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作孚连蕊茶的形态特征观测和 ＳＮＰ 位点分析
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摘要: 对作孚连蕊茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｔｓｏｆｕｉ Ｓ. Ｓ. Ｃｈｉｅｎ)３ 个单株(分别采自重庆缙云山和浙江国际山茶物种园)的主要形

态特征进行观测和比较ꎬ并采用 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 技术进行 ＳＮＰ 位点相似度分析ꎮ 与原始文献描述相比ꎬ作孚连蕊茶在

原生境和迁地栽培环境存在以下变异:生活型为灌木或小乔木ꎬ花顶生和腋生ꎬ花蕾白色或紫红色ꎬ花梗及萼片总

长 ６~１２ ｍｍꎬ游离花丝疏被毛或近无毛ꎬ柱头 ３ 裂ꎬ裂片长不足 １ ｍｍꎬ或 １~ ３ ｍｍꎮ 此外ꎬ幼叶绿色或紫红色ꎻ蒴果

近球形ꎬ横径 ５~１３ ｍｍꎬ１ 室ꎬ种子 １ 粒ꎻ种子近球形ꎬ深褐色ꎮ 作孚连蕊茶 ３ 个单株两两之间的 ＳＮＰ 位点相似度均

在 ９３％以上ꎬ为作孚连蕊茶的种内变异ꎮ
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　 　 近年来ꎬ山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ Ｌｉｎｎ.)连蕊茶组(Ｓｅｃｔ. Ｔｈｅｏｐｓｉｓ
Ｃｏｈｅｎ￣Ｓｔｕａｒｔ)植物因其花小而密等观赏特征受到研究者及应

用者的关注与喜爱[１ꎬ２] ꎮ 作者在野外调查中观测到重庆缙云

山作孚连蕊茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｔｓｏｆｕｉ Ｓ. Ｓ. Ｃｈｉｅｎ)的花梗及萼片总长

以及花蕾和花瓣颜色等形态特征与原始文献[３] 描述存在差

异ꎬ这些差异在作孚连蕊茶作为景观应用和育种材料开发中

具有重要价值ꎮ
Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 技术是基于 ＧＢＳ 进一步发展出的简化基因组

测序技术ꎬ因其能够获得更多、更准确的 ＳＮＰ / Ｉｎｄｅｌ 等优势ꎬ目
前已逐步运用到分子标记开发和进化分析等研究中[４] ꎮ 近年

来ꎬ作者先后开展山茶属连蕊茶组和毛蕊茶组(Ｓｅｃｔ. Ｅｒｉａｎｄｒｉａ
Ｃｏｈｅｎ￣Ｓｔｕａｒｔ)不同物种、同一物种不同居群以及同一物种同一

居群不同单株样本的 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 测序与分析ꎬ其中ꎬ两两样本

间的相似度比较在进行分类鉴定及进化分析方面具有一定的

参考意义ꎮ
本研究对作孚连蕊茶在原生境及迁地栽培环境中的形态

特征进行观测和比较ꎬ探索 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 技术在开展形态特征

存在差异材料相似度比较中的应用ꎬ以期为作孚连蕊茶的景

观应用和种质创新等提供支撑ꎬ同时也为其今后的分类地位

探讨提供借鉴ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试作孚连蕊茶野生居群主要分布于重庆缙云山(东经

１０６°２３′、北纬 ２９°４９′)海拔约 ８００ ｍ 的常绿阔叶林、针阔混交
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林和毛竹〔Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ (Ｃａｒｒｉｅｒｅ) Ｊ. Ｈｏｕｚｅａｕ〕林内ꎻ迁
地栽培材料种植于浙江金华的国际山茶物种园内的连蕊茶组

和毛蕊茶组资源种质区ꎮ 通过采集标本、形态特征记录和拍

照ꎬ比对作孚连蕊茶原始文献[３] 描述及林祁等[５] 指定的后选

模式标本的形态特征ꎬ鉴定为作孚连蕊茶ꎮ 凭证标本保存于

上海辰山植物标本馆(ＣＳＨ)ꎮ
Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 测序与分析选取 ３ 个花部形态特征存在差异

的作 孚 连 蕊 茶 单 株ꎮ 其 中ꎬ Ｏ － １ 单 株 ( 凭 证 标 本 号

ＣＳＨ０１８７８２５)采自缙云山ꎬ其花梗及萼片总长 ８~ １０ ｍｍꎬ花近

白色ꎬ花柱极浅 ３ 裂ꎬ裂片长约 １ ｍｍꎻＯ－２ 单株(凭证标本号

ＣＳＨ０１８７８２４)采自缙云山ꎬ其花梗及萼片总长 ６ ~ ８ ｍｍꎬ花瓣

白色或外轮花瓣被紫红色ꎬ花柱浅 ３ 裂ꎬ裂片长约 ３ ｍｍꎻＥ－１
单株(凭证标本号 ＣＳＨ０１８７８４６)采自国际山茶物种园ꎬ其花梗

及萼片总长 １０~１２ ｍｍꎬ花瓣被紫红色ꎬ花柱极浅 ３ 裂ꎬ裂片长

约 １ ｍｍꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 植物形态特征观测 　 结合原始文献的形态特征描述ꎬ
对生活型、枝干被毛情况、叶片长、叶片宽、花蕾着生方式、花
蕾颜色、花梗及萼片总长、花瓣颜色、雄蕊被毛情况、花柱裂片

长度、果实性状、果实大小、种子大小等数量和质量性状进行

观测ꎬ数量性状随机选取 １５ 个样本进行数据收集ꎮ
１.２.２　 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 测序与分析 　 于春季采集幼嫩叶片ꎬ用锡

箔纸包好后迅速放入液氮中ꎬ带回实验室后置于－８０ ℃超低

温冰箱保存ꎬ文库构建及测序由青岛欧易生物科技有限公司

完成ꎮ 采用植物基因组 ＤＮＡ 试剂盒〔天根生化科技(北京)有
限公司〕提取 ＤＮＡꎬ样品 ＤＮＡ 抽提质检合格后ꎬ运用 Ｓｕｐｅｒ－
ＧＢＳ 技术构建测序文库[４] ꎮ 测序结果采用 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 的信息

分析流程进行数据质控、数据比对和基因分型[６－１０] ꎮ 本研究

中的 ３ 份单株样本与 ７２ 份连蕊茶组和毛蕊茶组的样本一起

开展测序与分析ꎮ 在整体分析 ＳＮＰ 位点的基础上ꎬ对 Ｏ－１、
Ｏ－２ 和 Ｅ－１ ３ 个样本进行相似度〔相似度 ＝ (两两分型一致且

不缺失 /两两有分型且不缺失)×１００％〕比较ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 野外观测与原始文献描述的比较

整体而言ꎬ在原生境和迁地栽培环境ꎬ作孚连蕊茶的叶披

针形或长圆形及游离花丝被毛等主要识别特征与原始文献描

述基本一致ꎬ但其生活型和花部特征等性状存在差异ꎮ 原始

文献描述中生活型为灌木ꎬ而在原生境中存在灌木和小乔木

(图 １－Ａ)２ 种生活型ꎻ原始文献描述中花 １~ ２ 朵顶生ꎬ白色或

初花时外部花瓣略被紫红色ꎬ而在原生境和迁地栽培环境中

均为顶生和腋生ꎬ花蕾白色或紫红色(图 １－Ｂ)ꎻ原始文献描述

中花梗长 ５~６ ｍｍꎬ萼片长 ２ ｍｍꎬ而在原生境和迁地栽培环境

中花梗及萼片总长 ６~ １２ ｍｍꎬ且在迁地栽培环境中花瓣存在

全部被紫红色的特征(图 １－Ｄ１ꎬＤ２ꎬＤ３)ꎻ原始文献描述中游

离花丝疏被毛ꎬ柱头 ３ 裂ꎬ裂片长 １ ｍｍꎬ而在原生境和迁地栽

培环境中游离花丝疏被毛或近无毛ꎬ柱头 ３ 裂ꎬ裂片长不足

１ ｍｍꎬ或 １~３ ｍｍ(图 １－Ｄ１)ꎮ
原始文献描述对作孚连蕊茶幼叶颜色、果实及种子等性

状未做说明ꎮ 原生境和迁地栽培环境中作孚连蕊茶幼叶绿色

或紫红色ꎻ蒴果近球形(图 １－Ｃ)ꎬ横径 ５ ~ １３ ｍｍꎬ１ 室ꎬ种子

１ 粒ꎻ种子近球形ꎬ深褐色ꎻ盛花期为 ３ 月至 ４ 月ꎬ为连蕊茶组

中花期较晚的资源ꎮ

Ａ. 小乔木 Ｓｍａｌｌ ｔｒｅｅ. Ｂ. 花蕾 Ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ. Ｃ. 果实 Ｆｒｕｉｔ. Ｄ１ꎬＤ２ꎬＤ３. 花
Ｆｌｏｗｅｒ: Ｄ１. 花瓣白色 Ｗｈｉｔｅ ｐｅｔａｌｓꎻ Ｄ２. 外轮花瓣被紫红色 Ｏｕｔｅｒ ｐｅｔａｌｓ
ｗｉｔｈ ｐｕｒｐｌｉｓｈ ｒｅｄꎻ Ｄ３. 花瓣被紫红色 Ｐｅｔａｌｓ ｗｉｔｈ ｐｕｒｐｌｉｓｈ ｒｅｄ.

图 １　 作孚连蕊茶部分形态特征
Ｆｉｇ. １　 Ｓｏｍｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｔｓｏｆｕｉ Ｓ. Ｓ. Ｃｈｉｅｎ

２.２　 ＳＮＰ 位点相似度的比较

基于 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 技术的 ＳＮＰ 位点相似度的比较结果表

明:供试 ３ 个样本共筛选出两两有分型且不缺失的 ＳＮＰ 位点

１６３ ３７１ 个ꎬ３ 个样本共有 ＳＮＰ 位点 １４７ ４３６ 个ꎬ其中ꎬＯ－１ 和

Ｏ－２ 两两分型一致且不缺失的位点 ４ ９４２ 个ꎬ共有位点

１５２ ３７８ 个ꎬ相似度为 ９３.２７％ꎻＥ－１ 和 Ｏ－１ 两两分型一致且不

缺失的位点 ４ ７４７ 个ꎬ共有位点 １５２ １８３ 个ꎬ相似度为 ９３.１５％ꎻ
Ｅ－１ 和 Ｏ－２ 两两分型一致且不缺失的位点 ４ ８２８ 个ꎬ共有位

点 １５２ ２６４ 个ꎬ相似度为 ９３.２０％ꎻＥ－１、Ｏ－１ 和 Ｏ－２ 特异的位

点分别为 ６ ３６０、６ ２４６ 和 ６ １６５ 个ꎮ

１９
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３　 讨论和结论

与原始文献描述相比ꎬ作孚连蕊茶在原生境及迁地栽培

环境的形态特征差异主要体现在生活型、花蕾着生方式和花

瓣颜色等性状ꎬ作孚连蕊茶的主要观赏特征及典型识别特征

可以概括为:灌木或小乔木ꎻ叶披针形或长圆形ꎬ叶长 ３.０ ~ ５.５
ｃｍꎬ宽 １.２~１.７ ｃｍꎻ花顶生和腋生ꎬ花蕾白色或紫红色ꎻ花梗及

萼片总长 ６~１２ ｍｍꎬ苞片散生于花梗ꎻ花瓣白色ꎬ或外轮花瓣

被紫红色ꎬ或全部花瓣紫被红色ꎻ游离花丝多疏被毛ꎻ子房及

花柱无毛ꎻ盛花期 ３ 月至 ４ 月ꎬ为连蕊茶组中花期较晚的种

类ꎮ 作孚连蕊茶在生活型、叶及花等性状上的特点ꎬ可使其成

为园林景观、种质创新的优秀资源ꎬ在后续的开发应用中ꎬ可
关注花蕾和花紫红色等形态特征ꎮ ＳＮＰ 位点相似度分析结果

显示:供试 ３ 个样本两两之间的相似度均在 ９３％以上ꎬ结合作

者对 Ｓｕｐｅｒ－ＧＢＳ 测序与分析中同一物种不同单株样本相似度

比较的结果ꎬ初步判断 ３ 个单株为作孚连蕊茶的种内变异ꎮ
本研究沿用 Ｓｅａｌｙ[１１]和张宏达[１２]将作孚连蕊茶作为独立

物种的观点ꎬ但闵天禄[１３]将作孚连蕊茶作为毛蕊柃叶连蕊茶

〔Ｃａｍｅｌｌｉａ ｅｕｒｙｏｉｄｅｓ ｖａｒ. ｎｏｋｏｅｎｓｉｓ (Ｈａｙａｔａ) Ｍｉｎｇ〕的异名ꎬ吕林

玲[１４]将其处理为 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｙｎａｐｔｉｃａ ｖａｒ. ｐａｒｖｉｏｖａｔａ ( Ｃｈａｎｇ)
Ｍｉｎｇ 的异名ꎬ可见该物种的分类地位仍需进一步研究ꎮ

致谢: 感谢上海辰山植物园杜诚高级工程师和葛斌杰高级工

程师在腊叶标本及原始文献方面给予的帮助和支持!
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