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无籽刺梨杂交起源: 来自分子数据的证据
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摘要: 为追溯无籽刺梨(Rosa 伊 sterilis S. D. Shi)的物种起源,以该种及同域分布的蔷薇属(Rosa Linn.)14 种、2 变

种和 2 变型为实验材料,并以小叶金露梅(Potentilla parvifolia Fisch.)为外类群,选取 5 个叶绿体基因片段( psbA-
trnH、trnL-trnF、trnK-matK、psbI-psbK 和 rpoC1)及 2 个核基因片段(ITS 和 GAPDH)进行扩增和测序,并据此利用贝

叶斯分析(BI)和最大似然法(ML)进行系统发育重建。 结果显示:5 个叶绿体基因片段联合组成 1 个全长 3 365 bp
的数据集,在据此构建的 BI 系统树中,无籽刺梨与长尖叶蔷薇(R. longicuspis Bertol.)聚在一起,后检验率(PP)为
0. 96、靴带支持率(LB)为 81% 。 43 条 ITS 序列组成 1 个全长 617 bp 的数据集,在据此构建的 BI 系统树中,无籽刺

梨的 4 个单倍型与缫丝花(R. roxburghii Tratt.)、白花刺梨(R. roxburghii f. candida S. D. Shi)和无刺刺梨(R.
roxburghii f. inermis S. D. Shi)构成分支 a,PP 值为 1. 00、LB 值为 98% ;无籽刺梨的另外 3 个单倍型与软条七蔷薇

(R. henryi Bouleng.)及长尖叶蔷薇的 2 个单倍型共同构成分支 b,PP 值为 0. 93、LB 值为 85% 。 63 条 GAPDH 基因

序列组成 1 个全长 883 bp 的数据集,在据此构建的 BI 系统树中,无籽刺梨单倍型 H2 与长尖叶蔷薇的 2 个单倍型

聚为分支 A,PP 值为 1. 00、LB 值为 99% ;无籽刺梨单倍型 H1 和 H3 与缫丝花、白花刺梨和无刺刺梨聚为分支 B,PP
值为 1. 00、LB 值为 100% ;无籽刺梨单倍型 H4 单独聚为一支。 综合分析结果表明:无籽刺梨起源于长尖叶蔷薇与

缫丝花的天然杂交,长尖叶蔷薇和缫丝花分别为其母本和父本。
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Abstract: In order to trace back to origin of Rosa 伊 sterilis S. D. Shi, taking R. 伊 sterilis and fourteen
species, two varieties and two forms of Rosa Linn. in its same domain distribution as materials and taking
Potentilla parvifolia Fisch. as outgroup, five chloroplast gene fragments (including psbA鄄trnH, trnL鄄trnF,
trnK鄄matK, psbI鄄psbK and rpoC1) and two nuclear gene fragments ( including ITS and GAPDH) were
amplified and sequenced, on this basis, phylogenetic reconstruction was performed by Bayesian inference
(BI) and Maximum likelihood method (ML). The results show that a dataset with whole length of 3 365
bp is constructed by combining five chloroplast gene fragments, and in BI phylogenetic tree hereby
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constructed, R. 伊 sterilis and R. longicuspis Bertol. are clustered together, with posterior probability
(PP) of 0. 96 and bootstrap percentage ( LB) of 81% . A dataset with whole length of 617 bp is
constructed by 43 ITS sequences, and in BI phylogenetic tree hereby constructed, four haplotypes of
R. 伊 sterilis, R. roxburghii Tratt., R. roxburghii f. candida S. D. Shi and R. roxburghii f. inermis S.
D. Shi are constituted together in branch a, with PP value of 1. 00 and LB value of 98% , and other three
haplotypes of R. 伊 sterilis, R. henryi Bouleng. and two haplotypes of R. longicuspis are constituted
together in branch b, with PP value of 0. 93 and LB value of 85% . A dataset with whole length of 883 bp
is constructed by 63 GAPDH gene sequences, and in BI phylogenetic tree hereby constructed, R. 伊 sterilis
haplotype H2 and two haplotypes of R. longicuspis are clustered in branch A, with PP value of 1. 00 and
LB value of 99% , R. 伊 sterilis haplotype H1 and H3, R. roxburghii, R. roxburghii f. candida and R.
roxburghii f. inermis are clustered in branch B, with PP value of 1. 00 and LB value of 100% , and R. 伊
sterilis haplotype H4 is clustered alone in a branch. The comprehensive analyzed result shows that R. 伊
sterilis originates in natural hybrid of R. longicuspis and R. roxburghii, and R. longicuspis and R.
roxburghii are its maternal parent and paternal parent, respectively.

Key words: Rosa 伊 sterilis S. D. Shi; speciation; nuclear gene; chloroplast gene; hybrid parent;
phylogenetic tree

摇 摇 无籽刺梨(Rosa 伊 sterilis S. D. Shi)又名无子刺

梨、搭钩刺梨或金刺梨,为蔷薇科(Rosaceae)蔷薇属

(Rosa Linn.)攀缘灌木,是贵州省特有种,仅集中分布

于黔西南的兴仁和安顺地区,1985 年时圣德将其作为

新分类群予以发表[1]。 无籽刺梨果实富含 VC及多种

有益成分[2],在医药及保健方面具有一定的开发潜

力,经济价值较高,受到学术界及相关企业的高度关

注,贵州省已率先进行了相关的产品开发,目前已初

具规模。 无籽刺梨因其瘦果疏被刺,故名为“刺梨冶;
个别瘦果偶见少量种子,且种子可育,但平均发芽率

仅为 10. 8% [3]。
无籽 刺 梨 与 常 见 的 同 属 种 类 缫 丝 花 ( Rosa

roxburghii Tratt.)近缘,其与后者的主要形态差异为花

瓣白色、复伞房花序和无籽等。 对于无籽刺梨的物种

起源方式,学术界一直存在争议。 从形态解剖学特征

看,无籽刺梨可能是自然杂交种[4]。 然而,形态学性

状以及 AFLP 和 RAPD 标记分析结果显示,无籽刺梨

与贵州缫丝花(Rosa kweichowensis T. T. Yu et T. C.
Ku)的遗传距离较近,推测无籽刺梨很可能是贵州缫

丝花的高度雄性不育变异[5-6]。 通过对物种形态特征

的研究以及物种分布地点的考察,推测无籽刺梨很可

能是蔷薇属内形成的天然杂交种,并且缫丝花为无籽

刺梨的亲本之一。
相比 于 其 他 基 因 分 型 分 析 方 法 ( genotyping

method),如同工酶、AFLPs、SSR 等,系统发育分析法

具有自身特有的优势[7],并且已成功用于其他类群的

物种起源研究[7-11]。 为了探究无籽刺梨的物种起源

方式,作者选择与无籽刺梨同域分布的蔷薇属植物 14

种、2 个变种和 2 个变型以及外类群小叶金露梅

(Potentilla parvifolia Fisch.),利用 5 个叶绿体基因片

段( psbA - trnH、 trnL - trnF、 trnK -matK、 psbI - psbK 和

rpoC1)和 2 个核基因片段(ITS 和 GAPDH),采用系统

发育分析方法追溯无籽刺梨的物种起源。

1摇 材料和方法

1. 1摇 材料

供试材料包括 16 种、2 个变种和 2 个变型,其中

蔷薇属植物 15 种、2 个变种和 2 个变型,外类群 1 种

(为小叶金露梅),凭证标本均保存于中国科学院成都

生物研究所植物标本馆(CDBI),各种类的凭证标本

及采集地信息见表 1。 在野外取各种类的新鲜嫩叶,
置于硅胶中干燥,然后于-20 益 保存,用于植物总

DNA 的提取。
1. 2摇 方法

1. 2. 1 摇 总 DNA 提取 摇 称取经硅胶干燥后的叶片

20 ~ 30 mg,用 TIAGEN 植物基因组 DNA 提取试剂盒

(北京全式金生物技术有限公司) 提取总 DNA,提取

方法参见试剂盒说明书。
1. 2. 2摇 基因片段筛选、PCR 及测序 摇 根据前期的筛

选结果,对 5 个叶绿体基因片段( psbA - trnH、 trnL -
trnF、trnK-matK、psbI-psbK 和 rpoC1)和 2 个核基因片

段(ITS 和 GAPDH)进行扩增,扩增片段及其引物信息

见表 2。 扩增反应体系总体积均为 25. 0 滋L,包括双

蒸水 15. 7 滋L、25 mmol·L-1 MgCl2 溶液 1. 5 滋L、Taq
酶缓冲液 2. 5 滋L、2. 5 mmol·L-1 dNTPs 溶液 2. 0 滋L、
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表 1摇 供试无籽刺梨、蔷薇属其他种类及外类群的凭证标本和采集地信息
Table 1摇 Information of voucher specimen and location of Rosa 伊 sterilis S. D. Shi, other species in Rosa Linn. and outgroup tested

种类
Species

采集人和标本号
Collector and No. of specimen

采集地
Location

小叶组 Sect. Microphyllae
摇 缫丝花 Rosa roxburghii 邓亨宁 D116摇 DENG Hengning D116 贵州贵阳 Guiyang of Guizhou
摇 白花刺梨 Rosa roxburghii f. candida 高信芬, 等 12903摇 GAO Xinfen, et al 12903 重庆南川 Nanchuan of Chongqing
摇 无刺刺梨 Rosa roxburghii f. inermis 邓亨宁 D120摇 DENG Hengning D120 四川汶川 Wenchuan of Sichuan
摇 无籽刺梨 Rosa 伊 sterilis 周洪英, 等 D111摇 ZHOU Hongying, et al D111 贵州兴仁 Xingren of Guizhou

芹叶组 Sect. Pimpinellifoliae
摇 毛叶蔷薇 Rosa mairei 朱章明 8摇 ZHU Zhangming 8 云南腾冲 Tengchong of Yunnan
摇 绢毛蔷薇 Rosa sericea 高信芬, 等 12818摇 GAO Xinfen, et al 12818 云南威信 Weixin of Yunnan

木香组 Sect. Banksianae
摇 木香花 Rosa banksiae 高信芬, 等 12816摇 GAO Xinfen, et al 12816 云南威信 Weixin of Yunnan
摇 小果蔷薇 Rosa cymosa 高信芬, 等 12746摇 GAO Xinfen, et al 12746 四川江安 Jiang爷an of Sichuan

合柱组 Sect. Synstylae
摇 绣球蔷薇 Rosa glomerata 朱章明 213摇 ZHU Zhangming 213 四川峨边 Ebian of Sichuan
摇 卵果蔷薇 Rosa helenae 高信芬, 等 11131摇 GAO Xinfen, et al 11131 云南永胜 Yongsheng of Yunnan
摇 软条七蔷薇 Rosa henryi 朱章明 647摇 ZHU Zhangming 647 湖南芷江 Zhijiang of Hu爷nan
摇 长尖叶蔷薇 Rosa longicuspis 高信芬, 等 11031摇 GAO Xinfen, et al 11031 云南鹤庆 Heqing of Yunnan
摇 野蔷薇 Rosa multiflora 朱章明 229摇 ZHU Zhangming 229 贵州贵阳 Guiyang of Guizhou
摇 粉团蔷薇 Rosa multiflora var. cathayensis 高信芬, 等 10547摇 GAO Xinfen, et al 10547 四川北川 Beichuan of Sichuan
摇 悬钩子蔷薇 Rosa rubus 朱章明 227摇 ZHU Zhangming 227 贵州贵阳 Guiyang of Guizhou

月季组 Sect. Chinenses
摇 单瓣月季花 Rosa chinensis var. spontanea 高信芬, 等 12963摇 GAO Xinfen, et al 12963 重庆南川 Nanchuan of Chongqing
摇 亮叶月季 Rosa lucidissima 高信芬 16331摇 GAO Xinfen 16331 贵州贵阳 Guiyang of Guizhou

金樱子组 Sect. Laevigatae
摇 金樱子 Rosa laevigata 朱章明, 等 460摇 ZHU Zhangming, et al 460 广西环江 Huanjiang of Guangxi

蔷薇组 Sect. Rosa
摇 赫章蔷薇 Rosa hezhangensis 邓亨宁 D115摇 DENG Hengning D115 贵州赫章 Hezhang of Guizhou

小叶金露梅1)Potentilla parvifolia1) 高信芬, 等 12085摇 GAO Xinfen, et al 12085 四川雅江 Yajiang of Sichuan

摇 1)外类群 Outgroup.

表 2摇 用于无籽刺梨、蔷薇属其他种类及外类群基因片段扩增的引物信息
Table 2摇 Information of primers used for gene fragment amplification of Rosa 伊 sterilis S. D. Shi, other species in Rosa Linn. and outgroup

引物类型
Primer type

引物
Primer

引物序列(5忆寅3忆)
Primer sequence (5忆寅3忆)

设计者
Designer

psbA-trnH forward psbAF GTTATGCATGAACGTAATGCTC SANG, et al
psbA-trnH reverse trnHR CGCGCATGGTGGATTCACAAATC SANG, et al
psbI-psbK forward psbKI TTAGCCTTTGTTTGGCAAG KIM Kim-Joong
psbI-psbK reverse psbI AGAGTTTGAGAGTAAGCAT KIM Kim-Joong
trnK-matK forward trnKF2 GCAACATGACTTCCTATACCC ZHANG Yu
trnK-matK reverse trnK2R AACTAGTCGCATGGAGTAG POTTER, et al
trnL-trnF forward c CGAAATCGGTAGACGCTAGG TABERLET, et al
trnL-trnF reverse f ATTTGAACTGGTGACACGAG TABERLET, et al
rpoC1 forward rpoC1F TATGAAACCAGAATGGATGG Royal Botanic Gardens
rpoC1 reverse rpoC5R CAAGAAGCATATCTTGASTYGG Royal Botanic Gardens
ITS forward ITS-4 TCCTCCGCTTATTGATATGC WHITE, et al
ITS reverse ITS-A GGAAGGAGAAGTCGTAACAAGG WHITE, et al
GAPDH forward GAP伊7F GATAGATTTGGAATTGTTGAGG STRAND, et al
GAPDH reverse GAP伊11R GACATTGAATGAGATAAACC JOLY, et al
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5 U·滋L-1 Taq DNA 聚合酶也天根生化科技(北京)有
限公司页 0. 3 滋L、10 pmol·mL-1正向引物和反向引物

各 1. 0 滋L 以及植物全基因组 DNA 1. 0 滋L(约 50 ~
100 ng)。

基本扩增程序为:95 益预变性 5 min;95 益变性

45 s、51 益 ~55 益退火 30 ~ 45 s、72 益延伸 30 ~ 90 s,
34 个循环;最后于 72 益延伸 10 min。 其中,ITS 片段

为 55 益退火 45 s、72 益延伸 60 s;GAPDH 基因片段为

51 益退火 45 s、72 益延伸 60 s;psbA-trnH 基因片段为

52 益退火 30 s、72 益延伸 45 s;psbI-psbK 基因片段为

53 益退火 30 s、72 益延伸 30 s;rpoC1 基 因 片 段 为

53 益退火 45 s、72 益延伸 60 s;trnL-trnF 基因片段为

54 益退火 45 s,72 益延伸 60 s;trnK-matK 基因片段

为 53 益退火 45 s,72 益延伸 90 s。 用质量体积分数

1. 0%琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物,送上海英骏生

物技术有限公司进行纯化和测序。
1. 2. 3摇 目的基因片段测序及克隆摇 对 2 个核基因片

段 ITS 和 GAPDH 直接测序,无法直接测序的片段则

进行克隆测序;用 E. Z. N. A.誖 Gel Extraction Kit 试剂

盒(美国 OMEGA Bio-Tek 公司)进行 PCR 产物纯化;
用 pEASY誖-T1 Cloning Kit 试剂盒也天根生化科技(北
京)有限公司页进行目的基因片段克隆,具体操作步骤

参照操作指南(略有改动)。 每个样品挑选 10 ~ 30 个

阳性克隆,经培养后进行 PCR 鉴定;将符合要求的菌

液送上海英骏生物技术有限公司进行测序。
1. 2. 4摇 序列拼接及比对摇 采用 Sequencher 4. 1 软件

拼接正向序列和反向序列,采用 BioEdit version 5. 0. 6
软件进行多序列比对并加以人工调整,去除模糊及比

对不整齐的区域,最终得到用于后续分析的数据集。
1. 2. 5摇 系统发育分析摇 分别采用MrBayes V3. 0 中的

贝叶斯分析 ( Bayesian inference,BI) 和 The CIPRES
Science Gateway V. 3. 3 (RAxML-HPC Blackbox)中的

最大似然法(Maximum likelihood method,ML)进行系

统发育分析。

2摇 结果和分析

利用 BI 法和 ML 法重建无籽刺梨的系统发育关

系,所得到系统发育树拓扑结构一致,仅部分节点获

得的支持率不同,因而,仅选用 BI 系统发育树用于结

果分析;并且,将采用 BI 法和 ML 法分别得到的具有

显著性的后检验率(PP)和靴带支持率(LB)标注在

BI 系统发育树上。
2. 1摇 基于叶绿体基因片段的系统发育重建

利用 5 个叶绿体基因片段联合建树分析,经比对

调整后,得到 1 个全长 3 365 bp 的数据集。 系统发育

重建结果(图 1)显示:蔷薇属植物聚于分支玉和域
内。 在分支 域 里, 无籽刺梨与长尖叶蔷薇 ( Rosa
longicuspis Bertol.)聚在一起,且支持率较高,PP 值为

0. 96、LB 值为 81% 。

分支上和分支下的数据分别为后检验率( PP) 和靴带支持率 ( LB)
Datums above and below the branches indicate posterior probability ( PP)
and bootstrap percentage (LB), respectively.

图 1摇 依据 5 个 cpDNA 基因序列的扩增结果联合构建的无籽刺梨与
蔷薇属部分种类的贝叶斯分析(BI)系统发育树
Fig. 1摇 Bayesian inference (BI) phylogenetic tree of Rosa 伊 sterilis S.
D. Shi and some species in Rosa Linn. combined constructed by
amplification result of five cpDNA gene sequences

2. 2摇 基于 ITS 基因片段的系统发育重建

从供试的 19 种蔷薇属植物和小叶金露梅中总共

获得 43 条 ITS 序列,经比对调整后,得到 1 个全长

617 bp 的数据集。 系统发育重建结果(图 2)显示:无
籽刺梨所有单倍型分别位于 2 个分支上。 其中,无籽

刺梨单倍型 H4、H5、H6 和 H7 与缫丝花、白花刺梨

(Rosa roxburghii f. candida S. D. Shi) 和无刺刺梨

(R. roxburghii f. inermis S. D. Shi)构成分支 a,该节

点 PP 值为 1. 00、LB 值为 98% ;无籽刺梨单倍型 H1、
H2 和 H3 与软条七蔷薇(R. henryi Bouleng.)以及长

尖叶蔷薇单倍型 H1 和 H2 共同构成分支 b,该节点

PP 值为 0. 93、LB 值为 85% 。
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分支上和分支下的数据分别为后检验率( PP) 和靴带支持率( LB) Datums above and below the branches indicate posterior probability ( PP) and
bootstrap percentage (LB), respectively. H: 单倍型 Haplotype.

图 2摇 依据 ITS 片段序列的扩增结果构建的无籽刺梨与蔷薇属部分种类的贝叶斯分析(BI)系统发育树
Fig. 2摇 Bayesian inference (BI) phylogenetic tree of Rosa 伊 sterilis S. D. Shi and some species in Rosa Linn. constructed by

amplification result of ITS fragment sequence

2. 3摇 基于 GAPDH 基因片段的系统发育重建

从供试的 19 种蔷薇属植物和小叶金露梅中共获

得 63 条 GAPDH 基因序列,经比对调整后,得到 1 个

全长 883 bp 的数据集。 系统发育重建结果(图 3)显

示:无籽刺梨单倍型 H2 与 H1 和 H3 分别聚于分支 A
与分支 B 内,无籽刺梨单倍型 H4 单独聚为一支。 无

籽刺梨单倍型 H2 与长尖叶蔷薇单倍型 H1 和 H2 聚

成分支 A,该节点 PP 值为 1. 00、LB 值为 99% ;无籽刺
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分支上和分支下的数据分别为后检验率值(PP)和靴带支持率值(LB) Datums above and below the branches indicate posterior probability values (PP)
and bootstrap percentage values (LB), respectively. H: 单倍型 Haplotype.

图 3摇 依据 GAPDH 基因序列的扩增结果构建的无籽刺梨与蔷薇属部分种类的贝叶斯分析(BI)系统发育树
Fig. 3摇 Bayesian inference (BI) phylogenetic tree of Rosa 伊 sterilis S. D. Shi and some species in Rosa Linn. constructed by

amplification result of GAPDH gene sequence

51摇 第 4 期摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 邓亨宁, 等: 无籽刺梨杂交起源: 来自分子数据的证据



梨单倍型 H1 和 H3 与缫丝花、白花刺梨、无刺刺梨聚

成分支 B,该节点 PP 值为 1. 00、LB 值为 100% 。 观察

和比对结果显示:无籽刺梨单倍型 H4 的碱基构成由

缫丝花与长尖叶蔷薇单倍型 H1 整合而成。 据此推

测,由于无籽刺梨单倍型 H4 特殊的碱基构成,导致其

系统位置异于其他单倍型。
基于叶绿体基因片段 psbA-trnH、trnL-trnF、trnK-

matK、psbI - psbK 和 rpoC1 以及核基因片段 ITS 和

GAPDH 的系统发育重建分析结果显示:无籽刺梨与

同属的长尖叶蔷薇和缫丝花为近缘种,并且在系统发

育树上得到了可信的支持。 叶绿体基因片段的系统

发育重建分析中,无籽刺梨与长尖叶蔷薇互为姐妹关

系;在核基因片段的系统发育重建分析中,无籽刺梨

的相应基因单倍型均分别与长尖叶蔷薇和缫丝花聚

在一起。 由于蔷薇科植物的叶绿体基因系母系遗传,
因而,综合分析认为无籽刺梨起源于长尖叶蔷薇与缫

丝花的天然杂交,长尖叶蔷薇为母本、缫丝花为父本。

3摇 讨摇 摇 论

对杂交物种的准确鉴定,传统的方法是找寻物种

的中间或过渡性状,尤其是形态上的中间性状,并通

过杂交实验验证其亲本物种。 但是在杂交物种的形

成过程中也存在相应的亲本性状丢失的现象,误导判

定工作,因而,即使得到形态学和细胞遗传学研究支

持,仍需其他证据验证杂交物种的亲本来源[12]。
在本研究中,选取了 5 个叶绿体基因片段 psbA-

trnH、 trnL-trnF、 trnK-matK、 psbI-psbK 和 rpoC1,以及

2 个核基因片段 ITS 和 GAPDH,并利用系统发育分析

方法探讨了无籽刺梨的物种形成方式。 基于 5 个叶

绿体基因联合构建的系统发育树及基于 2 个核基因

片段分别构建的系统发育树均得出无籽刺梨系杂交

起源的结论,其亲本为长尖叶蔷薇和缫丝花;并且在

杂交成种过程中,长尖叶蔷薇及缫丝花分别扮演母本

及父本的角色。 长尖叶蔷薇为常绿高大攀缘灌木,广
泛分布于中国云南、四川和贵州海拔 400 ~ 2 700 m 的

山区(也见于印度北部),花期 5 月至 7 月[13]375;缫丝

花为开展灌木,中国大多数地方均有分布(也见于日

本),在中国西南地区分布较多,生长在海拔 500 ~
1 400 m 的林缘、向阳山坡、灌丛和溪边等处,花期

5 月至 7 月[13]381。 长尖叶蔷薇和缫丝花的花期一致,
生境与分布海拔大部分重叠,为二者的基因交流奠定

了基础条件;无籽刺梨为狭域分布于贵州省的 1 个天

然杂交种,迄今为止仅发现在贵州省西南部的兴仁和

安顺地区有分布。 因此,推测在长尖叶蔷薇及缫丝花

的进化历史中,贵州地区扮演了杂交带(hybrid zone)
的角色,在这个杂交带内,长尖叶蔷薇和缫丝花进行

频繁的基因交流,最终形成天然杂交种———无籽刺

梨。 形态特征比较结果也显示无籽刺梨的主要形态

均与长尖叶蔷薇和缫丝花相应性状一致。
杂交不亲和及杂交后代高度不育是月季花(Rosa

chinensis Jacq.)远缘育种面临的重要问题[14],同样的

问题在无籽刺梨中也存在。 在无籽刺梨果实的发育

过程中,最开始能形成胚珠,但伴随果实的发育胚珠

逐渐枯萎[4], 最终蔷薇果内仅能形成极少的种

子[15-16]。 染色体数目及花粉形态观察结果显示:无籽

刺梨与缫丝花同为二倍体植物(2n = 2x = 14),其不育

机制属于花粉败育型[15]。 对于无籽刺梨少籽的现

象,推测其原因为无籽刺梨在物种形成过程中经历了

基因组冲击(genomic shock)。 在自然杂交过程中,来
自 2 个不同种的基因组同时进入 1 个核内,新形成的

基因组发生了一系列的变化,其变化可能体现在 DNA
水平[17]、染色体水平[18] 以及基因调控表达调节[19-21]

等方面,最终引起控制无籽刺梨花粉正常发育的相关

基因的表达受到一定程度抑制,从而造成无籽刺梨少

籽现象。 然而,对于无籽刺梨杂交成种后因花粉败育

造成的少籽现象,目前鲜有研究报道,因此亟待开展

更深入的研究来揭示控制这一现象的根本机制。
文晓鹏等[5] 认为无籽刺梨与贵州缫丝花近缘。

贵州缫丝花是 1981 年由俞德浚和谷粹之发表的贵州

特有种,对于贵州缫丝花的采集信息,目前仅有 1 份

模式标本(1936 年采于贵阳清镇)和 1 份普通标本

(1975 年采于贵阳花溪区农学院),均为花期标本,未
见果期标本。 作者于 2013 年和 2014 年多次前往贵

州缫丝花的标本采集地及其周边地区搜寻调查,均未

发现该种的踪迹。 当年用于实验研究的贵州缫丝花

并未保存凭证标本、影像图片、分子材料或 DNA 样品

等相关材料,因而,对于贵州缫丝花现今是否存在依

然存疑。 基于上述情况,无籽刺梨与贵州缫丝花之间

的物种关系还有待进一步研究。

致谢: 野外调查过程中得到贵州省科学技术厅陈训老师、贵州

生物研究所陈翔老师、贵州植物园金平老师及贵州师范大学

向刚老师等的协助,在此一并致谢!
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新书推介:中国经济植物(上卷)

摇 摇 《中国经济植物》(上卷)于 2015 年 9 月由江苏凤凰科学

技术出版社出版(下卷将于 2016 年出版)。 主编:许定发、王
希蕖、盛宁、贺善安;编委会主任:盖钧镒院士。 本书序言由洪

德元院士撰写,全书共 843 页,总计 185 万字,大 16 开本(精
装);定价 298. 00 元。

《中国植物志》和《Flora of China》两部巨著对于植物资源

的开发利用至关重要。 本书以此为基础,收录中国已知具有

经济用途的维管植物 14 800 多种(隶属 287 科 2 658 属,含变

种、亚种及少数从国外引入栽培的种类),每种植物均详细记

述科属、中文名及别名、拉丁名及异名、习性、地理分布、经济

用途等内容。 植物名称的准确性是植物资源开发利用首先必

须解决的重要问题,本书中植物的拉丁名依据《Flora of China》
一书,反映了植物分类学研究的新成果。

本书将经济用途分为药用、油脂、材用、饲用、观赏、果树、
蔬菜、纤维、挥发油、食用、蜜粉源、树脂和树胶、环境保护、生
物能源等 31 类,每种植物的经济用途按“一种多用冶的方式分

类阐述,既简要总结传统的利用经验,也重视收集近 20 年来植

物资源开发利用的成果。
全书分上、下两卷出版,下卷书末附中文名及拉丁名索

引,供读者快速便捷地查找信息。 本书既具科学性又注重实

用性,可作为从事农林园艺、医药卫生、物种保护和环境保护

研究和开发人员以及大专院校生物学专业师生的参考书。
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