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Abstract In the present paper，genetic diversity of 12 populations of four Ta：cus taxa and 

one species of monotypic genus Pseudotaxus in China weFe studied by horizontal starch gel 

dectrophoresis．Seven enzymes encoded by nine loci were assessed．Genetic diversity within 

5 taxa were relatively bigh with the proportion of polymorphic loei(P)ranging from 44．4％ 

to 77．8％．average number of alleles perlocus(A)from1．6 to2．1；mean expected and ob— 

se玎 d heterozygosity(He，14o)perloeUSfrom 0．065to 0．152and 0．068to0．111，reapec— 

fively．Combined with the analysis of other characters． the results from allozyme analysis 

suggest that there be very close relationships between the three species an d one variety in 

Taxus，with gh genetic identiti∞ (I)between them(from 0．727 to 0．995)except those 

between T．yunnanensis and othertaxain Taxus(0．727～0．804)．Consequently，we pro— 

po se that these taxa in Taxus be treated as different geographical races within a single 

species．A1so the taxonomic position of Pseudotaz~us as a distinct genus is suppo rted by our 

allozyme data． 

Key words TaXU$；Pseudotaxus；Ge netic variation；[nterspecifie relationship 

摘要 采用水平式淀粉凝胶电泳技术，对中国产红豆杉属 Taxus 3种 1变种以及白豆杉 Fseudota．rus 

chienii共 12个居群的遗传多样性进行了检测。对 7个酶系统 9个酶位点的分析结果表 明，红豆杉属和 

白豆杉的种内遗传多样性水平较高，各类群的多态位点比率(P)为 44．4％～77．8％．等位基因平均数 

(A)为 1 6--2 1，平均期望杂合度(胁 )和实际观察杂合度(Ho)分别为 0 065--0．152和 0 068--0．iii。 

根据对等位酶实验结果的分析．结果表明除云南红豆杉 T yunra~m．4s与红豆杉属其它几个种的遗传 
一 致度稍低(I：0．727～0 804)外．红豆杉属的其它几个种的遗传一致度较高(0 906 0 995)．体现其 

亲缘关系根近。笔者建议将红豆杉属的这几个种合并为一个种，并根据地理分布及不同生境发生的变 

异在种下设地理宗。同时根据等位酶的实验分析结果，白豆杉和红豆杉属各种的比较有显著差异，支持 

白豆杉作为单独属 Pseudotaxus的处理。 

关麓调 嗽 耳； 豆嚣羼；选篮变昱；毪 羞至 

· 云南省 自然科学基盘项目95C084M。 

1997-08．03收稿．1998．O1．12收修改稿。 
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红豆杉属 Ta~us有 11种，广布于欧洲、北美洲以及东亚等北半球地区。我国有4种 

1变种，星散分布于东北、西南、华中和华南(郑万钧等，1978)。在这群孑遗植物 中，红豆 

杉 T．chinensis(Pilger)Rehd．为我国特有，西藏红豆杉 T．waUichiana Zucc．为濒危种， 

白豆杉 Pseudotaxus chienii(Cheng)Cheng为我国特有的单种属稀有植物(傅立国主编， 

1989)。随着对珍稀濒危物种研究和保护的日益重视，加上近年来在红豆杉科植物中发现 

天然抗癌药物紫杉醇，有关红豆杉科植物的研究受到广泛重视，在形态解剖学、系统学、胚 

胎学、孢粉学、生化系统学等方面都进行过研究(张君增等，1996；叶能干等，1996；席以 

珍，1986；胡志昂等，1986；王伏雄等，1979；陈祖铿，王伏雄，1978；桂耀林，胡玉熹， 

1974；Florin，1948)。然而，迄今对红豆杉属内种间亲缘关系的讨论不多，对遗传变异的 

探讨也仅在红豆杉属少数几个种的细胞学研究方面(陈可咏，1996，1990；管启良，1993； 

黄少甫，1986)。据观察，东北红豆杉 T．cuspidata Sieb．et Zucc．、红豆杉 T．chin si5和 

南方红豆杉T chinensis var．mairei(Lem~e et v1．)Cheng et L．K．Fu以及云南红豆 

杉 T．yunnanensis Cheng et L K．Fu表型特征差异较小。通过对上述红豆杉属 3种 1变 

种和 白豆杉进行系统的核形态学的比较研究，发现红豆杉属内各种的核形态结构较为相 

似，差异甚微，与白豆杉的同类性状虽有一些变异，但也很相近(待发表)。 

等位酶技术是探讨种内居群遗传结构十分有效的方法，利用等位酶基因频率数据，可 

以通过对相关参数(等位基因频率和多态位点百分数等)的精确估算推断种内居群遗传多 

样性水平和分化大小。而且酶位点上等位基因共显性表达可以作为一种可靠的基因标记 

探讨种间亲缘关系(王中仁，1996，1994；葛颂，1994)。为了进一步阐明红豆杉属植物的 

遗传变异和种属间的亲缘关系，本文采用水平式淀粉凝胶电泳技术，对上述红豆杉属植物 

以及白豆杉进行了遗传多样性检测，并在此基础上探讨了红豆杉属内各分类群的亲缘关 

系，同时尝试采用酶电泳技术并结合形态学等方面的资料进一步探讨白豆杉与红豆杉属 

在系统发育上的联系。 

1 材料和方法 

1．11 材料来源 

本实验材料为中国产红豆杉属 3种 1变种和白豆杉。12个居群 111个个体的实验 

材料均从野外采回，栽培于昆明植物园内。由于红豆杉科植物在我国呈星散分布，数量极 

少。少数几个居群仅收集到有限的个体，但大多数居群取样个体数仍保证在 9～20。上 

述 12个居群的来源、样本大小等详见表 1。 

1．2 酶电泳实验 

取每个单株幼嫩叶片1～2片，剪碎，用Tris-HC1提取缓冲液(pH 7．5)冰镇研磨提取 

酶液，再用6 mm×2 nⅡn滤纸小条蘸吸匀浆液，置于一70~C超低温箱保存备用。电泳时 

取出滤纸小条上胶，于40 mA稳流电源条件下电泳 6--8 h。采用水平式淀粉凝胶电泳技 

术，所用水解淀粉为美国Sigma公司产品(S-4501)，淀粉凝胶浓度为 12．75％。用 2种凝 

胶缓冲液系统对 10个酶系统进行了检测。所用凝胶缓冲液系统为 I：0．02 tool／L柠檬 

酸组氨酸(pH7 0)缓冲液和 1I：0．01 tool／L柠檬酸组氨酸(pH7．0)缓冲液(据 Gottlieb 

(1981)稍加调整)。酶的组织化学染色法参考 Soltis et a1．(1983)的方法。 
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表 1 材料来源 
Table 1 0 gm of the materials 

种类 序号 居群代号 十体数量 采集地 海拔(
皿) 凭证标车 B

∞d Code of Numbers S
pecies Loe~ity Al~fitute Vo~heres 

indlvidttals 

东北红豆杉 1 SY 10 辽宁沈阳 Sh∞yaIIg，Lisonit~ 200 950802 

T．c~pidata 2 CBS 8 辽宁长白山0 m，Ii i g 500 95O8Ol 

3 U 4 云南丽江 Liil Ilg，Yunmn 2600 95o201 
云南红豆杉 4 NL 2o 云南宁蒗 N

I gYmmm 2“吣 9681001 T 
yun~ nensis 

5 LP 3 云南兰坪 L蛆哪 ，Yu~an 2】00 9609002 

6 GH 3 贵州贵阳 Guiyang．Guizb：m 1200 96101601 
虹豆杉 7 wx 13 云南昭通威信 W

ebtba．yunnan t20o 9691402 丁 曲i
~ ns／s 

8 KM 20 云南昆明植朝园Kunn~g,Yunmm l9o0 9611l40l 

南方红豆杉 9 12 搁南桑植天平山S~ zhi．}h盯1an 1800 96102301 

T．cAimns／s 10 GL 4 广西桂林 Guilin，G．mmgxi 300 9691伽1 

11 GN 5 贵州贵阳G y 赡．Guizhou 1280 96101602 

白豆杉 12 ZHT 9 浙江龙泉 Long
quan,z mIIg 700 95．04 P 

ch／en 

1．3 等位酶分析及数据处理 

本研究共检测 lO个酶系统．根据获得的清晰酶谱确定每一居群每个个体每一酶位点 

的基因型。等位酶和等位基因的命名如下：酶的缩写字母代表不同的位点，连字符号后的 

数字代表不同的位点，愈靠正极的位点以愈小的数字表示。遗传多样性以常规的多态位 

点比率(P)(Proportion of polymorphic loci)、等位基因平均数(A)(Average number of alle— 

les perlocus)、平均期望杂合度(H )和观察杂合度(HD)(average expected and observed 

hetero珂 ity)来度量(葛颂，1989；Nei．1975)，用Nei(1975)的遗传一致度(f)(genetic i— 

dentity)来衡量各居群之间遗传分化的大小。并进行聚类分析。得到各类群植物的聚类分 

支图。上述各项指标的计算均用 B1OSYS-1(Swofford＆ Selanfler，1989)软件完成。 

2 实验结果 

本文对红豆杉属3种 l变种和白豆杉共 12个居群 111个个体进行了10个酶系统的 

检测，共获得7个酶系统9个酶位点清晰稳定的酶谱(图1)。其余3个酶位点 Mdh．2， 

Mdh一3和 Pgd．2固分离效果较差，不做进一步分析。本文进行实验分析所依据的7个酶 

系统9个酶位点的名称、代码及缓冲系统详见表2。 

2．1 种内居群间和种间的遗传多样性 

对所有 12个居群的实验检测结果表明，除 Pgm 2为单态位点(仅有 1个等位基因) 

外，其余7个酶系统8个位点均为多态位点(等位基因在2～6个之间)，多态位点的等位 

基因较为丰富，各酶位点等位基因频率见表3。若以居群为单位遗传多样性在各居群问 

差异较大，但普遍较低。特别是少数居群由于个体数偏少，其遗传多样性的结果也偏低。 

若以物种为单位，各类群的遗传多样性略有不同，但同裸子植物的大多数种相近，变异水 

平较高。多态位点比率(P)为44 4％～77．8％，等位基因平均数(A)为 1．6～2 1，平均 

期望杂合度(He)和观察杂合度(Ho)分别为0．065--0．152和0 068--0 111(表 4)。 
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图 1 红豆杉属植物和白豆杉的酶谱式样 1dh f 中泳道 1--29为红豆杉属各居群，30～37为白豆杉居群； 
其余酶系统中 l～27为红豆杉属，28 后为白豆杉居群。 

Fig．1 BaI-diⅡg patterns of曲z 葛 in the speci~ of Taxus and Pseudotaxtts chlenli No-1～29 were k 池 of Taxus 

inIdh and啊 ，30～37 Ps~dataxus；NO 1～27w雠 bandsof Taxus othe~ 。 ．me systems exoept 
1dh and ．while No after 28 we Pseudota．ztts． 

表2 酶电泳检测得到的酶系统及酶位点数目 
Table 2 The el3~ylne systerr~ and electrophoretic data 

- 1 

- 2 

一 l 

_2 

— 3 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


4期 周其兴等：中国红豆杉属厦其近缘植物的遗传变异和亲缘关系分析 327 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


328 植 物 分 类 学 报 36卷 

12．z}Ⅱ 9．0 

白豆杉 P．chLanii 

．086 

( O48) 

152 

(．070) 

A ／oe is considered polymc~phic】j the f~queney ol the most ccanmon allele does not exceed 0 99 

** Unbiased estimate{Nei，1978) 

2．2 种内居群间及种间遗传一致度 

根据各居群基因频率算出各居群间的遗传一致度大小(表 5)。从表 5可以看出，红 

豆杉属中除云南红豆杉3个居群(LJ，NL．LP)与其它各居群的遗传一致度稍低(0．644-- 

0．844)外．其余各居群间的遗传一致度都在 0．800以上，红豆杉各居群和南方红豆杉的居 

群间的遗传一致度最高．几乎很难将这 2个分类群分开。白豆杉居群与红豆杉属各居群 

的遗传一致度很低．仅为 0．242--0．365。从种的水平上看 红豆杉属内各分类群之间的 
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遗传一致度比较高，为 0．727--0 995；云南红豆杉与红豆杉属其它分类群的关系稍远，仅 

为0．727--0l804；红豆杉和南方红豆杉的遗传一致度最高，为 0．995；白豆杉与红豆杉属 

各分类群的遗传一致度比较小，为0．243--0．355。 

表 5 各居群同遗传相似性(即遗传一致度 I) 

Table 5 Genetic similarity(or identity)coefficients。f 12 populations in 5 taxa 

对角线上为居群水平的计算值，对角线下为以物种为单位的平均值。 
The values calculated at population levels are above the dlagc~a1．the avera values at taxon level are bd0w 

2．3 聚类分析结果 

根据居群间的遗传一致度和遗传距离，按照 Nei(1978)的方法进行不加权平均聚类 

分析，结果可见(图 2)，红豆杉属各居群间的关系较近，红豆杉和南方红豆杉的几个居群 

几乎完全一致，仅南方红豆杉的桂林居群 (GL)略有差异。此外，东北红豆杉与红豆杉和 

南方红豆杉的亲缘关系最近，云南红豆杉和红豆杉属其它类群的遗传一致度相对较低。 

白豆杉和红豆杉属各居群的遗传距离很远。 

3 讨 论 

通过上述对红豆杉属 3种 1变种和白豆杉进行的等位酶实验分析，在检测其遗传多 

样性水平的基础上，探讨了红豆杉属内几种植物的亲缘关系；同时也对红豆杉属和白豆杉 

属在系统发育上的地位和关系作了讨论，现分述如下： 

3．1 红豆杉属内几种植物的亲缘关系 

迄今对红豆杉科植物进行了许多方面的研究，包括对其系统演化和种属间关系作了 

探讨。如形态学方面，Florin(1948)根据雌球花和雄球花的特征，尤其是假种皮的特征，认 

为红豆杉属、澳洲红豆杉属和白豆杉属是较原始的，榧树属和穗花杉属较进化；胚胎学方 

面，王伏雄等(1979)、陈祖铿和王伏雄(1978)分别对红豆杉科和白豆杉属作了研究，探讨 

了红豆杉科内属间的演化关系；孢粉学方面，席以珍(1986)发现红豆杉属和白豆杉属的花 

粉形态差异很大，主张将白豆杉上升为族，红豆杉属内各种间的花粉形态也有细微变异。 

但这些报道多为探讨红豆杉科内属间的系统演化或系统位置，且不同作者多从自己学科 
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遗传一致度 【1)Genetic Ident ity 

1 0O 

圈 2 12十居群的聚荚分析丹 支图 
Fig．2 Cladogram 12 populatior~ k on duper aIIaIy of allc~ymea 

1．2 丁． 甜础 招(1．SY．2 CBS)；3-5．T n眦 啪  (3 LJ，4．NL，5 LP)6--8．丁 chi．en~s(6．GH， 

7 WX．8．KM>；9～l1．T． var maire／(9．Sz．10 GL，1I ON){I2．B 幽 叫Ⅲ chimil(z}玎) 

的角度去提出见解，因而存在着不同程度的分歧。红豆杉属内种间亲缘关系的探讨 目前 

进行得不多，对我们收集并栽培的东北红豆杉、红豆杉、南方红豆杉和云南红豆杉幼苗形 

态的比较分析表明，这些类群间几乎没有什么差异，十分相近。然而先前的分类依据是以 

标本上的成熟叶片边缘是否反卷、质地厚薄、叶片背面气孔带上是否具有成片或密布的角 

质乳头点等特征(郑万钧等，1978)进行种的分类处理。从我们大量的野外调查和栽培中 

的实际观察，认为这些作为分类的特征的差异与地理分布和不同生境有关，而且是交叉和 

不稳定的(桂耀林，胡玉熹，1974)。在对红豆杉属的叶片表皮结构进行研究之后亦认为叶 

表皮结构的角质乳头点特征不能作为红豆杉属定种的唯一依据，而只能作为辅助特征。 

我们已完成的细胞学研究也发现红豆杉属的上述几个种的核形态较为相近(待发表)。上 

述报道中可以看出属内种间的差异较小。等位酶的实验分析表明红豆杉属各种在居群水 

平上其遗传一致度除云南红豆杉与其它种之间较低(0．644--0。844)以外，东北红豆杉，红 

豆杉与南方红豆杉在居群水平上遗传一致度均较高(>0．800)，尤其是红豆杉和南方红豆 

杉之间(平均 J=0．995)(图2)。在种一级的水平上其遗传上的分化非常小，从聚类分析 
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的结果更清楚地看到这一点。可见，除云南红豆杉外，红豆杉属植物的种间遗传差异在等 

位酶水平上并不明显。根据上述资料及实验结果，我们建议将红豆杉属这几个种(和变 

种)合并为一个种，并根据地理分布在种下划分地理宗。 

3．2 白豆杉的分类地位探讨 

白豆杉最初由郑万钧(1934)作为一个新种放在红豆杉属内，1947年他又根据白豆杉 

假种皮为白色，叶片背后气孔带为白粉状等与红豆杉属有明显区别的特征将其另立为属。 

席以珍(1986)在进行了白豆杉和红豆杉属的孢粉研究后根据它们之间的显著差异将白豆 

杉上升为族；同样，张君增等(1996)根据白豆杉和红豆杉属的化学成份有很大差别支持席 

以珍把白豆杉上升为族的观点。但是最近在 日本北海道发现有成熟种子具有黄色(红色 

和白色的过渡颜色)假种皮的东北红豆杉 T．cuspidat~f luteobaccata。我们在对白豆杉 

和红豆杉属各种的核形态学进行了比较研究之后发现，白豆杉与红豆杉属各种的结构特 

征虽有差异但也较相近(待发表)。幼苗形态也十分接近(叶能干等，1996)。上述假种皮 

颜色以及孢粉学等性状是否支持白豆杉属的成立产生了质疑。为此，我们对红豆杉和白 

豆杉进行了等位酶分析，尽管我们仅分析了一个白豆杉居群(9个个体)，但发现白豆杉和 

红豆杉属各分类群在几乎所有酶位点上都存在明显的差异，计算白豆杉同红豆杉属各分 

类群的遗传一致度仅为 0 243～0．355。聚类分析更清晰地看到 白豆杉的一支离红豆杉 

属很远。可见，尽管白豆杉属和红豆杉属各分类群之间在染色体水平上遗传差异不大，但 

在等位酶水平上却已有了十分明显的遗传分化。因此，等位酶证据至少仍支持将白豆杉 

作为一个属的分类处理。 

3．3 红豆杉属和白豆杉的遗传多样性 

目前采用酶电泳技术已对裸子植物的大多数类群进行了遗传多样性研究，不同的物 

种其变异水平不同，多态位点比率从0．O％到100．0％不等，等位基因平均数也从 LO0到 

3．87不等(葛颂，1988)。Hamrick＆Godt(1990)总结了8O种棵子植物的研究报道发现， 

裸子植物的遗传变异性较高，平均而言，多态位点比率为 0．709，平均期望杂合度为 

0．173。对一些珍稀濒危物种而言，遗传多样性水平可能要低一些，如银杉 Cathaya argy． 

rophylla 3个居群的多态位点仅为0．200--0．280，平均期望杂合度为0．059～0．084(葛颂 

等，1997)；北美脂松 Pinus resinosa的遗传多样性则更低，多态位点比率仅为 0．111(AI— 

lendorf el nz．，1982)。而松杉类的一些物种因其繁育体系具有优势，遗传变异水平较高， 

如花旗松 Pseudotsuga menziesii P=0．540，He=0．171(El—Kassaby et at，1982)；马尾松 

Pin“s 71lo$$oniat~aP=0．645，He=0．216(葛颂等，1988)。本研究对红豆杉属 3种 1变种 

和白豆杉的检测结果表明，白豆杉在居群内的变异较低，多态位点比率(P)为44．4％，等 

位基因平均数(A)为 1．6，平均期望杂合度 He为0．152。红豆杉属各分类群在居群问的 

水平上有一定的变异，但普遍较低(P=11．1％～66．77％；A=1．1～1．9)，而种水平上变 

异相对较高，多态位点比率 P=55．6％～77．8％，等位基因平均数 A=1．6～2．1，平均期 

望杂合度为0．065～0．150。可见，种间遗传多样’陛比较丰富，但杂合度仍在较低水平。 

致谢 本研究的具体实验得到j王可青的热情帮助，谨致谢意! 
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