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摘　 要: 该研究利用 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库已公开发表的玄参科及相关类群的 １０７ 属 １２９ 个物种的质体基因组数

据对广义玄参科的系统发育关系进行了分析ꎮ 该文利用蛋白质编码基因构建了矩阵ꎬ并采用最大似然法及

贝叶斯推断重建系统发育树ꎮ 基于两种分析方法获得的系统发育树的拓扑结构完全一致且分辨率及支持

率较高ꎮ 在 ＭＬ 树中ꎬ总分支数为 １２９ 个ꎬ其中支持率≥７０％的分支数目为 １２３ 个ꎮ 结果表明:(１)广义玄参

科不是一个单系类群ꎬ隶属于广义玄参科的 ５１ 个物种(３７ 属)分散于列当科、泡桐科、美丽桐科、通泉草科、
母草科、狭 义 玄 参 科 和 车 前 科ꎮ ( ２) 狭 义 玄 参 科 为 单 系 类 群ꎬ除 原 隶 属 于 广 义 玄 参 科 的 Ｂｏｎｔｉａ、
Ｃａｌａｍｐｈｏｒｅｕｓ、Ｄｉｏｃｉｒｅａ、Ｅｒｅｍｏｐｈｉｌａ、Ｇｌｙｃｏｃｙｓｔｉｓ、Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｕｍ、玄参属和毛蕊花属外ꎬ还包括了原隶属于马钱科

的醉鱼草属和原隶属于苦槛蓝科的苦槛蓝属ꎮ (３)唇形目为一个单系ꎬ目下共形成了 １４ 个支持率高的单系

分支ꎬ对应于 １４ 个科(其中美丽桐科和胡麻科仅包括一个物种ꎬ不包括在内)ꎬ科间关系得到较好的解决ꎬ木
犀科为最早分化出来的类群ꎬ其余的类群共同组成核心唇形目ꎮ 在核心唇形目中ꎬ类群分化的次序依次为

苦苣苔科、车前科、玄参科和母草科ꎬ其余的科聚成两个大的分支ꎮ 其中ꎬ一个大分支包括 ５ 个科ꎬ紫葳科、
马鞭草科和胡麻科形成中等支持率的一个亚支ꎬ其中紫葳科、马鞭草科为姐妹群ꎻ爵床科和狸藻科亦形成中

等支持率的一个亚支ꎻ另一个大分支包括了 ６ 个科ꎬ类群分化的次序依次为唇形科、通泉草科、美丽桐科＋透
骨草科ꎬ泡桐科和列当科为姐妹群ꎬ为较进化的类群ꎮ 该研究结果表明ꎬ传统意义上的玄参科不是一个自然

类群ꎬ包括的种属分散于唇形目ꎻ质体基因组适用于解决广义玄参科的系统发育关系ꎬ有待于扩大样本进一
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ｅｎｈａｎｃｅ ｏｕｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ｉｎ ｆｕｔｕｒｅ ｓｔｕｄｉｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ｓｅｎｓｕ ｌａｔｏꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃꎬ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅꎬ Ｌａｍｉａｌｅｓ

　 　 玄 参 科 ( Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ) 隶 属 于 唇 形 目

(Ｌａｍｉａｌｅｓ)ꎬ全球分布ꎮ 玄参科为多而杂的一个大

类群ꎬ缺乏特征性性状将其与其他相关类群进行

区分ꎬ基于形态的经典分类时期ꎬ分类学家们将诸

多类群归于玄参科ꎬ致使玄参科一度成为唇形目

中物种数目最丰富的科ꎮ 而鉴定性性状的缺失也

暗示了玄参科可能不是一个单系ꎮ 最早的采用分

子系统学研究玄参科的系统发育可以追溯至上个

世纪末ꎬＯｌｍｓｔｅａｄ 和 Ｒｅｅｖｅｓ(１９９５)基于两个叶绿

体片段ꎬ对玄参科是否为单系进行了研究ꎬ结果表

明玄参科不是一个单系类群ꎮ Ｏｌｍｓｔｅａｄ 等(２００１)
基于三个叶绿体基因的分析结果表明ꎬ广义玄参

科[Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ｓ.ｌ.( ｓｅｎｓｕ ｌａｔｏ)]至少包括了 ５
个单系类群ꎬ即狭义玄参科 [ Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ｓ.
ｓ. ( ｓｅｎｓｕ ｓｔｒｉｃｔｏ )]、 Ｖｅｒｏｎｉｃａｃｅａｅ、 列 当 科

(Ｏｒｏｂａｎｃｈａｃｅａｅ)、Ｃａｌｃｅｏｌａｒｉａｃｅａｅ 和 Ｓｔｉｌｂａｃｅａｅꎮ 更

多相关研究的进行ꎬ使得广义玄参科被拆分ꎬ原本

隶属于玄参科的物种并入了其他科或形成了许多

小科ꎬ如 Ｃａｌｃｅｏｌａｒｉａｃｅａｅ、母草科 ( Ｌｉｎｄｅｒｎｉａｃｅａｅ)、
通 泉 草 科 ( Ｍａｚａｃｅａｅ )、 列 当 科、 泡 桐 科

(Ｐａｕｌｏｗｎｉａｃｅａｅ)、Ｓｃｈｌｅｇｅｌｉａｃｅａｅ、狭义玄参科和美

丽桐 科 ( Ｗｉｇｈｔｉａｃｅａｅ) 等 ( Ｏｘｅｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ
Ｒａｈｍａｎｚａｄｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｔａｎｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ

狭义玄参科可以划分为 ８ 个族ꎬ即 Ａｐｔｏｓｉｍｅａｅ、
Ｂｕｄｄｌｅｊｅａｅ、Ｈｅｍｉｍｅｒｉｄｅａｅ、Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｅａｅ、Ｌｉｍｏｓｅｌｌｅａｅ、
Ｍｙｏｐｏｒｅａｅ、 Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉｅａｅ 和 Ｔｅｅｄｉｅａｅꎬ 其 中 除

Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉｅａｅ 主要分布于北温带外ꎬ主要分布于南

半球(Ｏｘｅｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｔａｎｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ
据中国植物志英文版(Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ)ꎬ玄参

６０８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



科包括约 ２２０ 属４ ５００余种ꎬ我国有 ６１ 属 ６８１ 种ꎮ
«中国植物志»所采用的玄参科的范畴ꎬ即为上文

所述广义玄参科ꎮ 前人关于广义玄参科的研究多

采用少数叶绿体片段ꎬ所获得的系统发育关系ꎬ部
分 支 系 的 支 持 率 不 够 高ꎬ 如 车 前 科

(Ｐｌａｎｔａｇｉｎａｃｅａｅ)、玄参科和紫葳科( Ｂｉｇｎｏｎｉａｃｅａｅ)
的单系仅得到中等支持率的支持ꎻ紫葳科、马鞭草

科(Ｖｅｒｂｅｎａｃｅａｅ)、爵床科(Ａｃａｎｔｈａｃｅａｅ)和狸藻科

(Ｌｅｎｔｉｂｕｌａｒｉａｃｅａｅ)等的关系并没有得到很好的解

决(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)等ꎬ因此有待进一步的研究ꎮ
本文基于质体基因组数据ꎬ以广义玄参科及相关

类群为主要研究对象ꎬ利用质体基因组数据中的

蛋白质编码基因ꎬ重建其系统发育树ꎬ对原隶属于

广义玄参科相关物种的归属问题进行研究ꎬ并对

唇形目内部科间关系进行探讨ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究数据

从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库下载已发表的玄参科及相

关类群 １０７ 属 １２９ 个物种的质体(包括叶绿体基

因组)序列及蛋白质编码基因 ( ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ
ＣＤＳ)(表 １)ꎮ 物种挑选的原则为隶属于广义玄参

科的物种均包括在内ꎻ除此之外ꎬ参考已发表相关

文献下载了同隶属于唇形目相关科的部分物种ꎬ
包括木犀科(Ｏｌｅａｃｅａｅ)、苦苣苔科(Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ)、
狸藻科、爵床科、胡麻科( Ｐｅｄａｌｉａｃｅａｅ)、马鞭草科、
紫 葳 科、 唇 形 科 ( Ｌａｍｉａｃｅａｅ )、 透 骨 草 科

(Ｐｈｒｙｍａｃｅａｅ)和列当科等ꎬ其中木犀科不属于核

心唇形目(ｃｏｒｅ Ｌａｍｉａｌｅｓ)ꎬ而苦苣苔科据文献记载

与广义玄参科关系较远ꎬ因而这两个科虽然已发

表的物种序列较多ꎬ而本研究中下载的物种数较

少ꎬ其余的科ꎬ下载的种属均较多ꎬ母草科、狸藻科

等包括物种较少的原因为目前可获得已经公开发

表的种属数目较少ꎮ
选 择 夹 竹 桃 科 ( Ａｐｏｃｙｎａｃｅａｅ ) 的 长 春 花

( Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ ｒｏｓｅｕｓꎬ ＫＣ５６１１３９. １ )、 龙 胆 科

(Ｇｅｎｔｉａｎａｃｅａｅ)的蓝玉簪龙胆(Ｇｅｎｔｉａｎａ ｖｅｉｔｃｈｉｏｒｕｍꎬ
ＭＧ１９２３１０. １ ) 及 茜 草 科 ( Ｒｕｂｉａｃｅａｅ ) 的 团 花

(Ｎｅｏｌａｍａｒｃｋｉａ ｃａｄａｍｂａꎬＭＧ５７２１１７.１)共 ３ 个物种ꎬ
作为外类群ꎮ 用 Ｅｘｃｅｌ 统计内类群所有物种的基因

组信息ꎬ包括基因组大小及蛋白质编码基因数目ꎮ

１.２ 构建矩阵

基于蛋白质编码基因ꎬ我们构建了用于后续

系统发育分析的矩阵ꎮ 每个物种的蛋白质编码基

因按基因名称的字母进行排序和连接ꎬ采用在线

软 件 ＭＡＦＦＴ ｖｅｒｓｉｏｎ ７ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｍａｆｆｔ. ｃｂｒｃ. ｊｐ /
ａｌｉｇｎｍｅｎｔ / ｓｅｒｖｅｒ / )(Ｋａｔｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９) 进行比对ꎬ
参数设置为默认值ꎮ 比对结果采用 ＭＥＧＡ ７.０ 软

件(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)进行部分人工校正ꎬ并对

矩阵的长度、变异位点的数目等信息进行统计ꎮ
１.３ 系统发育分析

基于所获得的矩阵ꎬ分别采用最大似然法

(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)及贝叶斯推断(Ｂａｙｅｓｉａｎ
ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬＢＩ) 进行系统发育分析ꎮ 采用 ＣＩＰＲＥＳ
Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｇａｔｅｗａｙ ( Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０) 在 线 工 具

ＲａｘＭＬ ｖｅｒ. ８.２.１２( Ｓｔａｍａｔａｋｉｓꎬ ２０１４)进行 ＲａｘＭＬ
分析ꎬ选择 ＧＴＲＧＡＭＭＡ 模型ꎬ采用快速靴代值

( ｒａｐｉｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ) 分析ꎬ重复 １ ０００ 次 ( ｂｏｏｔｓｔｒａｐꎬ
ＢＳ)ꎮ 采用 ＣＩＰＲＥＳ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｇａｔｅｗａｙ(Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０) 在 线 工 具 ＭｒＢａｙｅｓ ｖ ３. ２. ７ａ ( Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ＆
Ｈｕｅｌｓｅｎｂｅｃｋꎬ ２００３) 进行贝叶斯推断分析ꎬ选择

ＧＴＲ＋ＧＡＭＭＡ 模型ꎮ ＢＩ 分析的参数设置如下:采
用 ＭＣＭＣ ( Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ ｍｏｎｔｅ ｃａｒｌｏ) 算法ꎬ运行

１ ０００ ０００代ꎬ每 １ ０００ 代取样一次ꎬ开始的 ２５％样

本作为老化样本(Ｂｕｒｎ￣ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ)舍弃ꎬ以剩余样

本构建主要规则一致树ꎬ并计算各分支的后验概

率(ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙꎬ ＰＰ)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因组大小

我们共下载了 １３２ 个物种的基因组序列(包

括外类群)ꎬ其中 １２７ 个为质体全基因组序列ꎬ５ 个

为部分基因组序列ꎬ包括 Ｎｅｏｂａｒｔｓｉａ ｉｎａｅｑｕａｌｉｓ、裸
花 紫 珠 ( Ｃａｌｌｉｃａｒｐａ ｎｕｄｉｆｌｏｒａ )、 Ｃａｌａｍｐｈｏｒｅｕｓ
ｉｎｆｌａｔｕｓ、 Ｇｌｙｃｏｃｙｓｔｉｓ ｂｅｃｋｅｒｉ 和 柳 穿 鱼 ( Ｌｉｎａｒｉａ
ｖｕｌｇａｒｉｓ)(表 １)ꎮ 由表 １ 可知ꎬ这 ５ 个部分基因组

序列中ꎬ柳穿鱼的基因组序列较短ꎬＣＤＳ 数目仅为

１３ꎬ其余 ４ 个物种的基因组序列较完整ꎬＣＤＳ 数目

在 ８２ ~ ８７ 之间ꎮ 质体全基因组数据中ꎬ列当科的

Ｃｏｎｏｐｈｏｌｉｓ ａｍｅｒｉｃａｎａ ＣＤＳ 数目最少为 ２１ 个ꎬ紫葳

科的 Ａｎｅｍｏｐａｅｇｍａ ａｃｕｔｉｆｏｌｉｕｍ 具有最多的 ＣＤＳꎬ其
数目为 ９８ꎮ
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表 １　 本研究中包括的物种ꎬＧｅｎＢａｎＫ 编号及质体基因组数据
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｉｔｈ ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｐｌａｓｔｏｍｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

物种名称
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＮＣＢＩ 编号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

序列
长度

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

物种名称
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＮＣＢＩ 编号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

序列长度
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

列当科 Ｏｒｏｂａｎｃｈａｃｅａｅ 紫葳科 Ｂｉｇｎｏｎｉａｃｅａｅ

野菰 Ａｅｇｉｎｅｔｉａ ｉｎｄｉｃａ ＭＮ５２９６２９.１ ８６ ２１２ ３８ Ａｄｅｎｏｃａｌｙｍｍａ ｐｅｄｕｎｃｕｌａｔｕｍ ＭＧ００８３１３.１ １５８ １０３ ８５

Ａｐｈｙｌｌｏｎ ｅｐｉｇａｌｉｕｍ ｓｕｂｓｐ.
ｎｏｔｏｃａｌｉｆｏｒｎｉｃｕｍ

ＭＨ０５０７８６.１ １０３ ９３２ ３６ Ａｍｐｈｉｌｏｐｈｉｕｍ ｃａｒｏｌｉｎａｅ ＭＫ１６３６２５.１ １６３ ５１５ ９７

Ａ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ ＭＨ５８０２９２.１ １０４ １５３ ３４ Ａｎｅｍｏｐａｅｇｍａ ａｃｕｔｉｆｏｌｉｕｍ ＭＦ４６０８２６.１ １６８ ９８７ ９８

Ｂｒａｎｄｉｓｉａ ｓｗｉｎｇｌｅｉ★ ＭＫ３８１３１５.１ １５５ ３４４ ８７ Ｄｏｌｉｃｈａｎｄｒａ ｃｙｎａｎｃｈｏｉｄｅｓ ＭＧ８３１８７４.１ １５８ １１０ ８５

Ｂｏｕｌａｒｄｉａ ｌａｔｉｓｑｕａｍａ ＨＧ５１４４６０.１ ８０ ３６１ ４７ Ｎｅｏｊｏｂｅｒｔｉａ ｃａｎｄｏｌｌｅａｎａ ＭＧ００８３１６.１ １５８ ４０９ ８５

Ｃａｓｔｉｌｌｅｊａ ｐａｒａｍｅｎｓｉｓ★ ＫＴ９５９１１１.１ １５２ ９２６ ８４ Ｐｌｅｏｎｏｔｏｍａ ａｌｂｉｆｌｏｒａ ＭＧ８３１８７６.１ １５９ ４８８ ８６

大花胡麻草
Ｃｅｎｔｒａｎｔｈｅｒａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ★

ＭＷ２６２９８８.１ １４７ ６５５ ８３ Ｔａｎａｅｃｉｕｍ ｔｅｔｒａｇｏｎｏｌｏｂｕｍ ＫＲ５３４３２５.１ １５３ ７７６ ７９

肉苁蓉 Ｃｉｓｔａｎｃｈｅ ｄｅｓｅｒｔｉｃｏｌａ ＫＣ１２８８４６.１ １０２ ６５７ ３１ 硬骨凌霄 Ｔｅｃｏｍａｒｉａ ｃａｐｅｎｓｉｓ ＭＧ８３１８８０.１ １５３ ２６３ ８４

Ｃ. ｐｈｅｌｙｐａｅａ ＨＧ５１５５３８.１ ９４ ３８０ ５０ 马鞭草科 Ｖｅｒｂｅｎａｃｅａｅ

Ｃｏｎｏｐｈｏｌｉｓ ａｍｅｒｉｃａｎａ ＨＧ５１４４５９.１ ４５ ６７３ ２１ Ａｌｏｙｓｉａ ｃｉｔｒｏｄｏｒａ ＫＹ０８５９０３.１ １５４ ６９９ ８７

Ｅｐｉｆａｇｕｓ ｖｉｒｇｉｎｉａｎａ Ｍ８１８８４.１ ７０ ０２８ ２５ 假连翘 Ｄｕｒａｎｔａ ｅｒｅｃｔａ ＭＷ５２５３８１.１ １４９ ８６９ ８３

短腺小米草 Ｅｕｐｈｒａｓｉａ ｒｅｇｅｌｉｉ★ ＭＫ０７０８９５.１ １５３０２６ ７６ Ｇｌａｎｄｕｌａｒｉａ ｔｅｎｅｒａ ＭＷ５３８９５２.１ １５３ ３８３ ８６

Ｌａｔｈｒａｅａ ｓｑｕａｍａｒｉａ ＫＭ６５２４８８.１ １５０ ５０４ ５０ Ｌｉｐｐｉａ ｏｒｉｇａｎｏｉｄｅｓ ＭＫ２４８８３１.１ １５４ ３１０ ８５

Ｌｉｎｄｅｎｂｅｒｇｉａ ｐｈｉｌｉｐｐｅｎｓｉｓ★ ＨＧ５３０１３３.１ １５５ １０３ ８５ 马鞭草 Ｖｅｒｂｅｎａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ＭＷ３２８６４０.１ １５３ ４９１ ８３

Ｍｅｌａｍｐｙｒｕｍ ｋｏｒｅａｎｕｍ★ ＭＷ４６３０５４.１ １４３ ８６５ ７２ 胡麻科 Ｐｅｄａｌｉａｃｅａｅ

山罗花 Ｍ. ｒｏｓｅｕｍ★ ＭＮ０７５９４２.１ １４３ ８９６ ７８ 芝麻 Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ ＪＮ６３７７６６.２ １５３ ３２４ ８７

Ｎｅｏｂａｒｔｓｉａ ｉｎａｅｑｕａｌｉｓ ＫＦ９２２７１８ １５１ ３４９ ８２ 爵床科 Ａｃａｎｔｈａｃｅａｅ

Ｏｒｏｂａｎｃｈｅ ａｕｓｔｒｏｈｉｓｐａｎｉｃａ ＫＴ３８７７２１.１ ８１ ９９４ ２９ 穿心莲 Ａｎｄｒｏｇｒａｐｈｉｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ ＫＦ１５０６４４.２ １５０ ２４９ ８７

Ｏ. ｃｒｅｎａｔａ ＨＧ５１５５３７.１ ８７ ５２９ ３６ Ａｐｈｅｌａｎｄｒａ ｋｎａｐｐｉａｅ ＭＨ９０９７７７.１ １５２ ４５７ ８６

Ｐｅｄｉｃｕｌａｒｉｓ ｈａｌｌａｉｓａｎｅｎｓｉｓ★ ＭＧ７７０３３０.１ １４３ ４６９ ７０ 鳄嘴花 Ｃｌｉｎａｃａｎｔｈｕｓ ｎｕｔａｎｓ ＭＨ７７８１０２.１ １５１ ６６９ ８３

Ｐ. ｉｓｈｉｄｏｙａｎａ★ ＫＵ１７０１９４.１ １５２ ５７１ ７７ 黄花恋岩花
Ｅｃｈｉｎａｃａｎｔｈｕｓ ｌｏｆｏｕｅｎｓｉｓ

ＭＦ４９０４４１.１ １５１ ３３６ ８５

Ｐｈｅｌｉｐａｎｃｈｅ ｐｕｒｐｕｒｅａ ＨＧ５１５５３６.１ ６２ ８９１ ３０ 板蓝 Ｓｔｒｏｂｉｌａｎｔｈｅｓ ｃｕｓｉａ ＭＧ８７４８０６.１ １４４ １３３ ８４

Ｐ. ｒａｍｏｓａ ＨＧ８０３１８０.１ ６２ ３０４ ２７ 狸藻科 Ｌｅｎｔｉｂｕｌａｒｉａｃｅａｅ

Ｐｈｅｌｙｐａｅａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ＭＫ９２２３５４.１ ６６ ６１６ ２６ Ｇｅｎｌｉｓｅａ ａｕｒｅａ ＭＦ５９３１２１.１ １４０ ０１０ ８０

松蒿 Ｐｈｔｈｅｉｒｏｓｐｅｒｍｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ★ ＭＮ０７５９４３.１ １５３ ３９７ ８６ Ｐｉｎｇｕｉｃｕｌａ ｅｈｌｅｒｓｉａｅ ＨＧ８０３１７８.１ １４７ １４７ ７２

高地黄 Ｒｅｈｍａｎｎｉａ ｅｌａｔａ★ ＫＸ６３６１６１.１ １５３ ７７２ ８７ Ｕｔｒｉｃｕｌａｒｉａ ｆｏｌｉｏｓａ ＫＹ０２５５６２.１ １５０ ８５１ ８８

地黄 Ｒ. ｇｌｕｔｉｎｏｓａ★ ＫＸ６３６１５７.１ １５３ ６２２ ８７ 母草科 Ｌｉｎｄｅｒｎｉａｃｅａｅ

Ｓｃｈｗａｌｂｅａ ａｍｅｒｉｃａｎａ ＨＧ７３８８６６.１ １６０ ９１０ ８２ 毛叶蝴蝶草
Ｔｏｒｅｎｉａ ｂｅｎｔｈａｍｉａｎａ★

ＭＫ７８９６８６.１ １５３ ５２６ ８７

阴行草 Ｓｉｐｈｏｎｏｓｔｅｇｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ★ ＭＫ１１３８２８.１ １４８ ９６１ ８５ 单色蝴蝶草 Ｔ. ｃｏｎｃｏｌｏｒ★ ＭＫ７８９６８５.１ １５３ ８５３ ８７

Ｔｒｉａｅｎｏｐｈｏｒａ ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａｅｎｓｉｓ★ ＭＨ０７１４０５.１ １５５ ３１９ ８７ 玄参科 Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ

Ｔｒｉｐｈｙｓａｒｉａ ｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ ＭＮ０７５９４４.１ １５２ ５８３ ８６ Ｂｏｎｔｉａ ｄａｐｈｎｏｉｄｅｓ★ ＭＮ０４４６３７.１ １５３ ９４６ ８８

泡桐科 Ｐａｕｌｏｗｎｉａｃｅａｅ 互叶醉鱼草 Ｂｕｄｄｌｅｊａ ａｌｔｅｒｎｉｆｏｌｉａ ＭＮ６２３３５１.１ １５４ ２８０ ８７

Ｐａｕｌｏｗｎｉａ ｃｏｒｅａｎａ★ ＫＰ７１８６２２.１ １５４ ５４５ ８７ 大花醉鱼草 Ｂ. ｃｏｌｖｉｌｅｉ ＭＨ４１１１４７.１ １５４ ２２５ ８８

毛泡桐 Ｐ. ｔｏｍｅｎｔｏｓａ★ ＫＰ７１８６２４.１ １５４ ５４０ ８７ Ｃａｌａｍｐｈｏｒｅｕｓ ｉｎｆｌａｔｕｓ★ ＭＮ０４４６４３.１ １５１ ６３１ ８６

透骨草科 Ｐｈｒｙｍａｃｅａｅ Ｄｉｏｃｉｒｅａ ｖｉｏｌａｃｅａ★ ＭＮ０４４６４４.１ １５１ ９００ ８６
Ｅｒｙｔｈｒａｎｔｈｅ ｌｕｔｅａ ＫＵ７０５４７６.１ １５３ １５０ ８４ Ｅｒｅｍｏｐｈｉｌａ ｇｉｂｂｉｆｏｌｉａ★ ＭＮ０４４６４０.１ １４８ ７１７ ８６
Ｐｈｒｙｍａ ｌｅｐｔｏｓｔａｃｈｙａ ｓｕｂｓｐ. ａｓｉａｔｉｃａ ＭＫ３８１３１７.１ １５３ １６７ ８４ Ｅ. ｏｐｐｏｓｉｔｉｆｏｌｉａ★ ＭＮ０４４６４５.１ １５１ ７１５ ８６

８０８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



续表 １

物种名称
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＮＣＢＩ 编号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

序列
长度

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

物种名称
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＮＣＢＩ 编号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

序列长度
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

美丽桐科 Ｗｉｇｈｔｉａｃｅａｅ Ｇｌｙｃｏｃｙｓｔｉｓ ｂｅｃｋｅｒｉ★ ＭＮ０４４６３９.１ １５１ ７６３ ８６

美丽桐 Ｗｉｇｈｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓｉｓｓｉｍａ★ ＭＫ３８１３１８.１ １５３ ６２１ ８７ Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｕｍ ｆｒｕｔｅｓｃｅｎｓ★ ＭＮ０４４６３８.１ １５４ ２５３ ８８

通泉草科 Ｍａｚａｃｅａｅ 苦槛蓝 Ｍｙｏｐｏｒｕｍ ｂｏｎｔｉｏｉｄｅｓ ＭＮ０４４６４２.１ １５１ ７４２ ８６

野胡麻 Ｄｏｄａｒｔｉａ ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ★ ＭＷ２３８４０４ １５４ ２５２ ８６ Ｍ. ｌａｅｔｕｍ ＭＮ０４４６４１.１ １５１ ７２５ ８６

Ｌａｎｃｅａ ｈｉｒｓｕｔａ★ ＭＧ５５１４８９.１ １５４ ０４５ ８３ Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎａ★ ＫＰ７１８６２６.１ １５３ ６３１ ８７

Ｌ. ｔｉｂｅｔｉｃａ ★ ＭＦ５９３１１７.１ １５３ ６６５ ８５ 齿叶玄参 Ｓ. ｄｅｎｔａｔａ★ ＭＦ８６１２０２.１ １５２ ６００ ８７

通泉草 Ｍａｚｕｓ ｐｕｍｉｌｕｓ★ ＭＧ６４２８１７.１ １５３ １４９ ８４ 琴叶毛蕊花
Ｖｅｒｂａｓｃｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ★

ＭＴ６１００４０.１ １５３ ６１８ ８７

唇形科 Ｌａｍｉａｃｅａｅ 紫毛蕊花 Ｖ. ｐｈｏｅｎｉｃｅｕｍ★ ＭＮ８９３３０１.１ １５３ ３４８ ８７

Ａｊｕｇａ ｒｅｐｔａｎｓ ＫＦ７０９３９１.１ １４９ ９６３ ８４ 车前科 Ｐｌａｎｔａｇｉｎａｃｅａｅ

裸花紫珠 Ｃａｌｌｉｃａｒｐａ ｎｕｄｉｆｌｏｒａ ＭＫ７８３３１６.１ １５４ ０８０ ８７ Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ ｍａｊｕｓ★ ＭＷ８７７５６０.１ １５２ ６０６ ８５

蒙古莸 Ｃａｒｙｏｐｔｅｒｉｓ ｍｏｎｇｈｏｌｉｃａ ＭＦ３４６５３５.１ １５１ ７０７ ８６ Ａｒａｇｏａ ａｂｉｅｔｉｎａ★ ＭＷ８７７５６１.１ １５０ ３２０ ８５

Ｄｒａｃｏｃｅｐｈａｌｕｍ ｐａｌｍａｔｕｍ ＫＵ９５８５８１.１ １５０ ５１０ ８７ Ａ. ｃｌｅｅｆｉｉ★ ＭＷ８７７５６２.１ １５０ ２８５ ８５

Ｇａｌｅｏｐｓｉｓ ｔｅｔｒａｈｉｔ ＫＹ５６２５８６.１ １５１ ６９０ ８８ 假马齿苋 Ｂａｃｏｐａ ｍｏｎｎｉｅｒｉ★ ＭＮ７３６９５５.１ １５２ ４９５ ８７

Ｈａｐｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｈａｐｌｏｓｔａｃｈｙａ ＫＵ７２４１３３.１ １５０ １３０ ８８ 水马齿 Ｃａｌｌｉｔｒｉｃｈｅ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ＭＷ７７４６４２.１ １５０ １３８ ８８

短柄野芝麻 Ｌａｍｉｕｍ ａｌｂｕｍ ＫＹ５６２５８９.１ １５０ ５０５ ８９ Ｄｉｇｉｔａｌｉｓ ｌａｎａｔａ★ ＫＹ０８５８９５.１ １５３ １０８ ８５

薰衣草 Ｌａｖａｎｄｕｌａ ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ ＫＴ９４８９８８.１ １５３ ４４８ ８８ 鞭打绣球
Ｈｅｍｉｐｈｒａｇｍａ ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌｕｍ★

ＭＮ３８３１９１.１ １５２ ７００ ８６

益母草 Ｌｅｏｎｕｒｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ＭＧ６７３９３７.１ １５１ ６１０ ８７ 杉叶藻 Ｈｉｐｐｕｒｉｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ ＭＷ０４４６０９.１ １５２ ７６３ ８８

欧薄荷 Ｍｅｎｔｈａ ｌｏｎｇｉｆｏｌｉａ ＫＵ９５６０４２.１ １５２ ０４１ ８７ 短筒兔耳草 Ｌａｇｏｔｉｓ ｂｒｅｖｉｔｕｂａ★ ＭＷ１８２５８２.１ １５２ ９６７ ８５

留兰香 Ｍ. ｓｐｉｃａｔａ ＭＧ２５６４９５.１ １５２ １３２ ８７ 云南兔耳草 Ｌ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ★ ＭＮ７５２２３８.１ １５２ ７８９ ８６

罗勒 Ｏｃｉｍｕｍ ｂａｓｉｌｉｃｕｍ ＫＹ６２３６３９.１ １５２ ４０７ ８４ 柳穿鱼 Ｌｉｎａｒｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ★ ＭＴ９８４５３６.１ ２８ ４５０ １３

牛至
Ｏｒｉｇａｎｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ ｓｕｂｓｐ. ｖｕｌｇａｒｅ

ＪＸ８８００２２.１ １５１ ９３５ ８６ Ｌｉｔｔｏｒｅｌｌａ ｕｎｉｆｌｏｒａ★ ＭＷ８７７５６３.１ １３０ ８３３ ７４

Ｐｅｒｉｌｌａ ｃｉｔｒｉｏｄｏｒａ ＫＴ２２０６９０.１ １５２ ６０２ ８８ 胡黄莲
Ｎｅｏｐｉｃｒｏｒｈｉｚａ ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉｉｆｌｏｒａ★

ＭＫ９８６８１９.１ １５２ ６４２ ８１

Ｐｈｙｌｌｏｓｔｅｇｉａ ｖｅｌｕｔｉｎａ ＫＵ７２４１３４.１ １５０ １３１ ８８ 沿海车前 Ｐｌａｎｔａｇｏ ｍａｒｉｔｉｍａ★ ＫＲ２９７２４４.１ １５８ ３５８ ９０

水虎尾 Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｓｔｅｌｌａｔｕｓ ＫＰ７１８６２０.１ １５１ ８２４ ８７ 北车前 Ｐ. ｍｅｄｉａ★ ＫＲ２９７２４５.１ １６４ １３０ ９４

豆腐柴 Ｐｒｅｍｎａ ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ ＫＭ９８１７４４.１ １５５ ２９３ ８７ Ｖｅｒｏｎｉｃａ ｎａｋａｉａｎａ★ ＫＴ６３３２１６.１ １５２ ３１９ ８８

夏枯草 Ｐｒｕｎｅｌｌａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ＭＧ５８９６４０.１ １５１ ３４２ ８７ 阿拉伯婆婆纳 Ｖ. ｐｅｒｓｉｃａ★ ＫＴ７２４０５２.１ １５０ １９８ ８６

迷迭香 Ｒｏｓｍａｒｉｎｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ＮＣ＿０２７２５９.１ １５２ ４６２ ８６ 爬岩红 Ｖｅｒｏｎｉｃａｓｔｒｕｍ ａｘｉｌｌａｒｅ★ ＭＷ２４４７５７.１ １５２ ６９１ ８５

鼠尾草 Ｓａｌｖｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ ＫＹ６４６１６３.１ １５３ ９９５ ８７ 草本威灵仙 Ｖｅ. ｓｉｂｉｒｉｃｕｍ★ ＫＴ７２４０５３.１ １５２ ９３０ ８６

丹参 Ｓ. ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ ＨＦ５８６６９４.１ １５１ ３３２ ８８ 苦苣苔科 Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ

黄芩 Ｓｃｕｔｅｌｌａｒｉａ ｂａｉｃａｌｅｎｓｉｓ ＭＦ５２１６３２.１ １５１ ８２４ ８７ Ｂｏｅａ ｈｙｇｒｏｍｅｔｒｉｃａ ＪＮ１０７８１１.１ １５３ ４９３ ８５

Ｓｔａｃｈｙｓ ｂｙｚａｎｔｉｎａ ＫＵ７２４１４１.１ １４９ ７４９ ８８ Ｃｈｉｒｉｔａ ｅｂｕｒｎｅａ ＭＦ１７７０３８.１ １５２ ９６３ ８８

Ｓｔｅｎｏｇｙｎｅ ｂｉｆｉｄａ ＫＵ７２４１３２.１ １５０ １２９ ８８ 木犀科 Ｏｌｅａｃｅａｅ

柚木 Ｔｅｃｔｏｎａ ｇｒａｎｄｉｓ ＨＦ５６７８６９.１ １５３ ９５３ ８８ Ａｂｅｌｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ＫＴ２７４０２９.１ １５５ ９８２ ８７

Ｔｅｕｃｒｉｕｍ ｍａｓｃａｔｅｎｓｅ ＭＨ３２５１３２.１ １５０ ４９９ ８８ Ｃｈｉｏｎａｎｔｈｕｓ ｐａｒｋｉｎｓｏｎｉｉ ＭＧ２５５７５２.１ １５５ ４３６ ８８

Ｆｏｒｓｙｔｈｉａ ｓｕｓｐｅｎｓａ ＭＦ５７９７０２.１ １５６ ４０４ ８６

　 注: ★表示物种隶属于广义玄参科ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ★ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｐｌａｃｅｄ ｉｎ Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ｓ. ｌ.
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　 　 全基因组序列中ꎬ除列当科和狸藻科之外ꎬ所
有物种的基因组序列大小均在 １４４ ~ １６８ ｋｂ 范围

内ꎮ 其中列当科的物种基因组大小变化幅度大ꎬ
在 ４５ ~ １６０ ｋｂ 之间ꎬ这与列当科植物的生活习性

相关ꎬ其所包括的自养类群基因组较大ꎬ而寄生类

群ꎬ由于其与光合作用相关的基因丢失(Ｃｕｓｉｍａｎｏ ＆
Ｗｉｃｋｅꎬ ２０１６)ꎬ使得其基因组较小ꎬ相应的 ＣＤＳ 数

目也较少ꎮ 而狸藻科由于其食虫习性ꎬｎｄｈ 基因丢

失(Ｗｉｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ基因组相对于自养类群而

言较小ꎬ在 １４０ ~ １５０ ｋｂ 之间ꎬＣＤＳ 数目在 ７２ ~ ８８
之间ꎮ
２.２ 矩阵信息

本研究包括的 １３２ 个物种中ꎬＣＤＳ 数目≤５０
的物种数目为 １４ 个ꎬ其中 １３ 个物种为列当科物

种ꎬ其余 １１８ 个 ( ８９. ３９％) 物种的 ＣＤＳ 数目均≥
７０ꎮ 构建矩阵需考虑的方面有两点ꎬ一是信息位

点的数目ꎬ二是缺失数据的比例ꎮ 采用共享 ＣＤＳ
来构建系统发育树ꎬ可以减少矩阵中缺失数据的

比例ꎬ但可能导致数据量太少ꎬ可利用的信息位点

数目较少ꎮ 前人研究结果表明在构建系统发育树

时ꎬ相比较数据量小而缺失数据比例低的矩阵而

言ꎬ数据量大的矩阵虽然其包括了较高比例(８０％
或 ９０％)的缺失数据ꎬ但由于总的信息位点数目的

增加ꎬ仍能够较好地解决物种间的系统发育关系ꎬ
包括提 高 系 统 发 育 树 的 支 持 率 ( Ｒｏｕｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３ꎻ Ｔｒｉｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 因此ꎬ本研究构建矩

阵ꎬ利用的是物种的全部 ＣＤＳꎬ这种方法在缺点在

于比对之后的矩阵中某些物种中存在数据缺失ꎬ
优点在于增加了序列的长度ꎮ 基于 ＣＤＳ 所构建的

矩阵ꎬ长度为 １８３ ４８８ ｂｐꎬ其中变异位点数目为

５５ １５２ ( ３０. ０６％)ꎬ 信 息 位 点 数 目 为 ３２ ９３２
(１７.９５％)ꎬ缺失数据比例为 ６０.８３％ꎮ
２.３ 广义玄参科的系统发育分析

基于 ＭＬ 及 ＢＩ 分析ꎬ本研究较好地解决了玄

参科及相关类群的系统发育关系ꎬ 得到了拓扑结

构稳定ꎬ且支持率高的系统发育树ꎮ 支持率方面ꎬ
在 ＭＬ 树 中ꎬ 总 分 支 数 目 为 １２９ 个ꎬ 支 持 率

(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔꎬ ＢＳ) ≥ ９５ 的 分 支 数 目 为 １１２
(８６. ８２％)ꎬ 支 持 率 ≥ ７０ 的 分 支 数 目 为 １２３
(９５.３５％ )ꎬ 支 持 率 ≤ ５０ 的 分 支 数 目 仅 为 ３
(２.３３％)ꎬ全部位于列当科内部ꎮ

拓扑结构方面ꎬ广义玄参科不是一个单系类

群(图 １)ꎬ隶属于广义玄参科的 ５１ 个物种(３７ 属)

分散于列当科、泡桐科、美丽桐科、通泉草科、母草

科、狭义玄参科和车前科ꎬ其中 ８ 属保留在狭义玄

参科ꎬ ２９ 属 从 广 义 玄 参 科 移 出ꎮ 来 江 藤 属

(Ｂｒａｎｄｉｓｉａ)、 火 焰 草 属 ( Ｃａｓｔｉｌｌｅｊａ )、 胡 麻 草 属

(Ｃｅｎｔｒａｎｔｈｅｒａ)、小米草属 ( Ｅｕｐｈｒａｓｉａ)、钟萼草属

(Ｌｉｎｄｅｎｂｅｒｇｉａ)、山罗花属(Ｍｅｌａｍｐｙｒｕｍ)、马先蒿属

(Ｐｅｄｉｃｕｌａｒｉｓ)、松蒿属 ( Ｐｈｔｈｅｉｒｏｓｐｅｒｍｕｍ)、地黄属

(Ｒｅｈｍａｎｎｉａ)、阴行草属( Ｓｉｐｈｏｎｏｓｔｅｇｉａ)和呆白菜

属(Ｔｒｉａｅｎｏｐｈｏｒａ)共 １１ 属从原广义玄参科移至列

当科ꎮ 泡桐属(Ｐａｕｌｏｗｎｉａ)从广义玄参科移出ꎬ独
立为泡桐科ꎮ 美丽桐属(Ｗｉｇｈｔｉａ)从广义玄参科移

出ꎬ独立为美丽桐科ꎮ 野胡麻属(Ｄｏｄａｒｔｉａ)、肉果

草属(Ｌａｎｃｅａ)和通泉草属(Ｍａｚｕｓ)从广义玄参科

移出ꎬ形成通泉草科ꎮ 蝴蝶草属( Ｔｏｒｅｎｉａ)从广义

玄参科移出ꎬ并入母草科ꎮ Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ、Ａｒａｇｏａ、假
马齿苋属(Ｂａｃｏｐａ)、毛地黄属(Ｄｉｇｉｔａｌｉｓ)、鞭打绣

球属(Ｈｅｍｉｐｈｒａｇｍａ)、兔耳草属( Ｌａｇｏｔｉｓ)、柳穿鱼

属(Ｌｉｎａｒｉａ)、Ｌｉｔｔｏｒｅｌｌａ、胡黄连属(Ｎｅｏｐｉｃｒｏｒｈｉｚａ)、车
前属(Ｐｌａｎｔａｇｏ)、婆婆纳属( Ｖｅｒｏｎｉｃａ)、腹水草属

(Ｖｅｒｏｎｉｃａｓｔｒｕｍ)共 １２ 属从广义玄参科移出至车

前科ꎮ
狭义玄参科为单系类群(ＢＳ ＝ １００ꎬＰＰ ＝ １.００)

(图 １)ꎬ包括 １０ 属 １５ 个物种ꎬ除原隶属于广义玄

参科的 Ｂｏｎｔｉａ、Ｃａｌａｍｐｈｏｒｅｕｓ、Ｄｉｏｃｉｒｅａ、Ｅｒｅｍｏｐｈｉｌａ、
Ｇｌｙｃｏｃｙｓｔｉｓ、Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｕｍ、玄参属 ( Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａ) 和

毛蕊 花 属 ( Ｖｅｒｂａｓｃｕｍ) 外ꎬ 还 包 括 了 醉 鱼 草 属

(Ｂｕｄｄｌｅｊａ)和苦槛蓝属(Ｍｙｏｐｏｒｕｍ)ꎮ 其中ꎬ醉鱼草

属原隶属于马钱科( Ｌｏｇａｎｉａｃｅａｅ)ꎬ苦槛蓝属原隶

属于苦槛蓝科(Ｍｙｏｐｏｒａｃｅａｅ)ꎮ
本研究中包括的物种涉及了狭义玄参科的 ４

族ꎬ Ｂｕｄｄｌｅｊｅａｅ 包 括 醉 鱼 草 属 ２ 个 物 种ꎬ
Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉｅａｅ 包括玄参属 ２ 个物种和毛蕊花属 ２
个物种ꎬ Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｅａｅ 包括 Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｕｍ 一个物

种ꎬ Ｍｙｏｐｏｒｅａｅ 包 括 了 剩 余 的 ６ 属ꎮ 除

Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｅａｅ(仅包括一个物种)外ꎬ其余 ３ 族均为

单 系 ( ＢＳ ＝ １００ꎬ ＰＰ ＝ １. ００ )ꎬ Ｂｕｄｄｌｅｊｅａｅ 和

Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉｅａｅ 互 为 姐 妹 群ꎬ Ｌｅｕｃｏｐｈｙｌｌｅａｅ 和

Ｍｙｏｐｏｒｅａｅ 关系较近ꎬ为姐妹群ꎮ
２.４ 唇形目内部科间系统发育关系分析

唇形目为一个单系(ＢＳ ＝ １００ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ目
下共形成了 １４ 个支持率高的单系分支ꎬ对应于 １４
个科(其中美丽桐科和胡麻科仅包括一个物种ꎬ不
包括在内) (图 １) ꎮ 这 １６ 个科中ꎬ 最先分化出来

０１８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



数字代表分支的靴代值 ＢＳ(第 １ 个数值) / 后验概率 ＰＰ(第 ２ 个数值)ꎻ靴代值为 １００ 且后验概率为 １.００ 的不显示ꎻ★表示物种隶

属于广义玄参科ꎮ
Ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｌａｂｅｌｅｄ ｗｉｔｈ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ(ＢＳ)(ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｖａｌｕｅ) ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ(ＰＰ)(ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｖａｌｕｅ)ꎻ
ｎｏｄｅｓ ｗｉｔｈ １００％ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ １.００ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｒｅ ｕｎｌａｂｅｌｅｄꎻ ★
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗａｓ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ｐｌａｃｅｄ ｉｎ Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ｓ. ｌ.

图 １　 基于蛋白质编码基因构建的玄参科及其近缘类群的系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ
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的类群为木犀科ꎬ其余的科构成核心唇形目ꎻ核心

唇形目为单系(ＢＳ ＝ １００ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ类群分化次

序为苦苣苔科、车前科、狭义玄参科、母草科ꎻ其余

的科形成 ２ 个支持率高的大分支( ＢＳ ＝ １００ꎬＰＰ ＝
１.００)ꎬ其中一个大分支包括 ５ 个科ꎬ紫葳科、马鞭

草科和胡麻科形成中等支持率的一个分支( ＢＳ ＝
８８ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ其中紫葳科、马鞭草科关系较近ꎬ
为姐妹群ꎻ爵床科＋狸藻科亦形成中等支持率的一

个分支(ＢＳ＝ ７４ꎬＰＰ ＝ ０.９９)ꎻ另一个大分支包括了

６ 科(列当科、泡桐科、透骨草科、美丽桐科、通泉

草科和唇形科)ꎬ这一支中ꎬ最早分化出来的类群

是唇形科ꎬ其次是通泉草科ꎬ继之是透骨草科＋美
丽桐科ꎬ列当科＋泡桐科形成的姐妹群为最晚分化

的类群ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 广义玄参科的多系起源及其裂解

本研究基于质体基因组数据ꎬ重建玄参科及

其相关类群的系统发育关系ꎬ获得高支持率的系

统发育树ꎬ结果表明广义玄参科为多系起源ꎬ其所

属物种分散于列当科、泡桐科、美丽桐科、通泉草

科、母草科、狭义玄参科和车前科ꎬ与前人基于叶

绿体片段及核基因数据的结果基本一致(Ｏｌｍｓｔｅａｄ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ꎻ Ｏｘｅｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｒａｈｍａｎｚａｄｅｈ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｔａｎｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ

传统分类中ꎬ列当科为寄生草本类群ꎮ 本研

究中ꎬ隶属于广义玄参科的 １１ 属分散于列当科

中ꎮ 其中ꎬ地黄属和呆白菜属为姐妹群ꎬ共同组成

了列当科的基部类群ꎬ与 Ａｌｂａｃｈ 等(２００９)基于叶

绿体片段及 ＩＴＳ 序列的结果一致ꎮ Ｏｌｍｓｔｅａｄ 等

(２００１)基于 ３ 个叶绿体片段的研究结果表明ꎬ钟
萼草属、火焰草属、山罗花属和马先蒿属应从广义

玄参科移出至列当科ꎮ Ｂｅｎｎｅｔｔ 和 Ｍａｔｈｅｗｓ (２００６)
基于核基因 ＰＨＹＡ 的研究结果表明松蒿属、阴行草

属、小米草属应隶属于列当科ꎮ ＭｃＮｅａｌ 等(２０１３)
基于 ２ 个叶绿体片段及 ２ 个核基因的结果确定了

胡麻草属在列当科内部的系统位置ꎮ
关于泡桐属的研究ꎬＯｌｍｓｔｅａｄ 等(２００１)的研

究结果表明ꎬ泡桐属不属于玄参科也与紫葳科没

有关系ꎬ支持其形成一个独立的支系ꎮ
关于美丽桐属的研究ꎬＬｉｕ 等(２０２０)基于 ６ 个

叶绿体基因ꎬ确定了美丽桐属在唇形目的位置ꎬ并

建议成立美丽桐科ꎮ
肉果草属和通泉草属主要分布于亚洲的东部

和东南部ꎬ在 Ｂｅａｒｄｓｌｅｙ 和 Ｏｌｍｓｔｅａｄ(２００２)的研究

中ꎬ建议将这两个属从玄参科移出ꎬ并入透骨草

科ꎬ成为其中一个族(Ｍａｚｏｉｄｅａｅ)ꎻ之后ꎬＡｌｂａｃｈ 等

(２００９)基于四个叶绿体片段及 ＩＴＳ 序列的结果表

明ꎬ肉果草属和通泉草属应从透骨草科移出ꎻ继
之ꎬＤｅｎｇ 等 (２０１９)基于叶绿体及核基因数据结果

支持通泉草科作为单系类群存在ꎬ其下包括肉果

草属、通泉草属和野胡麻属三属ꎮ
Ｏｌｍｓｔｅａｄ 等 ( ２００１) 的研究结果中ꎬ建议将

Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ、毛地黄属等类群从广义玄参科移出ꎬ
形成 Ｖｅｒｏｎｉｃａｃｅａｅꎻ基 于 此 研 究 结 果ꎬ Ａｌｂａｃｈ 等

(２００５)进一步的研究建议将 Ｖｅｒｏｎｉｃａｃｅａｅ 修改成

车 前 科 ( Ｐｌａｎｔａｇｉｎａｃｅａｅ )ꎬ 而 广 义 玄 参 科 的

Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ、Ａｒａｇｏａ、假马齿苋属、毛地黄属、鞭打

绣球属、柳穿鱼属、Ｌｉｔｔｏｒｅｌｌａ、车前属、婆婆纳属、和
腹水草属应隶属于车前科ꎮ 兔耳草属和胡黄连属

一直以来都被认为是车前科的成员ꎬ但在上述研

究的采样中ꎬ均未包括在内ꎬ Ｚｈａｎｇ 等 ( ２０１９) 和

Ｃｈｅｎｇ 等(２０２０)基于叶绿体基因组数据ꎬ支持这

两个属隶属于车前科ꎮ
狭义玄参科内部的系统发育关系ꎬ与前人的

研究结果基本一致(Ｏｘｅｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｔａｎｋ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００６)ꎬ即 Ｂｕｄｄｌｅｊｅａｅ 和 Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉｅａｅ 关系较

近ꎬＬｅｕｃｏｐｈｙｌｌｅａｅ 和 Ｍｙｏｐｏｒｅａｅ 关系较近ꎬ支持率

有所提高(ＢＳ ＝ １００ꎬＰＰ ＝ １.００)ꎬ鉴于本研究所取

狭义玄参科种属较少ꎬ仅包括 ８ 族中的 ４ 族ꎬ物种

数也较少ꎬ在此不作详细论述ꎮ
３.２ 唇形目内部科间的系统发育关系

本研究中ꎬ广义玄参科的物种ꎬ分散于列当

科、泡桐科、美丽桐科、通泉草科、母草科、狭义玄

参科和车前科 ７ 科ꎬ其中车前科为唇形目中较为

基部的类群ꎬ而列当科为进化的类群ꎬ因而一定程

度上ꎬ关于广义玄参科的系统发育研究ꎬ与唇形目

的系统发育研究息息相关ꎮ 本研究中涉及唇形目

１６ 科ꎬ各科之间的关系与前人的研究结果基本一

致ꎬＬｉｕ 等(２０２０)基于 ６ 个叶绿体片段对唇形目美

丽桐科的系统位置进行了研究并重建了整个唇形

目的系统发育树ꎬ狭义玄参科为单系类群ꎬ获中等

支持率(ＢＳ ＝ ７８ꎬＰＰ ＝ ０.９４)ꎬ属于核心唇形目ꎬ其
与车前科及 Ｓｔｉｌｂａｃｅａｅ、Ｂｙｂｌｉｄａｃｅａｅ＋母草科等类群

关系较近ꎮ 本研究基于质体基因组数据获得的系

２１８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



统发育树的拓扑结构与 Ｌｉｕ 等(２０２０)的研究结果

基本一致ꎬ但在支持率上有明显的提高ꎬ平均支持

率为 ９６. ０６ꎬ支持率≥９５ 的分支占 ８６. ８２％ꎬ≥７０
的分支占 ９５.３５％ꎬ支持率低于 ５０ 的分支均在唇形

科内部ꎮ 科间关系得到较好解决ꎬ仅有 ３ 处支持

率低于 ９５ 的分支ꎬ分别是紫葳科与马鞭草科＋胡
麻科形成的分支(ＢＳ＝ ８８ꎬＰＰ ＝ １.００)、爵床科和狸

藻科形成的分支(ＢＳ ＝ ７４ꎬＰＰ ＝ １.００)和通泉草科

所在这一分支(ＢＳ＝ ８２ꎬＰＰ ＝ ０.９９)ꎬ其系统发育关

系有待进一步研究ꎮ
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