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摘　 要: 研究野生作物资源的遗传变异及分化机制对种质资源的收集与改良具有重要意义ꎮ 魔芋是我国西

南地区的特色经济作物ꎬ但由于受到人为活动干扰ꎬ野生种群不断衰退ꎮ 为评估西南地区魔芋属

(Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ)野生群体的遗传多样性ꎬ探究代表性物种的系统发育地位ꎬ该研究利用 ３ 个叶绿体 ＤＮＡ
(ｃｐＤＮＡ)片段ꎬ分析了魔芋 ６ 个物种的遗传多样性ꎬ重建了种间系统发育关系ꎮ 结果表明:(１)西南地区野

生魔芋群体的遗传多样性普遍较低ꎬ虽然单倍型多样性(Ｈｄ)均值为 ０.４２８ꎬ但近一半群体只有 １ 个单倍型ꎬ
６ 个物种整体水平上的单倍型多样性在 ０.７０４~ ０.９８３ 之间ꎮ (２)在 ６ 个物种间检测到高水平的遗传分化ꎬ遗
传分化系数(ＦＳＴ)值在 ０.４８１~ ０.９６７ 之间ꎮ (３)系统发育分析表明ꎬ选取的 ２７ 个魔芋种主要聚成 ３ 个分支ꎬ
即非洲分支、东南亚分支和东亚大陆分支ꎮ 疣柄魔芋(Ａ. ｐａｅｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ)隶属于东南亚分支ꎬ而东亚大陆分支

Ａ 包含花魔芋( Ａ. ｋｏｎｊａｃ)和西盟魔芋( Ａ. ｋｒａｕｓｅｉ)ꎬ东亚大陆分支 Ｂ 由东亚魔芋( Ａ. ｋｉｕｓｉａｎｕｓ)、滇魔芋

(Ａ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)和东京魔芋(Ａ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ)构成ꎮ 生境隔离与人为干扰造成了西南地区野生魔芋群体较低

的遗传多样性ꎬ魔芋属东亚大陆分支的分化可能与早期的快速扩张和生态适应有关ꎮ 该研究结果为西南地

区魔芋资源的合理保护、可持续利用和杂交育种提供了参考资料ꎮ
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　 　 探究栽培作物野生资源的遗传多样性及遗传

分化机制对种质资源的收集与品种改良具有重要

的应 用 价 值 和 科 研 意 义ꎮ 魔 芋 是 天 南 星 科

(Ａｒａｃｅａｅ)、魔芋属(Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ Ｂｌｕｍｅ) 的多年

生草本植物(白立伟等ꎬ２０１６)ꎬ主要分布于西非、亚
洲中南半岛、中国西南山地和东南亚国家的热带及

亚热带地区ꎬ全球约 ２００ 种ꎬ我国约有 ２０ 种(刘佩

瑛ꎬ２００４)ꎮ 魔芋在我国具有悠久的栽培利用历史

并且野生种质资源丰富ꎬ其地下球状块茎富含葡甘

聚糖ꎬ具有重要的经济价值(李恒和龙春林ꎬ１９９８)ꎮ
近年来ꎬ我国的魔芋种植面积不断扩大ꎬ自 ２０１７ 年

起ꎬ西 南 各 省 的 总 种 植 面 积 已 达 到 世 界 第 一

(Ｓｒｚｅｄｎｉｃｋｉ ＆ Ｂｏｒｏｍｐｉｃｈａｉｃｈａｒｔｋｕｌꎬ ２０２０)ꎮ 但是ꎬ由
于长期无性繁殖ꎬ魔芋种质出现了品质下降、产量

降低、病害流行等问题ꎬ因此ꎬ要推动魔芋产业的进

一步发展ꎬ加快野生种质资源的收集与遗传多样性

评价已刻不容缓(宣慢ꎬ２０１０)ꎮ
２０ 世纪 ８０ 年代起ꎬ我国对魔芋种质资源的起

源与进化、种质的亲缘关系和分类等进行了研究

并取得一定的成果(牛义等ꎬ２００５)ꎮ 李恒研究整

理了中国魔芋属植物 １９ 种ꎬ包括中国特有的 ８ 个

种ꎬ后续又发现命名了 ３ 个新种(李恒ꎬ１９８８)ꎮ 一

些分子生物学研究利用 ＩＳＳＲ、ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ 等分子

标记ꎬ探讨了魔芋部分栽培品种之间的亲缘关系

(张盛林和孙远航ꎬ２００６ꎻ任盘宇和潘明清ꎬ２０１３ꎻ
Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 但是目前ꎬ我国在魔芋野生资

源的亲缘关系特别是分子系统进化方面的研究还

较为欠缺ꎬ各地命名混乱ꎬ同种异名和同名异种的

现象较为突出ꎬ特别是对野生魔芋资源的遗传变

异缺乏系统研究(牛义等ꎬ２００５)ꎮ
作为西南地区的特色经济作物ꎬ魔芋具有重要

的经济与生态价值(赵培城等ꎬ２０１５)ꎮ 但环境污

染、生境破坏等人类活动ꎬ造成了魔芋野生群体的

衰退(牛义等ꎬ２００５)ꎮ 作为种质资源改良的优良材

料ꎬ加快野生种质资源的研究与利用ꎬ对魔芋的品

种改良具有重要意义ꎮ 当前对魔芋野生群体的遗

传背景缺乏了解ꎬ给资源保护和育种工作造成了很

大阻碍(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 叶绿体 ＤＮＡ(ｃｐＤＮＡ)
为单系遗传ꎬ遗传过程不经历基因重组ꎬ被广泛地

应用于植物系统发育、遗传多样性评价等研究中

(李娅翔等ꎬ２０２０)ꎮ ｃｐＤＮＡ 片段 ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ、ｒｂｃＬ 和

ｔｒｎＬ 在天南星科的系统进化研究中ꎬ被证明具有通

用性好、突变率高的特点(Ｇｒｏｂ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ Ｓｅｄａｙｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 破碎生境对种群动态的影响及演化

趋势是保育遗传学研究的热点问题ꎬ遗传多样性则

是推断物种进化潜力的重要指标之一(王峥峰和葛

学军ꎬ２００９)ꎮ 为评估西南地区魔芋属物种野生群

体的遗传多样性ꎬ探究代表物种的系统发育地位ꎬ
本研究采用以上 ３ 个 ｃｐＤＮＡ 片段对西南地区 ６ 种

魔芋属植物的野生群体进行遗传多样性及种间系

统发育研究ꎬ以期为西南地区魔芋物种的保护提供

指导ꎬ为今后魔芋的种质创新提供理论依据ꎮ

３４０２１１ 期 殷斯等: 西南地区六种魔芋属植物基于 ｃｐＤＮＡ 序列的遗传多样性研究



１　 材料与方法

１.１ 试验材料

２０１９—２０２１ 年ꎬ本研究采集南方五省 (区)
(云南、广西、贵州、湖南、江西)的魔芋属 ６ 个种ꎬ
即 花 魔 芋 ( Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ ｋｏｎｊａｃ )、 东 京 魔 芋

(Ａ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ)、西盟魔芋 ( Ａ. ｋｒａｕｓｅｉ)、滇 魔 芋

(Ａ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)、疣柄魔芋(Ａ. ｐａｅｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ)、东亚

魔芋( Ａ. ｋｉｕｓｉａｎｕｓ)的野生群体ꎮ 采样过程中ꎬ随
机选择植株ꎬ每株样本间隔至少 ５ ｍꎬ采集叶片置

于硅胶中干燥保存(表 １)ꎮ 采用植物基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒(天根ꎬ北京)提取魔芋叶片总基因组

ＤＮＡꎬ１.５％琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎮ

表 １　 本研究的魔芋群体样本采集地点信息
Ｔａｂｌｅ １ Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

群体编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＩＤ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

采样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

花魔芋 Ａ. ｋｏｎｊａｃ ＳＺＴＬ ２４°３８′４９″ Ｎ １０４°０８′１６″ Ｅ 云南师宗 Ｓｈｉｚｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＫＺＳＭＹ ２５°０８′６０″ Ｎ １０２°４４′０９″ Ｅ 云南昆明 Ｋｕｎｍｉｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＷＦＳＹ ２４°５３′６０″ Ｎ １０３°４３′３３″ Ｅ 云南陆良 Ｌｕｌｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＹＸＳＢＱ ２３°２２′０８″ Ｎ １０２°２５′５８″ Ｅ 云南玉溪 Ｙｕｘｉꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＧＸＫＫ ２３°１８′３２″ Ｎ １０５°５６′０６″ Ｅ 广西那坡 Ｎａｐｏꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

东京魔芋 Ａ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ＢＬＺ ２２°３３′１８″ Ｎ １０３°５７′１０″ Ｅ 云南河口 Ｈｅｋｏｕꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＧＸＬＬＧ ２４°０７′４８″ Ｎ １０６°３３′４３″ Ｅ 广西百色 Ｂａｉｓｅꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

ＧＸＮＬ ２３°０４′３７″ Ｎ １０５°４４′３４″ Ｅ 广西那坡 Ｎａｐｏꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

ＮＧＮＳ ２２°２８′２６″ Ｎ １０６°５７′００″ Ｅ 广西龙州 Ｌｏｎｇｚｈｏｕꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

西盟魔芋 Ａ. ｋｒａｕｓｅｉ ＪＤＹＳＤ ２４°４１′０２″ Ｎ １００°２８′３３″ Ｅ 云南景东 Ｊｉｎｇｄｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＰＺＱ ２１°４８′０７″ Ｎ １０２°２２′３７″ Ｅ 云南西双版纳 Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＸＤＸ７ ２４°２６′３１″ Ｎ ９８°３７′１５″ Ｅ 云南芒市 Ｍａｎｇｓｈｉꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＬＹＣＧ ２２°２１′４６″ Ｎ １００°５８′１２″ Ｅ 云南景洪 Ｊｉｎｇｈｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＸＬＳＤ ２２°０２′０６″ Ｎ １０１°１４′５２″ Ｅ 云南西双版纳 Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａꎬ Ｙｕｎｎａｎ

滇魔芋 Ａ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ＳＺＦＨＧ ２４°３７′０８″ Ｎ １０４°１４′４５″ Ｅ 云南师宗 Ｓｈｉｚｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＢＭＨＣ ２２°３９′４６″ Ｎ １０１°０９′１０″ Ｅ 云南普洱 Ｐｕｅｒꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＢＮＧＤ ２２°１９′１５″ Ｎ １０１°３１′５１″ Ｅ 云南西双版纳 Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＬＣＹＤＹＬ ２４°１４′３８″ Ｎ ９９°３４′１２″ Ｅ 云南临沧 Ｌｉｎｃａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＹＳＸＳ ２８°４６′５８″ Ｎ １１０°１２′５４″ Ｅ 湖南永顺 Ｙｏｎｇｓｈｕｎꎬ Ｈｕｎａｎ

ＬＹＬＺＷ ２４°１６′５１″ Ｎ １０６°３９′５７″ Ｅ 广西凌云 Ｌｉｎｇｙｕｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

ＹＳＣＴＹ ２８°４７′２４″ Ｎ １１０°１５′２５″ Ｅ 湖南永顺 Ｙｏｎｇｓｈｕｎꎬ Ｈｕｎａｎ

ＧＺＭＸＣＤ ２５°１４′５６″ Ｎ １０６°０５′５２″ Ｅ 贵州望谟 Ｗａｎｇｍｏꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ

疣柄魔芋 Ａ. ｐａｅｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ ＭＸＸＺ ２１°５３′０２″ Ｎ １０２°２１′２８″ Ｅ 云南西双版纳 Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＤＷ ２６°４７′３４″ Ｎ １００°２８′１５″ Ｅ 云南景东 Ｊｉｎｇｄｏｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ＮＪＺ ２３°３４′２６″ Ｎ ９９°３３′４６″ Ｅ 云南镇康 Ｚｈｅｎｋａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

东亚魔芋 Ａ. ｋｉｕｓｉａｎｕｓ ＧＬＹＪＣ ２５°４１′０６″ Ｎ １１０°５３′０９″ Ｅ 广西桂林 Ｇｕｉｌｉｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ

ＹＬＳＮＧ ２６°３１′５８″ Ｎ １１３°５９′２０″ Ｅ 湖南炎陵 Ｙａｎｌｉｎｇꎬ Ｈｕｎａｎ

ＪＡＢＦ ２８°５８′０８″ Ｎ １１５°２３′１３″ Ｅ 江西靖安 Ｊｉｎｇ’ ａｎꎬ Ｊｉａｎｇｘｉ

４４０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



１.２ ＰＣＲ 扩增和测序

利用已发表的引物对 ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ、 ｒｂｃＬ 和 ｔｒｎＬ
３ 个 ｃｐＤＮＡ 片段进行 ＰＣＲ 扩增(表 ２)ꎮ ＰＣＲ 扩增

体系总体积为 ３０ μＬꎬ包含 ２０ ~ ５０ ｎｇ ＤＮＡ 模板ꎬ
正、反 向 引 物 ( １０ μｍｏｌ 􀅰 Ｌ￣１ )ꎬ ２ × ＰＣＲ ＳｔａｒＭｉｘ
(ＧｅｎＳｔａｒ)和 ｄｄＨ２Ｏ 等ꎮ 反应程序:预变性ꎬ９５ ℃ꎬ
５ ｍｉｎꎻ３５ 个扩增循环ꎬ９５ ℃ 变性 ３０ ｓꎬ５６ ℃ 退火

３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ６０ ｓꎻ终延伸ꎬ７２ ℃ꎬ７ ｍｉｎꎮ 扩增

产物经 １.５％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ合格产物送生

工生物工程(上海)股份有限公司进行双向测序ꎮ

表 ２　 ｃｐＤＮＡ 片段扩增所用引物序列
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆ ｃｐＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ

ｃｐＤＮＡ
标记

ｃｐＤＮＡ
ｍａｒｋｅｒ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ Ｆ: ５′￣ＣＴＴＧＣＡＧＴＴＴＴＣＡＴＴＧＣＡＣＡ￣３′
Ｒ: ５′￣ＴＴＣＡＣＴＴＴＴＧＧＴＣＴＣＡＡＣＣＣ￣３′

Ｊｏｈｎｓｏｎ ＆
Ｓｏｌｔｉｓꎬ
１９９４

ｒｂｃＬ Ｆ: ５′￣ＡＴＧＴＣＡＣＡＡＣＡＡＡＣＡＧＡＡＡＣ￣３′
Ｒ: ５′￣ＴＣＣＴＴＴＴＡＧＴＡＡＡＡＧＡＴＴＧＧＧＣＣＧＡＧ￣３′

Ｏｌｍｓｔｅａｄ
ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９２

ｔｒｎＬ Ｆ: ５′￣ＣＧＡＡＡＴＣＧＧＴＡＧＡＣＧＣＴＡＣＧ￣３′
Ｒ: ５′￣ＧＧＧＧＡＴＡＧＡＧＧＧＡＣＴＴＧＡＡＣ￣３′

Ｔａｂｅｒｌｅｔ
ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９１

１.３ 数据分析

采用 Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ 软件的 Ｓｅｑｍａｎ 工具对 ３ 个

ｃｐＤＮＡ 片 段 进 行 拼 接 ( ＤＮＡＳｔａｒ Ｉｎｃ.ꎬ Ｍａｄｉｓｏｎꎬ
ＷＩꎬ ＵＳＡ)ꎻ使用 ＭＥＧＡ ｖ７.０ 的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 算法对所

有样本的 ＤＮＡ 序列进行比对ꎬ将同一个体的 ３ 个

ｃｐＤＮＡ 片段序列串联作为一个整体进行分析

(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 在遗传多样性评估时ꎬ将
连续多碱基的插入 /缺失突变视为单突变事件

(Ｓｉｍｍｏｎｓ ＆ Ｏｃｈｏｔｅｒｅｎａꎬ ２０００)ꎮ 为减少误差ꎬ样
本量少于 ３ 个的群体(ＫＺＳＭＹ、ＧＸＫＫ)不用于群体

遗传多样性分析ꎮ 采用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ 软件评估 ６ 个物

种间的遗传分化系数(ＦＳＴ)ꎬ并用 １ ０００ 次模拟运

算评估显著性(Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ ＆ Ｌｉｓｃｈｅｒꎬ ２０１０)ꎮ
为评估魔芋 ６ 个物种之间的亲缘关系及系统

进化地位ꎬ本研究使用 ＩＱ￣ＴＲＥＥ １.６.１２ 对 ｃｐＤＮＡ
单倍型序列进行核酸替代模型检测ꎬ构建最大似

然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ)系统进化树ꎬ运行

１ ０００ 次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检 测 显 著 性 ( Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎮ 此外ꎬ采用 ＳｐｌｉｔｓＴｒｅｅ ４.１４.６ 对所有单倍型

序列构建 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 树ꎬ评估魔芋种间的网状进

化关系(Ｈｕｓｏｎ ＆ Ｂｒｙａｎｔꎬ ２００６)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ｃｐＤＮＡ 序列扩增

对来源于 ２８ 个野生群体的 １７０ 个样本分别

进行 ｃｐＤＮＡ 序列扩增ꎬ３ 个 ｃｐＤＮＡ 片段的电泳

检测结果表明ꎬＰＣＲ 目的产物条带清晰ꎬ符合测

序要求(图 １) ꎮ
２.２ 基于 ｃｐＤＮＡ 的物种遗传变异与遗传多样性

经样本间的序列拼接和比对ꎬ得到的 ３ 个叶绿

体片段 ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ、ｒｂｃＬ 和 ｔｒｎＬ 的序列长度分别为

７１９、１ ３１２、３１５ ｂｐꎮ 将同一个体的 ３ 条序列串联进

行整体分析ꎬ序列总长度为 ２ ３４６ ｂｐꎮ 在所有样本

序列中检测到 １２８ 个多态性位点ꎬ其中插入 /缺失突

变位点 ７８ 个ꎬ共得到 ５７ 个单倍型ꎮ 遗传多样性分

析表明ꎬ群体遗传多样性较低ꎬ核苷酸多样性(用 π
表示)在 ０~０.００９ ３１ 之间ꎮ 在部分群体只有一个单

倍型(２６ 个群体中的 １２ 个)ꎬ群体 ＤＷ(疣柄魔芋)
和 ＮＪＺ(疣柄魔芋)具有最高的群体单倍型多样性

(Ｈｄ ＝ １.０)ꎮ 在物种水平ꎬ每个物种的单倍型数量从

４ 到 １４ 不等ꎬ其中疣柄魔芋和东京魔芋的遗传多样

性较高(表 ３)ꎮ 在花魔芋、东京魔芋、西盟魔芋和滇

魔芋的种内群体间发现了共享单倍型ꎬ但 ６ 个物种

之间没有共有单倍型存在ꎮ 物种间的两两遗传分

化表明ꎬ花魔芋和滇魔芋两个物种间的遗传分化系

数最高(ＦＳＴ ＝ ０.９４２)ꎬ而花魔芋和西盟魔芋的遗传

分化系数最低ꎬＦＳＴ为 ０.４８１(表 ４)ꎮ
２.３ 魔芋属系统发育关系

为评估魔芋属各物种的系统发育关系ꎬ结合

ＧｅｎＢａｎｋ 数据库下载的 ２１ 个魔芋物种的 ｃｐＤＮＡ
序列进行系统发生分析(表 ５)ꎬ根据 ＢＩＣ(Ｂａｙｅｓｉａｎ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ)评分ꎬＨＫＹ＋Ｆ＋Ｒ２ 模型被检测

为最优核酸替换模型ꎮ 最大似然树表明ꎬ２７ 个魔

芋物种聚成 ３ 个主要分支ꎬ即非洲分支、东南亚分

支和东亚大陆分支ꎮ 本研究关注的 ６ 个物种则以

较高的支持率分别被划分在东亚大陆分支和东南

亚分支ꎬ疣柄魔芋列入东南亚分支ꎮ 东亚大陆分

支又进一步分化为两支(分支 Ａ 和分支 Ｂ)ꎬ分支

Ａ 包含花魔芋和西盟魔芋ꎬ分支 Ｂ 由东亚魔芋、滇
魔芋和东京魔芋构成 (图 ２)ꎮ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 网状

进化分析的结果与 ＭＬ 树基本一致ꎬ 支持东亚魔
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Ｍ 表示 ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒꎮ
Ｍ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒ.

图 １　 部分样本 ３ 个 ｃｐＤＮＡ 片段 [ｒｂｃＬ (Ａ)、ｔｒｎＬ (Ｂ)、ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ (Ｃ)]扩增产物电泳图
Ｆｉｇ. １　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｐＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ [ｒｂｃＬ (Ａ)ꎬ ｔｒｎＬ (Ｂ) ａｎｄ ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ (Ｃ)]

芋、滇魔芋和东京魔芋构成一个分支且花魔芋与

西盟魔芋的亲缘关系较近的结论(图 ３)ꎮ

３　 讨论与结论

遗传多样性与遗传分化不仅能反映物种遗传

变异的高低ꎬ还能在一定程度上推断群体的演化

机制ꎬ为制定保护措施提供依据(王峥峰和葛学

军ꎬ２００９)ꎮ 本研究检测到西南地区魔芋属的 ６ 个

物种存在低水平的群体遗传多样性ꎬ造成此现象

的主要原因可能是植物的自身散布能力有限ꎬ西
南山地的生境阻隔造成了群体遗传多样性降低

(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 我国西南山地的多种植物ꎬ如
苦苣苔、胡黄连等ꎬ 也被报道由于隔离造成了低水

６４０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 ３　 西南地区魔芋属 ６ 个物种的 ｃｐＤＮＡ 序列遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｉｘ Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ ｓｕｒｖｅｙｅｄ ｆｏｒ ｃｐＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

群体编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＩＤ

样本数
Ｓａｍｐｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ

单倍型 (个体数)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ (Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｎｕｍｂｅｒ)

多态性位点
Ｓ

单倍型
多样性
Ｈｄ

核苷酸
多样性

π

花魔芋
Ａ. ｋｏｎｊａｃ

２３ Ｈａｐ＿１ (９)、Ｈａｐ＿２ (２)、Ｈａｐ＿３ (８)、Ｈａｐ＿４ (４) ７ ０.７１９ ０.００１ ０７

ＳＺＴＬ ７ Ｈａｐ＿１ (７) ０ ０ ０

ＫＺＳＭＹ ２ Ｈａｐ＿２ (２) — — —

ＷＦＳＹ ８ Ｈａｐ＿３ (８) ０ ０ ０

ＹＸＳＢＱ ４ Ｈａｐ＿４ (４) ０ ０ ０

ＧＸＫＫ ２ Ｈａｐ＿１ (２) — — —

东京魔芋
Ａ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ

２７ Ｈａｐ＿５ (１)、Ｈａｐ＿６ (１)、Ｈａｐ＿７ (１)、Ｈａｐ＿８ (１)、Ｈａｐ＿９
(２)、Ｈａｐ＿１０ (１)、Ｈａｐ＿１１ (５)、Ｈａｐ＿１２ (１)、Ｈａｐ＿１３
(４)、Ｈａｐ＿１４ (１)、Ｈａｐ＿１５ (６)、Ｈａｐ＿１６ (１)、Ｈａｐ＿１７
(１)、Ｈａｐ＿１８ (１)

１９ ０.９１１ ０.００１ ３７

ＢＬＺ ７ Ｈａｐ＿５ (１)、Ｈａｐ＿６ (１)、Ｈａｐ＿７ (１)、Ｈａｐ＿８ (１)、Ｈａｐ＿９
(２)、Ｈａｐ＿１０ (１)

８ ０.９５２ ０.０００ ６３

ＮＧＮＳ ５ Ｈａｐ＿１１ (５) ０ ０ ０

ＧＸＬＬＧ ９ Ｈａｐ＿１２ (１)、Ｈａｐ＿１３ (３)、Ｈａｐ＿１４ (１)、Ｈａｐ＿１５ (２)、
Ｈａｐ＿１６ (１)、Ｈａｐ＿１７ (１)

８ ０.９２９ ０.０００ ９４

ＧＸＮＬ ６ Ｈａｐ＿１３ (１)、Ｈａｐ＿１５ (４)、Ｈａｐ＿１８ (１) ４ ０.６００ ０.０００ ５３

西盟魔芋
Ａ. ｋｒａｕｓｅｉ

３４ Ｈａｐ＿１９ (７)、Ｈａｐ＿２０ (５)、Ｈａｐ＿２１ (５)、Ｈａｐ＿２２ (１)、
Ｈａｐ＿２３ (１)、Ｈａｐ＿２４ (１１)、Ｈａｐ＿２５ (１)、Ｈａｐ＿２６ (１)、
Ｈａｐ＿２７ (１)、Ｈａｐ＿２８ (１)

３６ ０.８２９ ０.００１ ５３

ＪＤＹＳＤ ７ Ｈａｐ＿１９ (７) ０ ０ ０

ＰＺＱ ５ Ｈａｐ＿２０ (５) ０ ０ ０

ＸＤＸ７ ７ Ｈａｐ＿２１ (５)、Ｈａｐ＿２２ (１)、Ｈａｐ＿２３ (１) ７ ０.５２４ ０.０００ ７４

ＬＹＣＧ ８ Ｈａｐ＿２４ (６)、Ｈａｐ＿２５ (１)、Ｈａｐ＿２６ (１) １８ ０.４６４ ０.００１ １８

ＸＬＳＤ ７ Ｈａｐ＿２４ (５)、Ｈａｐ＿２７ (１)、Ｈａｐ＿２８ (１) ２ ０.５２４ ０.０００ ２５

滇魔芋
Ａ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

５８ Ｈａｐ＿２９ ( １７)、 Ｈａｐ ＿ ３０ ( １３)、 Ｈａｐ ＿ ３１ ( １)、 Ｈａｐ ＿ ３２
(２４)、Ｈａｐ＿３３ (１)、Ｈａｐ＿３４ (１)、Ｈａｐ＿３５ (１)

６ ０.７０４ ０.０００ ４２

ＳＺＦＨＧ ７ Ｈａｐ＿２９ (７) ０ ０ ０

ＢＭＨＣ ７ Ｈａｐ＿２９ (７) ０ ０ ０

ＢＮＧＤ ３ Ｈａｐ＿２９ (３) ０ ０ ０

ＬＣＹＤＹＬ １３ Ｈａｐ＿３０ (１３) ０ ０ ０

ＹＳＸＳ ８ Ｈａｐ＿３１ (１)、Ｈａｐ＿３２ (６)、Ｈａｐ＿３３ (１) ２ ０.４６４ ０.０００ ２２

ＬＹＬＺＷ ７ Ｈａｐ＿３２ (５)、Ｈａｐ＿３４ (１)、Ｈａｐ＿３５ (１) ２ ０.５２４ ０.０００ １２

ＹＳＣＴＹ ７ Ｈａｐ＿３２ (７) ０ ０ ０

ＧＺＭＸＣＤ ６ Ｈａｐ＿３２ (６) ０ ０ ０

疣柄魔芋
Ａ. ｐａｅｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ

１６ Ｈａｐ＿３６ (２)、Ｈａｐ＿３７ (２)、Ｈａｐ＿３８ (１)、Ｈａｐ＿３９ (１)、
Ｈａｐ＿４０ (１)、Ｈａｐ＿４１ (１)、Ｈａｐ＿４２ (１)、Ｈａｐ＿４３ (１)、
Ｈａｐ＿４４ (１)、Ｈａｐ＿４５ (１)、Ｈａｐ＿４６ (１)、Ｈａｐ＿４７ (１)、
Ｈａｐ＿４８ (１)、Ｈａｐ＿４９ (１)

７３ ０.９８３ ０.００４ １４

ＭＸＸＺ ５ Ｈａｐ＿３６ (２)、Ｈａｐ＿３７ (２)、Ｈａｐ＿３８ (１) ２ ０.８００ ０.０００ ４４

ＤＷ ５ Ｈａｐ＿３９ (１)、Ｈａｐ＿４０ (１)、Ｈａｐ＿４１ (１)、Ｈａｐ＿４２ (１)、
Ｈａｐ＿４３ (１)

１４ １.０００ ０.００１ ９２

ＮＪＺ ６ Ｈａｐ＿４４ (１)、Ｈａｐ＿４５ (１)、Ｈａｐ＿４６ (１)、Ｈａｐ＿４７ (１)、
Ｈａｐ＿４８ (１)、Ｈａｐ＿４９ (１)

６６ １.０００ ０.００６ ７３

东亚魔芋
Ａ. ｋｉｕｓｉａｎｕｓ

１３ Ｈａｐ＿５０ (２)、Ｈａｐ＿５１ (１)、Ｈａｐ＿５２ (１)、Ｈａｐ＿５３ (４)、
Ｈａｐ＿５４ (１)、Ｈａｐ＿５５ (２)、Ｈａｐ＿５６ (１)、Ｈａｐ＿５７ (１)

５６ ０.８９７ ０.００３ ７６

ＧＬＹＪＣ ４ Ｈａｐ＿５５ (２)、Ｈａｐ＿５６ (１)、Ｈａｐ＿５７ (１) ５ ０.８３３ ０.００１ １５

ＪＡＢＦ ４ Ｈａｐ＿５０ (２)、Ｈａｐ＿５１ (１)、Ｈａｐ＿５２ (１) ４９ ０.８３３ ０.００９ ３１

ＹＬＳＮＧ ５ Ｈａｐ＿５３ (４)、Ｈａｐ＿５４ (１) １ ０.４００ ０.０００ １７
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表 ４　 西南地区魔芋属 ６ 个物种的种间遗传分化系数(ＦＳＴ)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (ＦＳＴ) ａｍｏｎｇ ｓｉｘ Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

花魔芋
Ａ. ｋｏｎｊａｃ

东京魔芋
Ａ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ

西盟魔芋
Ａ. ｋｒａｕｓｅｉ

滇魔芋
Ａ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

疣柄魔芋
Ａ. ｐａｅｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ

东亚魔芋
Ａ. ｋｉｕｓｉａｎｕｓ

花魔芋
Ａ. ｋｏｎｊａｃ

１.０００

东京魔芋
Ａ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ

０.９４２

西盟魔芋
Ａ. ｋｒａｕｓｅｉ

０.４８１ ０.９２０

滇魔芋
Ａ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

０.９６７ ０.９３６ ０.９４２

疣柄魔芋
Ａ. ｐａｅｏｎｉｉｆｏｌｉｕｓ

０.８１８ ０.８０７ ０.８０５ ０.８６０

东亚魔芋
Ａ. ｋｉｕｓｉａｎｕｓ

０.８９５ ０.８９２ ０.８６９ ０.９３４ ０.７７５ １.０００

　 注: 所有值均达到显著性水平(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ａｌｌ ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ<０.０５) .

表 ５　 本研究下载的魔芋 ｃｐＤＮＡ 序列

ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

ｔｒｎＬ ｒｂｃＬ ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ

Ａ. ａｂｙｓｓｉｎｉｃｕｓ ＡＦ３８７４３３.１ ＡＦ４９７０６０.１ ＡＦ３８７３７９.１
Ａ. ａｎｇｏｌｅｎｓｉｓ ＡＦ３８７４５８.１ ＡＦ４９７０６１.１ ＡＦ３８７４０４.１
Ａ. ａｎｋａｒａｎａ ＡＦ３８７４３４.１ ＡＦ４９７０６２.１ ＡＦ３８７３８０.１

Ａ. ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔｕｓ ＡＦ３８７４３９.１ ＡＦ４９７０６６.１ ＡＦ３８７３８５.１
Ａ. ｃｏｍｍｕｔａｔｕｓ ＡＦ３８７４４１.１ ＡＦ４９７０６９.１ ＡＦ３８７３９２.１
Ａ. ｄｒａｃｏｎｔｉｏｉｄｅｓ ＡＦ３８７４４４.１ ＡＦ４９７０７２.１ ＡＦ３８７３８９.１
Ａ. ｅｂｕｒｎｅｕｓ ＡＦ３８７４４５.１ ＡＦ４９７０７３.１ ＡＦ３８７３９０.１
Ａ. ｅｉｃｈｌｅｒｉ ＡＦ３８７４４６.１ ＡＦ４９７０７４.１ ＡＦ３８７３９１.１
Ａ. ｇａｌｂｒａ ＡＦ３８７４４７.１ ＡＦ４９７０７５.１ ＡＦ３８７３９３.１

台湾魔芋 Ａ. ｈｅｎｒｙｉ ＡＦ３８７４４８.１ ＡＦ４９７０７６.１ ＡＦ３８７３９４.１
密毛魔芋 Ａ. ｈｉｒｔｕｓ ＡＦ３８７４５０.１ ＡＦ４９７０７８.１ ＡＦ３８７３９６.１

Ａ. ｈｏｔｔａｅ ＡＦ３８７４５１.１ ＡＦ４９７０７９.１ ＡＦ３８７３９７.１
Ａ. ｌａｍｂｉｉ ＡＦ３８７４５４.１ ＡＦ４９７０８２.１ ＡＦ３８７４００.１
Ａ. ｌｅｗａｌｌｅｉ ＡＦ３８７４５５.１ ＡＦ４９７０８３.１ ＡＦ３８７４０１.１

Ａ. ｒｈｉｚｏｍａｔｏｓｕｓ ＡＦ３８７４６９.１ ＡＦ４９７０９６.１ ＡＦ３８７４１５.１
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平的群体遗传多样性( Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ 李国栋

等ꎬ２０１６ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 此外ꎬ近年来西南

地区野生魔芋的生境由于人为破坏呈破碎化状

态ꎬ加剧了种群衰退和地理隔离ꎬ这是群体遗传多

样性降低的人为因素(贺水莲等ꎬ２０１６)ꎮ 针对该

情况ꎬ可根据魔芋的遗传分化格局ꎬ确定核心种质

资源ꎬ通过建立群体种源保护地、种质资源圃等多

种措施来进行保育(臧润国等ꎬ２０１６)ꎮ 在物种水

平上ꎬ滇魔芋的遗传多样性在 ６ 个物种中最低ꎬ预
示着该物种适应环境变化的能力较其他物种更

弱ꎬ后续应加强对其野生群体的保护ꎮ
系统发育分析表明魔芋属物种按照地理分布

形成 ３ 个主要分支ꎬ而东亚大陆的类群则进一步

分化为两支(Ｃｌａｕｄｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 目前对魔芋东

亚大陆类群分化为两支的原因尚未有明确结论ꎬ
两个分支之间存在地域重叠ꎬ魔芋属早期演化的

快速扩张可能导致了该分化格局( Ｃｌａｕｄｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 形态学研究认为ꎬ东亚大陆两个类群间的

果实颜色存在差异ꎬ可能与吸引相应昆虫进行种

子散播有关(Ｃｌａｕｄｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 鉴于此ꎬ生态

适应可能也是东亚大陆类群的分化机制之一ꎮ 细

胞学研究也为推断该属的演化历史提供了一些佐

证(张风洁ꎬ２０１４)ꎮ 学者认为 ２ｎ ＝ ２６ 是魔芋属的

原始核型ꎬ２ｎ ＝ ２４ 和 ２ｎ ＝ ２８ 由减数分裂过程配子

丢失或增加 １ 条染色体造成ꎬ而 ２ｎ ＝ ３９ 则可能是

由未正常减数分裂的配子( ｎ ＝ ２ｘ ＝ ２６)与正常减

数分裂的配子( ｎ ＝ ｘ ＝ １３)杂交形成( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ 针对本研究的物种ꎬ东南亚分支的疣柄魔

芋和 Ａ. ｃｏｍｍｕｔａｔｕｓ 的染色体数量分别为 ２ｎ ＝ ２８
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图 ２　 基于 ｃｐＤＮＡ 构建的魔芋属各物种最大似然法系统进化树
Ｆｉｇ. ２　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ

ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｃｐＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ

和 ２ｎ ＝ ２６ꎬ东亚大陆分支的花魔芋、西盟魔芋、滇
魔芋和谢君魔芋的染色体数目均为 ２ｎ ＝ ２６(张风

洁ꎬ２０１４)ꎮ 目前染色体核型研究涉及的魔芋物种

较少ꎬ后续需要解析更多物种的染色体组型ꎬ以期

更深入了解魔芋属的演化历史及规律ꎮ

本研究鉴定了西南地区魔芋代表物种间的亲

缘关系ꎬ虽然我国魔芋栽培面积位居世界第一ꎬ但
育种资源狭窄ꎬ当前品种已不能满足种植产业的需

要ꎮ 要解决魔芋的良种问题ꎬ杂交育种不失为一种

可行的解决方案ꎮ 目前已有一些研究开展了魔芋

９４０２１１ 期 殷斯等: 西南地区六种魔芋属植物基于 ｃｐＤＮＡ 序列的遗传多样性研究



图 ３　 基于西南地区魔芋属 ６ 个物种的 ｃｐＤＮＡ 单倍型构建 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ 进化树
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｎｅｔ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｐＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｉｘ Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ

的种间杂交实验ꎬ但需要注意因远缘杂交成功率

低、子代不育等造成经济损失(刘二喜等ꎬ２０２０)ꎮ
根据本研究得出的魔芋属物种的亲缘关系合理选

择杂交亲本组合ꎬ可为今后魔芋的种质创新、杂交

育种及杂种优势群的构建提供理论依据ꎮ
综上所述ꎬ为对我国西南地区的魔芋野生资源

进行遗传评价ꎬ研究利用 ３ 个 ｃｐＤＮＡ 标记分析了魔

芋属 ６ 个物种的遗传多样性与遗传分化ꎬ鉴定了各

物种之间的系统进化关系ꎮ 研究结果表明ꎬ生境隔

离和人为干扰可能导致了魔芋野生群体的遗传多

样性降低ꎬ东亚大陆类群分化为两支可能与早期演

化的快速扩张和生态适应相关ꎮ 魔芋属种间的亲

缘关系鉴定可为后续的野生资源利用奠定理论
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