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海三棱藨草及其近缘种基因组大小的测定
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上海长江河口湿地生态系统国家野外科学观测研究站ꎬ 上海 ２００４３８ )

摘　 要: 基因组大小是物种基因组的重要特征ꎬ通常用 ＤＮＡ Ｃ 值来衡量ꎬ能够用于快速判断基因组倍性ꎬ并
为分类学与进化生物学提供重要依据ꎮ 海三棱藨草(Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ)是长江口和杭州湾具有重要生态意

义的标志性物种ꎬ被认为是扁秆藨草(Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ)和藨草(Ｓ. ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ)的杂交种ꎬ因染色体小而难以准确

确定倍性ꎮ 近年来ꎬ部分研究者指出该物种的分类和命名存在疑点ꎮ 该研究通过基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析检测海

三棱藨草样本 ＣＪ１ 的基因组特征ꎬ测序深度约为 １２０ ×ꎬ并以绿豆(Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ)为参考标准ꎬ利用流式细胞

术测定了海三棱藨草及其同域近缘种扁秆藨草和藨草以及海三棱藨草和扁秆藨草的杂交 Ｆ１ 共 １３ 个样本

的 ＤＮＡ Ｃ 值和相对倍性ꎮ 结果表明:(１)基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析测得 ＣＪ１ 的基因组大小为 ２４４.１２ Ｍｂｐꎬ杂合率

为 ０.６８％ꎬ重复序列比例为 ４２.３８％ꎬＧＣ 含量为 ３７.２５％ꎮ (２)流式细胞术测得来自不同区域的海三棱藨草

各样本的基因组倍性相同ꎬ１Ｃ 值在 ２３４.８７ ~ ２４２.５ Ｍｂｐ 之间ꎬ其中 ＣＪ１ 的基因组大小与基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 检测

结果高度一致ꎮ (３)扁秆藨草的 １Ｃ 值在 ２５１.７７ ~ ２６４.１３ Ｍｂｐ 之间ꎬ藨草 １Ｃ 值为 ５３７.３３ Ｍｂｐꎮ 根据上述基

因组大小ꎬ认为海三棱藨草不可能是这两者的杂交种ꎮ 该研究补充了海三棱藨草及其近缘种的基因组特

征ꎬ为后续全基因组测序奠定基础ꎬ同时也否定了海三棱藨草起源于扁杆藨草和藨草杂交的假说ꎮ
关键词: 流式细胞术ꎬ 基因组大小ꎬ 基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析ꎬ 海三棱藨草ꎬ 藨草属
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　 　 海 三 棱 藨 草 ( Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ) 是 莎 草 科

(Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ)藨草属( Ｓｃｉｒｐｕｓ)的多年生克隆植物ꎬ
主要分布在长江口和杭州湾潮间带、冲击岛屿和

河口泥滩ꎬ其独特的生物学性状使其在河口以及

滨海生态系统中发挥着重要的生态学功能(欧善

华和宋国元ꎬ１９９２)ꎬ包括促进淤积(Ｙａｎｇꎬ １９９８)ꎬ
其球茎和种子为白鹤等迁徙鸟类提供丰富的食物

来源(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ为底栖动物和鱼类生长繁

育提供重要栖息场所等(袁兴中等ꎬ２００２ꎻ张衡等ꎬ
２０１７)ꎮ 尽管海三棱藨草生态意义重要ꎬ但其分类

和命名依然存在争议ꎬＴａｎｇ 和 Ｗａｎｇ (１９６１)在给

其命名时认为它可能是藨草和扁秆藨草的杂交种

( Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ × Ｓ. ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ)ꎮ 方永鑫(１９９２)对海

三棱藨草及其假定亲本进行染色体数目分析ꎬ发
现藨草 ２ｎ ＝ ４０ꎬ海三棱藨草 ２ｎ ＝ ６４ꎬ扁秆藨草 ２ｎ ＝
５０ꎬ但仍无法确定海三棱藨草是否为杂交起源ꎬ
Ｔａｔａｎｏｖ(２００７)视海三棱藨草为一个属间杂种( ×
Ｂｏｌｂｏｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ )ꎮ 杨 梅 ( ２０１０ ) 用

ＡＦＬＰ 分子标记发现海三棱藨草和藨草之间的遗

传距离约是海三棱藨草和扁秆藨草的 ４ 倍ꎬ同时

ＩＴＳ 序列也显示海三棱藨草是一个独立的分类群ꎮ

鉴于有些莎草科植物类群即使在种内也常常存在

多种倍性(Ｎｉｓｈｉｋａｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８４)ꎬ我们在野外观

察和同质园实验中也发现海三棱藨草长江口种群

和杭州湾种群大部分表型都存在较大差异(李昕

骥ꎬ２０１５)ꎬ在对该物种进行全基因测序研究之前ꎬ
对该物种分类属性、基因组特征及可能的倍性变

异需要更多实验研究ꎮ
基因组大小( ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ)能为研究物种间分

类和进化提供关键信息(Ｄｏｌｅｚｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ通
常用细胞 ＤＮＡ Ｃ 值( ＤＮＡ Ｃ￣ｖａｌｕｅ)来衡量ꎬ由于

ＤＮＡ Ｃ 值这一概念存在多种定义 ( Ｇｒｅｉｌｈｕｂｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００５)ꎬ为了避免术语歧义ꎬ本研究的“ＤＮＡ Ｃ
值”(简称 Ｃ 值)采用 Ｂｅｎｎｅｔｔ 和 Ｓｍｉｔｈ(１９７６)的定

义ꎬ特指配子细胞核的 ＤＮＡ 含量(１Ｃ)ꎬ等于未经

复制的体细胞的细胞核 ＤＮＡ 含量(２Ｃ)的一半ꎬ这
也是植物 ＤＮＡ Ｃ 值数据库所采用的标准(Ｌｅｉｔｃｈ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 基因组大小不仅可以用于判断倍性

(郗连连等ꎬ２０２０)ꎬ也是确定杂交的重要指标(周
香艳ꎬ２００９)ꎬ更是对其进行全基因组高通量测序

的基础(伍艳芳等ꎬ２０１４)ꎮ 流式细胞术是目前被

广泛应用的测定基因组大小的方法之一ꎬ通过记

９３８１１０ 期 邓颢珂等: 海三棱藨草及其近缘种基因组大小的测定



录待测样品和标准品的相对荧光强度计算待测品

基因组大小ꎬ快速而简便(Ｄｏｌｅｚｅｌ ＆ Ｂａｒｔｏｓꎬ ２００５ꎻ
Ｈａｒｅ ＆ Ｊｏｈｎｓｔｏｎꎬ ２０１２ꎻ Ｊｉｎｇａｄｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ这一

方法需要精确而合适的参照种ꎮ 近年来随着测序

技术的提升和成本的下降ꎬ基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析逐

渐成为测定基因组大小的替代手段(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５ꎻ霍恺森等ꎬ２０１９ꎻＭｇｗａｔｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ这一

方法不需要特定的对照样品ꎬ但其费用依然比流

式细胞术高很多ꎮ 因此ꎬ将上述两者结合起来测

定基因组大小不失为较好的方法ꎮ
植物 ＤＮＡ Ｃ 值数据库目前包含 １２ ２７３ 个物

种的 Ｃ 值(Ｌｅｉｔｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ Ｃ 值的常用单位

为 ｐｇꎬ但也可以通过 １ ｐｇ ＝ ９７８ Ｍｂｐ 进行单位换

算ꎮ 其中莎草科基因组大小范围很大ꎬ１Ｃ 值在

１９６ ~ ９ ６５７. ９ Ｍｂｐ 之间 ( Ｎｉｓｈｉｋａｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８４ꎻ
Ｋａｕｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 测定结果主要集中于薹草属

(Ｃａｒｅｘ)的物种ꎮ 在藨草属中ꎬ过去的研究只测定

了 水 葱 ( Ｓ. ｔａｂｅｒｎａｅｍｏｎｔａｎｉ )、 林 生 藨 草 ( Ｓ.
ｓｙｌｖａｔｉｃｕｓ)、沼生水葱 ( Ｓ. ｌａｃｕｓｔｒｉｓ) 的基因组大小

(Ｍｏｗｆｏｒｔｈꎬ １９８６ꎻ Ｌｅｉｔｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ为了更好

地保护和利用基因资源ꎬ亟须加强对海三棱藨草

及其同域分布的近缘种如藨草( Ｓ. ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ)和扁

秆藨草(Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ)的基因组大小的研究ꎮ
本研究以长江口和杭州湾地区的海三棱藨草

及其近缘种为研究对象ꎬ通过基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析

测定海三棱藨草的基因组特征信息ꎬ并以绿豆

(Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ)为标准品ꎬ通过流式细胞仪测定海

三棱藨草及其近缘种和杂交材料共 １３ 个样本的

基因组大小ꎬ以探讨以下问题: ( １) 探究基因组

Ｓｕｒｖｅｙ 分析与流式细胞术测得藨草属物种基因组

大小的准确性ꎻ(２)鉴定海三棱藨草是否起源于扁

杆藨草和藨草杂交ꎻ(３)探讨海三棱藨草种内可能

的倍性变化和基因组大小变化ꎬ以及基因组大小

的进化意义ꎮ 本研究旨在扩充藨草属植物基因组

数据信息和鉴定海三棱藨草的物种起源ꎬ并为未

来的全基因组测序工作提供重要参考信息ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 植物材料

实验材料见表 １ꎬ包括目标种海三棱藨草ꎬ同
域分布的近缘种扁秆藨草和藨草ꎬ以及海三棱藨

草和扁秆藨草的杂交材料ꎮ 上述材料均属于多年

生草本克隆植物ꎬ具有有性繁殖和克隆繁殖的能

力ꎮ 在生长季节ꎬ植株长出花穗并主要通过风媒

传粉ꎬ同时一些根茎会在植株的基部发育ꎬ最终长

成多个克隆分株ꎮ 在秋末ꎬ种子逐渐成熟ꎬ植株地

上部分枯死ꎬ地下部分根尖膨大形成球茎ꎮ 种子

和球茎在次年春天发芽为新苗和克隆分株( Ｓｕｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ

本实验中海三藨草的 ６ 个样本为采自长江口

地区的 ＣＪ１、ＣＪ２、ＣＪ３ 和采自杭州湾地区的 ＨＺ１、
ＨＺ２、ＨＺ３ꎬ涵盖该物种的整个分布范围和主要的

生境类型ꎮ 在其他研究工作中ꎬ这些样本在遗传

上的差异通过 ＲＡＤ 测序被确定ꎮ 其中ꎬＣＪ１ 和 ＣＪ３
采自低盐围垦地ꎬ很少受到潮汐的影响ꎬ因此盐度

逐渐降低至 ０‰ ~ ０.５‰ꎻＣＪ２ 和 ＨＺ３ 采自中盐滩

涂ꎬ夏季表层平均盐度约 ５‰ꎻＨＺ１ 和 ＨＺ２ 采自高

盐滩涂ꎬ受潮汐影响较大ꎬ夏季表层水体盐度均值

约为 １０‰ꎮ 扁秆藨草的 ３ 个样本采自浙江杭州ꎬ
生境水体盐度接近淡水ꎮ 海三棱藨草(♀)和扁秆

藨草(♂)杂交材料来源于杨梅等人的杂交实验

(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 藨草的 １ 个样本采自江苏启

东(表 １)ꎮ 上述材料均种植在复旦大学江湾校区

玻璃温室ꎬ相同的淡水环境下对所有样品取球茎

或地下茎进行克隆繁殖ꎬ待幼苗长至约 ２０ ｃｍ 高ꎬ
取样品进行后续实验ꎮ
１.２ 海三棱藨草基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析

１.２.１ ＤＮＡ 提取和检测　 提取海三棱藨草样本 ＣＪ１
的基因组 ＤＮＡꎬ紫外可见分光光度计检测 ＤＮＡ 浓

度ꎬ１％琼脂糖凝胶电泳检验 ＤＮＡ 完整性ꎮ 将海三

棱藨草样本 ＣＪ１ 的基因组 ＤＮＡ 送到北京诺禾致源

科技有限公司进行基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析ꎮ
１.２.２ 建库测序和分析组装 　 将质检后的 ＤＮＡ 样

品随机打断ꎬ经末端修复、加 Ａ 尾、加测序接头、纯
化、ＰＣＲ 扩增等(Ｒｏｚｅｎ ＆ Ｓｋａｌｅｔｓｋｙꎬ ２０００)构建文

库ꎬ对 文 库 进 行 质 量 检 测ꎬ 检 测 合 格 后ꎬ 通 过

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉｓｅｑＴＭ２０００ 平台进行 Ｐａｉｒｅｄ ｅｎｄｓ(ＰＥ)双
端测序ꎬ对测序得到的数据进行过滤ꎬ评估 ＧＣ 分

布、质量值 Ｑ２０、Ｑ３０ 等ꎮ 对过滤后的高质量数据

进行 Ｋ￣ｍｅｒ 分析ꎬ以 Ｋ￣ｍｅｒ 深度为横坐标ꎬＫ￣ｍｅｒ
数量频率或 Ｋ￣ｍｅｒ 种类频率为纵坐标绘制频率分

布图ꎬ通过公式(基因组大小 ＝ Ｋ￣ｍｅｒ 总数 / Ｋ￣ｍｅｒ
期望深度)得到海三棱藨草样本 ＣＪ１ 的基因组大

小、杂合情况和重复序列比例等ꎮ
通过 Ｓｏａｐｄｅｎｏｖｏ 软件(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)对基因

０４８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 １　 实验材料及来源
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

采样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

生境
Ｈａｂｉｔａｔ

采样时间
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ

海三棱藨草
Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ

ＣＪ１ 启东ꎬ江苏
Ｑｉｄｏｎｇꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ

低盐围垦地
Ｌｏｗ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｒａｃｌａｉｍｅｄ ｌａｎｄ

２０１６

ＣＪ２ 崇明ꎬ上海
Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

中盐滩涂
Ｍｅｄｉｕｍ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｍｕｄｆｌａｔ

２０１３

ＣＪ３ 横沙ꎬ上海
Ｈｅｎｇｓｈａꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

低盐围垦地
Ｌｏｗ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｒａｃｌａｉｍｅｄ ｌａｎｄ

２０１４

ＨＺ１ 乍浦ꎬ浙江
Ｚｈａｐｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ

高盐滩涂
Ｈｉｇｈ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｍｕｄｆｌａｔ

２０１６

ＨＺ２ 慈溪ꎬ浙江
Ｃｉｘｉꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ

高盐滩涂
Ｈｉｇｈ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｍｕｄｆｌａｔ

２０１５

ＨＺ３ 宁波ꎬ浙江
Ｎｉｎｇｂｏꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ

中盐滩涂
Ｍｅｄｉｕｍ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｍｕｄｆｌａｔ

２１０５

扁秆藨草
Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ

ＳＰ１ 杭州ꎬ浙江
Ｈａｎｇｚｈｏｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ

湿地
Ｗｅｔｌａｎｄ

２００７

ＳＰ２ 杭州ꎬ浙江
Ｈａｎｇｚｈｏｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ

湿地
Ｗｅｔｌａｎｄ

２００８

ＳＰ３ 杭州ꎬ浙江
Ｈａｎｇｚｈｏｕꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ

湿地
Ｗｅｔｌａｎｄ

２００９

海三棱藨草(♀)×扁秆藨草 (♂)
Ｓ. ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ(♀)×Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ (♂)

ＭＰ１ 复旦大学ꎬ上海
Ｆｕｄａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

淡水
Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ

２００９

ＭＰ２ 复旦大学ꎬ上海
Ｆｕｄａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

淡水
Ｆｅｓｈｗａｔｅｒ

２００９

ＭＰ３ 复旦大学ꎬ上海
Ｆｕｄａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ

淡水
Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ

２００９

藨草
Ｓ. ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ

ＳＴ１ 启东ꎬ江苏
Ｑｉｄｏｎｇꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ

湿地
Ｗｅｔｌａｎｄ

２０１６

组数据进行初步拼接ꎮ 将 ＤＮＡ 片段随机截断成

更小的序列ꎬ利用序列间重叠关系构建 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｉｎ
图ꎬ对 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｉｎ 图进行化简ꎬ截断重复区域边界获

得 Ｃｏｎｔｉｇ 序列ꎬ将 Ｃｏｎｔｉｇ 序列构建成 Ｓｃａｆｆｏｌｄ 序列

并对其 Ｇａｐ 区域进行填补ꎮ 对组装的 Ｃｏｎｔｉｇ 绘制

ＧＣ 含量深度图(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
１.３ 流式细胞仪检测藨草属植物基因组大小

１.３.１ 酶和裂解液 　 纤维素酶和果胶酶分别购买

自麦克林试剂公司的生物技术级 Ｃ６３３９ 纤维素

酶、Ｍ６３４６ 果胶酶ꎬ配置 １００ ｍＬ ２％的酶制剂:称
取 ２ ｇ 纤维素酶和 ２ ｇ 果胶酶ꎬ加纯水定容至 １００
ｍＬꎬ４ ℃保存ꎮ 选取 Ｇａｌｂｒａｉｔｈ 和 ＷＰＢ 两种裂解液

用于细胞核悬液制备ꎬ裂解液购买自青岛捷世康

生物科技有限公司所配置好的 １００ ｍＬ 成液ꎬ４ ℃

保存ꎮ Ｇａｌｂｒａｉｔｈ 裂解液和 ＷＰＢ 裂解液的成分参照

汪艳等(２０１５)对多种裂解液的总结ꎮ
１.３.２ 内标和外标　 采用绿豆作为内标ꎬ绿豆的 １Ｃ
值为 １Ｃ ＝ ０.５３ ｐｇ(５１８.３４ Ｍｂｐ)(Ｂｅｎｎｅｔｔ ＆ Ｓｍｉｔｈꎬ
１９９１)ꎮ 测定藨草属各物种样本的相对倍性时ꎬ以
同物种的一个样本(ＣＪ１ 或 ＳＰ１ 或 ＭＰ１)作为外标

参考样品ꎮ
１.３.３ 细胞悬液制备 　 细胞核悬液的制备参照

Ｄｏｌｅｚｅｌ 等(２００３)的实验方法并进行了部分改进ꎮ
取新鲜的植物叶片ꎬ洗净并擦干ꎬ切成 １ ｃｍ 左右的

小段ꎮ 取 １.５ ｍＬ 预先配置的混合均匀的酶溶液置

于 ２ ｍＬ ＥＰ 管中ꎻ在使用内标测定时分别加入

０.１５ ｇ 待测植株叶片和 ０.１５ ｇ 内标叶片ꎬ使用外标

测定时加入 ０.３ ｇ 待测植株叶片或外标叶片ꎬ进行
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３７ ℃水浴 ３０ ｍｉｎꎻ转移至培养皿中ꎬ加入 ０.５ ｍＬ
Ｇａｌｂｒａｉｔｈ 解离液以及 ０.５ ｍＬ ＷＰＢ 解离液ꎬ使用刀

片快速切碎并置于室温孵化 １５ ｍｉｎꎻ通过尼龙膜

过滤ꎬ进行 ５００ ｒｍｉｎ￣１低速离心 ５ ｍｉｎꎬ取上清液ꎬ
再进行 ２ ０００ ｒｍｉｎ￣１高速离心 ５ ｍｉｎꎬ弃去上清

液ꎬ加入 ０.５ ｍＬ ＷＰＢ 解离液对细胞核进行重悬ꎻ
使用含 ＲＮａｓｅ Ａ 的碘化丙啶(ＰＩ)染液对细胞核进

行避光染色 １５ ｍｉｎꎮ 每个样品设置 ３ 次生物学

重复ꎮ
１.３.４ 流式细胞仪检测和分析 　 使用流式细胞仪

检测被染色的细胞核的荧光强度ꎮ 上机前使用滤

膜再次过滤ꎬ并使用 Ｃｅｌｌ Ｑｕｅｓｔ 软件的 ＦＬ￣２ 荧光通

道获取荧光强度ꎮ 上机时先调整电压强度ꎬ使得

待测样品的 Ｇ０ / Ｇ１ 峰均值在 ５０ ~ １００ 之间ꎬ调整

后保持参数不变ꎬ收集最少 １０ ０００ 个细胞ꎬ每个样

品进行 ３ 次技术重复ꎮ
使用 ＭｏｄＦｉｔ 软件对收集的数据进行分析ꎬ生

成各样品荧光分布直方图ꎬ根据公式[待测植物的

基因组大小 １Ｃ 值(ｐｇ 或 Ｍｂｐ)＝ 参考样品的基因

组大小 １Ｃ 值 × 目标样品 Ｇ０ / Ｇ１ 峰荧光均值 /参
照样品 Ｇ０ / Ｇ１ 峰荧光均值]计算 １Ｃ 值(Ｄｏｌｅｚｅｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ比较相同物种各样本 Ｇ０ / Ｇ１ 峰荧光均

值比例以确定物种内是否存在多种倍性ꎮ
使用 ＳＰＳＳ 软件对数据进行统计分析ꎬ使用单

因素方差分析比较藨草属植物基因组大小ꎬＦｉｓｈｅｒ
ＬＳＤ 多重比较法(Ｐ<０.０５ꎬｎ ＝ ３)对藨草属植物基

因组大小进行物种间两两比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 海三棱藨草样本 ＣＪ１ 基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析

２.１.１ 基因组数据统计和特征 　 我们对海三棱藨

草样本 ＣＪ１ 的基因组原始数据进行过滤处理ꎬ并
获得了高质量数据共 ３１.１７ Ｇꎮ 我们采用 Ｋ￣ｍｅｒ ＝
１７ 进行分析ꎬ频率分布图见图 １ꎬ在横坐标 Ｋ￣ｍｅｒ
深度 １０２ 有一个纯合峰ꎬ即 Ｋ￣ｍｅｒ 期望深度为 １０２
(图 １)ꎮ Ｋ￣ｍｅｒ 总数约 ２３.６６ Ｇꎬ由公式计算得到

海三棱藨草样本 ＣＪ１ 基因组大小(１Ｃ)为 ２４９.０７
Ｍｂｐꎬ修正后为 ２４４.１２ Ｍｂｐꎬ杂合率为 ０.６８％ꎬ重复

序列比例为 ４２.３８％ꎮ
２.１.２ 基因组初步组装结果 　 采用 Ｋ￣ｍｅｒ ＝ ４１ 对

海三棱藨草样本 ＣＪ１ 的测序数据进行基因组初步

组装ꎬ对大于 １００ ｂｐ 的 Ｓｃａｆｆｏｌｄ 及其内部的 Ｃｏｎｔｉｇ

虚线纵坐标对应 Ｋ￣ｍｅｒ 种类频率ꎬ实线纵坐标对应 Ｋ￣ｍｅｒ
数量频率ꎮ
Ｏｒｄｉｎａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｔｔｅｄ ｌｉｎｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ Ｋ￣ｍｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬ ａｎｄ ｏｒｄｉｎａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｌｉｄ ｌｉｎｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ Ｋ￣ｍｅｒ
ｎｕｍｂｅｒ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ.

图 １　 海三棱藨草样本 ＣＪ１ 的 １７￣ｍｅｒ 分布曲线
Ｆｉｇ. １　 １７￣ｍｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ

Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ｓａｍｐｌｅ ＣＪ１

进行统计ꎬ 结果见表 ２ꎬ得到的 Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 为 ９ ０９６
ｂｐꎬ总 长 为 １８８ ３６４ ８７７ ｂｐꎬ 将 Ｃｏｎｔｉｇ 组 装 成

Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 为 １７ ２８７ ｂｐꎬ总长为 １８９ ８１９ ２１９ ｂｐ
(表 ２)ꎮ

统计基因组 Ｃｏｎｔｉｇ 分布和 ＧＣ 含量信息ꎬ结果

见图 ２ꎮ 海三棱藨草样本 ＣＪ１ 的 Ｃｏｎｔｉｇ 分布在 ７９
左右有最高峰(图 ２:Ａꎬ Ｃ)ꎬ基因组 ＧＣ 含量为

３７.２５％ꎬＧＣ 含量的深度信息显示 ＧＣ 图存在分离

现象(图 ２:ＢꎬＤꎬＥ)ꎬＣｏｎｔｉｇ 和 ＮＣＢＩ 核酸库比对条

数最多的物种均为植物ꎬ而非微生物或昆虫ꎬ表明

没有受到外源污染或污染程度低ꎬ可以忽略ꎮ
２.２ 流式细胞仪测定藨草属植物 ＤＮＡ Ｃ 值

以绿豆为内标测定其他藨草属植物(共 １３ 个

样本)基因组大小的流式细胞分析图见图 ３ꎬ换算

出各样本的 ＤＮＡ Ｃ 值见表 ３ꎬ为了与基因组 Ｓｕｒｖｅｙ
分析所测基因组大小比较ꎬ流式细胞术所测 １Ｃ 值

统一换算为 Ｍｂｐ 单位ꎮ 由表 ３ 可知ꎬ标准品的

ＤＮＡ 峰平均变异系数(ＣＶ)值大部分在 ５％以下ꎬ
少数在 ６％左右ꎬ待测样品的 ＤＮＡ 峰平均 ＣＶ 值在

５.３１％ ~ ６. ９７％ 之 间ꎮ 各 藨 草 属 植 物 １Ｃ 值 在

２３４.８７ ~ ５３７. ３３ Ｍｂｐ 之间:海三棱藨草 １Ｃ 值在

２３４.８７ ~ ２４２. ５０ Ｍｂｐ 之 间ꎬ 扁 秆 藨 草 １Ｃ 值 在

２５１.７７ ~ ２６４.１３ Ｍｂｐ 之间ꎬ海三棱藨草和扁秆藨草

的杂交材料 １Ｃ 值在 ２５４.０８ ~ ２６３.４４ Ｍｂｐꎮ 其中ꎬ
最大的是藨草样本 ＳＴ１[１Ｃ ＝ ( ５３７. ３３ ± ２２. ７５)
Ｍｂｐ]ꎬ最 小 的 是 海 三 棱 藨 草 样 本 ＨＺ１ [ １Ｃ ＝
(２３４.８７ ± ４.５３) Ｍｂｐ](图 ３ꎬ表 ３)ꎮ

２４８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 ２　 海三棱藨草样本 ＣＪ１ 的基因组组装结果统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ｓａｍｐｌｅ ＣＪ１

项目
Ｔｉｔｌｅ

总长
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

最大长度
Ｍａｘ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

Ｎ５０
(ｂｐ)

Ｎ９０
(ｂｐ)

Ｃｏｎｔｉｇ １８８ ３６４ ８７７ １１８ ２８２ ９０ ７０３ ９ ０９６ ７０８

Ｓｃａｆｆｏｌｄ １８９ ８１９ ２１９ ９６ ９４０ １４３ １６３ １７ ２８７ ８９０

Ａ. Ｃｏｎｔｉｇ 覆盖深度和长度分布图ꎻ Ｂ. ＧＣ 含量分布ꎬ其横坐标与 Ｄ 分图横坐标对应ꎻ Ｃ. Ｃｏｎｔｉｇ 覆盖深度和数量分布图ꎻ Ｄ. 横坐

标为 ＧＣ 含量ꎬ纵坐标为测序深度ꎬ深色代表点密度大的区域ꎻ Ｅ. Ｃｏｎｔｉｇ 覆盖深度分布ꎬ其纵坐标与 Ｄ 分图纵坐标对应ꎮ
Ａ. Ｃｏｎｔｉｇ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｐｔｈ ａｎｄ ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎻ Ｂ. ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ｉｔｓ ａｂｓｃｉｓｓａ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ａｂｓｃｉｓｓａ ｏｆ Ｆｉｇ. Ｄꎻ Ｃ. Ｃｏｎｔｉｇ
ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｐｔｈ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎻ Ｄ. Ａｂｓｃｉｓｓａ ｉｓ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｏｒｄｉｎａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄｅｐｔｈꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄａｒｋ ｃｏｌｏｕｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｔｈｅ ａｒｅａ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｄｏｔ ｄｅｎｓｉｔｙꎻ Ｅ. Ｃｏｎｔｉｇ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｐｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ｉｔｓ ｏｒｄｉｎａｔｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ｏｒｄｉｎａｔｅ ｏｆ Ｆｉｇ. Ｄ.

图 ２　 海三棱藨草样本 ＣＪ１ 的 Ｃｏｎｔｉｇ 分布及 ＧＣ 含量与测序深度关联分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｎｔｉｇ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄｅｐｔｈ ｏｆ Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ｓａｍｐｌｅ ＣＪ１

　 　 测量的藨草属内不同物种 １Ｃ 均值从小到大

排列为海三棱藨草<杂交材料≈扁秆藨草<藨草ꎬ
杂交材料 １Ｃ 均值(２５７.２５ Ｍｂｐ)处于父本扁秆藨

草(２５９.０８ Ｍｂｐ)和母本海三棱藨草(２３８.２８ Ｍｂｐ)
之间ꎮ 对藨草属内不同物种间基因组大小差异进

行显著性分析ꎬ结果有显著差异(Ｐ<０.０５ꎬｎ ＝ ３)ꎮ
对内标法测得结果进行物种间两两比较ꎬ海三棱

藨草与扁秆藨草、杂交材料以及藨草之间有显著

差异ꎬ扁秆藨草与藨草之间差异显著ꎬ而与杂交材

料之间差异不显著(表 ３)ꎮ
测量结果显示同一物种不同样本之间 １Ｃ 值

呈现一定的波动ꎬ但变化较小(表 ３)ꎬ同一物种各

样本和同物种样本 １(ＣＪ１ 或 ＳＰ１ 或 ＭＰ１)的 １Ｃ 值

比率在 ０.９１ ~ １.１６ 之间ꎬ即同一物种的各样本拥

有相同倍性ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 海三棱藨草及其近缘种基因组特征测定

本研究首次通过基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析对海三棱

藨草基因组特征进行了评估ꎬ为流式细胞术测量

藨草属植物基因组大小提供参考ꎬ 同时 Ｓｕｒｖｅｙ 分
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表 ３　 利用内标法测定的海三棱藨草及近缘种植物 ＤＮＡ Ｃ 值及其 ＣＶ 值
Ｔａｂｌｅ ３　 ＤＮＡ Ｃ￣ｖａｌｕｅ ａｎｄ ＣＶ ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ ａｎｄ ｉｔｓ

ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ｍｅｔｈｏｄ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

ＤＮＡ Ｃ 值
１Ｃ

( ｘ±ｓꎬ Ｍｂｐ)∗

样品 ＣＶ 值
Ｓａｍｐｌｅ ＣＶ
( ｘ±ｓꎬ ％)

内标 ＣＶ 值
Ｉｎｔｅｒｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ＣＶ

( ｘ±ｓꎬ ％)

海三棱藨草
Ｓ. ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ

ＣＪ１ ２４０.４９±１.８７ｃ ４.０９±０.５３ ５.２９±１.２９

ＣＪ２ ２３８.３１±４.２１ｃ ６.００±０.８１ ４.８４±０.９６

ＣＪ３ ２４２.５０±３.０１ｃ ５.７５±０.５５ ４.６６±０.９２

ＨＺ１ ２３４.８７±４.５３ｃ ６.３８±０.３０ ６.３０±０.８２

ＨＺ２ ２３５.０７±１.６９ｃ ６.６０±０.１８ ６.００±０.２８

ＨＺ３ ２３８.４４±５.９３ｃ ６.３８±０.１６ ４.９６±０.７６

扁秆藨草
Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ

ＳＰ１ ２５１.７７±２.２８ｂ ５.３１±０.６６ ３.８２±０.０６

ＳＰ２ ２６４.１３±０.６３ｂ ５.６４±０.３９ ４.９７±１.０１

ＳＰ３ ２６１.３６±１６.００ｂ ６.９７±０.８２ ３.３３±１.１７

海三棱藨草(♀) ×扁秆藨草 (♂)
Ｓ. ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ(♀) × Ｓ. ｐｌａｎｉｃｕｌｍｉｓ (♂)

ＭＰ１ ２５４.０８±１１.３８ｂ ６.６５±０.３７ ４.６３±０.０５

ＭＰ２ ２６３.４４±５.５７ｂ ５.８０±０.３７ ４.６９±０.６４

ＭＰ３ ２５４.２３±１４.０２ｂ ５.６５±０.６１ ４.２７±０.７１

藨草 Ｓ. ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ ＳＴ１ ５３７.３３±２２.７５ａ ６.５３±１.０７ ４.６６±１.３８

　 注: ∗字母(ａꎬ ｂꎬ ｃ)不同的数值表示 ＬＳＤ 检验下存在显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗Ｔｈｅ ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ (ａꎬ ｂꎬ ｃ) ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ＬＳＤ ｔｅｓｔ.

析比流式细胞法能获得更全面的信息ꎬ为后续基

因组 Ｄｅ ｎｏｖｏ 技术策略的制定提供重要依据ꎮ 根

据基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析获得的海三棱藨草样本 ＣＪ１
的基因组特征ꎬ判断该物种基因组为低重复、高杂

合的一般复杂基因组ꎬ可能对组装造成一定影响

(霍恺森等ꎬ２０１９)ꎻ其 ＧＣ 含量所处范围可以降低

测序和拼接的偏差(Ａｉｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 综合以上

指标ꎬ后续可以采用全基因组鸟枪法进行基因组

组装(霍恺森等ꎬ２０１９)ꎮ 本研究还首次利用流式

细胞仪测定了海三棱藨草、扁秆藨草、藨草的基因

组的 Ｃ 值ꎬ海三棱藨草种内基因组大小存在小范

围波动ꎬ但变异程度较低 (样本间变异系数为

１％)ꎬ其中流式细胞术测定的 ＣＪ１ 的 Ｃ 值与前述

利用 Ｓｕｒｖｅｙ 技术测定的基因组大小值十分接近ꎬ
表明本实验测定的 Ｃ 值较为准确和可靠ꎮ

本研究同时采用了内标法和外标法来保证检

测流式结果的可靠性ꎬ前者主要用于检测样品 Ｃ
值ꎬ后者主要用于检测藨草属物种内各样本的相对

倍性ꎮ 内标法大多数标准品 ＤＮＡ 峰的 ＣＶ 值小于

５％ꎬ但也有两个标准品 ＣＶ 值在 ５％ ~６.３％之间ꎬ同
时待测品 ＣＶ 值在 ５.３１％ ~ ６.９７％之间ꎮ 通常认为

不可接受 ＣＶ 高于 ５％的测量结果ꎬ 但也存在某些富

含多酚、基因组很小的样品ꎬ无法实现低于 ５％的 ＣＶ
值(Ｄｏｌｅｚｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 然而ꎬ外标法测得样品

ＤＮＡ 峰的 ＣＶ 值均低于 ５％ꎬ证实仪器校准、取材质

量、核裂解液成分等和 ＣＶ 值相关的因素对结果的

负面影响较小ꎮ 有研究证实ꎬ标准样品的选择也会

影响 ＣＶ 值(Ｄｏｌｅｚｅｌ ＆ Ｂａｒｔｏｓꎬ ２００５ꎻ方其等ꎬ２０１１)ꎬ
我们猜测内标法测得 ＤＮＡ 峰的 ＣＶ 值略高于 ５％的

结果可能是标准品和待测品混合而致ꎮ 需要注意

的是ꎬ虽然外标法样品 ＤＮＡ 峰的 ＣＶ 值较内标法

低ꎬ但每次重复测量之间结果变化较大ꎬ导致标准

差偏大ꎬ这可能是因为外标法制备细胞悬液时标准

品和待测品为分开进行ꎬ处理时间、切碎手法可能

有所差异ꎬ上机时测量标准品和待测品之间存在时

间间隔也会导致峰值偏移ꎬ内标法更适于基因组大

小测定(Ｖｉｎｄｅｌｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８３)ꎬ因此我们优先采用

内标法的 Ｃ 值测量结果ꎮ
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在 Ａ 至 Ｌ 分图中ꎬ以绿豆(Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ)为内标ꎻ 在 Ｍ 分图中ꎬ以 ＣＪ１ 为内标ꎬ材料信息见表 １ꎮ
Ｉｎ Ｆｉｇ. Ａ ｔｏ Ｌꎬ Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ ｉｓ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄꎻ ｗｈｉｌｅ ｉｎ Ｆｉｇ. Ｍꎬ ＣＪ１ ｉｓ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ. Ｓｅｅ Ｔａｂｌｅ １ ｆｏｒ ｍａｔｅｒｉａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ.

图 ３　 内标法测定的流式细胞分析图
Ｆｉｇ. ３　 Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ｍｅｔｈｏｄ

３.２ 基因组大小鉴定海三棱藨草并非扁秆藨草和

藨草的杂交种

海三棱藨草的发现者根据形态性状的相似性

和分布特点ꎬ推测该种可能是藨草和扁秆藨草的

杂交种( Ｔａｎｇ ＆ Ｗａｎｇꎬ １９６１)ꎮ 新形成的杂交种

基因组大小往往介于父母本之间 ( Ｂａａｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５ꎻ周香艳ꎬ２００９ꎻ弓娜ꎬ２０１１)ꎬ自然环境中长期

形成、成熟稳定的杂交种似乎表现出超过亲本基

因组大小的普遍倾向(Ｂａａｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ周香艳ꎬ
２００９ꎻＣｉｃｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ杂交基因组大小比两个
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亲本都低的例子似乎较为罕见ꎮ 该研究测得海三

棱藨草基因组显著低于其两个假定的亲本(藨草

和扁秆藨草)ꎬ这从基因组大小层面否定了海三棱

藨草是通过藨草与扁杆藨草杂交起源的假说ꎬ这
与杨梅根据 ＡＦＬＰ 研究获得的结果一致 (杨梅ꎬ
２０１０)ꎮ 尽管只检测了藨草的一个样本ꎬ但其他研

究者检测到不同分布地区藨草染色体数目十分稳

定ꎬ来自印度以及中国的多个样品的染色体数目

都在 ４０ ~ ４２ 条之间(Ｂｉｒ ＆ Ｓｉｄｈｕꎬ １９９１ꎻ方永鑫ꎬ
１９９２ꎻＢｉｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９３ꎻＨｏｓｈｉｎｏꎬ １９９３)ꎬ因此上述

结论应该可靠ꎮ 此外ꎬ本研究测定了海三棱藨草

与扁秆藨草人工杂交 Ｆ１ 的 Ｃ 值ꎬ杂交材料 １Ｃ 均

值处于父母本之间ꎬ略大于两者之和的一半ꎬ与通

常研究结果一致ꎬ也支持上述结果ꎮ 本研究人工

杂交材料偏向于基因组更大的父本扁秆藨草ꎬ而
杂交材料与海三棱藨草基因组大小显著的差异意

味着更容易辨别海三棱藨草和杂交类型ꎮ
３.３ 海三棱藨草基因组大小与生境关联

以往研究表明基因组大小与其地理位置、气
候条件密切相关(Ｓｍｉｔｈ ＆ Ｇｒｅｇｏｒｙꎬ ２００９)ꎬ这种差

异甚 至 也 存 在 于 物 种 内 ( Ｃａｖａｌｌｉｎｉ ＆ Ｎａｔａｌｉꎬ
１９９４)ꎬ特别是同一物种也可能存在不同倍性的类

型ꎮ 本实验所采集的海三棱藨草样品来自十分不

同的生境且覆盖该种的主要分布区域ꎬ检测的海

三棱藨草各样本拥有相同的倍性ꎬ表明该物种的

基因组倍性较为稳定ꎮ 但是ꎬ我们把海三棱藨草 ６
个样本按基因组大小从小到大排列时ꎬ其基因大

小似乎表现出和生境类型之间的联系:来自低盐

围垦地的 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 基因组最大ꎬ来自中盐滩涂的

ＣＪ２ 和 ＨＺ３ 基因组次之ꎬ来自高盐滩涂的 ＨＺ１ 和

ＨＺ２ 基因组最小ꎮ 我们猜测这种排序可能是由生

境盐度而导致ꎬ较小基因组和较大生境压力的关

联并不是个例 ( Ｐｒｉｃｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８１ꎻ Ｐｒｉｃｅꎬ １９８８ꎻ
Ｃａｓｔｒｏｊｉｍｅｎｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８９)ꎮ 例如ꎬＰｒｉｃｅ 等(１９８１)
测定加州 ２４ 个植物种群的基因组大小发现基因

组较大的植物种群处于土壤发育良好的生境中ꎮ
因此我们推测ꎬ海三棱藨草基因组大小的分布式

样可能是受自然选择产生的适应性分化ꎬ盐度对

ＤＮＡ 合成的限制可能是高盐环境下倾向于小基因

组植物的内在原因(Ｌａｚａｒｅｖｉｃ' ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻＺａｈｒａｄｎí ｃ̌
ｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 但是ꎬ本研究每一类生境只测定

了两个样本ꎬ这一物种的 Ｃ 值与盐度的关系还需

测定更多样本才能确认ꎮ
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