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基于核基因和叶绿体基因序列的杏属系统发育分析
———探讨洪平杏的起源和亲缘关系
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(武汉大学生命科学学院ꎬ 武汉 ４３００７２)

摘　 要: 洪平杏 (Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｃ. Ｌ. Ｌｉ) 是杏属的一个狭域分布种ꎬ 基于形态观察被推测为杏 (Ａ.
ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ.) 和梅 (Ａ. ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ.) 的天然杂交种ꎬ 但目前尚无该种与杏、 梅亲缘关系的分子系统学研究ꎮ
本文以洪平杏的成株和实生苗以及包括杏、 梅在内的 ６ 种 (含 １ 变种) 杏属植物为研究材料ꎬ 分别采用核基因

( ＩＴＳ 和 ＳＢＥＩ) 和叶绿体基因 (ｍａｔＫ 和 ｙｃｆ１ｂ) 序列构建系统发育树ꎬ 并采用 ｍａｔＫ、 ｙｃｆ１ｂ 和 ＳＢＥＩ 基因序列构

建单倍型网络图ꎬ 探讨该物种与杏、 梅及杏梅 (Ａ. ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ. ｖａｒ. ｂｕｎｇｏ Ｍａｋｉｎｏ)之间的亲缘关系ꎮ 基于核基

因和叶绿体基因序列分别构建的系统发育树均显示ꎬ 洪平杏的成株及其全部实生苗个体单独聚为一支ꎬ 且具有

较高的支持率 (分别为 ９９ / ７９、 ７１ / ８１)ꎬ 独立于杏属其他种之外ꎮ 而基于核基因 ＩＴＳ 序列的系统发育分析结果表

明ꎬ 洪平杏除极少数成株与杏、 杏梅聚为一支外ꎬ 其余所有成株与实生苗聚为 ２ 大支 (支持率分别为 ０􀆰８２ 和

０􀆰９７)ꎬ 而没有克隆的与梅聚在一起ꎮ 单倍型分析结果表明ꎬ 该物种的成株与实生苗在 ＳＢＥＩ 和 ｙｃｆ１ｂ 基因序列

中均未检测到杏或梅的单倍型ꎬ 仅有少数 (２ / ９) 的实生苗个体在叶绿体 ｍａｔＫ 基因序列中检测到杏的单倍型ꎮ
研究结果不支持将洪平杏定为杏和梅的天然杂交种的观点ꎬ 推测洪平杏应为一个独立的物种ꎬ 与杏之间的亲缘

关系更近并且存在可检测到的基因流ꎮ
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Ｚｈａｎｇ ＆ Ｍ. Ｎ. Ｌｕ) [１]ꎮ 其中ꎬ 梅、 杏为广泛栽培

种ꎻ 藏杏分布于陕西、 四川至西藏东南部ꎻ 紫杏

仅在新疆等地有栽培ꎻ 政和杏仅分布于福建政

和ꎻ 李梅杏分布于辽宁熊岳ꎬ 未见野生种ꎻ 背毛

杏分布于重庆[２ꎬ ３]ꎮ Ｌａｙｎｅ 等[４]的研究表明ꎬ 杏属

诸种均为二倍体ꎬ 有 ８ 对染色体ꎬ 具有种间杂交的

潜在可能性ꎮ Ｓｈｉｍａｄａ等[５] 采用 ＲＡＰＤ 标记证明

杏梅 (Ａ. ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ. ｖａｒ. ｂｕｎｇｏ Ｍａｋｉｎｏ) 是杏和

梅的天然杂交种ꎮ Ｂｙｒｎｅ[６] 通过同工酶分析证明紫

杏是杏与樱桃李 (Ｐｒｕｎｕｓ ｃｅｒａｓｉｆｅｒａ Ｅｈｒｈａｒ.) 的天

然杂交种ꎮ Ｌｉ 等[７]采用 ＩＳＳＲ 和 ＳＲＡＰ 标记支持了

华仁杏 (Ａ. ｃａｔｈａｙａｎａ Ｄ. Ｌ. Ｆｕ ｅｔ ａｌ.) 是杏和山杏

的天然杂交种ꎮ 张加延等[８] 通过形态观察、 杨红

花等[９ꎬ １０]通过 ＲＡＰＤ 标记的方法均推测李梅杏可

能是李 (Ｐ. ｓａｌｉｃｉｎａ Ｌｉｎｄｌ.) 和杏的天然杂交种ꎬ 且

与李的关系更近ꎮ 王家琼等[３] 的数量分类研究支

持将藏杏作为杏的变种、 政和杏作为梅的变种的分

类方法ꎬ 同时ꎬ 聚类结果也显示藏杏、 山杏、 东北

杏均与杏亲缘关系较近ꎮ
洪平杏是一个狭域分布种ꎬ 目前能确定的分布

点在湖北省神农架林区 (红坪镇)ꎬ 其种群数量极

少ꎮ 该种因其一年生枝颜色、 果梗长及核形等特征

均似杏ꎬ 故以“红坪杏” 作为其中文名[１１]ꎮ 包满

珠[１２]通过数量分类和同工酶分析ꎬ 发现该物种和

梅有较近的关系ꎬ 认为应将洪平杏归为梅的一个变

种ꎬ 并更名为洪平梅(Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ.
ｖａｒ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ (Ｃ. Ｌ. Ｌｉ) Ｃｈｅｎ ｅｔ Ｂａｏ)ꎮ 陈

俊愉和包满珠[１３]根据洪平杏小枝呈古铜色似杏梅、
叶下面各部均具毛似毛叶梅 (Ａ. ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ. ｖａｒ.
ｇｏｅｔｈａｒｔｉａｎａ Ｋｏｅｈｎｅ)、 果核具蜂窝状孔穴等特

征ꎬ 也认为其与梅的关系更近ꎬ 应属杏梅系ꎮ 而王

家琼等[３]对杏属植物叶和果实的 ３０ 个相关形态特征

进行的主成分分析和聚类分析ꎬ 支持洪平杏为一个

独立的种ꎬ 且与梅关系更近ꎮ «中国植物志»记载洪

平杏与藏杏接近ꎬ 又因小枝、 果梗长、 核形似杏ꎬ
叶形、 核表面蜂窝状孔穴似梅ꎬ 认为其可能为杏和

梅的天然杂交种ꎻ 然而ꎬ 在述及梅的变种时ꎬ 又认

为杏梅可能为杏和梅的天然杂交[１１]ꎮ
综上所述ꎬ 关于洪平杏的分类地位及其与杏、

梅、 藏杏的关系还存在较多争议ꎬ 而该属目前尚无

分子系统学研究作为判断该种起源与亲缘关系的依

据ꎮ 本研究选取洪平杏 (成株及实生苗) 及杏、
梅、 杏梅、 藏杏、 山杏、 东北杏为材料ꎬ 采用核基

因和叶绿体基因序列构建系统发育树和单倍型网络

图ꎬ 旨在判定洪平杏是否为杏和梅的杂交种ꎬ 并阐

明该种与杏属其他种之间的关系ꎮ
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１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料

实地采集洪平杏的成株及实生苗ꎬ 以及梅、 杏

梅、 山杏和杏的成株 (表 １)ꎮ 洪平杏采集 ２ 个成

株 (ＡＨ、 ＡＨ０) 及 ９ 株实生苗 (ＡＨ１~ＡＨ９)ꎬ 其

中 ＡＨ 为已鉴定植株ꎬ ＡＨ０ 与 ＡＨ 相距约 １００ ｍꎬ
实生苗全部位于成株 ＡＨ 树冠下ꎮ 每株随机选取

１０ 片叶片ꎬ 用硅胶干燥ꎬ 置于 －２０℃ 冰箱保存、
备用ꎮ 杏属其余种藏杏、 东北杏、 山杏ꎬ 外源组山

桃(Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ (Ｃａｒｒｉèｒｅ) ｄｅ Ｖｏｓ ｅｘ
Ｈｅｎｒｙ)、 桃(Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ.)以及部分梅、
杏个体的相关基因序列从 ＮＣＢＩ 网站下载 (表 ２)ꎮ
鉴于紫杏、 政和杏、 背毛杏和李梅杏为狭域分布

种ꎬ 且与洪平杏无重叠分布区ꎬ 本研究没有采用它

们的样本或序列作为实验材料ꎮ
１􀆰 ２　 ＤＮＡ的提取、 ＰＣＲ 扩增和测序

ＤＮＡ 的提取采用植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂

盒( ＴＩＡＮＧＥＮꎬ 北京)ꎮ 扩增的核基因为 ＩＴＳ 和

ＳＢＥＩ[１４ꎬ １５]ꎬ 叶绿体基因为 ｍａｔＫ 和 ｙｃｆ１ｂ[１６ꎬ １７]ꎮ

表 １　 杏属种的采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ａｒｍｅｎｉａｃａ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

编号
Ｃｏｄｅ

采样数
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

采集地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔 (ｍ)
Ｈｅｉｇｈｔ

洪平杏
Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ

ＡＨ １ 湖北省神农架红坪镇 １１０°２６′ Ｎꎬ ３１°４０′ Ｅ １８２０
ＡＨ０ １ 湖北省神农架红坪镇 １１０°２６′ Ｎꎬ ３１°４０′ Ｅ １８３０

ＡＨ１ ~ ＡＨ９∗ ＡＨ９ 湖北省神农架红坪镇 １１０°２６′ Ｎꎬ ３１°４０′ Ｅ １８２０

梅 Ａ. ｍｕｍｅ
ＡＭ１ ~ ＡＭ３ ３ 湖北省神农架木鱼镇 １１０°２２′ Ｎꎬ ３１°２６′ Ｅ １３５０

－ １ 湖北省武汉大学校园 １１４°２１′ Ｎꎬ ３０°３２′ Ｅ ５０
－ １ 陕西省杨陵区 １０８°０４′ Ｎꎬ ３４°１５′ Ｅ ４１０

杏梅 Ａ. ｍｕｍｅ ｖａｒ. ｂｕｎｇｏ ＡＭ￣Ｂ ６ 湖北省武汉东湖梅园 １１４°２３′ Ｎꎬ ３０°３２′ Ｅ 　 １０

山杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ － １ 山西省吕梁离石区 １１１°１０′ Ｎꎬ ３７°２８′ Ｅ １０１０

杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ
ＡＶ１ １ 湖北省神农架红坪镇 １１０°２５′ Ｎꎬ ３１°４０′ Ｅ １６２０
ＡＶ２ １ 陕西省杨陵区 １０８°０３′ Ｎꎬ ３４°１５′ Ｅ ４２０

　 　 注: ∗为 ＡＨ 的实生苗ꎮ
Ｎｏｔｅ: ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｏｆ Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ (ＡＨ) .

表 ２　 来自 ＧｅｎＢａｎｋ的杏属物种和外类群的序列信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ａｒｍｅｎｉａｃａ ａｎｄ ｏｕｔｇｒｏｕｐｓ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因片段和序列号　 ＤＮＡ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

ＩＴＳ ＳＢＥＩ ｍａｔＫ ｙｃｆ１ｂ

藏杏 Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｈｏｌｏｓｅｒｉｃｅａ
ＪＦ９７８０９２ ＫＦ１５４９４５ ＫＰ０８９８４３ ＫＰ０８９８２２
ＪＦ９７８０９３ － ＫＰ０８９８４４ ＫＰ０８９８２３

东北杏 Ａ. ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ ＪＦ９７８１０８ ＫＦ１５４９５１ ＫＦ１５４７９９ ＫＦ１５４９１３

梅 Ａ. ｍｕｍｅ

ＪＦ９７８１１７ ＫＦ１５４９５３ ＫＰ０８９８４５ ＫＰ０８９８２４
ＪＦ９７８１１８ － ＫＰ０８９８４６ ＫＰ０８９８２５
ＪＦ９７８１１９ － ＫＰ０８９８４７ ＫＰ０８９８２６

－ － ＫＰ０８９８４８ ＫＰ０８９８２７

山杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ ＪＦ９７８１３７ － ＫＰ０８９８４９ ＫＰ０８９８２８

杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ

－ ＫＦ１５４９３８ ＫＰ０８９８３５ ＫＰ０８９８１４
－ － ＫＰ０８９８３６ ＫＰ０８９８１５
－ － ＫＰ０８９８３７ ＫＰ０８９８１６
－ － ＫＰ０８９８３８ ＫＰ０８９８１７
－ － ＫＰ０８９８３９ ＫＰ０８９８１８
－ － ＫＰ０８９８４０ ＫＰ０８９８１９
－ － ＫＰ０８９８４１ ＫＰ０８９８２０
－ － ＫＰ０８９８４２ ＫＰ０８９８２１

山桃 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ (ＡＤ) ＪＦ９７８０７６ ＫＦ１５４９４１ ＫＰ０８９２２４ ＫＰ０８８３４１

桃 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ (ＡＰ) ＪＦ９７８１２１ ＫＦ１５４９５４ ＫＰ０８９２３１ ＫＰ０８８３４０
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ＩＴＳ 序列扩增程序为: ９４℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ ９４℃变

性 １ ｍｉｎꎬ ５５℃退火 １ ｍｉｎꎬ ７２℃延伸 １􀆰５ ｍｉｎꎬ 共

循环 ３０ 次ꎬ 最后 ７２℃延伸 ７ ｍｉｎꎮ 其余基因扩增

程序参见 Ｓｈｉ 等[１５]的方法ꎮ 扩增产物回收后测序ꎮ
洪平杏、 梅、 杏梅、 杏部分个体的核基因采用克隆

测序来分化单倍型ꎮ
１􀆰 ３　 数据分析

采用 ＣｏｎｔｉｇＥｘｐｒｅｓｓ 软件进行序列拼接ꎬ 采

用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ⅹ[１８]软件排序ꎬ 辅以人工调整ꎮ 采用

ＭｒＢａｙｅｓ ｖｅｒ. ３􀆰２􀆰１ 软件构建贝叶斯树[１９] ꎮ 贝叶

斯分析中ꎬ 使用 ＭｏｄｅｌＴｅｓｔ ３􀆰７ 计算模型[２０] ꎬ 以

及 ＧＴＲ ＋ Ｇ ＋ Ｉ 模型ꎮ 核基因联合构树ꎬ 设置位

点速率的变异模型 ｒａｔｅｓ ＝ ｉｎｇｖａｍｍａꎬ 以随机树

为起始树ꎬ 共运行 ６４０ ０００ 代ꎻ 叶绿体基因联合

构树ꎬ 设置 ｒａｔｅｓ＝ｇａｍｍａꎬ 运行 ５００ ０００ 代ꎮ 对

洪平杏、 杏、 梅和杏梅的所有 ＩＴＳ 序列构树ꎬ
ｒａｔｅｓ ＝ ｉｎｖｇａｍｍａꎬ 运 行 １０ ０００ ０００ 代ꎮ 当

ＳＤＳＦ ( Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｌｉｔ ｆｒｅｑｕｅｎ￣
ｃｉｅｓ) < ０􀆰０１ꎬ 并舍弃老化样本后ꎬ 使用剩余样本

树构建一致树ꎮ
采用 ＩＱｔｒｅｅ 软件进行最大似然性分析[２１]ꎬ

Ｍｏｄｅｌ Ｆｉｎｄｅｒ[２２]软件用于估算每个基因序列进化

最合适的模型(ＴＡＢＬＥ)ꎮ ２ 个叶绿体基因和 ２ 个核

基因分别联合构树ꎬ 采用分区建树的方法ꎬ 各基因

最适模型为 ＩＴＳ (ＴＩＭ ＋ Ｆ ＋ Ｉ)、 ＳＢＥＩ (ＴＮ ＋ Ｆ ＋
Ｉ)、 ｍａｔＫ (ＨＫＹ ＋ Ｆ ＋ Ｉ)、 ｙｃｆ１ｂ (Ｆ８１ ＋ Ｆ)ꎬ 自

举值分析采用 １０００ 次重复ꎮ
对叶绿体基因 (ｍａｔＫ ａｎｄ ｙｃｆ１ｂ) 和核基因

ＳＢＥＩ 的序列进行单倍型分析ꎬ 使用 ＤｎａＳＰ ５􀆰１０
软件进行单倍型拆分[２３]ꎮ 采用 Ｎｅｔｗｏｒｋ ４􀆰６􀆰１􀆰１ 的

ｍｅｄｉａｎ￣ｊｏｉｎｉｎｇ 方法构建单倍型网络图[２４]ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 洪平杏与杏属种的系统发育关系

研究结果发现ꎬ 以山桃和桃为外类群ꎬ 对洪平

杏(成株 ２ 个、 实生苗 ９ 个)以及藏杏、 东北杏、 梅

(３ 个)、 杏梅 (２ 个)、 山杏、 杏共 ６ 种 １ 变种 (２０
个)ꎬ 所构建的最大似然树与贝叶斯一致树拓扑结构

基本一致ꎬ 但部分有较低的分辨率ꎮ 无论以核基因

还是以叶绿体基因构建的系统树均显示ꎬ 洪平杏的

成株与其所有实生苗个体聚为一大支ꎬ 且均有较高

的支持率ꎬ 分别是 ９９ / ７９ 和 ７１ / ８１(图 １: Ａ、 Ｂ)ꎮ

A B 0.0020.2
Ａ: 基于核基因 ＳＢＥＩ 和 ＩＴＳ 构建的系统树ꎻ Ｂ: 基于叶绿体片段 ｍａｔＫ 和 ｙｃｆ１ｂ 联合构建的系统树ꎮ 分支上的数字代表贝叶斯
后验概率(仅标注≥５０ 的值)ꎬ 分支下的数字代表似然性分析的自展值(仅标注≥７０ 的值)ꎮ
Ａ: Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕＤＮＡ ｄａｔａ ｏｆ ＳＢＥＩ ａｎｄ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎻ Ｂ: Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｐＤＮＡ ｄａｔａ ｏｆ ｍａｔＫ ａｎｄ ｙｃｆ１ｂ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ. Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｂｏｖｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ５０％. Ｎｕｍｂｅｒｓ
ｂｅｌｏｗ ｂｒａｎｃｈｅｓ ａｒｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ７０％ ｆｒｏｍ ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎａｌｙｓｉｓ.

图 １　 基于核基因(Ａ)或叶绿体基因(Ｂ)构建的系统发育树
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｆｏｒ Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕＤＮＡ ｏｒ ｃｐＤＮＡ ｄａｔａꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

６３６ 植 物 科 学 学 报 第 ３６ 卷　



有所不同的是ꎬ 在由核基因构建的系统树中ꎬ 杏与

山杏聚在一起ꎬ 再与藏杏聚为一支ꎬ 和杏梅、 东北

杏共同与洪平杏的成株及实生苗的一支形成姐妹

支ꎻ 梅自成一支ꎬ 与洪平杏关系最远ꎮ 而在由叶绿

体构建的系统树中ꎬ 东北杏、 杏梅、 杏呈平行支ꎬ
与洪平杏关系较近ꎻ 藏杏、 梅等依次渐远ꎬ 山杏与

洪平杏关系最远ꎮ 至于杏梅的 ２ 个个体ꎬ 它们在由

叶绿体基因构建的系统树中与杏、 东北杏及洪平杏

构成平行支ꎬ 而在核基因系统树中则有其中 １ 个个

体与梅聚为一支ꎮ
本研究同时也对洪平杏的成株和实生苗、

梅、 杏梅、 杏的所有 ＩＴＳ 序列构建了贝叶斯一致

树(图 ２)ꎮ ＩＴＳ 序列排列后长为 ６３３ ｂｐꎬ 变异位

点(Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ)共 １０５ 个ꎬ 其中系统发育信息

位点( Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ)６６ 个ꎮ 系统树分析结果显

示ꎬ 几乎所有的洪平杏成株(ＡＨ 和 ＡＨ０)及实生苗

(ＡＨ１ ~ ＡＨ９) 的克隆聚为 ２ 大支 (Ｃｌａｄｅ Ａ 和

Ｃｌａｄｅ Ｂ)ꎬ 且都有很高的支持率 (０􀆰８２ 和 ０􀆰９７)ꎮ
仅有 ＡＨ 的 ２ 个克隆 (ＡＨ￣Ｃ４ 和 ＡＨ￣Ｃ５) 与杏梅聚

为一支 (Ｃｌａｄｅ Ｃꎬ 支持率 ０􀆰５７) 后又与杏聚在一

起ꎻ ＡＨ０ 的 ２ 个克隆 (ＡＨ０￣Ｃ２ 和 ＡＨ０￣Ｃ５) 与实

生苗个体 ＡＨ２ 的一个克隆 (ＡＨ２￣Ｃ３) 聚为一支后

又与杏聚在一起 (Ｃｌａｄｅ Ｄ)ꎮ 但该系统树没有显

示洪平杏与梅的 ＩＴＳ 的克隆聚在一起ꎮ
２􀆰 ２ 　 基于叶绿体基因 ｍａｔＫ、 ｙｃｆ１ｂ 及核基因

ＳＢＥＩ 的单倍型分析

本研究将洪平杏、 藏杏、 梅、 杏梅和杏在

叶绿体基因 ｍａｔＫ、 ｙｃｆ１ｂ 和核基因 ＳＢＥＩ 中检

测到的单倍型ꎬ 分别命名为 Ｍ、 Ｙ、 Ｓ(表 ３ ~表

５ꎬ 图 ３) ꎮ

0.2
分支上的数字表示后验概率ꎬ 仅显示大于 ０􀆰５ 的值ꎮ 所有个体后面的字母“Ｃ”代表克隆ꎬ “Ｃ”后面的数字代表克隆数ꎮ
Ｏｎｌｙ ＰＰ ｖａｌｕｅｓ > ０􀆰５ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ａｂｏｖｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ. Ｆｏｒ ｅｖｅｒｙ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ‘Ｃ’ ｍｅａｎｓ ｃｌｏｎｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒｓꎬ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ
‘Ｃ’ ａｒｅ ｃｌｏｎｅ ｎｕｍｂｅｒｓ.

图 ２　 基于 ＩＴＳ基因序列构建的贝叶斯系统树
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｐｈｙｌｏｇｒａｍ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
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　 　 ｍａｔＫ 基因序列比对后的长度为 ６８２ ｂｐꎬ 变异

位点 １３ 个ꎮ 在该基因上ꎬ 杏和梅各具独立单倍

型ꎬ １ 个藏杏个体也与杏共享 １ 个单倍型ꎻ 杏梅与

杏共享单倍型ꎬ 仅 １ 个个体具有独立单倍型ꎮ 洪平

杏成株具有独立的单倍型 (Ｍ６、 Ｍ７)ꎬ 均未与杏

或梅共享ꎻ 其多数实生苗个体与成株 ＡＨ０ 共享单

倍型 (Ｍ７)ꎬ 仅 １ 个个体具有独立单倍型 (Ｍ９)ꎻ
但有 ２ 个实生苗个体与杏共享 １ 个单倍型 (Ｍ１)
(表 ３ꎬ 图 ３: Ａ)ꎮ

ｙｃｆ１ｂ 基因的序列比对后长度为 ８１７ ｂｐꎬ 共

１７ 个变异位点ꎮ 在该基因上ꎬ 杏和梅分别有 ６ 个

固定的碱基替换ꎬ 杏梅 ６ 个个体全部与杏共享单倍

型ꎬ 藏杏具有独立单倍型ꎬ 与杏的主要单倍型有

１ 个碱基的差异ꎮ 洪平杏成株及实生苗均未在相应

的位点上表现出碱基杂合的状态ꎬ 而具有自己独立

的单倍型ꎬ 多数实生苗个体与洪平杏成株共享 １ 个

单倍型 (Ｙ５)ꎬ 仅有 １ 个实生苗个体独享 １ 个单倍

型 (Ｙ６)ꎬ 但与主要的单倍型 (Ｙ５) 仅有 １ 个碱基

的差异ꎮ 洪平杏的单倍型与杏的单倍型也仅有 １ 个

碱基的差异ꎬ 而与梅则有 ７ 个碱基的差异ꎬ 可见其

与杏关系较梅更近 (表 ４ꎬ 图 ３: Ｂ)ꎮ
ＳＢＥＩ 基因的序列经比对后长度为 ６７４ ｂｐꎬ 共

检测到变异位点 １１ 个ꎮ 杏与梅有 ３ 个碱基的固定

替换ꎬ 二者均有独立的单倍型ꎻ 藏杏与杏梅也有独
表 ３　 洪平杏及相关种的 ｍａｔＫ序列差异位点

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍａｔＫ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

类型
Ｔｙｐｅ

变异位点　 　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ (ｂｐ)

４ ５ ８ １１ １５ １６ ３５ ３８ ３９ ７８ ２１６ ２４８ ２５１ ２７６

藏杏 Ａ. ｈｏｌｏｓｅｒｉｃｅａ (２) Ｍ１(２) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ｇ Ｇ Ｃ
洪平杏 Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ Ｍ６(１) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｃ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ａ Ｃ
　 　 　 Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ０ Ｍ７(１) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ｇ Ｃ

Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ１~ＡＨ９
Ｍ１(２) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ｇ Ｇ Ｃ
Ｍ７(６) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ｇ Ｃ
Ｍ９(１) Ｔ Ａ Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ Ｇ Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ Ａ Ｇ Ｃ

梅 Ａ. ｍｕｍｅ (８)
Ｍ３(４) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ｇ Ｇ Ａ
Ｍ４(３) Ｔ Ｃ Ａ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ａ Ａ
Ｍ５(１) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ｇ Ａ

杏梅 Ａ. ｍｕｍｅ ｖａｒ. ｂｕｎｇｏ (４)
Ｍ１(２) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ｇ Ｇ Ｃ
Ｍ２(１) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ａ Ｃ
Ｍ８(１) Ｇ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ａ Ｃ

杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ (１０)
Ｍ１(９) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ｇ Ｇ Ｃ
Ｍ２(１) Ｔ Ｃ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｔ － Ａ Ａ Ｃ

　 　 注: 括号中的数字代表个体数目ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｆｉｇｕｒｅ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ｍｅａｎｓ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ. Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ４　 洪平杏及相关种的 ｙｃｆ１ｂ序列差异位点
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｙｃｆ１ｂ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

类型
Ｔｙｐｅ

变异位点　 　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ (ｂｐ)

１５ ８０ ２０５ ４８９ ５７４ ５９８ ７５２ ７６７ ７９２

藏杏 Ａ. ｈｏｌｏｓｅｒｉｃｅａ (２) Ｙ４(２) Ｃ Ａ Ｃ Ｃ Ｇ Ｔ Ｃ Ｔ －

洪平杏 Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ Ｙ５(１) Ｃ Ａ Ａ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ －

　 　 　 Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ０ Ｙ５(１) Ｃ Ａ Ａ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ －

Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ１~ＡＨ９
Ｙ５(８) Ｃ Ａ Ａ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ －
Ｙ６(１) Ｃ Ａ Ａ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ Ｃ

梅 Ａ. ｍｕｍｅ (９)
Ｙ２(７) Ａ Ｔ Ｃ Ａ Ｇ Ｔ Ａ Ｃ －
Ｙ３(２) Ａ Ｔ Ｃ Ａ Ｇ Ａ Ａ Ｃ －

杏梅 Ａ. ｍｕｍｅ ｖａｒ. ｂｕｎｇｏ (６) Ｙ１(６) Ｃ Ａ Ｃ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ －

杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ (１１) Ｙ１(１０) Ｃ Ａ Ｃ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ －
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表 ５　 洪平杏及相关种的 ＳＢＥＩ序列差异位点
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＢＥＩ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

类型
Ｔｙｐｅ

变异位点　 　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ (ｂｐ)

２７ ３４ ５７ ９９ １５０ １５６ ２０１ ２９１ ４１７ ４５９ ６１７ ６１８

藏杏 Ａ. ｈｏｌｏｓｅｒｉｃｅａ (１) Ｓ１(１) Ｃ － Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｃ Ｃ Ｇ Ａ
洪平杏 Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ Ｓ５(１) Ｃ － Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｇ Ｇ Ａ
　 　 　 Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ０ Ｓ６(１) Ｃ － Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｇ Ｃ Ｔ Ｇ Ｇ Ａ

Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ＡＨ１~ＡＨ９

Ｓ５(４) Ｃ － Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｇ Ｇ Ａ
Ｓ６(２) Ｃ － Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｇ Ｃ Ｔ Ｇ Ｇ Ａ
Ｓ１１(２) Ｃ － Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｇ Ｃ Ｔ Ｇ Ｇ Ａ
Ｓ１２(１) Ｃ － Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ａ Ｃ Ｔ Ｇ Ｇ Ａ

梅 Ａ. ｍｕｍｅ (５)
Ｓ３(１) Ａ － Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ
Ｓ４(４) Ｃ － Ｔ Ｃ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ

杏梅 Ａ. ｍｕｍｅ ｖａｒ. ｂｕｎｇｏ (５)

Ｓ７(１) Ｃ Ａ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｃ Ｇ Ｔ
Ｓ８(１) Ｃ － Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｃ Ｇ Ｔ
Ｓ９(２) Ｃ － Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｃ Ｇ Ａ
Ｓ１０(１) Ｃ － Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ａ Ｃ Ｔ Ｃ Ｔ Ａ

杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ (４)
Ｓ１(２) Ｃ － Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ａ Ｃ Ｃ Ｃ Ｇ Ａ
Ｓ２(１) Ｃ － Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ａ Ｔ Ｃ Ｃ Ｇ Ａ

!"#（AH) A. hongpingensis

A B

C

# A. vulgaris
% A. mume
&# A. holosericea
#% A. mume bungovar.

!"# AH0
'()（AH AH1 ~ AH9）

连接线上的数字表示突变步骤ꎬ 未标数字的代表突变步骤为 １ꎬ 节点大小与所有研究个体的单倍型数量成比例ꎮ 黑色小圆圈代表未取
到样或假设的单倍型ꎮ
Ｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｓｔｅｐｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｂｙ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｃｏｎｎｅｃｔｉｎｇ ｌｉｎｅｓꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｕｎｎｕｍｂｅｒｅｄ ｏｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｔｅｐ ｅｑｕａｌ ｔｏ ｏｎｅ. Ｎｏｄｅ
ｓｉｚｅ ｉｓ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ａｌｌ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ. Ｓｍａｌｌ ｂｌａｃｋ ｃｉｒｃｌｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｕｎｓａｍｐｌｅｄ ｏｒ ｈｙ￣
ｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ.

图 ３　 洪平杏与相关种在叶绿体基因 ｍａｔＫ (Ａ)、 ｙｃｆ１ｂ (Ｂ) 及核基因 ＳＢＥＩ (Ｃ) 上的单倍型网络图
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｏｆ ｍａｔＫ (Ａ)ꎬ ｙｃｆ１ｂ (Ｂ)ꎬ ａｎｄ ＳＢＥＩ (Ｃ) ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ Ａ. ｈｏｎｇｐｉｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
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立的单倍型ꎮ 洪平杏成株有独立的单倍型 (Ｓ５、
Ｓ６)ꎬ 多数实生苗个体的单倍型与成株 ＡＨ 相同ꎬ 少

数与成株 ＡＨ０ 相同ꎬ 还有 ２ 个单倍型 ( Ｓ１１、
Ｓ１２) 为实生苗独有ꎬ 但均与主要单倍型 (Ｓ５、 Ｓ６)
仅 １ 个碱基的差异ꎮ 洪平杏成株及其实生苗均未检

测到杏或梅或藏杏的单倍型 (表 ５ꎬ 图 ３: Ｃ)ꎮ

３　 讨论

已有的研究对洪平杏的起源及其在杏属中亲缘

物种的推定ꎬ 多建立在形态学研究的基础上ꎮ «中
国植物志» 记述该种可能为杏和梅的天然杂交

种[１１]ꎬ 也 有 学 者 则 认 为 其 应 为 梅 的 一 个 变

种[１２ꎬ １３]ꎬ 或认为其为独立种但与梅的关系更

近[３]ꎮ 然而ꎬ 对这些观点一直缺少分子证据的

支持ꎮ
本研究基于联合的核基因和叶绿体基因分别构

建的系统发育树均显示ꎬ 洪平杏的成株及实生苗全

部个体自成一支ꎬ 支持洪平杏是一个独立的种ꎮ 基

于 ＩＴＳ 序列构建的贝叶斯一致树中ꎬ 几乎所有的洪

平杏成株及实生苗的单克隆聚一起ꎬ 仅有极少的克

隆与杏或杏梅聚在一起ꎬ 这一结果提示该种与杏之

间关系较近ꎻ 但贝叶斯一致树没有显示有该种的克

隆与梅聚在一起ꎬ 因而并不支持洪平杏源自杏与梅

种间杂交之说ꎮ 基于 ＳＢＥＩ 和 ｙｃｆ１ｂ 的单倍型分

析ꎬ 均未检测到洪平杏成株及实生苗中存在杏或梅

的单倍型ꎮ 以上结果不支持«中国植物志»中洪平

杏为杏和梅的天然杂交种的观点[１１]ꎬ 也与包满

珠[１２]提出的洪平杏为梅的一个变种的观点不一致ꎬ
但与王家琼等[３] 提出的洪平杏应为一个独立种的

观点一致ꎮ
本研究结果表明ꎬ 洪平杏与杏的关系较近ꎮ 依

核基因构建的系统发育树判断ꎬ 洪平杏与杏、 山

杏、 东北杏、 藏杏、 杏梅均有较近的关系ꎬ 与梅则

关系最远ꎻ 而在基于叶绿体基因构建的系统发育树

中ꎬ 虽然山杏所处位置与前一系统树中有所不同ꎬ
但结果同样指示洪平杏与杏、 东北杏、 藏杏、 杏梅

关系较近ꎬ 而与梅关系稍远ꎮ 这些结果与王家琼

等[３]认为洪平杏与梅关系最近而与藏杏、 山杏、
杏较远的看法不一致ꎮ 在对叶绿体基因 ｍａｔＫ 序列

的单倍型分析中ꎬ 洪平杏与杏、 或与梅或藏杏无共

同的单倍型ꎬ 但在实生苗中有 ２ 个个体检测到了杏

的单倍型ꎻ 在对叶绿体基因 ｙｃｆ１ｂ 和核基因 ＳＢＥＩ

序列的单倍型分析中ꎬ 均未检出洪平杏的成株或幼

苗与杏或梅共享单倍型ꎬ 但就碱基差异而言ꎬ 洪平

杏在 ｙｃｆ１ｂ 的主要单倍型上与杏仅有 １ 个碱基的差

异ꎬ 与梅则有 ７ 个碱基的差异ꎬ 这也在一定程度上

说明洪平杏与杏关系更近ꎮ 上述结果与包满珠[１２]、
陈俊愉和包满珠[１３]及王家琼等[３]基于同工酶测定、
数量分类和形态研究等证据提出的洪平杏与梅关系

更近的观点不一致ꎮ 需要注意的是ꎬ 这种核质不一

致或形态性状与分子证据不一致的情况在种间关系

的研究中较为普遍ꎮ 核质不一致是生物的趋同进

化、 快速多样化、 谱系重组以及杂交渐渗的结果ꎬ
其中杂交被认为是主要原因[２５ꎬ ２６]ꎬ 这与杏属种间

可以相互杂交ꎬ 且已有被证实的杂交种相吻

合[２－７]ꎮ 因此ꎬ 本研究中出现的杏属相关种间关系

出现的核质不一致性也可能是杂交引起的ꎮ 形态性

状和同工酶易受环境及组织、 器官和个体发育的影

响ꎬ 也易受转录后修饰以及非核遗传的影响[２７]ꎬ
这些因素可能会导致形态研究及同工酶研究与分子

研究的结果有差异ꎮ
依据本研究结果ꎬ 本研究认为洪平杏并非杏和

梅的天然杂交种ꎬ 而是杏属中的一个独立的种ꎬ 它

与杏的关系较近ꎬ 而与梅关系则较远ꎮ 洪平杏是一

个狭域分布种ꎬ 且种群数量极少ꎮ 这种分布状况的

成因、 是否存在更多的自然分布以及如何采取科学

的保育措施ꎬ 还需要更多的野外调查、 取样和进一

步的分子系统学、 生物地理学和生殖生态学研究ꎮ

致谢: 感谢武汉大学刘星教授ꎬ 博士研究生王帅、 黎

娅、 向甘驹、 戴小康ꎬ 以及硕士研究生朱晓芹、 孔凡娇对

本研究提供的帮助ꎻ 感谢西北农林科技大学硕士研究生刘

雪艳提供部分实验材料ꎮ
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