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摘　 要: 通过 ＩＴＳ 序列对 ２１ 种中国外来苋属植物进行系统进化关系研究ꎮ 通过 ＩＴＳ 序列种间、种内遗传距离

分析ꎬ发现苋属种间变异为 ０~０.０５５ １ꎬ种内变异为 ０~０.００９ ２ꎮ 使用 ＴＡＸＯＮ ＤＮＡ 软件分析 ＩＴＳ 序列种间、种
内变异的分布图看出规律ꎬ结果表明苋属 ＩＴＳ 序列的种间变异适中ꎬ 种间变异明显大于种内变异ꎮ 采用最大

似然法(ＭＬ)构建的系统树将中国苋属分为 ５ 或 ６ 个进化支(根据自展支持率取值不同)ꎮ 异株苋亚属长芒苋

和苋亚属刺苋聚类在一起ꎬ西部苋和糙果苋单独成为一个进化支ꎮ 苋亚属中苋组苋亚组反枝苋和绿穗苋亚组

鲍氏苋有着更近的亲缘关系ꎬ苋组苋亚组尾穗苋和绿穗苋亚组绿穗苋、繁穗苋等亲缘关系更近ꎮ 白苋亚属分

为 ２ 或 ３ 个类群ꎬ根据自展支持率取值不同ꎬ合被苋可以和白苋、北美苋并为一支ꎬ也可以单独成为一支ꎮ 综

上所述ꎬ该文认为苋属经典分类体系中 ３ 亚属或 ２~３ 组的分类地位不成立ꎬ建议中国苋属采取 ５ 组 ２ 亚组或 ６
组 ２ 亚组的分类体系ꎮ ５ 组 ２ 亚组分别由长芒苋组、糙果苋组、苋组(苋亚组和绿穗苋亚组)、白苋组和凹头苋

组组成ꎮ 其中ꎬ合被苋也可从白苋组分出ꎬ单独构成 １ 组ꎬ形成 ６ 组 ２ 亚组的分类体系ꎮ 表明该序列对苋属大

部分种类分类 效果较好ꎬ对西部苋和糙果苋复合群ꎬ绿穗苋复合群以及白苋亚属的分类价值不高ꎮ
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　 　 世界上苋属植物共有 ７０ 多种ꎬ其中大部分是世

界范 围 分 布 杂 草ꎬ 还 有 少 数 栽 培 种 和 濒 危 种

(Ｍｏｓｙａｋｉｎ ＆ Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎꎬ２００３)ꎮ 苋属植物主要原产

北美ꎬ少数产自欧洲、西亚、非洲和大洋洲ꎮ 随着科

技发展ꎬ尤其是转基因作物的栽培和除草剂的广泛

使用ꎬ使部分杂草产生了抗除草剂特性ꎬ如反枝苋

(Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ)、绿穗苋(Ａ. ｈｙｂｒｉｄｕｓ)ꎬ以及

检疫性有害杂草长芒苋(Ａ. ｐａｌｍｅｒｉ)、西部苋(Ａ. ｒｕ￣
ｄｉｓ)和糙果苋(Ａ. ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ)ꎬ对农业环境造成巨

大破坏(Ｔｒａｎｅｌ ｅｔ ａｌꎬ ２００２ꎻ Ｓａｌａｓ ｅｔ ａｌꎬ ２０１６)ꎮ 长

芒苋、西部苋和糙果苋原产美国ꎬ是北美转基因大

豆、玉米农田的主要草害ꎬ被称为“超级杂草”ꎬ难以

防除ꎬ其种子容易随粮食贸易跨境传播ꎮ 我国是美

国大豆主要进口国ꎬ该类杂草随粮谷传入中国的风

险极大ꎬ对该类杂草的防范工作势在必行(徐晗等ꎬ
２０１３)ꎮ 但苋属杂草种子小ꎬ约 １ ｍｍꎬ形态相近ꎬ难
以识别ꎮ 笔者已就苋属植物种子开展过形态学研

究ꎬ发现种子变异大ꎬ形态特征不明显ꎬ鉴别技术难

以掌握ꎬ尤其对亚种、变种和杂交种的区分较难(徐
晗等ꎬ２０１４)ꎮ 因此ꎬ结合其它方法开展苋属植物分

类研究十分必要ꎮ
有关中国苋属分类体系ꎬ有研究者根据花被片

数目ꎬ将国内苋属植物分为五被组和三被组(Ｇｕａｎꎬ
１９７９)ꎻ根据雄蕊数目把中国苋属分为 ３ 组(五蕊

组、三蕊组和二蕊组)(樊守金等ꎬ１９９５)ꎮ 宋葆华等

(１９９８ꎬ２０００)根据 ＲＡＰＤ 及 ＩＴＳ 序列将苋属又分为

刺苋 组、 五 蕊 组 和 ２ ~ ３ 蕊 组ꎮ Ｍｏｓｙａｋｉａｎ ＆
Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎ(１９９６)根据花序和花的特征ꎬ将三被组从

苋亚属( ｓｕｂｇｅｎ. Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ)中分开单列为凹头苋

亚 属 ( ｓｕｂｇｅｎ. Ａｌｂｅｒｓｉａ )ꎬ 形 成 具 有 ３ 个 亚 属

(ｓｕｂｇｅｎ. Ａｃｎｉｄａꎬ ｓｕｂｇｅｎ. Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ 和 ｓｕｂｇｅｎ. Ａｌ￣

ｂｅｒｓｉａ)的分类体系ꎮ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(２００３ 年)收录

苋属植物 １７ 种(Ｂａｏ ｅｔ ａｌꎬ ２００３)ꎬ分别隶属 ２ 个亚

属或 ３ 组ꎮ 截止目前ꎬ新发现的苋属植物已有 ６ 种ꎬ
包括长芒苋等异株苋亚属种类ꎮ 对新增亚属后的中

国外来苋属植物进行系统梳理ꎬ对系统修订和物种

鉴定具有重要意义ꎮ
ＩＴＳ 序列已广泛地应用于解决科内不同等级的

系统发育和分类问题(Ｂａｌｄｗｉｎ ｅｔ ａｌꎬ１９９５)ꎬ并被

Ｋｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ(２００５)选作植物条形码候选序列ꎮ 宋葆

华等(２０００)已对中国苋属 １６ 个类群进行过 ＩＴＳ 序

列系统进化发育分析ꎬ表明 ＩＴＳ 序列在苋属属内具

有良好的辨识能力ꎮ 但之前研究的种类不全ꎬ存在

大量异名问题ꎬ因此应对中国苋属整个类群重新进

行分类学探讨ꎮ 本文在近年新发现的苋属外来杂草

基础上ꎬ结合传统分类体系ꎬ对中国苋属植物进行基

于 ＩＴＳ 序列的系统和分类学研究ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

自 ２００５ 年至今ꎬ我们收集了苋属 ２１ 种 ２７ 个居

群的 ３３ 份样品ꎬ 以及 ２ 种作为外类群的青葙

(Ｃｅｌｏｓｉａ ａｒｇｅｎｔｅａ)和空心莲子草(Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ ｐｈｉ￣
ｌｏｘｅｒｏｉｄｅｓ)的植株和种子标本ꎮ 植株标本采自国内ꎬ
种子标本来自口岸截获的粮谷样品中ꎮ 此外ꎬ还含

有来自 ＧｅｎＢａｎｋ 里苋属 １１ 个种的 ＩＴＳ 序列ꎮ
１.２ 样品 ＤＮＡ 的提取和 ＰＣＲ 扩增

硅胶干燥的植物叶片或种子约 １０ ｍｇꎬ 用 ＤＮＡ
提取研磨仪 (Ｒｅｔｓｃｈ ＭＭ４００ꎬ Ｇｅｒｍａｎｙ) 研磨 １ ｍｉｎ
(１ ８００ ｒ􀅰ｍｉｎ￣１) 后ꎬ使用植物 ＤＮＡ 提取试剂盒

(Ｔｉａｎｇｅｎ Ｂｉｏｔｅｃｈ Ｃｏ.ꎬ Ｃｈｉｎａ)提取总 ＤＮＡꎮ 扩增 ＩＴＳ

０４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



表 １　 植物材料及来源
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎｓ

植物种名
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

标本和数据来源
Ｏｒｉｇｉｎ

标本采集人(号) /
ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
Ｖｏｕｃｈｅｒ / ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

植物种名
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

标本和数据来源
Ｏｒｉｇｉｎ

标本采集人(号) /
ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
Ｖｏｕｃｈｅｒ / ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

白苋
Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ ａｌｂｕｓ

ＧｅｎＢａｎｋ ＪＦ９７５８５６.１ / ＪＦ９７５８５４.１ 反枝苋
Ａ. ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ

中国内蒙古
Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (２０１２)

北美苋
Ａ. ｂｌｉｔｏｉｄｅｓ

中国内蒙古
Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (２０１２) 中国天津
Ｔｉａｎｊｉｎꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２００８)

ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９０９.１ 中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｚ.Ｘ. Ｌｉ (７４８８)

凹头苋
Ａ. ｂｌｉｔｕｍ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (２０１２)、Ｈ. Ｘｕ (０８１８) 刺苋
Ａ. ｓｐｉｎｏｓｕｓ

中国福建
Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１０)

尾穗苋
Ａ. ｃａｕｄａｔｕｓ

ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９０７ ＧｅｎＢａｎｋ ＪＦ９７５８７０.１

繁穗苋
Ａ. ｃｒｕｅｎｔｕｓ

ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９１１ / ＡＦ２１０９１２ 菱叶苋
Ａ. ｓｔａｎｄｌｅｙａｎｕｓ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｚ.Ｙ. Ｌｉ (１１３５０)

膨果苋∗
Ａ. ｄｅｆｌｅｘｕｓ

西班牙
Ｓｐａｉｎ

Ｈ. Ｘｕ (２０１２) 薄叶苋∗
Ａ. ｔｅｎｕｉｆｏｌｉｕｓ

中国山东
Ｓｈａｎｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｙ.Ｔ. Ｈｏｕ (２００８)

广布苋
Ａ. ｇｒａｅｃｉｚａｎｓ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｚ.Ｘ. Ｌｉ (７６１０) 皱叶苋∗
Ａ. ｃｒｉｓｐｕｓ

中国河北
Ｈｅｂｅｉꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１０)

ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９１４.１ 苋
Ａ. ｔｒｉｃｏｌｏｒ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (２０１２)

绿穗苋
Ａ. ｈｙｂｒｉｄｕｓ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (１１１３) ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９１５.１

ＧｅｎＢａｎｋ ＪＦ９７５８５８.１ / ＪＦ９７５８５７.１ /
ＤＱ００５９６０.１

糙果苋∗
Ａ. ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ

中国福建
Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１０)

千穗谷
Ａ. ｈｙｐｏｃｈｏｎｄｒｉａｃｕｓ

中国贵州
Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (０６０１) 西部苋∗
Ａ. ｒｕｄｉｓ

中国福建
Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１０)

ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９１７ 中国江苏
Ｊｉａｎｇｓｕꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｊ. Ｇ. Ｆｕ ｅｔ ａｌ (２０１１)

长芒苋∗
Ａ. ｐａｌｍｅｒｉ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１２) 绿穗苋
Ａ. ｖｉｒｉｄｉｓ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (２００８)

美国
Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ

１－８－１４９２８ 中国福建
Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１０)

阿根廷
Ａｒｇｅｎｔｉｎａ

１－８－１４５１４ 青葙
Ｃｅｌｏｓｉａ ａｒｇｅｎｔｅａ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ (２０１１)

中国福建
Ｆｕｊｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｈ. Ｘｕ ｅｔ ａｌ (２０１０) 空心莲子草
Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ
ｐｈｉｌｏｘｅｒｏｉｄｅｓ

中国重庆
Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｚ. Ｙ. Ｌｉ (２０１０)

合被苋
Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ ＡＦ２１０９２０.１

鲍氏苋∗
Ａ. ｐｏｗｅｌｌｉｉ

中国北京
Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

Ｚ.Ｘ. Ｌｉ (４１６１)

ＧｅｎＢａｎｋ ＫＰ３１８８６１.１ / ＫＣ７４７４３８.１ /
ＫＣ７４７４３６.１

　 注: ∗为中国新发现 /口岸截获的外来苋属植物ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ Ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ａｌｉｅｎ Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ ｐｌａｎｔｓ ｏｒ ｉｎｔｅｒｃｅｐｔｅｄ ｂｙ ｐｏｒｔｓ ｏｆ ｅｎｔｒｙ ｉｎ Ｃｈｉｎａ.

序列(ＩＴＳ１、５.８Ｓ 和 ＩＴＳ２)通用引物为 ＩＴＳ１(５′￣ＴＣ￣
ＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ￣３′) 和 ＩＴＳ４ ( ５′￣ＴＣＣＴＣ￣
ＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′)ꎮ ＰＣＲ 反应体积 ２５ μＬꎬ体
系包含 ＭｇＣｌ２ ２ μＬ(２５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)ꎬｄＮＴＰ ２ μＬ(２.５
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)ꎬＰＣＲ 缓冲液 ２.５ μＬ(１０×)ꎬ引物各为

１.０ μＬ(２.５ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)ꎬ聚合酶 １.０ Ｕꎬ总 ＤＮＡ １ μＬ
(约 ３０ ｎｇ)ꎮ 扩增程序:９４ ℃变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性

１ ｍｉｎꎬ５５ ℃退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 ９０ ｓ(进行 ３０ 个

循环)ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物经琼脂糖凝胶

电泳检测合格后ꎬ由上海生物工程技术服务有限公

司测序ꎬ扩增引物同时作为测序引物进行双向测序ꎮ
１.３ 数据处理方法

测序后所得峰图采用 Ｃｏｄｏｎ Ｃｏｄｅ Ａｌｉｇｎｅｒ Ｖ
２.０６ 校对拼接ꎮ ＩＴＳ 序列范围依据长芒苋(ＧｅｎＢａｎｋ

１４１２ 期 徐晗等: 基于 ＩＴＳ 序列的中国外来苋属植物系统关系分析



序列号:ＫＦ４９３７８４. １、ＫＣ７４７４３３. １ 和 ＫＰ３１８８５６. １)
界定ꎮ 排好的序列使用 ＭＥＧＡ６.０ 系统发育分析软

件 进 行 分 析ꎬ 应 用 最 大 似 然 法 ( Ｍａｘｉｍｕｍ
Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)、邻接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ)、与最小进

化法(Ｍｉｎｉｍｕｍ￣Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ)构建 ＩＴＳ 系统树ꎮ 在基因

信息分析中ꎬ空位作缺失处理ꎮ 所有自展分析重复

１ ０００次ꎬ 以检验树 拓 扑 结 构 的 可 靠 性ꎮ 使 用

ＴＡＸＯＮ ＤＮＡ 软件(Ｓｌａｂｂｉｎｃｋ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)分析序列

种内、种间变异并作 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐ 图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＩＴＳ 序列种内、种间变异分析

中国外来苋属植物 ＩＴＳ 序列(包括 ＩＴＳ＿１、５.８Ｓ
ｒＤＮＡ、ＩＴＳ＿２)长度变异不大(仅相差 ３ ｂｐ)ꎬ５. ８Ｓ
ｒＤＮＡ 区在苋属内无长度差异ꎮ ＩＴＳ＿１ 区的变异位

点在属内有 ４１ 个ꎬＩＴＳ＿２ 区有 ２５ 个ꎬ５.８Ｓ 区有 ３ 个ꎮ
简约性信息位点在 ＩＴＳ＿１ 区有 ３２ 个ꎬＩＴＳ＿２ 有 １８
个ꎬ５.８Ｓ 区有 ３ 个ꎮ 分析 ＩＴＳ 序列种间、种内变异情

况ꎬ结果表明种间变异为 ０ ~ ０.０５５ １ꎬ种内变异为

０~０.００９ ２ꎮ 使用 ＴＡＸＯＮ ＤＮＡ 软件分析候选序列ꎬ
并做 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐ 图(图 １)ꎮ 从种间、种内变异的

分布图看出ꎬ苋属 ＩＴＳ 序列的种间变异适中ꎬ 种间、
种内变异也有相互重叠的地方ꎮ 该序列对苋属大部

分种类分类效果较好ꎬ对近似种以及白苋亚属的分

类价值不高ꎮ

图 １　 ＩＴＳ 序列的 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐ 图

Ｆｉｇ. １　 Ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐ ｏｆ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

２.２ ＩＴＳ 序列系统树的比较和分析

用最大似然法、邻接法、最小进化法分别构建

ＭＬ 树、ＮＪ 树和 ＭＥ 树ꎬ 除 ＭＬ 树对野生苋(Ａ. ｈｙｂｒｉ￣

ｄｕｓ) 和栽培苋 ( Ａ. ｈｙｐｏｃｈｏｎｄｒｉａｃｕｓ、 Ａ. ｃｒｕｅｎｔｕｓ 和

Ａ. ｃａｕｄａｔｕｓ)的区分与 ＮＪ 树和 ＭＥ 树不同外ꎬ三种

树对其余类群构建的拓扑结构基本一致(自展支持

率不同)(图 １)ꎮ ＮＪ 树和 ＭＥ 树结构基本一致(自
展支持率略有不同)ꎮ 三个系统树均表明苋属为一

个单系起源类群ꎮ 后续对研究结果的描述和讨论依

据 ＭＬ 树ꎮ 据 ＭＬ 系统树ꎬ苋属属内自展支持率在

７５％以上的单系类群进化支共 ６ 个ꎬ其中一个进化

支只含一个物种合被苋(Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓ)ꎮ 自展支

持率在 ６９％以上的进化支为 ５ 个ꎬ合被苋并入 ｃｌａｄｅ
２ 中(图 ２)ꎮ

３　 讨论

苋属属下等级的划分一直存在争议ꎮ 根据花被

片和雄蕊数目ꎬ前人将中国苋属分为 ２~３ 组(Ｇｕａｎꎬ
１９７９ꎻ 樊 守 金 等ꎬ １９９５ )ꎬ Ｍｏｓｙａｋｉｎ ＆ Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎ
(１９９６)则将北美苋属分为 ３ 个亚属 ９ 个组ꎮ 结合

ＲＡＰＤ 和 ＩＴＳ 序列信息ꎬ中国苋属分为 ３ 组(五蕊

组、２~ ３ 蕊组和刺苋组) (宋葆华等ꎬ１９９８ꎬ２０００)ꎮ
本文在新增物种基础上进行的ꎬ基于 ＩＴＳ 序列研究

的系统发育研究表明ꎬ苋属分为 ３ 个亚属ꎬ亦或 ２~３
组的分类体系并不成立ꎮ
３.１ 异株苋亚属(ｓｕｂｇｅｎ. Ａｃｎｉｄａ)

被划为异株苋亚属的长芒苋、西部苋和糙果苋

原产美国ꎬ近年随粮谷贸易传入我国ꎮ 该雌雄异株

种类的出现ꎬ为中国苋属植物的系统分类研究提供

了新的素材ꎮ 研究发现ꎬ根据雌雄异株特征划为异

株苋亚属的长芒苋与西部苋和糙果苋分开ꎬ与雌雄

同株种类刺苋聚为一支ꎬ且高达 ８８％的自展支持

率ꎮ 形态上ꎬ长芒苋和刺苋均具有花被片 ５、苞片长

且尖锐直刺、苗期带白色 Ｖ 型的叶片等特征ꎮ 此

外ꎬ刺苋花序上的不规则排列也与其它雌雄同株苋

种不同ꎮ 刺苋雌花位于叶腋球状花序ꎬ雄花位于顶

端穗状花序ꎬ在某种程度上表现出向雌、雄异株类型

过渡的迹象(Ｍｏｓｙａｋｉｎ ＆ Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎꎬ １９９６)ꎮ
西部苋(Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ ｒｕｄｉｓ)和糙果苋(Ａ. ｔｕｂｅｒｃｕ￣

ｌａｔｕｓ)与长芒苋分开ꎬ以 ９７％的支持率并在一起成

为单独的进化支ꎬ与其它分支互为姊妹群ꎮ 根据雌

花花被片数目及等位酶实验ꎬＳａｕｅｒ(１９６７ꎬ１９７２)认

为西部苋和糙果苋分属两个独立的物种ꎮ 而 Ｒｏ￣
ｂｅｒｔｓｏｎ(１９８１)经过长期观察ꎬ认为西部苋起源于美

国坦克萨斯到爱荷华密西西比河流域西部的大平原ꎬ

２４１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



图 ２　 用最大似然法(Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)构建的苋属植物分子系统发育树　 ∗Ａ. ｔａｉｓｈａｎｅｎｓｉｓ ＝ Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓꎻ
当自展支持率大于 ７５％的拓扑结构认为可信时ꎬ合被苋(Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓ ＝ Ａ. ｔａｉｓｈａｎｅｎｓｉｓ)单独作 Ｃｌａｄｅ ６ 处理ꎮ

Ｆｉｇ. ２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｍｅｔｈｏｄ　 ∗Ａ. ｔａｉｓｈａｎｅｎｓｉｓ ｉｓ
ａ ｓｙｎｏｎｙｍ ｏｆ Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓꎻ Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓ ｒｅｇａｒｄｓ ａｓ Ｃｌａｄｅ ６ ｓｏｌｅｌｙ ｗｈｅｎ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅ ｉｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ７５％.

糙果苋起源于密苏里和田纳西北部至五大湖一带ꎮ
两个种种间杂交频繁ꎬ产生大量难以归类的中间型ꎬ
认为应属于一个类群 (Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎꎬ１９８１)ꎮ Ｐｒａｔｔ ＆
Ｃｌａｒｋ(２００１)经形态学研究ꎬ建议将西部苋归到糙果

苋中ꎬ两个种作为复合种来处理ꎮ Ｃｏｓｔｅａ ＆ Ｔａｒｄｉｆ
(２００３)则将西部苋作为糙果苋的种下变种(Ａ. ｔｕ￣
ｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ (Ｍｏｑ.) Ｓａｕｅｒ ｖａｒ. ｒｕｄｉｓ (Ｓａｕｅｒ) Ｃｏｓｔｅａ ＆
Ｔａｒｄｉｆ)ꎮ 本文 ＩＴＳ 序列分析显示西部苋和糙果苋种

间差异不大ꎮ 形态上ꎬ西部苋胞果周裂、１ ~ ２ 花被

片、雌花花序间生有小叶、叶片黄绿或绿色并长椭圆

型的特征ꎬ与糙果苋胞果不裂、无花被片、雌花花序

细长无小叶、叶片深绿色并狭长椭圆型的特征相区

别ꎬ但二者的雄株却难以区分ꎮ 综合考虑ꎬＣｏｓｔｅａ ＆
Ｔａｒｄｉｆ(２００３)的建议更为合理ꎬ即将西部苋作为糙果

苋的变种来处理ꎮ
３.２ 苋亚属(ｓｕｂｇｅｎ. Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ)

苋属的亚属等级划分中ꎬ苋亚属的分类地位最

明确ꎬ但该亚属内部分类争议较多ꎮ 其中ꎬ亚属内隶

属于刺苋组(ｓｅｃｔ. Ｃｅｎｔｒｕｓａ)的刺苋与异株苋亚属长

芒苋聚在一起ꎮ 苋亚属苋组(ｓｅｃｔ. Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ)苋亚

组( ｓｕｂｓｅｃｔ. Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ) 的反枝苋和绿穗苋亚组

(ｓｕｂｓｅｃｔ. Ｈｙｂｒｉｄａ)的鲍氏苋以 ９５％的支持率聚在一

起ꎮ 反枝苋和鲍氏苋分别以 ６６％和 ６３％的自展值

分为两支ꎮ 而苋组苋亚组的尾穗苋和绿穗苋亚组的

绿穗苋、千穗谷和繁穗苋以 ９８％的支持率聚在一

起ꎮ ４ 个物种间 ＩＴＳ 序列碱基差异小ꎬ难以区分ꎮ
Ｓａｍｍｏｕｒ ｅｔ ａｌ(１９９３)通过种子总蛋白的分析将繁穗

苋和千穗谷作为绿穗苋的亚种处理ꎮ Ｃｏｏｎ(１９７７)
认为广义的绿穗苋应包括繁穗苋、千穗谷和尾穗苋ꎮ
宋葆华等(２０００)建议将繁穗苋、千穗谷和尾穗苋划

为绿穗苋种下变种ꎮ 结合绿穗苋等 ４ 种苋花被片、
苞片以及花序等相似的形态特征ꎬ以及反枝苋与鲍

氏苋具有的苞片较硬并长于花被片ꎬ且该特征能与

绿穗苋等 ４ 种苋相区分的特点ꎮ 本文建议将反枝苋

与鲍氏苋并作新的亚组ꎬ尾穗苋与绿穗苋、繁穗苋和

千穗谷并作一个亚组ꎮ
３.３ 白苋亚属(ｓｕｂｇｅｎ. Ａｌｂｅｒｓｉａ)

列为白苋亚属(三被组或 ２ ~ ３ 蕊组)的物种以

３４１２ 期 徐晗等: 基于 ＩＴＳ 序列的中国外来苋属植物系统关系分析



７５％和 ６９％的支持率分别组成 Ｃｌａｄｅ １ 和 Ｃｌａｄｅ ２ 两

支ꎮ Ｃｌａｄｅ １ 和 Ｃｌａｄｅ ２ 间 ４７％的自展支持率并不支

持白苋亚属的分类地位ꎮ Ｃｌａｄｅ １ 由凹头苋等 ８ 种

苋组成ꎬ８ 种苋之间花序、花被片、苞果等形态差异

较大ꎮ 如菱叶苋雌花花被片数目为 ５ꎬ薄叶苋无花

被ꎬ而其余种类花被片为 ３ꎮ 这种种间形态特征缺

乏规律性ꎬＩＴＳ 序列差异小的特点ꎬ导致 Ｃｌａｄｅ １ 中

各物种间的系统进化关系仍不明确ꎮ Ｃｌａｄｅ ２ 由合

被苋、白苋(Ａ. ａｌｂｕｓ)和北美苋(Ａ. ｂｌｉｔｏｉｄｅｓ)组成ꎬ以
６９％的支持率划为一支ꎮ 其中ꎬ白苋和北美苋的亲

缘关系更近(９１％)ꎬ均具有腋生花序、３ ~ ４ 花被片ꎬ
胞果周裂的特征ꎬ推测二者可能源于一个共同的祖

先ꎮ 而合被苋的分类地位还应结合 Ｃｌａｄｅ １ 以及其

它物种进一步明确ꎮ
综上所述ꎬ根据 ＩＴＳ 序列分析结果ꎬ结合形态特

征ꎬ本文认为中国外来苋属应分为 ５ 组 ２ 亚组或 ６
组 ２ 亚组ꎮ 按 ５ 组 ２ 亚组的分类方法ꎬ原异株苋亚

属分作 ２ 组[组的拉丁文名均沿用 Ｍｏｓｙａｋｉｎ 和 Ｒｏ￣
ｂｅｒｔｓｏｎ(１９９６)在苋属分类体系中使用的组名]ꎬ由
长芒苋组(ｓｅｃｔ. Ｓａｕｅｒａｎｔｈｕｓ)(Ａ. ｐａｌｍｅｒｉ 和 Ａ. ｓｐｉｎｏ￣
ｓｕｓ)和糙果苋组 ( ｓｅｃｔ. Ａｃｎｉｄａ) ( Ａ. ｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ 和

Ａ. ｒｕｄｉｓ)组成ꎮ 原苋亚属构成 １ 组( ｓｅｃｔ. Ａｍａｒａｎ￣
ｔｈｕｓ)ꎬ组内分为 ２ 亚组ꎬ分别为苋亚组(ｓｕｂｓｅｃｔ. Ａｍ￣
ａｒａｎｔｈｕｓ)(Ａ. ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ 和 Ａ. ｐｏｗｅｌｌｉｉ)和绿穗苋亚组

(ｓｕｂｓｅｃｔ. Ｈｙｂｒｉｄａ) (Ａ. ｈｙｂｒｉｄｕｓꎬＡ. ｈｙｐｏｃｈｏｎｄｒｉａｃｕｓꎬ
Ａ. ｃｒｕｅｎｔｕｓ 和 Ａ. ｃａｕｄａｔｕｓ)ꎮ 原白苋亚属分为 ２ 组ꎬ
由白苋组 ( ｓｅｃｔ. Ａｌｂｅｒｓｉａ) ( Ａ. ａｌｂｕｓꎬ Ａ. ｂｌｉｔｏｉｄｅｓꎬ Ａ.
ｃａｐｅｎｓｉｓ 和 Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓ ) 和 凹 头 苋 组 ( ｓｅｃｔ.
Ｂｌｉｔｏｐｓｉｓ)(Ａ. ｂｌｉｔｕｍꎬＡ. ｖｉｒｉｄｉｓꎬＡ. ｄｅｆｌｅｘｕｓꎬＡ. ｔｒｉｃｏｌｏｒꎬ
Ａ. ｇｒａｅｃｉｚａｎｓꎬＡ. ｃｒｉｓｐｕｓꎬＡ. ｔｅｎｕｉｆｏｌｉｕｓ 和 Ａ. ｓｔａｎｄｌｅｙａ￣
ｎｕｓ)组成ꎮ 其中ꎬ合被苋(Ａ. ｐｏｌｙｇｏｎｏｉｄｅｓ)也可从白

苋组分出ꎬ单独构成 １ 组(ｓｅｃｔ. Ｐｙｘｉｄｉｕｍ)ꎬ可形成 ６
组 ２ 亚组的分类体系ꎮ
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