧＵ５６６６２２
北韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｌｉｎｅａｒｅ Ｌ. ＧＱ１８１１０３ 单花韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｍｏｎａｎｔｈｕｍ Ｍａｘｉｍ. ＡＪ４１２７４５
长梗韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｎｅｒｉｎｉｆｌｏｒｕｍ (Ｈｅｒｂ.) Ｇ. Ｄｏｎ ＡＪ４１１９１３ 薤白　 Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ Ｂｕｎｇｅ ＧＵ５６６６１３
宽苞韭　 Ａｌｌｉｕｍ ｐｌａｔｙｓｐａｔｈｕｍ Ｓｃｈｒｅｎｋ ＡＪ４１１８７８ 薤白　 Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ Ｂｕｎｇｅ ＪＦ９７５８４２
韭葱　 Ａｌｌｉｕｍ ｐｏｒｒｕｍ Ｌ. ＡＹ４２７５４３ 薤白　 Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ Ｂｕｎｇｅ ＧＱ４１２２１３

１􀆰 ２　 ＤＮＡ提取、 扩增及测序

植物总 ＤＮＡ 采用北京 Ｔｉａｎｇｅｎ 公司新型植物

基因组 ＤＮＡ 试剂盒提取ꎮ ＩＴＳ 序列扩增引物参照

Ｗｅｎｄｅｌ[１２]等设计的通用引物: Ｐ１: ５′￣ＧＧＡＡＧＴＡ￣
ＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ￣３′ꎻ Ｐ２: ５′￣ＴＣＣＴＣＣＴＣＣ￣
ＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′ꎮ 引物由英潍捷基(上海)
贸易有限公司合成ꎮ ＰＣＲ 扩增试剂采用 Ｔｉａｎｇｅｎ
公司的 ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘꎬ ＰＣＲ 扩增具体程

序为: ９４℃ 预 变 性 ４ ｍｉｎꎻ ９４℃ 变 性 １ ｍｉｎꎻ
５３􀆰６℃退火 ４５ ｓꎻ ７２℃延伸 １ ｍｉｎꎬ 共 ３６ 个循环ꎬ
最后 ７２℃延伸 ７ ｍｉｎꎬ ４℃保存ꎮ 双向测序由上海

立菲生物技术有限公司完成ꎮ
１􀆰 ３　 数据分析

采用 ＤＮＡｓｔａｒ 软件对正反向序列拼接并手工

矫正错误碱基ꎬ 用ＭＥＧＡ ５􀆰０ 软件对拼接后的序列

进行比对并构建矩阵ꎬ 再采用贝叶斯法(ＢＩ)和最

大简约法(ＭＰ)建树分析ꎮ ＭＰ 树使用 ＰＡＵＰ ４􀆰１０
软件分析ꎬ 最大简约分析采用启发式搜索ꎬ 序列矩

阵中所有的碱基同等加权ꎬ 并作为无序性状ꎬ 空位

采用缺失处理ꎬ 系统树上各分支的相对支持率采用

ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 进行 １０００ 次重复取样检验ꎮ 贝叶斯分

析采用 ＭｒＢａｙｅｓ ３􀆰２􀆰１ 软件运算ꎬ 用 ｊｍｏｄｅｌｔｅｓｔ
２􀆰 １􀆰 ７ 软件检测并选择最优碱基替代模型(ＣＴＲ ＋
Ｉ ＋ Ｇ)ꎬ 插入缺失使用二维模型处理ꎬ 设置批处

理运行代数为 ２００００００ 代ꎬ 每 １０００ 代保留 １ 棵

树ꎬ 用 Ｔｒａｃｅｒ 查看各项参数 ＥＳＳ 值ꎬ 当各项统

计参数的 ＥＳＳ 值均大于 ２００ 时ꎬ 表明参数已收

敛ꎬ 一致树各分支可信度评估用后验概率表示ꎮ
用 ＴｒｅｅＧｒａｐｈ ２􀆰０ 软件查看 ＢＩ 树和 ＭＰ 树并编辑

调整ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ序列长度及变异位点

贵州不同产地薤白 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列全长为

５３４ ~ ５３７ ｂｐ(表 ３)ꎬ 其中 Ｇ ＋ Ｃ 含量为 ５０􀆰５％ ~
５１􀆰１％ꎬ 平均含量为 ５０􀆰９％ꎬ 包含 １６ 个变异位点

(表 ４)ꎬ 其中在 ３３、 １４０、 ３３５ 和 ４８０ 位点处出现

了 Ｔ－Ｃ 转换ꎬ １１８、 ３９３、 ４６６、 ４９９ 位点处出现

了 Ｔ－Ａ 颠换ꎬ １４３、 ３４７ 位点处出现了 Ｔ－Ｇ 转换ꎬ
１５５、 ４７６ 位点处出现了 Ｇ－Ｃ 颠换ꎬ ３４３、 ３９４、
４５２、 ４９２ 位点处出现了 Ａ－Ｇ 转换ꎬ 序列中没有发

现 Ａ－Ｃ 转换ꎮ 由此可见ꎬ 不同产地薤白 ＩＴＳ 序列

表现出一定的差异性ꎮ
２􀆰 ２　 不同产地薤白的系统发育及亲缘关系分析

以百合科葱属植物的单花韭(Ａｌｌｉｕｍ ｍｏｎａｎ￣
ｔｈｕｍ Ｍａｘｉｍ.)为外类群ꎬ 基于不同产地薤白和部

分薤白近缘种 ＩＴＳ 序列构建贝叶斯系统发育树

(图 ２)和最大简约树(图 ３)ꎬ 这两种方法均显示ꎬ

表 ３　 贵州不同产地薤白的 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ序列长度及ＧＣ含量
Ｔａｂｌｅ ３　 ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈｓ ａｎｄ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ

Ａ. ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｄｅ Ｇ ＋ Ｃ 长度(ｂｐ)

Ｌｅｎｇｔｈ
样品编号

Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｄｅ Ｇ ＋ Ｃ 长度(ｂｐ)
Ｌｅｎｇｔｈ

ＧＹＱＺ ５０.８％ ５３５ ＺＹＲＨ￣２ ５１.０％ ５３５
ＧＹＨＸ ５０.８％ ５３５ ＺＹＺＹＸ ５０.８％ ５３５
ＬＰＳＬＢ￣１ ５１.０％ ５３５ ＢＪＳ￣１ ５１.０％ ５３５
ＬＰＳＬＢ￣２ ５０.８％ ５３５ ＢＪＳ￣２ ５０.８％ ５３５
ＬＰＳＰＺ ５０.８％ ５３５ ＴＲＤＪ￣１ ５０.５％ ５３７
ＡＳＰＢ ５０.８％ ５３５ ＴＲＤＪ￣２ ５０.７％ ５３５
ＱＸＮＸＲ￣１ ５０.８％ ５３５ ＴＲＳＮ￣１ ５１.０％ ５３５
ＱＸＮＸＲ￣２ ５０.８％ ５３５ ＴＲＳＮ￣２ ５１.０％ ５３５
ＺＹＲＨ￣１ ５０.７％ ５３５ ＴＲＳＮ￣３ ５１.１％ ５３４

３７１　 第 ２ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 杨 鹏等: 贵州不同产地薤白 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分析及亲缘关系研究



表 ４　 贵州不同产地薤白的 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ序列的变异位点信息
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｄｅ

变异位点　 　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

３３ １１８ １４０ １４３ １５５ ３３５ ３４３ ３４７ ３９３ ３９４ ４５２ ４６６ ４７６ ４８０ ４９２ ４９９

ＧＹＱＺ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ Ｃ Ｃ Ｇ Ｇ Ｔ Ｇ Ａ Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ｔ
ＧＹＨＸ . Ａ . . . . Ａ . Ａ . . Ａ Ｇ . Ｇ Ａ
ＬＰＳＬＢ￣１ . . . . . . Ａ . . . Ｇ Ａ Ｇ . Ｇ Ａ
ＬＰＳＬＢ￣２ . . . . . . Ａ . Ａ . Ｇ Ａ Ｇ . . Ａ
ＬＰＳＰＺ . . . . . . . . . . . . . . . Ａ
ＡＳＰＢ . . . . . . . . . . . . . . . Ａ
ＱＸＮＸＲ￣１ . . . . . . . . . . . . . . . Ａ
ＱＸＮＸＲ￣２ . . . . . . . . . . . . . . . Ａ
ＺＹＲＨ￣１ . . Ｔ Ｇ . . Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｇ Ａ Ｇ . Ｇ Ａ
ＺＹＲＨ￣２ . . . . . . Ａ . Ａ . Ｇ Ａ . . Ｇ Ａ
ＺＹＺＹＸ . . . . . Ｔ Ａ . . . . . . . Ｇ Ａ
ＢＪＳ￣１ . . . Ｇ . Ｔ Ａ . Ａ . Ｇ Ａ Ｇ . Ｇ Ａ
ＢＪＳ￣２ . . . Ｇ . Ｔ Ａ Ｔ Ａ . Ｇ Ａ . . Ｇ Ａ
ＴＲＤＪ￣１ . . . . Ｇ Ｔ Ａ . . . . . . . Ｇ Ａ
ＴＲＤＪ￣２ . . . . . Ｔ Ａ . . . . . . . Ｇ Ａ
ＴＲＳＮ￣１ Ｃ . . . . . . . . . . . . . . Ａ
ＴＲＳＮ￣２ Ｃ . . . . . . . . . . . . . . Ａ
ＴＲＳＮ￣３ Ｃ . . . . . . . . . . . . . .

GYQZ
LPSPZ
ASPB
QXNXR1
QXNXR2
TRSN1
TRSN2
TRSN3
Korea GQ412213
ZYZYX
TRDJ1
TRDJ2
GYHX
ZYRH2
LPSLB2
LPSLB1
SXHZ JF975842
SCWC GU566613
BJS1
ZYRH1
BJS2

AJ412728Allium schoenoprasoides !"#
Allium carolinianum GQ181097$%&
Allium platyspathum AJ411878'(&
Allium eusperma GQ181067)*&
Allium tanguticum GQ181089+,&
Allium teretifolium AJ411886-.&
Allium lineare GQ181103"&
Allium strictum GU566621/&
Allium chinense AJ41184801
Allium condensatum GQ18109823#
Allium condensatum HQ69057323#
Allium fistulosum AJ411918#
Allium porrum AY427543&#
Allium sativum AF0376214
Allium neriniflorum AJ41191356&
Allium tubiflorum GU56662278&
Allium monanthum Aj41274593&

94

81

68

72
63

100

100

100

100
100

100

100

100

100

100

97

62
62

97

图 ２　 不同产地薤白及葱属部分植物的 ＩＴＳ序列 ＢＩ树
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｔｒｅｅ ｏｆ Ａ. ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

葱属部分植物可分为 ４ 支ꎬ 其中ꎬ 不同产区的薤白

单 独 聚 为 一 支ꎬ 韭 葱 ( Ａ. ｐｏｒｒｕｍ Ｌ.) 和 蒜

(Ａ. ｓａｔｉｖｕｍ Ｌ.)单独聚为一支ꎬ 长梗韭(Ａ. ｎｅｒｉｎｉ￣
ｆｌｏｒｕｍ (Ｈｅｒｂ.) Ｇ. Ｄｏｎ)和合被韭(Ａ. ｔｕｂｉｆｌｏｒｕｍ
Ｒｅｎｄｌｅ)单独聚为一支ꎬ 剩余部分聚为一支ꎮ 不同

产地的薤白又可以分为 ４ 支ꎬ 贝叶斯法和最大简约

法均支持贵阳清镇 (ＧＹＱＺ)、 六盘水平寨 ( ＬＰ￣
ＳＰＺ )、 安 顺 平 坝 ( ＡＳＰＢ )、 黔 西 南 兴 仁

(ＱＸＮＸＲ)、 铜仁思南( ＴＲＳＮ) 以及韩国(Ｋｏｒｅａꎬ
ＧＱ４１２２１３)的薤白聚为一支ꎬ 支持率分别为 ９４％
和 ７４％ꎻ 这 ２ 种方法均支持来自遵义市遵义县

(ＺＹＺＹＸ)和铜仁德江(ＴＲＤＪ)的薤白聚为一支ꎬ 支

持率分别为 ６８％和 ５２％ꎬ 来自四川汶川(ＳＣＷＣꎬ
ＧＵ５６６６１３)和陕西汉中(ＳＸＨＺꎬ ＪＦ９７５８４２)的薤

白聚为一支ꎬ 支持率分别为 ９７％和 ６４％ꎮ 这 ２ 种

分析方法均显示类北葱(Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｏｉｄｅｓ Ｒｅ￣
ｇｅｌ)与薤白为一并系ꎬ 且支持率均为 １００％ꎬ 表明

类北葱与薤白的亲缘关系最近ꎬ 说明基于薤白的

ＩＴＳ 序列能显示部分不同产地的亲缘关系ꎬ 并能将

薤白与其它近缘葱属植物明显区分ꎬ 支持将薤白作

为一个独立的单系群ꎮ

３　 讨论

３􀆰 １　 ＩＴＳ序列特征

ＩＴＳ 序列是位于 ｒＤＮＡ 编码基因 １８ Ｓ、 ５􀆰８ Ｓ 和
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图 ３　 不同产地薤白及葱属部分植物的 ＩＴＳ序列 ＭＰ树
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｍａｘｉｍｕｍ Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｔｒｅｅ ｏｆ Ａ. ｍａｃｒｏｓｔｅｍｏｎ

ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

２８ Ｓ 之间的小基因片段ꎮ ＩＴＳ 序列分析技术自诞生

以来被广泛应用于植物资源鉴定及亲缘关系的研究

中[１３－１５]ꎮ 本研究结果表明ꎬ 不同产地的薤白 ＩＴＳ
序列长度为 ５２４ ~ ５２５ ｂｐꎬ 这与黄德青等[９] 的研

究结果大致相同ꎬ 且出现了多种变异信息位点ꎬ 如

Ｔ－Ｃ、 Ｔ－Ｇ、 Ａ－Ｇ 之间的转换以及 Ｔ－Ａ、 Ｇ－Ｃ 间

的颠换ꎬ 极大地方便了碱基序列多态信息的判读ꎬ
多数被检测的薤白样本 ＩＴＳ 序列相对于其它产区薤

白具有丰富的碱基变异ꎬ 并且大部分变异碱基可作

为其识别特征[１０]ꎮ 例如来自遵义仁怀(ＺＹＲＨ￣１)
的部分薤白有 １１ 个变异位点ꎬ 其中 ４ 个可作为识

别特征ꎬ 可见 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分析对于不同产地

薤白的鉴定具有一定指导意义ꎬ 可用于对其分类鉴

定研究ꎮ
３􀆰 ２　 供试薤白的产地区别与系统发育的关系

ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 在不同的物种间和同一物种的不同

地域间都存在差异ꎬ 所以 ＩＴＳ 序列被广泛应用于植

物属、 种间以及种内系统学研究[１６ ꎬ１７]ꎮ 本研究基于

ＩＴＳ 序列对来自贵州 ７ 个市 １１ 个地区的薤白进行了

研究ꎬ 结果表明来自铜仁思南、 贵阳清镇、 六盘水

平寨、 安顺平坝、 黔西南兴仁以及韩国的薤白亲缘

关系较近ꎻ 来自遵义市遵义县和铜仁德江薤白的亲

缘关系较近ꎬ 结合供试薤白的地理位置来看(图
１)ꎬ 亲缘关系较近的薤白其地理位置也较近ꎬ 这

一点与蒋玲艳等[１８] 对中国不同地区绞股蓝 ＩＴＳ 序

列的分析结果一致ꎮ 基于 ＩＴＳ 序列具有明显的同步

进化、 较高的分辨率以及碱基的替代速率基本稳定

等特点ꎬ 一定程度上能克服非同源的障碍ꎬ 且基于

ＩＴＳ 序列构建的系统分支树能够反映植物的系统发

育及亲缘关系[１９]ꎮ 从本研究贝叶斯分析结果来看ꎬ
来自遵义仁怀的一部分薤白与毕节的薤白亲缘关系

较近ꎬ 来自遵义仁怀的另一部分与贵阳花溪的薤白

亲缘关系较近ꎻ 而最大简约法分析结果则支持来自

贵阳花溪、 遵义仁怀、 毕节市以及六盘水落别地区

的薤白亲缘关系较近ꎮ 总体来看ꎬ 遵义仁怀和毕节

的薤白的亲缘关系较近ꎬ 关于同一地区的薤白间有

出现很远亲缘关系的现象ꎬ 可能与薤白引种栽培而

导致基因渐渗或不完全谱系筛选等因素有关[２０－２２]ꎬ
具体原因还需要扩大采样地域进一步研究ꎮ
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ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ( Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ) [ Ｊ ] . Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ

１９９５ꎬ ９２(１): ２８０－２８４.

[１３] 　 Ｔａｍｕｒａ Ｋꎬ Ｄｕｄｌｅｙ Ｊꎬ Ｎｅｉ Ｍꎬ Ｋｕｍａｒ Ｓ. ＭＥＧＡ４: ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＭＥＧＡ) ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖｅｒｓｉｏｎ

４􀆰 ０[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｅｖｏｌꎬ ２００７ꎬ ２４(８): １５９６－１５９９.

[１４] 　 曾明ꎬ 马雅军ꎬ 郑水庆ꎬ 许景峰ꎬ 邸晓辉. 中药葛根及其近缘

种的 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ 序列分析 [ Ｊ] . 中国药学杂志ꎬ ２００３ꎬ ３８

(３): １３－１５.

Ｚｅｎｇ Ｍꎬ Ｍａ ＹＪꎬ Ｚｈｅｎｇ ＳＱꎬ Ｘｕ ＪＦꎬ Ｄｉ ＸＨ. Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｒｉ￣

ｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ Ｒａｄｉｘ Ｐｕｅｒａｒｉａｅ ａｎｄ

ｉｔｓ ｓｉｂｌｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ [ Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ

２００３ꎬ ３８(３): １３－１５.

[１５] 　 Ｗａｎｇ Ｃꎬ Ｚｈａｎｇ Ｈꎬ Ｑｉａｎ ＺＱ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎ

ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ Ｇｙｎｏｓｔｅｍｍａ ｐｅｎｔａ ｐｈｙｌｌｕｍ (Ｔｈｕｎｂ.) Ｍａｋｉｎｏ

ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ

ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｓｙｓｔｅｍａｔ Ｅｃｏｌꎬ ２００８ꎬ ３６(９):

６９９－７０５.

[１６] 　 Ｙｕａｎ ＹＭꎬ Ｋｕｐｆｅｒ Ｐꎬ Ｄｏｙｌｅ ＪＪ. Ｉｎｆｒａｇｅｎｅｒｉｃ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ

ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｇｅｎｔｉａｎａ ｉｎｆｅｒｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌｔ ｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ

ＤＮＡ[Ｊ] . Ａｍ Ｊ Ｂｏｔꎬ １９９６ꎬ ８３: ６４１－６５２.

[１７] 　 Ｚｈａｎｇ Ｌꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＬꎬ Ｗｅｉ ＹＭꎬ Ｌｉｕ ＳＧꎬ Ｚｈｏｕ ＹＨ. Ｔｈｅ

ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ Ｋｅｎｇ ｙｉｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒａｎｄｏｍ ａｍ ｐｌｉｆｉｅｄ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

(ＲＡＭＰ)[Ｊ] . Ｇｅｎｅｔ Ｒｅｓｏｕｒ Ｃｒｏｐ Ｅｖꎬ ２００ꎬ ５２(５２): １０１１－

１０１７.

[１８] 　 蒋玲艳ꎬ 郭志刚ꎬ 王翀ꎬ 赵桂仿. 中国不同地区绞股蓝 ＩＴＳ

序列分析[Ｊ] . 中草药ꎬ ２００９ꎬ ４０(７): １１２３－１１２７.

Ｊｉａｎｇ ＬＹꎬ Ｇｕｏ ＺＧꎬ Ｗａｎｇ Ｃꎬ Ｚｈａｏ ＧＦ. ＩＴＳ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇｙｎｏｓｔｅｍｍａ ｐｅｎｔａｐｈｙｌｌｕｍ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉ￣

ｔａｔｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ｈｅｒｂａｌ Ｄｒｕｇｓꎬ

２００９ꎬ ４０(７): １１２３－１１２７.

[１９] 　 张文驹ꎬ 瞿礼嘉ꎬ 高巍. 用 ＩＴＳ 序列确定小麦 Ｂ 基因组的可

能供体间的关系[Ｊ] . 植物分类学报ꎬ １９９９ꎬ ３７(５): ４１７－

４２４.

Ｚｈａｎｇ ＷＪꎬ Ｑｕ ＬＪꎬ Ｇａｏ Ｗ. Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ

ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｄｏｎｏｒｓ ｏｆ Ｂ￣ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ

ｗｈｅａｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ( ＩＴＳ )

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ[ Ｊ] . Ａｃｔａ Ｐｈｙｔｏｔａｘｏｎｏｍｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ １９９９ꎬ ３７

(５): ４１７－４２４.

[２０] 　 于海彬ꎬ 张镱锂. 青藏高原及其周边地区高山植物谱系地理

学研究进展 [ Ｊ] . 西北植物学报ꎬ ２０１３ꎬ ３３ ( ６): １２６８ －

１２７８.

Ｙｕ ＨＢꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＬ. Ａｄｖａｎｃｅ ｉｎ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ａｌｐｉｎｅ

ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｔｉｂｅｔａｎ ａｎｄ ａｄｊａｃｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ[ Ｊ] . Ａｃｔａ Ｂｏ￣

ｔａｎｉｃａ Ｂｏｒｅａｌｉ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉａ Ｓｉｎｉｃａ ２０１３ꎬ ３３ ( ６): １２６８ －

１２７８.

[２１] 　 Ｄｏｖｅｒ ＧＡ. Ｃｏｎｃｅｒｔｅｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｒｉｖｅ ａｎｄ ｎａｔｕ￣

ｒａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｃｕｒｒ Ｂｉｏｌꎬ １９９４ꎬ ４(１２): １１６５.

[２２] 　 Ｓａｎｇ Ｔꎬ Ｃｒａｗｆｏｒｄ ＤＪꎬ Ｓｔｕｅｓｓｙ ＴＦ. Ｄｏｃｕｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｔｉｃ￣

ｕｌａｔｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｐａｅｏｎｉａ ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ

ｒＤＮＡ: Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ａｎｄ ｃｏｎｃｅｒｔｅｄ ｅｖｏｌｕ￣

ｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ １９９５ꎬ ９２ (１５): ６８１３－

６８１７.
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