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基 于 5．8S rDNA序 列论三 白草科 的系统发 育 

孟少武，李德铢”，梁汉兴 
(中国科学院昆瞬植物研究所植物分类学研究室．云南 昆明 650204) 

摘要 ：三白草科 (鼬删 eae)是古草本的一个核心类群 ，它的研究对被子植物起 源和早期演 

化具有重要意 义。本文采用最大筒约法 (胧曲n岫 persunony眦t} )和邻 接法 (neighbor一 n— 

ingmethoJ)等不 同的分析方法 ，对三 白草 科及其外 类群齐 头绒 (z ‰ begordaefo／~ Blume) 

的 5 8S rDNA序列进行分析 ，得到一致的结论 ： 蜘l瓣 最早从三 白草科 中分离 出来 ．Sauru． 

rus ch／nens／s和 S cewrttms是一对姐妹群 ，由于 5 8S r1)NA序列的变异位点和信息位点相对 比较 

少 ，G哪加 eJa／ne~／s— G．invotut'm~ 一 叩 一 Sau．．urus之 间难 以通 过 5 8S rDNA序 

列 的比较进行分辩。 
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三白草科 (Satmtmeeae)是古草本类 中的一个稳定成分 ，对研究被子植物起源和早期 

演化具有重要意义。它是一个古老的残存小科，现仅存 4属 6种，其中，有 3属 4种分布 

于东亚，2属 2种分布于北美，呈典型的东亚 一北美间断分布。吴征镒 (1957)很早就注 

意到三白草科在系统学研究和地理分布类型上的重要意义。 

国外涉及三白草科的研究开展较早 ，但 比较零散，很少见关于三白草科研究的系统报 

道。Tucker(1996)对三白草科作过较为系统的工作 ，她通过外部形态和花器官发育 的比 
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较 ，曾提出三白草科的系统发育。在我国，张遂 申等主要通过营养器官的比较研究 (张遂 

申，1985；雷立公 ，1991)，也曾提出一个不 同的三 白草科 的系统发育 (雷立公 ，1991)； 

梁汉兴等主要通过繁殖器官的比较研究 (I~a．g＆ Tucker，1990；梁汉兴 ，1994，1995；盂 

少武和梁汉兴 ，1995)，又提出一个不同的三 白草科 的系统发育 (梁汉兴 ，1995)。到 目前 

为止 ，虽然运用了比较形态学 、解剖学、胚胎学、细胞学等学科的许多研究方法 ，对表现 

型性状进行 了较多的研究，但各国学者对三白草科各属间的系统关系仍然没有一个统一的 

认 识 。 

表现型的差异归根结底应追溯到基 因型的差异 ，即 DNA序列上的差 异 (丁士友等 ， 

1996)。分子系统学主要依据 DNA序列上的差异来 比较植物 的亲缘和演化关系，可以为植 

物系统与进化研究提供最直接的证据 ，为建立分类群间的 自然谱系提供有力的佐证。本文 

尝试根据 5．8S rDNA序列的比较来重建三白草科的系统发育。 

l 材料和方法 

1．1 材料 

实验材料是 三白草科所有现存的 6种植物及其外类群 齐头绒 (驯  聊 

Blume)，它们都栽种于中国科学院昆明植物研究所植物园。 

1．2 实验方 法 

采用改 良的 CTAB法 (Doyle，1987)提取总 DNA，实验材料是新鲜叶片。 

由于 5．8S rDNA在 ITS1和 ITS 2之间，故扩增 ITS就可以得到 5．8S rDNA。扩增整个 

ITS区 (含 ITS 1、5．8S和 nS 2)的引物为 ITS 5和 ITS 4(White，1990)。扩增反应在 PE 

公司的 960O型 PCR仪上进行 ，PCR反应体系为 20 扩增程序如下 ：97℃预变性 4 min， 

然后按下列条件循环 30次：94℃变性 1 rain，50℃复性 40 8，72℃延伸 1 min，30个循环后 

在 72℃延伸 7 rain。PCR产物经 Watson’s Ptlfification Kit纯化后直接用于测序反应。 

测序反应在 PE公司的 960O型 PCR仪上进行 ，反应体积为 5止。测序反应程序如下 ： 

96℃，10rain；50℃，5mln；60℃，4 s；30个循环 。在 PE公司的 ABI 310自动测序仪上测 

序。为保证所测序列的精确度 ，分别用引物 ITS 5和 ITS4对每个片段进行正、反链测序。 

使用软件 DNASTAR的 SeqMan程序将每对正 、反链进行拼接 ，拼接 时至少 85％的重 

合率。然后根据 Lotus areaar／us(AF21852S)和 sat／va (AFl69230和 M35384)的序列 

对三白草科的序列进行剪切，从而得到各个种的 5．8S rDNA序列。然后在 MegAlign程序 中 

进行对位排列 ，得到数据矩阵。最后在 Macintosh G3机上运用 PAUP 4．0b抽 中最大简约法 

和邻接法进行分支分析。对于最大简约法 ，采用分枝 一边界法 <branch and bound)进行搜 

索 ，应用 自展法 (b00t8m|p)检验系统树 ，自展数据集 为 500次。对于邻接法，采用最小 

进化法 ( n Im evolutionmethod)以及 P式距 离测量，也用 自展法检验 系统树．自展数 

据集为 500次。 

2 结果与分析 

2．1 最大简约法的结果与分析 

三白草科 中 5．8S rDNA的长度 为 163bp或 者 164bp。当空格 (gaps)被处理 为缺失 
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(missing)时 ，排列后有 164个位 点，其 中有 141个位点是稳定 (constant)的，20个位点 

变异但无信息，仅有 3个位点是信息位点 ，信息位点的百分率是 1．83％。在三白草科内， 

序列变异度 (sequellce divergences)从 0到 9．877％。在三 白草科和外类群之间序列变异度 

从 3．727％到 11．801％ (表 1)。将矩阵用最简约法之分枝 一边界法进行搜索 ．得到 15个 

同等最简约树，其步长是 24，CI=0．958，RI：0．667，RC=0．639。图 1是其 50％多数一致 

树。根据图 1，三白草科是单系 ，4n一日口 最早从三白草科 中分离出来 ，是 G．ch／na,~／s 
—

G．／nvoluaata— Houttuyrda— Sauran~支的姐妹群 ；S．chinensis是 S．∞ 的姐妹 

群 ，其一致值是 100％，其 自展数据值 (bootstrap砌 Ile)是 66％；G．ch／nens／s，G．／nvo／ ． 

~rff．tgt，Hounuyrda和 Sauran~彼此难以分开，它们聚在一起的一致值是 87％。 

衰 1 三 白草科檀袖豆萁外粪群齐头蛙 5 8s rDNA序列的重 ^矩阵 

Table1 Pairwi_~ d~lanees betwee~tsars Total c}—  r differences ate日日the 

belo~-diagona1．Mean character differences ate asthe above diagonal 

图 1 基于5 85 rDNA序列的三白草科植物的系统发育树 (最大茼 约{击所得 )。进化支上的数值是一致值． 

进化支下的数值是 自展数据值 ，括号中的数值是当空梏被趾理为第 5种状态时的自展数据值。 

№ ．1 ThePIlyI 啪 ctree ofSaumraeeae based曲 5 8S rDNA sequences(Anslym rt~mmlm ~ hoa) 

0m帅哪u日v山 ∞ ate indicated above／：a'mehes．Bm }h印 vB 鹎 ate indicated below ／：a'mehes The nlnnb~~ h诎 如  

are b0m lm  gaps aretre~ed∞ thel孙 stale 

当空格被处理为第 5种状 态 (the fifth state)时，结果大致相 同。排列后 有 164个位 

点，其中有 140个位点是稳定的，21个位点变异但无信息，仅有 3个位点是信息位点，信 

息位点的百分率也是 1．83％。将矩阵用最简约法之分枝 一边界法进行搜索 ，得到 1个最简 

约树 ，其步长也是 24，CI=1．0000，RI=1．0000，RC：1．0000。其最简约树的结构与图 1完 

全一样。但其 s． 妇 ☆一 S． m 支的自展数据值是 62％，G．ch／nenst~一 G．／nvoht． 

~rff／47t— Houttuynia— Smmm~支的自展数据值是 66％。 
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2．2 邻接法的结果与分析 

邻接法所得的结果与图 1大致类似，认 为三 白草科是单系，Anemopsis最早从三 白草 

科中分离 出来，是 如 曲f 一 Sauraras— G． ，。缸 一 G．chinensis支的姐 妹群 ； 

Hotatuynia其次从三 白草科 中分离出来 ，是 Saurunu— G．inml~rata— G．chinensis支的 

姐妹群 ；S．chiaensis是 S．osFnlll~的姐妹群 ；G．ch／aens／s、G． m hlcrntⅡ和 saM s彼此 

不能分开。该距离树的得分是 0．14009。将其用 自展法分析，S．ch／nens／s— S．— 支 

的 自展数据值是 67％，而 Anemopsis— G．ch／nens／s— G．invo／ucrata— Saururas--Houttu) 

rda支难 以分 开。 

3 讨 论 

3．1 5 8S rDNA的系统学价值 

从表 l可以看出，在三 白草科内，序列变异度从 0到 9．877％ ，在三 白草科和外类群 

之间序列变异度从 3．727％到 l1．801％；从图 l可以看出，无论空格被处理为缺失还是被 

处理为第 5状态 ，都可 以将 Anemops／s和其它的属 ( i曲f 一 mm 一 mn0 d) 

分开，并且 ，其一致率 87％还较高，其 自展数据值 66％属 中度 支持。这说明 5．8S rDNA 

序列对重构古老、孑遗的类群的系统发育 (例如，三 白草科)具有一定意义，并且还具有 

一 定的可信度。 

3．2 三白草科的系统发育 

从上可知 ，无论采用最大简约法还是采用邻接法进行分析 ，都得到一致的结论 ，即三 

白草科是单系 ，Anemopsis最早从三 白草科中分离出来 ，是 Ho~atuynia— Sara'ants— G． 

∞luct'at~一 G．chinensis支的姐妹群 ；S．chinensis是 S．∞ 的姐妹群。 

3 3 Houttuynia的系统位置 

在邻接法分析中，HoI幽 其次从三 白草科 中分离出来 ，而在最大简约法分析 中， 

Hoatm~ia和 G．chinensis，G involucrata，Saunu~ 彼此不能分开．这两种分析方法在显示 

Houttuyt~ 的系统位置时表现出不一致。Houuuvda的系统位置有待于进一步的探讨 
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