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异源四倍体棉花基因组解析与育种应用 

 

朱玉贤 

（武汉大学高等研究院/生科院，湖北 武汉 430072） 

 

异源四倍体棉花是世界上广泛种植的具有重要经济价值的作物之一。截止目

前，研究团队已成功地解析了异源四倍体 AD 基因组及其可能的二倍体祖先 A 基

因组亚洲棉和 D 基因组雷蒙德氏棉的基因组，为棉花遗传育种奠定了理论基础。

研究发现转座子含量在异源四倍体 AD 基因组、二倍体 D 基因组和 A 基因组分别

占到了 67.2%、57%和 85.39%，表明转座子可能在很大程度上参与了棉属基因组

的演化和棉花基因的表达调控，分析发现 Copia 类转座子在 A 基因组和 AD 基因

组中仍然具有较高活性，Chip-qPCR 发现 Copia 转座酶主要结合到基因的第一个

外显子。研究团队阐述了棉属特有的棉酚合成途径中关键酶 CDN1 蛋白家族的功

能及演化，通过比较基因组研究发现过多或者过少乙烯含量会相应导致 D 基因

组棉纤维败育及 A 基因组棉纤维伸长乏力，适量的乙烯释放使得异源四倍体具

有较长且有较高比强度的棉纤维，这种棉纤维差异调控机制与乙烯合成关键酶

ACO 基因启动子上的位点变异有关。在此基础上，研究团队又通过整合中国境内

不同地域的亚洲棉种质资源，对 243 份二倍体亚洲棉和草棉进行了重测序及历时

2 年的田间性状调查，结合 GWAS 和 QTL 技术鉴定了与种子油含量、抗病能力等

相关的调控位点。对棉花种子油 GWAS 分析发现，GaKASIII 基因的第 8 个外显子

上容易发生突变，从 TGT 变成 CGT，由半胱氨酸 Cys 变成精氨酸 Arg，导致棉花

种子油 C16:0 和 C16:1 脂肪酸含量的变化。对棉花抗枯萎病的 GWAS 分析定位

到 GaGSTF9 基因启动子上，抑制该基因表达使抗病品种表现出易感病的性状，说

明 GaGSTF9 基因负责调控棉花抗枯萎病。受限于相比较低效率的棉花遗传转化，

棉花材料的异源多倍体性质及有限的遗传突变体，棉花功能基因研究具有一定的

困难。随着 CRISPR/Cas9 介导的基因组编辑技术在棉花上的成功应用，更多优异

的育种材料将会很快被创制成功。异源四倍体棉花基因组解析及棉花群体的研究

为棉花育种与改良提供了分子基础及理论依据，将加快棉花遗传改良育种应用的

进程。 

关键词：棉花基因组；重测序；功能基因研究 
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Bamboo: a key lineage to our understanding of  

evolution of the grass family 

 

Zhen-Hua Guo1, Peng-Fei Ma1, Guo-Qian Yang1, Meng-Yuan Zhou1, Cen Guo1,2, Yu-

Xiao Zhang3, Xia-Ying Ye1, Ying Guo1, Jing-Xia Liu1,2, and De-Zhu Li1,2* 

（1 Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, 

China；2 Kunming College of Life Science, University of Chinese Academy of 

Sciences, Kunming  650201, China；3 Yunnan Academy of Biodiversity, Southwest 

Forestry University, Kunming  650224, China） 

 

Bamboo (the Bambusoideae), along with the Pooideae (incl. Triticum and 

Brachypodium), and the Oryzoideae (incl. Oryza) composes the BOP clade of the grass 

family (Poaceae) and is the only major grass lineage diversified in forests. However, 

the basal grasses, Anomochlooideae (incl. Anomochloa and Streptochaeta), Pharoideae 

(incl. Pharus) and Puelioideae (Puelia) were previously placed in Bambusoideae based 

on shared morphological and anatomical features. The Bambusoideae comprise four 

monophyletic clades: the herbaceous bamboos (Olyreae), the temperate woody 

bamboos (Arundinarieae), the paleotropical tropical woody bamboos and the 

neotropical woody bamboos (Bambuseae). 

The taxonomy of the temperate woody bamboos has long been debated. After nearly 

two decades of molecular phylogenetic studies, consensus on the high-level phylogeny 

of this tribe has remained elusive. Twelve clades based on plastid DNA sequences have 

been recognized, but many genera were resolved as polyphyly. Recently, we sampled 

more than 400 species from all of the recognized clades and genera of the tribe around 

the world for plastid genome and ddRAD sequencing. In ddRAD phylogeny, five major 

clades were identified, the basal Ampelocalamus calcareus (representing a new genus, 

Hsuehochloa), the ADH (Ampelocalamus-Drepanostachyum-Himalayacalamus) clade, 

Gaoligongshania, and the majority of the tribe falling into two clades, a pachymorph 

one (the alpine bamboos) and a leptomorph one. However, highly conflicting topologies 

were obtained between nuclear and plastid phylogenies. 

Using complete plastid sequences, five major clades were recognized in the 

paleotropical bamboos, i.e., the Melocanninae, the Hickliinae, the Temburoungiinae, a 
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Racemobambosinae plus Dinochloinae clade, and the Holttumochloinae plus 

Bambusinae, which is further divided into the basal grades and the BDG (Bambusa-

Dendrocalamus-Gigantochloa) complex. The phylogeny of the BDG complex is 

ongoing based on ddRAD data. 

The Poaceae is a long-standing model system in plant biology. However, bamboo 

genetics and genomics have been lagged behind and there had been a black box due to 

their extremely long life-cycle and unpredictable flowering. To fill in this notable gap, 

we generated four draft genomes of major bamboo lineages at all ploidy levels (diploid, 

tetraploid and hexaploid). We also constructed the first high-density genetic linkage 

map for a hexaploid bamboo, providing a linkage-map-based strategy for assembly and 

identification of subgenomes in polyploid genomes. Our results revealed that woody 

bamboos originated subsequent to the divergence of the herbaceous bamboo lineage, 

and experienced complex reticulate evolution by three independent allopolyploid 

events from four extinct diploid ancestors. Further analyses are ongoing to better 

understand their unique biological traits, such as long vegetative growth, fast growing, 

and gregarious flowering followed by death of the parent plants. 

Keywords: ddRAD; plastid genome; phylogenomics; reticulate evolution; genetic 

linkage map; allopolyploidization; genome sequencing. 

 

*E-mail: dzl@mail.kib.ac.cn 
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大气氮沉降对草原生态系统结构和功能的影响 

 

韩兴国* 

（中国科学院植物研究所植被与环境变化国家重点实验室，北京 100093） 

 

氮（N）是所有生物的必需元素，同时又是地球表面大多数生态系统功能维持

的一种限制性元素。当生态系统没有充足的氮素供应时，生物的生长将受到限制，

生态系统生产力也受到影响。研究表明，陆地生态系统多处于氮素缺乏状态，氮

沉降可提高受氮素限制的生态系统（如草地）的生产力。但是，当氮素养分供应

过多时，通常又会导致土壤中活性氮（NH4
+-N和 NO3ˉ-N）累积到有毒的程度。因

此，氮沉降速率过高时，对某些生态系统功能产生负效应。报告人自 2000 年以

来，在内蒙古草原开展氮素沉降对草原生态系统结构和功能影响的长期控制实验，

结果发现，氮素沉降的生态系效应因草地类型、演替阶段、生态系统管理方式等

不同而差别很大。同时，在进行控制实验研究时，沉降的频率、剂量和化合物类

型也对生物多样性、生态系统生产力和生态系统稳定性产生不同的影响。 

关键词：草原生态系统；氮沉降；生物多样性；生物地球化学循环 

 

*E-mail：xghan@ibcas.ac.cn 
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植物激素茉莉素和独脚金内酯的受体研究进展 

 

谢道昕* 

（清华大学生命科学学院，北京 100084） 

 

植物激素调控植物新陈代谢、生长发育和繁衍生息等重要生命活动，同时还

协调植物与周围环境的相互作用。激素受体是生物细胞识别激素的眼睛，是一种

能与激素活性分子特异性结合、触发激素信号传导链、从而引发激素生理功能和

生物学效应的蛋白质分子。阐明植物激素的受体感知机制，是植物学领域的重大

科学问题，对于揭示植物生命活动的本质、提高植物的生存和繁衍能力、改善生

态环境和保障粮食安全都具有重要意义。 

茉莉素和独脚金内酯是两类重要的植物激素。茉莉素（Jasmonate）调控植物

育性、叶片衰老及根系生长，还介导植物对病原菌、昆虫、低温、干旱、臭氧及

紫外线等逆境胁迫的抗性反应。独脚金内酯（Strigolactone）调控植物分枝、寄生

杂草萌发及共生真菌生长，还介导植物对病原菌、干旱及营养匮乏等逆境胁迫的

抗性反应。我们将介绍茉莉素和独脚金内酯的受体感知机制及其最新研究进展。 

 

*E-mail: daoxinlab@mail.tsinghua.edu.cn 
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蛋白激酶调控植物的抗冻性 

 

丁杨林，刘子妍，李 辉，杨淑华 * 

（中国农业大学植物生理学与生物化学国家重点实验室, 北京 100193） 

 

低温寒害是全球性的自然灾害之一，对植物的地理分布和生长发育产生不利

影响。为了适应环境温度的不断变化，植物在长期的进化过程中逐渐形成了一整

套复杂而精密的机制来感知和响应低温胁迫。磷酸化修饰是调节蛋白质功能的重

要机制；然而，其在植物响应低温胁迫中的作用知之甚少。近年来我们开展蛋白

质磷酸化介导的植物低温应答分子机制的研究，鉴定了作用于低温CBF信号途径

中的蛋白激酶OST1（Open stomata）。研究发现，OST1被低温激活后，一方面磷

酸化关键的低温正调节因子ICE1，抑制E3泛素连接酶HOS1对ICE1蛋白的泛素化

降解（Dev Cell, 2015）。另一方面，OST1磷酸化新生多肽链复合体组分BTF3L，

增强后者与低温关键转录因子CBF的互作，从而稳定CBF蛋白，正调控植物的抗

冻性（Ding et al., 2018, EMBO J）。以上研究证明，OST1被低温信号激活后，通

过磷酸化不同的靶蛋白，进而正调控CBF信号通路和植物的抗冻能力。 

为了防止逆境应答反应过强，需要启动负调控机制来精确调控该信号通路的

强度，MPK3/6 和 CRPK1（Cold-responsive protein kinase 1）蛋白激酶在负调控低

温信号通路中发挥重要的作用。我们的研究发现，低温激活的蛋白激酶 MPK3/6

通过磷酸化 ICE1，抑制其稳定性和转录活性，从而负调控植物对低温的耐受能

力 (Li et al., Dev Cell, 2017)。通过遗传学手段，我们还鉴定了一个关键的蛋白激

酶 CRPK1 负调控 CBF 低温信号转导途径。低温激活定位于细胞膜上的 CRPK1，

后者磷酸化细胞质中的 14-3-3 蛋白，诱导其进入细胞核中，与 CBF1/3 蛋白互作，

并促进CBF1/3蛋白的泛素化降解，从而负调控植物对低温的应答（Liu et al., 2017, 

Mol Cell）。上述研究不仅揭示了低温信号从细胞膜传递到细胞核中的分子调控机

制，同时阐明不同蛋白激酶精细调控植物冷响应的强度，从而使植物更好地协调

逆境应答和生长发育之间平衡的分子机制。 

关键词：拟南芥；抗冻性；蛋白激酶；CBF 信号通路 

*通讯作者：E-mail: yangshuhua@cau.edu.cn 
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优薯计划——基因组指导的马铃薯再驯化 

 

黄三文* 

（中国农业科学院农业基因组研究所, 广东 深圳 518120） 

 

马铃薯营养全面，是世界上最重要的块茎类粮食作物，对于保障全球粮食安

全具有重要作用。但是，一直存在两个结构性障碍制约着马铃薯产业的可持续发

展：1）马铃薯普通栽培种为同源四倍体，基因组高度杂合，遗传分析复杂，导

致品种更新换代慢，有多个应用了 100 多年的主栽品种； 2）马铃薯主要通过薯

块进行繁殖，繁殖系数低，导致用种成本高且易携带病虫害。因此，马铃薯产业

急需重大科技创新。为了破除上述两个结构性障碍，我们提出了优薯计划，旨在

利用基因组学与合成生物学等最前沿的技术手段，在二倍体水平上进行马铃薯的

再驯化，将马铃薯转变成为种子繁殖作物。优薯计划将大幅提高马铃薯的育种效

率，品种更新换代更快；用种子繁殖可以将繁殖系数提高 1000 倍，为我国节约

1000 万亩的繁种基地，解决 1000 万吨种薯的储运难题。这将对马铃薯育种和繁

殖方式进行颠覆性创新，开启马铃薯产业发展的“绿色革命”。优薯计划进展顺利，

在马铃薯杂合基因组分析、变异组研究、自交不亲和、自交衰退、以及重要农艺

性状基因挖掘方面取得了重要突破，这些进展将加速优薯计划的实施。 

* E-mail: huangsanwen@caas.cn 
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红树多物种趋同适应性进化的基因组机制 

 

施苏华* 

（中山大学生命科学学院有害生物控制与资源利用国家重点实验室，广东 广州，510275） 

 

占据相同生态位并利用相似资源的物种可能遵循一些共同的生物学原理。

对这样一类生物物种进行基因组测序有助于揭示其趋同适应的基因组机制。分

属于 18个科 32个属的 70多种红树植物生长在高盐、高辐射、水淹的海岸潮间

带极端环境，是开展此类研究的良好材料。我们测序了其中 16种红树植物，针

对不同物种，测序工作在三个不同水平展开，包括转录组测序和第二、三代全

基因组测序。我们组装了四个物种（海桑 Sonneratia alba, 白骨壤 Avicennia 

marina, 正红树 Rhizophora apiculata 和木榄 Bruguiera gymnorhiza）的高质量全

基因组。这四个物种代表了能够覆盖一半以上红树种类的三个主要红树类群

（海桑属，白骨壤属和红树族）。基于全基因组数据的系统发育分析表明这三个

类群的起源时间趋近，都在四千三百万到五千四百万年前这一范围内。这个时

间段恰好接近五千五百五十万年前全球暖化的古新世-始新世极热期。并且这三

个类群在进入潮间带环境前各自发生了全基因组复制。利用这些红树植物的基

因组序列与其它近缘非红树物种序列，我们成功捕捉到了基因水平和全基因组

水平的趋同演化信号。在基因水平上，基因家族发生了趋同缩减，尤其是那些

疾病抗性相关的基因家族，这可能与红树在潮间带环境较少受到病原胁迫相

关。针对已有方法假阳性高的缺陷，我们开发了一种新的保守位点趋同方法，

鉴定出具有高可信度的编码区趋同演化氨基酸位点。在全基因组水平上，我们

也发现了多个趋同演化的证据。首先，与 54种已发表基因组序列的双子叶植物

相比，红树植物倾向于使用更节能的氨基酸，这可能与潮间带的营养匮乏有

关。其次，相对于非红树植物，红树植物更容易保留理化性质差异较大的氨基

酸替代。最后，红树物种基因组大小趋同地缩减了，并且与其较低的转座子含

量相关。总之，多个方面的分子趋同表明木本植物适应潮间带环境的演化路径

非常有限，这可能是红树物种数量相对热带雨林等其它生态系统如此稀少的原

因。 
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关键词：红树；趋同进化；基因组；氨基酸 

* E-mail: lssssh@mail.sysu.edu.cn  
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新时期草地生态学的机遇与挑战 

 

贺金生 1,2* 

（1 兰州大学草地农业生态系统国家重点实验室, 甘肃 兰州 730000； 

2 北京大学城市与环境学院, 北京 100871） 

 

从历史上来看，重要的生态学理论多来源于湖泊和森林生态系统，因为这两

种生态系统有明显的边界和相对稳定。对干旱、寒冷气候条件适应的草地生态系

统，是地球上最大的生物群区(biome), 孕育着极高的生物多样性，提供了重要

的生态服务，也是我们人类作为自然界的一个物种，在这个系统中第一次实现了

直立行走。 

从草地生态学的研究历史来看，早期的研究集中在对草地植物的系统演化、

草地的分类、群落种间关系、生物多样性等方面，逐步发展到以草地生态系统的

结构和功能、特别是生产力形成及其时空的变化为主要内容，近 20 年的研究则

主要集中在草地生态系统对全球气候变化的响应和适应方面。 

目前从政府到公众，都认识到“绿水青山，就是金山银山”、“山水林田湖草

是一个生命共同体”。在这样的背景下，草地生态学研究遇到了前所未有的发展

机遇。草地生态学的研究一方面要覆盖更多的区域和草地类型，组成研究网络，

另一方面要通过学科交叉和融合，在草地微生物学、草地生态系统多功能性、草

地的生态屏障作用、山水林田湖草的优化配置等方面，从基础研究到生态规划， 

进一步发挥学科的科技支撑作用。 

关键词：草地生态系统；旱半干旱区；学科发展；展望 

* E-mail: jshe@pku.edu.cn 
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民族植物学研究新进展 

 

龙春林 1,2,3 *，王跃虎 3，黎 平 1，罗斌圣 1,2，刘 博 1,2 

（1 中央民族大学生命与环境科学学院, 北京 100081；2 民族医药教育部重点实验室（中

央民族大学）, 北京 100081；3 中国科学院昆明植物研究所, 云南 昆明 650201） 

 

民族植物学（Ethnobotany）至今已有 123 年的发展历史。一百多年以来，民

族植物学在世界各地不断发展，特别是近 10 年里呈燎原之势，并推动其相关学

科（如经济植物学 Economic Botany、民族药物学 Ethnopharmacology、民族生态

学 Ethnoecology、民族动物学 Ethnozoology 等）的迅猛发展。欧美国家引导民族

植物学的主流方向，涉及全球气候变化研究、资源植物与社区发展研究、食用植

物研究、药用植物研究。发展中国家的民族植物学研究突飞猛进，印度民族植物

学研究进一步在全国范围得以普及，巴西发展民族植物学的理论研究，南非重视

民族药用植物研究，中国稳步推进现代民族植物学研究的方法创新。特殊生境条

件下的传统植物学知识研究受到青睐，包括极地民族利用植物的智慧，荒漠区的

人们如何保护和利用植物，高寒山区居民拥有的植物学知识。多学科理论和技术

手段进一步应用于民族植物学研究，人文社会科学与自然科学在民族植物学和相

关研究中更加融合，新技术手段在民族植物学研究中的应用越来越多。民族植物

学及相关的研究得到更多国际期刊和国际社会的支持，影响力持续增加。民族植

物学及相关研究更加重视传统知识产权、遗传资源获取与惠益分享等问题，在学

科伦理规范方面，相继出台了相关研究的指导性意见。世界各地的传统植物学知

识面临严峻挑战，而中国的生态文明建设、“一带一路”倡议等为民族植物学研

究注入了新的活力，既有利于本土民族植物学的发展，也为中国承担全球民族植

物学发展使命提供契机。 

关键词：传统植物学知识；多学科交叉；现代民族植物学；新机遇 

*通讯作者：E-mail: long.chunlin@muc.edu.cn 
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拟南芥雌雄相互作用中的信号及感受 

 

瞿礼嘉 

（北京大学生命科学学院，北京 100871） 

 

In angiosperms, the precise delivery of male gametes to female gametophyte during 

double fertilization requiring complex cell-to-cell communications between male 

(pollen tube) and female gametophytes. We provide solid evidence to demonstrate that, 

at the male side, these male-female communications including pollen tube reception 

were primarily controlled by pollen tube cell itself, rather than the two sperm cells. It 

has been reported that receptor-like kinases (RLKs), such as FERONIA in synergid 

cells and ANXUR1/2 in pollen tube, act as key components in the pollen tube reception. 

Recently, we identified two Arabidopsis pollen tube-specific plasma membrane-

localized receptor-like kinases, Buddha’s Paper Seal 1 (BUPS1) and 2 (BUPS2), that 

are also participating in pollen tube integrity control, since pollen tubes of bups1 bups2 

rupture immediately after germination in vitro. Moreover, reactive oxygen species 

(ROS) production was affected in the bups1 mutant. Interestingly, physical interactions 

between the ectodomains of BUPS1/2 and those of ANX1/2 were detected. Meanwhile, 

two pollen-specific RALF peptides, RALF4 and 19, serve as the signal ligands for 

BUPS1/2 and ANX1/2 since ralf4 ralf19 double mutant exhibits similar pollen tube 

premature rupture phenotypes to those of bups1 bups2 and anx1 anx2 both in vitro and 

in vivo, and both peptides interact with both BUPS1/2 and ANX1/2. Furthermore, we 

found that a female tissue-derived RALF peptide, RALF34, could induce pollen tube 

burst at nanomolar concentrations. RALF34 peptide is expressed highly in ovules, and 

is able to compete with RALF4/19 for the interaction with BUPS1/2-ANX1/2 receptor 

complex. 

Therefore, a model of pollen tube integrity control is proposed, and evidences of other 

factors involved in this regulatory process are also discussed. 
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Accurate authentication of Dendrobium huoshanense from 

'Fengdou' species by comparative analysis of complete plastomes 

 

Ludan Li, Zhitao Niu, Yu Jiang, Qingyun Xue, Wei Liu, Xiaoyu Ding* 

(College of Life Sciences, Nanjing Normal University, Nanjing 210023) 

 

Dendrobium huoshanense, with high medicinal value, have been widely used as 

Traditional Chinese Medicine (TCM) for hundreds of years. However, due to the 

plasticity of morphological traits, Dendrobium species of 'Fengdou', especially for D. 

huoshanense, are notoriously difficult to authenticate. Here, we compared 79 complete 

plastomes representing 25 species of Dendrobium species of 'Fengdou', including 55 

newly sequenced plastomes and 24 publicly available plastomes. These plastomes 

exhibited a typical quadripartite structure, with sizes ranging from 150,745 to 152,712 

bp. Plastome-wide comparison revealed that single nucleotide polymorphism (SNP) 

and insertion/deletion (Indel) were associated with each other, whereas the both were 

negatively correlated with the GC content. Moreover, 7 regions (matK-5’trnK-UUU to 

psbK-psbI, atpI-rps2 to petN-psbM, trnT-UGU-trnL-UAA to ΨndhJ-trnV-UAC, atpB to 

rbcL, psbE to petL, clpP intron 1 to clpP-psbB, 3’rps12 to trnV-GAC), containing rich 

polymorphic cpSSRs, were recommended as polymorphic cpSSRs hotspots for 

Dendrobium species. Base on NJ trees, comparising discriminatory power between the 

complete plastome sequence and candidate single or combined DNA markers suggested 

that the complete plastome sequence had higher discriminatory power for D. 

huoshanense (100% vs. 48-84%). Our results indicate that complete plastome sequence 

is a reliable and effective approach for species authentication, especially for 

taxonomically complex taxa and recently diverged lineages.  

Keywords: Dendrobium huoshanense，Fengdou，Accurate authentication，Complete 

plastome sequence，Plastome-wide comparison 

 

* E-mail: dingxynj@263.net 
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A novel CAD gene coding cinnamyl alcohol dehydrogenase is 

isolated from Asarum sieboldii Miq. 

 

Jinjie Liu 1, Xiaobing Zhao 1, 2, Lei Pan 1, Maoyi Lin 1, Hong-qing Li 2, Zhong Liu 1* 

(1 School of Pharmacy, Shanghai Jiao Tong University, Shanghai 200240, China 2 

School of Life Science, East China Normal University, Shanghai 200241, China） 

 

With the approach of homologous cloning, the conserved fragment of cinnamyl alcohol 

dehydrogenase (CAD) was obtained through degenerate amplification. The fragment 

was approximately 500bp in length, serving to design two specific primers involved in 

subsequent 3’ and 5’ RACE reactions. As a result, a full length cDNA sequence with 

1357bp of Asarum sieboldii was acquired. An ORF was found according to the 

bioinformatics analysis, which could code a protein with 356 amino acids and 38.30 

KD molecular weight. The protein was of strong hydrophility and weak hydrophobicity. 

Moreover, in secondary structure the α-helixs (33.15%) and irregular coils (31.18%) 

visibly took the main proportions, and the extending chains (23.31%) also worked as 

important structural elements, while the β-folds only possessed proportion of 12.36%. 

Considering it is the first time for the CAD gene to be isolated from Asarum plants, the 

present result will underlie significant theoretical basis not only to the function 

verification of the CAD gene but also to the regulation mechanism elucidation of the 

methyleugenol biosynthesis in this group of medicinal plants. 

Keywords: Asarum sieboldii, CAD, gene cloning, expression pattern analysis, function 

characterization 

 

*Corresponding Author: Tel: (+8621) 34208148; E-mail: liuzhong@sjtu.edu.cn 
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Comparing responses of bryophyte diversity to human 

disturbance in karst sinkhol es of Guizhou Province 

 

Run Liu1, Zhaohui Zhang1,*, Jiachen Shen1, Zhihui Wang2 

(1 Key Laboratory for Information System of Mountainous Area and Protection of Ecological 

Environment of Guizhou Province, Guizhou Normal University, Guiyang 550000, China 2 School 

of Life Sciences, Guizhou Normal University, Guiyang 550000, China) 

 

Karst sinkhole is considered a potential refuge where global warming threatens 

biodiversity. What about the impact of human interference on these "refuge"? In this 

paper, we analyzed the relationship between human activities and diversity of 

bryophytes by quantifying the degree of human disturbance. The bryophyte 

components of five karst sinkholes affected by different levels of human disturbance 

in southwestern China were analyzed. The results show that a total of 132 taxa of 

bryophytes (17 of liverworts, 115 of mosses) in 64 genera and 30 families were 

recorded. The abundance of bryophytes in natural sinkholes was significantly higher 

than that of tourism and cultivated land regardless of diversity, evenness, and 

floristic composition elements. Canonical correspondence analysis (CCA)shows 

that soil moisture is one of the most important factors affecting abundance 

distribution of bryophytes in five sinkholes. Human activities including agriculture, 

animal husbandry and tourism development, will reduce the vegetation coverage of 

sinkholes and lead to soil moisture loss. Therefore, effective management of karst 

sinkholes is needed to maintain their original value of biodiversity conservation. 

Keywords: Refuge, karst sinkhols, human disturbance, bryophyte, biodiversity 

conservation 

 

* E-mail:zhaozhang9@hotmail.com 
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Deciphering microbial communities in roots of Miscanthus 

(Poaceae) 

 

Chaoli Huang1, Rakesh Sarkar2, Tsaiwen Hsu3, Chiafen Yang2, Chiahung Chien1, 

Wenchi Chang1, Tzenyuh Chiang2,4,* 
( 1 Institute of Tropical Plant Sciences, Cheng Kung University, Tainan, Taiwan 701, China; 2 

Department of Life Sciences, Cheng Kung University, Tainan, Taiwan 701, China;  3 Endemic 

Species Research Institute, Nantou, Taiwan, China; 4 University Center for Bioscience and 

Biotechnology, Cheng Kung University, Tainan, Taiwan 701, China) 

 

Plant roots interact with bacteria in endosphere and rhizosphere, together involving in 

various regulations of plant growth and development. Root exudates attract soil bacteria 

from the surrounding ecosystems, whereas reproductive organs provide inherited 

endophytes that are evolutionarily conserved. Accordingly, root-associated 

microbiomes comprise both ecologically and evolutionarily derived bacteria. 

Nevertheless, their interplay and contribution to the plant adaptation are seldom 

addressed. Here, we investigated the microbial communities in rhizosphere and 

endosphere of Miscanthus sinensis, a common grass with ecotypes adapting to habitats 

from sea level to alpine peaks in Taiwan, with a 16S metagenomic approach. In 

endophytes, evolutionary and ecological factors contributed almost equally to the 

bacterial composition, with about 46-60% of the comprising bacteria derived from the 

common ancestors. Principal component analysis and hierarchical clustering revealed 

that the phylogeny of host plants is essential for shaping the structures of endosphere 

and rhizosphere microbiomes. Nevertheless, the fact that facultative endophytes 

dominated the roots of all M. sinensis varieties, with significant co-occurrence patterns 

of root-predominant species in rhizo- and endosphere, suggested that colonization from 

rhizosphere frequently occurred. Interestingly, a negative correlation between altitude 

and microbial diversity was only detected in the endosphere, implying higher sensitivity 

of endosphere microbiomes in response to the environmental gradients. Specific root 

endophytes in relation to different environmental stress were characterized, e.g., 

Pseudomonas spp. for the alpine adaptation of M. sinensis var. transmorrisonensis. In 

conclusion, endosphere microbiome, which was assembled under evolutionary and 

ecological forces, was substantially involved in the adaptation of M. sinensis. 

Keywords: root microbiome，adaptation，metagenomics，Miscanthus，endophyte 
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Development and function analysis of SSR molecular markers in 

Glycyrrhiza inflata transcriptome 

 

Qian Xin 1, Jiahui Lu 1, 2*, Yue Wang 1, Wenqing Cheng1 

(1 College of Life Sciences, Shihezi University, Shihezi, 832003, China; 2 Key Laboratory of 

Xinjiang Phytomedicine Resources and Utilization, Ministy of Education, Shihezi University, 

Shihezi 832003, China; 3 Institute of Licorice, Shihezi University, Shihezi, 832003, China) 

 

Glycyrrhiza inflata Bat. is most salt tolerance among three authentic medicinal licorices 

in China. It mainly distributed arid, semi-arid and desert regions in Xinjiang and Gansu 

province. In this study, a total of 7.31 Gb clean data and a total of 35,717 Unigenes 

including 1,272 novel transcripts were obtained from transcriptome sequencing on the 

Illumina HiSeqTM sequencing platform. A total of 7,660(30.06%) SSR-containing 

sequences and 10,738 simple sequence repeats (SSR) were identified from 

transcriptome sequences. Dinucleotide(47.51%) and trinucleotidetype(47.6%) among 

them were the dominant types. Additionally, the dominant repeat types were AG/CT, 

GA/TC and GAA/TTC. The distribution frequencies were 35.11%, 31.77% and 9.98%. 

7,120 SSR-containing sequences were annotated by BLASTX. A total of 2813(36.72%) 

the annotated genes were mapped onto 117 pathway using the Kyoto Encyclopedia of 

Genes (KEGG) database. The representatives pathways were the metabolic pathways, 

biosynthesis of secondary metabolites, phytohormone signal transduction, carbon metabolism, and 

amino acid biosynthesis. Finally, 74 primer pairs designed and synthesized were successfully 

amplified and 41 primer pairs were polymorphic in 14 samples from 4 species of 

Glycyrrhiza. Due to their high level of polymorphism and transferability, the SSR 

markers in the transcriptome of G. inflata are valuable tools for the gene mining and 

germplasm conservation and phylogenetic study of Glycyrrhiza . 

Keywords: Glycyrrhiza inflata Bat,  transcriptome,  simple sequence repeat 

(SSR),  function analysis,  gene mining,  phylogenetic 

*Corresponding Author: Tel: 13031324806; E-mail:jiahuil@shzu.edu.cn  
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Economic plant resources of Lal Suhanra national park of 

bahawalpur, pakistan: anthropogenic factors and 

conservation strategies 

 

Hafiz Muhammad Wariss1,2,3,4*, Wei-Bang Sun1,2, Yong Peng Ma1,2, Lin-Lin Zhao1,2, 

Shazia Anjum4, Saeed Ahmad5, Khurshid Alam6 

(1 Yunnan Key Laboratory for Integrative Conservation of Plant Species with Extremely Small 

Populations, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 2 Key Laboratory for 

Plant Diversity and Biogeography of East Asia, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of 

Sciences, Kunming 650201, China; 3 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 10049, 

China; 4 Cholistan Institute of Desert Studies, TheIslamia University of Bahawalpur, Pakistan; 5 

University College of Agriculture, University of Sargodha, Sargodha, Pakistan; 6 Department of 

Forestry, Rang & Wildlife Management, TheIslamia University of Bahawalpur, Pakistan) 

 

The Lal Suhanra National Park (LSNP) with its 65790.36 hectares surface area is 

located on southeastern part of the Punjab Province of Pakistan. LSNP distinguished by 

its unique topography and habitat heterogeneity, is comprised of three different 

ecosystems namely irrigated forest plantation, desert area/dry land and Pati Sir Lake 

(Pond area). Due to high diversity of wildlife, microhabitats and natural vegetation, 

picnic spots and fishing in the pond area, in 1972 it was designated as Biosphere 

Reserve Protected Area. The vegetation is threatened by expanding agriculture, 

deforestation and climate change. We presented an ethnobotanical inventory among 

local communities and discuss the effects of vegetation change on the availability of 

useful plants. We organized expeditions to explore the whole area and collected plant 

specimens. We used semi-structured, in-depth interviews to gather the ethnobotanical 

information about plant resources. The LSNP flora consists of 212 species belonging 

to 162 genera and 50 families. Poaceae was the leading family that contributed 43 

grasses, followed by Fabaceae (16 spp.), Asteraceae (15 spp.), Chenopodiaceae (10 

spp.). We encountered 126 useful plants, Poaceae was the most species-rich family in 

economic value, followed by Asteraceae, Chenopodiaceae, and Papilionaceae. These 

studies revealed that the inhabitants are very well familiar with diversity of the 

medicinal plant and now the use of these diversified medicinal plants has been extended 

even to the national level. It has become a common treatment for their ailments on the 
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one hand and also serves the purpose of their everyday requirement of food, fodder, 

shelter, fuel wood and timber. It was observed that the local people were least concerned 

about the conservation status of these natural resources and exploit them ruthlessly even 

sometimes to the level of their extinction. Therefore, the study area is facing a severe 

threat of anthropogenic interference that is entirely destructive for the endemic plant 

species of the study area. Over-grazing by their livestock, grazing at the germination 

stage of the National Park flora, excessive vegetation cutting for fuel wood not only for 

house hold use but for commercial purpose as well have been observed the most 

common harmful activities. It is strongly recommended that immediate initiatives must 

be taken for the conservation of plant diversity of the National Park by the government 

agencies, NGO’s, nomad population and local stake holders for the sustainable 

development of endemic plant species. 

Keywords: National park, plant diversity, economic value, anthropogenic factors, 

conservation. 
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Effects of topography, light, plant community, and space on 

macrofungi community structure in a temperate mountain 

forest in China 

  

Xueying Wang, Nan Wang, Yongchun Hu, Yun Chen, Zhiliang Yuan, Yongzhong Ye* 

(College of Life Sciences, Henan Agricultural University, Zhengzhou 450002,China) 

  

The effects of environmental and dispersal processes on macrofungi community 

assembly remain unclear. Further, it is not well understood if community assembly 

differs for different functional guilds of macrofungi, e.g., soil and rotten-wood 

macrofungi. In this study, using 2433 macrofungi sporocarps belonging to 217 species 

located within a forest dynamics plot in temperate mountain forest (China), we 

examined the explanatory power of topography, spatial eigenvectors, plant community, 

and light availability for local spatial variation in the macrofungi community through 

variance partitioning and partial least squares path modeling. We found spatial 

eigenvectors and light as the most important factors for explaining species richness and 

composition of macrofungi. Light was negatively correlated with species richness of 

macrofungi. Furthermore, species richness and composition of soil macrofungi were 

best explained by light, and species richness and composition of rotten-wood 

macrofungi were best explained by spatial eigenvectors. Woody plant community 

structure was not an important factor for species richness and composition of 

macrofungi. Our findings suggest that spatial processes, perhaps dispersal limitation, 

and light availability were the most important factors affecting macrofungi community 

in temperate deciduous broad-leaved forest. Major differences in influencing factors 

between soil and rotten-wood macrofungi were observed, with light as the major driver 

for soil macrofungi and unknown spatial processes as the major driver for rotten-wood 

macrofungi. These findings shed new light to the processes shaping community 

assembly in macrofungi in temperate deciduous broad-leaved forest and point to the 
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potential importance of both intrinsic dynamics, such as dispersal, and external forcing, 

such as forest dynamics, via its effect on light availability.  

Key words: forest dynamics plot, plant–macrofungi relationship, species protection 
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Extraction, separation and activity study of 2′-O-    

galloylhyperin from Pyrola incarnata Fisch. 

 

Peng Wang1,2, Xiaohui Yao1,2, Yu-Jie Fu1,2* 

(1 Key Laboratory of Forest Plant Ecology, Ministry of Education, Northeast Forestry University, 

Harbin 150040, China; 2 Engineering Research Center of Forest Bio-preparation, Ministry of 

Education, Northeast Forestry University, Harbin 150040, China) 

 

P. incarnata, a perennial evergreen herbaceous plant, is mainly distributed in the 

northeast of China, including Shengshan, Jiagedaqi, Tahe, Wuying, Xinlin, 

Wudalianchi and Tulihe. Nowadays, because of its function of slowing down ageing 

and boosting immunity, it was used as a kind of tea called Lu shou cha for daily 

drinking in China. So it is important to find a novel and effective extraction method. 

Negative pressure cavitation-microwave assisted extraction technique (NMAE) was 

developed for extraction of Pyrola incarnata Fisch. Maximum extraction yields of 

hyperin, 2′-O-galloylhyperin and chimaphilin (1.339 ± 0.029, 4.831 ± 0.117 and 

0.329 ± 0.011 mg/g, respectively) were achieved under the following optimised 

conditions: 700 W microwave power, 50 °C extraction temperature, 30:1 mL/g 

liquid–solid ratio, −0.05 MPa negative pressure, 55% ethanol concentration and 

12 min extraction time. Our studies indicate that 2′-O-galloylhyperin significantly 

decreased the ROS production via activation of Akt and nuclear translocation of the 

NF-E2-related factor 2 (Nrf2), along with the increased expression of heme 

oxygenase-1 (HO-1) and levels of glutathione (GSH). In addition, 2′-O-

galloylhyperin significantly reduced the production of TNF-α, IL-6, and nitric oxide 

(NO), suppressed the expression levels of iNOS, blocked the translocation of NF-

κB from the cytosol to nucleus, and decreased the MAPK activation in LPS-

activated RAW 264.7 cells. Furthermore, administration of 2′-O-galloylhyperin 

attenuated the TNF-α and IL-6 production in the serum, infiltration of inflammatory 

cells, liver tissue damage, and the mortality rate of LPS-challenged mice. The 

collective data indicate that 2′-O-galloylhyperin could potentially be a novel 
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functional food candidate. 

Keyword: Negative pressure cavitation-microwave assisted extraction, Pyrola 

incarnate Fisch, 2′-O-galloylhyperin, Antioxidant, Anti-inflammation 
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Leonurus cardiaca and L. japonica: historical comparison, 

modern applications, and analysis of the two species’ 

chemical constituents 

 

Thomas Avery Garran 

(National Center for Materia Medica Resources, China Academy of Chinese Medical Sciences,  

Beijing 100700, China) 

The genus Leonurus has 24 species with two considered major medicinal plants, one in 

Asia and the other in Europe and North America. Leonurus cardiaca L. is well-known 

by Western herbalists with more than 500 years of written history to support its use for 

gynecological conditions, nervous system disorders, and cardiovascular diseases. L. 

japonicus Houtt. has been known to Chinese herbalists for at least 2000 years since its 

appearance in the Shen Nong Ben Cao Jing for its application in gynecological 

conditions, particularly postpartum complaints. L. cardiaca is commonly known as 

“motherwort” in English, which essentially means “herb for mothers” while at the same 

time L. japonicus is known as “yimucao” in Chinese, which roughly translates to “herb 

to benefit mothers.” In the present study, thorough literature research of these two plants 

was done to understand their historical context and usage. Aside from the above noted 

differences, historical records show that yimucao was used nearly exclusively for 

postpartum conditions with the first formula for a non-postpartum use first appearing 

in the late Qing dynasty (1775). Conversely, motherwort’s history of use for a wide 

variety of gynecological conditions extends to the first books that discuss it in the late 

15th Century. In combination with a historical literature search, a novel analytical 

chemical analysis was done with samples of both plants in an effort to compare and 

contrast their chemical population with the hopes of finding potential links to what 

makes these two plants’ clinical application similar and different. Both plants share the 

pharmacologically active stachydrine alkaloid, but a significant finding was the lack of 

the alkaloid leonurine in L. cardiaca, a compound well studied for its pharmacological 

effects. The chemical analysis revealed many compounds never before published. 
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Furthermore, the data show a very significant difference in the flavonoid content 

between the two plants with a much richer population of flavonoids found in L. 

cardiaca. While there is a dearth of research on many of these flavonoids, some have 

literature support for their pharmacological effects, many for nervous and 

cardiovascular diseases. While there were other differences in the chemical population 

of these two plants, this stands out as the most obvious and could potentially be 

responsible for the additional clinical applications of L. cardiaca. However, the 

pharmacologically active leonurine cannot be overlooked and the potential for creating 

an enhanced extract that has both leonurine (from L. japonicus) and a richer flavonoid 

content (from L. cardiaca), while also containing the alkaloid stachydrine, may be an 

innovation by combining these two herbal medicines in a standardized extract. Such an 

extract may widen the current scope of clinical use in China, and even improve current 

clinical outcomes.  
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Pollinator preference and pollinator-mediated competition 

united to shape the floral color assembly 

 along altitudes in Taiwan 

 

Kingchun Tai 1, Encheng Yang 2, Chunneng Wang 1* 

(1 Institute of Ecology and Evolutionary Biology, National Taiwan University, Taipei 10617, 

China; 2 Department of Entomology, National Taiwan University, Taipei 10617, China) 

 

A classic view asserted that floral color assembly could be shaped by the pollinator 

preference. However, the floral color assembly could be alternatively explained by 

competition for pollinators they shared. 

Here, we analyzed the floral color assembly from low altitude to alpine region in a 

subtropical island Taiwan, through the bee perceptual color space, in an effort to 

evaluate whether these two models could compatibly account for the floral color 

assembly along altitudes. We found that the diversity of the floral colors in middle 

(1500-2200 m) and high altitudes (over 2850 m) were significantly lower than that of 

low altitude regions (below 900 m), which could be partly explained by the declined 

abundance of pollinators with increasing altitudes. Moreover, the chromatic signals of 

the alpine species most fit with the discrimination ability of bees’ vision, which 

suggested that bees might be the most important pollinator in the subtropical alpine 

regions. In addition, the alpine species exhibited larger divergence of the floral colors 

than expected by chance, but no similar trends were observed in low and middle altitude. 

When considering phylogenetic structure, sympatric alpine species tend to be 

phylogenetically related (clustering) but floral colors of related species tend to be 

diverse (weak phylogenetic signal). This suggested that the related alpine species may 

evolve different floral colors to reduce the interspecific competition for limited 

pollinators. 

Overall, our results first demonstrated that the floral color assembly along altitudes in 

a subtropical island could respectively adapted to the pollinator preference model and 

competition mode. 

Keywords: Pollinator preference, Pollinator-mediated competition, Floral color 

assembly, Reflectance spectrums, Bee color vision, Phylogenetic structure, 

Phylogenetic signal 
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Population differentiation of endangered Opisthopappus 

Shih in China 

 

Hang Ye, Jiahui Wu, Huimin Hou, Zhi Wang, Yiling Wang* 

(College of Life Science, Shanxi Normal University, Linfen 041000, China) 

 

Opisthopappus Shih, an endemic genus of China of perennial herb, has high ornamental 

value and medicinal value, is an important germplasm resource of Asteraceae owing to 

its drought resistance, shade resistance and cold resistance. This genus contains two 

species: Opisthopapus taihangensis (Ling) Shih and Opisthopappus longilobus Shih., 

only spread in Taihang Mountain, has been nominated as the 2nd class protection plants 

in China. In this study, we have developed eight SNP and ten InDel maker based 

transcriptome data to explore the genetic differentiation, phylogeographic structure and 

historical distribution pattern for this genus and this two species. 

High genetic diversity occurred in Opisthopappus. The genetic parameters of O. 

longilobus were higher than that of O. taihangensis. Genetic differentiation among 

populations was greater than that within populations, indicating genetic variation 

mainly existed among populations. Seventy-five haplotypes obtained from SNPs 

fragment. 47 haplotypes were in O. longilobus, other 28 haplotypes in O. taihangensis, 

and there was no shared haplotype between this two species. Haplotype H50 was widely 

distributed in O. taihangensis, maybe an ancestral haplotype; while haplotypes of O. 

longilobus were more abundant and complex and no ancestral haplotype determined. 

Differentiation time of Opisthopappus haplotypes appeared before 13.2 Ma. For two 

species, haplotypes differentiation time was about 8-9 Ma before. An expansion had no 

experienced during the evolution process of Opisthopappus Shih, however, an 

expansion was present in O. longilobus and O. longilobus (P> 0.05). No matter InDel 

data or SNPs sequences, all twenty-four populations could be divided into 2 groups, 

which represented O. taihangensis and O. longilobus respectively.  

Principal component analysis showed that Annual Mean Temperature, Mean 
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Temperature of Warmest Quarter, Annual Precipitation, Precipitation of Wettest 

Quarter and Altitude played a major role in the distribution of Opisthopappus. 

Nucleotide polymorphism (π) was significantly negatively with altitude and 

Precipitation of Driest Month. Na had a negative correlation with Isothermality and 

positive correlation with the Precipitation of Wettest Month and the Precipitation of 

Wettest Quarter. Ne and H were negatively correlated with elevation and positively 

correlated with the Precipitation of Wettest Month. PPL was negatively correlated with 

altitude and Min Temperature of Coldest Month, and positively correlated with the 

Precipitation of Wettest Month and Precipitation of Wettest Quarter. The conformation 

of canyons and rivers caused by uplifting of the Taihang Mountains and the 

environmental heterogeneity would strengthen population’s differentiation. 

Key words: Opisthopappus Shih, SNP, InDel, Population differentiation, 

Phylogeography 
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Progress of implementation on the global strategy for plant 

conservation （2011-2020）in China 

 

Hai Ren 

(South China Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Guangzhou, 510650, China) 

 

Plants diversity is an essential resource for the earth which support human’s survival. 

Many plant species are threatened by human disturbance and are now in danger of 

extinction. The Global Strategy for Plant Conservation (GSPC) seeks to save the 

world’s plant species and slow the pace of plant extinction around the world. China 

adopted GSPC in 2008. This paper assessed the progress of GSPC implementation in 

China. The results showed that China has made varying degrees of progress towards all 

targets. Target 1, 2, 4, 5, and 7 had been implemented before 2018 and substantial 

progress had been made. China now is on track toward meeting Target 3, 8, 9, 11, 12, 

14, 15, and 16 by 2020. Limited progress has been made so far in reaching the Target 

6, 10, and 13. While GSPC implementation has promoted the conservation and 

restoration of plant diversity, it’s certain that China need to develop more effective 

strategies to take practical measures toward reaching all targets by 2020. 

Keywords: The Global Strategy for Plant Conservation，Plant diversity， Conservation，

Reintroduction，Utilization 
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Research on the correlation between planting pattern, character 

type and quality of Dendrobium officinale 

 

Ting Chen
† 

(Shenzhen Key Laboratory of Southern Subtropical Plant Diversity, Fairylake Botanical 

Garden, Shenzhen & Chinese Academy of Sciences, Shenzhen 518004, China) 

 

Based on field data and related literature data, the species of Dendrobium officinale 

were divided into three quality grades (high-quality grade, middle-quality grade, and 

low-quality grade) according to the content of total dendrobine and polysaccharides in 

pseudobulb. Two types of epiphytic and seedbed planting of three-year-old 

Dendrobium officinale were randomly selected as the materials in this study to 

determine the content of the two active components and record the quality grade of 

Dendrobium officinale, based on which R*C contingency table (planting 

pattern*quality grade) was prepared for independence test and correlation analysis. At 

the same time, according to the three character types of the color of pseudobulb 

(red/green two classifications), the pitch interval (three classifications of I, II and III 

according to length) and the diameter of stem (three classifications of A, B and C 

according to size) which were used as indexes, three-year-old Dendrobium officinale 

were randomly selected as the materials to determine the content of the active 

components and record the quality grade of Dendrobium officinale, based on which 

R*C contingency table (character type*quality grade) was prepared for independence 

test and correlation analysis. The results demonstrated that there were significant 

differences between planting pattern and quality grade of Dendrobium officinale. The 

contingency coefficients of the total dendrobine (ꭓ2 =23.847, P =0.002〈0.05) and 

polysaccharides (ꭓ2 =29.111, P =0.00〈0.05) were 0.398 and 0.415, respectively. There 

was a medium degree of correlations in planting pattern * quality grade. The proportion 

of high quality (%) was higher for the epiphytic planting pattern. There were significant 

effect differences between the color type and quality grade of pseudobulb. The 

contingency coefficients of the total dendrobine ｛ꭓ2 =10.155, P（Approx. sig）=0.006
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〈0.05｝and polysaccharides ｛ꭓ2 =12.578, P =0.002〈 0.05｝were 0.386 and 0.413, 

respectively. There was a medium degree of correlations in color type * quality grade. 

The proportion of high quality (%) was higher for the red pseudobulb. There was also 

a significant effect difference between the node types and quality of pseudobulb. The 

contingency coefficients of the total dendrobine ｛ꭓ2 =17.104, P（Asymp. sig） = 

0.002〈0.05｝ and polysaccharides ｛ꭓ2 =29.626, P（Asymp. sig）=0.000〈0.05｝

were 0.409 and 0.500, respectively. There was a medium degree of correlations in node 

type * quality grade. The proportion of high quality (%) was higher for the type I(that 

is short internode type). There was no significant effect between the stem diameter type 

and the quality grade. The contingency coefficients of the stem diameter type * the total 

dendrobine｛ꭓ2 =1.163, P (Asymp. Sig) = 0.899〉0.05｝ , and the contingency 

coefficients of the stem diameter type * polysaccharides ｛ꭓ2 =5.172, P (Asymp. Sig) 

= 0.279〉0.05｝ were 0.117 ｛P（Approx. sig）= 0.889〉0.05｝and 0.238｛（Approx. 

sig）= 0.279〉0.05｝, respectively. There was no correlation between them. Therefore, 

the species of Dendrobium officinale with red pseudobulb stem or short internode were 

selected as the mother source in the understory environment of South China, and the 

epiphytic planting pattern was selected, which could significantly increase the 

proportion of high quality grades in the planting population of Dendrobium officinale. 

Keywords: dendrobine, polysaccharide, planting pattern, character types, chi-square 

test, contingency coefficient, quality grade 
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Study on the extraction and activity of the active components of 

Cajanus cajan   

 

Yu Kong1, Zuofu Wei1, Peng Wang 1, Sundong Zhang1, Yujie Fu1,2 * 

(1 Key Laboratory of Forest Plant Ecology, Ministry of Education, Northeast Forestry University, 

Harbin 150040, China; 2  Engineering Research Center of Forest Bio-preparation, Ministry of 

Education, Northeast Forestry University, Harbin 150040, China) 

 

Pigeon pea [Cajanus cajan (L.) Millsp.], a member of the Cajanus genus, is one of the 

most valuable perennial or annual leguminous food crops in Asia, Africa and some parts 

of South America, and plays an important role in the field of agriculture and food. In 

addition to being an agricultural and food resource, many folk medicinal uses for anti-

bacterial, antioxidant, anti-inflammatory, abirritative and inhibition of capillary 

permeability activities have also been affirmed. In our study，an enzyme pretreatment 

and negative-pressure cavitation extraction (E-NPCE) method was investigated for 

extraction genistein and apigenin from pigeon pea roots, Under optimal conditions, the 

yields of genistein and apigenin were 0.628 mg/g and 0.359 mg/g, which represented 

an increase of 44.70% and 53.05%, respectively, compared to standard NPCE. And 

Supercritical fluid carbon dioxide (SF-CO2) extraction (SFE) was also developed and 

investigated for the extraction of Pigeon pea [Cajanus cajan (L.) Millsp.]. The optimum 

extraction yields of CO2 flow rate, modifier composition and liquid to solid ratio were 

firstly optimised (12 kg/h, and 80% EtOH with a liquid to solid ratio of 10 ml/g raw 

material, respectively), and then the optimal parameters of extraction pressure, 

temperature and time on the extraction yields of CSA and PI were 30 MPa, 60 °C and 

2 h. The pharmacological activities study demonstrated that cajanin stilbene acid (CSA) 

inhibited breast cancer cells by DNA damage and cell cycle-related signaling pathways 

leading to cell cycle arrest and apoptosis, along with the inhibited Bcl-2 expression and 

induced Bax expression to desintegrate the outer mitochondrial membrane and causing 

cytochrome c release by activation caspase-3 cascade. In addition, previous study also 

showed cajaninstilbene acid (CSA) exerts cytoprotective effects against oxidative stress 
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through the Nrf2-dependent antioxidant pathway. To the best of our knowledge, it 

provides a material basis for the development of high efficiency and low toxicity natural 

anti-tumor and antioxidant drugs. 

Keyword: Enzyme pretreatment and negative-pressure cavitation extraction, 

Cajanus cajan (L.) Millsp. Cajaninstilbene acid. Anticancer, Antioxidant 
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Study the effects of AM fungi on the content of flavonoids under 

different levels of nitrogen in Clematis intricate 

 

Ting Liu1, Hongjiao Li1, Xingjiao Sun1, Xiao Li1, Tebuqin Borjigin2* 

(1 College of Medicine, Inner Mongolia Medical University; 2 College of Mongolian Medicine, 

Inner Mongolia Medical University, Huhhot 010110, China) 

 

Clematis intricate is a kind of Mongolian medicinal plants, its effective components 

are flavonoids. This study investigated the content of flavonoids on different levels of 

nitrogen (N) under inoculated with a AM fungus Funneliformis mosseae in clematis 

intricate. The experiment was set up with six N levels, 0N, 10%N, 20%N, 50%N, 

100%N, 200%N, and set samples inoculated and non-inoculated with AM fungi, each 

treatment was repeated 3 times, 6 month old seedlings were used for this study.  

The content of total flavonoids in plants was significantly increased by inoculating with 

AM fungi at different N levels. Under the condition of 0N -20%N, the content of total 

flavonoids in inoculated ones were significantly higher than that of non-inoculated ones, 

then at the condition of 50% N-200% N the content of total flavonoids in inoculated 

ones were not significantly different with that of non-inoculated ones. The content of 

total flavonoids reached the highest at 10% N in inoculated ones. The expression of key 

enzymes of flavonoid biosynthesis genes (CiPAL, CiCHS, CiCHI, CiF3H, CiFLS and 

CiDFR) in inoculated ones were determined by qRT-PCR. Under different N levels, 

the expression of CiPAL in 10% N and 20% N levels increased, and at other levels were 

down regulated; CiCHS and CiCHI expression was down regulated at 50% N, and at 

other levels were increased, whereas the expression of CiFLS in 20% N increased, at 

other levels were down regulated.  

From the study, we know that at different levels of nitrogen, inoculated with AM fungi 

can significantly improve the total flavonoids in Clematis intricate.  

Keywords: AM fungi, Clematis intricate, Mongolian medicinal plants, flavonoids, 

nitrogen 
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The different yield between wildtype cotton and transgenic 

ScALDH21 cotton with different irrigation treatment in desert-

oasis ecotone 

 

Honglan Yang1, Daoyuan Zhang1*, Xiaoping Chen2, Mel J Oliver3,  

Jiancheng Wang1, Zhiming Qi2 

(1 Key Laboratory of Biogeography and Bioresource in arid land, Xinjiang Institute of Ecology and 

Geography, Chinese Academy of Sciences, Urumqi 830011, China;2 Cele National Station of 

Observation and Research for Desert-Grassland Ecosystem, Xinjiang Institute of Ecology and 

Geography, Chinese Academy of Sciences, Cele 848300, China; 3 United States Department of 

Agriculture–Agricultural Research Services and Interdisciplinary Plant Group, University of 

Missouri, Columbia, MO 65211, United States.) 

 

Water scare is the most inhibition factor that limits oasis-desert agricultural production, 

and cotton is the most economically important crops in oasis-desert ecotone. Thus, 

minimize drought-caused crop losses but increase crop production making cotton more 

drought tolerant is an expected goal in agriculture. Many genes with functions in abiotic 

stress tolerance were identified, and overexpression of these genes confers increased 

drought tolerance in transgenic plants. The overexpression ScALDH21 (coding the 

aldehyde dehydrogenases) cotton was field-tested under six different irrigation 

treatments (RZWQM2 model simulated water full irrigation (DFI) and deficit 

irrigation(DDI), sensor-based full irrigation(SFI) and deficit irrigation (SDI), and 

experience-based full irrigation (EFI) and deficit irrigation (EDI)) to compare the 

transgenic cotton behavior and to give optimal irrigation mode in desert-oasis ecotone. 

The results showed that ScALDH21-transgenic cotton possess higher plant height and 

larger leaf area, higher chlorophyll content, net photosynthesis rate and better water use, 

and higher cotton yield and better fiber quality no matter in full or deficit irrigation 

treatment. Based on the water input and cotton yield of ScALDH21 cotton, some 

suggestions in sandy loam soil cotton field were raised: (1) if it is possible to install 

forecast irrigation system, the DDI is smart and should be selected with less than 
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282mm irrigation amount; (2) If SFI is selected, the irrigation amount is approximate 

362mm. (3) Consideration of input cost of the local people, if only flood irrigation is 

used, the irrigation amount of EDI is at least 410mm. Under these irrigation modes, the 

cotton filed could save more water without cotton yield loss. The results evident that 

the ScALDH21-transgenic cotton is indeed more drought tolerant than receptor line (NT) 

and kept higher yield. Furthermore, the optimal irrigation mode and minimum water 

requirement was put forward which have practical guiding significance in arid zone.  

Keywords: Water shortage，Irrigation styles，Deficit irrigation，Transgenic ScALDH21，

Cotton yield 
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The effect of root exudates from rotation crop plants on root rot 

pathogen of Astragalus membranaceus Bge. 

var. mongholicus (Bge.) 

 

Yue Zhang, Bingzhen Li, Youla Su, Guilin Chen*  

(Key Laboratory of Herbage & Endemic Crop Biotechnology, Ministry of Education, The Good 

Agriculture Practice Engineering Technology Research Center of Chinese and Mongolian 

Medicine, School of Life Sciences, Inner Mongolia University, Hohhot 010070, China) 

 

Astragalus membranaceus Bge. var. mongholicus (Bge.) (A. mongholicus) is a critical 

traditional Chinese herb widely cultivated in the northwest China. However, root rot 

disease caused by soil-borne pathogens is considered to be one of the most important 

biotic limiting factors in the agricultural production which resulted in serious economic 

losses. Long-term practice revealed that it can be significantly alleviated using A. 

mongholicus-Naked oats rotation cropping system. The aim of this study was to explore 

the effect of root exudates from naked oats, rapeseed and buckwheat on mycelial growth 

and spore germination of A. mongholicus root rot pathogen Fusarium solani and 

Fusarium oxysporum f. sp. The results showed that roots secretions of naked oats 

significantly inhibited mycelial growth of two pathogens, whereas rapeseed 

significantly increased mycelial growth and buckwheat had no obvious effect. GC-MS 

analysis showed that alkanes, organic acids and phthalates were mainly identified in the 

root exudates of naked oats and buckwheat. Five compounds potentially involved in 

the antibacterial activities of root rot were selected, including 1,2-Benzenedicarboxylic 

acid,butyl octyl ester, Dibutyl phthalate, 1,2-Benzenedicarboxylic acid, bis(2-

methylpropyl) ester, Phthalic acid and Benzoic acid. In the Petri dish experiments of 

mycelial growth inhibition and spore germination, 0.2, 0.4, 0.8, 1.6 mg/mL 

concentrations of five exogenous substances reduced spore germination and inhibited 

mycelial growth. Moreover, the inhibition enhanced with the increasing concentrations, 

relative to control. It was concluded that the naked oats root exudates had anti-fungal 

properties and suppressed soil-borne diseases.  

Keywords: root secretions, anti-fungal activity, soil-borne diseases, A. mongholicus 
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Torus-translations test detects unexpected associations between 

epiphytic bryophyte and woody plant species in a temperate 

deciduous broad-leaved forest 

 

Yun Chen, Yongchun Hu, Shuai Bi, Zhiliang Yuan, Yongzhong Ye* 

(College of Life Sciences, Henan Agricultural University, Zhengzhou 450002, China) 

 

Woody plant is one of important substrates for bryophyte growth, whether epiphytic 

bryophyte have ecological preferences for woody plants? Here, our primary interest in 

developing torus-translations test is to evaluate the associations between epiphytic 

bryophyte and woody plant species. The study was performed in a 100 m × 100 m forest 

dynamics plot in temperate mountain forest (China). A total of 3318 woody plant 

belonging to 75 species (diameter at breast height ≥ 1 cm) were identified in the plot. 

We recorded 988 epiphytic bryophyte specimens belonging to 61 species in 254 woody 

plants individual. Torus-translations test showed that 93.44% (57/61), 93.44% (57/61), 

and 98.36% (60/61) bryophyte species were significant positive associated with the 

family, genus, and species of woody plants, respectively. A total of 317, 563, and 857 

significant positive associations with the family, genus, and species of woody plants 

were observed among 61 examined bryophyte species. In addition, fewer significant 

negative associations were identified with the family, genus, and species of woody 

plants. Our study demonstrates that most epiphytic bryophytes exhibited ecological 

habitat preferences for woody plants species. These observations highlight the 

importance of species composition of woody plant in the maintenance of epiphytic 

bryophyte diversity in temperate deciduous broad-leaved forest. 

Keywords: ecological preference, forest dynamics plot, species diversity, temperate 

deciduous broad-leaved forest 
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Vista on wild ectomycorrhizal edible mushrooms (WEMs) and 

truffle plantation with grant development potentiality in China 

 

Pei-Gui Liu1, Xiang-Hua Wang 1, Fu-Qiang Yu1, Juan Chen 1,2,  

Peng Qiao 1,3, Shan-Ping Wan1,4 

(1 Key Laboratory for Plant diversity & Biogeography of East Asia, Kunming Institute of Botany, 

Chinese Academy of Sciences; Kunming 650201, China; 2 Institute of Medicinal Plant, Chinese 

Academy of Medical Sciences & Peking Union Medical College, Beijing 100094, China; 3 

Sericultural Research Institute, Shandong Academy of Agricultural Sciences, Yantai 264002, China; 

4 Agricultural University of Yunnan, Kunming 650204, China) 

 

There are 30.4 million hectares forest in China, up to 31.6% in total national territorial 

area. This is basically producing land for wild edible mushrooms (WEMs). It is roughly 

estimated up to 50 million tons produced from these forest in China based on the field 

investigation since thirty years. However among of them, only 11.6 x104 tons /year 

were used being consumed in China, 6-8x104 tons were consumed by the people in 

Yunnan, China. The total species is about 1200 species were recorded from China. 

Among of them, the 81.6% is edible mycorrhizal mushrooms (EMMs) with their host 

trees; the six in the first class of the best famous and most expensive edible mushrooms, 

all of them are EMMs. This is a giant uncared-for natural resources and with great 

potential for the ecological environment and human health food as well forests 

economics. In generally, even up to now, it is no special management like as farming 

in most areas. However there have already been of some excellent beginning and 

successful experiment in Yunnan province of SW China. Such as Matsutake-group, 

Ganbajun (Thelephora ganbajun), boleti and other EMMs forest have been managed 

carefully by the local farmers or companies through contract, and WEMs products 

increased obviously by their changing hunting methods and taking care for improving 

maintenance on the subterraneous mycelia by ventilate, illumination and irrigation.  

Based upon long-term research, 97 species (including the false and true truffles) of 18 

genera of 5 orders in 2 phylum were identified and recorded from China. Among of 

them, 62 species belongs to the genus Tuber (true truffle). One third are new species in 

the science and were discovered and described in recent decade. A handbook <truffle 
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from China> was edited and published by Chinese scientific press. The colorful 

morphological and micro-character photos, the diagnosis characteristics, habit, host 

trees, matured & hunting period and edible value were introduced for each species in 

this book. In China, host trees and limestone soil area suitable for truffle plantation are 

very common. In addition, some new geographic distribution of the Chinese black 

truffles were discovered in recent years besides south-western China; a great deal of 

truffles were hunted from Bejing and Hebei province in the Central China as well as 

Heilongjiang province in north-eastern China. These new discoveries & evidences 

encourage to develop truffle plantation, and Chinese truffle mycorrhizal seedlings were 

successfully synthesized on the Pinus armandii, P. yunnanensis, P. massoniana, P. 

tabuliformis, Castanea mollissima, Corylus sp., oaks et al. by inoculated with T.indicum, 

T.sinoaestivum, T.melanosporum, T.panzhihuanese, T.liyunum respectively. Some 

truffle orchards (c.140 hectares) have been set up since 2006, three of them, with 

T.indicum, has begun to produce the truffle fruit-bodies after fourth to five years planted. 

The truffle plantation are of a great developmental potential for economic, ecologic 

environment promotion, such as deserted limestone areas. and remold for medium-low-

yield forest in China. There are reasons to be firmly believe that truffle planting industry 

are going to top of the forest dominical industrial structures in the world.  

Key words: Wild edible mushrooms (WEMs), management, natural products, Chinese 

truffles diversity, mycorrhizal synthesis and plantation development. 
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Where are large old trees in China 

 

Jiajia Liu1, Wenjing Yang2, Yuan Ren1, Yangqing Luo1, Lei Zhong1, 

 Chuping Wu3, Mingjian Yu1* 

( 1 College of Life Sciences, Zhejiang University, Hangzhou, China; 2 Key Laboratory of Poyang 

Lake Wetland and Watershed Research, Ministry of Education, Jiangxi Normal University, 

Nanchang 330022, China; 3 Zhejiang Academy of Forestry, Hangzhou, China) 

 

Large old trees have received worldwide interests in recent years as they are keystone 

ecological structures that provide vital ecosystem services to human beings. However, 

there has been little empirical evidence on the distribution pattern of large old trees in 

human dominated landscapes. Here we used 703,155 large trees that are ≥ 100 years in 

198 Chinese cities to map their distribution patterns (richness, density and maximum 

tree age) and to explore the relative contributions of natural environmental (e.g. climate 

and topography) and anthropogenic variables (e.g. population density, GDP per capita 

and city age). We found that China has a low stem density of large old trees: 0.36 stem 

/km2. Most of these trees were reported to be less than 300 years old. The best fit models 

demonstrated that mean annual rainfall is the most important driver of species diversity 

and density of scattered large old trees. Human influence is a double-edged sword for 

the conservation of large old trees. Stem density of clustered trees, which are mostly 

remnants of ancient woods, is negatively influenced by human population and rural 

ratio. In contrast, stem density of scatter trees, which are mostly distributed in human 

dominated landscapes, is positively correlated with population density. City age is the 

only driver of the maximum tree age. Our results have provided the first empirical study 

on the distribution pattern of large old trees in China. We conclude that distribution 

pattern of large old trees in the human dominated landscapes is the consequence of the 

joint effects of environmental variables and anthropogenic variables. Conservation of 

large old trees should consider climate change and the promotion of large old tree 

protection culture.  

Keywords: Large trees, ancient trees, biodiversity, anthropogenic factors, scattered 

trees, traditional culture.  
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关于《中国药典》2020 版修订的几点思考 

 

艾铁民 

（北京大学药学院，北京 100191） 

 

为了贯彻《中国药典》2020 版编制大纲的指导思想：建立“最严谨的标准”为

指导，努力实现中药标准“继续主导国际标准制定”的精神，特作如下思考。 

1. 药材基原植物的拉丁学名由斜体改回正体的思考。因为斜体的拉丁学名

在《中国植物志》和世界最重要的植物志中表示的是植物异名，而不是正名。 

2. 传统中药材的中文名要以中药名为主。例如贯众，2015 年版药典分别立

项，收载两种基原植物：绵马贯众和紫萁贯众。建议改为：贯众（粗茎麟毛蕨）

和贯众（紫萁）。因为无论是老中医还是新中医都知道贯众，可能不尽知绵马贯

众和紫萁贯众为何物，但改后的名称既符合中医的用药习惯，又增强了科学性，

因为后面括号内的名称提示了它的原植物。前胡的两种原植物也应也可作同样处

理 

3. 紫草项下的基原植物是同属的两种植物：新疆紫草和内蒙紫草。但鉴别

方法相同，未加区分，这是不科学的，建议分别立项为：紫草（新疆紫草）和紫

草（内蒙紫草），分别建立鉴定方法。对于药材基原为同属多种植物的，总的原

则应分别立项，一项为一物，这样才能做到科学和严谨。在新药典中，情况等同

的做同样处理。 

4. 2015 版以前的几版药典中把成方制剂中没有标准的中药材放在第一部

附录中处理，2015 版药典则放在第四部，单列一项“成方制剂中本版药典未收载

药材和饮片”，这既不科学，又不严谨，没有标准的药材是不应该放在成方制剂

中的。应该采取两种方法之一来处理：要不为这些药材建立标准，或不收载含有

这些药材的成方制剂。 

 

 

 

 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 46 
 

东北地区外来入侵植物的潜在扩散区预测 

 

曹 伟 1*，白肖杰 2，张 悦 1，朱彩霞 1，于兴华 1 

（1 中国科学院沈阳应用生态研究所，辽宁 沈阳 110016；2 北京城市学院，北京

100083） 

 

外来入侵种是通过有意或无意的人类活动被引入到自然分布区以外，在自然

分布区外的自然、半自然生态系统或生境中建立种群，并对引入地的生物多样性

造成威胁、影响或破坏的物种。外来植物入侵已对中国造成严重危害，它不仅导

致被入侵地生态环境的破坏，而且对经济发展产生巨大威胁，甚至危害人类健康。

外来植物在侵入地定居后会有相当长的一段时滞期，之后入侵物种的分布区会大

范围扩张，直至遇到天然屏障或完全侵占其适生区时，其扩散才会减缓和停止，

达到饱和期。东北地区外共有外来入侵植物 23 科 69 属 95 种，其中相当一部

分未达到饱和期，且不乏入侵能力强、危害大的物种。预测东北地区外来入侵植

物的潜在扩散区，对于外来入侵植物的监测、防控和预警具有重要意义。本研究

基于外来入侵植物的分布信息，以分布地的气象因子为预测因子，利用 MaxEnt

模型对东北地区外来入侵植物的潜在扩散区进行预测，划分了东北地区外来入侵

风险等级。结果表明，东北地区的外来入侵植物的潜在扩散区有两个中心，分别

位辽东湾腹地和辽东半岛南端，这两个中心均属于高度风险区，其入侵风险等级

呈现以中心向外环状的递减趋势；中度风险区主要分布在高度风险区外围的辽河

平原环状带；低度风险区主要包括三江平原、松嫩平原、长白山区、辽西丘陵及

科尔沁草地等地区；大、小兴安岭地区为暂无风险区。相比东北地区外来植物的

现实分布，东北地区外来种远没达到最大的潜在分布范围。本研究首次对特定区

域内的所有外来入侵植物的潜在扩散区，进行区域被入侵的风险评测，为监测、

控制外来入侵植物的扩散提供理论依据，为外来入侵植物的防治提出对策及建议。 

关键词：中国东北；外来入侵种；最大熵生态位元（MaxEnt）模型；区域栅格叠

加法；防治对策 
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贵州省苔类植物及角苔类植物分类学研究 

 

曹 威 1，熊源新 1 * 

（1 贵州大学生命科学学院，贵州 贵阳，550025） 

 

贵州苔类植物（包括角苔类植物，下同）的早期研究均由国外学者进行，在

20 世纪初期，关于该地区的苔类植物主要是由国外一些传教士采集标本，然后

由国外的苔藓植物学家研究发表，直至 1950 年，贵州有记载的苔类植物仅有 16

属 19 种。建国后，我国的苔类植物研究有了快速的发展，特别是上世纪 80 年代

以来，我国著名的苔藓植物工作者几乎都到贵州采过苔类植物标本，并陆续发表

了一些种类。但是由于前期工作不多，缺乏深入的研究。根据 S.Piippo 于 1990

年的统计，东云贵高原的贵州仅有苔类植物 14 科 62 种，仅占当时中国苔类植物

总种数的 7.02%，此数字不仅远远少于云南、四川，甚至低于黄土高原地区的陕

西（95 种）和长江中下游平原地区的安徽（114 种），种数仅列于全国 28 个省区

的第 14 位。明显和实际数目有很大差距。20 世纪 90 年代以后，贵州苔类植物

的研究有了长足的发展，有许多我国第二代中青年苔藓植物工作者活跃在贵州各

地，并记录了贵州大量的苔类植物。到 2004 年初，贵州已有 34 科 70 属 308 种

苔类植物的记录，2006 年，Z. H. Zhang & J. K. Chen 统计了贵州苔类和角苔类植

物 32 科 67 属 246 种（包括种以下的分类单位）。到目前为止，根据历年来和贵

州苔类植物相关的文献记载，贵州有苔类植物 42 科、104 属、595 种和种以下的

分类单位的记录。我们主要基于贵州大学熊源新教授团队采集自贵州省各地区的

大量苔类植物标本[约 15000 份标本，藏于贵州大学生命科学学院苔藓植物标本

馆（GACP）]，通过大量的分类学研究工作，去除鉴定错误的种类和标本未见、

记录可疑的种类，结果显示，贵州的苔类植物 44 科 94 属 496 种 8 亚种 14 变种

1 变型，其中包括 2 个新种、2 个新组合种、7 个中国新记录种和 2 个中国大陆

新记录种。 

关键词：苔类植物；角苔类植物；贵州 
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长江大保护事业呼吁重视植物遗传多样性 

的保护和可持续利用 

 

陈家宽 1，李 琴 2 

（1复旦大学生物多样性科学研究所，上海 200438；2 南昌大学流域生态学研究所， 

江西 南昌 330031） 

 

植物遗传资源应当是今后生物多样性保护的重点。生物多样性是人类赖以生

存和发展的物质基础，具有巨大的生态服务功能。生物多样性的重要意义已被人

们熟知。然而，遗传多样性(遗传资源)作为生物多样性的重要组成部分及物种多

样性和生态系统多样性的重要基础，其实际和潜在价值尚未得到足够的认识和重

视。20 世纪下半叶开始，随着人口增长、农业扩张、工业化和城镇化加速推进以

及经济、社会持续发展，植物遗传资源面临了严重的威胁。 

长江流域植物遗传资源的战略地位和面临的威胁。我国的植物遗传资源及保

存数量位于世界前列，野生近缘种的遗传多样性极为丰富，但栽培种的遗传多样

性却十分贫乏，作物野生近缘种的研究与保护亟待重视。长江流域是生物多样性

极为丰富的区域，具有重要的战略地位。长江流域与黄河流域同为世界四大农耕

文明起源地之一。大量考古资料证明，中国的原始农业和农耕文明起源于约 1 万

年前的长江流域和黄河流域，长江流域内具备生态要素的合理配置，以及生物多

样性提供的农作物野生近缘种、林木资源和家养动物野生种资源。流域的作物遗

传资源经历了漫长的自然选择和人工选择，形成了丰富的遗传多样性。Н.И.瓦

维洛夫的栽培植物起源中心学说认为，中国中部和西部山区及其毗邻的低地(主

要位于长江流域)是全球第一个最大的独立的世界农业发源地和栽培植物起源地，

是世界八大作物起源中心之一。全流域的栽培植物数量极大，初生和次生中心植

物种群变异大，异型和野生近缘种多，遗传多样性丰富，特别是长江流域亚热带

的栽培植物区系极为奇特和丰富。 

目前，长江流域已建立的生物多样性自然保护体系中，学界和决策部门在物

种多样性和生态系统多样性两方面已开展大量科研和保护工作，取得了卓有成效

的保护成就。但是，对中华农耕文明史的生态学解读以及与人类生存和生产密切
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相关的植物遗传资源的研究和严格保护的战略意义，及其在全世界的重要地位尚

没有引起人们足够的重视。全流域植物遗传资源面临着一系列威胁。 

长江流域植物遗传资源保护和可持续利用是长江大保护的主要任务之一。

长江流域的生物多样性资源是中华古文明起源、发展和繁荣的最重要物质基础之

一。植物特别是作物遗传资源是将来长江流域甚至全国农业可持续发展的命脉。 

本报告将基于长江流域最有代表性并对人类生存与发展有重要影响力的粮

食和经济作物为例，对长江流域作物遗传资源的保护和可持续利用进行思考，阐

述长江流域植物遗传战略资源的整体保护非常紧迫，需加大保护、研究、开发和

可持续利用工作的力度，尽快全面系统地开展长江流域作物和林木遗传多样性的

调查工作，摸清家底和尚未引起重视的遗传资源的濒危情况，基于它们的调查编

目来制定完善和合理有效的遗传资源多样性研究、评估、保护、监测和可持续利

用体系。 

关键词：长江大保护；植物遗传资源；遗传多样性；生物多样性保护；可持续利

用 
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抑制宿主白绢病菌活性的铁皮石斛内生真菌分离与筛选 

 

陈秋燕，吴令上，斯金平* 

（1 浙江农林大学林业与技术学院省部共建亚热带森林培育国家重点实验室， 

浙江 临安 311300） 

 

随着铁皮石斛（Dendrobium catenatum）人工栽培的快速发展，铁皮石斛病

害日益严重。齐整小核菌 Sclerotium rolfsii 为铁皮石斛毁灭性的病害（白绢病）

致病菌，在南方梅雨季节高湿的情况下迅速蔓延。目前铁皮石斛病害防控措施研

究较少，化学防治易造成农药残留、环境污染、生态平衡破坏等问题，内生真菌

抗病性研究为铁皮石斛病害有效防治提供新思路。本研究于浙江义乌铁皮石斛种

植基地采集抗病系和感病系铁皮石斛根、茎、叶样品，利用组织平板分离法从铁

皮石斛根茎叶中分离内生真菌，以齐整小核菌为靶标，采用平板对峙培养法筛选

拮抗菌，结果表明从铁皮石斛的根茎叶部位共分离到 447 株菌株，根据菌株培养

的特征划分为 110 个形态型，经对峙试验，内生真菌 A11、C1、D3、H28、I1、

I10和 J7对齐整小核菌表现较好的抑菌活性，抑制率依次为 49.1%、55.9%、56.0%、

64.5%、48.0%和 47.1%，其中以 I1 菌株对齐整小核菌的生长抑制效果最为明显，

其可引起齐整小核菌菌丝黄化并逐步将其覆盖并吞没。本研究筛选得到具有较好

的抑菌活性的内生真菌，为铁皮石斛白绢病的生物防治提供了物质基础。 

关键词：铁皮石斛；内生真菌；白绢病；齐整小核 

 

*通讯作者：E-mail: lssjp@163.com 
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种子遗传质量对水青树种子萌发、幼苗生长与存活的影响 

 

陈 杨，甘小洪 1* 

（西南野生动植物资源保护教育部重点实验室，西华师范大学，四川 南充 637009） 

 

水青树（Tetracentron sinense Oliv.）是水青树科仅有的一种珍稀植物，在深

山、峡谷、陡坡及悬岩等呈零星散生，自然更新困难。本文在四川美姑大风顶自

然保护区水青树种群进行控制授粉实验，获得不同遗传质量的种子；模拟野外生

境开展了遗传质量与生境特征的正交控制播种实验，探讨种子遗传质量对水青树

种子萌发、幼苗生长和存活的影响，揭示种子遗传质量对水青树种群更新的影响

机制。 

研究发现，4 种授粉处理的种子在林缘生境中的萌发率均优于其余三种生境，

尤其是自花授粉和同株异花授粉处理的种子；除林缘生境外，其余三种生境中异

株异花授粉处理的种子萌发率整体上明显优于其余三种授粉处理。 

在不同生境下，不同授粉处理的幼苗的存活率均随月龄的增加逐渐递减，死

亡率逐渐增加。林缘下所有处理的幼苗存活率均优于其余生境；异株异花授粉处

理的幼苗预期寿命及存活情况整体上优于其余授粉处理的幼苗。各处理组幼苗的

存活曲线整体上均呈下降趋势；林下与空旷地生境中存活曲线下降趋势最为明显；

异株异花授粉处理的幼苗存活曲线下降趋势最为平缓。不同生境下，各处理组幼

苗的累积生存率随龄级的增加呈单调下降趋势，累积死亡率呈单调上升趋势，均

在前 2 个龄级升降幅度最大；其中林下和空旷地生境中两者的变化趋势最为快

速；异株异花授粉处理的幼苗的变化趋势最为平缓；不同授粉处理的幼苗的危险

率曲线变化趋势基本一致，均在第 2 月龄出现峰值。随着月龄的增加，不同授粉

处理的水青树幼苗的根、茎长度均呈逐渐增加的趋势；除林下生境外，其余三种

生境中异株异花授粉处理的水青树幼苗的根、茎的生长状况整体上大于自然授粉

和自花授粉的水青树幼苗。不同授粉处理水青树幼苗的干物质含量均呈逐渐增加

的趋势；在同一月龄中，异株异花授粉处理的幼苗的干物质含量整体上大于自花

授粉和自然授粉处理的幼苗。 

结果表明：（1）不同遗传质量的水青树种子的质量均相对较差，其幼苗的生

存能力及对外界环境的适应能力均较弱，出苗后的前 2 个月均是幼苗存活的瓶颈
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期。（2）不同遗传质量对其种子和幼苗的适合度的确有较大的影响，异株异花授

粉处理的水青树种子和幼苗的适合度均优于其余处理；（3）种子遗传质量的确对

水青树种群的更新产生了重要的影响，但并非是根本原因，只是进一步加剧了种

群更新的困难。 

 

*通讯作者：E-mail: bhgan@cwnu.edu.cn. 
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评估族群遗传多样性作为生态和农业恢复依据 

 

Yuchung Chiang1, Yazhu Ko1, Hsuehyu Lu1, Tsaiwen Hsu2 

（1 Department of Biological Sciences, National Sun Yat-Sen University, Kaohsiung, Taiwan 

80424, China; 2 Endemic Species Research Institute, Nantou, Taiwan, China） 

 

在过去的数十年，全球暖化导致极端气候变化和人类活动造成了属于岛屿栖

地分布模式的野生物种族群严重衰退，例如普通野生稻(Oryza rufipogon)在台湾

岛因为受到城市发展影响而野外灭绝。在冰河时期和后冰河时期，气候变化和海

平面变化影响植物和动物的分布，不同的物种在冰后河时期的东亚和南亚呈现出

不同的植物地理学分布模式，举例而言，位于西太平洋岛环中央的台湾岛屿有超

过 20％的植物属于特有物种，然而，由于全球暖化引起的极端气候变化、外来物

种入侵等因素，造成过去数十年来，台湾特有物种呈现高比例被评估为濒危物种

或野外灭绝，包含台东苏铁（Cycas taitungensis）、台湾穗花杉(Amentotaxus 

formosana)、台湾油杉(Keteleeria davidiana var. formosana)和普通野生稻(Oryza 

rufipogon)。在此，我们使用不同的案例研究来讨论受冰河时期和人类活动影响的

各不同物种的植物地理学模式，此类受威胁物种如何以族群遗传分析结果来规划

后续保育与复育的策略。遗传多样性的丧失带来了严重的物种演化风险，无论是

物种对海洋岛屿的适应还是与其他生物的长期相互作用接受到影响。在这些案例

研究中，我们使用分子标记作为族群遗传学依据来评估遗传多样性、族群分化和

物种分歧等，包含下列几个具体目标：（1）评估剩余野生族群的族群遗传变异;

（2）评估野生族群的族群动态历史推测;（3）根据分配测试评估族群的空间分布

界分和遗传热点评估;（4）确定生态恢复中原生境和异地复育管理上所需的不同

遗传单位。 

关键词：特有物种；遗传多样性衰退；族群分化；遗传热点评估；异地复育 
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报春苣苔营养器官及土壤 C、N 稳定同位素组成分析* 

 

戴文坛，缪绅裕**，陶文琴  

（广州大学生命科学学院, 广东 广州 510006） 

 

苦苣苔科（Gesneriaceae）植物中大部分种类主要分布于喀斯特地貌中。报春

苣苔（Primulina tabacum Hance）是苦苣苔科报春苣苔属（Prmulina Hance）植物，

为国家一级重点保护野生植物，具有喜钙性、旱生性、石生性的特点，目前仅发

现于中国南方的石灰岩生境和丹霞地貌中。 本研究以广东、广西和湖南 3 个省

份中 12 个报春苣苔分布地点的种群为研究对象，测定各种群的报春苣苔植株不

同部位、地表土壤及所其处石灰岩地区岩石的碳、氮含量及稳定性碳、氮同位素

的组成（δ13C、δ15N），研究报春苣苔植株及其生境碳、氮同位素的组成特征。

结果表明：所有种群报春苣苔植物样品 δ13C 值、δ15N 值变化分别在-29.98‰ ~ -

40.70‰和-13.38‰ ~ 2.62‰之间，不同营养器官 δ13C 值存在极显著差异（P<0.01），

表现为叶>茎≈根，且根、茎 δ13C 值与土壤 N 含量存在显著负相关；不同营养器

官间 δ15N 值并未表现出差异性。通过研究分析，找出了制约报春苣苔种群繁殖

扩大的环境因子，为保护报春苣苔种群提供理论依据。 

关键词：报春苣苔；碳同位素；氮同位素；生境 

 

*基金项目：国家自然科学基金项目（31270526）资助。 

**通讯作者：E-mail: 272118197@qq.com 
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西藏色季拉山提灯藓科植物的初步研究 

 

樊英杰 1,2，宋晓彤 1,2，马和平 3，邵小明 1,2* 

（1 中国农业大学资源与环境学院，北京, 100193；2 生物多样性与有机农业北京市重点实

验室，北京，100193；3 西藏农牧学院高原生态研究所，西藏 林芝，860000） 

 

色季拉山（E93°12′95°35′，N29°10′30°15′）位于西藏自治区林芝县以东，属

于念唐古拉山向南延伸的余脉。最高海拔在 5300m，气候干湿分明，垂直气候带

明显，苔藓植物的多样性丰富。 

本研究针对西藏色季拉山提灯藓科植物（Mniaceae）物种多样性及其分布规

律进行了初步研究。借鉴已有资料和经典分类方法，初步得出西藏色季拉山提灯

藓科植物 5 属 22 种，约占已报道的西藏提灯藓科植物物种的 42.31％。其中匐灯

藓属（Plagiomnium T.Kop.）、提灯藓属（Mnium Hedw.）和毛灯藓属（Rhizomnium 

T.Kop.）为该区域的优势属；匐灯藓属（Plagiomnium T.Kop.）中的：毛齿匐灯藓

（ Plagiomnium tezukae (Sakurai) T.J. Kop. ）、 侧 枝 匐 灯 藓 （ Plagiomnium 

maximoviczii (Lindb.) T.J. Kop.）、皱叶匐灯藓（Plagiomnium arbusculum (Müll. Hal.) 

T.J. Kop.）广布于各海拔；提灯藓属（Mnium Hedw.）中的提灯藓（Mnium hornum 

Hedw.）、异叶提灯藓（Mnium heterophyllum (Hook.) Schwägr.）主要分布于海拔

3000m 以下区域；而毛灯藓属（Rhizomnium T.Kop.）中的扇叶毛灯藓（Rhizomnium 

hattorii T.J. Kop.）、薄边毛灯藓（Rhizomnium horikawaeT.Kop）主要分布于 3700-

4000m 的高海拔区域。色季拉山提灯藓科物种多样性及其空间分布与该地的气候

条件以及与海拔、植被类型、基质类型等均有较明显的联系。 

关键词：提灯藓科；海拔；色季拉山；西藏 

 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（31570474，41771054） 

**通讯作者：E-mail: shaoxm@ cau.edu.cn 
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封育保护通过改变中国图们江河口沙丘的群落组成 

降低关键种玫瑰的重要性 

 

甘文浩 1，崔文强 1，刘建 2，张淑萍 1,2 * 

（1 山东大学生命科学学院生态与生物多样性研究所，山东 济南 250100 中国； 

2 山东大学环境研究所，，山东 济南 250100） 

 

封育保护作为常用的保护手段，也被常常应用于海岸河口沙丘的保护与治理

当中，目前的研究也多在大尺度上进行，诸如封育保护对群落的影响，而对于单

一特定的沙丘植物的影响研究较少。本文以吉林珲春东北虎国家自然保护区中的

中国二级濒危保护植物野生玫瑰为例，分别在 2003 年与 2012 年在珲春自然保护

区中图们江河谷对玫瑰群落进行了样方调查，探讨 2003 至 2012 年间十年封育保

护对于玫瑰的影响。相比于 2003 年，2012 年玫瑰种群相对高度、相对盖度、重

要值显著降低，2012 年玫瑰群落与 2003 年玫瑰群落有 65.84%的差异。十年封育

导致玫瑰灌丛在群落中的地位降低，作为最常用的就地保护手段，封育保护方式

对于沙丘生态系统关键种植物玫瑰的保护却不能起到积极的正面作用。封育保护

并不是万金油，对于沙丘群落中的特定物种保护，应加强该物种濒危机制的研究，

将封育保护与人为干扰结合，建造适宜的小生境才能更加有利于该物种的保护。 

关键词：关键种；玫瑰；封育保护 

 

*通讯作者：Tel：86-531-88363573; E-mail：spzhang@sdu.edu.cn 
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山西蒙古黄芪根腐病菌的分离鉴定及其拮抗菌的靶向筛选 

 

高 芬 1，李 科 2，闫 欢 2，赵雪姣 2，秦雪梅 2* 

（1 山西大学应用化学研究所, 山西 太原 030006；2 山西大学中医药现代研究中心,  

山西 太原 030006） 

 

近年来由于山西移栽芪种植规模的扩大，连作年限的加长，根腐病的发病率

逐年上升，但其致病菌的研究还未见报道。生产中黄芪根腐病主要采取化学防治

来控制病害的发生蔓延，然而农药残留、环境污染等问题日益突显，寻找生防菌

资源，探索有效的生物防治措施在黄芪种植中日益发挥着越来越重要的作用。 

本课题组通过在山西蒙古黄芪主产区（五寨、浑源、应县）采集根腐病样本，

组织分离法分离，柯赫氏法则回接致病，获得了该病的致病菌，并通过形态学与

EF-1α 基因分子鉴定相结合的方法明确了其分类地位。结果表明：引起山西黄芪

根腐病的主要致病菌种类繁杂，包括 Fusarium acuminatum、F. solani、F. oxysporum、

F.redolens 以及 Alternaria sp.、Ilyonectria torresensis，其中 F. acuminatum 的分离

频率为 53.83%，分离率为 0.83%；F. solani的分离频率为 26.42%，分离率为 0.43%，

二者为山西蒙古黄芪主产区最主要的优势致病菌。以上述 2 种病原菌为靶标，采

用平皿对峙拮抗、发酵液抑菌活性测定、菌丝生长抑制和离体防病试验相结合的

靶向多重筛选法，获得了一株抑菌效果良好的拮抗芽孢杆菌 R88，其无菌发酵滤

液对 F. acuminatum、F. solani 的抑菌圈直径分别为（24.96 ± 1.85）mm 和（25.90 

± 1.18）mm，且抑菌持效性良好；离体防病试验中，保护性处理和治疗性处理的

病情指数分别是（16.67± 8.34）和（50.00±25.00），与对照（66.67±2.78）相比差

异显著（p=0.05）；形态学观察、生理生化特性测定和 16SrDNA 序列分析表明，

该菌属于萎缩芽孢杆菌（Bacillus atrophaeus）。 

上述研究不仅明确了山西黄芪根腐病致病菌的种类，而且针对其筛选获得了

抑菌效果良好的拮抗萎缩芽孢杆菌 R88，为促进黄芪的生态种植奠定了基础。 

关键词：蒙古黄芪；根腐病；优势致病菌；拮抗菌；多重筛选 

 

*通讯作者：E-mail: qinxm@sxu.edu.cn 
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龙牙百合脱毒种苗繁育及种球培育技术研究 

 

高 柱 1,2，王小玲 2＊ 

（1 江西农业大学园林与艺术学院，江西 南昌，330045；2 江西省科学院生物资源研究

所，江西 南昌，330096） 

 

为解决龙牙百合鳞片繁殖导致品种退化、病害蔓延等产业关键技术问题，采

用茎尖外外植体材料，利用组织培养技术进行脱毒，培育脱毒种苗及无毒种球供

生产推广。结果表明：（1）取鳞茎直径为 1.2 cm 左右，在 60℃温箱中处理 10 min，

用 2%次氯酸钠浸泡 15 min，将鳞片剥至 0.1～0.2 cm，在 MS+NAA 0.1 mg/L+BA 

0.5 mg/L 培养基中诱导，酶联免疫检测脱毒率达 100%，诱导率达 72.2%；（2）

采用MS+NAA 0.15 mg/L+6-BA 1.5 mg/L优化增值培养基，30 d增值系数达 3.56；

（3）采用 1/2MS+IBA 0.2 mg/L 生根培养基，8 d 开始发根，30 d 以后开始移栽，

生根率 99.8%；（4）经室温炼苗 48 h，采用新鲜珍珠岩在 2～4 月移栽，成活率

达 92.6%以上；（5）3 月底前移栽至大田，精细化管理，结合喷施 2 次荣耀 2 号，

叶片保留可延期 30 d，平均种球达 25.3 g；（6）以培育的种球 10 月初栽种，7 月

挖取，平均亩产 1200 kg，未见灰霉病、疫病发生。优化培养基后培养的种苗健

壮，培育种球达到商品种要求，相同密度栽种亩产超过农户鳞片繁殖种球 200 kg，

有效控制病害发生。 

关键词：龙牙百合；组织培养；瓶苗；种球；培育技术 

 

*通讯作者：E-mail: wangxiaoling1979@126.com 
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濒危中药材桃儿七体细胞胚胎发生及植株再生研究 

 

郭生虎*，陈虞超，朱永兴，关雅静 

(宁夏农林科学院农业生物技术研究中心，宁夏 银川 750002) 

 

桃儿七（Sinopodophyllum emodi (Wall.) Ying）为小檗科桃儿七属多年生草本

植物，是我国珍稀濒危中药材，其次生代谢产物鬼臼毒素具有较强的抗癌活性，

自然资源濒临灭绝，本研究利用桃儿七体细胞胚发生途径建立桃儿七再生种苗培

养体系，为桃儿七种质资源保存和种苗快速繁殖奠定基础。论文以桃儿七种子胚

为材料，经无菌培养获得无菌苗，以无菌苗的下胚轴和子叶为外植体进行愈伤组

织诱导，获得胚性愈伤组织，经进一步诱导分化获得体细胞胚，进而分化得到体

细胞胚再生苗，建立了桃儿七体细胞胚再生种苗培养技术体系。研究结果表明：

最佳愈伤组织诱导培养基为 Ms+1.0mg/L 6-BA+0.2mg/L NAA+0.1mg/L GA3，诱

导率达 79.3%，最佳胚性愈伤组织转化和增殖的培养基为 Ms+1.0mg/L 6-BA+0.1 

mg/L NAA+0.1 mg/L GA3+300 mg/L CH+40.0g/L 蔗糖，体细胞胚萌发及丛生芽分

化培养基 Ms +6-BA0.5mg/L+GA3 0.1mg/L+NAA0.01mg/L，再生苗生根培养基为

1/2Ms+IBA0.5 mg/L +IAA1.0 mg/L，生根率达 51.7%，本研究为桃儿七通过体细

胞胚胎途径获得再生种苗奠定基础，也为进一步研究桃儿七体细胞胚胎发生机理

提供研究材料。 

关键词：桃儿七；胚性愈伤组织；体细胞胚；再生植株 

 

*通讯作者：E-mail:guosh1118@sina.com 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 60 
 

濒危植物狭果秤锤树枝叶化学成分的研究 

 

郭雪莹，靳晓东，田雨浓，谢国文* 

（广州大学，广东 广州 510000） 

 

珍稀濒危植物在极端的生长环境下能产生特殊的化学生态功能分子，对新型

药物的发现具有重要的研究价值。秤锤树属（Sinojackia）狭果秤锤树（S.rehderiana）

是我国特有的二级濒危保护植物。为研究其枝叶化学成分，实验采用硅胶色谱柱、

Sephadex LH-20 凝胶柱色谱、反相柱色谱、HPLC 等现代分离技术分离并纯化化

合物，利用 1H NMR、13C NMR、MS、HSQC、HMBC 等现代波普手段对单体化

合物进行了结构鉴定。共分离鉴定出 7 个化合物，主要为二萜化合物 4 个，分别

是：反式植物醛(1)，顺式植物醛(2)，植物酮(3)，植物醇(4)；酚酸化合物(5)，维

生素 E 衍生物(6)，甘油三酯(7)，其中化合物 1 为新天然产物，化合物 2-7 为首

次从秤锤树属植物中分离得到。 

关键词：濒危植物；狭果秤锤树；反式植物醛；萜类；化学成分 

 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（31540069） 

*通讯作者，E-mail:xieguowen126@126.com 
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多花黄精的组织培养与植株再生研究 

 

何 艳，朱玉球，刘京晶，付顺华 1，斯金平* 

（浙江农林大学林业与生物技术学院省部共建亚热带森林培育国家重点实验室， 

浙江 杭州 311300) 

 

多花黄精（Polygonatum cyrtonema）是 2015 年版《中国药典》记载的中药黄

精的原植物之一。在当前大健康时代背景下，市场对黄精的需求日益增多，采用

组织培养方式，进行工厂化育苗具有重要意义。本研究以多花黄精新鲜根茎为外

植体，通过对消毒处理方案、植物激素对不定芽诱导、愈伤组织诱导、愈伤组织

增殖分化、丛芽增殖和生根的诱导效果比较，筛选最佳组织培养条件与激素配比。

试验结果表明：1‰浓度多菌灵溶液浸泡根茎 48h，净水冲洗后晾干，置 4℃冰箱

冷藏 30d，用 75%酒精消毒 15s，再用 2.5%次氯酸钠消毒 5min，再 0.15%氯化汞

消毒 10min 可达到最佳消毒效果，污染率仅 25%（对照组为 100%）；将根茎接

种在 MS+6-BA 0.5mg/L+NAA 1.0mg/L 培养基中，不定芽诱导最多，平均为 2.99

个；将不定芽一分为二接种到 MS+6-BA 2.0mg/L+2,4-D 0.5mg/L 培养基中愈伤组

织诱导效果最好，诱导率为 70%；愈伤组织的增殖分化以 MS+6-BA 4.0mg/L+2,4-

D 0.2mg/L 培养基最好，增值率和分化系数分别为 80%和 3.83；丛芽增殖以 MS

培养基为优，1/2 MS 培养基较差，以 MS+6-BA 1.5mg/L+NAA 0.2mg/L 培养基增

殖效果最佳，增殖倍数达 3.67 倍；丛芽在 1/2MS+IBA 2.0mg/L 培养基中生根效

果最好，生根率可达 80%。将健壮丛苗炼苗后，移植到泥炭：蛭石=1:1 基质中，

40d 存活率达 70%。该组织培养和植株再生体系的建立为多花黄精工厂化育苗提

供了技术支撑，满足当前市场的迫切技术需求。 

关键词：多花黄精；根茎；组织培养；植株再生 

 

*通讯作者：E-mail: lssjp@163.com  
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世界自然遗产地红色名录指数应用研究 

——以云南三江并流高等植物为例 

 

胡立辉，张德顺 

（同济大学建筑与城市规划学院 高密度人居环境生态与节能教育部重点实验室， 

上海 200092） 

 

世界自然保护联盟（IUCN）红色名录被公认为最具权威性和最广泛应用的

濒危物种分类名录，而红色名录指数（RLI）根据红色名录分类变化来说明特定

物种或区域内物种总体威胁状态上的相对变化率。对云南三江并流世界自然遗产

地的高等植物开展试验性评估，发现在空间分布上，三江并流所在的 12 个区县

内西北部的 RLI 数值变化明显大于东南部地区，这与物种多样性沿金沙江——

澜沧江——怒江——独龙江方向呈现逐渐增加的趋势相同；而滇西脆弱、敏感、

极易受干扰的纵向岭谷区河谷地貌造成了贡山、玉龙、维西等县的 RLI 变化较

大。时间上用两种方法计算 1997 年到 2013 年的 RLI 变化，可以明显看到均呈

现大幅度下降至 2004 年拐点后略微上升的趋势，这一时间节点又与 2003 年 7 月

联合国教科文组织将三江并流保护区作为“世界自然遗产”列入《世界遗产名录》

相契合，说明列入世界自然遗产名录对该区域的濒危物种保护有着积极作用。用

Equal-steps 方法计算的 RLI 比用灭绝风险 Extinction risk 方法计算的要下降得快，

说明遗产地整体高等植物面临的威胁远远大于个别高危植物物种。世界自然遗产

OUV 表征之一，即是濒危物种的栖息地，在数据充足的情况下，将红色名录指

数作为世界自然遗产的生物多样性价值的重要量化表征指标，可以有效地评估国

家（地区）内濒危物种的变化趋势，从而在地区尺度的生物多样性保护中发挥作

用，为世界遗产地突出普遍价值，特别是濒危植物与栖息地的保护与管理提供参

考。 

关键词：生物多样性；世界自然遗产；濒危物种；红色名录指数 

 

基金项目：国家重点研发计划（2016YFC0503300）：自然遗产地生态保护与管理技术。 
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干旱胁迫对防风二年生苗根系次生代谢产物的影响 

 

焦苗苗，门玉倩，陈贵林* 

（内蒙古大学牧草与特色作物生物技术教育部重点实验室； 内蒙古自治区中蒙药材规范化

生产工程技术研究中心；生命科学学院，内蒙古 呼和浩特，010070） 

 

药用植物的药效成分多为植物的次生代谢产物，包括生物碱、黄酮、萜类、

酚类、皂苷等。防风（Saposhnikovia divaricata (Turcz.) Schischk）为伞形科植物

未抽花茎植株的干燥根，是我国常用大宗中药材之一，一般种植在干旱、半干旱

地区。防风生长期常常会受到不同程度的干旱胁迫，其干旱胁迫对防风植株生物

量和产量影响如何？尤其是对防风次生代谢产物积累代谢有何影响还不清晰。试

验于 2016 年 4 月到 2017 年 6 月在呼和浩特市内蒙古大学南校区温室进行

（40°45′N,111°40′E,海拔 1040 m），采用盆栽试验（容器规格：上口径 18 cm，下

口径 10.5cm，高 25.5cm），土壤为田园土。实验设置了对照，干旱(干旱处理 14

天)和复水(干旱 14 天后恢复浇水 12 天)3 个处理。分别测定防风生物量变化，色

原酮类成分（主要为升麻素苷和 5-O-甲基维斯阿米醇苷）、挥发性成分等次生代

谢产物含量的变化，探讨干旱胁迫对二年生防风苗生理生化及次生代谢产物积累

的影响。结果表明，持续干旱胁迫 14 天后，土壤含水量显著降低，与对照相比

降低了 78.31%。干旱后防风苗叶片萎蔫发黄，叶面积减少，地上部干重降低，而

根系干重显著增加，与对照相比增加了 42.60%。升麻素苷和 5-O-甲基维斯阿米

醇苷是药典规定的防风质量分析的指标性成分，与对照相比，干旱胁迫后两种成

分含量均显著增加，分别增加了 33.11%和 63.78%。而且，在各处理条件下，升

麻素苷和 5-O-甲基维斯阿米醇苷的总含量分别为：对照组 0.38%；干旱组 0.62%；

复水组 0.76%，均超过药典所规定的最低含量 0.24%的要求，表明实验所用的防

风苗品质较好。通过 GC-MS 分离和鉴定了不同处理条件下防风根系挥发油的化

学成分，共检测出了 14 种挥发性成分，其中倍半萜类化合物 4 种，芳香醇类化

合物 7 种，酯类化合物、杂环化合物、酚类化合物各一种，芳香醇类化合物占据

61%。在干旱条件下，虽有部分挥发性成分的含量有所增加，如 β-柏木萜烯、β-

Barbatene 和 β-没药烯等，但总的来说，各挥发性成分相对含量受干旱胁迫的影
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响效应不一致。因此，对于本实验我们可以得出以下结论，适度的干旱胁迫能增

加防风根系生物量，显著增加升麻素苷和 5-O-甲基维斯阿米醇苷含量，但对于挥

发性成分的影响无明显趋势。  

关键词：防风；生物量；色原酮；挥发性成分 

 

*通讯作者：E-mail: guilinchen61@163.com 
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若干灭绝类群在滇东南早中新世的发现及其 

保护生物学意义 

 

贾林波 1, 周浙昆 1, 2* 

（1 中国科学院昆明植物研究所, 云南 昆明 650201;；2 中国科学院西双版纳热带植物园, 

 云南 勐仑 666303） 

 

滇东南处于华南板块西南缘，该地区自三叠纪以来地质较为稳定。从生物多

样性角度来说，滇东南是世界生物多样性热点地区。从植物区系的特点来说，滇

东南是我国的古特有中心，很多起源古老的类群在这一区域得以保存，如福建观

音座莲（Angiopteris fokiensis）、松叶蕨（Psilotum nudum）、云南穗花杉（Amentotaxus 

yunnanensis）和柳杉（Cryptomeria japonica）等。一些孓遗植物，如滇桐属（Craigia）

和金钱槭属（Dipteronia），曾在北半球有广泛分布，现仅分布于滇东南至越南北

部（或中国南部）。滇东南由此被认为是植物在全球气候恶化时期的避难所或“诺

亚方舟”。然而，作为生物多样性中心和古特有中心，是否所有类群都能在滇东

南得以保存目前还不清楚。本研究在滇东南马关早中新统中发现了较多的灭绝类

群：全球性灭绝的有椿榆属（Cedrelospermum）、单籽豆属（Podocarpium）、远志

槭属（Deviacer）和古壳斗叶属（Burryophyllum），共计 4 属；区域性灭绝的有

红杉属（Sequoia），计 1 属。这表明滇东南在其植物区系演化过程中存在着明显

的植物灭绝现象；同时证明了即便是植物在全球气候恶化时期的避难所，在没有

人为干扰的情况下，也不能保证其中的所有植物都能得以保存。进入人类世

（Anthropocene），随着保护生物学的兴起，政策制定者和公众物种保护意识的增

强，植物园和种质资源库的兴建，这类原本在将来可能会由于气候变化和物种自

身竞争能力有限等原因走向灭绝的类群（即目前的极少种群），可能会由于人为

的干预和保护，免遭灭绝的厄运；但这要求植物学家首先要识别出这些类群，并

给与持续的关注和保护。这凸显了当前对于极小种群研究和保护的重要性。 

关键词：云南东南部；早中新世；植物区系；演化；灭绝；保护生物学 

*通讯作者：E-mail: zhouzk@mail.kib.ac.cn 
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中国特有细叶石斛的分子谱系地理学研究 

 

江 雨, 牛志韬, 李露丹, 薛庆云, 刘 薇, 丁小余* 

（南京师范大学生命科学学院，江苏 南京 210046） 

 

细叶石斛（Dendrobium hancokii Rolfe）隶属于兰科石斛属，为中国特有的珍

稀濒危物种。由于气候差异和地理隔离等原因，使其南北分布的居群间表现出显

著的形态差异，而通过分子谱系地理学研究，可明确古气候变迁和古地质事件对

细叶石斛物种进化历程的影响。 

本研究利用 11 对 SSR 引物对细叶石斛 35 个野生居群 485 个个体进行了遗

传多样性检测，结果表明细叶石斛居群均具有较高的遗传多样性，以武陵山脉和

云贵高原地区的居群最高。STRUCTURE 和 UPGMA 聚类分析表明，35 个细叶

石斛居群分为 3 支，分别为分布于云贵高原地区的居群，分布于四川、陕西和甘

肃等地区的细叶石斛居群和分布于重庆、湖南、河南和湖北等地区的居群。 

基于线粒体基因片段 ccb256 和 rpl5、叶绿体基因片段 trnT-trnL、trnS-trnG

和 psaC-ndhE 和单拷贝核基因片段 LEAFY intron 1，分别检测到 26 种线粒体单

倍型、29 种叶绿体单倍型和 36 种核型，且均表现出极高水平的遗传多样性。三

种标记的 NST 显著大于 GST，表明细叶石斛居群存在明显的亲缘地理结构。

AMOVA 分析显示细叶石斛的遗传变异主要存在于居群间，而失配分布和中性检

验均表明细叶石斛在近期经历了明显的扩张事件。 

通过 mtDNA 单倍型、cpDNA 单倍型和 nDNA 核型构建的单倍型/核型网络

图结果表明，细叶石斛单倍型/核型可以分成 2 个大组（Group1 和 Group2）；

Group1 可以分成两个分支（Clade A 和 Clade B），这与基于核 SSR 遗传结构分析

结果相一致。南北分布的细叶石斛两个大组之间无共享单倍型/核型，可能是长

期的地理隔离和气候条件差异导致的异域进化造成的。 

不同的序列片段构建的 BI 树和 ML 树均表明，细叶石斛起源于云贵高原地

区，MIGRATE 基因流分析结果显示细叶石斛由云贵高原向四川盆地周围迁移，

并在武陵山山脉形成多样性中心。生态位模拟分析（ENM）的结果表明在未来气

候条件下，细叶石斛地理分布适生区出现明显的收缩趋势，有必要对其开展就地

保护工作。 

关键词：细叶石斛; 遗传多样性; 遗传结构; 分子谱系地理学; 生态位模拟 

 

*通讯作：E-mail: dingxynj@263.net 
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木槿花多糖提取、组成分析及抗氧化活性研究 

 

金友权，张四杰，钱 正，刘京晶，张新凤*，斯金平 

（浙江农林大学省部共建亚热带森林培育国家重点实验室，浙江 临安 311300） 

 

木槿(Hibiscus syriacus L.)又名篱障花、鸡肉花，属于锦葵科木槿属植物，在

我国分布广泛，多作为观赏绿化树种，并具有药食两用。木槿花具有清热解毒、

止痒、消肿等食用保健功效，在民间可作蔬菜食用，可烹饪成多种菜肴，其口感

顺滑，风味独特，是一种很有发展前景的食用花卉。木槿的栽培品种有“白花重

瓣”、“粉花重瓣”等，不同品种的木槿花瓣食药用价值也不同，为了更好的利用木

槿资源，本试验选取采自温州的粉花重瓣与白花重瓣、丽水的白花重瓣、杭州的

粉花重瓣等木槿花为材料，采用响应面法摸索其多糖最佳提取工艺，利用凝胶色

谱技术和酸水解分析多糖组成及其单糖组成，并采用 DPPH 自由基清除能力、

Fe3+还原能力和 ABTS 自由基清除能力等试验测定木槿多糖的抗氧化活性。 

通过单因素实验和响应面设计木槿花多糖的最佳条件为：提取温度 96.79 ℃，

料液比 1: 43.5 g/mL，提取时间 3.1 h，多糖得率为 7.97%。利用高效凝胶色谱，

采用纯水对木槿花粗多糖进行分离，木槿花多糖主要由单一峰组成，其平均相对

分子质量分别为 1.49×105 Da、1.25×105 Da、1.01×105 Da、1.37×105 Da；对木槿

花多糖进行酸水解，并对水解溶液进行衍生化处理，采用 HPLC 进行单糖组成分

析，木槿花多糖主要由葡萄糖、甘露糖、半乳糖、鼠李糖和阿拉伯糖 5 种单糖组

成，其中半乳糖组成比例最高，其与葡萄糖的比值为 1.656~4.496。另外，通过

DPPH 自由基、Fe 3＋还原能力和 ABTS 自由基等抗氧化活性测定，所有木槿花样

本多糖提取液均表现出潜在的抗氧化活性，其平均 IC50 分别为 5.23 mg/mL、3.16 

mg/mL 和 1.86 mg/mL，并且其抗氧化活性与多糖提取液的浓度呈现良好的量效

关系。在所有测试的样品中，粉花重瓣与白花重瓣在多糖组成上相似，均为单一

峰组成，并在单糖组成及比例上也基本相似，但粉花重瓣的抗氧化活性要优于白

花重瓣。该研究结果可为木槿花的资源利用提供理论参考。 

关键词：木槿花；多糖；抗氧化；相对分子质量；单糖组成 

 

*通讯作者：E-mail: xinfengxh@hotmail.com 
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黄帚橐吾提取物的杀虫抑菌活性及其安全性评价 

 

李 晶，刘锦霞*，李 娜，丁 品，杜文静，武建荣，张建军 

（甘肃省科学院生物研究所，甘肃 兰州 730000） 

 

黄帚橐吾(Ligularia virgaurea)是一种广泛分布于我国高寒草场的入侵毒杂草，

危害巨大。本研究通过菌丝生长速率法、孢子萌发法、微量稀释法、种子萌发、

温室盆栽防效和室内毒力测定等试验方法，测定了黄帚橐吾提取物的抑菌、杀虫

活性，并通过小鼠急毒试验对其安全性进行了评估。结果表明：黄帚橐吾提取物

对灰葡萄孢(Botrytis cinerea)、尖孢镰刀菌(Fusarium oxysporum)、茄病镰刀菌

(Fusarium solani)和辣椒疫霉(Phytophthora capsici)均有很强的抑制活性，且抑制

强度和其浓度呈正相关，抑制各病原菌菌丝生长的 EC50 分别为 11.93、51.25、

19.93、13.84 g/L，抑制孢子萌发的 EC50 分别为 15.05、55.26、57.86、16.5 g/L；

对四种病原真菌引发的辣椒灰霉病、枯萎病、根腐病和疫病有较好的防治效果，

100 倍稀释液的预防效果可达 75 %以上，治疗效果也在 70 %左右。黄帚橐吾提

取物对棉铃虫幼虫有很强的拒食活性，拒食中浓度(AFC50)为 2.59 mg/mL，提取

物浓度为 10 mg/mL 时，拒食率可达 95%以上；胃毒和触杀活性也较强，致死中

浓度(LC50)分别为 2.02、3.34mg/mL。黄帚橐吾提取物对小鼠的经皮急性毒性

LC50 >30 g/kg，经口急性毒性 LC50 为 6.9831 g/kg，属于低毒农药。黄帚橐吾提取

物表现出较强的抑菌杀虫活性，且完全符合低毒农药登记的要求，具有作为新型

生物农药进行开发的巨大潜力。 

关键词：黄帚橐吾；抑菌；杀虫活性；急性毒性 

 

*通讯作者：E-mail:liujinx0168@163.com 
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《珍稀濒危植物回归指南》简介 

 

李 楠 1*，龙丹丹 1，王运华 1，陈 庭 1，马凡强 2 

（深圳市中国科学院仙湖植物园，广东 深圳， 518004；２中国林业科学研究院森林生态

环境与保护研究所，北京，100091） 

 

本标准是在阅读大量国内外相关指南或文献的基础上，特别参考了实施“德

保苏铁回归自然项目”的实际情况和困难，结合我国国情及生物多样性保护现状

及其特点等编制而成的。 

本标准包括 6 个章节，具体内容包括：范围、规范性引用文件、术语与定义、

总则、回归项目的基本流程、开展回归项目的特殊要求，以及附录和文献。总则

界定了开展回归项目的基本原则、回归对象、开展回归项目的必要条件以及回归

项目期限和考核指标；回归项目的基本流程包括本底调查及相关研究、回归类型

的选择及实施条件、回归地的勘察与筛选、回归材料的准备、可行性报告的主要

编制内容、回归项目评估、相关法律文书申请、回归方案备案、回归定植、回归

后的管理和监测、回归成效评价等 11 个环节的内容。 

中国自古就是农业人口大国，如何合理解决珍稀濒危植物保护与利用之间的

矛盾，以及植物保护与土地利用之间的矛盾是管理者必须面对的问题；同时，中

国植物保护的主体归口国家及各省市区县的林业和草原局系统管理，回归项目实

施的主体也是林业和草原管理系统或环保局系统从业人员，这与欧美等发达国家，

以及 IUCN 所面向的自然保护主义者或相关行业专家有较大区别。因此该指南在

编写构架、内容设置、甚至某些概念、术语的提出或界定方面，与 IUCN 出版的

系列“指南”相比有很大不同的。突出表现在以下几个方面： 

1.首先，标准明确提出了开展回归项目必须遵循的四大基本原则，即保护性

原则、科学性原、安全性原则和可持续性原则。 

2.明确提出了回归地的筛选应遵循科学原则、管理原则和保护区优先原则。

其中“保护区优先原则”，是针对我国人口众多，土地资源利用矛盾突出，为体现

可持续原则而特别设定的。放眼世界，从长远发展的角度来看，这一原则的提出

具有普世性。 
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3. 针对我国国情和野生植物保护现状，分别从回归项目管理者和实施者的

角度，设置和规定了回归项目实施的期限；并提出了相应的评价体系。 

4. 考虑到我国植物保护的主体是林业和草原或者是环保系统的从业人员，

为使广大从业人员认识到回归项目与一般的造林等项目的区别，特别曾设了“开

展回归项目的特殊要求”一章。 

5. 明确提出了回归项目是一项系统工程，指出在回归项目立项之初，必须组

建一支专业的管理团队。该专业管理团队人员必须相对稳定，由专业技术人员主

导、业务主管部门和回归地负责人共同参与组成，全面负责和跟踪回归项目的设

计和实施，以及回归后的监测和管理工作等。 

关键词: 濒危植物；回归；指南 

 

*通讯作者：E-mail:andreali1997@126.com 
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贵州天坑地下森林苔藓生活型和物种多样性的研究 

 

李小芳，张朝晖* 

（贵州师范大学贵州省山地环境信息系统与生态环境保护重点实验室， 

贵州 贵阳 550001） 

 

为了探索苔藓在地下森林中的分布规律，采用梯度划分方法，对贵州天坑地

下森林（距离地表 280 m，坑口直径 300 m）苔藓植物进行生活型和 α、β 多样性

研究。研究结果表明：（1）该地下森林共有苔藓植物 71 种，6 大优势科所含物种

相比同类其它物种都较粗大，侧面反映出地下森林具有适宜物种生长的条件，在

物种多样性维持方面具有一定优势；（2）地下森林苔藓生活型共计 10 种，高丛

集型、交织型、平铺型、树形、扇形等 5 种生活型存在于地下森林不同的梯度环

境中，侧面反映出地下森林整体是阴暗潮湿的；（3）对不同梯度苔藓植物物种丰

富度指数分析表明，中部最高（8.4617），依次是底部（7.5020）和顶部（6.9785），

而苔藓植物 Pielou 均匀度指数的大小表示为：顶部（0.9454）>底部（0.9072）>

中部（0.8445）；（4）β 多样性指数分析表明，地下森林不同梯度群落间的相异性

都结介于（0.75.1）之间，底部与顶部的相异系数高达 0.9608；（5）随着梯度的

增加，地下森林苔藓植物的演替速率出现先增加后减少的趋势。分析表明地下森

林因其独特的地形地貌和水热条件，地下森林不仅各个梯度群落间异质性较高，

而且各个群落间相异性也都较高，结构分异明显，生境复杂。 

关键词：苔藓植物；生活型；多样性；地下森林；喀斯特天坑 
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铁皮石斛不同采收期多糖分子量分布及单糖组成研究 

 

李 娅，刘京晶，斯金平* 

（浙江农林大学林业与技术学院省部共建亚热带森林培育国家重点实验室， 

浙江 临安 311300） 

 

铁皮石斛（Dendrobium catenatum Lindl.）是我国传统名贵中药材，以新鲜或

干燥茎入药，具有益胃生津，滋阴清热的功效。现代药理研究表明铁皮石斛多糖

是其主要活性成分，多糖的化学结构与其药理活性密切相关，因此多糖的结构研

究越来越被人们关注。本研究按月采集铁皮石斛样品，采用水提醇沉法提取铁皮

石斛茎粗多糖，苯酚-硫酸法测定总多糖含量，高效凝胶法检测多糖分子量分布，

柱前衍生结合 HPLC 测定多糖的单糖组成。结果表明不同采收期粗多糖各组分

分子量差异显著，多糖的分子量分布及其含量与物候期密切相关。开花前检测到

大分子量组分，开花后大分子量组分减少小分子量组分增加。多糖分子量的变化

可能与开花有关，开花消耗使得到大分子量多糖降解成小分子量多糖。开花前各

多糖组分含量均较高，开花后各多糖组分含量迅速下降。铁皮石斛多糖主要包括

甘露糖和葡萄糖，还含有少量的半乳糖，木糖，阿拉伯糖。不同采收期甘露糖和

葡萄糖含量差异显著，而其他 3 种单糖含量差异不显著。本研究揭示了不同采收

期铁皮石斛多糖分子量及单糖组成的影响，为铁皮石斛精准采收提供依据。 

关键词：铁皮石斛；多糖含量；分子量分布；单糖组成 
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关中地区 4 种常绿地被植物对干旱胁迫的生理响应 

及抗旱性综合评价 

 

李 艳 1,2*，王 庆 1,2，刘国宇 1,2，张 燕 1,2，李 倩 1,2， 

杨群力 1,2，王 玮 1,2 

（陕西省西安植物园；2 陕西省植物研究所，陕西 西安 710061） 

 

中国是干旱半干旱面积较大的国家，其中干旱地区占 30.8%，半干旱地区占

21.7%。 2017 年 7 月，关中地区连续 14 天日最高气温高达 40℃以上，园林绿地

灌溉任务加大，城市水资源和城市环境维护用水需求产生矛盾。因此，研究园林

植物的抗旱性，选育耐旱性强的植物种类是现代园林亟待解决的问题。顶花板凳

果（Pachysandra terminalis Sieb. et Zucc）资源丰富，但相关研究相对滞后，文献

报道主要集中在其药理研究上。迷迭香（Rosmarinus officinalis Linn）是传统的香

料植物，广泛用于食品加工、医药卫生及化妆品开发等方面，其抗旱性及其园林

应用鲜有报道。大吴风草（Farfugium japonicum (L. f.) Kitam.）和蜘蛛抱蛋

（Aspidistra elatior Blume）在华东地区园林中广泛应用，其抗旱性研究鲜有报道，

也未见其在陕西有引种栽培并园林应用。本文以关中地区引种栽培的顶花板凳果、

大吴风草、迷迭香和蜘蛛抱蛋四种常绿地被植物盆栽苗为试材，采用人工控水模

拟水分胁迫的方法，观察其在不同胁迫程度下的植株形态变化，对四种常绿地被

的萎蔫系数及叶片的游离脯氨酸、MDA、SOD、POD、CAT、可溶性蛋白以及可

溶性糖等指标进行测定，并利用隶属函数法对其抗旱性进行了综合评价。结果表

明 4 种常绿地被植物的抗旱性强弱顺序为：迷迭香>顶花板凳果>蜘蛛抱蛋>大吴

风草，这一结果与盆栽干旱试验的形态表现一致，验证了基于生理指标的隶属函

数分析对四种常绿地被植物抗旱性综合评价的准确性和可靠性，为园林绿化企业

在地被植物的选择和合理应用提供了理论依据。 

关键词：常绿地被；抗旱性；干旱胁迫；综合评价；隶属函数法 
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外源激素对麻疯树雌雄花分化的影响 

 

刘济明*，童炳丽，李丽霞，陈敬忠，黄小龙，武梦瑶 

（贵州大学林学院, 贵州 贵阳 550025） 

 

为提高麻疯树花器官的雌雄比例进而提高麻疯树产量，以 4 年生麻疯树为研

究对象，采用 4 种可促雌分化的激素（生长素 IAA，细胞分裂素 6-BA、α-萘乙

酸 NAA、乙烯利 Eth）对花芽期的麻疯树进行诱导试验，确定对麻疯树雌花诱

导效果最佳激素种类及浓度配比，为麻疯树的丰产与推广种植提供科学依据和方

法。结果表明：①4 种激素对麻疯树都有一定的促雌分化效果，生长素 IAA 最适

浓度为 60mg/L，对麻疯树雌花的诱导率最高达到 70.97%；α-萘乙酸 NAA 最适

浓度为 60mg/L，对麻疯树雌花诱导率最高达到 54.84% (主要是抑制雄花分化，

提高其雌雄比)；细胞分裂素 6-BA 最适浓度为 60mg/L，对麻疯树雌花诱导率最

高达到 20%；乙烯利 Eth 最适浓度为 1440mg/L，对麻疯树雌花诱导率最高达到

41.94%。②结合麻疯树的坐果率及种子含油率，分析比较，最终确定浓度 60mg/L

的生长素 IAA 为提高麻疯树雌雄比例最适宜的激素，其雌雄比为 1:12.0，坐果率

49.96%。 

关键词：麻疯树；激素诱导；雌雄比例 
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多花黄精种质资源的 ISSR 遗传多样性分析 

 

刘 新，段承俐，刘京晶，张新凤，斯金平* 

(浙江农林大学林业与技术学院省部共建亚热带森林培育国家重点实验室，浙江 临安 

311300) 

 

多花黄精 Polygonatum cyrtonema 是 2015 年版《中国药典》规定的药用黄精

三种基源植物之一，其味甘、性平，具有润肺补肾、益气健脾等功效。为了研究

其种源间和种源内的遗传多样性，对其种质资源进行保护与开发利用，本文基于

ISSR 分子标记，对安徽、江西、福建、湖南、湖北及浙江 6 个省 20 个种源多花

黄精遗传多样性和遗传结构进行了综合分析。结果显示，16 条引物共扩增出 130

条清晰条带，其中多态性条带 123 条，平均多态百分率（PPL）为 94.62%，源内

的 PPL 为 33.85%~60.00%。多花黄精总的基因多样度（Ht）为 0.3788，各种源内

的基因多样度（Hs）为 0.1783，群体间的基因多样度（Dst,DSt=Ht-Hs）为 0.2005，

种源间遗传分化系数（Gst）为 0.5292，表明多花黄精种源内和种源间均有一定

的遗传分化，但种源间明显高于种源内，开展全分布区种质资源保护意义重大；

多花黄精种源间基因交流程度（Nm,Nm=(1-Gst)/4Gst）为 0.4448，说明了不同种

源间的基因流动程度较低，遗传背景较单纯；UPGMA 聚类结果显示，同一种源

的多花黄精基本上聚在一起，地理分布相近的种源聚在一起。说明种源间的遗传

分化大于种源内不同个体间的基因遗传分化，多花黄精具有明显的地理变异规律。 

关键词：多花黄精；ISSR；遗传多样性；种质资源 
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中国西北荒漠区植物物种多样性研究 

 

刘艳磊 1,2，董文攀 3，徐 超 1,2，陈 荀 1，吴 平 1,2，周世良 1* 

（1 中国科学院植物研究所，北京 100093；2 中国科学院大学，北京 100049； 

3 北京大学前沿交叉学科研究院，北京 100871） 

 

植物物种多样性是群落的重要特征，是维持生态系统结构、功能和稳定的基

础。植物物种多样性格局的研究是理解区域生物多样性维持机制的重要内容，同

时对生物多样性的保护管理等有着重要的指导意义。但目前更多的研究者将目光

聚集在生物多样性热点区域，荒漠区的相关研究相对滞后，作为生态系统中更为

脆弱的一种类型，荒漠区的植物具有鲜明的地域特色，存在大量特色物种。因此，

本研究以中国西北荒漠区为研究对象，采用 Metabcoding 的技术手段，揭示中国

西北荒漠区的植物物种多样性分布格局及影响植物物种多样性分布格局的影响

因素。 

本研究采集了覆盖整个西北荒漠地区的 144 份土壤样品，通过测定

matK,rbcL 和 trnLF 三个叶绿体基因来评估植物物种多样性。结果表明，采集于

西北荒漠区的土壤样品中共计包含 836 种植物，分布在植物界 79 个目，81 个科，

611 个属中，其中优势类群为藜科、禾本科、白刺科、菊科和豆科，且藜科占有

绝对优势，这与西北荒漠区的植物物种分布情况基本吻合。通过对整个区域的植

物物种多样性分析，我们发现在西北荒漠区取样带上，植物物种多样性呈现中间

物种多样性高，向东西两侧逐渐减少的趋势。植物物种数分布情况与近 30 年的

平均温度呈负相关、与海拔高度呈正相关，与降水量、经纬度等因素无明显关联。

研究还发现，土壤类型和荒漠类型影响植物物种的分布，石漠中含有较多的植物

物种数，盐碱地中物种数分布最少。温带半灌木、矮灌木荒漠，温带矮灌木荒漠

包含较多的物种数，温带多汁盐生半灌木荒漠中分布物种数最少。 

本研究通过使用Metabarcoding 的技术手段，利用土壤中的植物DNA信息，

基本阐明了中国西北荒漠地区植物物种多样性的分布格局及其影响因素，为进一

步的生物多样性保护奠定了基础。 

关键词：植物；物种多样性；Metabarcoding；荒漠区 
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西南传统集市贸易的药用植物研究 

 

龙春林 1,2,3，王跃虎 2,3，郭志永 1,2，林春蕊 4，刘演 4，李 嵘 3，李

苏梅 3,5，刘思朝 1,2,6，张贝西 1,2,6，雷启义 1,6，周江菊 6，方 琼 1,2 

（1 中央民族大学生命与环境科学学院；2 民族医药教育部重点实验室；3 中国科学院昆

明植物研究所；4 广西壮族自治区中国科学院广西植物研究所；5 香港浸会大学中医药学

院，6 凯里学院大健康学院） 

 

中国西南地区的地理范围涵盖云南、贵州、四川、重庆、广西、西藏、湖南

西部和湖北西南部，该地区是世界生物多样性热点地区，也是中国生物多样性、

文化多样性最著名的区域。中国西南地区分布的高等植物种类达到 22000 种，世

居少数民族超过 30 个，他们拥有丰富的采集和利用药用植物的传统知识，并在

当地的集市进行交易。本研究选择 3 个少数民族区域的传统市场进行调查，即广

西的靖西、云南的金平、贵州的凯里。实地调查采用民族植物学的研究方法，包

括关键人物访谈、半结构式访谈和凭证标本采集，共与三个市场的 300 多位受访

者进行了访谈。采用植物化学和药理学的方法对药用植物的化学成分和生物活性

进行了研究。靖西壮族在端午节药市交换 520 种植物；金平县红头瑶采集 116 种

药用植物，其中 110 种用于药浴；在凯里设有定期药物市场，经记录达 240 种。

从 3 个集市贸易的 26 种植物中分离得到 300 多个化合物，并对其结构进行了鉴

定，其中 57 个是新化合物。也对它们的生物活性进行了研究，证明当地少数民

族社区使用药用植物的知识具有科学性和合理性。然而，西南地区周期性市场的

数量正在急剧减少，在一些县域，传统的药市已经消失或被西药店取代；一些历

史悠久的著名集市因受到政策导向或唯利是图价值观的影响而失去了文化根基，

成为不可持续的短期利益的牺牲品。对当地传统集市交易的药用植物进行编目非

常迫切，与市场相关的传统知识和民族医药文化需要抢救。进一步研究化学成分

和药理活性，有利于推进少数民族药用植物的利用和当地集市的可持续发展。 

关键词：传统集市；药用植物；民族植物学；生物文化多样性保护 
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滇西北藏区重要野菜高大鹿药的化学成分与营养价值分析 

 

龙春林 1,2,*，徐 丽 1，王艺舟 1，黎 平 1，乌吉斯古楞 1，何 柳 1， 

吴世标 3，Edward Kennelly3,4 

（1 中央民族大学生命与环境科学学院，北京 100081；2 中国科学院昆明植物研究所，昆

明 650201；3 Department of Biological Sciences, Lehman College, City University of New York, 

250 Bedford Park Boulevard West, Bronx, New York 10468, USA；4 Ph.D. Programs in 

Biochemistry, Biology, and Chemistry, The Graduate Center, City University of New York, 365 

Fifth Avenue, New York, NY 10016 USA ） 

 

野生食用植物受到越来越多的关注。天门冬科的高大鹿药（Maianthemum 

atropurpureum）在云南称为竹叶菜，是滇西北藏区最重要的野菜，藏语名为 nibai，

当地人普遍采集和食用。然而，对这种重要野菜的化学成分和营养价值的研究却

不多。本研究采用国家标准对高大鹿药的营养成分进行了分析，通过多种分离手

段和包括 LC-TOF-MS 等技术在内的方法对其化学成分进行了研究。研究表明，

高大鹿药干燥嫩茎叶富含蛋白质（24.6%）和 18 种氨基酸，且氨基酸含量达到了

17.9 g/100 g，其中人体必需氨基酸占总氨基酸含量的 42.3%。高大鹿药中的矿质

元素、膳食纤维、维生素、β 胡萝卜素、碳水化合物和脂类的含量也很丰富。分

离并鉴定了 16 个化合物，其中 9 个为甾体皂甙、7 个为黄酮类化合物。上述结

果验证了滇西北藏族认为高大鹿药作为最重要野菜的传统认知具有科学内涵，其

丰富的维生素、矿质元素、人体必需氨基酸和其他化合物使得这一民间野菜具有

开发为保健食品或膳食增补剂的潜力。 

关键词：高大鹿药；藏族；营养成分；功能食品 
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基于 MaxEnt 模型预测细虫草在中国的潜在适生区 

 

马玉凤 1，黄罗冬 2，陈 剑 3，索菲娅 1*，虞 泓 3* 

（1 新疆大学生命科学与技术学院，新疆 乌鲁木齐 830046；2 暨南大学 生命科学技术学

院，广东 广州 510632；3 云南大学中草药生物资源研究所，云南 昆明 650091） 

 

细虫草 Ophiocordyceps gracilis (Grev.) G.H. Sung, J. M. Sung, Hywel-Jones & 

Spatafora 隶属于线虫草科（Ophioclavicipitaceae），线虫草属（Ophiocordyceps），

在亚洲、欧洲、南北美洲及非洲等地均有分布。在中国，细虫草主要分布于新疆，

并作为哈萨克民族药，收录于新疆维吾尔自治区药品标准。近年随着细虫草药用

功效的深入挖掘，资源需求量急增，导致细虫草遭到大规模采挖，自然分布生境

破坏严重，其资源面临枯竭。研究细虫草地理分布特征，预测其潜在适生区，对

野生资源保护与可持续利用具有重要意义。本研究利用中国境内 24 份细虫草物

种分布数据结合 19 个环境因子变量，运用最大熵模型（MaxEnt）和 GIS 空间分

析技术，预测细虫草在中国的潜在适生区，探讨影响物种分布的主要环境因子。

结果显示，模型训练集 AUC 值为 0.995，验证集 AUC 值为 0.994，表明 MaxEnt

模型预测结果可信度高。中国细虫草的地理分布范围：东经 86︒41′-107︒48′，

北纬 34︒3′-48︒45＇，包括新疆维吾尔自治区、西藏藏族自治区、青海省、甘肃

省、四川省、陕西省及黑龙江省、吉林省等地。适生区总面积为 44.19 × 104 km2，

其中新疆适生区面积 25.1× 104 km2，占适生区总面积的 56.8%。刀切法检测

（Jackknife test）分析显示，最暖季平均温（贡献率 32.6%）、降水量变异系数

（25.1%）和最冷季降水量（14.4%）对物种分布模型的建立贡献最大。综合分析

认为，分布区降水变化与最暖季平均温度是影响、限制细虫草分布的主要环境因

子。 

关键词：细虫草；潜在适生区；MaxEnt 模型；资源保护 

 

基金项目：新疆维吾尔自治区自然科学基金资助项目（2016D01C039） 

*通讯作者：E-mail: 索菲娅： sophi3106@sina.com.cn 

虞  泓： hongyu@ynu.edu.cn; herbfish@163.com  
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中国红树植物 DNA 条形码的构建 

 

毛晓萌 1，郭子骁 1，施苏华 1* 

（中山大学生命科学学院，有害生物控制与资源利用国家重点实验室，广东 广州，

510275） 

 

红树植物生长在热带、亚热带的海岸潮间带，是陆地与海洋间最后一道生态

屏障，在我国分布在华南沿海海岸。近几十年来由于人为过度开发和破坏，红树

林生态系统变得非常脆弱，有效保护和恢复红树林生物多样性迫在眉睫，通过

DNA 条形码技术构建分子数据库以实现红树林物种快速鉴定成为重要需求。我

们对中国沿海的十个样点进行野外红树资源调查，共采集到真红树 33 种（含引

种），半红树 14 种，以及滨海植物 20 种，共 421 个植物标本，囊括了中国所有

红树林植物物种。其中，87.5%的个体依据形态特征可鉴定到物种，剩余 44 个个

体难以判断。对全部标本测序了四个DNA分子标记（核基因 ITS2，叶绿体matK、

rbcL 和 trnH-psbA），从而构建了中国红树植物 DNA 条形码库。研究发现，rbcL

基因扩增成功率最高（100%），其次依次是 trnH-psbA（87.2%）、ITS2（82.9%）、

matK（66.7%）。分析表明，rbcL 基因在红树植物中能分辨出大部分单系物种，

对于物种数目相对丰富的四个真红树类群（白骨壤属、海桑属、木榄属和红树属），

rbcL 辅以 ITS2 也能很好实现属下种间识别。因此，我们认为 rbcL +ITS2 是红树

植物的条形码的理想标记，而 matK 和 trnH-psbA 并不适用于红树植物。最后，

我们依据得到的红树植物条形码文库，对剩下 44 个无法通过形态学鉴定的物种

进行分子鉴定，结果表明其中有 17 个体是杂交个体，分属于木榄属、红树属和

海桑属属内的五种杂交组合。这说明 DNA 条形码在研究物种间杂交情况也有不

可忽视的作用。 

关键词：DNA 条形码；红树植物；trnH-psbA；ITS；matK；rbcL 

 

*通讯作者：E-mail: lssssh@mail.sysu.edu.cn 
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中国新疆天池博格达峰自然保护区地面生地衣群落的研究 

 

帕丽旦·艾海提，艾尼瓦尔·吐米尔* 

（新疆大学生命科学与技术学院, 新疆 乌鲁木齐 830046） 

 

地面生地衣作为土壤生物多样性的主要成分，在改善土壤理化特征、增加土

壤养分、保持土壤水分、促进森林生态系统林下物质循环等方面具有重要作用。

同时为维管束植物种子的发芽、生根提供条件，从而促进植物群落的形成和演替。

本研究以样地为对象，以地面生地衣的盖度为指标，用双向指示种分析和除趋势

对应分析法（DCA）对中国新疆天池博格达峰自然保护区的地面生地衣群落进行

了数量分类；并根据优势地衣种类对地面生地衣群落进行命名。应用典范对应分

析（CCA）法探讨了地面生地衣种类分布与环境因素间的关系。结果表明，分布

在中国新疆天池博格达峰自然保护区的地面生地衣可分为以下 4 个群落：（1）土

星猫耳衣 Leptogium saturninum +喇叭粉石蕊 Cladonia chlorophaea +粉石蕊

Cladonia fimbriata 群落；（2）平盘软地卷 Peltigera elisabethae+分指地卷 Peltigera 

didactyla+裂芽地卷 Peltigera praetextata 群落；（3）雪岛衣 Ctraria islandica+膜

地卷 Peltigera membranacea+绿皮地卷 Peltigera aphthosa 群落；（4）犬地卷 

Peltigera canina+尖头石蕊 Cladonia subulata+伴藓瘤状大孢蜈蚣衣 Physconia 

squarosa 群落。各群落中的地面生地衣种类与盖度，一定程度上反映了地面生地

衣在天池博格达峰自然保护区森林生态系统中的地带性分布格局和环境因素之

间的关系。典范对应分析结果表明，天池博格达峰自然保护区地面生地衣群落物

种分布与森林郁闭度、光照强度、海拔高度、土壤的湿度等环境因素有关，其中

海拔、林冠层郁闭度等对地面生地衣物种分布的影响较大。 

关键词：地面生地衣；群落结构；物种分布格局；排序 

 

基金项目：国家自然科学基金项目（31660009） 

*通讯作者：E-mail: anwartumursk@xju.edu.cn  
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沅江源自然保护区森林生态系统服务功能价值评估 

 

瞿 爽，杨 瑞* 

（贵州大学林学院, 贵州 贵阳 550025） 

 

森林生态系统作为陆地生态系统主体，在全球生态系统中有着举足轻重的地

位发挥着重要的作用。沅江源自然保护区作为新界定区划的省级自然保护区，对

其森林生态系统服务价值客观、科学、系统地评估研究未见发现，通过本文的研

究可为保护区的可持续发展与科学营林管护通过基础数据和理论参考。本文以贵

州省都匀市沅江源保护区为研究区域，利用保护区最新一期的森林资源规划调查

数据，参照《森林生态系统服务功能评估规范》(LY/T1721—2008)的方法从涵养

水源、保育土壤、固碳释氧、林木营养物质积累、净化空气和生物多样性保护六

个方面对保护区森林生态系统服务功能进行价值评估。结果表明：沅江源自然保

护区有林地面积为 7984.32hm2，森林覆盖率高达 82.28%，植被类型以乔木林为

主，占到保护区国土面积的 66.80%。沅江源保护区年生态系统服务功能总价值

为：12.35 亿元，单位面积生态服务功能价值为 15.47 万元万元·hm-2·a-1。其中涵

养水源功能价值 1.19 亿元，占总价值的 9.63%；保育水土功能价值 3.18 亿元，

占总价值的 25.71%；固碳释氧功能价值 0.26 亿元，占总价值的 2.07%；积累营

养物质功能价值 0.63 亿元，占总价值的 5.06%；净化大气功能价值 5.54 亿元，

占总价值的 44.87%；生物多样性保护价值 1.56 亿元，占总价值的 12.67%。表现

为净化大气功能＞保育土壤功能＞生物多样性保护功能＞涵养水源功能＞积累

营养物质功能＞固碳释氧功能。核心区生态服务功能总价值为 5.28 亿元，占总

价值的 42.80%，缓冲区生态服务功能总价值为 2.95 亿元，占总价值的 23.86%，

实验区生态服务功能总价值为 4.12 亿元，占总价值的 33.34%，表现为核心区＞

实验区＞缓冲区。 

关键词：森林生态系统；服务功能；价值评估；沅江源自然保护区 

 

*通讯作者：E-mail: Yr553017@163.com 
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中国狗牙花属植物分类与资源 

 

秦新生* 

（华南农业大学林学与风景园林学院，广东 广州 510642） 

 

狗牙花属（Tabernaemontana）隶属夹竹桃科，全球共约 99 种，主要分布于

亚洲、非洲、北美洲和南美洲等。我国有狗牙花（Tabernaemontana divaricata）、

药用狗牙花（T.bovina）、尖蕾狗牙花（T.bufalina）、伞房狗牙花（T. corymbosa）

和平脉狗牙花（T. pandacaqui）等 5 种，分布于西南到华南及台湾等省区。 

该属树种均为灌木至小乔木，自然生长于山地疏林中或密林下，具有重要的

药用价值，2/3 以上的种均被分离鉴定出 300 多种吲哚类生物碱及 80 余种非生

物碱类成分，大部分种类的活性实验研究结果显示其对降低血压、抗肿瘤、镇痛

以及防治神经类药物依赖等有良好疗效，是抗肿瘤、神经类药物依赖等新药及其

新药先导化合物研发的重要药源植物。狗牙花属植物化学成分与药理研究仍有待

深入发掘，将是今后新药开发的重要研究方向之一，具有广阔的科学研究和市场

开发利用前景。 

目前国内外有关狗牙花属植物的研究绝大多数集中于其分类、化学成分和药

理等方面，但该属至今仍有近 1/3 的种类自发表后未开展过任何研究。国内对该

属植物的研究主要集中于狗牙花、药用狗牙花、尖蕾狗牙花、伞房狗牙花 4 个种

的化学成分和药理活性。狗牙花属植物花色洁白素雅且具香气，花冠裂片旋转呈

风车状，适合城市公园、庭院等列植或群植，珠三角城市绿化中已被栽植且广受

欢迎。 

狗牙花属植物的分类相对比较复杂，不少类群的归属至今还存在争议，以致

对该属植物分类和资源开发利用造成混乱和困难。中国植物志中文版收载了15种

5变种狗牙花属植物；而英文版仅收载5种。作者利用环境扫描电镜对中国植物志

中文版定义的8种及1变种狗牙花属植物叶表皮进行观察，以了解狗牙花属植物叶

表皮细胞轮廓、角质层纹饰、气孔器形状与外拱盖内缘、毛被等特征及其分类学

意义，结果表明狗牙花属植物的叶表皮形态在特定类群中存在相似性，体现在表

皮细胞轮廓部分为多边形( 4种) ，多为不规则形( 5种) ；下表皮均有气孔分布，

且多数气孔形状为非内陷或浅内陷( 4种1 变种) ，气孔外拱盖内缘多为浅波状( 6
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种) ；上、下表皮均具有较厚角质层，表现出较高的多样性，但也有一致性，多

数种类叶上、下表皮均无毛。狗牙花属植物的叶表皮主要特征虽然存在相似性，

但有的种类也存在较大种间差异，如异萼云南狗牙花(Ervatamia yunnanensis 

var.heterosepala)气孔长度和宽度都与其他种存在较大差异，显著大于属内其他种；

云南狗牙花(E. yunnanensis)和异萼云南狗牙花、单瓣狗牙花(E. divaricata)和狗牙

花(E. divaricata‘Gouyahua’)在表皮细胞、气孔形态、气孔外拱盖内缘、角质层等

都存在差异。可见，英文版中将单瓣狗牙花和扇形狗牙花（E. flabelliformis） 归

入狗牙花，将云南狗牙花和异萼云南狗牙花归入伞房狗牙花的分类处理仍有待更

多实验学科证据的支持。 

关键词：夹竹桃科；狗牙花属；分类；资源 

 

*通讯作者：E-mail: qinxinsheng@foxmail.com 
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普通油茶野生居群遗传分化的地理格局及 

近缘种系统发育关系 

 

秦声远，崔相艳，赵 耀，邹玉璟，陈 凯，戎 俊*   

（南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所，南昌 330031） 

 

普通油茶（Camellia oleifera）是重要的木本油料作物，其栽培面积和年产油

量均居我国木本油料作物首位。油茶籽油的单不饱和脂肪酸——油酸含量高达

80%以上，被誉为“东方橄榄油”，是一种优质健康的食用植物油。大力发展油茶

等木本油料作物生产，可以提高我国食用植物油特别是优质健康食用植物油的供

给，有助于贫困山区的农民脱贫致富，具有重要的战略意义。普通油茶野生近缘

种是宝贵的遗传资源，但是普通油茶野生居群遗传分化的地理格局及近缘种系统

发育关系仍不清楚，限制了普通油茶野生近缘种遗传资源的有效挖掘与利用。 

本研究基于生态位模型预测了野生普通油茶的潜在分布，对普通油茶野生居

群进行了调查；开发了基于高通量测序的多倍体微卫星基因分型技术，对六倍体

普通油茶进行了准确基因分型；基于 35 对微卫星分子标记，分析了 17 个普通油

茶野生居群及 65 份主要栽培普通油茶品种的遗传多样性及遗传结构；对野生普

通油茶籽脂肪酸组成等关键化学成分进行了分析；基于比较转录组分析，筛选了

450 个直系同源基因，对山茶属油茶组、短柱茶组、红山茶组和茶组的 22 个物

种进行了系统发育分析；分析了普通油茶及其野生近缘种的地理分布格局与物种

多样性。 

研究结果发现，普通油茶野生居群间存在明显的遗传结构。庐山、越城岭猫

儿山野生居群与其他野生居群间有明显的遗传分化。我国东部与西部的野生居群

间存在明显遗传分化。野生居群间遗传多样性相近，没有呈现从南向北的下降趋

势。主要栽培普通油茶品种的遗传背景与东部的野生居群相似，推测可能主要选

育自东部的野生居群。野生油茶籽的含油量与纬度呈显著负相关，多不饱和脂肪

酸含量、维生素 E 和茶皂素含量与纬度呈显著正相关。 

研究结果显示，油茶组物种聚成单独的分支（包括狭叶油茶、小果油茶、普

通油茶、越南油茶、高州油茶和茶梅），可以独立成组，部分短柱茶组物种可以
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归并入油茶组（包括窄叶短柱茶、落瓣短柱茶、短柱茶）；其余短柱茶组物种不

能聚成单独的分支，不能独立成组，部分物种（冬红短柱茶、小果短柱茶）与红

山茶组物种聚在一起。普通油茶近缘种物种多样性较高的区域是南岭山脉、苗岭

山脉、武陵山脉、武夷山脉等区域，这也是野生普通油茶潜在的高适生区，可能

是普通油茶及其野生近缘种潜在的种间杂交带，可能蕴含丰富的遗传多样性。 

本研究为普通油茶野生近缘种的有效挖掘与利用提供了科学依据。 

关键词：油茶；山茶属；地理分布；遗传多样性；遗传结构；遗传分化； 

系统发育 

 

*通讯作者：E-mail: rong_jun@hotmail.com 
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长江大保护与作物野生遗传资源可持续利用 

——纪念时代楷模、著名植物学家钟扬教授 

 

戎 俊*，赵 耀，李 琴 

（南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所，江西 南昌 330031） 

 

长江流域是中华文明起源、发展和繁荣的重要区域，重要原因之一是具有极

其丰富的生物多样性资源特别是作物野生遗传资源。距今约 1 万年前，作物驯化

和栽培在世界不同地区几乎同时产生，可能与全球气候变化密切相关。主要的农

耕文明均起源于中纬度的大河流域地区，这些地区有适于农耕的自然条件如：适

宜的气温和降雨量、充足的水源、广袤的平原和肥沃的土壤等。不同流域驯化的

主要作物类型不一样，取决于各地区的生物多样性特征。长江流域具有大量的湖

泊湿地和广泛分布的亚热带常绿阔叶林，在全球同纬度地区独一无二，驯化的作

物类型以源自湿地的大量水生作物（如水稻、莲）与源自常绿阔叶林的经济作物

（如茶、油茶）和果树（如柑橘、李）为突出特征。考古证据显示，水稻最先驯

化于长江流域。目前，长江流域还拥有全球分布最北缘的野生水稻。 

长江流域作物野生遗传资源正面临巨大威胁，遗传多样性不断丧失。目前，

长江流域已建立的生物多样性自然保护体系重点关注生态系统多样性与物种多

样性，开展了大量科研和保护工作，成效显著。但是，针对长江流域作物野生近

缘种遗传多样性的研究与保护并没有引起足够的重视。大量的作物野生近缘种原

生境保护点仅采取简单的“围墙式”物理隔离保护措施，其保护的有效性亟需评价。

还有许多重要作物野生遗传资源没有纳入自然保护区或成为重要的保护对象。作

物野生近缘种遗传多样性丧失机制缺乏深入研究，难以制定有效的保护措施。此

外，作物野生遗传资源收集与保存还远远不够。作物野生遗传资源保护是为了可

持续利用。但是，由于作物野生遗传资源基础研究薄弱，对资源的挖掘与利用造

成严重限制，也导致对作物野生遗传资源的战略价值认识不足，影响对其的重视

程度和保护力度。 

本研究以长江流域重要粮食作物水稻、木本油料作物油茶等野生遗传资源的

保护与可持续利用研究为例，对长江流域作物野生遗传资源的保护与可持续利用
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进行了思考并提出了建议。作物野生近缘种战略资源的挖掘、保护与可持续利用

是未来长江经济带可持续发展的命脉之一。本研究呼吁长江大保护要重视作物野

生遗传资源的保护与可持续利用。时代楷模、著名植物学家钟扬教授是长江流域

植物种质资源保护与利用研究的先行者，我们新一代的植物学工作者要延续钟扬

老师探索的道路、继续前行！ 

关键词：长江大保护；作物野生近缘种；遗传多样性；遗传资源；可持续利用 

 

*通讯作者：E-mail: rong_jun@hotmail.com 

 

 

 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 89 
 

武功山地区植被调查研究 

 

单署芳，向晓媚，肖佳伟，陈功锡* 

（吉首大学植物资源保护与利用湖南省高校重点实验室，湖南 吉首 416000） 

 

武功山地区位于湘赣边境的罗霄山脉中段，介于东经 113°09'24"-115°21'29"

和北纬 27°06'58"-27°52'15"之间，最高海拔为武功山金顶 1918.3 m，最低海拔为

湖里湿地不足 200 m，总面积约 17000 Km2。本文在国家科技基础性专项重点项

目（2013 FY111500）的支持下，以经典样方法（乔木样方面积为 40 m × 40 m、

灌木样方面积为 20 m × 20 m、草本样方面积为 5 m × 5 m）为主要手段，对

武功山地区的植被资源进行系统调查。以样方基本数据为依据，采用《中国植被》

分类系统的方案整理出《武功山地区植被分类系统》，进而总结分析武功山地区

的群落结构特征。 

根据 8 县 130 个样方（其中乔木样方 50 个，灌木样方 40 个，草本样方 40

个）调查数据统计分析，结果表明武功山植被群落科属组成以热带和亚热带区系

成分为主，主要为杉科、松科、樟科、杜鹃花科、山茶科、禾本科等，主要属为

松属、杉木属、樟属、赤杨叶属、杜鹃属、山茶属、枫香树属等。武功山地区的

植被大致可以分为 4 个植被型组，8 个植被型，42 个群系，其中乔木群系 20 个，

灌木群系 9 个，草本群系 13 个。地带性植被为亚热带常绿阔叶林，群落覆盖较

好，林冠起伏、连续，代表性群落有硬壳柯林、甜槠林、多脉青冈林、大叶新木

姜林、薄叶润楠林，等。武功山的植被群落类型以核心区域的安福羊狮慕、宜春

明月山、芦溪金顶最为丰富，垂直分布上从山底到山顶的植被依次为人工林—竹

林—阔叶林—针叶林—高山草甸。 

武功山地区植被类型复杂多样，是罗霄山脉地区的重要关键地区之一，也是

江西省植物多样性最丰富的地区之一，在江西乃至全国的植物保护与利用中具有

重要地位。 

关键词：武功山地区；植物群落；植被分类系统。 

*通讯作者： E-mail：chengongxi2011@163.com  
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广东肇庆高要地区金线莲种质资源调查 

 

邵 玲 1*，梁广坚 2，刘 楠 3 

 

（1 肇庆学院食品与制药工程学院，广东 肇庆 526061；2 肇庆学院生命科学学院，广东 

肇庆 526061；3 广东省应用植物学重点实验室, 中国科学院华南植物园, 广东 广州 

510650） 

 

金线莲为兰科开唇兰属植物，又称花叶开唇兰（Anoectochilus roxburghii（Wall.）

Lindl.），为多年生濒危中药材，有 “药王”、“鸟人参”的美称。金线莲在民间用药

广泛。《中药辞海》中记载，金线莲主治肺痨咳血，膀胱发炎，重症肌乏力，风

湿性及类风湿性关节炎。金线莲还具有优良的降血糖作用，可用于治疗糖尿病。

随着金线莲的药用功效及市场价值的开发，其野生资源被过度采挖而日趋枯竭，

已纳入《濒危野生动植物物种国际贸易公约(CITES 2003)》和《中国物种红色名

录(CSRL 2004)》。因此，掌握药材金线莲野生资源的分布及其利用现状具有迫

切的现实意义。 

金线莲在我国主要分布于南方热带、亚热带季风气候等地区，对生境因子要

求严格。为了解该物种种质资源在肇庆地区的分布情况，本文对广东肇庆市高要

区活道镇春花岭野生金线莲开展生物学勘察。结果表明：肇庆活道镇春花岭域内

金线莲一般位于溪流侧西南方位的石边湿地林荫处，为兰科开唇兰属植物，浅根

性地生兰，常见于海拔 300 m 左右，温度 15℃~25℃，郁闭度 70%~80%的潮湿

阴生环境，土壤 pH 4.75~5.80，自然居群数量少，部分居群的金线莲仅单株散生，

植株矮小。春花岭金线莲现存种质处于渐危状态，人为过度采摘和生境破坏导致

的生存环境光照度增加，伴生物种改变是影响该物种生存的主因。同时对春花岭

野生种质提出了合理保护建议。  

关键词：金线莲；种质资源；生态生物学；保护对策；肇庆地区 

 

基金项目 : 肇庆市科技计划项目 (2013N007); 广东省应用植物学重点实验室开放课题

(AB2016008); 广东省科技计划项目(2016A030303044) ；粤中西部资源植物种质保护与利用

(肇学院[2016]48 号)提供科研条件支持。 

*通讯作者：E-mail: shaoling@zqu.edu.cn 
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浙江西南部代表性山体苔藓植物多样性研究 

 

盛 威 1,2，郭嘉兴 1，黄文专 1，吴玉环 1,2 * 

（1 杭州师范大学生命与环境科学学院生态系统保护与恢复杭州市重点实验室, 浙江 杭州 

310036；2 中国科学院沈阳应用生态研究所森林生态与管理重点实验室, 辽宁 沈阳 

110016） 

 

浙江西南部主要山体包括仙霞岭山脉与凤阳山-百山祖国家级自然保护区。

该地区为浙江省内苔藓植物多样性最丰富的地区，但苔藓植物研究较零星与分散，

某些区域关于苔藓植物资源调查较为薄弱或为空白。本文基于实地调研标本采集

和前人研究结果，对浙江西南部山体的苔藓植物多样性进行研究，以期补充完善

华东地区植物多样性数据，并为深入研究、探索和利用浙江省苔藓植物资源的开

发与利用等提供翔实的基本资料。 

通过对浙江省西南部地区 2714 份标本的鉴定，共发现苔藓植物 89 科 230 属

670 种（包括 11 亚种 24 变种 2 变型），其中藓类植物 52 科 171 属 515 种（包括

7 亚种 20 变种 2 变型），苔类植物 35 科 57 属 153 种（包括 4 亚种 4 变种），角

苔类植物 2 科 2 属 2 种。优势科 15 科，苔类 1 科，藓类 14 科；优势属 14 属，

其中苔类 2 属，藓类 12 属。单种属达到 106 属，占总属数的 46.09%，反映了该

地区苔藓植物多样性分布格局的特殊性，同时强调该地区具有重要的保育价值。

发现裸蒴苔科（Haplomitriaceae）、小叶苔科（Fossombroniaceae）和异齿藓科

（Regmatodontaceae）3 个浙江省苔藓植物新纪录科，新纪录属 11 属和 59 种（包

括 1 亚种和 2 变种）。对浙江省西南部苔藓植物的区系分析，发现亚洲成分占主

导，高达 68.64%，其中中国特有成分占到 5.55％，表明了浓厚的东亚色彩和鲜

明的中国特色；另外东亚分布，北温带分布和热带亚洲分布是该地区的三大区系

类型，其所占比例分别为 26.78％、21.24％和 17.75％，表明该区系与欧洲、大洋

洲、和美洲等地存在密切联系。 

关键词：苔藓植物；生物多样性；浙江西南部；区系分析 

 

*通讯作者：E-mail: yuhuanwu@hznu.edu.cn  
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西藏色季拉山苔类植物初步研究 

 

宋晓彤 1，李 微 2*，王庆刚 1，马和平 3，邵小明 1* 

（1 中国农业大学资源与环境学院，生物多样性与有机农业北京市重点实验室 北京，

100193；2 中国科学院森林生态与管理重点实验室，沈阳应用生态研究所，辽宁 沈阳，

110016；3 西藏农牧学院，高原生态研究所 西藏 林芝，860000） 

 

色季拉山位于青藏高原的东南部，西藏自治区林芝市境内，雅鲁藏布江大峡

谷西北侧，地理坐标 N 29°10′~30°15′，E 93°12′~95°35′，系念青唐古拉山向南延

伸的余脉，山脉走向西北至东南，最高峰海拔 5300 m。色季拉山地处藏东南湿

润气候区与半湿润气候区的过渡地带，冬春少雨，夏秋雨丰。该区域拥有完整的

原始山地垂直生态系统，植被、土壤类型丰富，生物多样性较高，是世界自然基

金会(WWF)所确定的世界生物多样性需要重点保护的生物地理区域之一。作者

于 2017 年 8 月对色季拉山不同海拔梯度(3000～4500 m)多种植被类型下的苔藓

植物进行广泛的调查与采集，共获得标本 3150 号。经初步整理、鉴定，发现该

区苔类植共有 96 种，隶属 26 科，36 属。种类较丰富的科有合叶苔科

Scapaniaceae  (1 属 12 种)、叶苔科 Jungermanniaceae  (2 属 10 种)、耳叶苔科

Frullaniaceae (1 属 10 种)、裂叶苔科 Lophoziaceae (4 属 8 种)、细鳞苔科

Lejeuneaceae (4 属 7 种 )、羽苔科 Plagiochilaceae (1 属 7 种 )、指叶苔科

Lepidoziaceae ( 3 属 6 种)以及挺叶苔科 Anastrophyllaceae (3 属 5 种)。按照苔类

植物的生境可将其划分为土生、树附生、腐木生、石生四种类型，其中土生包含

的物种类型最多，其次是腐木生、树附生和石生。区系分析结果表明，色季拉山

苔类植物区系成分包含 9 种类型，其中所占比例最大的为北温带分布(33.33%)，

其次为东亚分布(26.04%)、温带亚洲分布(12.50%)和热带亚洲(印度-马来西亚)分

布(12.50%)，此外还有中国特有分布(7.29%)、东亚和北美洲间断分布(3.13%)、泛

热带分布(2.08%)、世界广布(2.08%)以及热带亚洲至热带大洋洲分布(1.04%)。说

明该地区苔藓植物区系以温带成分为主，东亚成分也占有重要地位。 

关键词：苔类；色季拉山；西藏 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（(31570474，41771054，31370003)） 

*通讯作者：E-mail: 李微：liw@iae.ac.cn; 邵小明：shaoxm@cau.edu.cn   
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多花黄精多糖与浸出物的时空变异规律 

 

苏文田，刘京晶，斯金平* 

(浙江农林大学林业与技术学院省部共建亚热带森林培育国家重点实验室，浙江 临安 

311300) 

 

多花黄精 Polygonatum cyrtonema 是 2015 年版《中国药典》药材黄精的基源

物种之一，具有补气养阴、健脾、润肺、益肾的功效，多糖、醇溶性浸出物是其

主要成分，与药理作用有着密切的联系，是质量评价的主要依据。为了解产地、

生长年限、采收季节对多花黄精多糖和醇溶性浸出物含量的变化规律，通过采集

全国多花黄精主要分布区 25 个种源（野生），每隔 2 个月采集一批次浙江庆元人

工栽培的 6 年生黄精，采用蒽酮-硫酸法、醇溶性热浸法测定其多糖和醇溶性浸

出物含量。结果表明，种源、生理年龄和采收季节均显著影响多花黄精多糖和浸

出物含量：不同种源多糖含量变幅为 6.96%~20.09%，浸出物含量变幅为

32.08%~78.99%；2 年生龄节多糖和浸出物含量最高，随着龄节生理年龄的增加，

多糖和浸出物含量均明显下降；在地上部分刚枯萎时根茎积累的多糖与浸出物含

量最高，分别达到 15.39%和 78.99%。不同种源间多花黄精药材多糖和浸出物含

量的巨大差异直接影响药材的有效性、一致性，同时也说明栽培品种选育的潜力

巨大；历代本草记载 “二月采”或“八月采”，2015 年版《中国药典》规定“春秋二

季采挖”，上述时期多花黄精的多糖与浸出物含量并非最高，根据物候选择在多

花黄精地上部分刚枯萎时采收可能更为科学。 

关键词：多花黄精；多糖；浸出物；采收季节；龄节；变异 

 

*通讯作者：E-mail: lssjp@163.com  
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广西天然林中藤本植物区系组成及系统发育多样性 

 

唐一思 1,2，石 慰 1,2曾文豪 1,2，郑维艳 1,2，曹坤芳 1,2* 

（1 广西大学林学院, 广西森林生态与保育重点实验室, 南宁 530004；2 广西大学, 亚热

带农业生物资源保护与利用国家重点实验室, 南宁 530004） 

 

藤本是热带和亚热带森林的重要组分，在过去几十年中藤本的多样性在热带

森林增加，有可能导致森林的多样性减少，碳储量等生态系统服务功能降低，引

起广泛关注。本研究以《广西植被志要》中共 355 个样地数据（喀斯特森林、海

拔<1000m 非喀斯特森林和海拔>1000m 的非喀斯特森林）为基础，结合气候数

据，分析天然林中藤本植物区系组成、三种不同生境的藤本植物物种多样性与系

统发育多样性及其与年平均温度的关系，以及系统发育结构特点。结果表明：（1）

广西地区热带分布的含藤属占比最大（75.4%），温带分布含藤属占比较低

（12.3%），世界广布含藤属和亚洲分布含藤属占比最小，海拔 1000 米以下的喀

斯特和非喀斯特森林都有一些专有的科属。（2）三个生境藤本的 Gleason 物种多

样性和系统发育多样性与年均温都不相关；它们的物种多样性差异不显著，但是

系统发育多样性有显著差异，海拔 1000 米以下的非喀斯特森林中系统发育多样

性最高，喀斯特森林系统发育多样性最低。（3）非喀斯特森林系统发育结构趋向

于离散，暗指竞争排斥作用是藤本植物组合在该生境群落主要构建机制，；喀斯

特森林系统发育结构趋向于聚集，说明藤本植物组合由生境过滤作用形成。 

关键词：生物多样性；群落构建机制；喀斯特；非喀斯特；亚热带 

 

*通讯作者: E-mail: kunfangcao@gxu.edu.cn 
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浙江古田山自然保护区珍稀濒危植物资源现状及分析* 

 

唐战胜 1，李 桥 1，陈声文 2，余建平 2，姚燊豪 3，王腾毅 1， 

叶 铎 1，于明坚 3陈建华 1** 

（1 浙江师范大学化学与生命科学学院，浙江金华  321004；2 钱江源国家公园生态资源

保护中心，浙江开化  324300；3 浙江大学 生命科学学院，浙江杭州  310028） 

 

浙江古田山自然保护区植物种类丰富，在我国东南部常绿阔叶林中具有一定

的典型性和代表性，其中孕育了许多珍稀濒危保护植物。本文通过对古田山自然

保护区珍稀濒危保护植物资源的系统调查，结果发现：该保护区共有省级或国家

级野生珍稀濒危种子植物 31 科 62 属 77 种，其中《国家重点保护野生植物名录》

第一批收录的 I 级保护植物 1 种，II 级保护植物 13 种，《中国植物红皮书》收录

的有 13 种，浙江省重点野生保护植物 17 种，其余物种分布被《国家重点保护野

生植物名录》（第二批，征求意见稿）、《中国物种红色名录》和《中国高等植物

受威胁物种名录》收录。这些珍稀濒危植物多数分布区狭窄，除少数保护植物如

野大豆 Glycine soja、野含笑 Michelia skinneriana、杨桐 Cleyera japonica 等种类

个体数量相对较多外，其他种类个体数量总体较少，长序榆 Ulmus elongata、香

果树Emmenopterys henryi、榧树Torreya grandis、三小叶山豆根Euchresta japonica、

闽 楠 Phoebe bournei 、 金 刚 大 Croomia japonica 、 蜈 蚣 兰 Pelatantheria 

scolopendrifolia、华重楼 Paris polyphylla var. chinensis 等大多数植物零星或小规

模分布于核心保护区中，有少量珍稀植物如南方红豆杉 Taxus wallichiana var. 

mairei、花榈木 Ormosia henryi、红椿 Toona ciliata 等位于缓冲区或试验区；该保

护区的珍稀濒危植物资源保护价值较高，其中很多植物在植物系统学和地理学的

研究中具有重要的科学意义，同时具有很高的观赏和药用价值等；从区系成分看，

古田山珍稀濒危植物属的区系成分较为丰富，温带成分多于热带成分，从濒危度

的结果看，中国特有属的濒危度相对较高；从古田山珍稀濒危植物的调查结果看，

古田山区珍稀濒危植物资源整体上得到了较好的保护，但仍有一些濒危植物由于

地理位置、生长环境或自身状况等原因而处于濒危的边缘，急需采取相应的保护

措施。 
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关键词：古田山自然保护区；珍稀濒危保护植物；资源现状；保护对策 

 

*基金项目: 古田山国家级自然保护区管理局合作项目。 

**通讯作者：E-mail: sky78@zjnu.cn 
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中国秋海棠属植物的多样性及自然杂交发生特点 

 

田代科，肖 艳，舒江平，付乃峰 

（上海辰山植物园/中国科学院上海辰山植物科学研究中心 

上海市资源植物功能基因组学重点实验室， 上海 201602） 

 

秋海棠属（Begonia L.）是多样性最丰富的植物类群之一，为第 5 或 6 大被

子植物属，也是植物界中最近几年种类增加最快的属，目前已知近 1900 种。中

国秋海棠属资源十分丰富，现已超过 200 种，而且还有很多新物种等待考察和描

述发表，预计实际分布种类在 250 至 300 之间（含杂种）。中国秋海棠的多样性

十分丰富，不仅体现在生境和习性上，还表现在植株大小、叶的形态和颜色、花

和果实的形态、染色体数目、基因组大小等若干性状方面。此外，秋海棠(Begonia 

grandis), 裂叶秋海棠 (B. palmata), 食用秋海棠 (B. edulis)、掌裂秋海棠 (B. 

pedatifida), 周裂秋海棠(B. circumlobata)等部分种类还具有丰富的种内多样性。

自然杂交在中国秋海棠属中并不少见，根据我们调查，国产秋海棠属中约 13%种

类（26 种）参与了自然杂交，产生了 50 余个杂交居群，组、种间几乎不存在绝

对的生殖隔离。其中，掌叶秋海棠(B. hemsleyana)和粗喙秋海棠(B. longifolia)参与

杂交程度最高，分别与其它 7 种秋海棠发生了杂交；自然杂交以物种最丰富的云

南南部发生频率最高，其次是台湾、广西和西藏；杂交多为单向发生，杂种以 F1

代个体为主，尚未脱离亲本真正独立成种。杂种及疑似亲本的鉴定可通过形态学、

分子生物学和人工重复杂交等综合方法实现。杂交发生及杂种形成必须满足 5 个

条件：重叠或邻近分布、花期相遇、有效传粉媒介、杂交亲和及适宜种子萌发幼

苗生长的小生境及气候条件。尽管所有已知的国产秋海棠杂种尚未形成真正的新

物种，但是，为了满足实践交流需要，很有必要按照新分类群发表的要求，将“杂

种”逐一调查研究清楚和整理描述发表，将其作为物种进化过程中的一个特殊分

类单元对待更为适宜。 

关键词：秋海棠属；多样性；自然杂交；自然杂种；发生特点 
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大连地区维管束植物多样性研究 

 

王 萌*，张淑梅 

（大连自然博物馆，辽宁 大连 116023） 

 

大连地区地处东北地区最南端，是东北地区植物种类最丰富的地区，早在

1980 年已经出版了《大连地区植物志》。《大连地区植物志》较全面地反映了大连

地区 80 年代前植物多样性的基本情况。但是近年来，大连地区的生态环境发生

了很大的变化，植物的基本情况也发生了很多的变化。为了全面调查掌握大连市

维管束植物多样性的现状，本论文通过考证历史资料、核查标本和野外调查三种

手段，摸清了大连地区维管束植物的种类、分布和种群数量。综合历史资料和野

外调查的结果，大连地区现有维管束植物 2100 多种，比 36 年前出版的《大连地

区植物志》多了 400 种左右。研究结果表明，大连地区植物种丰富，植物区系复

杂，具有明显的过渡性和特殊性。共发现 1 个中国新纪录属，1 个中国新纪录种，

100 余个东北地区新记录种，200 余个辽宁新纪录种，400 余个大连新纪录种。

通过实地调查研究并查阅国内外资料，解决了多个志书中的存疑问题，如绒毛菊、

红萼堇菜、曲唇羊耳蒜等，确定了这些存疑种存在的真实性和科学性。发现了多

个志书中的错误，如《辽宁植物志》、《东北植物检索表》等东北植物资料收载的

白玉山蔷薇、梅花草、东北油柑、线叶花荵等植物分别是锈红蔷薇、多枝梅花草、

黄珠子草和花荵的错误鉴定。本论文对大连地区维管束植物区系组成、地理分布

和植物资源现状进行了较全面点的研究分析，为生态环境建设和植物资源的保护

和可持续合理利用提供了依据。 

关键词：大连地区；维管束植物；多样性研究 

 

*通讯作者：E-mail:alice_00187@163.com 
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IBA 浓度、处理时间对菩提树水培扦插生根的影响 

 

王 庆 1,2，刘国宇 1,2，张 燕 1,2，张瑞博 1,2，李 艳 1,2， 

杨群力 1,2，刘安成 1,2 

(1 陕西省西安植物园，陕西 西安 710061；2 陕西省植物研究所， 

陕西 西安 710061） 

 

菩提树（Ficus religiosa L.）是桑科榕属植物，是著名的佛教园林植物。菩提

树茎干中含有白色乳汁，进行基质扦插时，容易感染切口，扦插成活率降低。在

采用普通扦插繁殖方法扦插成活率很低时，水培扦插繁殖方法比普通扦插繁殖方

法具有提高扦插成活率和提高扦插繁殖速率的特点。目前，对水培扦插及外源激

素处理菩提树生根的研究目前尚未见报道。本论文以菩提树当年生半木质化插条

为实验材料，研究了 30℃，光照 10000lux 的水培条件下菩提树的扦插生根率、

须根数、根幅、根长等生根指标以及 IBA 浓度和处理时间对菩提树生根的影响。

结果表明：30℃条件下，10000lux 的光照条件下，菩提树水培后 10-20 天可生根。

留叶 1 片可显著提高菩提树的生根率、生根总数和根幅。IBA 可以缩短生根时

间，提高生根率。 IBA 浓度和处理时间两个因素中，IBA 浓度对菩提树水培扦

插生根率、生根数量等各生根指标影响显著（P<0.05）高于处理时间，IBA 浓度

和处理时间的交互效应对生根率和最长根长影响显著，100mg/L IBA 处理 2h 菩

提树水培生根率最高，达 63%。 

关键词：菩提树；水培扦插；IBA 浓度；处理时间 

 

通讯作者：E-mail：icel415@163.com 
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丹参波长叠加指纹图谱及多指标成分测定研究 

 

王 涛 1,2*，张 慧 3，黄 晶 4，陈岗福 5,6 

（1 绵阳市农业科学研究院中药材研究所，绵阳 621023；2 国家中药材产业技术体系绵阳

综合试验站，绵阳 621023；3 绵阳市农业科学研究院生物技术中心，绵阳 621023；4 西

南科技大学生命科学与工程学院，绵阳 621010；5 绵阳大地麦冬产业技术研究院，绵阳 

621023；6 四川代代为本农业科技有限公司，绵阳 621100） 

 

中药丹参为唇形科鼠尾草属植物丹参（Salvia miltiorrhiza Bge.）的干燥根和

根茎。中药指纹图谱具有完整性、特异性和再现性的特点，由于中药材化学成分

复杂，基于单波长检测下建立的指纹图谱很难全面的反映其化学信息。波长叠加

是分析化学中常用的技术，其主要在于将不同检测波长下的信号值累加，此方法

所得的化学信息更加全面。基于此，本课题组提出了“中药材波长叠加指纹图谱”

的概念和方法，该方法建立的指纹图谱化学信息更客观、全面。本文在前期研究

的基础上围绕丹参也开展波长叠加指纹图谱技术研究，并结合 7 种丹参指标成分

同时定量测定，最终为丹参及相关药材的质量控制提供更加全面的科学依据。本

文采用反相高效液相色谱法对丹参波长叠加指纹图谱和 7 种丹参指标成分同时

定量进行研究。采用 Agilent Eclipse Plus C18（4.6mm×100mm，3.5μm）色谱柱，

以 0.1%甲酸的水溶液（A）-为乙腈（B）流动相梯度洗脱（0~5min，10~20%的

B；5~20min，20~30%的 B；20~25min，30~50%的 B；25~40min，50~65%的 B；

40~45min，65~80%的 B；45~46min，80~10%的 B；46~50min，10%的 B），流速

1mL/min，柱温 30℃，检测波长 250、280、310、340nm。运用波长叠加技术建

立指纹图谱，并选取主要成分建立多指标测定方法。波长叠加指纹图谱体现了丹

参 250、280、310、340nm 特征吸收波长的指纹信息，17 个不同来源的丹参样品

与指纹图谱之间具有良好的相似性，相似度在 0.828-0.936 之间。确定了 15 个共

有峰，并指认了其中 7 个色谱峰，分别是迷迭香酸、丹酚酸 B、丹酚酸 A、二氢

丹参酮 I、隐丹参酮、丹参酮 I 和丹参酮 IIA，其方法学考察结果良好。建立了丹

参波长叠加谱指纹图谱，该方法简便可靠、耐用性好，可用于丹参的质量控制。 

关键词：丹参；高效液相色谱；波长叠加；指纹图谱；多指标成分 

*通讯作者：E-mail: wangtaotjau@hotmail.com  
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泽泻虾脊兰传粉生物学研究 

 

王 武 1,2，梁跃龙 3，刘南南 1,2，余元均 1,2 罗火林 1,2， 

熊冬金 1,2，杨柏云 1,2 * 

（1 南昌大学生命科学学院, 江西 南昌 330031；2 江西省植物资源重点实验室, 江西 南

昌 330031；3 江西九连山国家自然保护区管理局, 江西 赣州 341000） 

 

为探讨泽泻虾脊兰( Calanthe alismaefolia )的传粉机制，本文以江西省九连山

国家级自然保护区内分布的泽泻虾脊兰为研究对象，对其花的结构和开花物候进

行了观察，对花粉活力与柱头可授性、繁育系统以及花的挥发性成分检测，拍摄

和捕获传粉昆虫，对温度的变化与花粉块移入、移出数进行了统计，采用黑白瓶

实验检验了颜色与气味对昆虫的吸引，对改变唇瓣的颜色以及去除胼胝体对昆虫

访花次数进行了统计。结果表明：泽泻虾脊兰的花白色或略带浅紫堇色，唇瓣深

2 裂，基部具有一个黄色胼胝体；居群的花期长约 50d,单个总状花序平均花期为

（15.5±1.7）d,单花平均花期为（8.7±1.5）d；花粉活力和柱头可授性在初花期和

盛花期均达到较高水平；不去雄套袋和去雄套袋结实率均为 0，不存在无融合生

殖和自动自花授粉，人工自花授粉与异花授粉的结实率均为 100%，说明具有极

强的自交和异交亲和性，去雄不套袋的结实率为 15%，自然结实率为 23.3%，必

须通过一定的媒介传粉才能繁衍后代，且居群内缺少有效传粉昆虫；泽泻虾脊兰

全花与去除胼胝体的花朵挥发性成分及含量大致相同，主要为醛类、烯类及烯醇

类化合物，而胼胝体主要挥发性成分为庚醛、香桧烯及壬醛；泽泻虾脊兰的有效

传 粉 者 是 鳞 翅 目 弄蝶 科 的 绿 弄 蝶 ( Choaspes benjaminii ) 、 斑 星 弄 蝶

( Celaenorrhinus maculosus )；温度与花粉块移出数之间存在正相关，当温度升高，

花粉块移出数也相应增加，而温度与花粉块移入数之间不存在相关性；泽泻虾脊

兰颜色对两种蝶有显著性吸引作用，而气味对两种蝶无显著性吸引作用；将唇瓣

涂成红色、黄色、蓝色、黑色，或是去除，昆虫访花次数都会显著性减少，说明

白色的唇瓣对两种蝶有很强的吸引作用；将胼胝体涂成红色、蓝色、黑色，或是

去除，昆虫访花次数也会显著性减少，说明黄色的胼胝体对两种蝶有很强的吸引

作用。泽泻虾脊兰不为传粉者提供花蜜、花粉等报酬，也没有模仿同期开花植物
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花的形态特征，而是通过白色的唇瓣和唇瓣基部显著的黄色胼胝体来吸引传粉者，

属于食源性欺骗传粉。 

关键词：泽泻虾脊兰；繁育系统；食源性欺骗传粉 

 

*通讯作者：E-mail: yangboyun@163.com 
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道坨天坑不同深度苔藓植物物种多样性差异研究 

 

王 玮 1 王登富 2 王智慧 3张朝晖 1 * 

（1 贵州师范大学 贵州省山地环境信息系统与生态环境保护重点实验室，贵阳 550001；2 

贵州师范大学 喀斯特研究院，贵阳 550001；3 贵州师范大学 生命科学学院，贵阳 

550001） 

 

喀斯特天坑（karst tiankeng）是一类主要发育于热带亚热带峰丛，洼地地区

的大型漏斗、负地貌地形，其独特的生境成为喀斯特地区重要苔藓植物多样性保

护关注的焦点之一。道坨天坑为贵州省平塘县打岱河天坑群最深的天坑之一，深

度达 580m 左右。四周悬崖绝壁，原始森林茂盛，植被丰富。本文以道坨天坑为

研究对象，对该天坑苔藓植物的物种组成、不同深度苔藓植物多样性和群落差异

进行调查研究，结果表明：（1）道坨天坑苔藓植物共计 21 科 45 属 72 种，丛藓

科 Pottiaceae、青藓科 Brachytheciaceae 和蔓藓科 Meteoriaceae 为优势科，梳藓

Ctenidium molluscum (Hedw.) Mitt、狭叶拟合睫藓 Pseudosymblepharis angustata 

(Mitt.) Hilp.、东亚孔雀藓 Hypopterygium japonicum Mitt.为优势种，（2）不同深度

苔藓植物群落物种组成差异较大。从 α 多样性上看，随着深度减小，苔藓植物多

样性总体呈波形变化，在 100 m 深度以上时苔藓植物的多样性较大，达到 13 科

20 属 25 种。多样性指数整体随着深度的变浅呈减小趋势，说明深度是影响道坨

天坑苔藓植物物种多样性差异的主要因素；从 β 多样性上看，不同深度苔藓植

物物种的替换速率不同。在距离坑口深度较大时，β 多样性指数较大，物种替换

速率较高，距离坑口 45 m 以下时，β 多样性指数逐渐趋于平稳。（3）不同深度

苔藓植物物种处于极不相似水平，结构差异明显，具有较大的生境差异性。 

关键词：喀斯特天坑；深度；苔藓；物种多样性；群落相似性 

 

*通讯作者：E-mail：academiclife@126.com 

 

 

 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 104 
 

基于植物多样性惠益共享建立博物馆的生态文明服务体系 

 

王 欣*，张淑梅，李丁男 

（ 大连自然博物馆, 辽宁 大连 116023） 

 

生物多样性对人类社会的经济文化发展具有重要意义，生物多样性不仅能为

人类提供丰富的自然资源，还能够满足人类社会科学研究和教育的文化需求。然

而在过去的半个多世纪，人类活动对生物多样性造成了前所未有的破坏，物种丧

失速率不断增加，面对工业文明发展带来的自然生态环境破坏和人类社会经济发

展的矛盾，我们应当积极采取有效措施，寻求保护生物多样性可持续的资源利用

方式，建立生态化的发展模式。自然类博物馆，依托于自然与历史相融合的多元

文化载体，是生物多样性惠益的特殊载体，是以社会效益为主体的面向公众的科

学教育社会服务机构。本文以大连自然博物馆为例，以植物生态调查研究工作为

基础，从自然类博物馆功能属性主体出发，始终坚持生物多样性惠益共享理念，

在博物馆的运营管理体系中依托博物馆的基础职能搭建生态链，建立博物馆的生

态文明服务体系。从植物多样性调查形成的馆藏植物标本数据库出发，建立研究

的动态监测机制，将植物分类学和生态学研究有机结合，从典型生态系统样本的

持续调查研究中，掌握本土植物多样性数据、典型生态系统演替规律、外来入侵

植物现状等科研成果。研究成果依托于博物馆的基础职能向公众普及推广，建立

以不同视角诠释植物保护的自然生态类主题展览展示教育形式，以强化自然生态

系统生物多样性基础分类知识的生态课程设计和科普推广、以自然探索为主题的

教育拓展活动。博物馆正在通过自身的多职能角色转换积极建立从植物生物多样

性资源获取到分享的惠益共享体系，在生态文明观的指导下积极构建面向公众的

多元文化服务方式，以博物馆的职能为媒介将植物多样性保护的生态意识有效的

传播与普及，搭建一种可持续的生态补偿机制，通过良性的循环和创新发展，建

立博物馆与自然生态环境和谐共生的生态文明服务体系。 

关键词：生物多样性；博物馆；生态文明 

*通讯作者：E-mail：wangxin8822@163.com 
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羽扇豆引种筛选与工厂化生产技术研究与应用 

 

王小玲*，高 柱，肖 亮 

（江西省科学院生物资源研究所，江西 南昌，330096） 

 

羽扇豆（Lupiuns polyphyllus Lindl）俗称鲁冰花，为豆科蝶形花亚科羽扇豆

属的一种集观赏、食用、绿肥和饲料为一体的一年生或多年生宿根植物。通过开

展羽扇豆引种筛选、栽培关键技术、工厂化生产技术体系研究及园林创新利用，

主要研究结果有：（1）引进 5 个不同国家羽扇豆品种 10 个、不同色系 15 个，从

中筛选出适宜我国种植的观赏品种 4 个，盆栽品种 1 个，切花品种 2 个，抗逆性

强品种 1 个。（2）对“奖品”近 10 年的纯化选育，获得白色、黄色、粉色、蓝色、

红色和紫色 6 个纯单色系，红与白、粉与黄、蓝与白 3 个纯复色系。（3）采用泥

炭土:珍珠岩:河沙=2.0:1.0:0.5 基质育苗，种子发芽率、成苗率和移栽成活率分别

达 98%、93%和 92%；提出高效栽培方法，种子采收期提前 8～10 d，单株种子

产量提高 57.6%，花期延长 10～15 d，开花整齐度达 85%。（4）建立年生产 50

万株羽扇豆工厂化生产体系，诱导率 96.9%、增殖系数 9.2、生根率 96.3%、移栽

成活率 85.6%；提出优良遗传性状高效保存方法，愈伤组织诱导率 72.8%、芽分

化率 79.5%，25～30 d 可分化出健康丛生芽，再分化率 83.6%，结合瓶外生根技

术，生根成活率 85.3%、移栽成活率 92.5%。（5）在 7 省 16 个县市推广种植 500

万株以上，每亩产生直接经济效益 3 万元以上。为提升江西花卉育种水平、丰富

休闲农业景观元素及科技创新作出积极贡献，使得我国羽扇豆研究在国际上占领

了一席地位。 

关键词：羽扇豆；引种筛选；高效栽培；组织培养；推广应用 

 

*通讯作者： 0791-88172755，E-mail：wangxiaoling1979@126.com 
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楠杆自然保护区不同植被类型土壤物理特性及涵养 

水源功能分析 

 

王 勇，杨 瑞* 

（贵州大学林学院, 贵州 贵阳 550025） 

 

为了研究楠杆自然保护区不同植被类型的土壤物理性质与涵养水源功能，选

择了保护区 6 种典型的植被类型（落叶阔叶林、针阔混交林、针叶林、灌木林、

竹林和草坡）下的土壤物理性质、土壤蓄水能力和土壤渗透能力等进行了研究，

运用综合评价法对不同植被类型进行了综合评价。结果表明：6 种不同植被类型

的土壤密度在 0.97 g·cm-3~1.55 g·cm-3 之间，土壤总孔隙度在 35.73%~69.25%之

间，最大持水量在 357.32 mm~692.45 mm 之间。不同植被类型的土壤物理性质、

土壤蓄水能力和渗透能力有明显差异。综合评价分析表明：在不同植被类型中，

落叶阔叶林（∑P i
 2=0.468）土壤水源涵养功能最好，其次是竹林（∑P i

 2=0.784）、

针阔混交林（∑P i
 2=0.914）、针叶林（∑P i

 2=0.984）、灌木林（∑P i
 2=1.005），没

有植被覆盖的草坡（∑P i
 2=1.431）上的土壤水源涵养功能综合能力相对较差。 

关键词：楠杆自然保护区；土壤物理性质；涵养水源 

 

*通讯作者：E-mail: Yr553017@163.com 
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新疆产细虫草多糖抗氧化活性研究初探* 

 

王 玥，赵玉洁，马玉凤，索菲娅 1** 

（新疆大学生命科学与技术学院，新疆 乌鲁木齐 830046） 

 

新疆产细虫草 Ophiocordyceps gracilis (Grev.) G.H. Sung, J. M. Sung, Hywel- 

Jones & Spatafora 作为我国新疆西北部阿勒泰山特有的虫草资源，具有保肺、保

肾、保肝、补精髓、化痰止咳等功效，被收入新疆维吾尔自治区药品标准。现今，

由氧自由基引起的疾病已超过 100 种，而虫草被证实具有较强的抗氧化作用，因

此本文对两个居群的新疆产细虫草子实体和菌核多糖的抗氧化活性进行了研究，

以期为新疆产细虫草作为食药用品的开发利用提供理论依据。通过水提醇沉法获

得细虫草多糖，再采用苯酚-硫酸法测定多糖含量，对细虫草多糖清除 DPPH、

ABTS▪+自由基的能力和总还原力进行测定，以蛹虫草和冬虫夏草多糖为对照。

结果表明：新疆产细虫草子实体与菌核多糖具有很好的抗氧化活性，在一定浓度

范围内，抗氧化能力呈浓度依赖性，菌核清除 DPPH 自由基的能力优于子实体，

子实体清除 ABTS▪+自由基的能力和总还原力优于菌核，表明菌膜也具有一定的

抗氧化活性。新疆产细虫草 ALT 清除 DPPH、ABTS▪+自由基的能力和总还原力

均优于新疆产细虫草 BEJ，新疆产细虫草的总还原力和清除 ABTS▪+自由基的能

力优于冬虫夏草。本文研究进一步揭示了新疆产细虫草的潜在开发利用价值。 

关键词：新疆产细虫草；子实体；菌核；多糖；抗氧化 

 

*基金项目：新疆维吾尔自治区自然科学基金资助项目（2016D01C039） 

*通讯作者：E-mail: sophi3106@sina.com.cn 
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植物多样性及生产力对荒漠草原不同退化 

阶段模拟降水的响应 

 

王悦骅 1，宋晓辉，王占文，王忠武* 

（内蒙古农业大学草原与资源环境学院，内蒙古 呼和浩特 010010） 

 

为了研究人类干扰活动后，同时面临在降雨格局发生改变下，荒漠草原植物

多样性和生产力受到影响后将如何变化。本试验选取在内蒙古乌兰察布市四子王

旗农牧科学院基地，在长期放牧试验上的短花针茅荒漠草原上进行。放牧试验采

用完全区组设计，分为验采用完全随机区组设计，分为3个区组，每个区组内设

有3个载畜率水平和1个不放牧的对照( CK )，分别为轻度载畜率( 0.91/hm2·a)、中

度载畜率（1.81/hm2·a）重度载畜率（2.71 hm2·a），随机排列，每个处理设为3次

重复。模拟降水试验在此基础上进行，在每个放牧区内设四个降雨梯度，减少降

雨量的50%、自然降雨、增加降雨量的50%和增加降雨量100%。2016—2017年对

群落物种组成、地上生物量进行了连续观测，可以发现；（1）群落物种数按照

从大到小的排序为；2016年，中度退化阶段增加100%降水 >轻度退化阶段增加

50% >不放牧的自然降水>不放牧的减50%降水，2017年，中度退化阶段增加100%

降水>重度退化阶段增加50%降水>轻度退化阶段自然降水>重度退化阶段减50%

降水（2）2016年，Shannon-wiener指数、丰富度指数与地上生物量呈现显著的正

相 关 关 系 ， 关 系 分 别 为 Y=37.57+193.60x ， (p<0.001 ， R2=0.40) 、

Y=16.10+154.63x(P<0.05 ，R2=0.26)，而均匀度指数与地上生物量出现显著负相

关Y=571.68-509.46x(P<0.05，R2=0.31)， 2017年丰富度指数与地上生物量没有相

关关系，而Shannon-wiener指数、丰富度指数与地上生物量同样出现了显著的正

相关关系。 

关键词： 短花针茅；荒漠草原；退化阶段；模拟降水 

 

*通讯作者：E-mail: zhongwuwang1979@163.com 
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白骨壤的遗传多样性及其群体历史 

 

王峥臻 1，吕昊敏 1，施苏华 1 * 

(中山大学生命科学学院，广东 广州 510275) 

 

红树植物是一类生长在海岸潮间带的木本植物，其中白骨壤 (Avicennia 

marina)是分布最为广泛的物种之一。根据地理分布范围、形态差异以及少量分子

标记分析，白骨壤一般分为三个变种，白骨壤（var. marina）、 桉叶白骨壤（var. 

eucalyptifolia） 以及澳洲白骨壤（var. australasica）。本研究对白骨壤在全球范

围内进行广泛采样，共收集了 3 个变种 16 个群体的 577 个个体。通过对 94 个随

机核基因进行群体高通量测序，分析了种下的遗传结构与遗传多样性，并用

ABC(Approximate Bayesian Computation)对所得数据进行分析，推测祖先群体历

史变化。群体遗传参数显示，在白骨壤和澳洲白骨壤中，群体多样性在各个群体

中都处于较低水平，θπ 值为 0.15~1.94。而桉叶白骨壤的群体多样性均高于其它

群体，θπ 值为 3.41~4.06。同时，白骨壤物种在全球的分布边缘区域呈现遗传多样

性显著降低现象。ABC 分析模拟数据结果显示，来自澳大利亚西部 Bunbury 的

白骨壤变种的群体因为在与桉叶白骨壤变种分化后，与邻域的桉叶白骨壤群体有

长期的群体间基因流，导致在计算遗传距离中与桉叶白骨壤群体更为接近。在过

去的形态学和分子研究中并未曾发现 Bunbury 的群体遗传成分有别于其它白骨

壤变种群体，本研究发现这个群体的遗传成分特殊性并对它的群体历史进行推测

和分析。结果估计，澳洲白骨壤变种可能最初分化于~184 万年前，而桉叶白骨壤

与白骨壤分化于~154 万年前，在 102 万年前左右，处于泰国东部与泰国西部的

白骨壤群体再一次发生了分化。这次分化对应着~100 万年前的一次较长的冰期，

这一次冰期导致的海平面下降、马六甲海峡关闭，有可能是白骨壤变种被马来半

岛分化为东西两部分的主要原因。保护物种遗传多样性的有助于在经历灾难性环

境变化时物种的延续，对遗传多样性更高的群体优先保护能够在资源有限的条件

下最大程度地存留物种的遗传多样性。 

关键词：红树；白骨壤；遗传多样性；群体历史 

 

*通讯作者：E-mail: lssssh@mail.sysu.edu.cn  
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 厚朴花的研究现状及思考 

 

魏 担，吴清华*，刘钰萍，裴 瑾*，陈 江 

（成都中医药大学药学院，中药材标准化教育部重点实验室，中药资源系统研究与开发利

用省部共建国家重点实验室培育基地，四川 成都 611137） 

 

厚朴花为近代始用的中药，为木兰科植物厚朴 Magnolia officinalis Rehb.et 

Wils.或凹叶厚朴 Magnolia officinalis Rehd.et Wils.var.biloba Rehb.et Wils.的干燥花

蕾，具有芳香化湿，理气宽中的功效，历版药典均有记载。然而近年鲜有相关文

献对厚朴花进行详细报道。因此，本文主要通过对厚朴花性状、化学成分、药理

作用及临床应用等方面的研究现状进行分析，发现其目前存在的问题，提出自己

的思考。通过对厚朴花现有文献分析及产地的实地考察发现：（1）厚朴花的采摘

问题是目前市场上厚朴花混淆品不断出现的主要原因。尽管目前厚朴花 的市场

需求量少，但原植物厚朴多长于山区，且厚朴花仅采用花蕾入药，采收期短，加

之原植株高大，一般的工具难以采摘，采摘成本极高，造成混淆品的出现。（2）

厚朴花的药理作用研究较为薄弱。近年来对于其指标成分厚朴酚和和厚朴酚的研

究也多源于厚朴，几乎没有对厚朴花中的具体成分的药用报道。但通过对文献的

整理发现，厚朴花干燥药材中挥发油以石竹烯含量最高，且石竹烯具有抗菌、抗

炎、抗焦虑、抗肿瘤的作用，此与厚朴花的药理作用较为相似。（3）厚朴花质量

控制指标不够完善。目前《中国药典》（2015 版）所载厚朴花的含量测定为厚朴

酚与和厚朴酚的总量不得少于 0.20%，与厚朴的质量控制指标成分相同，但含量

仅为其 1/10。且因厚朴花加工时间长，传统厚朴花加工规定微蒸或沸水烫，低温

干燥或晒干，其干燥过程一般需要 10 天左右，但通过产地调研发现药农通常使

用武火，仅 1 天便可将厚朴花烘干，而厚朴酚与和厚朴酚的含量仍可达到药典标

准。故笔者认为二者共用一个指标性成分不能很好的评价厚朴花的质量。建议增

加其他指标作为厚朴花的质量控制指标，如挥发油与厚朴花芳香的功效更为吻合。

然而就现有的资料显示，厚朴花挥发性成分研究不够深入。现有的文献报道多基

于单一地区单一品种的研究，不能较为全面的概括厚朴花挥发油整体的特性。若

想以此作为厚朴花的质量评价标准，还需进一步对其进行详细系统的研究。 
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综上，笔者认为可以从挥发油成分分析及其药理作用作为切入点，进一步发

掘其药用价值，为厚朴花的质量评价提供新的参考依据，以提高厚朴花的经济价

值。 

关键词：厚朴花；研究现状；应用；质量评价 

 

基金项目：国家自然科学基金青年基金项目（81703654）；四川省中医药管理局项目

（2016ZY002）  

*通讯作者： 吴清华：E-mail: 514229689@qq.com ; 裴瑾：E-mail:peixjin@163.com 
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世界竹种中名系统构建 

 

吴昌明 1，张 韫 1，朱志勇 1，陈晓东 1，郭起荣 2 * 

（1 国际竹藤中心竹藤资源基因科学研究所, 北京 100102； 

2 南京林业大学林学院, 江苏 南京 210037） 

 

《世界竹藤清单》（World Checklist of Bamboos and Rattans，简称 WCBR）

的汇编和出版工作是世界竹藤分类、命名研究史上的一个里程碑，为竹藤研究专

业人士提供了正确学名的权威信息源。竹藤名称遵循标准的植物学名惯例，以拉

丁双名法命名，位置按属名或种名的拉丁首字母顺序排列。WCBR（竹子部分）

罗列竹子 1663 种，其中木本竹 1521 种，21 种为杂交起源，且竹子的新分类群

发表数量仍逐年增加。截止 2018 年 2 月，竹种发表数量达 1696 种，共 127 属。

但是竹种拉丁学名仅合理用于植物学、生物学等少数相关领域的国际学术交流，

亟需构建一个世界竹种的中名系统，以服务竹类生产、商品贸易、科学知识普及、

人才培养、科学研究、国际合作与交流等流域。  

世界竹种中名系统的具体构建方法：从分析竹种拉丁学名入手，剖析竹种拉

丁学名的构词规则，根据竹种原始发表文献探讨属名或种加词的由来与溯源，音

译人名、地名、土名和方言来源的竹种拉丁学名；充分认识、了解竹箨、地下茎、

秆、叶、枝、花、穗、果实（或种子）、质地等形态特征，结合种加词词义拟定

竹种中文名称；以典故、功能用途、生长习性、生境特点拟定中文名称。 

拟定世界竹种中文名称时应遵循以下规则：避免重复、别字、生僻字、族群

蔑称命名的规则；“种随属定”，先拟定中文属名，种名依据属名命名的规则；中

国部分竹种和引进种沿用基于中国植物志、树木志，各类竹类图书、专著等文献

资料编写的林业行业标准《LY/T 2495-2015 中国主要竹种通用名称》（CBS）竹

种名称的规则；沿用普遍使用或经某些学者拟定的中文属名或种名的规则，如瓜

多竹属（Guadua）、阴阳竹属（×Phyllosasa）、东笆竹属（Sasaella）等；重新

拟定易造成竹种指代混乱的中文名称的规则；符合汉语构词习惯、构词字数相对

较少的规则。 

关键词：竹种；中文名称；命名；拉丁名 

*通讯作者：E-mail: qrguo@126.com 
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珍稀药用兰科植物白及多样性与开发保护研究 

 

吴明开 1，张荷轩 2  

（1 贵州省农科院现代中药材研究所 贵州 贵阳 550006；2 安龙县欣蔓生物科技有限责任

公司 贵州 安龙 552400） 

 

开展了白及 Bletilla striata(Thunb.)Reichb.f .野生资源调查、收集与适宜环境

分析。包括贵州省盘县滑石镇尖山村，海拔 1848 m，25°55′59″N，104°30′46″E；

水城县陡箐镇茨冲村，海拔 1668 m，26°29′47″N 、105°6′1″E；安龙县德卧镇大

水井村，海拔 1089 m，25°0′20″N 、105°13′41″E；安徽省枞阳县雨坛乡白及异地

野生驯化栽培基地，海拔 66m，30°50′34″N，117°12′20″E，野生白及由药农从青

阳县海拔 300m 左右山区采集；安徽省东至县洪方乡北边村野生白及驯化栽培基

地，海拔 52.4m，29°41′17″N 、116°49′5″E，当地药农从附近海拔 200m 山上采

集。野生白及生态型包括林缘石生型、灌丛砂石生型、草丛砂石生型、草丛土生

型、坡耕地草丛沙土型等。白及对环境土壤要求不是十分严格，野生资源分布以

砂壤土、不积水、环境较为湿润的生境类型更适宜。其中位于乌江上游河谷地带

贵州省清镇市暗流乡铁锁村，海拔 850-1350m 河流岸边山坡资源较丰富，平均达

到 3.6 株/25 ㎡；贵州江口县梵净山白及平均达到 3.5 株/25 ㎡。贵州安龙等大部

分县（市、区）当地老百姓采集野生白及药材出售，通常每个县（市、区）年产

白及鲜品量大约在几吨，目前市场价格每千克 400 元左右，利益驱使野生白及被

采挖殆尽。 

从 2013 年开始，开展了白及种子无菌播种、组培快繁育苗，独创了马鞍型

白及组培种茎培育技术与高产栽培技术。叶位的不同对植物叶片细胞自由能的影

响不同，第一叶位叶片（第一展开叶）细胞自由能最小，第五叶位叶片（基部叶）

细胞自由能最大，这说明新生叶需要从成熟叶中获取水分和营养，相比成熟叶来

说，新生叶具有库的特征，而成熟叶则具有源的特征。从第一叶位至第五叶位叶

片，细胞自由能逐渐增大，也即对叶片的水分和营养来说，从基部到顶部发生了

源库的转化，转折点在第三展开叶至第四展开叶之间。相比于“单头型”白及组

培种茎来说，马鞍型白及组培种茎，因为两倍的源库比，加速了白及新生叶的生

长发育，使之在生产上独具有优势，成活率 95%以上，产量高，2017 年 10 月在

贵州湄潭永兴镇、普安县江西坡镇白及人工种植基地，专家随机取样进行了临田

测产，2 年生白及每亩鲜品产量 624 kg，3 年生白及每亩鲜品产量 1020.1 kg。建
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设马鞍型白及组培种茎驯化大棚 20 万平方米，贵州安龙县等地建设白及生态种

植基地 1 万余亩，每年为市场提供 5000 吨以上白及鲜品，真正实现积极效保护

野生白及资源。 
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云南核桃种质资源的坚果表型和遗传多样性 

 

吴 涛 1,2,3，肖良俊 1,3，陈少瑜 1,2,3，贺 娜 1,3，宁德鲁 1,3* 

（1 云南省林业科学院，云南 昆明 650201；2 云南省森林植物培育与开发利用重点实验

室/国家林业局云南珍稀濒特森林植物保护和繁育实验室，云南 昆明 650201；3 云南省木

本油料工程技术研究中心，云南 昆明 650201） 

 

实生繁殖加上丰富的气候类型和多变的地形地貌导致云南省核桃种质资源

十分丰富。“云南省核桃遗传资源调查编目”项目组对云南省 16 个州市 94 个县

（市、区）的 1325 份深纹核桃（Juglans sigillata）资源的 22 个坚果表型性

状变异和 1122 份资源的 20 个 SSR 位点遗传多样性进行了分析。结果表明：（1）

16 个州市核桃资源坚果的 8 个数量性状中，单果质量表现出最大的多样性，单

果质量范围为 3.57-34.97 g（变异系数 CV为 32.92%），平均单果重 12.34 g；

种壳厚度范围为 0.21-2.73 mm（CV为 26.95%），平均壳厚 1.23 mm；出仁率范围

为 10.24%～74.34%（CV 为 16.22%），均值为 47.58%。纵径、横径、侧径、三径

均值和果形系数的 CV相对较低，介于 10.07%～12.99%之间。（2）14个坚果质量

性状的香浓-维纳指数 H´为 0.156～1.998。其中，种形的香浓-维纳最高（1.998），

以圆形、扁圆形和卵圆形占的比例较大（三者合计达到 60%）。缝合线条数的 H´

最低，仅为 0.156，绝大部分为 2 条（占 95.83%）；种尖的主要特征为尖和凸（占

96%）；种肩形状以平和溜为主，分别占 22.72%、29.47%；种基以稍凸为主（56.66%）；

在刻纹大小、刻纹深度和果壳光滑度方面，刻纹大的占 58.25%、刻纹深的占

52.80%、壳面不光滑的占 65.98%，都超过半数，表明云南核桃坚果果壳以“麻”

为主要特征；在横膈膜质地和內褶壁质地的性状特征中，横膈膜膜质和內褶壁退

化分别占 79.01%、84.181%，说明云南核桃取仁容易。种仁皮色的 H´为 0.752，

以黄白（白）、浅黄色为主，分别占 36.56%和 27.44%，说明云南核桃种质的仁皮

颜色质量较好，同时还有 8.87%仁皮特异的紫仁核桃；风味好以及饱满的种仁分

别占到了总数的 80%以上，表明云南核桃资源种仁的质量整体较好。（3）不同州

市核桃资源的 Shannon信息指数(I)平均为 1.189，期望杂合度(He)平均为 0.578，

综合比较其它相关核桃 SSR分子标记研究结果，云南省核桃种质资源的遗传多样

性属于中等水平。总的来说，云南深纹核桃资源具有丰富的坚果表型和遗传变异，

是我国重要的核桃资源多样性分布区域。 
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关键词：深纹核桃；云南；表型性状；遗传性状；多样性 

 

*通讯作者：E-mail: ningdelu@163.com 
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濒危植物小蓬竹人工扩繁体系优化研究 

 

武梦瑶，刘济明*，李丽霞，陈敬忠，黄小龙 

(贵州大学林学院, 贵州 贵阳 550025) 

 

为获得高质量的小蓬竹再生植株，建立完整的小蓬竹快速繁殖体系，推动小

蓬竹的保护、开发与利用，在小蓬竹消毒方式及诱导培养研究基础上，以小蓬竹

组培苗为试材进行了小蓬竹的增殖培养研究。选取生长健壮的丛生芽，接种于通

过正交设计配制的不同处理的培养基中，选择影响丛生芽增殖的基本培养基和激

素种类及浓度，对小蓬竹进行增殖培养。结果表明：研究的各因素中对丛生芽增

殖的影响重要性顺序依次为：6-BA>培养基> KT > NAA；采用 MS 培养基的增殖

倍数最高，采用 3/4MS 培养基的增殖芽高度最高；不同浓度激素中，6-BA 浓度

为 2.0mg·L-1 时，增值倍数和增值芽高度最大；KT 可以改善芽的生长状况，NAA

的使用会抑制丛芽的生长与增殖。筛选出小蓬竹丛生芽增殖的最佳配方为

3/4MS+6-BA2.0 mg·L-1+ KT0.2 mg·L-1。小蓬竹增殖培养的研究优化了小蓬竹人

工扩繁体系，有助于缓解小蓬竹种群的退化衰老现象，对于镰序竹属及竹亚科植

物的人工扩繁体系研究有一定的参考价值。 

关键词：小蓬竹；组培苗；增殖培养 

 

*通讯作者：E-mail: karst0623@163.com 

 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 118 
 

中国特有珍稀古老植物四合木天然产物分离及活性研究 

 

武志刚，魏 巍，王迎春* 

（内蒙古大学生命科学学院 内蒙古 呼和浩特 0100100） 

 

自然界中生存着很多野生植物，含有丰富的次生代谢产物，具有极好的营养

及药用价值。研究表明，植物可通过积累多种小分子次生代谢产物，保护其抵抗

不同的生物及非生物胁迫。四合木（Tetraena mongolica Maxim）是我国西鄂尔多

斯地区特有的单种属植物，起源于古地中海，被称为植物界“大熊猫”和“活化石”，

对西部荒漠的恶劣生境具有极强的适应性。本研究以四合木为研究对象，集中分

离、鉴定叶片中成分，验证相关化合物的生物学活性。目前从叶中共分离获得 14

种化合物，其中 9 种为新化合物，包括 6 种连有磺酸基团的单环单萜类化合物，

1 种黄酮，两种酚酸类化合物；活性研究显示，单萜类化合物对巨噬细胞产生的

NO 具有抑制作用，黄酮类化合物具有抗氧化活性和弹性蛋白酶抑制活性。组织

特异性分析结果表明，萜类化合物主要分布在叶中，黄酮类化合物分布在叶和茎

中，这些化合物含量随季节发生明显变化，秋季含量最高。本研究发现了四合木

体内 9 种独特的次生代谢产物，且具有良好的生物活性，对于深入了解特有野生

植物资源的生物学功能，发现新的生物活性物质并应用于生产实践具有重要的科

学意义。 

关键词：四合木；萜类；黄酮；活性 

 

*通讯作者：E-mail：ycwang@imu.edu.cn 
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武功山地区种子植物区系及珍稀濒危保护植物研究* 

 

肖佳伟，向晓媚，陈功锡** 

（吉首大学植物资源保护与利用湖南省高校重点实验室，湖南 吉首 416000） 

 

武功山地区位于湘赣边境的罗霄山脉中段，介于东经 113°09'24"-115°21'29"

和北纬 27°06'58"-27°52'15"之间，总面积约 17000 km2。本文对武功山地区种子植

物区系进行系统调查，在此基础上进行区系特征分析，并利用聚类分析将武功山

地区种子植物区系与其他 15 个地区进行比较，揭示该地区植物区系的区划及起

源问题。 

结果表明：（1）武功山地区共有种子植物 165 科 805 属 2068 种，禾本科、

菊科、豆科、蔷薇科、百合科、莎草科、唇形科、樟科等是该区种数较多的科。

冬青属 Ilex、蓼属 Polygonum、悬钩子属 Rubus、薹草属 Carex、菝葜属 Smilax、

堇菜属 Viola、榕属 Ficus、卫矛属 Euonymus 等是该地区种类较多的属。（2）

区系地理成分科级包含 12 个中国植物分布区类型；属级包含 14 个分布区类型，

其中泛热带分布型 143 属（19.32%）、北温带分布型 130 属（17.57%）、热带亚

洲分布型 83 属（11.22%）所占优势较大，其它成分也有一定比例；种级成分包

含 14 个分布区类型，其中热带分布型 612 种（30.31%），温带分布型 646 种

（32.00%）。（3）与其他 15 个地区种子植物区系相比，其物种丰富度处于中等

水平，与黄山、庐山、武夷山、井冈山等地区的关系最为密切，与秦岭、西双版

纳和高黎贡山的区系关系最为疏远。（4）该区具有珍稀濒危及国家重点保护植

物 113 种，其中被《中国物种红色名录》收录 105 种。包括近危（NT）物种 43

种、易危（VU）物种有 36 种、濒危（EN）物种有 21 种、极危（CR）物种有 5

种。国家重点保护植物 27 种（一级保护植物 6 种，二级保护植物 21 种），中国

特有分布种（54 种）远高于其它类型。在分布格局上，水平方向上安福县物种丰

富度最高，达到 85 种；垂直方向上，在 600-700 m 海拔区段分布的种数最多，

达到 56 种。 

通过调查，发现新物种 1 个，即武功山异黄精  Heteropolygonatum 

wugongshanensis；江西省新记录种 14 种，即皱叶繁缕 Stellaria monosperma var. 
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japonica、峨眉繁缕 Stellaria omeiensis、莽山绣球 Hydrangea mangshanensis、腺

鼠刺 Itea glutinosa、华西俞藤 Yua thomsoni var. glaucescens、华西俞藤  Yua 

thomsoni var. glaucescens 、小花柳叶菜  Epilobium parviflorum 、鄂西前胡 

Peucedanum henryi、打铁树 Myrsine linearis、枝花流苏树 Chionanthus ramiflora、

川西黄鹌菜 Youngia pratti、湘南星 Arisaema hunanense、细叶日本薯蓣 Dioscorea 

japonica var. oldhamii、疏花虾脊兰  Calanthe henryi、台湾吻兰  Collabium 

formosanum。 

关键词：武功山地区；种子植物区系；珍稀濒危植物；国家重点保护植物 

 

*基金项目：国家科技基础性专项重点项目（2013 FY111500） 

**通讯作者： E-mail：chengongxi2011@163.com 
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鸡骨草化学成分及抗肝纤维化活性评价* 

 

肖 晓 1，姚香草 1,2，许重远 2，黄宝康 1,** 

（1 第二军医大学药学院, 上海 200433；2 南方医科大学南方医院, 广东 广州 

510515） 

 

鸡骨草为豆科相思子属植物广州相思子 Abrus cantoniensis Hance 的干燥全

株，《中国药典》收载，具有利湿退黄，清热解毒，疏肝止痛的功效；用于治疗

湿热黄疸，胁肋不舒，胃脘胀痛，乳痈肿痛等疾病。同属植物毛相思子 Abrus mollis 

Hance 的全株也作毛鸡骨草使用。本文对鸡骨草及毛鸡骨草的化学成分进行比较，

结合国内外研究文献，建立相思子属植物的化学成分数据库，包括三萜皂苷类、

黄酮类、生物碱类、蒽醌类等共 243 个化合物。为明确鸡骨草抗 HBV 及肝纤维

化的物质基础，利用蛋白 PDB 数据库搜索相关的蛋白分子，包括人上皮调节蛋

白 5E8D，HBX 结合蛋白 3MS6，Bcl-2 与 HBX-BH3 复合体蛋白 5FCG，HBV 壳

衣 Y132 变异体蛋白 5E0I 等与配体的晶体蛋白结构，以建立的 243 个小分子化

合物作为配体库，用 Discovery Studio 3.0（DS）中 LibDock 对接模块进行分子对

接虚拟筛选。结果表明对接分数较高的有三萜皂苷类和有机酸类成分，以及黄酮

类和氨基酸类成分可能为抗 HBV 以及抗肝纤维化活性成分。此外用 ADMET 模

块对其成药性进行了评价。 

以 HepG2. 2. 15 细胞为模型，用 cck-8 法检测鸡骨草各提取部位、各组分的

抗 HBV 活性，结果显示鸡骨草乙酸乙酯部位以及总皂苷和大豆皂苷对 HBV DNA 

的抑制作用较好，对 HBeAg、HBsAg 的治疗指数 TI 均大于 2。考察了鸡骨草对

HSC-T6 细胞的抑制作用，以石油醚部位效果取好（抑制率 87%）。采用 BSA-免

疫性肝纤维化小鼠模型，分预防组和治疗组对鸡骨草各组分的体内抗肝纤维化活

性评价。通过肝组织病理切片及层黏蛋白、透明质酸、Ⅲ型前胶原、Ⅳ型胶原和

转化生长因子 β1 等肝纤维化指标分析结果表明，鸡骨草正丁醇部位和石油醚部

位能够较好地预防和治疗肝纤维化形成并呈剂量依赖性。采用 ConA 诱导肝损伤

小鼠模型进一步证实了鸡骨草总皂苷对小鼠免疫性肝损伤具有保护作用。 

关键词：鸡骨草；HBV；分子对接；免疫调控；肝纤维化  

*基金项目：国家自然科学基金-广东联合基金项目（U1401226） 

**通讯作者： E-mail: hbkcn@163.com 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 122 
 

鸡骨草及毛鸡骨草的资源调查与生药鉴定 

 

肖 晓 1，许重远 2，郑承剑 1，黄宝康 1,* 

（1 第二军医大学药学院, 上海 200433；2 南方医科大学南方医院, 广东 广州 510515） 

 

中药鸡骨草为主产我国岭南地区的特色南药，又称红母鸡草、地香根，山弯

豆。据《中国药典》收载鸡骨草为豆科相思子属植物广州相思子 Abrus cantoniensis 

Hance 的干燥全草。具有利湿退黄，清热解毒，疏肝止痛的功效；用于治疗湿热

黄疸，胁肋不舒，胃脘胀痛，乳痈肿痛等疾病。在广东、广西地区还用于煲汤、

制作药膳及凉茶，并有向东南亚国家出口。除广州相思子作鸡骨草入药外，同属

植物毛相思子 Abrus mollis Hance 的全株也在两广地区作毛鸡骨草使用。广西玉

林制药厂所生产的鸡骨草胶囊使用的是毛鸡骨草而并非鸡骨草。相思子属植物全

世界约 12 种，广布于热带和亚热带地区。我国有 4 种：除广州相思子和毛相思

子外，还有相思子 Abrus precatorius Linn.和美丽相思子 Abrus pulchellus Wall.。

通过野外调查以及中国数字植物标本馆及文献资料调查，明确了鸡骨草及毛鸡鸡

骨草的分布范围，并绘制分布图。主要分布于我国广西东南地区、广东中部地区，

湖南、海南、香港也有分布。目前市场上销售多为栽培鸡骨草。其中鸡骨草主产

南宁地区，而梧州、玉林地区则以毛鸡骨草为多。混淆品主要有相思子 Abrus 

precatorius L.以及小叶三点金 Desmodium microphyllum (Thumb) DC.。鸡骨草及

其混淆品的植物形态区别主要表现在植株形态、叶形以及被毛情况方面。鸡骨草

和毛鸡骨草药材性状主要在小叶、叶形、荚果以及叶表面被毛情况存在差别。对

鸡骨草和毛鸡骨草的茎和叶制作显微切片进行观察比较，其茎横切面构造包括周

皮、皮层、韧皮纤维、韧皮部、形成层、次生木质部、次生木质部和髓等。韧皮

部包括韧皮薄壁细胞、韧皮纤维，可见草酸钙结晶和石细胞不规则嵌入其中。毛

鸡骨草与鸡骨草相比，皮层较厚，韧皮纤维较多，多数外嵌石细胞。次生木质部

导管大而呈不规则排列。鸡骨草叶为两面型叶，上表皮内侧可有草酸钙结晶。其

下紧密排列两层栅栏组织。毛鸡骨草则多为一列，上表皮处草酸钙结晶多见。此

外还对鸡骨草与毛鸡骨草的粉末特征进行了比较，为鸡骨草及毛鸡骨草药材的鉴

定提供依据。 
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关键词：鸡骨草；毛鸡骨草；资源调查；生药鉴定 

基金项目: 国家自然科学基金-广东联合基金项目（U1401226） 

*通讯作者：教授，博士生导师，E-mail: hbkcn@163.com 
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中国野生鸢尾属种质资源的分布、多样性和利用 

 

肖月娥 1,2，于凤扬 1,2，奉树成 1,2 

（1 上海植物园，上海 200231；2 上海城市植物资源开发应用工程技术中心，上海 

200231） 

 

鸢尾属是鸢尾科中最大的属，总计约300种，主要分布于北半球温带地区。

中国分布有60种（含变型和变种）野生鸢尾属植物。全世界有10个鸢尾分布中心，

其中3个分布于中国，即中国东北、西南和西北。中国幅员辽阔，气候和地形多

变，孕育了鸢尾属植物丰富的多样性。总共有15个分类单位（亚属、组或系列）

在我国有分布，植株高度从10 cm至2 m不等，野鸢尾、膜苞鸢尾和蝴蝶花等多种

鸢尾种内花色变异极为丰富。尽管如此，很少有鸢尾园艺类群起源于中国。鸢尾

种质保存与创新是提升我国鸢尾产业核心竞争力的关键。本报告对我国野生鸢尾

属植物的可持续利用提出了建议。 

关键词：中国；鸢尾；分布；多样性了；利用 
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红树植物外来种无瓣海桑与本地种杯萼海桑的自然杂交 

 

谢 卫 1，黎新年 1，钟才荣 2，袁 健 1，施苏华 1* 

（1 中山大学生命科学学院有害生物控制与资源利用国家重点实验室，广东 广州 

510275；2 海南东寨港国家级自然保护区，海南 海口 571129） 

 

自然杂交作为植物中常见的现象，在植物物种形成以及外来种的成功入侵过

程中发挥着重要的作用。无瓣海桑原生地为孟加拉，但在中国南部沿海地带具有

良好的适应性，所以曾一度作为红树林生态系统恢保造林先锋树种或者以减缓互

花米草入侵势态的目的而大量引入；另一方面，由于其果实丰硕，生长迅速，耐

盐性较好，具有非常强的竞争优势，有研究人员认为其长势可能影响到中国本土

红树林生态系统的多样性，是一种潜在的木本植物入侵种。本团队的野外调查中，

我们于海南东寨港野菠萝岛上发现了形态上疑似外来无瓣海桑（S. apetala）与本

地杯萼海桑（Sonneratia alba）杂交后代的两个个体，其叶形、花苞大小、萼片数

量及柱头形状都为杯萼海桑与无瓣海桑的中间性状。 

本研究利用 14 个单拷贝核基因和三个叶绿体 DNA 片段确证了这两个个体

的杂交起源。结果显示：在该杂交事件中，具有潜在入侵性的外来种无瓣海桑作

为杂交个体的父本物种，而中国本土常见的红树植物杯萼海桑则作为母本物种。

此外，我们还测量比较了杂交个体及其亲本种的基因组大小，结果发现，这两个

个体没有经历染色体异源多倍化。近几年来，在应将无瓣海桑视为入侵种还是生

态恢复用途树种这一问题上存在极大争议，鉴于互花米草外来种与本地种杂交加

重外来种入侵势态的案例，本研究所证实的竞争性极强的外来种无瓣海桑与本地

种杯萼海桑之间的杂交现象，为加强无瓣海桑的引种管控提供了一个全新的参考。 

关键词：红树；海桑属；杂交；入侵；生态保护 

 

*通讯作者：E-mail: lssssh@mail.sysu.edu.cn 
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环境梯度上不同尺度的群落构建和多样性模式 

 

许金石*，柴永福，党 晗，张丽霞，尹秋龙，王 磊，雷茂林，权佳

馨，刘 晓，郭垚鑫，王 茂，陈 煜，岳 明 

（西北大学生命科学学院，陕西 西安 710069） 

 

群落构建模式及群落多样性的维持机制是生态学研究的热点问题。本研究通

过验证较大范围取样地点的环境梯度上局域和区域尺度的群落构建模式和多样

性模式（分别基于物种、谱系、性状方法，分 α 和 β 两个水平），以探究影响植

物群落构建的主要因素。同时，本文也探究了不同物种库选择上群落谱系结构多

样性模式的异同。研究发现，在区域尺度上，海拔与谱系模式关系紧密，海拔是

塑造群落的关键因子。当选取不同大小的物种库时，海拔梯度上的谱系构建模式

相似，说明物种库的选择对于构建模式的研究影响不大。在不同的环境梯度上，

物种多样性与谱系多样性都表现出了相似的变化模式。但在局域尺度上，群落的

多样性模式在不同环境梯度下不一致，说明不同的多样性测度方法（物种、谱系、

性状）得出的结论不一致；在同一梯度下，局域和区域尺度上的谱系构建模式也

不一致，说明局域尺度的构建过程从不同的方面影响着区域构建过程。 

关键词：区域尺度；局域尺度；群落构建；多样性；功能性状；系统发育 

 

*通讯作者：E-mail: suejineshek@163.com 
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芦苇的饲用方案分析 

 

徐 恺 1, 王仁卿 1，刘 建 1* 

（山东大学生态学与生物多样性研究所, 山东 青岛 266200） 

 

芦苇（Phragmites australis）是一种多年生根茎型禾草，在我国广泛分布于盐

碱低洼沼泽地和江河沿岸。具有耐盐碱、耐水涝，适应性强、产量高的特点。我

国芦苇资源十分丰富，成塘面积就达 1500 多万亩，是牲畜的重要青饲料。本文

通过整合各研究中对芦苇不同生境和不同生长时期的营养成分测定，拟定一种最

优生境内最佳收割时期的饲用方案。结果表明沙丘旱地芦苇（根际土壤含盐量小

于 0.1%，含水量小于 20%）的可溶性糖含量（16.5%）和淀粉含量（46.1%）最

高，纤维素含量（11.4%）和粗蛋白含量（16.3%）也较大多数生境偏高。芦苇不

同生长时期的营养成分有显著差异，在拔节期和结实期较高。结合青饲料的适口

性考虑，饲用芦苇收割应不超过 9 月份，尤其以 7 月开花期之前最佳。根据成本

计算，收获的芦苇可通过青饲、青贮、青干草或作添加剂等饲用肉牛、奶牛、肉

鹅和野生麋鹿等。 

关键词：芦苇；青饲料；饲用方案 

 

*通讯作者：E-mail: ecology@sdu.edu.cn 
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蒙古黄芪花化学成分分离、鉴定及抗氧化活性研究 

 

姚天宁 1，陈贵林 1*，波多野力 2* 

（内蒙古大学牧草与特色作物生物技术教育部重点实验室； 内蒙古自治区中蒙药材规范化

生产工程技术研究中心；生命科学学院，呼和浩特，010070；2 Dentistry and 

Pharmaceutical Sciences, Okayama University Graduate School of Medicine, Tsushima, Okayama 

 700-8530, Japan） 

 

蒙古黄芪（Astragalus membranaceus Bge. var. mongholicus (Bge.)）为多年生

草本植物，根部入药，因此在黄芪入药时地上部分大多被丢弃，造成大量的资源

浪费。以往研究集中于蒙古黄芪的根部和茎叶的成分分离鉴定，迄今尚未见对花

部成分的分离鉴定的报道。本研究利用蒙古黄芪花，应用柱分离手段对 70%丙酮，

乙酸乙酯及水饱和正丁醇提取部位进行柱色谱法化合物分离，结合 MS，1H-NMR

等波谱手段鉴定化合物的结构，以紫外分光光度法测定分离化合物的抗氧化清除

自由基能力。共分离鉴定出 8 种化合物，分别为（1）Hyperoside 金丝桃苷，（2）

Isoquercitrin 异槲皮苷 ，（3）7-甲氧基-山萘酚-3-O-半乳糖苷，（4）7-甲氧基-山

萘酚-3-O-葡萄糖苷 ，（5）7-甲氧基-山萘酚-3-O-(6"-O-丙二酰基)-b-D-葡萄糖苷，

（6）Astragalin 紫云英苷（7）异鼠李素-3-O-b-D-吡喃葡萄糖苷和（8）Calycosin

毛蕊异黄酮。应用 ABTS 和 DPPH 法探究化合物抗氧化活性，结果得出化合物金

丝桃苷与异槲皮苷抗氧化活性最强，与其他单体化合物及对照组相比有显著性的

差异，化合物 7-甲氧基-山萘酚-3-O-(6"-O-丙二酰基)-b-D-葡萄糖苷与毛蕊异黄酮

有较强的抗氧化活性，其余几种化合物抗氧化能力不明显。 

关键词：蒙古黄芪花；分离鉴定；黄酮；抗氧化 

 

*通讯作者 E-mail: 陈贵林：guilinchen61@163.com； 

波多野力：hatano@pharm.okayama-u.ac.jp 
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黄芩道地性的遗传和代谢物质基础 

 

袁庆军 1，杨 健 1，姜 丹 2，江友中 3*，黄璐琦 1* 

（1 中国中医科学院中药资源中心，北京 100700 ，2 北京中医药大学，北京 100029； 

3 高雄中山大学，台湾 高雄） 

 

道地性是指同种药材的品质存在地域差异的特性，质优效佳药材的产区称为

道地产区。道地性是否存在物质基础倍受关注而又缺乏直接证据。谱系地理学和

植物代谢组学为阐明道地性的物质基础提供了有效方法。黄芩（Scutellaria 

baicalensis）道地性明显，“热河黄芩”（现承德及周边地区）为道地黄芩。本研究

对覆盖黄芩分布区的 28 个野生居群（10 个道地居群；18 个非道地居群：7 个位

于道地居群以北、11 个位于以南）602 个个体进行了谱系地理学和植物代谢组学

分析，结果如下： 

谱系地理学分析选取前期研究中遗传差异最大的两个个体进行叶绿体全基

因组测序比对，筛选出多态性最高的3个片段 ycf4-cemA、petA-psbJ和psbA-trnH，

连接 3 个片段在 28 个居群共有 50 个单倍型，道地居群集中分布了 80%的单倍

型；道地居群的遗传多样性（π = 1.63，Hd = 0.85）显著高于非道地居群（北：π 

= 0.85，Hd = 0.64；南：π = 0.74，Hd = 0.80）；可见黄芩道地产区是黄芩的多样

化中心。贝叶斯和邻接聚类分析显示道地居群分散在非道地居群的 4 个分支中；

隔离迁移模型（IMa）分析表明道地居群有效居群大小与祖先居群的相当，道地

居群到非道地居群的基因流显著大于反向基因流（M 道地→北非道地 = 0.06 > 

M 北非道地→道地 = 0.02，M 道地→南非道地 = 0.592 > M 南非道地→道地 = 

0.05）；推断黄芩道地产区是黄芩的起源中心。STRUCTURE 分派分析将道地、

北和南非道地居群聚成不同组；AMOVA 分析显示地区间高比例的遗传变异

（30.81%），FST = 0.758；因此道地居群与非道地居群存在显著遗传分化。 

植物代谢组学分析基于 UPLC-q-TOF-MS 建立了黄芩数据采集方法，并对其

中 29 个代谢成份进行了定性鉴定。应用多变量数据分析为基础的模式识别方法

系统聚类分析结果显示：7 个道地居群、10 个南非道地居群、5 个北非道地居群

聚成三大不同分支；PCA 分析结果亦显示：道地、北和南非道地居群分别集中于

不同象限组。进一步采用监督性模式 OPLS-DA 分析差异代谢物，共筛选出 4 种
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差异代谢物：二羟基-4’-二甲氧基黄酮-7-葡萄糖苷酸、三羟基-甲氧基黄酮葡萄糖

苷酸、汉黄芩素和芹菜素-7-二葡萄糖苷酸，仅前二者在道地居群含量高于非道地

居群，而汉黄芩素在道地居群含量并不高于非道地居群；此外，黄芩苷、黄芩素、

汉黄芩苷、千层纸素等黄芩指标活性成分在道地和非道地居群含量没有明显差异。

因此道地与非道地居群在代谢成分上存在显著差异，这种差异体现在代谢物的整

体表达水平。 

综上所述，黄芩道地性存在明显的遗传和代谢物质基础：黄芩道地产区是黄

芩的多样化中心和起源中心，道地黄芩和非道地黄芩存在显著遗传分化和整体代

谢表达差异。 

关键词：黄芩；道地性；谱系地理学；植物代谢组学；遗传分化；代谢物质 
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百合科黄精属植物种质资源收集、保育与利用 

 

禹玉华 1*，马国华 1，孙勇军 2，梁亚男 2，王尚辉 2 

（1 中国科学院华南植物园，广东 广州 510650；2 韶关市曲江区合源生态农业发展 

有限公司，广东 韶关 512131） 

 

黄精 Polygonatum sibiricum Delar. ex Redoute 为百合科（Liliaceae）黄精属

（Polygonatum Mill.）草本植物，全球有 40 多种，广布于北温带，我国有 31 种。

黄精的药用历史已逾 2000 年，是传统的药食同源性中药材。《中华人民共和国药

典》（2015 年版）明确规定黄精来源于百合科植物黄精、多花黄精 Polygonatum 

cyrtonema Hua 和滇黄精 Polygonatum kingianum Coll.et Hemsl.,而在实际应用中则

不止这 3 种。近年来，国内外对黄精多种功能的深入研究和开发的热度不断升

温，特别是在功能食品和老年疾病预防等方面具有良好的应用前景。市场对黄精

的需求也越来越大，然而野生资源量急剧下降，采集野生黄精不但不能满足市场

需求，更破坏了生态环境和黄精野生资源，有些地区的黄精野生资源已濒临灭绝。

黄精产业作为传统中医药产业的重要组成部分已快速进入新的发展阶段，开展优

质、高产、高效黄精新品种选育及林下仿野生原生态规范化栽培技术研究，意义

重大而深远。 

黄精一名最早见于《文选》所收录的嵇康《与山巨源绝交书》：“又闻道士遗

言，饵术黄精，令人多寿，意甚信之。”。在历代医学著作中，黄精始载于南北朝

（南朝齐梁时期）陶弘景《名医别录》，并列于草部的首位；李时珍《本草纲目》

曰：“黄精以得其坤土之精粹，故谓之黄精。”；《五符经》云：“黄精获天地之淳

精，故名为戊己芝。”。黄精在《博物志》中被称为“太阳草”；在《灵芝瑞草经》

中被称为“黄芝”；在《广雅》中被称为“龙衔”等，均为带有神话色彩的雅称。 

黄精具有补气养阴、润肺、健脾、益肾、延缓衰老、增强免疫功能、降血糖、

降血脂、抗炎、抗菌、抗病毒和抗肿瘤等多种功效，临床上常用于治疗脾胃气虚、

肺虚燥咳、精血不足、须发早白、体虚乏力、心悸气短、口干食少等，又是数十

种滋补性中医复方或中成药的重要组分。目前，关于黄精的原植物和功效仍存在

分歧。为此，中国科学院华南植物园于近年开展了百合科黄精属植物种质资源收

集、保育与利用以及在南方山区实施林下黄精仿野生原生态规范化种植技术研究，
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初步筛选出优质、高产、终年常绿、每年开花两次、地下根茎萌生两次的优良品

种‘中科 1 号黄精’，力求促进黄精品种化、品牌化、规范化、标准化和国际化，

以更好地造福于全人类，为大健康产业和健康中国做出一定的贡献。 

关键词：植物种质资源；黄精；引种栽培；保育；利用 

 

* 通讯作者：yuyuhua@scbg.ac.cn 
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Danxiaorchis yangii 传粉生物学研究 
 

杨柏云1,2  罗火林1,2  熊冬金1,2  肖汉文1,2  刘南南1,2   

任宗昕3   罗毅波4 

（1 南昌大学生命科学学院, 南昌 330031；2 江西省植物资源重点实验室, 南昌 330031；

3 中科院昆明植物研究所，昆明 650201；4 中科院植物研究所，北京 100093） 

 

为探讨Danxiaorchis yangii 传粉生物学特性，以江西省井冈山国家自然保

护区内的丹霞兰为研究对象，对其开花物候、繁育系统、花开口大小与昆虫活

动时间、昆虫传粉行为进行了观察记录，对捕获的有效传粉昆虫携带的花粉块

和花粉进行了电镜扫描，对丹霞兰与广西过路黄（Lysimachia alfredii）花色的

反射光谱、花的挥发性成分进行了检测，对二者在 10M2内的株数与结实率之间

的关系进行样方调查，同时还做了二者间颜色与气味的吸引传粉昆虫以及广西

过路黄的密度移栽实验等，结果表明：研究地区内的丹霞兰居群花期约为 26d，

单朵花花期为（8.44±1.91）d，单株花序花期为（13±2.55）d，且丹霞兰与广西

过路黄花期分布重叠度较高；丹霞兰不存在自动自花授粉和无融合生殖，人工

自花授粉、同株异花授粉和异株异花授粉的结实率分别是 90%、96.7%和 96.7%，

自然结实率为 23.3%，丹霞兰为高度自交亲和的异交种，需要昆虫帮助传粉，

且居群内缺少有效的传粉昆虫，调查发现，丹霞兰唯一的传粉者为隧蜂科

（Halictidae）昆虫（种名还在鉴定之中）；丹霞兰花开口大小与有效传粉昆虫

活动时间高度一致，上午 10:00 至下午 14:00 丹霞兰花开口最大，也是有效传粉

昆虫访花频率最高的时间段；扫描电镜观察表明，传粉昆虫携带的花粉块和花

粉粒，与丹霞兰和广西过路黄的一致；丹霞兰与广西过路黄花瓣反射光谱高度

一致，且二者间无共同的主要挥发性气味；样方内广西过路黄株数与丹霞兰结

实率的相关系数分别为 0.590 和 0.484（P=0.000-0.005＜0.05），即广西过路黄株

数与丹霞兰结实率之间存在正相关，当广西过路黄株数增加时，丹霞兰结实率

也会相应增加；丹霞兰颜色（P=0.002＜0.05）和广西过路黄颜色（P=0.021＜0.05）

对有效传粉昆虫有显著的吸引，而两者的气味（P=0.337＞0.05）对传粉者均无
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显著吸引；在以丹霞兰为中心的 1.0m2范围内，分别移栽 0、1、4、8 株广西过

路黄，在相同的时间内，有效传粉昆虫访花次数分别为 19、34、35、95 次，说

明在丹霞兰的四周，增加广西过路黄的株数，能有效增加昆虫访丹霞兰的次数。

综上所述，丹霞兰传粉机制为色泽拟态，即模仿同期开花植物广西过路黄颜色

以达到其吸引传粉者的目的。 

关键词：丹霞兰；花物候；传粉机制；颜色拟态；繁育系统 
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桃儿七根生物反应器生产鬼臼毒素的研究 
 

杨 涛 1,2，杨 晖 1,2*，王治业 1,2，方彦浩 1,2，李 鑫 1,2， 

王沛雅 1,2，郑 群 1,2 
 

（1 甘肃省科学院生物研究所，兰州 730000；2 特色微生物与植物资源创新 

甘肃省国际科技合作基地，兰州 730000） 

 

藏药桃儿七是小檗科桃儿七属植物桃儿七（Sinopodophyllum hexandrum 

(Royle)Ying）的干燥根或根茎，其标志性成分鬼臼毒素主要作为生产抗肺癌、乳

腺癌、宫颈癌等抗癌药物的前体化合物。近年来由于桃儿七野生资源掠夺式的采

挖及其适生生态环境的破坏，导致野生资源蕴藏量逐年减少，已被列为“国家二

级保护植物”，并被《中国植物红皮书》收录。 

关于桃儿七的组织培养、遗传多样性、种苗繁育与栽培、内生菌发酵生产鬼

臼毒素研究已有报道，借助分子生药学的手段研究鬼臼毒素的代谢通路，找到其

合成或调控的关键基因具有重要的意义。根生物反应器作为一项基本技术，不仅

可以用于上述前沿基础研究，而且可以通过根——内生菌耦合发酵的方法解决单

纯使用内生菌发酵存在的得率低、稳定性差的问题。此外，根生物反应器还可以

应用于鬼臼毒素的生物转化和修饰研究。 

本项目分别以桃儿七种胚、胚根、下胚轴、子叶、真叶、叶柄、不定根为外

植体，研究了苗龄、不同预处理方法、培养基的组成与活性添加物、不同激素的

搭配和浓度、培养条件、不同发根农杆菌菌株、侵染和共培养相关参数等对不定

根和毛状根诱导、生长的影响，通过高效液相色谱法（HPLC）检测鬼臼毒素含

量。结果表明，不同种群的桃儿七因基因型不同表现出显著的差异，榆中兴隆山

居群的种胚外植体可以通过胚性愈伤组织诱导不定根的途径建立根生物反应器，

但不定根生长缓慢、易褐化，HPLC 法检测鬼臼毒素含量为 0.03%；不同发根农

杆菌菌株植株活体原位侵染具有促进根系生长的作用，但可能因为鬼臼毒素的抑

菌作用及酚醌类物质的干扰，毛状根的诱导不甚理想，细菌群体感应信号分子的

添加对毛状根的诱导有一定的作用。 

关键词：桃儿七；根生物反应器；细菌群体感应 

 

*通讯作者：E-mail: yanghui43@163.com 
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大型海藻规模栽培的环境修复效应与资源利用 

 

杨宇峰 

（暨南大学生命科学技术学院，广东 广州  510632） 

 

大型海藻栽培水域是一类人工可控、养殖对象生物量增长速率快、对栽培区

及邻近水域、沉积环境和生物群落组成影响巨大的特殊生态系统。大型海藻栽培

生态系统还包括微生物、浮游植物、浮游动物、底栖生物等多种生物类群，其群

落演替与水体和沉积物中 C、N、P 等的地球化学过程密切相关。在过去的 10 多

年间，大型海藻龙须菜（Gracilaria lemaneiformis）在广东、福建、山东等沿海广

泛栽培，产生了巨大的环境效益、经济效益和社会效益。研究显示：在龙须菜栽

培期间，龙须菜栽培区的 pH 和 DO 均显著高于自然海区（P<0.05）；栽培区总

氮、总磷、氨氮和磷酸盐含量均显著低于自然海区（P< 0.05）。龙须菜在降低 N、

P 营养负荷、增加碳汇、提高水体溶氧、赤潮控制、发展渔业经济和维持海水养

殖生态系统健康方面有很重要的作用。收获的大型海藻可食用、作为饲料、肥料

和工业原料，大型海藻是重要的海洋生物资源。发展大型海藻生物修复技术在海

洋环境保护和资源可持续利用方面具有重要的作用。 

关键词: 大型海藻；植物修复；环境效应；资源利用 

 

*通讯作者：E-mail:tyyf@jnu.edu.cn 
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濒危植物海南龙血树的种群结构与动态 

 

杨立荣 1, 4，张治礼 1, 4，云 勇 1, 4，严武平 1，3, 4，陈 宣 1, 4， 

张 浪 1, 4，郑道君 1，2, 4*，陈加利 1, 4 

(1 海南省农业科学院热带园艺研究所，海口 571100；2 海南省农业科学院农业环境与土壤

研究所，海口 571100；3 海南大学，海口 570228；4 海南省热带特种经济植物种质资源创

新利用重点实验室，海口 571100) 

 

了解种群的生存现状与动态趋势对濒危植物的保护至关重要。为了更好地保

护濒危海南龙血树种群，本文对海南岛不同生境的 11 个海南龙血树（Dracaena 

cambodiana）种群进行了调查；并利用个体基径数据建立各种群的年龄结构和静

态生命表，得到种群年龄结构动态指数，绘制种群存活曲线和生存函数曲线，从

而获得海南龙血树的种群结构与动态。结果表明：海南龙血树种群年龄结构与种

群所处的生境关系密切，海边的 NS 和 YL 种群结构为衰退型，LN 和 CH 居群

为稳定型，而非海边种群为增长型，没有老龄个体；11 个种群中，EXL 种群显

示出最高的增长趋势和最好的种群稳定性，NS 和 YL 种群稳定性最差，种群抗干扰

能力极低；11 个种群的存活曲线均属于 Deevey-Ⅰ型，但生存函数分析显示海南

龙血树种群生活史早期和晚期脆弱，中期稳定，这表明海南龙血树种群所处的生

境更适合成年个体生存，现有的生境对幼龄个体的环境筛作用较强。海南龙血树

属于退偿物种，针对其种群的生存现状，应采取多种方法相结合的方式进行保护

与复壮。 

关键词：海南龙血树；年龄结构；种群动态指数；存活曲线；生存函数 
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广西地区喀斯特与非喀斯特山地森林树木物种多样性及 

系统发育结构比较 

 

曾文豪 1,2，石 慰 1,2，唐一思 1,2，郑维艳 1,2，曹坤芳 1,2* 

（1 广西大学林学院，广西森林生态与保育重点实验室, 广西 南宁 530004；2 广西大学

亚热带农业生物资源保护与利用国家重点实验室, 广西 南宁 530004） 

 

本文以广西地区植被调查集资料总共 365 个群落样方（样方面积在 300-

1000m2, 50%左右为 400m2）为基础，将样方分为海拔≤1000m 喀斯特和非喀斯特

森林以及海拔>1000m 的非喀斯特森林三类生境，探讨这三种生境森林物种丰富

度和群落系统发育结构差异及其与年均温的关系。结果表明，海拔≤1000m 非喀

斯特森林含有 4 种以上的科比海拔>1000m 非喀斯特森林多 24 科比喀斯特森林

多 18 科，其中樟科、壳斗科、山茶科、杜鹃花等都是两种非喀斯特森林生境的

重要组成科;大戟科为喀斯特森林含有种数最多的科，其中出现在非喀斯特森林

的山茶科和杜鹃花科等没有在喀斯特森林出现。森林物种多样性及系统发育指数

与年均温不相关或相关不强；海拔≤1000m 的喀斯特与非喀斯特森林的 Gleason

物种多样性指数没有显著差异，而海拔＞1000m 的非喀斯特森林的 Gleason 指数

比另外两种生境显著高。海拔≤1000m 喀斯特森林样地系统发育多样性 PD 指数

比海拔＞1000m 非喀斯特森林样地和海拔≤1000m 非喀斯特森林样地高。喀斯特

森林和海拔>1000m 非喀斯特的绝大部分样地以及海拔≤1000m 的非喀斯特大部

分样地都表现出系统发育结构聚集，推测生境过滤在广西地区喀斯特和非喀斯特

森林群落构建中发挥着主要作用。但是喀斯特和海拔＞1000m 的非喀斯特两种生

境森林群落发生系统发育发散的比例都比海拔≤1000m 的非喀斯特森林低，揭示

生境过滤在这两个生境更为明显。 

关键词：喀斯特；非喀斯特；物种多样性；群落构建；系统发育结构 

 

*通讯作者: E-mail: kunfangcao@gxu.edu.cn 
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台湾植物红皮书与保育 

 

张和明 1，刘和义 2，许再文 1,* 

（1 特有生物研究保育中心，南投；2 中山大学生物科学系，高雄） 

 

台湾植物分类学会、林务局与特有生物研究保育中心(特生中心)历时四年完

成台湾维管束植物受胁状态评估与红皮书名录的出版。红皮书名录的评估采用国

际自然保育联盟(IUCN)红皮书名录评估准则(Red List Criteria)，以五大项标准(族

群量快速下降；分布局限、破碎化，同时存在族群下降或严重波动；小族群且持

续下降；非常小的族群及量化分析)评定受胁物种，同时纳入地区性评估程序。 

本次评估为历年来规模最大的一次，首先邀请 16 位在植物分类具领导地位

的学者组成「台湾植物红皮书编辑委员会」，并集结了超过 50 位的植物专家学者

共同热心参与，总共评估台湾本岛及其附属岛屿 4,442 种原生维管束植物。评估

结果显示，列为野外灭绝(EW)的有 5 种以及区域灭绝(RE)有 22 种，这些物种野

外族群的消失，大部分都与人为采集或栖地消失有关。受胁植物计有 989 种(约

22%)，其中石松类 12 种、蕨类 157 种、裸子植物 15 种和被子植物 805 种。若以

科别来看，所有受胁植物中以兰科植物有 140 种最多。探究物种受胁的原因包括

因为经济价值高，持续受到采集压力造成，有些则与它们是分布范围狭小且生育

地特殊的特有种，或是适合生育地稀少的边缘分布种有关，例如列当(Orobanche 

coerulescens,EN)是因药用采集造成族群快速减少，高赤箭 (天麻 )(Gastrodia 

elata,EN)则是分布范围狭小而列入红皮书物种。 

红皮书名录已将全书电子档上网公布，让关心植物保育民众可随时查询并透

过网路与世界分享台湾重要的研究成果。 

关键词: 维管束植物；红皮书；受胁植物；台湾 
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基于 DELTA 的高山杜鹃野生资源筛选和河北省伞形科 

物种交互式检索表编制 

 

张士佳，沈风娇，李 琳，赵建成，石 硕* 

（河北师范大学生命科学学院系统与进化植物学实验室，河北 石家庄 050024） 

 

植物分类是研究、开发、利用植物和保护植物多样性的基础，但是目前植物

分类形态鉴定主要依靠传统的检索表，其检索过程繁琐，常受限于某一发育时期

的关键特征，这些特点提高了植物鉴定的技术门槛，在一定程度上限制了相关专

业人员的鉴定使用。伴随计算机和网络时代来临，Michael. J. Dallwitz 等人研制

了专门用于分类研究和鉴定的软件包 DELTA。本研究通过利用 DELTA 中的

INTKEY 程序进行研究的两个案例，再次向大家介绍这一软件包。第一个案例是

利用已有的 INTKEY 数据，从中国产杜鹃花属植物中筛选符合栽培“高山杜鹃”

品种特征的野生物种，从而初步掌握我国野生“高山杜鹃”资源。我们在中国植物

志英文版网站下载杜鹃花属的交互检索表 INTKEY，对杜鹃花属 571 个种中符合

“常绿、总状花序、叶片革质（Evergreen、Racemes、leathery）”的高山杜鹃进行

筛选，结果得到我国产 254 种野生“高山杜鹃”，为“高山杜鹃”栽培品种的选育工

作提供参考。第二个案例是编写河北省伞形科植物分种交互检索表。研究以植物

志和相关文献为基础，将已报道的 64 种河北省伞形科植物及所对应的性状在

DELTA 内生成了交互式检索表 INTKEY，用以解决河北省伞形科植物分类鉴定

的困难。通过以上两个案例我们发现，使用 DELTA 的交互式检索表鉴定植物较

传统检索表鉴定方式更为方便、快捷，大大减少了因缺少某一发育时期的关键特

征为物种鉴定带来的困难，而且在管理分类数据，筛选特定性状组合物种等方面

对于实际生产具有潜在、广泛的应用价值。 

关键词：交互式检索表；鉴定；分类；伞形科；高山杜鹃 

 

*通讯作者：E-mail: shishuo@hebtu.edu.cn 
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江苏沿海滩涂湿地盐生植物区系及物种多样性 

 

赵宝泉 1,2,3，温祝桂 1，邢锦城 1，朱小梅 1，洪立洲 1* 

（1 江苏沿海地区农业科学研究所, 江苏 盐城 224002；2 江苏省海洋滩涂生物化学与生物

技术重点实验室, 江苏 盐城 224002; 3 江苏省盐土生物资源研究重点实验室,  

江苏 盐城 224002） 

 

江苏省沿海滩涂湿地面积约占全国沿海滩涂湿地总面积的 1/4，仅海滩面积

就达 55 万 hm2，是我国重要的沿海滩涂湿地，在全球生态系统占有重要地位。

盐生植物资源是滩涂湿地重要组成部分，在维持生物多样性、调节气候、生产食

物等方面具有巨大的生态服务功能。近年来随着沿海滩涂湿地开发力度加强，自

然湿地面积不断减少，很多盐生植物资源原有栖息地被逐步破坏，其生存环境受

到胁迫。本论文以江苏沿海滩涂湿地盐生植物群落为研究对象，探讨其区系组成

及不同区域物种多样性的变化规律。野外调查中根据滩涂湿地具体环境和岸线情

况，沿海岸线共选取 6 个样地进行调查研究，在每个样地靠近海岸线的植物群落

内平行于海岸线设置 3 条样线，在每条样线上间隔一定距离设置 10 个 1m×1m 的

样方，共 180 个样方。2013～2018 年连续 6 年，每年 4-11 月，在滩涂湿地植物

最佳生长季节，对江苏沿海滩涂湿地盐生植物进行调查研究。调查内容包括：盐

生植物种类、数量、盖度、多度和平均高度等，同时测定记录各样地的土壤、地

势等生态因子。结果表明：（1）该地区共有盐生植物 32 科、86 属、139 种；以

禾本科（Gramineae）、藜科（Chenopodiaceae）、豆科（Leguminosae）、菊科

（Compositae）为优势科；以碱茅属（Puccinellia）、蒿属（Artemisia）等为优势

属，属的组成相对分散，寡种属和单种属占总属数的 97.67%；（2）从分布区类型

看，世界分布科占绝大多数（62.5%）；属的分布区类型主体由世界分布（25.58%），

泛热带分布（18.6%）和北温带分布（18.6%）3 大类型构成，其中热带性质分布

属占非世界分布总属数的 81.82%，表明该地区盐生植物区系地理成分较为简单，

分布区类型主要以热带和亚热带性质为主；（3）江苏沿海滩涂湿地盐生植物群落

的分布主要受土壤盐度和水淹强度等非生物因子影响，呈现出一定的梯度变化。

互花米草（Spartina alterniflora）、白茅（Imperata cylindrica）、碱蓬（Suaeda salsa）、

芦苇（Phragmites australis）等为滩涂湿地的主要优势种或建群种，四者的重要
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值之和达 62.3%。江苏沿海滩涂湿地盐生植物占全国盐生植物种数的约 33%，数

量较多，分布型多样，开发利用价值巨大。 

关键词：滩涂湿地；盐生植物；区系分析；多样性 

 

*通讯作者：E-mail: ychonglz@163.com 
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我国三个主产区的北沙参根干品浸出物含量比较 

 

赵 倩，张 敏，陈贵林* 

（内蒙古大学牧草与特色作物生物技术教育部重点实验室； 内蒙古自治区中蒙药材规范化

生产工程技术研究中心；生命科学学院，呼和浩特，010070） 

 

北沙参（Glehnia littoralis Fr. Schmidt ex Miq）是伞形科植物珊瑚菜的干燥根，

为常用中药，具有养阴清肺，益胃生津之功效，可用于治疗肺热燥咳，胃阴不足，

热病津伤等症。北沙参的传统产地在山东莱阳、河北安国、安徽亳州等地。近年

来，内蒙古赤峰地区逐渐成为我国北沙参的主产区，其面积和产量居全国首位。

本研究以收集来自内蒙古赤峰市喀喇沁旗和通辽市奈曼旗、河北省保定市安国市、

山东省烟台市莱阳市和济宁市等地，共计 16 份北沙参样品，依据药典方法测定

水溶性和醇溶性浸出物，探究内蒙古地区与其他产区北沙参的浸出物含量差异。

研究表明，山东莱阳的北沙参水溶性浸出物含量为 67.3%，显著高于山东其他地

区和河北地区样品的含量，而内蒙古地区样品的水溶性浸出物含量为 56%~70%，

显著高于河北地区 2%~24%，与山东莱阳的北沙参水溶性浸出物含量相当。就醇

溶性浸出物而言，山东莱阳样品含量为 5.4%，河北样品含量为 4.37%~5.11%，内

蒙古样品的醇溶性浸出物含量为 5.2%~7.33%，显著高于北沙参的传统生产区。

中药材的水或醇浸出物含量作为一项综合指标，能较全面地反映药材内在质量，

通过比较分析，内蒙古地区北沙参的质量与传统主产区相当。综上，内蒙古地区

作为北沙参的主要生产区有一定的科学依据，目前正在对北沙参的多糖及香豆素

成分进行分析。 

关键词：不同产地；北沙参；浸出物 

 

*通讯作者：E-mail: guilinchen61@163.com 
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基于菰与菰黑粉菌遗传变异的关联分析探讨茭白的起源 

 

赵 耀 1 ，戎 俊 1，陈家宽 2* 

（1 南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所，江西 南昌 330031；2 复旦大学生物多

样性与生态工程教育部重点实验室，上海 200438) 

 

作物驯化是进化生物学的核心问题之一。探寻作物驯化过程中表型与遗传层

面的改变，不但有助于了解人工选择下植物驯化性状的形成机制，而且对于作物

的改良与可持续利用有重要意义。茭白是起源于中国的著名水生蔬菜，它以菰－

菰黑粉菌复合体的特殊形式被人类栽培，但目前对它的驯化过程尚缺乏充分的研

究。本研究以菰/茭白及其寄生的菰黑粉菌为研究对象，首先使用微卫星标记检

测菰/茭白种群的遗传结构，并通过近似贝叶斯计算（ABC）对菰/茭白的驯化历

史进行模型模拟；然后基于菰黑粉菌的 ITS 序列分析菰黑粉菌的遗传变异格局；

再结合菰与菰黑粉菌的遗传变异式样推测茭白的驯化过程。结果表明，栽培茭白

与菰之间存在非常显著的遗传分化，栽培茭白品种间遗传多样性极低，而菰种群

遗传多样性丰富；菰自然种群分化为南北两个遗传类群，其中南部类群内部还存

在斑块结构，与地理隔离与水系连通性的共同作用有关；模型模拟推测茭白为单

起源，约在南宋时代的太湖流域发生驯化。菰/茭白黑粉菌的 ITS 序列同样支持

茭白为单起源，且其遗传分化式样与对应的菰/茭白基本相同；茭白黑粉菌的较

高的遗传变异可能与栽培品种选育有关。本研究表明驯化过程中的人工选择作用

首先促进了菰与茭白的快速遗传分化，而后在育种过程中造成了茭白栽培品种间

黑粉菌较高的遗传变异。 

关键词：茭白；驯化；遗传变异；协同进化 

 

*通讯作者 E-mail: jkchen@fudan.edu.cn 
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伊犁河谷湿地镰叶锦鸡儿实生幼苗种群 

的年龄结构与动态* 

赵 玉1，刘 影1，  韩大勇1，崔 东1，贾娜尔·阿汗1，杨允菲2** 

（1 伊犁师范学院 生物与地理科学学院，新疆 伊宁 835000；2 东北师范大学 草地科学研

究所，植被生态科学教育部重点实验室，吉林 长春 130024） 

 

镰叶锦鸡儿（Caragana aurantiaca Koehne）为豆科锦鸡儿属落叶灌木，是特

克斯河上游河岸及漫滩湿地的主要组成树种之一，对于维系河岸带水土保持、生

态系统的稳定和生多样性的维持等方面均发挥着重要作用。镰叶锦鸡儿耐干旱、

水淹、盐碱、极端温度，花色金黄，耐牲畜啃食，饲用价值高，具有很好的园林

和饲草料开发利用前景。镰叶锦鸡儿常与本地草原优势种共同构成独特的植被，

作为一个植被类型，镰叶锦鸡儿群系在《中国植被》尚未记录在册。同时，其生

态价值、水土保持和饲用价值一直没有引起人们的重视，而过度放牧、河岸开发

等认为破坏活动给镰叶锦鸡儿的群落结构、种群更新带来严重威胁。目前，有关

镰叶锦鸡儿的研究主要集中在种子萌发生态、幼苗的抗逆性生理、群落组成、根

际土壤特征和资源开发价值分析等方面，而对镰叶锦鸡儿种群的年龄结构、天然

更新的途径和更新特征等方面的研究尚鲜有报道。本研究利用生存分析理论，分

析了新疆伊犁河谷湿地镰叶锦鸡儿实生苗种群的年龄结构与动态变化规律，并绘

制了静态生命表、存活曲线，结果表明：镰叶锦鸡儿实生幼苗种群在解放桥样地

（P1）无1~3龄实生幼苗，幼苗株数集中在5~10龄，在三个样带均属于衰退型年

龄结构；在76团样地（P2）阶地样带和河岸边样带为衰退型年龄结构，河漫滩样

带为增长型年龄结构，总体上呈现为衰退型年龄结构。在两个样地中，不同样带

同一年龄实生幼苗的期望寿命均存在波动，总体上为逐渐减小。种群存活曲线分

析的结果发现，两个样地的镰叶锦鸡儿实生幼苗种群的存活曲线均趋于Deevey-

Ⅱ型。  

关键词：镰叶锦鸡儿；种群；实生苗；年龄结构 

 

*基金项目：国家自然科学基金（31360101，31660144）；国家自然科学基金-新疆联合基金

（U1303182）联合资助。 

**通讯作者：E-mail: yangyf@nenu.edu.cn 
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贵州高原亚地区山茶科植物资源及利用保护研究 

 

邹天才 1*，刘海燕 2，黄丽华 1，洪 江 1，李媛媛 2 

（1 贵州科学院, 贵州 贵阳 550001；2 贵州省植物园, 贵州 贵阳 550004） 

 

贵州高原亚地区（ⅢD10d）是东亚植物区系华中植物区的典型山区和河谷地

带，地形切割破碎，喀斯特地貌特征典型，植物区系起源古老，特有和孑遗种类

较多。山茶科 Theaceae Mirbel ex Ker Gawl 植物进化原始、特征鲜明，是重要经

济林木和观赏树种，我国 15 属、480 余种，属种分别占全球总数的 41.67%和

68.57%，主要分布于长江以南地区，贵州分布 11 属、140 种，其中贵州特有分

布 30 种。 本文采用发表新种模式标本产地活植物追溯、特征性状检测及其功能

效用评价、生态种群调查及物种濒危机制分析、迁地保护及应用栽培试验相结合

的方法，对其开展了植物多样性特征性状研究及其利用评价、种质保存及重要经

济植物种苗繁育与应用栽培等科学研究。结果表明：（1）山茶科植物是贵州亚

热带常绿阔叶林及常绿阔叶落叶混交林的建群成分，常绿灌木或乔木，单叶互生、

羽状叶脉、无托叶，花大、两性或稀有雌雄异株，雄蕊多数，花色多样，蒴果或

不分裂的核果，皆可作为景观绿化植物或经济林木开发应用。（2）通过实地调查

和大数据评估，贵州自然分布的野生山茶科植物为山茶属 Camellia Linn. 65 种

（特有 26 种）、石笔木属 Tutchera Dunn 5 种（特有 2 种）、大头茶属 Gordonia J. 

Ellis 3 种、木荷属 Schima Reinw. ex Blume 7 种、折柄茶属 Hartia Dunn 3 种、紫

茎属 Stewartia Linn. 1 种、厚皮香属 Ternstroemia Mutis ex L. f. 6 种、杨桐属

Adinandra Jack 8 种（特有 1 种 Adinandra kweichowensis H. H. Hu）、红淡比属

Cleyera Thunb.7 种、柃木属 Eurya Thunb. 34 种（特有 1 种 Eurya gigantofolia Y. 

K. Li）、茶梨 Anneslea Wall. 属 1 种。贵州是山茶属瘤果茶组植物的起源和地理

分布中心，分布 10 种、占其总数的 66.67%。（3）采集野生植物种子育苗和工程

化应用栽培试验，迁地保育了小黄花茶 Camellia luteoflora Y. K. Li、贵州金花茶

C. huana Ming et W. J. Zhang、离蕊金花茶 C. liberofilamenta Chang et C. H. Yang、

尖齿离蕊茶 C. acutiserrata Chang、美丽红山茶 C. delicata Y. K. Li、冬青叶山茶
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C. ilicifolia Y. K. Li、芳香短柱茶 C. odorata L. S. Xie et Z. Y. Zhang、威宁短柱茶

C. weiningensis Y. K. Li 、四球茶 C. tetrecocea Chang、皱叶瘤果茶 C. rhytidophylla 

Y. K. Li et M. Z. Yang、狭叶瘤果茶 C. neriifolia Y. K. Li、长柱红山茶 C. longistyla 

Chang apud Zeng et Zhou、黎平瘤果茶 C. lipingensis Chang、红花瘤果茶 C. 

rubituberculata Chang、安龙瘤果茶 C. anlongensis Chang、曾氏瘤果茶 C. zengii 

Chang、贵州红山茶 C. kweichowensis Chang、红药红山茶 C. rubo-anthera Chang、

寡瓣红山茶 C. paucipetala Chang、榕江茶 C. costata Hung T. Chang、丹寨秃茶 C. 

danzaiensis Chang et K. M. Lan、贵州石笔木 Tutchera kweichowensis Y. K. Li 、斑

枝石笔木 T. maculatoclada Y. K. Li 等贵州特有稀有植物 23 种（species），山茶属

和石笔木属植物种子繁殖出苗率、应用栽培成活率分别为 94.77%、91.00%和

93.10%、90.28%，具有利用保护的实践价值和保护生物学意义。（4）小黄花茶、

贵州红山茶、美丽红山茶、长柱红山茶、贵州石笔木等 5 种植物扦插繁殖的平均

出苗率达到 92.56%，从迁地保护、种质采集、繁殖育苗、应用栽培、生产管理制

定了可推广应用的技术标准，（DB52/T1156-2016 等），建立种苗繁育试验基地

18.80ha 和工程化应用栽培示范 40.00ha，为生产应用提供科技支撑服务具有重要

现实意义。 

关键词：山茶科；植物多样性；利用保护；资源评价；贵州高原亚地区（ⅢD10d） 

 

基金项目：国家自然科学基金资助项目(31560097)，贵州省科技支撑计划（黔科合[2016]支

撑2836号）。 

*通讯作者：E-mail: 1211111951@qq.com 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 146 
 

贵州西部悬钩子属植物资源研究及开发利用 

 

左经会*，向 红，王绪英，杨再超，谢 斐，廖 雯 

（1 六盘水师范学院生物科学与技术学院，贵州省特色农业种质资源开发与利用重点实验

室，贵州 六盘水，553004） 

 

中国有悬钩子属（Rubus）植物 204 种 104 变种，其中特有种 138 种，野生

资源特别丰富，以西南地区最为集中，西南地区可能是悬钩子属的起源地，为世

界悬钩子属植物的分化中心之一（陈曦和王仕玉，2006）。贵州地处西南，有悬

钩子属有 115 种（含变种）（罗杨等，2015），仅次于云南和四川。贵州西部位于

云贵高原一、二级台地斜坡上，地跨 N25°19’44"～26°55’33"、E104°18’20"～

105°42’50"，总面积 9965 km2，东邻安顺市，南连黔西南布依族苗族自治州，西

接云南省曲靖市，北毗毕节市，地势西高东低，北高南低，中部因北盘江的强烈

切割侵蚀，起伏剧烈。海拔最高点 2900.6 m 在钟山区大湾镇韭菜坪；最低点 586m

在六枝特区毛口乡北盘江河谷，相对高差 2414.6 m。地貌景观以山地、丘陵为主，

境内属北亚热带季风湿润气候区，受低纬度高海拔的影响，冬暖夏凉，气候宜人，

享有“中国凉都”之美誉，适于亚热带、温带各种植物生长，蕴藏有丰富的植物资

源。 

通过野外调查、采集标本、分类鉴定和查阅文献，对贵州西部悬钩子属植物

资源进行了多年的研究。研究结果表明：贵州西部悬钩子属植物有 56 种（含 13

变种）。特有种有 36 种（含变种）。种类丰富，悬钩子属植物资源占全国的 18.4%，

占贵州的 48.7%。根据查阅有关文献和统计分析，有粗叶悬钩子（Rubus  

alceaefolius）、栽秧泡（R. ellipticus var. obcordatu）、大乌泡（Rubus pluribracteatus 

var. pluribracteatus）等 42 种（含变种）可以入药，有小柱悬钩子（R. columellaris）、

山莓 （R. corchorifolius）、木莓（R.swinhoei）插田泡（R.coreanus）等 12 种的果

实可以直接生食，有多腺悬钩子（R .phoenicolasius）、川莓（R.setchuenensis）、

红泡刺藤（R. niveus）等 13 种（含变种）的根皮、茎可提取拷胶、纤维等工业原

料，2 种的种子可榨油。 

资源开发与利用建议：目前，国家扶贫攻坚进入决胜阶段，农村产业扶贫是

脱贫的关键，贵州西部地处乌蒙山连片贫困区域，是国家扶贫攻坚的主战场之一。
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多数悬钩子属植物为传统药用植物，其果实、种子、根和茎、叶等均可入药；悬

钩子属又名树莓属，其中果实可食并用于园艺生产的悬钩子属植物常简称树莓或

可食悬钩子，是第 3 代新兴水果，同时又是重要的果用植物资源。如插秧泡果实

的营养及医疗保健价值远高于苹果（蒋华梅等，2012），是一种安全可靠的抗炎、

抗衰老、补血类保健水果。根据野外观察，结合文献研究，本区小柱悬钩子（R. 

columellaris）、山莓、粉枝莓（R. biflorus）、木莓、栽秧泡、插田泡、灰毛泡（R. 

irenaeus var. innoxius）等是本地区具有开发潜力的悬钩子种类，建议开展人工引

种驯化栽培和育种工作，为农村产业扶贫攻坚，调整产业结构提供科技支撑。 

关键词：悬钩子属；植物资源；开发利用；贵州西部 

 

*通讯作者：E-mail：lpszuojinghui@163.con 
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A new circumscription of Pterobryopsis (Pterobryaceae, 

Bryopsida) based on molecular and  

morphological evidences 

 

Ningning Yu , Yu Jia * 

（State Key Laboratory of Systematic and Evolutionary Botany, Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100093, China） 

 

Pterobryopsis, a poorly known pantropical group of mosses, is the largest genus in 

Pterobryaceae and has not been revised worldwide. The phylogenetic analyses of 

Pterobryopsis were explored based on nuclear (ITS1-5.8S-ITS2), mitochondria (nad5) 

and chloroplast (rbcL, trnL-trnF, trnS-rps4, rps4, atpB-rbcL) gene sequences as well 

as morphological features. Bayesian, likelihood and parsimony phylogenetic analyses 

of a broad sampling of the family resolved the species of Pterobryopsis into three clades: 

(1) Clade 1, with numerous square alar cells, nearing Calyptothecium; (2) Clade 2, with 

ecostate leaves and upper margins strongly incurved; (3) Clade 3, with a single costa 

and colored basal cells. Molecular and morphological data support a new genus, a new 

state, a new species and seven new combinations made: Renauldiopsis N.-N. Yu & Y. 

Jia gen. nov., Pterobryodendron stat. nov., Pterobryodendron cucullatum N.-N. Yu & 

Y. Jia sp. nov., Pterobryodendron acuminatum (Hook.) N.-N. Yu & Y. Jia comb. nov., 

P. foulkesianum (Mitt.) N.-N. Yu & Y. Jia comb. nov., P. orientalis (Müll. Hal.) N.-N. 

Yu & Y. Jia comb. nov., P. setchwanium (Broth.) N.-N. Yu & Y. Jia comb. nov., P. 

scabriusculum (Mitt.) N.-N. Yu & Y. Jia comb. nov., Renauldiopsis hoehnelii (Müll. 

Hal.) N.-N. Yu & Y. Jia comb. nov. and R. pterobryoides (Argent) N.-N. Yu & Y. Jia 

comb. nov. The circumscription of Pterobryopsis is redefined and the new genera and 

species are described and illustrated.  

Keywords: Pterobryopsis, Calyptothecium, bryophytes, moss, Pterobryodendron, 

Renauldiopsis, circumscription, molecular analysis, taxonomy 

 

*Corresponding Author:  E-mail: yjia@ibcas.ac.cn 
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A new pollen classification of Chenopodiaceae for exploring 

and tracing desert vegetation evolution in the  

eastern central Asia 

 

Kaiqing Lu1, 5, Min Li1, Guohong Wang2, Liansheng Xu1,5, David K. Ferguson3,  

Anjali Trivedi4, Jing Xuan1, Ying Feng6, Jinfeng Li1,Gan Xie1,5,  

Yifeng Yao1, Yufei Wang1,5* 

（1 State Key Laboratory of Systematic and Evolutionary Botany，Institute of Botany，Chinese 

Academy of Sciences， Beijing 100093，China；2 State Key Laboratory of  Vegetation and 

Environmental Change，Institute of Botany，Chinese Academy of Sciences，Beijing 100093，

China；3 University of Vienna, Institute of Palaeontology, Althanstrasse 14, Vienna A-1090, 

Austria；4 Birbal Sahni Institute of Palaeosciences，53 University Road，Lucknow 226007，

India；5  University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100039, China. 6 Xinjiang 

Institute of Ecology and Geography, Chinese Academy of Sciences, Urumqi 830011, China） 

 

Members of the Chenopodiaceae are the most dominant elements in the central Asian 

desert. The different genera and species within this family are common in desert 

vegetation types. Should it prove possible to link pollen types in this family to specific 

desert vegetation, it would be feasible to trace vegetation successions in the geological 

past. Nevertheless, the morphological similarity of pollen grains in the Chenopodiaceae 

rarely permits identification at the generic level. Although some pollen classifications 

of Chenopodiaceae have been proposed, none of them tried to link pollen types to 

specific desert vegetation types in order to explore their ecological significance. Based 

on the pollen morphological characters of 13 genera and 24 species within the 

Chenopodiaceae of eastern central Asia, we provide a new pollen classification of this 

family with six pollen types and link them to those plant communities dominated by 

Chenopodiaceae, e.g., temperate dwarf semi-arboreal desert (Haloxylon - type), 

temperate succulent halophytic dwarf semi-shrubby desert (Suaeda - , Kalidium -  and 

Atriplex - types), temperate annual graminoid desert (Kalidium - type), temperate semi-

shrubby and dwarf semi-shrubby desert (Kalidium - , Iljinia - , and Haloxylon - types) 

and alpine cushion dwarf semi-shrubby desert (Krascheninnikovia - type). These 

findings represent a new approach for detecting specific desert vegetation types and 

deciphering ecosystem evolution in the eastern central Asia. 
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Keywords: Arid central Asia, Chenopodiaceae, Desert, Pollen types, Vegetation 
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A primary exploration of plastid phylogenomics  

in Polygalaceae 

 

Yinhuan Wang 1*， Junbo Yang 2， Tingshuang Yi 2* 

（1 School of Primary Education, Chongqing Normal University, Chongqing, 400700；2 

Germplasm Bank of Wild Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 

Kunming 650201） 

 

Polygalaceae is a near-cosmopolitan family with more than 27 genera and 1 200 species. 

Many species of this family are of economic importance especially using  as medicine 

and timber. During these years, the infra-family classification of Polyga-  laceae has 

greatly changed due to the boundaries of several genera like the polyphyle-   tic 

Polygala and Monnina. Phylogeny based on plastid genome (plastome) has been proved 

efficient in many lineages with difficulties in classification. Besides, plastome have been 

found variable in both length and architecture in more and more groups, including the 

Leguminosae, a closely affinitive family to Polygalaceae. To investigate the structural 

character of plastomes and their potential for resolving confusing phylo-              

genetic relationships of Polygalaceae, for the first time, we assembled five plastomes of 

five species representing two genera and reconstructed a phylogenetic tree applying 

plastomic data. Comparing with typical angiosperm plastome, all plastomes of Polyga-        

laceae exhibited a quadripartite structure. However, the length of complete plastome, 

LSC, SSC and IR regions varied significantly on account of the IR expansion and 

contraction, and gene losses. In addition, large sequence inversions and gene duplica- 

tions occurred in all species. Plastome data were efficient on resolving phylogenetic 

relationships of sampled species. In sum, our study revealed primary insights into the 

structural diversification of plastomes, and into the role of plastome data in phylogeny 

reconstruction in Polygalaceae. 

Keywords: plastome, structure, phylogeny, Polygalaceae 
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A synopsis of the genus Premna L.(Lamiaceae) in China 

 

Bo Li* 

(College of Agronomy, Jiangxi Agricultural University,  Nanchang 330045, China) 

 

The genus Premna L., containing ca. 200 species distributed mainly in Old World 

tropics and subtropics, is a woody member of the family Lamiaceae, and was 

considered as the most taxonomically difficult and complicated genera of the family. 

With 46 species recognized in Flora of China, Premna is one of the fifth largest genera 

of Lamiaceae in China. In this paper, a taxonomic revision of the genus in China is 

presented. Totally 27 species and three varieties are recognized, 22 names are reduced 

to be synonyms, ten names are lectotypified, and five new names are adopted for 

Premna in China. Keys, descriptions, notes on ecology, distribution, local uses, 

vernacular names and conservation status, and some illustrations are also provided.  

Keywords: Taxonomy，Lamiaceae， Flora of China，Premna 
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Allopatric divergence and hybridization within Cupressus 

chengiana, an endangered cypress in eastern  

Hengduan Mountains 

 

Jialiang Li, Dafu Ru, Zhang Lei, Kangshan Mao* 

(Key Laboratory of Bio-Resource and Eco-Environment of Ministry of Education, College of Life 

Sciences, Sichuan University, Chengdu 610065, China) 

 

Uplifts of the Hengduan Mountains (HDMs) created environmental conditions, 

neither new habitats or geographical barriers, which can drive lineages 

differentiation. Quaternary climate oscillations not only can shape intraspecific 

diversity, but also can drive hybridization between diverged lineages. Cupressus 

chengiana is an endemic tree species occurs in eastern HDMs. Previous analyses of this 

species based on traditional molecular markers showed that there were two divergent 

lineages. Here, we employed population transcriptomic data and various analyses to 

reconstruct the evolutionary history of this species. Our analyses revealed that there are 

three evolutionary lineages of C. chengiana, which occupy distinct river basins. The 

lineage from the Minjiang River basin (SC1 group) was a hybrid origin, whose putative 

parents were lineages from the Daduhe River basin (SC2 group) and Bailongjian River 

basin (GS group). The diverging time between SC2 and GS group dated back to 4.14 

Mya, while SC1 group originated 0.83 Mya which falls within the timescale of the 

largest Quaternary glaciation that occurred in HDMs. An FST-based outlier search 

revealed that 4 259 SNPs were likely to be under positive selection. After environment 

association analysis, we detected 163 SNPs whose allele frequencies were significantly 

significant correlation with climate factors. These genes might play an important role 

in local adaptations. Our results revealed a complex evolutionary divergence and 

admixture in a relict tree species in eastern HDMs and provided a new example that 

how uplifts of HDMs and past climate changes have contributed to the biodiversity of 

this region.   

Keywords: Cupressus chengiana, allopatric divergence, hybridization, orogeny, 

Quaternary climate change 
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An overlooked route to the east via South China: the phylogeny 

and biogeography of the East Asian genus Atractylodes 

(Asteraceae) revealed by RAD-seq 

 

Pan Lia, Minqi Caia, Li Zhenga, Chengxin Fu* 

（Laboratory of Systematic & Evolutionary Botany and Biodiversity, College of Life Sciences, 

Zhejiang University, Hangzhou 310058，China） 

 

Atractylodes DC. (tribe Cardueae, Asteraceae) is a small genus endemic to temperate 

East Asia. Previous studies showed a complex and unresolved phylogeny in this genus. 

To revisit the molecular phylogeny and historical biogeography of Atractylodes with 

RAD-seq, we sampled all the extant species, including 78 samples from 37 localities 

across their entire geographical ranges. We fully resolved the phylogeny of 

Atractylodes, with a topology of (A. carlinoides + (A. macrocephala + (A. japonica + 

(A. koreana + (A. chinensis + A. lancea). Atractylodes originated in South China during 

the Late Miocene. This region acted as the source area for dispersals to other areas of 

East Asia, and thus we argue that South China is an underappreciated route from Middle 

Asia to Northeast Asia. Extensive introgressions were detected between A. chinensis 

and A. lancea, as well as between A. chinensis and A. koreana. Frequent introgression 

among them may account for the difficulty in resolving the phylogeny within the so-

called ‘A. lancea complex’. However, the large number of SNPs from RAD-seq 

overwhelms the discordant phylogenetic signals in the data and allowed us to generate 

a fully resolved phylogeny for the genus. In brief, this study depicts the origin and 

dispersal routes of Atractylodes, and the role of South China as an overlooked dispersal 

route from Middle Asia to Northeast Asia. 

Keywords: Atractylodes; biogeography; D-statistic; introgression; phylogeny; RAD-

seq 
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Angiosperm phylogeny and timetree inferred by extensive  

gene and taxon sampling 

 

Lingxiao Yang1，Danyan Su1，Xin Chang1，Linhua Sun2，Chienhsun Huang3， 

Liping Zeng3 , Hong Ma3,4， Bojian Zhong1* 

（1 College of Life Sciences, Nanjing Normal University, Nanjing, China；2 Peking-Tsinghua 

Center for Life Sciences, Academy for Advanced Interdisciplinary Studies, Peking University, 

Beijing 100871, China；3 State Key Laboratory of Genetic Engineering and Collaborative 

Innovation Center for Genetics and Development, Ministry of Education Key 

 Laboratory of Biodiversity Sciences and Ecological Engineering, School of 

 Life Sciences, Fudan University, Shanghai, China；4 Department of Biology,  

The Pennsylvania State University, Pennsylvania, USA ） 

 

Angiosperms (flowering plants) are the most diverse and species-rich groups of plants, 

yet the relationships of the five divergent groups of the Mesangiospermae (~99.95% of 

extant angiosperms) and its evolutionary timeline have been a subject of long debate. 

Here we infer the angiosperm phylogeny and divergence times of major lineages by 

analyzing 3577 nuclear genes in 142 species, covering all or most orders of eudicots, 

monocots, magnoliids, Chloranthaceae and Ceratophyllaceae. Our phylogeny 

corroborates some earlier inferences and provides novel insights, in particular within 

Mesangiosperms. We find sisterhood of Chloranthaceae and a clade containing eudicots 

and Ceratophyllaceae, and these three lineages form sister group to magnoliids + 

monocots. Our timescale of angiosperm evolution reveal that the crown-angiosperms 

originated approximately 222.92 million years ago (Ma) ±25 million years, and 

Mesangiospermae diversified into five groups in a short time span (~9 Ma) at the Late 

Jurassic. Almost 80% of angiosperm orders appear in the Cretaceous accompanying the 

long-lasting humid temperate environment, which provided new external conditions for 

further expansive diversification within Mesangiospermae.  

Keywords: angiosperm, phylogenomics, phylogenetic signals, divergence times,  

fossil record 
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Chasing ghosts: allopolyploid origin of Oxyria sinensis 

(Polygonaceae) 

 

Jianquan Liu 

（Sichuan University, Chengdu 610064, China） 

 

Reconstructing the origin of a polyploid species is particularly challenging when an 

ancestor has become extinct. Under such circumstances, the extinct donor of a genome 

found in the polyploid may be treated as a ‘ghost’ species in that its prior existence is 

recognized through the presence of its genome in the polyploid. In this study, we aimed 

to determine the polyploid origin of Oxyria sinensis (2n = 40) for which onlyone 

congeneric species is known, that is diploid O. digyna (2n = 14). Genomic in 

situhybridization (GISH), transcriptome, phylogenetic and demographic analyses, and 

ecological niche modelling were conducted for this purpose. GISH revealed that O. 

sinensis comprised 14 chromosomes from O. digyna and 26 chromosomes from an 

unknown ancestor. Transcriptome analysis indicated that following divergence from O. 

digyna, involving genome duplication around 12 million years ago (Ma), a second 

genome duplication occurred approximately 6 Ma to give rise to O. sinensis. Oxyria 

sinensis was shown to contain homologous gene sequences divergent from those 

present in O. digyna in addition to a set that clustered with those in O. digyna. 

Coalescent simulations indicated that O. sinensis expanded its distribution 

approximately 6–7 Ma, possibly following the second polyploidization event, whereas 

O. digyna expanded its range much later. It was also indicated that the distributions of 

both species contracted and re-expanded during the Pleistocene climatic oscillations. 

Ecological niche modelling similarly suggested that both species experienced changes 

in their distributional ranges in response to Quaternary climatic changes. The extinction 

of the unknown ‘ghost’ tetraploid species implicated in the origin of O. sinensis could 

have resulted from superior adaptation of O. sinensis to repeated climatic changes in 

the region where it now occurs. 

Keywords: allopolyploid speciation, demographic history, ghost species, GISH, 

Oxyria, transcriptome 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 158                                    

Comparative analyses of the plastid genome 

 in carnivorous plants 

 

Wenbin Yu1*, Pengfei Ma2, Junbo Yang2, Jianjun Jin2, Hong Wang2, Craig F. Barrett3, 

Richard Corlett1, Claude W. dePamphilis4, Dezhu Li2* 

（1 Center for Integrative Conservation, Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, Chinese 

Academy of Sciences, Mengla  666303, China；2 Kunming Institute of Botany, Chinese Academy 

of Sciences, Kunming 650201, China；3 Department of Biology, West Virginia University, 

Morgantown,WV 26506, USA；4 Department of Biology, Pennsylvania State University, 

University Park, PA 16803, USA） 

 

Carnivorous plants have remarkably similar trap morphologies and attractive features, 

which have evolved independently across five or six (if including Stylidiaceae of 

Asterales) orders in angiosperms. These plants can digest and absorb nutrients 

(especially nitrogen) from their prey, and retain photosynthetic function in general. 

Analogously, heterotrophic parasitic plants (including root parasites and 

mycoheterotrophs) steal nutrients from their host plants or fungi; some retain 

photosynthetic ability, as in hemiparasites and partial mycoheterotrophs, while some 

have completely lost photosynthesis, as in holoparasites and holomycotrophs. 

Investigations of the whole plastid genome have documented pseudogenization or loss 

of NAD(P)H dehydrogenase (ndh) genes in hemiparasitic plants, as well as genome 

structural rearrangements, and expansion, contraction, or complete loss of the inverted 

repeat (IR). A similar scenario is observed in carnivorous plants, but this is based on 

only a single lineage that has been studied thus far (Lentibulariaceae). In this study, we 

sequenced 120 species of carnivorous plants, representing six families and five orders 

of eudicots, using a genome skimming approach. The main goals of this study were to: 

1) examine variation in gene content and genome structure across the carnivorous 

lineages, and 2) investigate molecular evolution of plastid genes in carnivorous lineages 

in comparison to non-carnivorous sister lineages. Our assemblies showed that species 

from Nepenthaceae (Caryophyllales), had the “normal” angiosperm plastid genome 

synteny and no gene loss. Species from Sarraceniaceae (Ericales) and Cephalotaceae 

(Oxalidales), Lentibulariaceae (Lamiales) and Droseraceae (Caryophyllales) had some 
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ndh pseudogenes or have lost some ndh genes. Moreover, the plastid genome of most 

Droseraceae species is difficult to circularize because multiple short inverted repeats. 

Ongoing research includes sequencing of additional carnivorous and non-carnivorous 

sister lineages, with the objective of molecular evolutionary comparison (substitution 

rate, relaxed selective constraints, etc.). 

Keywords: Carnivorous plants; chloroplast genome， NADH dehydrogenase (ndh) 

genes， molecular evolution,  genome skimming,  plastome 
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Comparative analysis of complete chloroplast genomes improves 

phylogenetic resolution in Smilacaceae 

 

Yu Fenga，Pan Lia，Yingxiong Qiu*，Chengxin Fu* 

（Laboratory of Systematic & Evolutionary Botany and Biodiversity, College of Life Sciences, 

Zhejiang University, Hangzhou 310058，China） 

 

Smilacaceae, composed of only one genus, Smilax, is a monocot family of lianas, shrubs 

and herbs widely distributed across the world. The family comprises more than 200 

species characterized by climbing habit, reticulate leaf venation, paired petiolar tendrils, 

unisexual flowers, and superior ovaries. Previous molecular phylogenetic studies have 

recovered Smilacaceae as monophyletic. However, the deep-level relationships still 

remain poorly resolved, thus impeding our understanding of the evolution of the family. 

Plastome sequencing is now an efficient option for increasing phylogenetic resolution 

in plant phylogenetic and population genetic analyses. Here, the complete chloroplast 

(cp) genomes of 59 species covering its phylogenetic diversity and almost all 

geographic distribution of this family were sequenced, to better understand the 

evolutionary relationships among these plants and the mutation patterns in their cp 

genomes. The Smilacaceae chloroplast genomes exhibited a typical quadripartite 

structure and ranged from 157 646 bp to 158 691 bp in length. The cp genomes 

contained 113 unique genes, including 29 tRNA, 4 rRNA 78 protein coding genes and 

3 pseudogenes (ycf15, ycf68 and one copy of ycf1). Comparative analyses indicated that 

the overall cp genome structure among these taxa was quite similar. Seven highly 

divergent DNA regions (accD, rbcL, ycf1 for protein coding regions and trnK-atpA, 

trnT-trnM, accD-psaI, ndhF-trnL for non-coding regions), suitable for species 

identification and phylogeographic analyses, were detected among the 59 cp genomes. 

Phylogenetic analyses based on whole cp genome data provided robust support for the 

deep relationships, verifying the ability of whole cp genome to solve deep-level 

phylogenetic relationships. The findings highlight the potential of the whole cp 

genomes for improving resolution in phylogeny as well as species identification in 

phylogenetically and taxonomically difficult plant groups. 

Key words: Smilacaceae，chloroplast genome，phylogenomics 
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Complete chloroplast genome sequences of Aristolochia 

medicinal species: insights into molecular structure and 

phylogenetic analyses 

 

Xiao-Qin Li1,3，Yun-Juan Zuo1，Xin-Xin Zhu
２，Jin-Shuang Ma1* 

（1 Shanghai Chenshan Plant Science Research Center, Chinese Academy of Sciences, Shanghai 

Chenshan Botanical Garden, Shanghai 201602, China；2 College of Life Sciences, Xinyang 

Normal University, Xinyang 464000, China；University of Chinese Academy of Sciences,  

Beijing 100049, China） 

 

Aristolochia sensu lato is the largest genus of Aristolochiaceae and primarily distributed 

in tropical and subtropical regions, comprising about 500 species. Taxonomic 

treatments of the species-level phylogeny of the Aristolochia are controversial, 

previous studies have found universal markers but insufficient phylogenetic signals. In 

this study, we sequenced ten chloroplast genomes and retrieved two published 

chloroplast genomes of Aristolochia for comparative and phylogenetic analyses.  

The genomes ranged from 159 308 bp to 160 518 bp in length and had a typical 

quadripartite structure with a conserved genome arrangement and moderate divergence. 

The analysis results revealed that all detected species of Aristolochia had a similar GC 

content. A total of 131 and 132 genes were identified from subgenus Aristolochia and 

subgenus Siphisia species, respectively. They including 85 protein-coding genes, 37 or 

38 tRNAs, eight rRNAs, and one pseudogene (ycf1). Phylogenetic trees were 

constructed by maximum parsimony (MP), maximum likelihood (ML) and Bayesian 

analysis (BI) methods using the entire chloroplast genome, LSC, SSC, IR regions and 

85 protein-coding genes commonly presented in Aristolochiaceae and Piperales. All the 

phylogeny based on different partitions had the same topology structure, and almost all 

nodes with 100% bootstrap values were found except two nodes of IR regions. We also 

identified ten hotspot regions for genome divergence that could be utilized as potential 

markers to reconstruct the phylogeny and plant identification within the subgenus 

Siphisia. 

The result illustrated that the chloroplast genomes provide sufficient information sites 

to phylogeny structure among species within Aristolochia, indicating that chloroplast 
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genome data will be useful to help resolve the deeper branches of phylogeny.  

Keywords: Aristolochia; chloroplast genome; molecular structure; phylogenetic 

analyses 
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Contrast diversification dynamics revealed in the tropical-

temperate sister genera of lady ferns 

Ran Wei，Xianchun Zhang* 

（State Key Laboratory of Systematic and Evolutionary Botany, Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100093, China） 

 

We seek to compare diversification patterns between the tropical and temperate 

regions using the Athyrium-Diplazium clade, and to further explore mechanic 

correlations of ecological opportunities and trait innovations to the rapid radiations 

within these ferns. A fossil-calibrated chronogram of the Athyrium-Diplazium clade 

was obtained using BEAST divergence time estimates. We identified radiations 

using BAMM analysis, and correlates of rate shifts using quantitative-state 

speciation and extinction (QuaSSE), and cladogenetic-state change speciation and 

extinction (ClaSSE) analyses. The Athyrium-Diplazium clade probably diversified 

across the tropics and temperate from the Late Oligocene, but diversification rates 

of Diplazium undergone a subsequent slow-down as compared to a speed-up in 

Athyrium after the rate shifts. Species in high elevations or with polyploids 

diversified faster than their low-altitudinal counterparts or diploid ancestors. Our 

study represents a significant advance in our understanding of fern evolution across 

the tropical and temperate regions, and is among the first attempts to incorporate 

polyploidy data into the macroevolutionary scale. We suggest that the island-like 

diversification might characterize high-elevational lineages as ‘species pump’, and 

the synergy between polyploidization and the evolution of opportunities or traits 

may underlie the rapid diversification within Athyrium and Diplazium. 

Key words: BAMM, elevation, ferns, macroevolution, SSE models, polyploidy 
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Convergent evolution of genome size of mangrove 

 

Shao Shao1, Shaohua, Xu1, Suhua Shi1* 

（State Key Laboratory of Biocontrol and Guangdong Key Laboratory of Plant Resources, Sun 

Yat-sen University, Guangzhou 510275, China） 

 

Mangroves are woody plants growing in the extreme environment of intertidal zone on 

tropical and subtropical coasts. When invading intertidal zone, mangroves have 

convergently evolved similar phenotypic traits and the underlying genic convergence 

(Xu et al. 2017). Since the high salinity of the intertidal zone may directly affect the 

cellular environment, mangroves also extensively modified their amino acid 

compositions and reduced gene family size. Such genome-wide changes indicate that 

mangroves may have unique genome features such as genome size. In this study, we 

collected and measured the genome sizes of 21 true mangroves from independent clades, 

and 8 mangrove associates. Comparing with non-mangrove, mangroves have 

significantly downsized genomes (P <10-9), whereas mangrove associates do not show 

this difference (P = 0.26). Comparisons based on phylogenetic relationships show that 

the genome size reduction occurred independently in the true mangrove clades. As the 

reduction in genome size has evolved independently at least 7 times, it appears to be an 

adaptive strategy of these woody plants to live in the intertidal zone. Since the 

environment of intertidal zone are with high salinity and low nutrient availability, the 

small genome size may increase genome stability and reduce energy consuming. 

Keywords: convergent evolution; adaptation; extreme environment; genome reduction; 

mangroves. 
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Cytoplasmic genome evolution of the medicinally important 

ginseng plant genus Panax 

 

Peng Jiang1a，Fengxue Shi2a，Mingrui Li3，Bao Liu1，Jun wen4,  

Hongxing Xiao1，Linfeng Li3* 

（1Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast 

Normal University, Changchun 130024, China；2 Northeast Normal University Natural History 

Museum, Changchun 130024, China；3 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity 

Science and Ecological Engineering, School of Life Sciences, Fudan University, Shanghai 

200438, Chin；4 Department of Botany, National Museum of Natural History, MRC-166, 

Smithsonian Institution, Washington, DC 20013-7012, USA） 

 

Panax L. (the ginseng genus) is a shade-demanding group within the family Araliaceae 

and all of its species are of crucial significance in traditional Chinese medicine. 

Phylogenetic and biogeographic analyses demonstrated that two rounds of whole 

genome duplications accompanying with geographic and ecological isolations 

promoted the diversification of Panax species. However, contributions of the 

cytoplasmic genomes to the adaptive evolution of Panax species remained largely 

uninvestigated. In our study, we performed whole genome re-sequencing of 13 

accessions belonging to seven Panax species. Comparative analyses across the 

chloroplast and mitochondrial genomes revealed that heterogeneity in nucleotide 

substitution rate is abundant in both of the two cytoplasmic genomes, with the 

mitochondrial genome possessing more variants at the total level but the chloroplast 

showing higher sequence polymorphisms at the genic regions. Genome-wide scanning 

of selection identified five and 12 genes from the chloroplast and mitochondrial 

genomes, respectively. Functional analyses further revealed that these selected genes 

play important roles in plant development, cellular metabolism and adaptation. Our 

findings indicated that positive selection might be one of the potential evolutionary 

forces that shaped nucleotide variation pattern of these Panax species. In particular, the 

mitochondrial genes evolved under stronger selective pressure compared to the 

chloroplast genes. 

Keywords: Araliaceae, cytoplasmic genome, genome sequencing, Panax, positive 

selection 
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Deep intraspecific divergence in Lancea tibetica (Mazaceae) 

distributed over the Qinghai-Tibetan Plateau 

 

Mingze Xia1, 2a, Zunzhe Tian1a, Faqi Zhang1, 3*, Gulzar Khan1, Qingbo Gao1, Rui 

Xing1, Yu Zhang1, 2, Jingya Yu1, 2, Shilong Chen1, 3* 

（1Key Laboratory of Adaptation and Evolution of Plateau Biota, Northwest Institute of Plateau 

Biology, Chinese Academy of Sciences, Xining 810008, China； 2 University of Chinese Academy 

of Sciences, Beijing 100039, China； 3 Qinghai Provincial Key Laboratory of Crop Molecular 

Breeding, Xining 810008, China） 

 

Lancea tibetica, endemic to Qinghai-Tibetan Plateau (QTP), is an important traditional 

Tibetan medicine, used in the treatment of leukaemia, intestinal angina, heart diseases 

and cough. Here we investigated genetic diversity and past population dynamics of L. 

tibetica, using 429 individuals distributed in 29 populations all over QTP. We generated 

chloroplast DNA (cpDNA) and nuclear ITS sequences for all the populations and 

analyzed. The results revealed a significant genealogical and geographical structure 

within the distribution range of L. tibetica. Chloroplast haplotypes divided all 

populations into two lineages: the north one and south. Tanggula and Bayangela 

mountains appear to act as a topological barrier, and probably played an important role 

towards the gene flow between both lineages. Divergence time between both lineages 

based on nuclear ITS sequences dated to 8.63 Mya, which corresponded well to the 

uplifting of QTP during Late Miocene and Pliocene. The ecological differences found 

between the two lineages, seem to represent species-specific characteristics and are 

sufficient to keep both lineages separated to a high degree.  

Keywords: Deep divergence, Qinghai-Tibetan Plateau, Lancea tibetica, population 

genetic structure, phylogeography, demography. 

a::These authors have contributed equally to this work. 
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Different species or genetically divergent populations? 

Integrative species delimitation of the Primulina 

hochiensis complex from isolated kart habitats 

Lihua Yang1,3,a, Hanghui Kong1,a, Jen-Pan Huang2, Ming Kang1, * 

（1 Key Laboratory of Plant Resources Conservation and Sustainable Utilization, South China 

Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Guangzhou 510650, China；2 Integrative 

Research Center, The Field Museum, Chicago, IL 60605-2496, USA；3 University of Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100049, China） 

 

To consistently and objectively delineate species-level divergence from population 

subdivision has been a challenge in systematics. This is particularly evident in naturally 

fragmented and allopatric systems in which small population size often leads to extreme 

population structuring. Here we evaluated the robustness of the species delimitation 

methods implemented in BEAST, BPP, and iBPP in the Primulina hochiensis complex 

comprising four described and one candidate species (five taxa in total) distributed in 

karst landscapes of southern China. We analyzed levels of molecular and morphological 

divergence among species using multilocus sequence data (nine chloroplast loci and 10 

nuclear loci), and morphological data (16 quantitative and 12 qualitative traits), for 124 

individuals from 25 populations of the complex. Independent analyses of cpDNA and 

nDNA sequence data revealed high levels of genetic differentiation among the five taxa. 

Both BPP and iBPP delimited five candidate species, which correspond to the five 

genetic clusters recovered with population structure analysis. In contrast, 

morphological differences among populations were more limited, so that results from 

principal component analysis (PCA) recovered only three distinct clusters. We ruled 

out the possibility of morphologically cryptic lineages/species because reciprocally 

monophyletic groups were not supported among the morphologically un-differentiated 

taxa. Our results represent a case where extreme population genetic structuring leads to 

oversplit of species diversity by molecular data using the multispecies coalescent (MSC) 

methods. The observed congruence across multiple analyses corroborates the 

recognition of a new species P. lianpingensis and indicates its sister species relationship 

with P. yingdeensis. This study highlights the dangers of violating model assumption 
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and the importance of incorporating multiple evidence into species delimitation of a 

particular system. 

Keywords: BPP, iBPP, multi-species coalescent, population structure, Primulina, 

species delimitation.  
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Differential quaternary dynamics of evergreen broadleaved 

forests in subtropical China revealed by phylogeography of 

Lindera aggregata (Lauraceae) 

 

Junwei Ye1, 2, Arndt Hampe3, Dezhu Li1, * 

（1 Germplasm Bank of Wild Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 

Kunming 650201，China；2 Natural History Research Centre of Shanghai Natural History  

Museum, Shanghai Science & Technology Museum, Shanghai 200127，China；3 BioGeCo,  

INRA, University of Bordeaux, Cestas, France 

 

Palaeo-biome reconstructions have inferred that the subtropical evergreen 

broadleaved forests (EBLFs) in East Asia contracted to a narrow belt south of 24°N 

during the Last Glacial Maximum (LGM), whereas various phylogeographical 

studies of subtropical plants have inferred glacial refugia north of this area. Here, 

we aim to elucidate the historical dynamics of EBLFs during the Quaternary, using 

Lindera aggregata as a model. Phylogeographic history of L. aggregata were 

investigated based on 19 sampled populations using four chloroplast DNA (cpDNA) 

fragments, 15 low-copy nuclear genes (LCGs) and ecological niche modelling. We 

observed a shallow and star-like cpDNA network with one dominant haplotype. The 

time to the most recent common ancestor (TMRCA) was estimated to be 1.78 Myr 

by secondary calibrations using four calibration points. The LCGs revealed three 

distinct genetic clusters that reflected contrasting historical population dynamics. 

The most ancient cluster was located south of the Nanling and Wuyi Mountain belts 

and experienced long-term in-situ persistence. The area further north was occupied 

by two disjunct clusters that dated back to the LGM and showed signatures of a 

rapid northward expansion. We detected pollen-mediated secondary admixture 

between all three clusters including somewhat preferential southward gene flow. 

Our study fully supports and further refines the emerging view that many EBLF taxa 

could maintain populations in southern subtropical China during the LGM but not 

further north. The evidence suggests a marked latitudinal gradient in the historical 
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conservation and postglacial re-establishment of EBLFs, which would have 

benefitted from local sources in the south while depending more strongly on long-

distance colonisation further north. 

Keywords: evergreen broadleaved forests, genetic break, Lindera aggregata, 

microrefugia, range expansion, secondary admixture, southern refugia model 
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Distribution of genomic diversity and phylogenomic 

relationships of Chinese and Indo-Malayan  

Dipterocarpaceae 

 

Tijana Cvetković1， Damien Daniel Hinsinger1，Joeri Sergej Strijk12*  

（1  Biodiversity Genomics Team, Plant Ecophysiology & Evolution Group, Guangxi Key 

Laboratory of Forest Ecology and Conservation (under state evaluation status), College of 

Forestry, Nanning 530005, China；State Key Laboratory for Conservation and Utilization of 

Subtropical Agro-bioresources, College of Forestry, Guangxi University,  

Nanning 530005, China） 

 

Phylogenomics is a tool for exploring plant biodiversity and their evolutionary 

relationships using genome-scale data, which can be applied to provide resources for 

future sustainable use and protection. Tropical forests constitute a focal point for 

evolutionary and conservation biology research. In South-East Asia, tropical forests are 

the largest repository of biodiversity in the region, and a thorough understanding and 

assessment of their ecology and evolution is essential for successful conservation and 

sustainable use. 

Dipterocarpaceae (holding more than 580 species) are the most important native tree 

family for wood production in tropical Asia. Dipterocarpaceae are spread over the 

tropical belt of Asia, Africa and South America, with their center of diversity in the 

Peninsular Malaysia, Sumatra and Borneo (over 270 species, 160 endemics). Asian 

dipterocarps are distributed from India to Papua New Guinea, adapted to different 

ecological zones. Being dominant over extensive areas, they perform key roles in forest 

ecology and regional climate functioning. 

Despite their important ecological and economical roles, we know comparatively little 

about Dipterocarpaceae genomics and its geographic distribution. Species used in this 

study are spread over the tropical and subtropical regions in the SE Asia. Our focus is 

on the northern most fringe of the Dipterocarpaceae distribution (northern SE Asia and 

China), and the species from the center of diversity of the family.  

To obtain molecular data able to resolve the elusive evolutionary relationships in 

Dipterocarpaceae, we used a genome skimming approach, i.e bioinformatic sorting of 
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highly repetitive sequences, combined with both de novo and reference-guided 

assembly, to reconstruct both plastomes and nuclear ribosomal cistrons (NRC). 

We compared intergeneric and intrageneric genomic diversity, together with a set of 

taxa spread throughout the order Malvales. Our incongruence data sets of two ML 

phylogenomic trees based on chloroplast sequences and nuclear ribosomal cistron 

regions showed different patterns of evolution. 

In addition, we performed phylogenomic analyses to analyze patterns of divergences 

and adaptations in more than 100 Indo-Malayan Dipterocarpaceae species. Asian 

Dipterocarpaceae are monophyletic, but containing a paraphyletic genus Shorea. 

Bayesian analyses of macroevolutionary mixtures showed no significant rate shifts for 

continental diversification of dipterocarps. 

Our results provide both insights to the biogeographic history of the family and 

resources for further comparisons for resolving complex relationship between 

geographic distribution and genomic diversity, both within and between species. 

Key words: Phylogenomics, NGS, complete chloroplast, NRC, Dipterocarpaceae, 

biogeography, diversification 
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Diversity and evolution of pollination syndromes in  

Chinese Gesneriaceae 

 

Shaojun Ling, Tao Lu, Mingxun Ren* 

（Research Center for Terrestrial Biodiversity of the South China Sea, Institute of Tropical 

Agriculture and Forestry, Hainan University, Haikou 570228, China） 

 

The species-rich Gesneriaceae are typically a tropical family in Asia, showing a 

monophyletic radiation and high endemism in Southwest China and Hainan Island. 

The Chinese species have diverse floral traits and pollination systems, but the 

detailed pattern of diversity and possible differentiations between Hainan Island and 

the Chinese mainland remain unclear. Here, we investigate the species evolutionary 

histories and main floral traits to evaluate speciation and pollination syndromes for 

the island and mainland flora. A phylogenetic tree based on nuclear ITS 1/2 and 

chloroplast Trn L-F indicated most Hainan-endemic species were genetically close 

to species from Southeast Asia, rather than mainland China. The highly-specialized 

pollination system mirror-image flowers was found in five genera, i.e. 

Rhabdothamnopsis, Henckelia, Didymocarpus, Paraboea, Ornithoboea, all are 

characterized with floral tube, hidden stamen and united anthers. For most floral 

traits, e.g., corolla type and color, Hainan Island species show no differences from 

other regions. Hainan Island and Yunnan Province have equal proportions of species 

with four or two stamens, whereas most species in other regions have two stamens. 

Hainan Island has a much higher percentage (21%) of actinomorphic species than 

other regions (< 10%). Most species in Hainan Island have exserted stamens, while 

stamens are included in most species in other regions. We did not find any increased 

tendency in floral traits that promote selfing for the island flora. Generalist 

pollination mechanisms, supported by characters such as actinomorphic corolla, 

appear to provide sufficient reproductive assurance in pollinator- depauperate 

Hainan Island. 

Keywords: Hainan Island, endemic species, speciation, floral syndromes, 

pollination system, Adaptive evolution 
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Evolutionary variations of plastome in parasitic Orobanchaceae 
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Academy of Sciences, Mengla 666303, China；2 Department of Bioloyg, Sam Houston State 

University, Huntsville, TX 77340, USA；3 Institute for Evolution & Biodiversity, University of 

Muenster, DE-48149 Muenster, Germany；4 Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of 

Sciences, Kunming  650201, China；5 Department of Biology, West Virginia University, 
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University Park, PA 16803, USA） 

 

Many parasitic plants are characterized by having specialized organs (i.e. haustoria) 

which they use to obtain water and/or nutrients from host plants. There are around 4000 

parasitic flowering species placed in 12 orders and 19 families. Of them, about 90% of 

parasitic species (in four orders) retain photosynthetic capability (hemiparasites), while 

10% of parasitic species (in 10 orders) have lost photosynthetic capability 

(holoparasites). In free-living plants, the plastome is very conserved in size (120 – 170 

kb), gene contents (110 –130 genes) and a quadripartite structure (LSC, IRA, SSC and 

IRB). Loss of photosynthetic capability in holoparasites is often correlated with 

degradation or loss of photosynthesis-related and other non-housekeeping genes. Of the 

parasitic lineages, Orobanchaceae (Lamiales) is the only family including autophytes, 

hemiparasites and holoparasites. Therefore, this family was considered as an ideal 

model to investigate evolution of the characters related to parasitism. In this study, we 

sampled more than 100 species of Orobanchaceae representing all recognized clades of 

this family. The genome skimming data was used to assemble plastome using 

GetOrganelle pipeline (https://github.com/Kinggerm/GetOrganelle). Our results 

showed that gene translocations and IR expansion happened in some hemiparasites and 

photosynthesis-related genes were lost in holoparasites. Based on the dated phylogeny 

of Orobanchaceae, we found that gene/genome reduction is high associated with origin 

age of the holoparasitic lineage. Therefore, the results indicated that relax selection may 

facilitate pseudogenization of plastid genes, then be fully “kick out”, and house-keeping 
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genes may eliminate “in the future”. 

Key words: Orobanchaceae, parasitic plants, chloroplast genome, plastome, genome 

reduction, gene loss 
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Failed speciation via allopolyploidization in wheat might be due 

to unreconciled squabbles between parental subgenomes - 

potential implications for the evolution cancer 

 

Xiaowan Gou, Yao Bian, Huakun Zhang, Lei Gong, and Bao Liu* 

（Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast 

Normal University, Changchun 130024, China） 

 

Allopolyploidization, i.e., the merge and doubling of genomes of two or more 

parental species, is a prominent and punctuated route to new species formation in 

higher plants, and which, in theory, can be accomplished in a single generation. 

However, not all or even the majority of allopolyploidization events have led to 

successful speciation. Besides the many conceivable external conditions (such as 

demographic, ecological and climatic etc.), internal properties of the parental 

genomes involved might play a decisive role. Indeed, more than three decades ago, 

Barbara McClintock has envisioned that the combination of divergent genomes of 

different species by hybridization may instigate genome instability, a phenomenon, 

she termed “genome shock” (McClintock, 1984, Science). Since then, a large body 

of researches have lent support to McClintock’s envision.   

Common wheat (Triticum aestivum L.) is a allohexaploid species with three diploid 

progenitor species, with genomes AA, SS (≈BB) and DD, respectively. Previous 

studies have demonstrated that the three diploid species can be readily crossed 

pairwisely to form three different F1 hybrids (AB, AD and BD), and upon genome 

doubling, can produce equally fertile allotetraploids. However, there is only one 

type of allotetraploid species exists in nature, that is, the tetraploid wheat (T. 

turgidum L.) with a genome constitution of AABB. The question thus arises as to 

why there is no species with either of the other two genome combinations AADD 

and BBDD? We have sought to address this issue from the aspect of chromosome 

instability in these genome combinations. We have obtained compelling evidence to 

indicate that the failure to form species of these genome combinations is likely can 

be attributed to extreme chromosome instabilities that are immediately occurring 

after the two genomes were brought into a common nucleus (Fig. 1). The 
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instabilities are apparently rooted to meiosis instability (Fig. 2) because no mosaics 

was observed in somatic cells with a given individual indicting mitosis is fully 

normal in these synthetic plants. The chromosome instabilities also showed no sign 

of stabilization following successive generations; rather, the spectra of both 

structural and numerical chromosome variations appeared to exacerbate with 

generations. These massive and cumulative chromosome instabilities cause rapid 

fitness loss at the organismal level including growth, fertility and fecundity, strongly 

suggesting that plants with these genome combinations are most likely doomed 

under natural settings.  

Given that chromosome instability is a hallmark of many types of cancer, which is 

suggested due, at least in part, to somatic cell doubling and/or cell fusion, our 

findings in plants might be of potential implications to further our understanding of 

the genesis and progression of cancer cells, and the possible design of evolutionary 

trapping strategies leading to loss of invasiveness and eventual elimination.  

Keywords: Allopolyploidy, Meiotic chromosome instability, Karyotypic 

heterogeneity, Phenotypic diversity, Progenitor genomes, Wheat 

 

 

Fig. 1. Rearranged chromosomes are detected in each of the 14 chromosomes constituting 

the synthetic allotetraploid wheat with a genome combination of AADD (Gou et al., 2018. 

Mol Biol Evol) 
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Fig. 2. Compromised meiosis is causal to the rampant chromosome instabilities seen in 

the synthetic allotetraploid wheat plants with a genome combination of AADD (Gou et 

al., 2018. Mol Biol Evol) 
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Frugivory-related traits promote speciation of Machilus species 

 

Yu Song 1,2*, Wen-Bin Yu 1,2, Yunhong Tan 1,2, Richard T. Corlett 1,2 * 

（1 Center for Integrative Conservation, Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, Chinese 

Academy of Sciences, Mengla 666303, China；2 Southeast Asia Biodiversity Research Institute, 

Chinese Academy of Science, Yezin, Nay Pyi Taw, Myanmar） 

 

Seed dispersal is vital for plant in their life cycle. The majority of plants rely on 

vertebrate frugivores to disperse their seeds by offering a reward for swallowing them 

in the form of fruit. The fruits with single-seeded, globose, bright color, berry traits are 

considered the first choice of frugivorous birds in most cases. In the subtropical 

montane zone of East Asia, Lauraceae is more abundant and more likely to reach the 

top layer of forest canopies as another woody family Fagaceae. Also, the fruits of 

Lauraceae always attract frugivorous birds such as birds of paradise, barbet, bell birds, 

pigeon, and hornbill. It seems that the close relationship between Lauraceae species and 

their frugivorous birds could affect their functional traits. Here, Using an Asian species-

level phylogeny with comprehensive data on fruit sizes or fleshy proportion and plant 

species distributions, we test whether frugivory-related traits has affected speciation of 

subtropical Lauraceae species. 
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Fruit color variation and diversification of a circum-Pacific 

clade of plants, the tribe Gaultherieae (Ericaceae) 

 

Lu Lu1,2，Hong Wang1，Dezhu Li1* 

（1 Kunming Institute of Botany CAS，Kunming 650201；2 Kunming Medical University， 

Kunming 650500） 

 

Fleshy fruit is generally thought to have evolved for effective seed dispersal by 

frugivores. However, the variation of fleshy fruit colors and its adaptive significance in 

plant diversity has received little attention in an evolutionary context. Here, we 

investigate fruit evolution in the circum-Pacific ericoid tribe Gaultherieae with a wide 

range of fruit types and colors that incorporates geographical data by means of various 

diversification and correlated evolution tests in the context of the first dated phylogeny 

of this tribe, by integrated analyses of morphological evolution, molecular 

phylogenetics, historical biogeography, and analytic chemistry. We found evidence for 

independent diversification rate accelerations facilitated by a switch from red to the 

colors in the violet part of the spectrum (blue, purple, or black). Red fruits were nearly 

always found in those species that were dispersed across long distances, as across 

oceans, and fruits with colors ranging among the violet end of the color spectrum tend 

to predominate in either low-latitude or high-elevation environments. Pigments of 

pericarps from fleshy fruits in various colors were examined or isolated by a series of 

analytical methods of phytochemistry. The cyanidin and delphinidin derivatives, i.e., 

cyanidin 3-O-β-D-xylopyranosyl-(1→2)-β-D-glucoside and delphinidin 3-O-β-D-

xylopyranosyl-(1→2)-β-D–xylopyranoside, isolated from red and violet fruits of the 

Gaultherieae, respectively belong to the class of common anthocyanins in terrestrial 

plants. Dephinidin and its derivatives were found to be greater absorption in the UVB 

portion of the spectrum than cyanidin, however, whether the delphinidin derivative in 

violet fruits functions as a stronger protectant for progeny from UV damage than does 

the cyanidin derivative of red fruits is still awaiting more ecological evidence, and 

whether violet fruit color therefore can be considered a key innovation promoting 

diversification of the lineages from those diverse niches of either low latitude or high 

elevation deserves further investigation. 

Key words： Ericaceae，Gaultherieae，fruit color，comparative phylogey，species 

diversity. 

 

* E-mail: dzl@mail.kib.ac.cn 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 181                                    

Genome-wide assessment of variation from Specific Length 

Amplified Fragment (SLAF) Sequencing provides new insights 

into adaptive evolution of Quercus spinosa (Fagaceae) 

 

Miaomiao Ju 1, Jia Yang 1, Li Feng 2, Guifang Zhao 1* 

(1 Key Laboratory of Resource Biology and Biotechnology in Western China, Ministry of 

Education, College of Life Sciences, Northwest University, Xi’an 710069, China； 

2 School of Pharmacy, Xi'an Jiaotong University, Xi'an 710061, China) 

 

Historical processes such as geographic and climate changes have profoundly shaped 

the population genetic structure and demographic history of extant species. 

Environmental heterogeneity has the potential to maintain intraspecific divergence and 

is an important driver for generating biological diversity. Identifying the genetic 

structure of a species and associated factors is important in understanding the species 

evolutionary history. Phylogeographic patterns and comparative studies incorporating 

genomic data are necessary for separating shared historical processes from 

idiosyncratic responses to environmental, climatic and geological influences on species 

diversification. In the study, we combined Specific Length Amplified Fragment 

Sequencing (SLAF-seq) data with ecological niche models (ENMs) to determine the 

genetic structure and evaluate the effects of historical range shifts, climatic variation 

and landscape factors on Quercus spinosa. The overall genetic structure using model-

based and model-free clustering methods consistently identified two geographically 

distinct genetic clusters. A deep divergence between two naturally lineages including a 

western Eastern Himalaya-Hengduan Mountains lineage and an eastern Qin-ling 

Mountains lineage was observed. Niche reconstruction suggested that the distribution 

of the two lineages was disjunctive during periods of global cooling, and the two 

lineages occupied significantly varying niches. The western region has a continuous 

and suitable habitat, while the eastern habitat exhibits a suitable fragmentation. A 

composite-likelihood approach based on site frequency spectrum and a novel strategy 

for maximizing the utility of linked SLAF markers, we inferred the Eastern Himalaya-
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Hengduan Mountains were the origin of this cold-resistant species. The two lineages 

present a trend of independent evolution, and the Sichuan Basin was a transitional area 

where two lineages exchange and divergence. Overall, our results indicate that dispersal 

limitation and ecological divergence might contribute to genome-wide differentiation 

of this species, supporting a hypothesis that complex geography and climatic changes 

strongly influence the evolutionary origin and history of Q. spinosa. This study first 

provides a framework for determining ecological adaptation of evergreen oak species 

via SLAF-seq technology. 

Key words: Quercus spinosa;， SLAF-seq， population structure， demographic 

modelling; niche reconstruction 
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Genomic analyses revealed the rich genetic variations and 

potential targeted genes of selection during domestication  

from a perennial woody tree to an annual semi-woody  

crop in castor bean 
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China；2 Germplasm Bank of Wild Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of 

Sciences, Kunming, 650201, China；3 Biological Sciences and Centre for Underutilised Crops, 
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Relatively little is known about the genetic variation of woody trees during 

domestication. Castor bean (Ricinus communis L., Euphorbiaceae) is an important non-

edible annual semi-woody oilseed crop and its seed oils are widely used in industry. 

The cultivated castor bean is evolved from its wild progenitors with perennial woody 

habit. Although castor bean was utilized by human dating back more than 6000 years, 

its domestication origin, genomic variation and potential targets of selection underlying 

domestication traits remain unknown. Here, we performed a phylogenetic analysis, 

resulting in that the wild accessions were distinctively separated from the cultivated 

accessions. Genome sequencing for three accessions (one each wild, landrace and 

cultivar) and their genomic analyses showed a large number of genetic variants between 

wild and cultivated castor bean, and relatively few between cultivars, suggesting that 

castor bean has undergone a genetic bottleneck during domestication. Comparative 

genome analysis revealed that many candidate genes of selection and key pathways 

potentially involved in the transition from a perennial woody tree to annual semi-woody 

crop. Interestingly, among 16 oil-related genes only three showed evidence of selection 

and the remainder showed low or zero genetic variation at the population level, 
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suggesting strong purifying selection in both the wild and domesticated gene pools. 

These results extend our understanding of the origin, genomic variation and evolution, 

and woody tree domestication of castor bean. The genomic variation identified within 

wild and cultivated castor bean will provide a valuable resource for future gene-trait 

associations and as tools for castor bean breeding.  

Keywords: Castor bean, genetic variation, domestication, woody tree, perennialism, 

annualism 
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Genomic diversity and phylogenetic divergence in Neolitsea 

(Lauraceae) based on complete chloroplast and NRC data 

 

Xijian Liang1†，Damien Daniel Hinsinger1†，Joeri Sergej Strijk1,2†* 

（1 Biodiversity Genomics Team, Plant Ecophysiology & Evolution Group, Guangxi Key 

Laboratory of Forest Ecology and Conservation (under state evaluation status),  

College of Forestry, Nanning 530005, China；2 State Key Laboratory for  

Conservation and Utilization of Subtropical Agro-bioresources, College of  

Forestry, Guangxi University, Nanning 530005, China） 

 

The largest tropical tree families are often made up of genera numbering hundreds 

of species. More often than not, these species are morphologically highly similar, a 

result of their recent rapid divergence and convergent evolution to similar 

environmental conditions. Successful identification in these groups is highly 

dependent upon the availability of flowering and fruiting material, not commonly 

available during collecting activities. Our inability to accurately identify and 

quantify species diversity in such families has major consequences for our efforts 

to understand, study and conserve tropical biodiversity. Unlike most other 

Magnoliids, Lauraceae are highly diverse family with over 3000 species worldwide, 

making it one of the dominant plant groups encountered in predominantly warm 

temperate and tropical regions and an important structural ecological and 

evolutionary component. Despite their species abundance and widespread 

occurrence, Lauraceae remain poorly known and difficult to identify, primarily due 

to the absence of clear vegetative characters required for successful identification. 

This paucity also translates into a poor delimitation of genera, prohibiting the 

construction of congruent classifications and the continued existence of large 

paraphyletic genera in Lauraceae to this day.The genus Neolitsea (Lauraceae) 

consists of nearly 100 species distributed widely from Indo-Malaya to East Asia 

Australia and new Zealand. China is the one of centers of diversity for the genus 

with more than 45 species, most of which are endemic to China. Little is known 

about the internal relationships of the genus or its exact position in the family, as 
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higher generic relationships in Lauraceae have remained mostly unresolved. Using 

NGS techniques, we compiled the first genomic comparison of Neolitsea species, 

consisting of 14 species and compatred these with a wide range of other Lauraceae . 

Using genome skimming, we reconstructed complete plastomes and reconstructed 

the nuclear ribosomal cistron regions, totaling over 167477 bps. The chloroplast 

genomes of Neolitsea show no deviation from  the base structure and composition 

generally found in angiosperms (LSC, Ira, SSC, Irb ; GC=37.8%), and contained 

129 genes (29 tRNA, 8 rRNA, 92 coding genes). Phylgenomic trees constructed 

show that Neolitsea is monophyletic and that intraspecific genomic diversity (in 

wide ranging N. sericea) is higher than interspecific variation, Using a wide 

sampling of genera throughout Lauraceae we show that Neolitsea is firmly placed 

within the in the Laureae group, with Litsea as its sister genus and next closest 

relative, respectively. Our study demonstrates the use of NGS techniques to 

elucidate species and generic relationships and opens exciting opportunities to 

address evolutionary questions in Lauraceae, a large, widespread and complex 

family well known for its lack of conclusive diagnostic morphological characters. 

with major unclear. By enabling a better understanding of this ancient family, we 

will be better equipped by addressing the many conservation challenges faced across 

its wide range and strengthen moves for sustainable use of this keystone resource of 

(sub-)tropical forests in Asia. 

Keywords:  Lauraceae; phylogeny; Neolitsea; complete chloroplast 
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Gibberellins might participate and promote the cleistogamous 

flower development in Viola philippica 

 

Qiaoxia Li*，Kun Sun 

（Life Science College, Northwest Normal University, Lanzhou 730070, China） 

 

The CH-CL dimorphic flower development of Viola philippica is mainly determined 

by photoperiod, and long daylight (LD) can induce the CL flower development. The 

results showed that the biosynthesis and content of active GAs in CL floral buds 

corresponding to LD were all higher than CH floral buds corresponding to SD. 

Meanwhile, the pistil was the most important sites of biosynthesis of active GAs in 

flower of V. philippica, and the biosynthesis of active GAs was enhanced with the 

extension of photoperiod. We thought that there would be a threshold value in the level 

of active GAs in pistil. The higher level of active GAs from pistil would firstly inhibit 

the anther and nectar development but promote the elongation of the filament under LD. 

Then, the less active GAs was generated in the smaller anthers, the adjacent petals were 

also poorly developed. But under SD, because the inhibition of GAs derived from pistil 

for stamens was weaker, the anthers in the CH flowers might develop well at the start, 

and then generate more active GAs to promote its anther development and adjacent 

petals development. Furthermore, the higher active GAs would inhibit the expression 

of B-class MADS-box genes, and further restrain the development of stamens and 

petals. So, we preliminarily considered that the higher active GAs could promote the 

elongation of filaments in CL flower that can make anthers reach the stigma in 

preparation for self-pollination by energetically less costly mode through giving away 

the development of nectars, partial anthers and petals in V. philippica. Our study 

contributes to explore the molecular mechanism of GAs on the regulation of CH and 

CL flower development, and understand the significance of evolutionary biology about 

formation of dimorphic flower.  

Key words: Viola philippica, CH-CL dimorphic flower, photoperiod, gibberellins, 

floral organ development  
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Heterogeneous environment drives divergence of a non spur 

species of Asian columbine Aquilegia ecalcarata  

(Ranunculaceae) 

 

Yan Luo1, Yuping Qiu2, Chenxuan Yang1, Lu Li3* 

（1 Key Laboratory of Tropical Forest Ecology, Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, 

Chinese Academy of Sciences, Mengla 666303,China；2 College of Wetlands, Southwest Forestry 

University, Kunming 650224, China；3 Yunnan Academy of Biodiversity, Southwest Forestry 

University, , Kunming 650224, China） 

 

The Qinghai-Tibetan Plateau (QTP) is well known an extensive mountain range, 

whose heterogeneous landscape together with Quaternary climatic oscillations 

significantly affected organism diversity and distribution in Asia. The genus 

Aquilegia is a model example of a rapid and recent radiation through the Northern 

hemisphere. However, the processes governing genetic differentiation of the genus 

in this complex geographic area are still widely unexplored. Here, Aquilegia 

ecalcarata, characterized by non spur marked morphological specificity and 

occurring in the mountains of QTP and adjacent region was used to test the 

correlation between evolutionary diversification. We genotyped individuals from 17 

populations throughout the entire range in western China using five the chloroplast 

genes, nuclear internal transcribed spacer (ITS) and 13 nuclear microsatellite loci  to 

determine the genetic structure, divergence time and demographic history of 

populations and the variation in floral traits associated with reproductive strategies. 

We found that diversity and differentiation among populations of A. ecalcarata at 

the ecological, morphological and reproductive levels also involved divergence at 

the genetic level. A. ecalcarata populations were divided into two distinct 

evolutionary units, including Hengduan Mountains and Eastern QTP lineages, 

during the late Pliocene. Some floral traits (e.g herkogamy) is important to explore 

the ecological impact of reproductive success in A. ecalcarata. An analytical 
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comparison of fixation and population differentiation indexes allowed us to infer 

hypotheses of the postglacial history and more recent demographic events that have 

influenced the genetics of the species. These findings suggest that heterogeneous 

environment have facilitated the formation of distinct genetic divergence patterns 

in A. ecalcarata and habitat adaptation has been driving the subsequent ecological 

and reproductive divergence. 

Key words: Aquilegia ecalcarata, phylogeography, genetic divergence, herkogamy 

habitat adaptation, environmental changes  
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Integrating a comprehensive DNA barcode reference library 

with a global map of yews (Taxus L.) for forensic identification 

 

Jie Liu, Lianmin Gao, Dezhu Li   

(Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201,China) 

 

Rapid and accurate identification of endangered species is a critical component of bio-

surveillance and conservation management, and potentially policing illegal trades. 

However, this is often not possible using traditional taxonomy, especially where only 

small or pre-processed parts of plants are available. Reliable identification can be 

achieved via a comprehensive DNA barcode reference library, accompanied by precise 

distribution data. However, these require extensive sampling at spatial and taxonomic 

scales, which has rarely been achieved for cosmopolitan taxa. Here we construct a 

comprehensive DNA barcode reference library, and generate distribution maps using 

species distribution modeling (SDM), for all 15 Taxus species worldwide. We find that 

trnL-trnF is the ideal barcode for Taxus: it can distinguish all Taxus species, and in 

combination with ITS identify hybrids. Among five analysis methods tested, NJ was 

the most effective. Among 4151 individuals screened for trnL-trnF, 73 haplotypes were 

detected, all species-specific and some population private. Taxonomical, geographical 

and genetic dimensions of sampling strategy were all found to affect the 

comprehensiveness of the resulting DNA barcode library. Maps from SDM showed that 

most species had allopatric distributions, except three in the Sino-Himalayan region. 

Using the barcode library and distribution map data, two unknown forensic samples 

were identified to species (and in one case, population) level, and another was 

determined as a putative interspecific hybrid. This integrated species identification 

system for Taxus can be used for bio-surveillance, conservation management and to 

monitor and prosecute illegal trade. Similar identification systems are recommended 

for other IUCN- and -CITES listed taxa.  
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Localized variation of genic CG cytosine methylation in newly 

synthesized rice segmental allotetraploids 

 

Ning Li 1, Ai Zhang 1, Chunming Xu 1, Xiuyun Lin 2, Yan Bai 1, Bao Liu 1* 

（1 Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast 

Normal University, Changchun 130024, China；2 Jilin Academy of Agricultural Sciences, 

Changchun, China） 

 

Polyploidization, or whole genome duplication (WGD), is the pervasive driving force 

for different flowering plants. Polyploidization is often accompanied by emergent 

genetic and epigenetic instabilities. Nevertheless, to date, most studies on 

polyploidization have been accomplished based on limited genes or genetic loci, 

rendering situations at the genome-wide scale remain contentious. This study is 

designed to assess genome-scale genetic and epigenetic stabilities in synthetic (human-

made) tetraploid rice plants between the two subspecies of rice (Oryza sativa L.), i.e., 

japonica and indica. After polyploidization, a large-scale recombination between 

subgenome were found, which result to the chimeric Nip-9311 constitution in the 

tetraploid, which were N999 (1N:39), NN99 (2N:29), NNN9 (3N:19), homo-N (4N:09) 

and homo-9 (0N:49). Under such chimeric genetic background, activation, silence and 

non-additive expression were detected in tetraploids by RNA seq. Despite slightly 

change on genome wide DNA methylation level, massive DMCs and DMRs were 

observed in the tetraploid individuals of the reciprocal cross directions, which were 

predominantly localized on genic region and in CG context, somehow influenced gene 

expression. It is noteworthy that methylation changes in tetraploids not simply derived 

from polyploidization. The selfing process after polyploidization enabled complex 

interactions between subgenome, which reduced or enhanced those differentiations and 

stabilized them by segregation. Our study provide evidence that polyploidization 

induced methylation change on genic region but not TEs, which give rise to wide range 

of gene expression changes, meanwhile indicated the relatively stable epigenetic 

genome environment was needed for the newly formed polyploids. 

Keywords: Polyploid, Oryza sativa, Subgenome, Methylome, Epigenetics 
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Molecular phylogeny of subfamily Ajugoideae (Lamiaceae) with 

emphasis on the Caryopteris complex 

 

Fei Zhao 1,2，Philip D. Cantino 3，Ende Liu 1*，Chunlei Xiang 1* 

（1 Key Laboratory for Plant Diversity and Biogeography of East Asia, Kunming Institute of 

Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, China； 2 University of Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100049, China；3 Department of Environmental and Plant Biology, 

Ohio University, Athens, Ohio 45701-2979, USA） 

 

With 23 genera and over 750 species, Ajugoideae is the third-largest subfamily of 

Lamiaceae and distributed worldwide. Although substantial progress has been made 

towards discerning phylogenetic relationships and generic boundaries in Ajugoideae, 

some major questions, especially the lack of the well-supported backbone phylogeny, 

and unclear phylogenetic relationships among Caryopteris and allied genera, still 

remain. Here, phylogenetic relationships inferred from five chloroplast and two nuclear 

DNA markers strongly support the monophyly of Ajugoideae. Discretitheca and 

Glossocarya, which have not been included in any previous molecular analysis, are 

members of Ajugoideae and closely related to Karomia and Rotheca. Totally, we 

identified four major clades — Rothecana, Teucriana, Clerodendrana, and 

Caryopteridana. Recircumscribed Caryopteris was found to be monophyletic, but 

intrageneric relationships were not fully resolved. Synapomorphies of Caryopteris 

include boat-shaped nutlets that are winged along the edge, fimbriate anterior corolla 

lobes, and suprareticulate pollen sculpturing. Additionaly, the expanded Schnabelia is 

monophyletic, sister to Rubiteucris.  

Keywords: Caryopteris, Discretitheca, Glossocarya, Rubiteucris, Schnabelia, 

Teucrium 
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Morphometric, phylogenetic and biogeographic analyses of 

Pyrularia (Santalales), a parasitic disjunct lineage between 

eastern Asia and eastern North America 

 

Zhuo Zhou1, Jin-Jin Hu2, Jun Wen3*, Hang Sun1* 

(1 Key Laboratory of Biodiversity and Biogeography, Kunming Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Kunming 650204, China；2 Key Laboratory of Tropical Forest Ecology, 

Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Mengla 666303, 

China；3 Department of Botany, National Museum of Natural History, Smithsonian Institution, 

Washington DC20013-7012, USA) 

 

Pyrularia is a small parasitic genus of the Santalales with two to five species exhibiting 

a well-known classical intercontinental disjunct distribution between eastern Asia (EA) 

and eastern North America (ENA). Pyrularia and another santalaceous genus Buckleya 

represent the only two parasitic plant lineages with the EA–ENA disjunction. The 

present study was carried out to assess the species number, and molecular and 

morphological differentiation in Pyrularia, and to reconstruct the biogeography of the 

Pyrularia clade (Pyrularia and its close allies) using dating and biogeographic 

inferences. A phylogenetic analysis based on two nuclear and seven plastid markers 

strongly supported the monophyly of Pyrularia and revealed two highly distinct 

subclades corresponding to EA and ENA within the genus. Incongruent topologies 

within the eastern Asian lineage were found between the nuclear and the plastid datasets, 

which may be attributed to incomplete lineage sorting. Morphometric and phylogenetic 

analyses suggest that Pyrularia in eastern Asia may best be treated as a single species, 

P. edulis. Molecular dating based on four markers suggested that the divergence time 

between the intercontinental species was in the late Miocene at 5.58 Ma (95% HPD: 

2.08–11.72 Ma), which was very close to the split of the trans-Pacific clades within the 

other parasitic EA-ENA disjunct genus Buckleya. The EA–ENA disjunction in the only 

two parasitic genera may have resulted from the fragmentation of the mesophytic 

temperate forests in the late Miocene. The Pyrularia clade (including the close allies of 

Pyrularia) was inferred to have originated in Africa, then dispersed to Asia, and 
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subsequently to North America via the Bering land bridge, resulting in the current 

intercontinental EA-ENA distribution of Pyrularia.  

Keywords Pyrularia，Buckleya， parasitic plants， eastern Asian–eastern North 

American disjunction，historical biogeography，Santalales 
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One Family and Three Genera newly recorded of Herbaceous 

plants in Northeast China 

 
MengWang 1,  Shumei Zhang 1 

（Dalian Natural History Museum, Dalian 116023, China） 

 

Northeast of China, located in the East of Eurasia, has varieties of plants species, a total 

of 164 families, 928 genera and 3103 species of vascular bundle plants. In order to 

establish the vascular plants germplasm bank, understand the distribution of resources 

application status, and then protect species diversity and further exploitation, we 

investigated the vascular plant resources of northeast of China. The study of the 

vascular plant resources of northeast of China via field investigations, previous 

literature, and the collection and identification of plant specimens, analysed the species 

diversity, distribution characteristics, distribution patterns and resource value. In this 

paper, based on the results of field investigation and related data, one newly recorded 

family , three newly recorded genera and their corresponding three new record species 

are reported(Mollugo stricta L., Achyranthes bidentata Blume, Dicranostigma 

leptopodum (Maxim.) Fedde). The voucher specimens were preserved in the herbarium 

of Dalian Natural History Museum. These newly recorded plants have a great 

significant meaning to study the plant species diversity and provide new materials for 

investigation of their geographical distributions in China． 

Key words: Northeast of China, Herbaceous plants, newly recorded, classification 
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Phylogenetic positions of Cyrtandromoea and Wightia revisited: a 

new tribe in Phrymaceae and a new family in Lamiales 

 

Bing Liu1, Yunhong Tan2, Su Liu3, Richard G. Olmstead4, Bo Li5* 

（1 State Key Laboratory of Systematic and Evolutionary Botany, Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100093, China；2 Center for Integrative Conservation, 

Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Mengla 666303,  

China；3 Shanghai Chenshan Botanical Garden, Shanghai 201602, China；4 Department  

of Biology and Burke Museum, University of Washington, Seattle, Washington 98195-5325,  

USA；5 College of Agronomy, Jiangxi Agricultural University, Nanchang 330045,China) 

 

The familial placement of Cyrtandromoea and Wightia, two small and enigmatic 

Southeast Asian genera, have long been controversial in Lamiales. Here we adopt a 

two-step approach to resolve their phylogenetic positions. We initially reconstructed a 

large-scale phylogeny of Lamiales using six plastid markers (atpB, matK, ndhF, 

psbBTNH, rbcL, and rps4). The results showed that both Cyrtandromoea and Wightia 

emerged in the LMPO clade, comprising of Lamiaceae, Mazaceae, Phrymaceae, 

Paulowniaceae, and Orobanchaceae. Based on a second set of six chloroplast markers 

(atpB, matK, ndhF, rbcL, rps16, and trnL-F) and two nuclear regions (ETS and ITS), 

the second analyses focusing on the LMPO clade revealed that Cyrtandromoea 

consistently nested within Phrymaceae, while Wightia was supported as sister to 

Phrymaceae by cpDNA data or sister to Paulowniaceae by nrDNA data. Morphological 

and anatomical evidence fully support the inclusion of Cyrtandromoea in Phrymaceae, 

and an updated tribal classification for Phrymaceae was proposed with five tribes 

recognized, viz., Cyrtandromoeëae Bo Li, Bing Liu, Su Liu & Y. H. Tan, trib. nov., 

Diplaceae Bo Li, Bing Liu, Su Liu & Y. H. Tan, trib. nov., Leucocarpeae, Mimuleae, 

and Phrymeae. The conflicting phylogenetic position of Wightia indicated by different 

genome markers results in difficulty placing the genus in either Phrymaceae or 

Paulowniaceae. Considering the distinct differences among Wightia and other families 

in the LMPO clade, we here propose a new family, Wightiaceae Bo Li, Bing Liu, Su 

Liu & Y. H. Tan, fam. nov., to accommodate it. It is the 26th family recognized in 

Lamiales, the third largest orders in flowering plants. 

Key words: Classification, Cyrtandromoeëae, Diplaceae, Lamiidae, Paulownia, 

phylogeny, Wightiaceae 

 

*Corresponding Author: Tel:(+86)13732968608, E-mail: hanbolijx@163.com 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 197                                    

Phylogenomics recovers monophyly and early Tertiary 

diversification of Dipteronia (Sapindaceae) 

 

Yu Feng1, Hans Peter Comes2, Xinpeng Zhou1, Yingxiong Qiu1* 

（1 Key Laboratory of Conservation Biology for Endangered Wildlife of the Ministry of 

Education, and College of Life Sciences, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China；2 

Department of Biosciences, Salzburg University, A-5020 Salzburg, Austria） 

 

Dipteronia is an ancient relict woody genus endemic to Southwestern and Central China 

with two extant species. As sharing numerous morphological characters, Dipteronia 

and Acer have long been considered as sister group forming the traditional family 

Aceraceae. However, molecular phylogenies have generally not resolved the 

phylogenetic placement of Dipteronia, especially not in its expected position as sister 

to Acer. In this study, we present a large-scale, phylogenomic perspective to resolving 

the phylogenetic relationship of Dipteronia and Acer using complete chloroplast (cp) 

genome sequences and a large amount of co-orthologous genes predicted from 

transcriptomes of 13 Sapindaceae species. Moreover, the impact of long-branch 

attraction (LBA) artefacts and robustness of inferred topologies are assessed by long-

branch excluding and coalescent-based methods. Corroborating classical morphology-

based classifications, both cp genome and nuclear datasets (2,466 co-orthologous genes 

and 273 co-SCNGs) recovered Dipteronia and Acer as mutually monophyletic groups. 

In addition, our fossil-calibrated molecular phylogenies suggest that the origin of the 

two extant Dipteronia species dates back to the Paleocene/Eocene boundary, implying 

that these morphologically highly similar taxa are amongst the oldest ‘living fossils’ of 

the East Asian Flora. 

Keywords: Acer，Dipteronia，morphological stasis，phylogenomics，Tertiary relicts 
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Phylogeny and biogeographic history of Ulmaceae based on 

complete chloroplast genome and nuclear sequences 

 

Qiuyue Zhang1, 3, Zhekun Zhou1, 2, Yaowu Xing1* 

（1 Key Laboratory of Tropical Forest Ecology, Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, 

Chinese Academy of Sciences, Mengla 666303, China；2 Key Laboratory for Plant Diversity and 

Biogeography of East Asia, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 

650201, China；3 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China） 

 

Ulmaceae species are important woody plants distributed in the north temperate forest. 

However, phylogenetic relationships and biogeographic history of Ulmaceae have been 

poorly resolved. In this study, we reconstructed its phylogeny and diversification and 

biogeographic histories based on complete chloroplast genome and partial nuclear 

sequences. Our results showed that all genera were monophyletic with high support 

except for the genus Ulmus. Ulamceae was mainly divided into temperate clade 

[ ( U l m u s + Z e l k o v a ) + H e m i p t e l e a ]  a n d  t r o p i c a l  c l a d e  

[(Ampelocera+Phyllostylon)+Holoptelea] according to the complete chloroplast 

genome with the exception that the genus Planera was closest to the Euramerican 

species of Ulmus in complete chloroplast genome versus sister to Zelkova in partial 

nuclear sequences. We deduced that Planera should be merged into Ulmus or the 

Euramerican species of Ulmus and Planera should be erected as a new genus. 

Molecular dating analysis suggested that the origin of Ulamceae may date back to early 

cretaceous about 117.64 Ma. Most of the genera were diverged during Paleocene to 

Eocene and species diversity raised during the Miocene. Biogeographic analysis 

showed that the temperate clade may be originated in East Asia and the ancestral region 

fo r  t ropical  c l ade  remains  unclea r  p robabl y duo to  anci ent  even ts . 

Key words: Ulmaceae, complete chloroplast genome, nuclear sequences, phylogeny, 

biogeography 
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Phylogeny and biogeography of Iris L. (Iridaceae) in China 

 

Shu Wang, Guoli Zhang, Mingzhou Sun* 

（Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education<MOE>, Northeast 

Normal University, Changchun 130024, China） 

 

The genus Iris Linnaeus (Iridaceae), centrally distribute in the north temperate zones, 

consisting of about 220—260 species, among which about 58 species (21 endemic) 

occur in China. Until now, review of taxonomic history of Iris indicates of which the 

phylogeny was still not well resolved, e.g. sub-generic delimitation and the intersection 

or interspecific systematic relationships. 

Based on literatures, herbarium specimens, morphological anatomy, combined with 

extensive analyses of molecular systematics and field investigations, we discuss the 

phylogeny of Iris species distributing naturally in China as well as the biogeography. 

In our study, more than 70% Iris species which distribute naturally in China have been 

analyzed with the chloroplast rbcL and matK gene fragments. Phylogenetic tree based 

on sequence data showed the relationships among these Iris species. The results show 

the monophyly of sub-genus Iris, subgenus Limniris. Results in this study basically 

conform to Carol A. Wilson’s classification system.Phylogenetic trees showed that I. 

tigridia, I. mandshurica, I. bloudowii and I. flavissima constitute one clade, separated 

from the species of Sect. Hexapogon (Bunge) Baker. Belamcanda chinesis and I. 

dichotoma have very close relationship, and Belamcanda should be classified to genus 

Iris. In the Phylogenetic tree, I. subdichotoma was in the clade of Subgen. Nepalensis 

(Dykes) Lawr., it should be placed in Subgen. Nepalensis. I. tectorum, I. tectorum, I. 

confusa and I. japonica have quite close relationship, and further analysis of Subgenus 

Crossiris is needed.   

The divergence time of Iris was estimated by the hypothesis of molecular clock. 

According to our results, Iris originated in the Miocene about 2000 Mya, and Subgenus 

Nepalensis originated in the late Pliocene, highly related to the Himalayan orogeny. 

Analysis of spatial genetic structure, genetic diversity centers, distribution patterns, 
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habit adaptation of I. dichotoma, I. kobayashii, I. potaninii, suggests that the 

differentiation and speciation of Chinese Iris are closely responded to the climate 

change caused by Qinghai-Tibetan Plateau uplift, and the LGM also has had profound 

impacts. 

Based on the criticism of literatures, observation of herbarium specimens, especially 

field investigations, more natural hybridization was found. We have revised the 

distribution range of species such as I. kobayashii, I. typhifolia, I. uniflora etc., and 

corrected some erroneous accounts in the Flora of China (Iridaceae). 

And, further analysis is still needed to reveal the phylogenetic relationship of genus Iris. 

Keywords: Molecular phylogeny; Chloroplast DNA; Molecular clock; Divergence 

time; Iris  
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Phylogeny of Gynostemma BL.: comprehensive analyses of 

morphological characters, complete chloroplast genomes  

and genotyping-by-sequencing (GBS) 

 

Xiao Zhang, Guifang Zhao* 

（Key Laboratory of Resource Biology and Biotechnology in Western China<Ministry of 

Education>, College of Life Sciences, Northwest University, Xi’an, China） 

 

Although plant morphological characters play an important role in the classification of 

species, genomic data can be a powerful tool for elucidating the processes involved in 

the evolution and divergence. Gynostemma BL., belonging to the family Cucurbitaceae, 

is a genus containing 17 creeping herbaceous species mainly distributed in East and 

Southeast Asia. According to different fruit morphology, all the species are divided into 

2 subgenera: Subgen. Gynostemma with berries and Subgen. Triostellum with capsules. 

However, it is difficult to define a classification of species within this genus because of 

a series of hybridization, transitional taxa and ecological variation types were found in 

the wild. The speciation, phylogenetic relationships, and even the number of species of 

this genus remain controversial. Therefore, we prefer to use the plant morphological 

characters and genomic data to have a comprehensive understanding of the 

phylogenetic problems of the genus Gynostemma. Herein, we measured and record the 

qualitative and quantitative indicators of 209 specimens, obtained fifteen complete 

chloroplast genome sequences (CPG) by Illumina paired-end sequencing, and 

identified 12,646 single-nucleotide polymorphisms using genotyping-by-sequencing 

(GBS) among 37 samples of 15 species from genus Gynostemma. 

The results of phylogenetic relationship using CPG data suggested that G. 

microspermum was the most original species in genus Gynostemma and seven species 

of the subgen. Gynostemma constituted a monophyletic branch. G. guangxiense and G. 

compressum which have transitional fruits were identified as a sister to G. caulopterum 
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belonging to Subgen. Triostellum. The calculation of divergence time indicated that two 

subgenera was divided around 13 Ma, and most of the species experienced a rapid 

divergence during 5 Ma. Neighbor joining tree based on SNP data showed species from 

subgen. Triostellum were clustered into a single group and species of subgen. 

Gynostemma constituted the nested multiple branches. Structure analyses tended to a 

divide the samples by natural geography, and samples in the west region all came from 

subgen. Gynostemma. However, it was hard to distinguish the species from each other 

in this single subgenus. For the east region, further analyses indicated an interesting 

result that two clusters were consistent with morphology. According to the results, we 

concluded that the distribution and differentiation of the genus Gynostemma might be 

the local adaptation to paleoclimate and geological changes caused by the uplift of the 

qinghai-tibet plateau and the Himalayan - hengduan mountains which led to the changes 

of the monsoon pattern in Asia and affected the glaciation in the northern hemisphere. 

At present, our results support the morphological classification of two subgenera of 

genus Gynostemma based on the fruit types. However, it remains to be confirmed 

whether the species are independent. Although it seems that all the species have their 

own special morphological characteristics, they cannot be separated from each other in 

the genomic level, especially the species of the subgen. Gynostemma. In the future, we 

will further excavate the GBS data to prove our conclusions through more detailed 

analysis. In addition, taxonomic studies on quantitative traits of morphological 

characteristics of species are also under way, which will help us to conduct more 

comprehensive taxonomic studies and discussions of the genus Gynostemma. 

Keywords: Gynostemma BL., phylogeny, chloroplast genome, genotyping-by- 

sequencing. 
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Physcomitrium (subgenus Cryptopyxis) delicatulum (Funariaceae, 

Bryophyta), an addition to the Chinese bryoflora from Guizhou 

Province, S. W. China 

 

Wei Cao1,2，Yuan-Xin Xiong1*，De-Gang Zhao1,2,3，Jiao-Jiao Qu4,5 

（1 College of Life Science, Guizhou University, Guiyang 550025, China；2 The Key Laboratory 
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Education), Institute of Agro-Bioengineering and College of Life Science, Guizhou University, 

Guiyang 550025, China；3 The 2011 Collaboration Innovation Center for Mountain Ecology and 

Agro-Bioengineering in Guizhou Province, Guizhou Academy of Agricultural Science, Guiyang, 

550006, China；4 Key Laboratory of Green Pesticide and Agricultural Bioengineering, Ministry 

of Education, Guizhou University, Guiyang 550025, China；5 Institute of Fungus Resources, 

College of Life Sciences, Guizhou University, Guiyang 550025, China） 

 

Physcomitrium delicatucum Crum. ＆ Ander., earlier known from Mexico and India, 

is here reported from Guizhou Province, Southwestern China. The species belongs to 

Physcomitrium subgenus Cryptopyxis, which is just accomodated 6 species and 

characterized by immersed capsule, differentiated operculum et al.. This subgenus is 

newly recorded from China. P. delicatucum can be readily distinguished from the 

hitherto known Chinese species of the genus in having immersed capsule without a 

neck and unlobed calyptra. Illustrations of each part of this species are provided. The 

distributions and identification key to the Chinese species of the genus are also provided. 

Keywords: Physcomitrium delicatucum, Subgenus Cryptopyxis, New record, China 
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Plastid phylogenomic insights into major tribal 

relationship of legumes 

 

Tingshuang Yi1*, Jianjun Jin1, Rong Zhang1, Yinhuan Wang1,2, Dezhu Li1 

（1 Germplasm Bank of Wild Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 

Kunming 650201, China; 2 School of Primary Education, Chongqing Normal University, 

Chongqing 400700, China） 

 

The legume family (Fabaceae or Leguminosae) is the third largest angiosperm family 

with c. 765 genera and over 19,500 species. In ecological and economic terms, 

Leguminosae is also one of the most important plant families of the world and it has 

been a focus of numerous taxonomic, phylogenetic and evolutionary studies. Despite 

remarkable advances over the last two decades, some deep phylogenetic relationships 

among the subfamilies and tribes remain unresolved or weakly supported. Legume 

plastomes show significant structure variation, however, only limited plastomes have 

been reported, of which most are from Papilionoideae. We sequenced the whole 

plastomes of 350 species of 300 genera, representing 35 out of 36 tribes of Leguminosae. 

Significant structural variations, including IR expansion and contraction, large 

inversion, gene duplication, were detected in species from the mimosoid clade and 

Cercidoideae. Phylogenetic reconstruction based on different plastomic loci and 

partitioning methods produce trees with generally congruent topologies, but with some 

interesting exceptions. Notably, the deep relationships and some short internodes of 

Leguminosae were strongly supported in coding and noncoding regions with 

incongruent relationship. By using phylogenetic signal analyses and different reduced 

matrices, we demonstrate that conflicting phylogenetic signals can be found across the 

chloroplast coding genes. In addition, our results also provided a dissection of the 

distribution of loci and observed heterogeneous phylogenetic signals between coding 

and noncoding regions. Major clades within subfamilies were strongly supported as 

monophyly, and most phylogenetic relationships among them were resolved with high 
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supports. We used newly developed tool of ARACHIS to reconstruct ancestral plastome 

architecture of Leguminosae and explored the factors associated with structural 

variations across their plastomes. We found that the loss of inverted repeats was related 

to the occurrence of inversion, and that the occurrence of inversions was highly 

correlated with the substitution rates. Our new phylogenetic estimate offers better 

resolution and is more strongly supported than previous estimates, forming a basis for 

revising the tribal classification and clade delimitation of Leguminosae and providing 

a good sample for analyses of plastid phylogenomics and that of incongruent 

phylogenetic signals. Our study has demonstrated the substantial improvements in 

phylogenetic resolution that can be achieved using plastome-scale datasets in plant 

phylogenomics. 

Keywords: Leguminosae, plastome, tribal relationships, phylogenetic signals, 

structure variation 
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Plastid phylogenomics offers resolution of major tribal 

relationship of legumes 

 

Rong Zhang1,2†, Yinhuan Wang1,3†, Jianjun Jin1†, Anne Bruneau4, Siyun Chen1, De-

Zhu Li1*, Ting-Shuang Yi1* 

（1 Germplasm Bank of Wild Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 

Kunming 650201, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China; 3 

Present address: School of Primary Education, Chongqing Normal University, Chongqing, 

400700, China; 4 Université de Montréal, Montréal, Canada） 

 

Leguminosae, the thirdly largest family of the angiosperm, is diverse in morphology, 

ecology and biomes. Previous phylogenetic reconstructions of the Leguminosae based 

on one or a few genes have not resolved many deep phylogenetic relationships or some 

nodes only obtained low support. We applied 151 complete/nearly complete plastomes 

of 187 species representing all 36 tribes and most major clades of six subfamilies to 

infer phylogenetic relationships. Phylogenetic reconstructions were conducted on both 

coding and noncoding regions with various pruning and partitioning strategies. Most of 

our analyses fully resolved the deep relationships of legume with strong statistical 

support at most nodes, which are generally congruent with the those in previous studies 

but with some interesting exceptions. Some deep relationships and some short 

internodes of Leguminosae were strongly supported both in coding and noncoding data 

sets but conflict relationships were recovered. Using phylogenetic signal analyses for 

all matrices, we detected conflict phylogenetic signals between coding and noncoding 

regions, and also among some coding loci at these nodes. Plastid phylogenomics offers 

new and important insights into deep phylogenetic relationships of legumes. The robust 

phylogenetic backbone reconstructed in this study establish a framework for future 

studies on classification, evolution and diversification of this important family.  

Keywords: phylogenomics, plastome, Leguminosae, maximum likelihood, 

phylogenetic signals, conflicts 
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Prevalence of isomeric plastomes and effectiveness of plastome 

super-barcodes in yews (Taxus) worldwide 

 

Chaonan Fu1,2,3*, Chungshien Wu4*, Linjiang Ye2,3, Zhiqiong Mo1,3, Jie Liu1, Yuwen 

Chang4, Dezhu Li2,3, Shumiaw Chaw4†, Lianming Gao1† 

（1 Key Laboratory for Plant Diversity and Biogeography of east Asia, Kunming Institute of 

Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming  650201, China；2 Germplasm Bank of Wild 

Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, China；3 

Kunming College of Life Science, University of Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, 

China；4 Biodiversity Research Center, Academia Sinica, Taipei 11529, China） 

 

Taxus (yew) is both a most species-rich and taxonomically difficult genus in Taxaceae. 

To date, no study has elucidated the complexities of the plastid genome (plastome) or 

examined the possibility of whole plastomes as super-barcodes across yew species 

worldwide. In this study, we sequenced plastomes from two to three individuals for 

each of the 16 recognized yew species (including three potential cryptics) and 

Pseudotaxus chienii. Our comparative analyses uncovered several gene loss events that 

independently occurred in yews, resulting in a lower plastid gene number than other 

Taxaceous genera. In Pseudotaxus and Taxus, we found two isomeric arrangements that 

differ by the orientation of a 35 kb fragment flanked by “trnQ-IRs”. These two 

arrangements exist in different ratios within each sampled individual, and intraspecific 

shifts in major isomeric arrangements are first reported here in Taxus. Moreover, we 

demonstrate that entire plastomes can be used to successfully discriminate all Taxus 

species with 100% support, suggesting that they are useful as super-barcodes for species 

identification. We also propose that accD and rrn16-rrn23 are promising special 

barcodes to discriminate yew species. Our newly developed Taxus plastomic sequences 

provide a resource for super-barcodes and conservation genetics of several endangered 

yews and serve as comprehensive data to improve models of plastome complexity in 

Taxaceae as a whole and authenticate Taxus species. 

Keywords: Taxaceae, plastome complexity, isomeric arrangement, super-barcode, 

species discrimination 
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Pronounced genetic differentiation in Fokienia hodginsii 

revealed by SSR markers 

 

Qianyi Yin, Sufang Chen*, Qiang Fan*, Wenbo Liao* 

（State Key Laboratory of Biocontrol and Guangdong Provincial Key Laboratory of Plant 

Resources, School of Life Sciences, Sun Yat-sen University, Guangzhou 510275, China） 

 

Fokienia hodginsii is a Tertiary relict conifer of the monotypic genus Fokienia 

(Cupressaeca s.l.). Currently, the species is distributed in southern China, northern 

Vietnam, and northern Laos, and listed as “near threatened” species by the IUCN. 

In this study, totally 427 individuals of Fokienia hodginsii were sampled from China 

and Vietnam to characterize its genetic diversity and population differentiation. 

Based on the profiles of 12 SSR markers, we observed a high level of genetic 

diversity in F. hodginsii is at the species level (He = 0.635), albeit slightly lower 

than its sister species Chamaecyparis obtusa. Signals of bottleneck events were 

detected in the populations GXDMS, GXHJ, V-PXB and V-HB, probably due to the 

Pleistocene glaciations or over-exploitation in recent years. Pronounced genetic 

differentiations (Fst = 0.157) was found in this species. The inbreeding index (Fis = 

0.176±0.024) indicated that F. hodginsii had a mixed mating system. Significant 

correlation was found between the pairwise genetic differentiation and geographic 

distance (r =0.882, P =0.01), suggesting that genetic differentiation among the 

populations follows the model of isolation by distance (IBD). The STRUCTURE 

and PCoA analysis revealed that these populations can be divided into four groups: 

the Western China Group located mainly in Yunnan-Guizhou Plateau, the Central 

China Group located mostly in Luoxiao Mountains-Nanling Mountains, the Eastern 

China Group mostly located in Wuyi Mountains and the Vietnam group contains 

two populations in Vietnam. Different terrains and elevations of populations may 

serve as the most probable factors leading to the differentiation between the Western 

China Group and the Central China Group, while the geographic isolation caused 

by lacking of proper habitats may greatly contribute to the differentiation between 

the Central China Group and the Eastern China Group. Based on the results, some 

conservation suggestions for this species were provided, such as establishing seed 

orchards and multiple nature reserves. 
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Keywords: microsatellite, genetic differentiation, endangered species, Southern 
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RAD-seq reveals the domestication origin and relationship of 

different cultivars of Chinese bayberry (Morella rubra) 

 

Luxian Liu1#,   Pan Li1,  Nan Chen1,  Xian Li2 ,  Chengxin Fu1* 

（1 Laboratory of Systematic & Evolutionary Botany and Biodiversity, College of Life Sciences, 

Zhejiang University, Hangzhou 310058；2 Laboratory of Fruit Quality Biology/The State 

Agriculture Ministry Laboratory of Horticultural Plant Growth, Development and Quality 

Improvement, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China） 

 

Chinese bayberry (Morella rubra Lour.) is one of the most important fruit tree in eastern 

and southern China, and it has been cultivated in China for several thousand years. 

However, few investigations focused on the genetic consequence of cultivation and 

domestication origin of Chinese bayberry. Here, the restriction associated DNA 

sequencing (RAD-seq) and nuclear sequence repeats (nSSRs) were employed to 

determine the genetic diversity and domestication origin of Chinese bayberry, which 

were represented by 625 individuals from 20 wild and 49 cultivated populations. The 

genetic diversity of wild populations is higher than that of cultivated populations in 

terms of gene diversity (Hs), allelic richness (AR), expected heterozygosity (HE) and 

private allelic richness (PR), which indicates cultivated Chinese bayberry has gone 

through an artificial selection and the loss of genetic diversity. Based on RAD-seq and 

nSSR, it is revealed the multiple independent domestication events existence in the 

cultivated Chinese bayberry. Combined with the principals of “nearby domestication”, 

we proposed the currently main cultivars of Chinese bayberry were domesticated from 

wild populations from Zhejiang, Jiangxi, and Fujian provinces separately. For the 

relationships between different cultivars of Chinese bayberry, the RAD-seq results 

showed the genetic relationships of different cultivars were highly related to the 

produced area of the corresponding cultivars, and most cultivars from adjacent 

produced area displayed similar germplasm basis. Our study fully revealed the 

germplasm structure and genealogical relationships of the wild and cultivated 

populations of M. rubra in China, and Yunan was the residential district of ancestral 

populations of M. rubra, which lays a foundation of the sustainable utilization and 

breeding of the fruit tree.  

Keywords: Chinese bayberry, domestication origin, relationships of different cultivars, 
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RAD-seq, nSSR 
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Re-evaluation of the taxonomy of Gelidocalamus stellatus 

(Poaceae: Bambusoideae) and its infraspecific taxa 

 from southern China 

 

Tangjie Nie1, 2，Weijian Li1, 2，Xuenan Ji1, 2，Yuguang Liu1, 2，Zuyao Li1, 2，  

Guangyao Yang1, 2*，Wengen Zhang1, 2* 

(1 Jiangxi Provincial Key Laboratory for Bamboo Germplasm Resources and Utilization, Forestry 

College, Jiangxi Agricultural University, Nanchang 330045, China；2 Collaborative Innovation 

Center of Jiangxi Typical Trees Cultivation and Utilization, Nanchang 330045, China） 

 

In the present study, a classical taxonomic analysis of micromorphological 

characters of the leaf epidermis was employed to reassess the taxonomy of 

Gelidocalamus stellatus and its infraspecific taxa from southern China. We propose 

that G. monophyllus is distinct from G. stellatus, and G. wugongshanensis should 

be treated as a variety under G. stellatus. The variety, i.e. G. stellatus var. 

mangshanensis, collected from the Boa Mountain of Hunan Province in China, is 

re-described and illustrated. A formal taxonomic treatment is presented, including 

descriptions, comments, illustrations, distribution maps, and SEM images of the 

abaxial leaf epidermis. 

Keywords: China, Gelidocalamus, Gramineae, SEM, synonymization 
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Remarkable variation of ribosomal (rDNA) DNA in gnetophytes, 

a distinct lineage of gymnosperms 
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Gnetophytes, comprising genera Ephedra, Gnetum and Welwitschia are an understudied, 

enigmatic lineage of gymnosperms. Here we examined the organization of ribosomal 

DNA (rDNA) across representative species. We applied high throughput sequencing 

approaches to isolate and reconstruct rDNA units and to determine their intragenomic 

homogeneity. In addition, fluorescent in situ hybridization (FISH) and Southern blot 

hybridization techniques were used to reveal the chromosome and genomic 

organization of rDNA. We found that: (i) the 5S and 35S rDNAs were separate in G. 

montanum, G. gnemon and W. mirabilis and linked in E. altissima; (ii) there was huge 

variability variability in 5S rDNA abundance (4,000-100,000 copies per haploid 

genome) and locus numbers (2-16 sites per diploid genome); (iii) 5S rRNA 

pseudogenes were interspersed between functional genes forming single unit in E. 

altissima and G. montanum; (iv) in E. altissima internal transcribed spacers (ITS1) of 

35S rDNA were long and intrinsically repetitive while in G. montanum and W. mirabilis 

the ITS1 were short without subrepeats. In conclusion, gnetophytes are distinctive from 

other gymnosperms and angiosperms as they display a surprisingly high variability in 

rDNA organization, rDNA copy and locus numbers between genera, with no 

relationship between copy numbers and genome sizes apparent. Concerted evolution of 

5S rDNA units seems to have led to the amplification of 5S pseudogenes in both G. 
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montanum and E. altissima. Evolutionary patterns of rDNA show both gymnosperm 

and angiosperm features underlining diversity and distinctness of the group. 

Keywords: gnetophytes, rDNA organization, chromosome evolution, high through-put 

sequencing, concerted evolution, pseudogenes, intragenomic diversity 
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Spatial phylogenetics of the angiosperm flora of 

Yunnan, China 

 

Rong Li* 

（Key Laboratory for Plant Diversity and Biogeography of East Asia, Kunming Institute of 

Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, China） 

 

Understanding spatial patterns of floristic diversity is critical for conservation planning, 

particularly given rapid habitat loss and global climatic change. Floristic studies 

typically use taxa (e.g., families, genera, and species) or more recently phylogenetic 

diversity as their analysis unit and produce a single map of observed diversity. However, 

observed floristic diversity is not necessarily an indicator of significant diversity and 

therefore is inadequate to fully understand the patterns of floristic diversity. In this 

study, using a genus-level phylogeny of the Yunnan angiosperm flora and their 

geographic distributions, we calculated phylogenetic diversity (PD) and relative 

phylogenetic diversity (RPD). Also, a spatial randomization test was performed to 

assess statistical significance of phylogenetic diversity and relative phylogenetic 

diversity across the Yunnan area. The results indicated that observed PD patterns were 

almost concordant with known patterns of taxon richness. However, when considering 

statistically significant departures from the expected correlation, different patterns are 

apparent. The northwestern Yunnan showed significantly low PD, suggesting 

phylogenetic clustering, an indication of phylogenetic conservation in niche preference. 

RPD was also significantly low, indicating that shorter phylogenetic branches are 

present than expected, and suggesting recent radiations have occurred in this area. The 

southern Yunnan showed significantly high PD and RPD, meaning that the area has an 

over-representation of long branches, indicating the presence of relictual taxa. 

Keywords: angiosperm flora, biogeography, phylogenetic diversity, spatial 

phylogenetics, Yunnan 
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Taxonomic and molecular phylogenetics of Bloom-forming Algae 

from the Taiyuan Section of Fenhe River, China 

 

Jie Wang1, 2, Ying Shi1, Shulian Xie2* 

（1 Department of Biology, Taiyuan Normal University, Jinzhong 030619, China；2 School of 

Life Science, Shanxi University, Taiyuan 030006, China） 

 

From 2012 to 2016, phytoplankton samples were collected from the Taiyuan section of 

Fenhe River in the spring, summer and autumn. In this study, a total of five dominant 

species were identified and morphologically described, water bloom of Euglena can be 

found in May, and the dominant species were Euglena geniculata and Euglena 

sanguinea. From July to September, the dominant species became different kinds of 

Microcystis in different sample sites, including M. aeruginosa, M. novacekii and M. 

wesenbergii, respectively. A total of eleven strains of bloom-forming algae were 

sucessfully isolated. Among them, there were eight M. aeruginosa strains, two M. 

novacekii strains and one Euglena sanguinea strain. To study the taxonomic status of 

bloom-forming algae in the Taiyuan section of Fenhe River, phylogenetic analyses 

based on cpcBA-IGS、gyrB and cpSSU genes were performed from ten isolated strains 

of Microcystis and one Euglena sanguinea, respectively. The results indicated that 

cpcBA-IGS may be a good molecular marker in studying the taxonomy of M. 

aeruginosa in Fenhe River, and phylogenetic analysis based on cpSSU gene was 

thought to be effective for understanding relationships among Euglena sanguinea and 

the other Euglena species. 

Keywords: Taiyuan section of Fenhe River; Water bloom; Microcystis; Euglena; 

Diversity; Morphology; Phylogeny 
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Taxonomic studies on Rungia (Acanthaceae) from China 

 

Zheli Lin, Yunfei Deng1* 

（Key Laboratory of Plant Resources Conservation & Sustainable Utilization, South China 

Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Guangzhou 510650, China） 

 

Rungia Nees (Acanthaceae: Justicieae) is a genus of about 50 species distributed in 

tropical and subtropical regions of the Old World, and sixteen species are recognized in 

recently published volume 19 of Flora of China. Rungia is closely related to Justicia L. 

but differs in the rising placenta in ripe capsule. Some researchers suggested to merge 

Rungia with Justicia, however, as the genus Justicia is polyphyly which need to be 

devided into smaller clades and the phylogenetic studies indicated that Rungia is 

monophyly, we treat Rungia as an independent genus. This study was based on 

examinations on literatures and specimens, field investigations, pollen morphology, 

seed morphology and cytological analyses, aim to revise the genus Rungia in China, 

the main results are as follows. 

1. Pollen morphology of sixteen species were observed, the result indicated that the 

pollen morphology of Rungia is of great diversity and can be divided into six types; 

seed morphology of thirteen species were observed and can be divided into five types; 

chromosome number of fifteen species were analysed, the basic chromosome number 

are: x = 10, 11, 13 and 14. The results mostly match the macromorphology and are 

significant in the study on infrageneric system of Rungia.  

2. According to the macromorphology and the results above, we revised the Rungia 

species in China. Sixteen species of Rungia in China were recognized. Six names were 

reduced to the synonymy. Four species, R. angustifolia, R. burmanica, R. eberhardtii 

and R. khasiana, are newly recorded from China. And three new species are discovered, 

viz. R. flaviflora Z. L. Lin & Y. F. Deng, R. sinothailandica Z. L. Lin & Y. F. Deng and 

R. glabra Y. H. Tan，Z. L. Lin & Y. F. Deng. 

Key words：China, cytology, pollen, Rungia, seed. 
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The complete plastome sequence of Pohlia cruda 

 (Hedw.) Lindb. 
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Mosses are the largest of the three clades of bryophytes (liverwort, hornwort and 

mosses). Until now, only five mosses species chloroplast genome have been sequenced, 

annotated and published. While Bryales is one of the largest orders of mosses and 

distributed worldwide, there are few reports on the chloroplast genomes for the Bryales. 

In this paper, the chloroplast genome of Pohlia cruda, the first published chloroplast 

genome for Bryales, was sequenced and studied. The Pohlia cruda chloroplast genome 

is 125,114 bp in length, containing 118 unique genes including 82 unique protein-

coding genes, 32 tRNA genes and 4 rRNA genes. The difference of chloroplast genome 

structure between Pohlia cruda and Physcomitrella patens, the first published moss 

chloroplast genome, is the absence of petN gene. It is well to be reminded that the loss 

of petN gene has also appeared in the other four published mosses species. The 

availability of the complete chloroplast genome sequence of Pohlia cruda will play an 

important role in promoting the understanding of genomic diversity and provide 

valuable information for useful molecular markers and phylogenetic analyses in 

Brayles. 

Key words: Pohlia cruda, chloroplast genome, moss, Bryales 
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The complex population evolutionary history of four cold- 

tolerant herbs of Notopterygium in the high altitude Qinghai-

Tibetan plateau and adjacent areas 

 

Mili Liu, Yanling He, Yun Jia, Zhonghu Li* 

（Key Laboratory of Resource Biology and Biotechnology in Western China, Ministry of 

Education, College of Life Sciences, Northwest University, Xi’an 710069, China） 

 

Historical geoclimatic events have profoundly shaped the distribution patterns and 

interspecific divergence of plants. Numerous phylogeographical studies in China have 

focused on the Qinghai-Tibetan Plateau (QTP) and surrounding areas due to the 

complex topography and high species diversity, but the speciation and spatiotemporal 

population dynamics of cold-tolerant herbal species in the high altitude QTP and 

adjacent areas remains poorly understood. In this study, we investigated the genetic 

structure, population dynamics and species divergence history of four endangered herbs 

of Notopterygium (N. incisum, N. franchetii, N. oviforme, and N. forrestii) in the QTP 

and adjacent areas. We sequenced 10 nuclear loci, two mitochondrial DNA regions and 

one chloroplast DNA regions in 340 individuals sampled from 72 natural populations 

of these four species, and tested the hypothesis that the evolutionary history of species 

was markedly affected by Pliocene QTP uplifts and Quaternary climatic oscillations. 

The results showed that: (1) Four Notopterygium species have the low level of genetic 

diversity, while genetic variations mainly occurred among species. (2) N. incisum 

formed a monophyletic clade with high bootstrap support in the phylogenetic tree, 

where N. franchetii and N. oviforme showed a close genetic relationship. (3) The 

divergence between the four Notopterygium species occurred approximately between 

1.74 to 6.32 Mya, it was significantly associated with recent extensive uplifts of the 

QTP. (4) Species distribution modeling and population genetics analysis showed that 

N. incisum and N. franchetii exhibited obvious demographic expansions during the Last 

Glacial maximum (LGM), but N. oviforme occurred demographic contraction. These 

findings point to the importance of geological and climatic changes during the Pliocene 

and Pleistocene as causes of intraspecific diversification and interspecific 

differentiation of cold-tolerant herbal species in the QTP biodiversity hot spot region. 
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Key words: Demography, Genetic structure, Species divergence, Notopterygium, 

Qinghai-Tibetan Plateau 
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The nomenculature review of Malus toringo De Vriese 

 

Guanze Qian *，Lianfen Liu，Xuan Wang  

（College of Life Sciences, Liaocheng University, Liaocheng 252059, China） 

 

Toringo crabapple, or Siebold’s Crabapple, which named “Sanyehaitang” in 

Chinese, is widely distributed in an area from Korea, Japan to China (mainly in east 

and south of China, including provinces of Liaoning, Shandong, Zhejiang, 

Guangdong, Guangxi, Hunan, Jiangxi, Guizhou, Anhui, and little speciemen were 

found in Hubei, Shanxi, Sichuan and Gansu, etc.) It is usually applied as ornamental 

plants, stocks of apple and tea. The fruits are also used as medicine, to be a substitute 

of hawthorn. The widely known name of this species was Malus sieboldii (Regel ) 

Rehd.(1915), which came from Pyrus siebodii Regel(1859).  Indeed there is a 

earlier name for this species, Malus toringo Siebold(1856), which was a nude name 

whitout describe or picture. Thus M. toringo Siebold got no priority. While also in 

1856, De Vriese recorded Malus toringo in Tuinbouw, Fl. Nederl., though without 

describe, a picture of this plant made this name legal(According to International 

Code of Nomenclature for algae, fungi, and plants (Melbourne Code) Art. 38.7: 

“prior to 1 January 1908, an illustration with analysis (see Art.38.9 and 38.10) is 

acceptable in place of a written description or diagnosis”). Thus the valid name of 

toringo crabapple is M. toringo De Vriese, though only few peoples know. 

M. toringo De Vriese was separated as Subsect. Sieboldianae Rehd. In 1920, which 

was upgraded to Ser. Sieboldianae (Rehd.) Rehd. In 1940, of Sect. Sorbomalus 

Zabel. Most peoples agree with Rehder, but the characters of M. toringo De Vriese, 

such as the inflorenscence, the fruits, the styles, and molecular results suggested 

that it should belong to Sect. Gymnomeles Koehne. Langenfeld had realized this and 

made the name as Ser. Toringonae (Rehd.) Langenf., in 1991. But the changes of 

the name didn’t effect the type of this species, so the name of this series should still 

be Ser. Sieboldianae (Rehd.) Rehd. 

Keywords: Malus，M. sieboldii，M. toringo De Vriese，nomenculature 
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Valve ultrastructure of Nitzschia shanxiensis nom. nov., stat. nov. 

and N. tabellaria (Bacilariales, Bacillariophyceae), with 

comments on their systematic position. 

Qi Liu1, Weiwei Wu1, Jie Wang1, Jia Feng1, Junping Lv1, 

John Patrick Kociolek2, Shulian Xie1* 

（1 School of Life science, Shanxi University, Taiyuan 030006, Chin；2 Museum of Natural 

History and Department of Ecology and Evolutionary Biology, University of Colorado, UCB 218, 

Boulder, CO80309, USA） 

 

Nitzschia shanxiensis nom. nov., stat. nov., described originally from Hunan Province, 

China as N. sinuata var. constricta Chen & Zhu, was observed from Shanxi and 

Guizhou Provinces. The morphology of N. shanxiensis is documented by light (LM) 

and scanning electron microscopy (SEM) and discussed in detail, including a 

comparison with the other similar species in the genus Nitzschia, especially the 

Grunowiae group. The new species has a constricted middle portion of the valve, 

fibulae crossing about 1/2 valve face, and lacks a central noddle. In addition to the new 

species, N. tabellaria (Grunow) Grunow in Cleve & Grunow was also identified from 

the same locality, and its valve morphology is also documented with LM and SEM. We 

comment on other species of diatoms related to N. shanxiensis and N. tabellaria and 

their relationship to other related genera, including Grunowia and Denticula. 

Key words: China, Shanxi Province, Grunowia, Denticula, Nitzschia, new species, 

scanning electron microscopy 
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First genetic insight into sexual dimorphism and sex 

determination in Eucommia ulmoides (Eucommiaceae) 
 

Xianzhi Zhang1* 

(1. State Key Laboratory of Biocontrol and Guangdong Provincial Key Laboratory of Plant 

Resources, School of Life Sciences, Sun Yat-sen University, Guangzhou 510275, China) 

 

Eucommia ulmoides is a model representative of the dioecious plants with sex 

differentiation at initiation. Nevertheless, the genetic mechanisms of sexual 

dimorphism and sex determination in E. ulmoides remain poorly understood. In this 

study de novo transcriptome sequencing on Illumina platform generated >45 billion 

high-quality bases from three males and three females of E. ulmoides. A total of 

148,595 unigenes with an average length of 801 bp were assembled. Through 

comparative transcriptome analyses, 116 differentially expressed genes (DEGs) 

between the males and the females were detected, including 73 male-biased genes and 

43 female-biased genes. Of these DEGs, three female-biased genes were likely related 

to the sexually dimorphic gutta (Eu-rubber) content in E. ulmoides. Particularly, we 

found one female-biased gene shares high homology with RDM1 gene, which is an 

indispensable factor for the canonical RdDM pathway, suggesting the epigenetic 

regulation may play a key role in shaping the sexual dimorphism of E. ulmoides. 

Moreover, one male-biased DEG was identified as putative MADS box gene 

APETALA3, a B class floral organ identity gene in the flowering plants. SNPs calling 

analyses further confirmed that the APETALA3-like gene was probably involved in the 

sex determination in E. ulmoides. In addition, four other male-biased DEGs were 

potential sex-linked genes as well with segregated SNPs in accord with sex type. The 

estimated SNPs density in the expressed genes of E. ulmoides was 1.02/kb, implying a 

relatively high genetic diversity. 

Keywords: Eucommia ulmoides; dioecious plant; sexual dimorphism; sex 

determination; comparative transcriptomics 
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Molecular Phylogeny, staminal evolution and taxonomy of East 

Asiatic Salvia (Lamiaceae, Nepetoideae) 

 

Chunlei Xiang 1*, Guoxiong Hu 2, Bryan T. Drew 3, Atsuko Takano 4, Hua Peng 1 

 (1. Key Laboratory for Plant Diversity and Biogeography of East Asia, Kunming Institute of 

Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming, Yunnan 650201, China;2. College of Life 

Sciences, Guizhou University, Guiyang, Guizhou 550025, China;3. Department of Biology, 

University of Nebraska-Kearney, Kearney, NE 68849, USA;4. Museum of Nature and Human 

Activities, Hyogo. 6 Chome, Yayoigaoka, Sanda, Hyogo 669-1546, Japan) 

 

Salvia, consisting of about 1000 species and diversity hotspots on five continents, 

is one the largest genus of angiosperm. About 100 species of Salvia are native to 

East Asia (EA), making EA one of the three major biodiversity centers of the 

genus.  

Although previous studies have suggested that EA Salvia are monophyletic, 

relationships within this lineage remain unclear. This lack of phylogenetic clarity 

has hindered our ability to understand the biogeographic history, species diversity, 

and systematics of Salvia. 

Phylogenetic relationships inferred from five DNA markers strongly support the 

monophyly of EA Salvia. As a result of our analyses we propose a new 

classification system matching both molecular phylogenetic and morphological 

evidence, and recognize EA Salvia clade as a subgenus (Glutinaria) and 

subdivide the subgenus into eight sections. Additionly, six distinct stamen types 

were observed within the EA clade. Stamen type A, with two fully fertile 

posterior thecae, only occurs in S. sonchifolia, and is ostensibly plesiomorphic 

within EA Salvia. Staminal morphology has apparently evolved in parallel within 

EA Salvia.  

Keywords: Glutinaria, Hengduan Mountains, Mentheae, Salvia, Stamen 

diversity 
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新疆紫萼藓科植物分类学研究* 

 

阿提古丽·毛拉，买买提明·苏来曼** 

(新疆大学生命科学与技术学院，新疆 乌鲁木齐 83004) 

 

紫萼藓科（Grimmiaceae）植物为多年生旱生藓类，常见于沙土或裸露岩石

上，主要分布在寒带、温带或高海拔地区。紫萼藓科全世界有 12 个属，中国分

布有 7 个属。本文依据 1989—2018 年间采自新疆各地的 1800 多份紫萼藓科植物

标本，在查阅国内外文献的基础上，通过经典分类学方法，对新疆紫萼藓科标本

进行鉴定和分类并对其形态特征进行显微拍照，提供新疆紫萼藓科植物垂直分布

和植物区系地理成分。另外，本研究还以连轴藓属为主要研究对象，用核 DNA 

ITS3 和 ITS4 片段，叶绿体 rbcL，psbA-trnH 序列, 结合 Genbank 中下载的连轴

藓属的部分序列，选择紫萼藓属和旱藓属的物种作为外缘种，通过 DNAstar 和

MEGA7.0 等生物信息学软件对序列进行拼接、比对分析以及构建系统发育树，

分析物种之间的系统发育关系，并结合形态学的分支分析，探讨连轴藓属内种之

间的系统关系以及其与近缘属的亲缘关系，从而为该属植物的分类和系统演化关

系提供理论依据。 

研究结果表明：新疆紫萼藓科植物共有 6 属（Grimmia Hedw. , Schistidiun 

Brid. , Niphotrichum (Bednarek-Ochyra) Bednarek-Ochyra & Ochyra Biodivers. , 

Indusiella Broth. et C. Muell. , Jaffueliobryum Thér.  和 Coscinodon Spreng. ）, 35

种，本研究发现中国新记录种一个（G. plagiopodia Hedw.），新疆新记录种两个，

即贺兰山紫萼藓（G. crassiuscula H. C. Greven C. Feng）和卷叶紫萼藓（G. incurva 

Schwaegr.）。已知紫萼藓科植物区系成分进行了初步分析，从种的组成上可划分

为 8 个分布类型，即世界广布成分（8 种，22.86%）、北温带成分（16 种，45.71%）、

东亚-北美成分（2 种，5.71%）、旧世界温带成分（3 种，8.57%）、地中海、西亚

至中亚成分（1 种，2.86%）、东亚成分（3 种，8.57%）、中国特有成分（2 种，

5.71%）。新疆紫萼藓科植物区系表现出明显的温带性质，北温带成分占据主导的

地位，其它的成分作为重要组成部分。通过分子系统学与形态学的分支系统学初

步研究显示，连轴藓属形态种内的遗传变异较大，支持该属种间较窄的物种界定，
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此外，连轴藓属表现了与紫萼藓属较高的同源性和较近的亲缘关系。本文将分子

系统学与形态学的分支系统学应用于新疆紫萼藓科植物系统发育的研究只是一

个初步的尝试，对于连轴藓属内种之间的系统关系以及其与近缘属的亲缘关系有

待于进一步全面研究。 

关键词：紫萼藓科；分子生物学；分支系统学； ITS3；ITS4； rbcL；psbA；

trnH 
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植物学理论课教学模式改革的一个设想 

 

丁开宇 1*，黄长珍 2，陈穗云 1，和兆荣 1，肖 衡 1     

（云南大学生命科学学院，云南大学文学学院，云南 昆明 650091） 

 

一直以来，植物学都是许多高校生物学及相关专业的专业课或专业基础课。

其基本教学目的是让学生掌握植物形态结构及其发育过程和植物多样性分类的

基础知识，并初步建立生物进化的思想。其教学模式大都是课堂理论教学和野外

实习相结合。这种模式最大的缺点是其实践教学只能安排在暑假而与理论教学脱

节，造成理论课很多学生感觉枯燥乏味。其根本原因在于植物学主要是通过归纳

推理获得的理论体系。因此若想让学生获得愉快的学习体验，在老师指导下由学

生自己对适量的植物种类进行观察进而自行归纳获得结论应该是其唯一途径。而

现在的问题是没有适当数量的材料用于学生的归纳练习。种子植物数字化标本集

可能会改变这一状况。所谓数字化植物标本就是用鲜活植物数字图片尽可能清楚

表现代表性植物的生活型、生长习性、叶序、单复叶、花序类型和花果实形态结

构并用显微照片显示其微小结构如子房和胚珠形态。有了这个标本集，我们就可

以采用真正教师主导、学生主体的教学模式。在教学活动开始时，我们就把数字

化标本集发给学生。课堂上老师首先讲解种子植物的个体发育和结构并布置第一

次课后作业：观察数字化标本集并填写有关植物形态结构的表。课堂上教师每讲

一个器官，课后学生就把标本集中所选植物图片的器官形态性状填写于表中。借

此主要的是让学生学会仔细观察比较，深入理解植物各种器官的变异，牢记描述

植物的形态术语。在学生们能够较为熟练地认识每种植物形态结构基础上，我们

布置第二份课后作业：按照形态总体相似程度（或其他分类原则？）将数字化标

本进行归类，描述所建立类群的形态特征并指出其主要识别特征。通过这一练习

最主要的是让学生学会比较和归纳的科学方法。最后在评阅学生作业的基础上，

教师在课堂上组织学生讨论教师在评阅过程中发现的主要问题。在讨论完成之后，

教师安排时间向学生介绍达尔文的基本思想以理解植物多样性的产生以及历史

上植物分类的不同系统（假说）并安排学生将自己的分类系统与这些系统进行比

较，评价各种分类系统的合理性。通过这样的学习，学生不仅可以学习比较和归

纳研究方法并比较容易记忆类群的识别特征，更重要的是还可以认识到教科书上
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的一些知识只是一种理论，由此培养学生的怀疑和创新精神。 

关键词：植物学；教学；数字化标本集  
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小麦复合群的杂交与网状进化研究 

 

董文攀 1，2* ，徐 超 1，孔秀英 3，饶广远 4，周世良 1  

（1 中国科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室, 北京 100093；2 北京大学

前沿交叉学科研究院北大-清华生命科学联合中心, 北京 100871；3 中国农业科学院作物

科学研究所，北京 100081；4 北京大学生命科学学院, 北京 100871） 

 

小麦是世界上最重要的粮食作物之一，全世界 1/3以上的人口以小麦为主粮。

在大约一万年以前，小麦成为第一种被成功驯化的作物。与小麦关系最密切的物

种来自钝麦属（Amblyopyrum）、山羊草属（Aegilops）和小麦属（Triticum s. s.），

这些物种组成了“小麦复合群”，是小麦遗传改良的潜在基因库。要有的放矢地利

用这些潜在基因库，了解这些物种的系统发育关系是前提和基础。 

本研究采用高通量测序技术测定小麦复合群所有物种的叶绿体基因组（母系

遗传）和 226 个单拷贝核基因（双亲遗传）信息，用系统发育基因组学的研究方

法，重建小麦复合群的系统发育关系，探讨二倍体物种的遗传分化和物种形成的

机制与过程，揭示异源多倍体物种的网状进化特点，为小麦复合群遗传资源的利

用提供科学依据。 

1. 小麦复合群的系统发育关系 

本研究共测定了 89 个样品的 89 个叶绿体基因组和 109 个样品的 226 个核基

因数据，通过系统发育基因组学分析，构建了小麦复合群的系统发育关系。结果

表明，Triticum，Aegilops 和 Amblyopyrum 是一个单系群, 形成四个分支。Ae. 

speltoides（S 基因组）并非与原先认为的 S*基因组（Sb: Ae. bicornis, Sl: Ae. 

longissima, Sl: Ae. sharonensis 和 Ss: Ae. searsii）近缘。Amblyopyrum mutica 和复

合体中具有 B 基因组的物种形成一个分支位于系统发育树的基部。叶绿体基因

组和核基因重建的系统发育结果不一致，指示了 Amblyopyrum mutica 经历了杂

交和基因渗入事件。D，T，M，N，U，Sb, Sl,和 Ss 具有共同的祖先，其祖先物种

有着复杂的演化历史，其中基因组为 A 和 S 的祖先种与基因组为 D 的祖先种有

过多次杂交事件。这个共同祖先谱系后来分化为四支，但是由于存在不完全谱系
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分选和基因渗入，四个分支的关系仍难以确定。D 基因组的代表物种 Ae. tauschii

包括两个遗传差异明显的亚种(Ae. tauschii ssp. strangulate 和 Ae. tauschii ssp. 

tauschii)，其中，Ae. tauschii ssp. strangulate 才是普通小麦 D 基因组的直接供体。 

2. 小麦复合群多倍体物种的起源和网状进化 

本研究利用叶绿体基因组的数据确定了小麦复合群中异源多倍体物种的母

系亲本物种，利用大量的核基因数据推定了它们的母系和父系亲本物种。现存的

二倍体物种中，有 6 个物种(Ae. speltoides, Ae. tauschii, Ae. caudate, Ae. umbellulata, 

Ae. sharonensis 和 Ae. longissima)作为母本，6 个物种(T. urartu, Ae. caudate, Ae. 

comosa, Ae. tauschii, Ae. umbellulata 和 Ae. uniaristata )作为父本参与了小麦复合

群异源多倍体的形成。异源多倍体中 B，D2，Mo，Sv，Xc 和 Xt 亚基因组的供体

物种可能已经灭绝。T. urartu 作为父本，是小麦基因组中 A 亚基因组的直接供

体；Ae. speltoides 的姊妹种但已经灭绝的一个物种作为母本，是小麦基因组中 B

亚基因组的供体。Ae. tauschii ssp. strangulate 是小麦基因组中 D 亚基因组的供体，

Ae. tauschii ssp. tauschii 作为母本参与了 Ae. cylindrica（DC）和 Ae. ventricosa（DN）

的形成。Ae. umbellulata（U）是小麦复合群中一个很重要的物种，它一共参与了

8 个异源多倍体(UC: Ae. triuncialis, UXt : Ae. columnaris, UXt : Ae. neglecta, UM: 

Ae. geniculate, UM: Ae. biuncialis, SlU: Ae. kotschyi, SlU: Ae. peregrine 和 D2XcU: 

Ae. juvenalis)的形成。本研究清楚的界定了小麦复合群中每一个四倍体和六倍体

的亲本来源。 

关键词：小麦复合群，山羊草，小麦，系统发育基因组学，多倍化，杂交，不完

全谱系分选，栽培起源，网状进化 

 

*通讯作者： E-mail: wpdong@ibcas.ac.cn 

 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 229                                    

青藏高原首次发现活化石植物——芒苞草

Acanthochlamysbracteata P.C.Kao 

 

高宝莼* 

(中国科学院成都生物研究所，四川 成都 610041) 

 

芒苞草 Acanthochlamysbracteata 为多年生旱生小草本 , 高 3～5 cm；头状花

序顶生，花序具 3 枚带芒的苞片；花梗具 8～18 枚带芒的小苞片; 花粉红色，花

冠状。根四原型原生中柱(稀三原型)，侧根由与木质部极对应处发生; 皮层分外

皮层、皮层和内皮层，外皮层由 10 余层厚壁细胞组成；皮层由薄壁细胞组成；

内皮层 1 层，细胞排裂紧密，具凯氏带。根状茎管状中柱，维管束 2, 外韧型；

髓部由厚壁细胞组成。花葶横切面呈心脏形，在前端有一心形沟, 由表皮、皮层、

维管束及髓部组成; 表皮为 1 列厚壁细胞, 外被角质层, 常见凹陷气孔; 皮层宽, 

在心形凹部的皮层中有 2 束维管束, 两侧对称排列, 其结构与叶的维管束相似, 

但木质部联合; 内皮层 1 列, 细胞小, 排列紧密; 中柱鞘细胞 1 列, 薄壁; 维管束

4(稀 5 或 6 束), 外韧型, 木质部呈”U” 型, 圴木化; 导管: 孔纹或螺纹; 髓呈 4 裂

瓣状。 叶表皮细胞长条形, 上、下两面凹槽处气孔密集; 中部呈蝴蝶形, 表皮细

胞被角质层, 在中脉上、下两面凹陷处常见下陷的气孔; 叶肉细胞无海绵组织与

栅状组织的分化; 中脉由 2 个外韧型维管束组成, 两侧对称排列，木质部呈”U”

字型; 螺蚊导管。分布: 中国西南（四川西部和西藏东南部）的康藏高原。产于

干旱河谷灌丛、亚高山草甸、稀树针叶地带; 海抜 2700～3500 m. 。芒苞草

Acanthochlamysbracteata 是作者 1979 年编写《四川植物志》鸢尾科“Iridaceae” 时

发现的。形态非常特殊, 叶片和苞片上均具有芒; 花葶和叶片上圴有气孔噐; 子

房上位至下位；胎座从上端侧膜胎座过渡至中轴胎座。根的原生中柱是古老植物

的输导系统; 根状茎具管状中柱, 这是祼子植物和被子植物的特征; 花葶 非常

复杂, 近似于叶片与根茎（根→根茎+叶片→花葶）的复合结构。叶的维管束也很

特殊, 由 2 个维管束组成, 两侧对称排列(“back to back”) 。芒苞草在噐官演化上

的两重性、独持性和过渡类型, 显示岀它是早期原始的被子植物。 芒苞草可能是

被子植物的祖先。芒苞草代表早期原始被子植物的一个有意义的进化分支。芒苞
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草的发现为雷文(Raven) 主张被子植物可能起源于西冈瓦纳古陆提供了佐证。由

于地质和气侯条件的变迁, 干旱扩展而引起非洲植物大量灭绝, 使很多早期“原

始”的被子植物从非洲消失。芒苞草是唯一被保存下来的早期原始的被子植物, 

它从高纬度的热带(非洲)迁移至低纬度的亚热带的高海拔地带(康藏高原), 这里

是保存原始被子植物最好的避难所。根据板块学说, 被子植物起源时间可能在白

垩纪。 

关键词: 芒苞草 Acanthochlamysbracteata; 多学科特征; 活化石; 青藏高原; 被子

植物的起源 

*通讯作者：E-mail: gaobc@cib.ac.cn 
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中国小青藓属（青藓科）植物分类学修订 

   

耿江婷 1，王幼芳 2，李 敏 1* 

（1 河北师范大学生命科学学院，河北 石家庄 050024； 

2 华东师范大学生命科学学院，上海 200241） 

 

青藓科（Brachytheciaceae）隶属于藓类植物门（Bryophyta）、灰藓目

（Hypnobryales）。全世界青藓科植物有 43 属，约 560 种，是侧蒴藓类植物中种

类较多的类群之一。而广义青藓属（Brachythecium）有 160 种，是该科模式属，

同时也是种类最多、分类学问题最多的属之一。2002 年，基于分子和形态学证

据，俄罗斯学者 Ignatov 和芬兰学者 Huttunen 将青藓藓属拆分为三个属：狭义青

藓属（Brachythecium s. str.），小青藓属 （Brachtheciastrum Ignatov & Huttunen）)

和拟青藓属（Scuiro-hypnum Ignatov & Huttunen）。 

小青藓属是基于模式种绒叶小青藓 [Brachtheciastrum velutinum (Hedw.) 

Ignatov & Huttunen≡Brachythecium velutinum (Hedw.) Schimp.]建立的，该属共 9

种，近世界广布。在中国，先后有记载的小青藓属植物有 3 种，但均被置于了广

义青藓属（Brachythecium s. l.）内。陈邦杰先生在《中国藓类植物属志》中记载

了该属植物 2 种，即高山小青藓（Brachytheciastrum collinum）和绒叶小青藓（新

拟）（B. velutinum），两者分别被置于广义青藓属的密叶组（sect. Julacea Broth.）

和绒叶组（sect. Velutina De Not.）。魏倩倩等在对新疆青藓科植物的研究过程中，

发现了该属另外一种糙柄小青藓（新拟）（B. trachypodium）在新疆天山和阿尔泰

山的分布，其中糙柄小青藓为该种在中国的首次发现和报道。 

综上所述，中国分布有小青藓属植物 3 种。本文作者在对中国青藓科植物

进行分类学修订过程中，系统研究了中国小青藓属植物，详细描述了每种植物

的主要形态特征，讨论了它们与形态相近种的关系，提供了相关种类的特征图

版，编制了中国小青藓属植物分种检索表。本文的研究结果补充和完善了《中

国苔藓志》中的青藓科相关内容。 

关键词：高山小青藓；糙柄小青藓；绒叶小青藓；青藓属 

 

*通讯作者：E-mail: limin@mail.hebtu.edu.cn 
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印度西太平洋地区红树的保护生物学和亲缘地理学研究 

 

郭子骁，施苏华* 

（中山大学生命科学学院，有害生物控制与资源利用国家重点实验室，广东 广州，

510275） 

 

红树是一群亲缘关系很远但生态上联系紧密的生长于热带亚热带海岸潮间

带的木本植物。全球大约有 69 种真红树植物，不连续地分布在印度西太平洋和

大西洋东太平洋两个地区。一方面红树植物很需要保护，另一方面它们也是物

种形成研究的理想对象。亲缘地理学研究能够描绘红树植物遗传组成的地理分

布格局，同时还追溯其演化历史，因而对前述两个方面都有裨益。针对印度西

太平洋地区多种红树植物的大规模调查发现其极度缺乏遗传多样性，而且红树

植物历史上的有效群体大小缩减和过去海平面变化相关。红树不同物种当前的

遗传多样性水平跟被水淹时死亡率呈现负相关，这暗示红树普遍的遗传多样性

匮乏可能意味着未来海平面上升时适应能力不足。对红树属和木果楝属更深入

的分析发现种内遗传多样性有很强烈的地理结构。像巽他大陆架这样的陆地屏

障很有效地隔离了印度洋和太平洋的群体。华莱士区的洋流则是另一个屏障，

尽管这个屏障对长距离传播能力强的物种(比如 Xylocarpus moluccensis)影响有

限。虽然巽他大陆架作为一个地理屏障对很多红树物种普遍有隔离效果，然而

不同物种间甚至很近缘的姊妹种间的地理分化格局还是存在差异。比如，我们

在 X. granatum 发现的大致位于华莱士区的遗传不连续现象在同属的 X. 

moluccensis 中则没有。此外，这些地理屏障是有漏洞的，允许有间断的基因

流。在冰期间冰期循环中，海平面反复升降，当海平面上升时，马六甲海峡这

样的通道打开，给两边分化中的群体提供了基因交换的机会。厘清红树演化历

史中的地理屏障和基因流等因素，能够很大程度上完善物种形成过程的模型构

建。 

关键词：红树；亲缘地理；群体；海平面升降；遗传不连续 

 

*通讯作者：E-mail: lssssh@mail.sysu.edu.cn 
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乌头多倍体复合群的物种形成研究 

 

何 俊 1 *，张琳娜 2，王 红 1，孟 静 2 

（1 中国科学院昆明植物研究所, 云南 昆明 650201；2 云南农业大学园林园艺学院, 

云南 昆明 650201） 

多倍化是植物物种形成最重要的方式之一，多倍化能提高物种或群体的生态

适应性。乌头多倍体复合群（Aconitum carmichaelii Polyploid Complex）分布范围

主要在我国的西南、华中和东北等地区，通常认为该复合群包含乌头（A. 

carmichaelii）、北乌头（A. kusnezoffii）和鸭绿乌头（A. jaluense）等种。乌头含 5

个变种，其中乌头原变种的分布范围最广，除其为八倍体（2n=8x=64）外，其余

种或变种均为四倍体（2n=4x=32）。种间或种内的杂交和（或）多倍化事件可能

在该多倍体复合群的物种形成过程中发挥了重要作用。本研究对乌头多倍体复合

群及 9 个近缘种进行了居群取样。首先，通过对单拷贝核基因 ncpGS 片段（核

基因编码的叶绿体型谷氨酰胺合成酶）进行克隆分析，共获得 10 种拷贝类型。

结果显示，乌头原变种含 A/B/C/D 四种拷贝，且与均为四倍体的另 3 个乌头变种

分别共享：黄山乌头（A/B）、深裂乌头（C/D）和展毛乌头（A/D）。北乌头（A. 

kusnezoffii）含 E/F/G 3 种拷贝；毛叶乌头的拷贝类型分别与北乌头、黄山乌头共

享；鸭绿乌头独享拷贝类型 I，高山乌头（A. monanthum）独享拷贝类型 J。其次，

通过 AFLP 分子标记的聚类分析显示，所有样品均按居群进行聚类，除毛叶乌头

外的乌头其他四个变种聚为一支，北乌头、鸭绿乌头的样品也未参与该分支聚类。

再次，鉴于之前所采用的母系分子标记（叶绿体片段）分辨率很低，我们进一步

利用叶绿体全基因组数据构建了该复合群的系统发育树（MP），结果显示黄山乌

头与细叶乌头部分样品聚为一支，乌头原变种与深裂乌头的样品聚为一支并得到

了较高的支持率。为此，本研究推测八倍体乌头原变种可能是由黄山乌头（父本）

和深裂乌头（母本）杂交形成的，而且杂交事件是在四倍体水平上发生的；北乌

头和鸭绿乌头不属于该复合群范畴，毛叶乌头的分类学位置需要进一步探讨。 

关键词：乌头；多倍体复合群；杂交；物种形成 

* E-mail: hejuna@mail.kib.ac.cn  
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倪藤目买麻藤属生物地理、生态位和种子进化的研究 

 

侯 晨 1，杨 永 2，郭 兴 3，Anbar Khodabandeh4 

苏应娟 1*，Catarina Rydin4* 

（1中山大学生命科学学院，广州 510275；2 中国科学院植物研究所系统与进化植物学国

家重点实验室，北京 100093；3香港大学生命科学学院，香港 999077；4瑞典斯德哥尔摩

大学生态、环境和植物科学系，斯德哥尔摩 SE10691） 

 

倪藤目是四大现存裸子植物类群之一，其形态特殊且具有尚未解决的种子植

物系统发育位置。化石证据表明倪藤目的祖先在白垩纪时期形态差异巨大且物种

丰富，但大部分支系在白垩纪-古新世交替时期灭绝了。弥留的倪藤目通过一系

列的物种分化和扩张/迁徙构成了当今的多样性和分布格局。买麻藤属是倪藤目

中分布在（亚）热带雨林地区的属，约含 40 种。前人对该属生物地理学的认知

甚少，尚未开展植物-环境的相互作用以及性状进化等方面的研究。因此，本研

究首先利用最新的买麻藤系统树和近期报道的倪藤目大化石计算该属的分歧时

间。其次，通过比较三种历史假说并选择最佳生物地理模型进行祖先分布区域的

重建。再次，研究买麻藤属种子形态创新和生态位改变、物种形成之间的关系，

旨在回答环境的变化对该属物种多样性和分布格局的影响。分歧时间结果表明买

麻藤属在白垩纪-古新世交替时期开始了物种分化，该时间与大化石证据相一致。

生物地理分析结果显示泛北美大陆假说最能解释该属在世界范围内间断分布的

成因。亚洲买麻藤在进化过程中伴随着物种扩张和迁徙，其生态位的差异比非洲

和南美物种更大，表明异域物种形成在买麻藤进化历史中的重要作用。性状重建

分析结果表明具有大小适中的种子为该属的原始性状。买麻藤属种子大小随时间

的变化向两级演化，在进化过程中受环境因素，如最热月均温、年降水量和年实

际蒸散量的影响，被认为是该属对（亚）热带林环境适应的结果。此外，具有种

柄也是原始形状且在演化过程中逐渐丧失，仅保存于某些物种中。种柄的有无在

进化过程中不受气候因子影响，但可能与种子的传播方式有关。最后，我们提出

以“地理迁移-生态位改变-物种形成-形态创新”为体系的进化学假说，旨在解

释倪藤目的进化历史，也为其它裸子植物类群的进化研究提供理论基础。 

关键词：物种形成；性状演化；生物地理；生态位；裸子植物 

 

*通讯作者：E-mails: suyj@mail.sysu.edu.cn（苏应娟）; Catarina Rydin： Catarina.Rydin@su.se 
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中国马蓝属植物形态性状演化分析 

 

黄素楠，邓云飞* 

（中国科学院华南植物园, 广东 广州 510650） 

 

马蓝属(Strobilanthes Blume)隶属于爵床科芦莉花族（Acanthaceae, Ruellieae），

主要分布于南亚和东南亚的热带地区，全世界约有 450 种，我国约有 120 种。马

蓝属植物的主要特征为花丝联合成膜状，柱头开裂，后面的花瓣裂片缩短，两列毛分布在花瓣裂片内支撑

花柱。本文以马蓝属为研究对象，在先前学者构建的国产马蓝属系统发育关系及

分组的前提下，利用性状演化分析软件 Mesquite version 3.5 对国产马蓝属 67 个

种的 24 个性状进行统计，对马蓝属属内形态性状演化历史进行分析，并采用简

约法（Parsimony Ancestral States）推测马蓝属祖征及演化式样，通过观察寻找合

适的分类性状。研究发现：（1）国产马蓝属植物花萼裂片均小于总长度的 60%，

花粉具三孔沟；在花序类型，花萼裂片，花冠弯曲程度等 22 个外部形态学性状

上存在不同程度的差异。（2）穗状花序伸长；有小苞片；花萼裂片长度小于总长

度的 60%，等长或近等长，尖端钝圆；花冠弯曲，花药卵圆形，雄蕊 4，内藏，

花丝无毛，无不育雄蕊，前雄蕊等长，后雄蕊直立；花粉长球形，具三孔沟；种

子多数（大于 4 颗），被毛，有网纹。这些形态特征是马蓝属植物的祖征。（3）

一些形态性状，如具有 5 个雄蕊为山一笼鸡组所特有，后雄蕊弯曲为头序马蓝组

所特有，种子多数（大于 4 颗）为半插花组所特有，上述性状可以将这些分组明

显区分开来。（4）除种子表面纹饰情况，后雄蕊花药是否成熟等少数形态特征外，

马蓝属大多数形态特征均为多次起源。在本研究中也存在一些模棱两可的节点，

表明性状演化的复杂性，而现在的样本数据还较少，需要以后的进一步研究分析。 

关键词：马蓝属；形态性状；祖征；共衍征 

 

*通讯作者： E-mail: yfdeng@scbg.ac.cn 

 

 

 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 236                                    

悬钩子属植物化学分类学研究进展 

 

黄体冉 1,2,3   王 聪 1,2  刘续航 1,2  马兰青 1,2  王 红 3 *   

1 北京农学院生物科学与工程学院，北京 102206 ；2 农业部华北都市农业重点实验室，

北京 102206 ；3 中国科学院大学生命科学学院，北京 100049 

 

悬钩子属（Rubus L.），隶属蔷薇目（Rosales）蔷薇科（Rosaceae），也叫树

莓属，是 1753 年林奈以欧洲木莓（R. caesius L.）为模式种建立的。但世界悬钩

子属的植物到底有多少种，不同学者看法还很不一致。Hsieh & Ohashi， Kalkam，

以及 Mabberley 等学者认为有 250 种；Robertson，Thompson，Hummer，Spies &du 

Plessis，Alice & Campbel，陆玲娣& Boufford，以及俞德浚等学者认为有 700 种；

而 Jennings 则认为有 1000 种。当前，悬钩子属植物的分类和鉴定以形态解剖性

状为主要依据的现状，使得该属植物属下分类鉴定、遗传关系和系统演化关系的

研究存在诸多争议。其中争议最多的是椭圆悬钩子（R. ellipticus）和红毛悬钩子

（R. wallichianus ）的分类处理和系统位置。陆玲娣& Boufford 支持将椭圆悬钩

子（R. ellipticus）和红毛悬钩子（R. wallichianus）作为两个独立的种处理，分别

归属绒毛叶亚组（Subsection Stimulantes）和柔毛叶亚组（Subsection Pungentes）。

Tuan 以及李维林和贺善安则认为椭圆悬钩子和红毛悬钩子的应该归并移入柔毛

叶亚组。王小蓉等支持上述处理，但认为应将红毛悬钩子并入椭圆悬钩子，仍属

绒毛叶亚组。因此，为弄清楚悬钩子属属下类群的分类和系统演化关系，引入新

的分类手段势在必行。 

植物化学分类学作为一门以植物的特征性化学成分为依据，以经典分类学为

基础，对植物加以分类和记述，研究各类群的亲缘关系，探讨植物界演化规律的

学科，为悬钩子属植物属下类群划分提供了新的视角。悬钩子属植物因其果实富

含各种营养成分，且风味独特，其化学成分的研究主要侧重于果实中营养成分的

分析，如维生素、有机酸、芳香化合物等。近年来，随着植物化学成分分离分析

方法的改进和技术设备的更新，不同学者先后从叶和根中分离出包括多元酚类、

单萜苷类、二萜苷类以及三萜类等多种次生代谢产物。 

Tanaka 等以采自日本和台湾的 15 种悬钩子属植物为材料，测定了其叶片中
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鞣质类成分的存在及含量，结果表明，这些材料植物物中都特征性地含有 sanguiin 

H6 及三聚体的鞣质类成分 lambertianin C，并且这些鞣质以地榆酰（sangusorboyl ）

作为糖分子之间的连接单位。Seto T 对 39 种悬钩子属植物叶片中二萜及三萜类

成分的 TLC 分析表明，二萜类成分仅局限分布于 R. suavissimus 及 R. chingii 两

个种中，显示出这两个种在悬钩子属中的特殊位置；而以 19α 羟基乌苏酸糖酯为

代表的三萜类成分则广泛分布于该属植物中。Zhou 等对中国、日本、韩国的几

种悬钩子属植物进行了研究，试图分得二萜类成分，结果只分到若干 19α 羟基乌

苏烷型三萜皂苷。可见，以 sanguiin H6 及 lambertianin C 为代表的可水解鞣质可

作为悬钩子属植物的一个特征性化学成分；依据三萜及二萜的存在可以将悬钩子

属植物分成两组：一组含二萜苷或且含或不含三萜苷，包括甜叶悬钩子（R. 

suavissimus）和 R. foliolosus，另一组只含三萜苷，包括悬钩子属其他种。因此，

悬钩子属植物以含有鞣质和三萜类为其化学特征，部分种中含有二萜和单萜。其

他成分，如花青苷类色素、黄酮醇及其苷类成分的化学分类学意义还有待进一步

研究和探讨。 

关键词：悬钩子属；植物化学；化学成分；化学分类 

 

*通讯作者：E-mail: hwang@ucas.ac.cn 
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十四科藓类植物茎横切结构与环境关系的研究 

 

贾冬子，赵建成，李 敏* 

（河北师范大学 生命科学学院，河北 石家庄 050024） 

 

藓类植物分布广泛，适应能力强，可以在多种环境中生存。但与维管植物相

比，藓类植物植株矮小，茎横切结构简单。藓类植物的茎通常由表皮、皮部和中

轴三部分组成，主要起支撑和水分传输的作用。旱生藓类与水生藓类茎横切结构

差异显著。旱生条件下的藓类植物表皮和外皮部均由厚壁细胞组成，这种增厚现

象将有效的减少水分蒸发，降低水分过度蒸发造成的伤害，从而保证机体基础代

谢；而水生藓类植物的表皮和皮部细胞常为薄壁细胞，这些薄壁细胞有较高的储

水能力，并且细胞之间有较大的接触面积，细胞之间阻隔减少，有助于水分的传

输。那么，生长在不同生境中的同一种藓类植物以及生长在同一生境中的不同藓

类植物的茎横切结构关系如何呢？ 

本文采用冰冻切片法，对采自福建、广西、河北、河南、陕西、西藏和浙江

等省份的 14 科、17 属、18 种、39 份藓类植物的茎横切结构进行了研究，旨在

探讨不同生境中的同一种藓类植物、同一生境中的不同种藓类植物的茎横切结构

之间的关系，结果表明： 不同生境中同一种藓类植物的茎横切结构组成基本一

致，而环境仅对其表皮和外皮部厚度有一定影响；同一生境中不同藓类植物的茎

横切结构组成差异显著。由此说明，藓类植物的茎横切结构组成与物种本身直接

相关，而与环境无关。 

关键词：藓类；茎横切结构；环境关系 

 

*通讯作者：E-mail: limin@mail.hebtu.edu.cn 
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云南黄芪属植物现代分类研究初探 

 

姜 北*，张德全，肖朝江，田新雁，董 相 

（大理大学药物研究所，云南 大理 671000） 

 

黄芪是著名传统中药材，有多种药用功效。云南无正品黄芪的基原植物分布，

但该地区黄芪属植物种类繁多，多个种在民间用作黄芪代用品或草药，然而有关

云南黄芪属植物系统深入研究却十分稀少，不利于云南黄芪属植物资源的有效利

用与开发保护。鉴于黄芪属植物种类繁多，在植物分类研究方面有许多领域有待

深入探讨，为此，我们采用分子系统学的方法，对部分云南黄芪属种类的系统关

系进行了初步研究。本研究中，利用核糖体 ITS 片段对云南的 23 种黄芪属植物

构建了分子系统树（贝叶斯树），结果显示它并不支持目前属下亚属的划分：（1）

部分亚属并不是单系类群，如华黄芪亚属、黄芪亚属等；（2）正品黄芪的基原植

物膜荚黄芪 Astragalus membranaceus 和蒙古黄芪 A. membranaceus var. 

mongholicus 与高海拔地区（海拔 4200—4500 m）分布的梭果黄芪、云南黄芪、

无茎黄芪等种遗传关系较近；（3）弯齿黄芪、芒齿黄芪、狭叶黄芪、类芒齿黄芪

等簇毛亚属双小苞系的几个种关系相近，形成明显的单系类群；而长小苞与之相

距较远。另一方面，从我们另行开展的 10 种代表性云南黄芪属植物化学成分研

究结果来看，云南黄芪属植物化学成分复杂多样，仅梭果黄芪（A. ernestii）在主

要化学成分方面与正品黄芪具有较高的相似性，黑毛多枝黄芪在三萜及其苷类成

分方面与正品黄芪有一定的相似性，其余 8 种云南黄芪属植物与正品黄芪化学成

分差异较大，其中云南黄芪、无茎黄芪虽与正品黄芪亲缘关系很近，但与正品黄

芪化学成分差异很大，鉴于它们的自然分布环境与正品黄芪存在着显著的差异,

尤其是海拔高度与生境条件、植物种类方面差异较大，因此，初步分析云南黄芪、

无茎黄芪与正品黄芪之间化学成分的差异可能是因为植物为了适应生态环境产

生进化而导致的结果。 

关键词：云南；黄芪属植物；分类；分子系统学 

 

*通讯作者： E-mail:  jiangbei@dali.edu.cn 
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白花野牡丹的组织培养、繁育系统及传粉研究 

 
金红*   杨红梅 

（深圳市中国科学院仙湖植物园, 深圳 518004） 

 

白花野牡丹（Melastoma candidum forma albiflorum）兼具观赏性和药用价

值，极具开发潜力。本研究首次用白花野牡丹种子萌发的无菌苗的带节茎段为

外植体进行了组织培养。研究结果表明采用 0.1% HgCl2溶液短时间（2min）灭

菌即可达到为种子除菌的目的。丛生芽诱导选用 1/4MS+6-BA 1mg/L。优化的生

根培养基为 1/2MS+NAA 0.2 mg/L。本试验选取生长健壮的白花野牡丹组培苗，

在塘泥与腐殖质（1: 3, V: V）的混合基质中，移栽苗的成活率可达 90%以上。1

年后成活植株即可正常开花结实。对白花野牡丹的开花进程、花部形态特征、

繁育系统的研究表明：白花野牡丹的单花花期约 12 h，7:00 雌蕊柱头从即将开

放的花蕾中伸出、8:30 左右花瓣完全展开、16:00 左右花瓣开始闭合、19:00 左

右花瓣完全闭合，翌日花瓣不再开放并逐渐萎蔫，至第 4 天花部完全脱落。白

花野牡丹的花序为近头状的伞房花序，每个花序有 3-8 朵花；雌蕊 1 枚；雄蕊

异型，2 轮（5＋5，6＋6），内轮雄蕊较短、外轮雄蕊较长，2 类雄蕊产生的花

粉粒极轴长有差别，萌发率也不同；雌雄异熟，柱头先花药成熟；不分泌花蜜。

杂交指数（OCI）为 4，花粉-胚珠比（P/O）约为 417.6~1035.2；在自然条件下

白花野牡丹不能自花授粉，没有无融合生殖；繁育系统为自交亲和的异花授粉

植物，兼性异交，需要传粉者。传粉工作研究表明：白花野牡丹传粉昆虫有 2

科 6 种，包括领木蜂（Xylocopa collaris Lepeletier）、东亚无垫蜂（Amegilla

（Zonamegilla）parhypate Lieftinck）、蓝彩带蜂（Nomia chalybeata Smith）、彩

带蜂（Nomia sp.）、中华蜜蜂（Apis cerana cerana Fabricius）和绿芦蜂（Pithitis 

smaragdula Smith）。这 6 种传粉昆虫的访花行为、访花规律及传粉效率各异，

其中，领木蜂、东亚无垫蜂、中华蜜蜂和绿芦蜂的日活动规律为单峰型，访花

高峰期均在 10:00 或 11:00；而蓝彩带蜂和彩带蜂的日活动规律为双峰型，2 个

访花高峰期分别在 10:00 和 15:00。花瓣开始松动时，小体型的中华蜜蜂和绿芦

蜂开始传粉；随着花瓣继续开放，中等体型的蓝彩带蜂和彩带蜂成为主要传粉
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者；花瓣完全开放后，大体型的领木蜂和东亚无垫蜂成为主要传粉者。白花野

牡丹花粉是传粉昆虫的唯一报酬；各传粉昆虫的访花行为与白花野牡丹的开花

进程密切相关，保证其高效繁殖机制。 

关键词：白花野牡丹，组织培养，繁育系统，传粉 

 

*通信作者：E-mail: 601711582@qq.com  
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藓类蒴齿结构与功能研究进展 

 

李承义 1，王智慧 2*，张朝晖 1* 

（
1
贵州师范大学贵州省山地环境信息系统与生态环境保护重点实验室，贵州 贵阳 550001 

2 贵州师范大学生命科学学院，贵州 贵阳 550001） 

 

蒴齿是藓类植物经过长时间进化和自然选择出来最适合自己繁殖和生存的

植物特征。蒴齿的形态特征为研究其结构和功能及系统演化提供了科学材料。蒴

齿按其形成方式不同分为线齿类（Nematodontae）和节齿类（Arthrodontae）。线

齿类是指蒴齿由整个细胞组成，为原始类型（如金发藓科（Polytrichaceae）和四

齿藓属（Tetraphidium））。节齿类由细胞壁合生发育形成，为进化类型［如薄罗藓

科（Leskeaceae）和羽藓科（Thuidiaceae）］。蒴齿不同的结构对孢子的保护和散

发作用程度不同。当前国内外对藓类蒴齿的研究比较零散，主要集中在蒴齿的形

态特征、水湿运动和判定藓类系统发育地位等方面。本文重点综述蒴齿的形成，

结构和功能，观察方法，观察工具等的发展历程。旨在为藓类蒴齿结构和功能研

究、藓类分类学研究、藓类植物进化研究等相关领域提供参考。 

关键词：藓类；蒴齿；结构与功能；研究进展 

 

*通讯作者 E-mail：academiclife@126.com；wangzhihui222@126.com 
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辽宁省二级保护植物白玉山蔷薇的订正研究 

 

李丁男*，张淑梅，王 欣  

（大连自然博物馆, 辽宁 大连 116023） 

 

白玉山蔷薇于 1989 年被列为辽宁省二级保护植物。本种发表于 1984 年，模

式标本是朱有昌先生于 1957 年 6 月采自辽宁省旅顺白玉山。由于旅顺白玉山开

发旅游，破坏严重，近年调查未见与模式标本相符合的植物。但在旅顺范围距离

白玉山不远的郭家沟等地均见到与模式标本一致的植物，这些地方均是人为活动

较频繁的地方。而且，本种常与原产欧洲的犬蔷薇（Rosa canina L.）同时出现。

据此怀疑本种与犬蔷薇均系解放前引种来的外来植物。通过查阅植物志，标本检

查等手段对其进行了反复研究，确认白玉山蔷薇与原产欧洲和西亚的锈红蔷薇

（Rosa rubiginosa L.）属于同一种植物。 

关键词：白玉山蔷薇；绣红蔷薇；分类学；辽宁 

 

*通讯作者：E-mail: dingnanlee2009@126.com 
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缘毛鸟足兰 （兰科）的花粉小块发育及传粉生物学意义 

 

李 璐 1，李 杨 1，耿远恒 1，罗 艳 2*
 

（1西南林业大学云南生物多样性研究院，云南 昆明，650224 ；2 中国科学院西双版纳

热带植物园，云南 勐腊，666303 ） 

 

    缘毛鸟足兰（Satyrium ciliatum Lindl.）是在具有近 26,000 种的兰科植物中

鲜有报道过 的雄性不育类型与两性类型共存的唯一例子。通过传统石蜡切片技

术，在显微镜下系统的研究了可育雄蕊和退化雄蕊的发育过程；利用解剖镜和扫

描电镜观察了花形态结构和成熟花粉小块的表皮超微形态特征，结果如下。缘毛

鸟足兰的一朵花具有可育雄蕊和退化雄蕊，两种类型的花药发育表现出相似性和

不同。花发育早期，可育雄蕊的花药为药隔组织相连的两个侧生药室，每个药室

中央分化出不育隔膜组织，将其分为 2 个孢子囊。小孢子母细胞通过减数分裂

形成四合花粉，不同数目四合花粉再聚合构成锥型花粉小块，紧密排列在隔膜组

织上。花药壁由 4 层细胞组成，符合单子叶型的花药壁发育模式。在小孢子母

细胞进行减数分裂时期中层和绒毡层细胞开始解体，药室内壁发生马蹄形的纤维

性加厚。到成熟花粉时期，花药壁仅剩中层和绒毡层，不育隔膜组织宿存。小孢

子母细胞呈不规则多边形，通过同时型胞质分裂方式形成小孢子四分体，排列形

式多为正四面体型、左右对称型和交叉型。成熟花粉为 2-细胞型，在扫描电镜下

外壁纹饰呈粗网纹状。退化雄蕊有两枚，着生于蕊喙两侧。退化雄蕊的花药壁由

外到内共 4 层，属于单子叶型发育模式，中层和绒毡层在小孢子母细胞减数分

裂时期逐渐解体，同时型胞质分裂方式形成四分体，在四分体进行有丝分裂的过

程中细胞活动停滞受阻，细胞轮廓发生变形，表现为败育。与可育雄蕊相比，退

化雄蕊形态较小，其药室中央并没有分化出隔膜组织，表现为单孢子囊的特征。

在花药发育过程，从小孢子四分体阶段开始，中层和绒毡层细胞才逐渐被吸收发

生解体；到了可育雄蕊花药发育成熟时，花药室形态结构完整，没有出现纤维性

加厚及花药壁断裂散粉等特征，其药室为排列稀疏的败育花粉。在发育过程中，

可育雄蕊和退化雄蕊的花药发育时期保持同步，只有当退化雄蕊花药室内的小孢

子四分体不再继续有丝分裂，退化雄蕊的发育表现为滞后。退化雄蕊在进化中获

得了非繁殖子代的功能，如吸引传粉动物、欺骗传粉和筛选传粉昆虫等。  

关键词：花药发育；兰科；缘毛鸟足兰；花粉小块；功能分化  
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中国特有濒危植物白豆杉的亲缘地理学研究* 

 

李 宁 1，王 艇 2，苏应娟 1,3** 

（1 中山大学生命科学学院, 广东 广州 510275；2 华南农业大学生命科学学院, 广东  

广州 510642；3 中山大学深圳研究院, 广东 深圳 518057） 

 

白豆杉（Pseudotaxus chienii (Cheng) Cheng）是我国特有的珍稀濒危植物，

为第三纪孑遗物种，是典型的“古稀有种”。它隶属于裸子植物红豆杉科

（Taxaceae Gray）白豆杉属（Pseudotaxus Cheng）。白豆杉为常绿灌木或小乔木；

叶条形，两面中脉凸起，背面有白色气孔带两条；种子卵圆形，生于肉质杯状假

种皮中，成熟时假种皮白色。该物种主要分布在中国亚热带地区，包括浙江南部、

江西西南部、湖南西北部和广西北部。其现存的分布式样是否为第四纪冰川作用

的结果。为此，我们采用 3 个叶绿体 DNA 片段（trnL-trnF、trnD-trnT 和 psbC-

trnS）和 2 个核 DNA 片段（ITS 和 NEEDLY3）对白豆杉自然种群进行了亲缘地

理学分析。结果表明，1. 私有单倍型主要分布于浙江、广西和湖南种群内；2. 

浙江和广西的种群具有较高水平的遗传多样性，推测它们是潜在冰期避难所，并

得到生态位模型的支持；3. Jackknife 检测发现，降水对白豆杉分布区的推测具有

重要影响，这与其偏爱潮湿的栖息地相一致；4. 祖先分布区重建检测到白豆杉在

浙江、江西和广西均有祖先区域，推测其原位幸存于这些区域的多个避难所内，

并且不存在冰期后的种群扩张；5. BARRIER 和 AMOVA 分析表明白豆杉种群存

在显著的遗传结构；6. IM（isolation-with-migration）分析表明各类群间的基因流

水平与白豆杉的生境有着密切的关系。研究结果为探讨白豆杉的地理格局及其成

因提供了分子水平的证据。 

关键词：白豆杉；叶绿体 DNA 片段；核 DNA 片段；亲缘地理学 

 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（31570652，31770587）；广东省科技计划项目

（2017A030303007）；广东省自然科学基金资助项目（2017A030313122） 

**通讯作者：E-mail: suyj@mail.sysu.edu.cn 
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中国芒属的群体遗传学和进化历史研究 

 

李珊珊 1，周海飞 1，陈文俐 1，闫 娟 2，蔡 喆 1，韦若勋 1，陈志辉 3 

韩 斌 4，李建强 2，桑 涛 1，葛 颂 1* 

（1 中国科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室, 北京 100093；

2 中国科学院武汉植物园植物种质创新与特色农业重点实验室, 湖北 武汉 

430074；3 特有生物研究保育中心, 江西 南昌 330029；4 中国科学院国家基因

研究中心, 中国科学院上海生命科学研究院植物生理生态研究所, 上海 

200233 ） 

 

芒属（Miscanthus Andersson s. l.）植物由于其生物量高，耐受力强，多年生

等优点在生物能源领域受到广泛关注。中国是芒属植物的分布中心，为开发和利

用芒草提供了天然的种质资源。本研究开发了 24 个微卫星标记，对分布在中国

的 4 个芒属物种（芒 M. sinensis、五节芒 M. floridulus、荻 M. sacchariflorus、南

荻 M.lutarioriparius）100 个天然群体进行群体遗传学和进化历史的研究，主要研

究结果如下：1）中国的芒属植物首先划分为群 I 和群 II 两大支，群 I 可进一步

划分为两部分（群 Ia 和群 Ib），群 II 可进一步划分为 3 部分（群 IIa，群 IIb，群

IIc）。结合形态学和地理分布特征，可以得出群 I 和群 II 分别对应荻组和芒组，

群Ⅰa 和群Ⅰb 分别对应荻和南荻；而群Ⅱ内的 3 个类群分别对应于北方和南方

分布的芒，以及五节芒。2）无论在群体水平还是物种水平上，中国的芒属植物

都表现出较高水平的遗传多样性，芒组的遗传多样性水平（A=5.25，He=0.569）

略高于荻组（A=4.43，He=0.528），荻组和芒组间遗传分化（Fst=0.429）明显高

于群组内（Fst=0.138~0.182）。3）物种分布区模拟（species distribution model，

SDM）分析显示荻和南荻在末次冰期经历了群体的收缩，之后群体迅速扩张，而

芒和五节芒从末次间冰期到现在群体在不断扩张；同时提出五节芒是芒在中国东

南部群体生态物种形成的产物。本研究不但能为芒草这一重要能源作物的遗传改

良和育种提供有用信息，而且有利于进一步探讨芒属物种的起源和形成过程。 

关键词：芒属；群体遗传结构；群体动态；能源作物 

 

*通讯作者：E-mail: gesong@ibcas.ac.cn 
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近缘种大理小檗与卷叶小檗的形态特征与地理分布式样 

 

李新华，周 闻 

（南京农业大学 生命科学学院，江苏 南京 210095） 

 

大理小檗（Berberis taliensis Schneid.）与卷叶小檗（B. replicata W. W. Smith）

都产于云南西北部。《中国植物志》及其英文版 Flora of China 等专著都认为二者

形态特征很相似，主要区别在于大理小檗胚珠 4 个，浆果被白粉；而卷叶小檗胚

珠 2 个，枚，浆果不被白粉。通过野外考察、及对有关馆藏标本分析，进一步明

确了两个近缘种的主要形态特征、及其地理分布式样。大理小檗和卷叶小檗的相

似性主要为叶片背面具显著的白粉，叶缘向背面明显反卷。然而，二者在叶片形

状、叶缘刺齿数目及密度、花瓣大小及其先端缺裂等特征上都存在明显差异。居

群取样分析表明，卷叶小檗子房胚珠数目为 1  4 个，多为 2 个；而大理小檗胚

珠数目则为 1  3 个。大理小檗主要分布在高黎贡山以东的大理市、兰坪县、剑

川县、玉龙县和大姚县。而卷叶小檗则局限分布于高黎贡山以西的腾冲市。大理

小檗与卷叶小檗在空间分布上存在明显的地理隔离。 

关键词：小檗科；小檗属；大理小檗；卷叶小檗；形态特征；地理隔离 

 

  通讯作者：E-mail: Lixinhua@njau.edu.cn 
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中国花叶藓科植物形态解剖观察及分子系统学初步研究 
 

李莹莹 1,2，刘丽丽 1,2，张梅娟 1,2，马天意 1,2，王 曼 1,2，沙 伟 1,2* 

（1 齐齐哈尔大学生命科学与农林学院，黑龙江 齐齐哈尔 101006；2 齐齐哈尔大学生命

科学与农林学院抗性基因工程与寒地生物多样性保护重点实验室， 

黑龙江 齐齐哈尔 101006） 

 

花叶藓科（Calymperaceae）植物是顶蒴藓类（Haplolepideous）植物中的重要

组成部分，隶属于苔藓植物门（Bryophyta），藓纲（Musci），曲尾藓目（Dicranales）。

暖地丛集，树生，稀石生，广泛分布于低热带地区，是低热带森林中附生植物群

的主要成员之一。其中许多种类可生长于其他藓类植物无法生存的极端环境中

（如高温、闷热、潮湿），有着丰富的生态多样性和重要性，具有独特的生理生

态特征和形态结构。花叶藓科植物全世界先后纪录 8 属，约 357 种，中国仅纪录

6 属 35 种 2 变种。花叶藓科植物由于在其科内有较多变异的物种，而使该科属

的范围及界定标准一直存在争议。本研究以花叶藓科植物为研究对象，利用形态

解剖观察和分子系统学分析相结合的方法对其进行研究。利用分子系统学分析结

合形态解剖结构观察，探讨了花叶藓科的范畴、科内各属的亲缘关系。结果如下： 

1. 分析了 5 属 8 种花叶藓科植物的形态解剖结构，不同属种之间的茎叶解

剖结构明显不同，可通过叶片中肋横切结构中中央主细胞数量、位置以及茎横切

面的形状，有无中轴细胞的分化将其准确区分。 

2. 基于 trnL-F 序列，分别利用 NJ 法和 ML 法构建系统发育树，两种进化树

基本一致。系统树中物种数目相对较多，匍网藓属（Mitthyridium）、花叶藓属

（Calymperes）和网藓属（Syrrhopodon）均为单系类群，互为姐妹群关系，而八

齿藓属于单独分支，这为确定八齿藓的系统位置提供了证据。 

3. 基于 rps4 基因构建的系统进化树中，梯网花叶藓（Calymperes afzelii）、

八齿藓（Octoblepharum albidum）和外类群的多蒴曲尾藓（Dicranum majus）构

成一个分支，说明其与曲尾藓科植物亲缘关系更近。 

关键词：中国花叶藓科；顶蒴藓类；形态解剖；分子系统学 

*通讯作者：E-mail: SHW1129@263.net 
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中国西南地区海菜花属的分子系统学研究 

 

李治中 1,2，王青锋 1*，陈进 1* 

（1 中国科学院水生植物与流域生态重点实验室，湖北 武汉 430074；  

2 中国科学院大学，北京 100049） 

 

海菜花属（Ottelia Per.）为水鳖科(Hydrocharitaceae)中第二大属，约 21 种广

泛分布于热带，亚热带及温带地区。主要有两个分布中心分别为热带非洲及亚洲

东南部地区。本属植物具有复杂的形态特征，叶型及花部特征多变，加之繁育系

统及生活型多样，被多数学者认为可作为一个模式属来研究水鳖科乃至整个水生

单子叶植物的系统发育及性系统演化。自 Persoon 建立本属后，Dandy, Cook, 李

恒，何景彪等人对本属进行修订，不过仍存在许多不足，如仅基于形态学，细胞

学数据，缺少分子数据佐证，特别对于属下及种下分类单元确立不够严谨，多变

的性状特征给本属的系统学研究提出了挑战。对于中国西南地区的海菜花属植物，

我国学者如李恒、何景彪、赵佐成等人也对其数次修订，但也存在众多争议，特

别对于我国特有种海菜花及其种下变种的分类，一些鉴别性状并不能反映真实情

况，且近年来新变种及新种的发现，也给本属的修订及系统学研究提出了新的要

求。我们对中国西南地区所有海菜花属植物，非洲特有种（Ottelia ulvifolia，Ottelia 

exserta），澳洲特有种（Ottelia ovalifolia），印尼特有种（Ottelia mesenterium）进

行广泛采样，利用叶绿体全基因组、简化基因组及形态学分析对本属进行系统发

育重建，结果发现：1）海菜花原变种种下分化明显，有隐种存在；2)贵州水车前

应为海菜花种下两性花变种，非独立好种；3）出水水菜花应做水菜花异名处理；

4）嵩明海菜花应提升为种，而非海菜花变种；5）基于叶绿体全基因数据，认为

本属起源于非洲，经澳洲传入亚洲并在亚洲东南部特别是我国西南喀斯特地区水

体中快速分化形成现今格局；7）本属性系统演化过程复杂，是研究两性花与单

性花演化的好材料。 

关键词：叶绿体全基因组；简化基因组；喀斯特；水生植物 

 

*通讯作者: E-mail: qfwang@wbgcas.cn, jmchen@wbgcas.cn 
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被子植物 APG (IV)系统对传统形态地理学的 

挑战和教学改进* 

 

廖文波** 

（中山大学生命科学学院，广东 广州 510275） 

 

被子植物系统发育组（Angiosperm Phylogeny Group, APG）（1998）根据 DNA

分子数据建立了第一个完整的被子植物分类系统，后又经三次修订于 2016 年出

版了第 4 版，形成一个相对较为稳定的分类系统。此前，A. Cronquist（A., 1981）

根据形态学、解剖学、胚胎学、细胞学、孢粉学、植物化学甚至血清学所建立的

流行系统--克朗奎斯特系统，被认为是一个基于形态地理学标准所建立的较为完

整的、完善的综合性分类系统。两者相互对比，发生了较大的变化，特别是新的

分子系统几乎镇覆了传统的形态—地理学分类标准。本文试图从形态地理学、生

态地理学的角度介绍如何在新的框架下认知被子植物。 

（1）从亚纲、目、科的系统类群看，新的分子系统仍然在相当程度上保持着

传统分类系统的框架，特别是 Cronquist 系统的亚纲等级、科等级仍然大部分是

合理的，充分体现了 200 年来经典分类学家所形成的结果大部分是正确的。 

（2）Cronquist 系统的双子植物木兰亚纲，与 APG 的木兰支是对应的；蔷薇

亚纲，与蔷薇支、豆支（I）、锦葵支（II 支）是对应的；菊亚纲，与菊支、真菊

I 支（唇形支）、真菊 II 支（桔梗支）是对应的；单子叶植物泽泻亚纲棕榈亚纲、

鸭跖草亚纲、姜亚纲、百合亚纲，与 APG 系统的单子叶支、鸭跖草支仍然是对

应的；金楼梅亚纲、石竹亚纲、五桠果亚纲，与 APG 系统的真双子叶支、核心

真双子叶支相对应，但此三亚纲的对应已经差别极大。单子叶的五亚纲与二分支

也已差别较大，并且从被子植物进化的后期调到了前面，放在木兰支之后。 

（3）最根本的问题是，分子系统遵循的依据并不是形态学基础，除木兰亚

纲，单子植物类仍然保持单系性外，金缕梅亚纲、石竹亚纲、五桠果亚纲、蔷薇

亚纲、菊亚纲均已被交叉打乱，即同一亚纲分散于分子系统的多个分支中；即便

在木兰支、单子叶植物支，在目和科的组成和演化支上也与原来大相径庭。 

（4）本文对传统分类系统的演化序列和原则，以及在 APG 系统框架下的序
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列和原则进行了探讨，指出了各类群“其原始性状、次生性状、木本与草本、花

单性与两性、花 5 基数与 3 基数、花各部离生与合生、花托、子房与花位”等演

化关系仍然是普遍规律，但在各具体的类群（亚纲、目、科）间，这种演化关系

会反复发生，从而为对被子植物新的分子系统的理解提供了形态学认知基础，也

为高等学校开展植物学教学提供了改进方案。 

关键词：Cronquist 系统；APG IV 系统；形态地理学基础；演化支；演化序列 

 

*基金项目：国家科技部基础性工作重点专项（2013FY111500）和广东省高等学校教学质量

工程和教学改革项目（2014-2018）资助。 

**E-mail: lsslwb@mail.sysu.edu.cn 
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新近纪后期快速物种形成后的渐渗杂交导致 

紫茎属系统发育冲突 

 

林汉扬 1,2, 李建华 3*, Pamela Soltis4, 傅承新 1,2 , 赵云鹏 1,2* 

(1 浙江大学生命科学学院 植物系统进化与生物多样性实验室，杭州 310058；2 濒危野生

动植物保护生物学教育部重点实验室，浙江大学生态研究所，杭州 310058；3 Department 

of Biology, Hope College, MI 49423, USA; 4 Florida Museum of Natural History, University of 

Florida, Gainesville, Florida 32611, USA) 

 

Phylogenetic analysis using diverse data sets can yield controversial inference that 

challenge systematists to interpret. Phylogenetic conflicts observed in both animal and 

plant taxa were generally explained by two competing hypotheses, i.e., hybridization 

vs. incomplete lineage sorting (ILS). However, the mechanism could be taxa-specific 

and more evidence is needed to test the alternative hypotheses. To shed light on 

potential conflicts, we present the first multi locus-based phylogenetic study of the 

small tree or shrub Stewartia s. l. (tea family) with disjunct distribution between eastern 

Asia (EAS) and eastern North America (ENA) using restriction-site associated DNA 

sequencing (RAD-seq) data and complete plastomes. Both concatenation and 

coalescence approaches suggested strong phylogenomic conflicts between plasto-

(cyto-) and nuclear data. Four-taxon D-statistic (ABBA-BABA) test detected prevailing 

introgression signals. Bayesian analysis of macro-evolutionary mixtures (BAMM) 

indicated species diversification in the late Neogene. Reconstruction of ancestral 

distribution indicated sympatric distribution and dispersal and vacariance events in both 

EAS deciduous and evergreen clades. We concluded that introgressive hybridization 

following species diversification resulted in the phylogenetic conflicts observed in 

Stewartia s. l. Our study highlights the significant role of introgression in the 

mechanism of diversity anomaly between EAS and ENA.  

Key words: Phylogenetic incongruence, RAD-seq, Plastome, Introgression, Speciation 

rate, Stewartia (incl. Hartia) 

 

*通讯作者 E-mail：ypzhao@zju.edu.cn；li@hope.edu  
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基于单系和分支图新理解的被子植物五纲系统 

 

刘海桑* 

（福建省亚热带植物研究所，福建 厦门 361006） 

 

从林奈确定分类的双名法和六个分类等级单位，到达尔文的进化论为分类研

究指明了方向，再到 Hennig 提出同远态和分支系统学为分类研究提供了方法论，

最后到分子系统学为高等级的种系发生研究提供了有效的方法，期间出现了多个

被子植物的分类系统，但大部分都将被子植物分为单子叶植物纲和双子叶植物纲，

而双子叶植物纲是一个并系。如果允许并系的存在，那么双子叶植物纲将被保留。

如果认为物种未必是单系的，那么在物种以上的各等级单位都不需要是单系的。

因而，首先有必要新界定单系的定义，并重新理解分支图的含义；其次，确定划

分分类等级的原则——逻辑一致性、单系性、衔接性、稳定性、易明性。基于新

的单系定义、对分支图的新理解、上述五条原则以及现有的形态解剖学、分子系

统学研究进展，将被子植物划分为五个纲：无油樟纲（仅 1 科 1 属 1 种）、睡莲

纲（1 目 3 科 8 属，包括被长期置于单子叶植物的禾本目的独蕊草科）、木兰藤

纲（1 目 3 科 5 属，包括被长期置于木兰科的五味子族的 2 个属和八角族的 1 个

属）、木兰纲（4 个亚纲，即传统的单子叶植物之外的中生被子植物）、单子叶植

物纲（11 个亚纲，即传统的单子叶植物）。对单系和分支图的新理解有助于理解

某些分子系统发育图的冲突。 

关键词：单系；分支图；被子植物；分类等级 

 

*E-mail：palmae@163.com 
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太姥山药用种子植物群落及物种多样性研究 

 

刘凯良 1,2 *，陈 勇 1,2，叶祖云 1,2  

（1 宁德师范学院生命科学学院，福建 宁德 352100; 2 福建省特色药用植物工程技术 

研究中心，福建 宁德 352100） 

 

太姥山脉位于福建宁德境内，地处中亚热带，属海洋性季风气候，雨量充沛，

药用种子植物资源较丰富。当地群众口授相传，长期利用青草药，但过度采挖致

使其植物物种多样性面临威胁，个别野生药用植物甚至濒危，为此开展太姥山药

用种子植物群落及物种多样性相关调查研究。本论文以太姥山脉为研究区域，

2016～2018 年间，采用样方法先后对随机选取的 20 个典型样地中药用种子植物

群落物种多样性进行野外调查和分析研究。结果得出，太姥山药用种子植物共 115

科 341 属 478 种，其中药用裸子植物 4 科 6 属 6 种。优势科(≧10 种)11 个，占

总科数的 9.57%，含 135 属，208 种，分别占属、种总数的 39.59%，43.51%。药

用种子植物中单属科、单种属数量较多，占比较大。植被类型物种丰富度指数(S)

草本层最大、乔木层最小；其物种丰富度随海拔升高而先升后降，海拔 500～700 

m 左右物种丰富度最大。本论文为太姥山药用种子植物资源利用保护及物种多样

性格局分布研究提供资料。 

关键词：福建；太姥山；药用植物；物种多样性 

 

* 通讯作者：E-mail: lkl593@126.com 
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中国特有濒危植物南方红豆杉的谱系地理学研究
* 

 

刘 丽 1，王 艇 2，苏应娟 1,3** 

（1 中山大学生命科学学院，广东 广州 510275；2 华南农业大学生命科学学院，广东 广

州 510642；3 中山大学深圳研究院，广东 深圳 518057） 

 

南方红豆杉（Taxus wallichiana var. mairei）隶属于红豆杉科（Taxaceae）红

豆杉属（Taxus），是我国特有的第三纪孑遗植物，属国家 1 级濒危保护物种。它

为常绿乔木，雌雄异株，风媒传粉。其典型特征为叶背面有两条白色的气孔带。

该物种分布区域广，涉及我国华南、华中、华东、西南和西北等地，是研究环境

变化如何影响物种分布格局的理想材料。我们利用 2 个叶绿体 DNA（cpDNA）

片段（trnL-trnF 和 atpB-rbcL）对南方红豆杉 22 个种群进行了谱系地理学研究，

以揭示其种群动态的演化历史。结果显示：1. 共鉴定出 39 个单倍型，其中 32 个

为私有单倍型；2. 该物种具有高的单倍型多样性和核苷酸多样性（h = 

0.705±0.016，π = 0.00154±0.00015）；3. AMOVA 分析表明南方红豆杉呈现出显著

的遗传结构（FST = 0.710，P < 0.001）；4. Mantel 检验发现种群存在“isolation by 

distance”式样；5. 基于单倍型构建的系统发育树与 TCS 结果相吻合；6. BARRIER

分析显示，蓝屏（LP）和兀名（WM）种群与其它种群存在着地理隔离；7. 中性

检验和错配分析表明南方红豆杉经历过种群扩张事件；8. BEAST 推测大约在

82.85 Ma 南方红豆杉的种群开始分化；9. 存在多个小型冰期避难所，如井冈山

大井（DJ）、鹤峰（HF）、高台（GT）和天平山（TP）。 

关键词：南方红豆杉；绿体 DNA 片段；谱系地理学 

 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（31570652，31770587）；广东省科技计划项目

（2017A030303007）；广东省自然科学基金资助项目（2017A030313122） 

**通讯作者：E-mail: suyj@mail.sysu.edu.cn 
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中国广义真藓科研究进展* 

 

刘永英 1，赵建成 2**，牛玉璐 3，曹 珍 2，王晓蕊 2，石 硕 2，李 琳 2 

（1 焦作师范高等专科学校 理工学院, 河南 焦作 454000；2 河北师范大学生命科学学

院, 河北 石家庄 050024；3 衡水学院 生命科学学院, 河北 衡水 053000） 

 

真藓科(Bryaceae)是世界广泛分布的大科，近年来，该类群分类系统出现了

很大分歧。本研究运用经典分类学的理论、方法和手段，结合电镜技术和分子生

物学实验等为补充，对中国真藓科分类系统进行了修订。尽管分子证据显示以丝

瓜藓属(Pohlia)为轴心的缺齿藓类群与提灯藓科(Mniaceae)系统关系密切，但缺少

形态学上的共源性，进一步确立和支持了缺齿藓科(Mielichhoferiaceae)作为一独

立分类群的观点。中国缺齿藓科目前包括 5 属：丝瓜藓属（28 种，2 变种）、拟

丝瓜藓属(Pseudopohlia，1 种 )、小叶藓属 (Epipterygium，2 种 )、缺齿藓属

(Mielichhoferia，1 种)和合齿藓属(Synthetodontium，2 种，中国新记录属)，共 34

种和 2 变种。将薄囊藓属(Leptobryum)移入寒藓科(Meesiaceae)。将直齿藓属

(Orthodontium)移入近年建立的直齿藓科(Orthodontiaceae)。重新界定的中国真藓

科目前包括 6 属：银藓属(Anomobryum，5 种)、大叶藓属(Rhodobryum，4 种)、

真藓属(Bryum，50 种，2 变种)、平蒴藓属(Plagiobryum，4 种)、短月藓属

(Bryachymenium，14 种)和汉佩藓属(Haplodontium，3 种，中国新记录属)，共 80

种和 2 变种。属下分类单位有了如下变化：新增昆仑合齿藓(Synthetodontium 

kunlunense J.C. Zhao et Y.Y. Liu)和臧氏汉佩藓(H. zangii X.R. Wang & J.C. Zhao)2

种；将绵毛真藓(B. gossypinum X. J. Li et M. Zang)建立新组合绵毛合齿藓[S. 

gossypinum (X.J. Li et M. Zang) J.C. Zhao et Y.L. LNiu]，将喜马拉雅缺齿藓(M. 

himalayana Mitt.)和中华缺齿藓(M. sinensis Dixon)分别建立新组合喜马拉雅汉佩

藓[H. himalayanum (Mitt.) X.R. Wang & J.C. Zhao]和中华汉佩藓[H. sinensis (Dixon) 

X.R. Wang & J.C. Zhao]；新增中国新分布长蒴缺齿藓[Mielichhoferia elongata 

(Hoppe & Hornschuch) Nees & Hornschuch]、安氏丝瓜藓(Pohlia andrewsii A.J. 

Shaw)、魏氏小叶藓[Epipterygium wrightii (Sull.) Lindb.]、下延真藓(Bryum weigelii 

Spreng.)和摩拉维采真藓(Bryum moravicum Podp.)等 9 种。 
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关键词：真藓科；缺齿藓科；提灯藓科；分类系统；分子生物学；形态学 

 

**基金项目：国家自然科学基金(31370237 )；河南省高等学校重点科研项目（18A180021）

* *共同第一作者，通讯作者：E-mail: jzbotany@163.com 
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五大连池火山群山羽藓谱系地理学研究 

 

麻 扬，白学良，赵东平* 

（内蒙古大学生命科学学院牧草与特色作物生物技术教育部重点实验室,  

内蒙古 呼和浩特 010070） 

 

火山活动通过反复的本地灭绝和地域片断化，对现代生物地理分布格局具有

重要影响，目前的相关研究仅局限于一些火山岛屿上，然而对陆内火山群的研究

尚未见报道。五大连池火山群为中国保存最完好的内陆火山遗迹，是研究在相对

较小的地理范围内历次火山喷发与物种演化关系的一个良好模型。苔藓植物相比

于维管植物能够在当地气候变化很久后依然生存在合适的小生境中，因此它很可

能会提供一条更好的线索来解决植物谱系地理学问题。山羽藓 (Abietinella 

abietina)在五大连池各火山间强烈的形态变异引起了我们的关注。本研究以火山

的自然分布划分种群，包括 2 座新区火山即火烧山(HS)和黑龙山(HL)和 4 座老

期火山即龙门山(LM)、西焦得布山(XJDB)、莫拉布山(MLB)和东焦得布山(DJDB)，

共 6 个山羽藓种群为研究对象，采用 1 个核基因片段(nrITS)、3 个叶绿体基因片

段(trnL-F、atpB-rbcL、rps4)和 12 条 ISSR 引物相结合的技术，旨在揭示种群间

的谱系关系并推测传播路径。结果表明，遗传变异程度最高的 HS 种群分布在喷

发时间距今最近的火烧山，而遗传变异程度最低的 DJDB 种群分布在最早喷发的

东焦得布山，其原因与各座火山的喷发时间有关。新期火山种群比老期火山种群

的遗传多样性水平高，这是由于祖先多态性的保留而并非火山喷发后地理隔离而

导致的突变。AMOVA 结果显示，种群内的遗传变异大于种群间的遗传变异,表

明生境片段化没有产生显著影响，其原因与山羽藓风媒传递营养繁殖体和最后一

次喷发时间距今较近有关。TCS 单倍型网络图和 MP、ML、BI 系统发育树均表

明，在这一地区存在两个主要谱系：谱系 A(DJDB 种群)和谱系 B(MLB、XJDB、

LM、HL、HS 种群)，其中谱系 B 基于 nrITS 可划分为两个谱系：MLB-LM-XJDB

谱系和 HS-HL 谱系；基于 cpDNA 可划分为三个谱系：MLB 谱系、LM-XJDB 谱

系和 HS-HL 谱系，谱系关系与各座火山的喷发历史密切相关，即具有相同谱系

的山羽藓种群分布在同时期喷发的火山。此外，在失配分布分析和中性检测中均
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未检测到种群扩张事件，但发现了 HS-HL 谱系来自 LM-XJDB 谱系的扩散路线。 

关键词：五大连池；火山活动；苔藓植物；亲缘地理学 

 

*通讯作者：E-mail: dpzhao@imu.edu.cn 
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《中国植物分类学纪事》介绍 

 

马金双* 

（中国科学院上海辰山植物科学研究中心、上海辰山植物园， 

上海 201602 ） 

 

本书以编年纪事的方式，记载了当代中国植物分类学的研究机构（包括中

国科学院植物研究所、昆明植物研究所、华南植物园、武汉植物园、西双版纳植

物园、沈阳应用生态研究所、西北高原生物研究所、成都生物研究所、新疆地理

生态研究所等，还有地方为主的庐山植物园、南京中山植物园、广西植物研究所，

以及被归并的西北植物研究所等，以及历任领导等），主要的植物分类学家（包

括第一代全部、第二代大部分、第三代一部分，以及个别第四代植物分类学家；

其中，记载海外留学获得博士者近五十人，还有他们的毕业学校、论文题目、指

导教授以及职业生涯等），植物分类学的主要成就，包括图书（国家级以及各个

省市区与直辖市以及以上级别的植物志、名录、检索表、图鉴、图册、手册以及

各类工具书等）、期刊（中国行政范围内历史上所有的以植物分类学为主的刊物，

包括已经停刊的；而且现刊还有历任主编等信息）、重要论著（如国际植物命名

法规以及翻译的中文版出版物等），全国性（历届全国性植物学会议以及历任理

事会的负责人，还有青年研讨会、苔藓以及蕨类等专门会议等）与国际性（历届

国际植物学大会以及中国代表出席情况、部分国际专类会议如蕨类和苔藓等）植

物分类学学术会议，以及重要的植物学采集（个人与集体采集收集起点万号，而

国际采集尽可能收录）等。 

全书记载起始时间为 1753 年，而截至时间为 2017 年 7 月 31 日（第十九

届国际植物学大会闭幕日）。全书附有三个附录：中国年表、中国植物分类学者

新旧名对照、中外主要收集中国植物的标本馆；另外全书附有六个索引：即中文

人名、中文植物名和中文出版物名，西文人名、植物学名和西文出版物名。全书

以中英文双语对照格式编写，并配有近 200幅图片，多数为首次发表。该书正在

出版之中，预计 2019 年初能够与读者见面。 

 

*E-mail: jinshuangma@gmail.com 
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《中国植物精细解剖》是怎样炼成的 

 

马炜梁 1，陈 勇 2，赵 宏 3，李宏庆 1*，叶 康 4，葛斌杰 5 

（1 华东师范大学生命科学学院，上海 200241；2 福建宁德师范学院生物系，福建 宁德 

352100；3 山东大学海洋学院，山东 威海 264200；4 上海植物园，上海 200232 

5 上海辰山植物园，上海 201602） 

 

“精细解剖”是指通过对植物进行精准的解剖，并用彩色图像记录下来的工

作。精细解剖不同于显微镜下所作的微观观察，它相当于在解剖镜下所看到的形

态结构的展示，由此进一步理解植物类群的多样性、植物对环境的适应及生存策

略。因而在植物分类学、植物系统演化的研究中具有重要的参考价值，并对植物

学教学和植物科普教育起推动作用。 

将花朵解剖并拍下照片，是《中国植物精细解剖》的主要内容，但如果仅此

而已那还是单纯的“植物解剖图谱”，我们注意到在花朵中蕴藏着生物界自然辩

证的关系，它们的生态适应和生存策略是如此多样。这是作者了解其形态结构之

后，认识上的一次飞跃。生物体的每种生存策略都有它特殊形态结构的基础，只

有经过精准的解剖、仔细的观察, 甚至是长时间的跟踪才能理解。懂得各种结构

在植物生命过程中的意义，对深入了解各类植物有极大的好处，也为探究其形成

机理及进化途径提供了思考的线索。 

本书对蕨类植物、裸子植物和被子植物每属选 1 种进行精细的解剖，共包括

1086 个属，彩色照片 7500 余幅。由于植物的生长地不同、花期果期不同，拍摄

花解剖又必须使用新鲜的材料，而且早期使用胶片相机、也不具备大景深的解剖

拍摄系统，做植物的精细解剖难度可想而知。所以此书经历了 30 余年至今才得

以面世。期盼有志之士与我们携手共同推进《中国植物精细解剖》续集。 

关键词：维管植物；精细解剖；生存策略；专著 

 

*通讯作者：E-mail: hqli@bio.ecnu.edu.cn 

 

  



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                 259-1                                      

基于细胞器基因组的淡水红藻不同谱系的起源和 

进化历史研究 

 

南芳茹1 冯佳1 吕俊平1 刘琪1 方鹍鹏1 巩超彦1 谢树莲1* 

（1 山西大学生命科学学院，太原 030006） 

 

采集淡水红藻不同谱系的代表类群，利用高通量测序方法，测得三株淡水

红藻包括深紫美芒藻（弯枝藻） Compsopogon caeruleus 、弧形串珠藻

Batrachospermum arcuatum 和棘刺红索藻 Thorea hispida 的完整叶绿体和线粒体

基因组。结合数据库中已发表的细胞器基因组数据，对不同谱系的淡水红藻细

胞器基因组特征进行了比较分析，同时基于各基因组中的同源序列对红藻系统

发育关系进行重建。 

结果显示在所有已发表的多细胞红藻基因组中，淡水深紫美芒藻（弯枝藻）

C. caeruleus 拥有最大的叶绿体基因组，其中内含子分布广泛。除过该种外，随

着谱系进化的发生，红藻细胞器基因组的大小和 GC 含量均显示先扩大后缩小

的变化过程。基于细胞器基因组大小、GC 含量、系统发育分析和分歧时间的

估算结果，淡水红藻不同谱系具有不同的起源，其中淡水种类深紫美芒藻（弯

枝藻）C. caeruleus 和河生胭脂藻 Hildenbrandia rivularis 均起源于内陆水体并在

其中独立演化，而其它淡水种暗紫红毛菜 Bangia atropurpurea、弧形串珠藻

Batrachospermum arcuatum 和棘刺红索藻 Thorea hispida 是从海洋近缘种入侵内

陆水体演化而来。淡水红藻典型代表种类串珠藻目 Batrachospermales 和红索藻

目 Thoreales 约在 415-484 百万年前从海洋近缘种掌状红藻 Palmaria palmata 发

展而来，后期经过独立演化在叶绿体结构上发生了部分区域的重排，而线粒体

基因组结构则相对保守。随着更广泛的样本采集和更多的细胞器基因组测序得

以完成，淡水红藻的起源和系统演化历史会更加明确。 

关键词：淡水红藻；细胞器基因组；起源；系统进化 

 

*通讯作者：E-mail: xiesl@sxu.edu.cn 
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三叶海棠 Malus toringo De Vriese 的学名修订 

 

钱关泽*，刘连芬，侯建磊，王 轩，华利源   

（聊城大学生命科学学院, 山东 聊城 252059） 

 

三叶海棠(Toringo crabapple, 或Siebold’s Crabapple)广泛分布在从朝鲜、日

本到中国大部分地区的广大区域内，在中国主要分布在华东、华南等地，包括

辽宁、山东、浙江、广东、江西、福建、广西、湖南、贵州、安徽等省区，在

湖北、陕西、四川和甘肃等省区也有少量标本。三叶海棠一般为灌木或小乔木，

叶3-5裂或不裂，叶形变异复杂，全株树型优美，果实黄色或红色，凌冬不落，

因此常被用作观赏植物。三叶海棠也可以做苹果的砧木，其叶和果均可药用、

制茶或制果酱等。 

三叶海棠的学名Malus sieboldii (Regel ) Rehd.(1915)来自Pyrus siebodii 

Regel(1859).  但是该种更早的名称是Malus toringo Siebold(1856), 但Siebold

公公记载了一个学名而没有对于其特征的介绍或图片，因此这是一个裸名。同

样在1856, De Vriese 在Tuinbouw的《Fl. Nederl》中也记载了Malus toringo, 虽

然也没有特征集要，但有一幅图能显示出该种的特征，根据《国际植物命名法

规》 (Melbourne Code) Art. 38.7: “prior to 1 January 1908, an illustration with 

analysis (see Art.38.9 and 38.10) is acceptable in place of a written description or 

diagnosis”. 因此，Malus toringo De Vriese应该取代Malus toringo Siebold和

Malus sieboldii (Regel ) Rehd.成为三叶海棠的正确学名。 

因三叶海棠的叶常常3-5裂，一直被认为是花楸苹果组中的一员，1920年

Rehder 建立亚组Subsect. Sieboldianae Rehd. (Sect. Sorbomalus Zabel)，三叶海

棠是其中唯一的种，1940年Rehder将该亚组改为系级Ser. Sieboldianae (Rehd.) 

Rehd.，其后该观点一直被后来的植物学家所接受。但三叶海棠的很多特征，

如花序、果实、花柱等及分子生物学实验结果等提示该种应属于山荆子组Sect. 

Gymnomeles Koehne. Langenfeld(1991)更将Ser. Sieboldianae (Rehd.) Rehd.更名

为Ser. Toringonae (Rehd.) Langenf.，但这个晚出的名称显然不合法，因此三叶

海棠系的名称仍应是Ser. Sieboldianae (Rehd.) Rehd.。 

关键词: 苹果属；三叶海棠；Malus；M. sieboldii；M. toringo De Vriese 

*通讯作者：E-mail: qianguanze@lcu.edu.cn 
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苹果属山荆子组的分类修订 

 

钱关泽 1*，刘连芬 1，王慧英 2，孟庆杰 1，华利源 1  

（1 聊城大学生命科学学院, 山东 聊城 252059；2 聊城大学东昌学院, 山东 聊城 252059） 

 

Malus Sect. Gymnomeles Koehne 是 1893 年由 Koehne 建立的，它包括结果时

花萼脱落的一些苹果属植物，其模式种是山荆子 M. baccata (L.)Borkh.。1940 年

A. Rehder 将其处理为真苹果组 Sect. Eumalus Zabel.山荆子系(Ser. Baccatae (Rehd.) 

Rehd.)。因该系具花萼脱落且果实较小的特征，与苹果系 Ser. Pumilae (Rehd.) Rehd.

有明显区别，1991 年 Langenfeld 将山荆子系提升为组，命名为 Sect. Gymnomeles 

Koehne。1996 年江宁拱等发表为新组命名为 Sect. Baccatus Jiang N. G。 

该组中的“种”形态特征变异复杂，变异类型多，分类问题很多，鉴定困难。

因此本文以 SPSS 和 SIGMAPLOT 软件对隶属于山荆子组的自然分布“种”及与其

有密切关系的花楸苹果组 Sect. Sorbomalus Zabel 等植物进行形态性状的统计分

析，结合野外调查的观察分析，对山荆子组进行分类修订。 

三叶海棠 M. toringo De Vries 和变叶海棠 M. bhutanica (Smith.) Phips 

⑴ 笔者认为 Sect. Gymnomeles Koehne 包含山荆子这个模式种，是最早的可

用名称，应是该组的合法名称。⑵ 稻城海棠 M. daochengensis C. L. Li 与小金海

棠 M. xiaojingensis Jiang、锡金海棠 M. sikkimensis 都是作为山荆子的近缘种发表

的，但它们都属于花楸苹果组 Sect. Sorbomalus，而 Ser. Sieboldianae (Rehd.)Rehd.

及三叶海棠 M. toringo De Vriese (M. sieboldii Rehd.)转移到山荆子组中；⑶ 湖北

海棠系 Ser. Hupehenses Langefeld 归并到 Ser. Baccatae 中；⑷ M. rockii 变异复

杂，与 M. hupehensis 难以区分，应合并为后者的变种。 

关键词：苹果属；山荆子组；分类修订；统计分析 

 

*通讯作者：E-mail: qianguanze@lcu.edu.cn 
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基于分子系统学和形态学证据的石蝴蝶属分类学修订 

 

邱志敬* 

（深圳市中国科学院仙湖植物园，广东 深圳 518004） 

 

石蝴蝶属隶属于苦苣苔科，目前为止已经修订过 2 次（1985 年第二次修订），

近 30 多年来该属有大量的新种发表（20 种），作者在研究中发现，在石蝴蝶属

的属下组的划分以及种间的系统发育关系存在着诸多问题，为了探明属下组的划

分形态和分子依据以及种间的系统发育关系，作者利用 6 个叶绿体基因和 2 和核

基因构建系统发育树，并对形态特征进行详细分解，构建了形态树，通过分子钟

和地理分布分析，推断石蝴蝶属的分化时间和分化中心。结果表明，石蝴蝶属的

分子系统树和形态树都将石蝴蝶属划分为 5 个大的分支，且具有很高的支持率，

作者通过分析找到了这 5 个分支各自的共裔特征，基于以上证据作者对石蝴蝶属

进行了修订，将石蝴蝶属划分为 5 个组，即滇泰石蝴蝶组、石蝴蝶组、小石蝴蝶

组、髯毛石蝴蝶组和中华石蝴蝶组，对组间以及种间的系统发育关系进行了分析，

并制作了检索表，并且结合地理分布和分子钟分析，推测石蝴蝶属起源于横断山

脉-云南高原地区，并在造山运动后期逐渐分化，形成了目前的地理分布。 

关键词：石蝴蝶属；分子系统学；形态学；地理分布；修订 

 

*通讯作者：E-mail: qiuzhijing@foxmail.com 
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结合谱系地理学与景观遗传学研究探讨短花针茅 

（Stipa breviflora）遗传多样性形成及维持机制 

 

任婧1  闫冬卿1  牛建明1* 

（1 内蒙古大学生态与环境学院草地生态学重点实验室，呼和浩特 010000） 

 

种内遗传多样性是物种进化潜力和适应环境改变能力的基础。历史的气候波

动和现代的景观格局共同影响了当代遗传多样性的形成和及其分布格局。通过整

合谱系地理学和景观遗传学，将不同时空尺度下发生的群体分化、适应、遗传多

样性格局与过程有机地结合在一起，阐明物种遗传多样性的演变机理，并为生物

多样性保护提供科学依据。短花针茅，多年生草本植物，是荒漠草原的建群种，

研究它的群体进化历史和遗传分化原因对于揭示荒漠草原的发生和进化过程具

有重要意义。本研究利用二个叶绿体片段psbA-trnH，trnL-trnF和14个EST-SSR对

27个短花针茅群体（共810个个体）进行了谱系地理、遗传多样性和遗传结构的

分析，并确定了地理距离和环境距离对遗传分化的影响。研究结果表明短花针茅

的遗传多样性由分布中心逐渐向分布的边缘地区递减，符合中心——边缘假说。

短花针茅起源于贺兰山东部和青藏高原的东北部地区，青藏高原的第二次隆升和

西北地区的干旱化促进了短花针茅的谱系分化，而季风造成的黄土沉积为短花针

茅群体的扩张提供了有利生境。短花针茅复杂的群体动态历史证实了古气候地质

变化对荒漠草原草本植物谱系结构的影响，进而反应了荒漠草原的发生和扩张。

短花针茅群体整体分为东部，中部和西南三个遗传分组，昆仑山，天山和极端干

旱的沙漠地带形成的地理障碍阻碍了群体间的基因交流，而且地理距离在短花针

茅的遗传分化的过程中起着十分的作用。本研究通过论证古代气候波动，地理距

离和环境距离对短花针茅群体现代遗传变异空间分布的影响，阐明了其遗传多样

性的形成及维持机制。 

关键词：短花针茅；景观遗传学；谱系地理学；遗传多样性；遗传分化 

 

*通讯作者：E-mail: jmniu2005@163.com 
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东亚多个陆桥对华东菝葜基因流的差异化作用 
 

茹雅璐 1,2, 程瑞静 1,3, 林汉扬 1,2, 李 攀 1,2, 傅承新 1,2, 赵云鹏 1,2* 

（1 浙江大学生命科学学院 植物系统进化与生物多样性实验室，杭州 310058；2 濒危野生

动植物保护生物学教育部重点实验室，浙江大学生态研究所，杭州 310058；3 浙江大学农

业与生物技术学院，杭州 310058） 

 

Climate oscillation and sea level fluctuation have intensively shaped lineage divergence 

and population dynamics of species inhabiting warm temperate forests in eastern Asia. 

However, it remains controversial or unclear whether and how multiple land bridges in 

this region played roles in gene flow of such species. Three data sets were collected for 

a woody climbing plant, Smilax sieboldii, i.e., plastid genomes of 12 known haplotypes, 

EST-SSRs for 348 individuals from 44 populations, and RADseq tags for 45 

representative individuals (one accession per population). Phylogenetic and genetic 

assignment analyses suggest an initial divergence along East China Sea in the Pliocene 

and Pleistocene boundary (2.79 mya, 95%HPD: 1.63—.97) immediately followed by 

the two synchronous divergence along Taiwan Strait (2.49 mya, 95%HPD: 1.46—3.57) 

and Tsushima Strait (2.38 mya, 95%HPD: 1.35—3.37), respectively. Approximate 

Bayesian Computation (ABC) supports the admixture hypothesis for the populations in 

both North China and South Japan resulting from the expansion of Korean populations 

across Bo-Yellow Sea and Tsushima Land Bridges, respectively. No gene flow was 

detected across East China Sea Land Bridge. Our results provided novel insight of the 

different roles of multiple land bridges in gene flow, highlighting the realized 

connectivity of a land bridge in relation to geographic distance, duration, appropriate 

habitats. 

 

*通讯作者：E-mail: ypzhao@zju.edu.cn 
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禾本科专一 DNA 条形码的开发 
 

孙雨哲1 * 

(中国科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室，北京 100093) 

 

植物 DNA 条形码在植物物种的准确鉴定以及系统发育研究方面具有重要

的价值。禾本科物种丰富，包含大量的粮食作物与能源作物，具有较高的经济

价值和生态价值。目前，在植物中应用最多的 matK、rbcL 等通用 DNA 条形码

在禾本科中的分辨率较弱，不能区分所有的物种，本研究旨在开发禾本科专一

的 DNA 条形码，为禾本科的物种鉴定及其种间关系的研究提供帮助。本研究

分析了 GenBank 数据库中禾本科叶绿体基因片段序列 72375 条，叶绿体基因组

序列 1350 条，补充测定了蒲苇与柳叶箬的叶绿体基因组序列 2 条；运用 DNAsp

软件以及构建系统发育树的方法筛选高分辨率的叶绿体基因片段，对这些高变

基因片段和通用基因片段 matK、rbcL、trnH-psbA、trnL-F、ITS 设计特异性引

物；选取禾本科植物材料，通过实验检验引物的通用性。结果筛选出高分辨率

基因片段 ccsA、ndhF、psbE-petL、rpl16-rps3、rpl32-trnL、rps16 总计 6 段，设

计出特异性引物总计 14 对；经实验验证，引物的通用性良好。总的来说，本研

究开发的高分辨率基因片段与设计的特异性引物可在禾本科的物种鉴定、禾本

科的系统发育关系研究等多个方面发挥重要的作用。 

关键词：禾本科；DNA 条形码；开发及验证 

 

*通信作者：E-mail: syz@ibcas.ac.cn 

 

mailto:slzhou@ibcas.ac.cn
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高山杜鹃品种鉴定——基于 DNA 条形码及叶表皮显微 

特征的初步研究 

 

沈风娇 1 ，李志斌 2，白霄霞 2，赵建成 1，石 硕 1* 

（1 河北师范大学生命科学学院, 河北 石家庄 050024； 

2 石家庄市农林科学研究院, 河北 石家庄 050021） 

 

杜鹃花一般是指杜鹃花属（Rhododendron L.）中用于观赏的野生种和栽培品

种的统称，园艺学家习惯将杜鹃花分为“Rhododendron”（高山杜鹃）和“Azalea”。

品种鉴定是在高山杜鹃研究、开发和利用中首先要面对的问题。高山杜鹃被视为

杜鹃花家族的“精品”，其栽培品种数目众多，但品种鉴定存在以下问题：1）高山

杜鹃栽培品种的形态学鉴定多需要花期特征，受生长阶段限制，目前对非花期的

高山杜鹃进行准确鉴定尤其困难；2）形态鉴定需要采集植物标本，对珍贵花卉

破坏较大；3）鉴定过程依赖专家；4）不同人员在不同时间的鉴定一致性较差。

本研究利用 DNA 条形码技术和叶表皮显微特征分析，试图对 16 品种、66 号高

山杜鹃标本进行鉴定研究。使用 ITS、rbcL、matK、psbA-trnH 四个分子标记对

高山杜鹃进行 DNA 条形码研究，单基因建树时 psbA-trnH 分辨率最高、matK 次

之、ITS 与 rbcL 较差；使用多基因联合建树时，psbA-trnH+matK 分辨率高于单

基因建树结果及其它二基因联合建树结果，且与三基因联合建树、四基因联合建

树的结果无显著差异。因此本文推荐使用 psbA-trnH+matK 联合建树分析用以高

山杜鹃品种鉴定。同时，我们对高山杜鹃叶表皮显微结构中细胞形状、垂周壁式

样、气孔大小及气孔指数进行研究，发现：同一品种、不同植株的成熟叶片叶表

皮结构无显著差异；高山杜鹃部分品种间叶表皮显微结构有显著区别。本研究结

合 DNA 条形码技术与叶表皮显微特征分析最终可以实现对本实验使用的所有高

山杜鹃品种准确鉴定。利用 DNA 条形码技术结合叶表皮显微特征鉴定可以作为

针对高山杜鹃品种的一种新鉴定手段。 

关键词：高山杜鹃；杜鹃花属；栽培植物；品种鉴定 

*通讯作者：E-mail: shishuo@hebtu.edu.cn 
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染色体数据的挖掘及其在植物多样性进化研究中的利用 

 

孙文光 1，杨慧娴 2，李志敏 1* 

（1 云南师范大学生命科学学院, 云南 昆明 650500； 2 云南大学生态学与环境学院, 生

态学与地植物学研究所, 云南 昆明 650091） 

 

近一个世纪以来，人们对植物核型分析中多倍化现象的认识仍然在不断的深

入。多倍化（或全基因组加倍）是植物物种形成的重要途径，现存的被子植物可

能都发生过一次甚至多次多倍化事件，多倍化传统的定义是染色体数目相对于祖

先类群呈整倍性增加。其中最常用的研究方法是核型分析，核型能够提供物种的

基本细胞学参数，包括染色体数目、倍性水平、核型不对称性等。目前核型研究

的趋势表现出从物种基本核型参数分析逐渐演化到多类群、多学科交叉融合的特

点，体现为：一方面，植物核型分析从种群、物种、科属的类群到生命之树，探

讨染色体核型在各支系的进化特征、趋势以及在驱动植物系统进化的细胞学机制；

另一方面探讨和分析区域或生态系统植物区系的染色体谱或倍性等细胞学特征，

以探究区域地质环境变化或生态环境对染色体倍性等的影响，或通过区域的染色

体谱的构建，分析区域植物区系的形成和进化历史。植物核型研究为系统发育、

分子系统进化、生命之树以及植物区系地理的起源和演化研究提供新思路。随着

越来越多的新方法新手段在植物核型分析与多倍化研究中得到运用，比如利用流

式细胞仪测定植物细胞核的 DNA 含量及判断物种倍性，利用荧光原位杂交技术

鉴定植物非同源染色体，利用全基因组测序技术对植物的多倍化发生时间、结果

以及机制等进行深入分析，从而揭示植物类群或植物区系的染色体进化以及细胞

地理特征。今后植物细胞学研究趋势会向多学科交叉融合，整合各研究领域证据，

从不同水平角度综合分析植物核型多样性形成的原因及意义，从而更加全面的认

识物种多样化与物种形成原因。 

关键词：核型；多倍化；染色体；进化 

 

通讯作者：E-mail: lizhimin_vip@163.com 
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龙胆科莕菜属的趋同是怎样发现的？ 

 

孙 阎 1*，刘 玫 2，刘鸣远 2 

（1 黑龙江大学农业资源与环境学院, 黑龙江 哈尔滨 150080；2哈尔滨师范大学生命科

学与技术学院, 黑龙江 哈尔滨 150025） 

 

莕菜属（Nymphoides Seguier）植物约 20 种，广布于热带和温带，我国有 6

种，产于大部分省区。莕菜（Nymphoides peltatum(Gmel.)O.Kuntze）种子较

大，表面无光泽度，边缘密生分支状睫毛；同属的其它种类种子偏小，表面光

滑，边缘无明显毛状物，甚至是同亚科的睡菜也具有相似的特点。在水域枯竭

时也可见到发育较好的莕菜植株，加之种子外形与同属其它种类区别较大，莕

菜与他们应该不是单系起源。研究以莕菜和金银莲花（Nymphoides indica(L.) 

O.Kuntze）为研究对象，进行了营养发育早期形态学比较研究。结果表明：莕

菜种子胚的胚根先发育，有侧生根冠，无根环和根环毛，且子叶有气孔，因而

预判其为次生水生，经实验证明其初生叶可在气生条件下正常生活（这些都是

陆生性状），不过没有液态水不能向生殖发育过渡。金银莲花种子成熟胚根端和

苗端未见明显分化，子叶无气孔，种子萌发初期出现根环和根环毛等水生发育

性状，后期发育出现陆生发育性状，如气生条件下可正常发育出 3 片真叶，后

继真叶则不能正常发育，早期真叶随之萎缩，而其现存环境又为水生，预判其

为水生经过陆生再回到水生即三生水生。莕菜和金银莲花同属水生环境，形态

性状相似，但他们的早期发育有诸多异同，在演化上应该是趋同，而非同源。

龙胆科已研究的种类种子发育初期均出现根环和根环毛，莕菜没有这些发育性

状，它也不能是龙胆科的成员，只有排除它，龙胆科才可能是单系的。 

关键词：被子植物；营养发育；莕菜；金银莲花 

 

基金项目：黑龙江省自然科学基金(C2015024)。 

*通讯作者：E-mail:  sy81518@sohu.com 
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中国植物模式标本数字化现状 

 

汪 远* 

（上海辰山植物园/中科院上海辰山植物科学研究中心, 上海 201602） 

 

模式标本是一种植物和其名称的最根本依据，看不到模式标本，对很多植物

的鉴定、新类群的研究都会造成极大困难。数字化的模式标本能够提高研究效率，

减少标本的损耗。然而，这项工作仍然充满挑战。中国约有三万余种植物，大部

分植物物种的模式信息没有得到良好的整理，甚至还有很多模式标本混在普通标

本中而没有被识别出来。国内的标本数字化工作虽然已经进行很多年，但多数标

本馆的模式标本数字化工作仍然没有实质性成果，能够公开访问的模式标本照片

数量少、质量差，对研究工作帮助不大。大部分模式标本如果需要查看，仍需亲

自前往标本馆查阅，这对很多研究工作造成了很大不便。本人在植物名实研究中，

初步整理了数字化的中国植物模式标本，包含来自全世界 175个标本馆的 28677

种植物的标本，其中大部分为模式标本。但仍需指出，很多模式标本是异名模式，

许多植物名称的主模式仍未得到收集整理。 

关键词：模式标本；数字化；中国植物 

 

*通讯作者：E-mail:  wangyuanensis@gmail.com 
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真藓目叶绿体 DNA 条形码筛选及引物设计* 

 

王江敏 1，张毅杰 1，吴 平 2，周世良 2，王 丹 1，牛敬媛 1,3   

刘永英 4，李 琳 1 **，石 硕 1 ** 

（1 河北师范大学生命科学学院系统与进化植物学实验室, 河北 石家庄 050024；2 中国

科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室, 北京 100093；3 新乡医学院基础医

学院, 河南 新乡 453003；4 焦作师范高等专科学校生物系, 河南 焦作 454000） 

 

真藓目是藓类植物的重要类群之一，对该类群物种分类和鉴定长期以来存在

着很多问题，特别体现在仅使用形态特征鉴定物种存在困难。分子数据及相应分

析手段应用于分类鉴定是对基于形态特征传统鉴定方法的有益补充，尤其是

DNA 条形码技术的出现为物种鉴定提供了新的思路；使用 DNA 条形码技术鉴

定真藓目植物可以有效提高物种鉴定稳定性、缩短鉴定时间、降低物种鉴定技术

门槛。因为叶绿体基因是母系遗传，相对保守，从叶绿体基因中筛选出适用于真

藓目的 DNA 条形码是可行的，并且将具有较广泛的应用前景；而 DNA 条形码

的研究与应用中，选择适合的引物是关键一环，所以本研究着眼于寻找适用真藓

目植物鉴定的叶绿体备选 DNA 条形码及其引物。本研究的数据来源为从

GenBank 下载的 1975 条以及本研究中生产的 616 条真藓目叶绿体序列，共计

2591 条；数据包含了真藓目类群 7 科、33 属、204 种，涉及 43 个叶绿体基因片

段。我们利用已有的诸多数据分析软件和自行设计的分析程序，对 2591 条序列

进行整理、统计和处理，按基因对数据进行归类，经比对和手工调整后，通过建

树和序列分析相结合的方式找出基因的保守区和高变区，筛选出了 13 个真藓目

叶绿体 DNA 条形码备选条码，对这些备选条码进行了引物设计。本研究针对真

藓目叶绿体 DNA 条形码进行筛选和引物设计的工作，有助于后续研究者更快速、

准确地鉴定真藓目物种。 

关键词：真藓目；叶绿体；DNA 条形码；引物设计 

 

*基金项目：国家自然科学基金(31370237 )；河南省高等学校重点科研项目（18A180021）。 

**通讯作者：E-mail: 石硕：shishuo@hebtu.edu.cn；李琳：lilin7812@126.com 
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桦木属种间进化关系及多倍体起源的研究 
 

王 年*  

（山东农业大学，山东 泰安 271018） 

 

桦木属（Betula L.）大约有 65 个种和亚种，广泛分布于北半球，具有重要的

生态价值和经济价值。由于广泛的自然杂交、多倍化及形态性状变异及趋同进化，

该属种间进化关系尚未解决。高通量测序技术，如 RADseq，可以产生成千上万

个标记，有望解决复杂类群的进化关系。在本研究中，我们对桦木属开发了 RAD

标记，以欧洲垂枝桦（B. pendula）全基因组序列作为参考，通过比对获得大量长

度在 300bp 以上的序列。利用 50870 个序列，我们得到了高度一致的桦木属物种

进化树。结果表明，桦木属可以分为两个亚属：Aspera 和 Betula。B. corylifolia 

和  B. michauxii 应该并到 Aspera，B. maximowicziana 应该并到 Betula。

PhyloNetworks 分析表明，桦木属存在多次种间杂交事件。利用 Read-mapping, 把

多倍体的序列比对到所有二倍体的“参考序列上”，通过比对序列的数量，推测多

倍体的起源。结果表明，大多数桦木为异源多倍体，如糙皮桦（B. utilis）、红桦

（B. albosinensis）及西南桦（B. alnoides）等，少数桦木为同源多倍体，如 B. 

alleghanensis。综上所述，在有全基因组的情况下，通过 RADseq 及 Read-mapping

有望解决复杂类群的进化关系及多倍体起源。 

关键词: 桦木属；系统发育基因组学；自然杂交；多倍体起源 

 

*E-mail: nian.wang@sdau.edu.cn 
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基于 RADseq 及叶绿体全基因组的榕属天仙果复合群 

的系统分类学初步研究 

 

王晓梅，张建行，廖 帅，张振，李宏庆* 

（华东师范大学生命科学学院，上海 200241） 

 

榕属植物存在多个复合群，复合群内物种常常同域分布、传份榕小蜂存在非

专一等原因从而可能发生杂交、基因渐渗等基因交流，导致复合群内物种间形态

相似，种间界限不明显，系统发育关系复杂，演化历史模糊。用于进行物种区分

的 DNA 片段往往由于变异位点少或者信息位点不足等原因，不能很好的解决亲

缘关系较近的物种之间的系统发育关系。随着测序技术的发展以及测序成本的降

低，二代测序技术能够获得大量信息位点，被越来越多的用于系统发育研究。本

研究以天仙果复合群为例，取 Ficus erecta 天仙果、F. pandurata 琴叶榕、F. 

formosana 台湾榕、F. abelii 石榕树、F. stenophylla 竹叶榕、F. tannoensis 滨榕、

F. pyriformis 舶梨榕、F. vaccinioides 越橘叶蔓榕、F. periptera 翅托榕、F. 

gasparriniana var. laceratifolia 菱叶冠毛榕、F. gasparriniana var. viridescens 绿叶

冠毛榕以及 F. gasparriniana var. esquirolii 长叶冠毛榕进行简化基因组（RADseq）

测序和系统发育分析，以期明确该复合群内系统发育关系。 

基于 EcoRI 单酶切进行 RAD 建库，每个样品获得 1G 数据量。利用目前获

得的 24 个样品的 RADseq 数据（更多样品和数据正在处理中），在 ipyrad 上将

min_samples_locus（位点最小样本输出数量）分别设置为 5，10，15，20 经过数

据过滤、聚类、组装等步骤最终得到四组输出数据。基于四组数据得到的 SNPs

通过 RAxml 构建系统发育树，以滨榕作为外类群，得到的四个系统发育树结构

一致，其中 min_samples_locus 为 5 时，SNPs 最多，支持率也最高。该树中 F. 

pyriformis 舶梨榕、F. abelii 石榕树在系统发育树上分别聚为支持率很高的一支，

并且形态上也较为稳定，因此是很好的种。冠毛榕类群中采自同一地区（贵州荔

波）的长叶冠毛榕和菱叶冠毛榕二者聚为一支；采自同一地区（云南西畴）的长

叶冠毛榕和绿叶冠毛榕聚为一支；采自广西防城港的琴叶榕和采自荔波的长叶冠

毛榕、菱叶冠毛榕聚为一支且支持率很高；采自荔波的天仙果不与其他天仙果样
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品聚类。目前研究结果与基于一代测序以及形态解剖学研究发现的冠毛榕三个变

种中同一变种不能聚在一起，遗传背景复杂的结果一致。以上结果是由于同域分

布出现了杂交导致基因渐渗，还是由于样品量不足造成的？增加不同分布地的样

品以及进行基因渐渗和杂交相关的检测或可解释其系统发育关系。 

与此同时，我们正在整理叶绿体全基因组数据以探讨天仙果复合群的母系遗

传演化关系。 

关键词：Ficus erecta；复合群；RADseq；叶绿体基因组；系统发育 

 

*通讯作者：E-mail: hqli@bio.ecnu.edu.cn 
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大连蛇岛地区维管束植物区系研究 

 

王 欣* ， 张淑梅   

（大连自然博物馆,黑龙江 大连 116023） 

 

蛇岛位于渤海，是辽宁省蛇岛老铁山自然保护区的重要组成部分，全岛面积

0.62平方公里。蛇岛不仅以蛇岛蝮而著名，更具有丰富的植物资源，独特的地理

区位优势和植被特征使蛇岛成为候鸟的重要栖息地和迁徙驿站。植物区系作为一

个地区植物科、属、种的自然综合体，不仅展现一个地区的植物全貌并且集中反

映了该地区随着时间的发展和环境要素的改变形成地区特有的植物组成。经对岛

内植物调查、标本采集及鉴定，蛇岛地区共发现维管束植物 56科、141 属、191

种，其中蕨类植物 4 科 4 属 4 种，被子植物 52 科 137 属 187 种。蛇岛地区的被

子植物占有很大的数量优势，占总科数的 92.9%，占总属数的 97.2%，占总种数

的 97.9%。通过对蛇岛植物调查研究统计并与辽宁省植物和长白山植物进行比较

研究，了解植物分布种类和数量的特征，从而更好的掌握和了解蛇岛地区的植物

区系特征，对蛇岛植物资源的保护研究以及对蛇岛保护区的保护和管理提供重要

的参考依据。 

关键词：蛇岛；维管束植物；植物区系 

 

*通讯作者：E-mail：wangxin8822@163.com 
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侏罗纪的花及其对被子植物系统学的启示 

 

王  鑫* 

（中国科学院南京地质古生物研究所，江苏 南京 210008） 

 

花是被子植物的重要分类依据，也是人们赖以构建被子植物系统的关键证据。

百余年来，Arber 和 Parkin 为以木兰类为原型的被子植物系统成为人们长期以来

的植物系统学实践的指南。按照这种学说，具有边缘胎座的对折心皮是最原始的。

这种学说得到了很多学者和证据（包括化石）的支持。但是，一个关键问题一直

没有解决：没有在裸子植物中找到被子植物的心皮的同源器官，而且即使到了

APG系统也还看不到一丝一毫解决的希望。早期被子植物花的化石是人们了解被

子植物起源和早期历史的钥匙。前不久世界上公认的最早的被子植物化石记录还

仅限于早白垩世。但是早白垩世被子植物（尤其是生殖器官）的多样性似乎在告

诉人们，被子植物在侏罗纪就已经有了。这里作者向大家介绍一些来自侏罗纪的

被子植物包括早侏罗世的南京花。南京花是在对 200余块花的化石标本的观察基

础上建立起来的，其重要的特征包括包裹于子房内的胚珠、下位子房上位花、树

状花柱、子房单室、具 2-3枚胚珠。中侏罗世的星学花具有典型的特例中央胎座。

这些特征属于不仅是典型而且是所谓的“进化”的花，和人们认为原始的木兰类

或者无油樟没有任何相似度。这种现实和理论预测之间的巨大落差告诉我们，目

前盛行的植物系统学理论更多地反映的是植物学家个人的倾向性理念，而不是植

物学实际。最近对现代木兰类的重新研究发现，木兰类的心皮是由一个长胚珠的

枝（胎座）和一个叶性器官共同组成的。这个结论和拟兰芥的功能基因的研究结

果不谋而合。而对于过去所谓支持木兰类原始学说的证据的重新审查显示，原本

看起来诚实的植物学家在关键的地方撒了谎。植物系统学过去百年的历史如果不

进行根本上的拨乱反正，想走出死胡同都难。 

关键词：起源；花；心皮；系统学；化石 

 

*通讯作者： E-mail: xinwang@nigpas.ac.cn 
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中国短柄草族系统进化和生物地理学研究 

 

武泼泼，张学杰，张洛艳，樊守金* 

（山东师范大学生命科学学院，山东 济南 250014） 

 

短柄草族（Brachypodieae）有短柄草（Brachypodium sylvaticum）和二穗短柄

草（Brachypodium distachyum）两种模式植物，具有重要科研价值，与雀麦族

（Bromeae）和小麦族（Triticeae）的系统位置关系尚不明确。据此，本研究运用

最大似然法（Maximum Likelihood）、最大简约法（Maximum parsimony）和贝

叶斯推断法（Bayesian inference）三种理论方法对叶绿体基因片段 psbA-trnH、核

糖体基因转录间隔区 ITS、单拷贝核基因片段 DMC1 以及 psbA-trnH + nrITS + 

DMC1 联合序列数据进行分析，用以探究短柄草族、雀麦族和小麦族三者的系统

学位置关系。研究结果表明，在 DMC1、nrITS 以及联合基因序列构建的系统进

化树中，短柄草族、雀麦族、小麦族各自聚为一支，且具有较高的支持率；在叶

绿体基因 psbA-trnH 构建的系统进化树中，短柄草族聚为一支，雀麦族镶嵌在小

麦族中，提示小麦族、雀麦族之间发生了多种进化情况。 

利用 BEAST 和 RASP 对 psbA-trnH + nrITS + DMC1 联合序列分析，结果表

明：小麦族起源于西北地区，物种形成时间多集中在 13-17 Ma，与青藏高原中新

世中晚期（13-17 Ma）的隆起一致；短柄草族起源于西南地区，物种形成时间多

集中在 3 Ma 之后，这与东亚季风的加强和青藏高原上新世以来的剧烈抬升时间

一致，草地短柄草（Brachypodium pratense）也是在该时间段分化形成。研究发

现，短柄草族植物在我国的分布是与我国山脉走向密切相关的，主要分布在横断

山脉和长江流域。东西走向秦岭山脉和华南地区的南北走向的山脉限制了短柄草

族植物的进一步扩张。草地短柄草是中国特有种，而 GBIF、The Plant List 认为

它是短柄草的局部变体，作为异名处理。本研究结果显示采自三个不同地区的短

柄草聚为一支，三个不同地区的草地短柄草聚为一支，支持草地短柄草的成立。

同时，通过实地查看标本馆标本和浏览网上公布的高清标本照片，发现草地短柄

草特有的穗柄大于 2 mm 是其他短柄草属植物所不具备的。 

关键词： 短柄草族；禾本科；系统进化；生物地理 

*通讯作者：E-mail: fanshoujin007@163.com  
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桔梗科沙参属的分子系统学研究 

 

徐 超*，董文攀，周世良，洪德元 

（中国科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室，北京 100093） 

 

沙参属（Adenophora）是隶属于狭义桔梗科风铃草族的多年生草本植物类群，

既有药用价值，又是救荒草本。目前对沙参属并没有取样比较全面的分子系统学

研究，对沙参属的系统位置及属内种间的系统发育关系尚未形成一个客观的认识。 

为合理划分沙参属界限，确定其分类等级，我们在风铃草族内典型取样，利

用五个叶绿体基因(rbcL，matK，petD，trnL-F，atpB)和核基因 ITS 的数据重建该

族的系统发育关系，样品覆盖该族内 89%的属。分析表明，该族的 25 个属中，

仅 Jasione, Homocodon, Peracarpa, Trachelium, Feeria 五个属相对独立，其余属并

不是单系类群。 所有样品主要形成约 17 个分支，其中，6 个分支是风铃草属与

其他属的混合分支，风铃草属是一个大的多系类群。沙参属位于第六分支，与 7

种风铃草属物种和 Hanabusaya asiatica 形成一个分支。这 7 个风铃草属物种位于

该分支基部，遗传上与原属于沙参属的物种分化明显，但其均分布于中国西南地

区，与沙参属物种分布区重叠；形态上，这些物种存在较短的花盘或腺体，花粉

孔数与沙参属物种一样，均为 4，与风铃草属模式物种所在分支的 3 孔花粉性状

有直接区别。我们利用综合的系统发育分析重新界定沙参属的物种范围。 

沙参属是起源较晚的一个植物类群，仍处于活跃的分化当中，遗传差异较小，

为厘清该属内物种的系统发育关系，我们开发类群专一的高分辨率叶绿体基因标

记（串联比对长度约 24kbp），采用居群取样的方法，以高通量测序手段获取约

900 份沙参属材料的叶绿体高变片段，覆盖沙参属 60%以上的物种，中国沙参属

90%以上的种和亚种。利用叶绿体基因，我们构建了高分辨率的沙参属系统发育

关系。沙参属主要分为六个分支，各分支均有较高的支持率；6 个沙参属物种有

较大的遗传分化，独立于其他复合的分支。形态上属下组和亚组的划分，并未得

到分子数据的支持。30 多个物种的单系性得到较高支持率，其他物种则呈现多

系或并系关系。沙参属中包含多个形态相近的复合体类群，如荠苨复合体，我们

的叶绿体数据支持该复合体各物种甚至不同居群的界限划分，该复合体物种的地
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理分布有很强的系统发育信号。本研究利用叶绿体基因片段初步对沙参属物种的

界限进行了的评估，首次建立了该属最全物种、高分辨率的系统发育关系。因沙

参属包含多倍体物种，亦可能存在种间杂交，物种名称及系统发育关系需进一步

借助核基因数据加以确定和解释。  

关键词：桔梗科；风铃草族；沙参属；系统发育；高分辨率叶绿体基因片段；高

通量测序 

 

*通讯作者：E-amil: xuchao@ibcas.ac.cn 
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超级 DNA 条形码在金花茶物种鉴定中的应用 

 

薛宁宁 1*   董文攀 2  徐超 1,3  刘艳磊 1,3 吴平 1,3 

（1 中国科学院植物研究所系统与进化国家重点实验室, 北京 100093；2 北京大学前沿交

叉学科研究院生命科学联合中心, 北京 100871；3 中国科学院大学, 北京 100049） 

 

DNA 条形码技术由于其稳定可靠、简洁高效、通用性强、重复性好、易实现

自动化等特点使其在物种鉴定方面优势明显。利用叶绿体基因组作为超级 DNA条

形码可以在种水平甚至种下水平实现对亲缘关系相近的类群的物种鉴定。金花茶

物种属于山茶科山茶属，国家一级保护植物之一，具有重要的经济价值、观赏价

值。由于部分物种的差异微小，基于通用条形码或多个条形码组合难以准确鉴定， 

为探讨超级 DNA条形码是否可以区分这些物种，本研究对 29个种或变种的 55个

样品的 nrDNA ITS 序列和叶绿体基因组进行分析。结果表明：(1)通用 DNA条形

码中 ITS 的分辨率最高，可以区分东兴金花茶等 10个物种；(2)基于叶绿体基因

组比较获得 9个类群专一条形码，专一条形码组合与通用条形码相比，物种鉴定

分辨率有明显提升；(3)利用叶绿体基因组作为条形码的鉴定分辨率最高。超级

DNA条形码未能解决金花茶所有物种的鉴定，可能与物种间杂交频繁有关。 

关键词：金花茶；超级 DNA条形码；物种鉴定 

 

* 通讯作者：E-mail: xuenn@ibcas.ac.cn 
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对 C4植物起源时间的新认识 

 

姚 纲 1，伊廷双 2，李德铢 2* 

（1 华南农业大学，林学与风景园林学院，广东 广州 510642；2中国科学院昆明植物研

究所，中国西南野生生物种质资源库，云南 昆明 650201） 

 

C4植物在 C3植物的基础上实现了一系列形态解剖结构与生理功能的进化，从

而能更好的适应低浓度大气 CO2条件，其光合效率也因此更为高效。C4植物约 7500

种，隶属于被子植物 9目 18科，该类群经历过至少 66次独立起源，因此被认为

是被子植物中最为经典的趋同进化实例。尽管 C4 植物在物种数目上占所有植物

类群的不到 3%，但其分布区却涉及陆地面积约 40%，且该类群提供了陆地生态系

统中约 23%的初级生产量。而弄清 C4植物的起源时间，不仅有助于深化对其起源

与演化历史的理解，同样有助于增强对古气候演变历史（如古大气 CO2浓度的波

动历史）的认识。前人研究普遍认为 C4植物起源是在被子植物中于较近地质历史

时期发生的进化事件，其最早出现可能发生于约 30 Ma的渐新世早期，而这可能

与渐新世时期大气 CO2浓度曾出现过急剧降低的气候变化事件相关联。然而最近

有研究认为 C4 植物最早起源可能出现在始新世 – 渐新世边界附近时期约 35 

Ma，但这一时期大气 CO2浓度较高，这同理解 C4植物起源演化与低浓度大气 CO2

条件之间关系的“碳饥饿假说”存在明显冲突。而基于土壤碳酸盐碳同位素检测

结果曾认为 C4植物可能在白垩纪晚期、古新世或始新世早期就已经出现，但相关

观点至今未被接受。石竹目共 40 科，其中 8 科含 C4植物（涉及 C4植物约 1070

种，超过 20个独立谱系分支），是被子植物中含 C4植物第二多的目（仅次于禾本

目）。本研究对石竹目这 8 科类群进行了系统发育关系重建，并结合多个时间校

准点信息对其中所涉及的 C4 植物谱系分支起源与分化时间进行了估算。研究结

果表明，石竹目中不同 C4分支冠群节点分化聚集式出现在中新世中后期，这与前

人基于化石证据、碳同位素分析及分子分化时间估算所得 C4 植物开始大规模分

化的时间高度一致。然而，另有 4个 C4分支冠群节点分化可能在始新世早期至中

期就已经发生，这意味着相关分支中 C4植物至少在这一时期已经出现。通过对前
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人所得禾本目 C4 植物最早起源时间分析结果的重新评价，以及前人所得始新世

早期地层土壤碳酸盐碳同位素检测结果，同样支持 C4 植物在始新世早期至中期

就已经存在的可能性，且这一观点进一步获得了曾被广泛认为对 C4 植物起源与

演化非常关键的古气候环境条件（如低浓度大气 CO2条件，干旱环境等）等相关

证据的有力支持。因此，本研究对 C4植物可能的最早起源时间形成了新的认识，

且相关结果不仅将前人所认为的 C4 植物最早起源时间提前了至少 1 千万年，且

进一步支持了关于 C4植物起源演化与低浓度大气 CO2条件之间关系的“碳饥饿假

说”。 

关键词：C4植物；石竹目；全球气候变化。 

 

*通讯作者：E-mail: DZL@mail.kib.ac.cn 
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鬼臼亚科植物的比较叶绿体基因组学研究 

 
叶文清1  叶昭延1 Hans Peter Comes2 李攀1 邱英雄1 * 

(1 浙江大学生命科学学院系统进化植物学与生物多样性实验室，浙江杭州，310058;2 萨

尔茨堡大学生态与进化系，奥地利萨尔茨堡，A-5020) 

 

小檗科（Berberidaceae）鬼臼亚科（Podophylloideae）是包含八角莲属

（Dysosma，7 个种）、足叶草属（Podophyllum，1 个种）、桃儿七属

（Sinopodophyllum，1 个种）和山荷叶属（Diphylleia，3 个种）4 属 12 种的一

个小类群，呈典型的东亚-北美东部（EA-ENA）间断分布，并在东亚具有较高

的物种多样性（ 10/12 ）。因其根状茎中含有抗癌药物前体鬼臼毒素

（podophyllotoxin），鬼臼亚科植物长久以来在药用遗传学研究中备受关注。但

在分类学研究方面，由于过去的研究取样不足，且只采用少量的遗传标记，该

亚科 4 属间的系统发育关系仍存在争议。本研究首次成功拼接得到鬼臼亚科 14

个（12 个物种，其中八角莲和六角莲各有两个谱系）及其外类群物种Achlys 

triphylla共 15 个叶绿体基因组序列。比较了它们在基因组结构、基因排序以及

基因序列方面的差异，并进一步与所有毛茛目已发表的叶绿体基因组序列展开

比较研究。基于类群全面取样的系统发育基因组学研究表明：鬼臼亚科、八角

莲属和山荷叶属是很好的单系；北美山荷叶（Diphylleia cymosa）与日本山荷叶

（Diphylleia grayi）为姐妹类群；桃儿七属为鬼臼亚科的最基部类群，因此不支

持其与足叶草属为姐妹类群。同时，本研究还揭示了matK基因在鬼臼亚科特定

谱系（尤其是年轻谱系）中受到了正向选择，可能与这些类群对低海拔生境的

适应有关。此外，筛选出的 4 个高变区（ndhC–trnVUAC, trnHGUG–psbA, psbC–

trnSUGA, ndhD–ccsA），可用于后续的群体遗传学、生物地理学以及物种鉴定的

DNA条形码研究。该研究从基因结构、基因排序、系统发育等角度全面探讨了

鬼臼亚科甚至是毛茛目的叶绿体基因组进化，有利于我们系统地理解鬼臼亚科

物种的进化历史。 

关键词：鬼臼亚科；叶绿体基因组；基因结构；系统发育；适应性进化 

 

* 通信作者：E-mail: qyxhero@zju.edu.cn 
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隐子草属及近缘属系统学位置研究 

 

于 琼，王 蓉，张学杰，张洛艳，樊守金* 

（山东师范大学生命科学学院，山东 济南 250014） 

 

选取隐子草属（Cleistogenes）及相关属 55种植物的小穗外稃扫描电镜照

片进行观察。在选取的外稃微形态性状中，长细胞、气孔副卫细胞、植硅体是

研究类群中普遍存在并有一定区分度的细胞性状，短细胞、刺毛、双胞微毛、

大毛和钩毛这 5个性状在不同的属间分布有差异，这些微形态性状是本次研究

进行分类鉴定的依据。结果显示：隐子草属长细胞为筒状，侧壁边缘波状至 U

形弯曲，端壁乳突状增厚；植硅体哑铃形；气孔器副卫细胞边缘近平行至低圆

顶形；脉间为中刺，脉上为大刺，部分种大刺缺失；具长基双胞微毛，基细胞

楔形；外稃背侧基部有大毛存在，无钩毛。根据外稃微形态差异将所有研究类

群分为 5种类型，类型Ⅰ所包含的种类应属于虎尾草亚科，类型Ⅱ与黍亚科相

对应，类型Ⅲ为芦竹亚科和 Micrairoideae 特征，类型Ⅳ种类代表早熟禾亚

科，类型Ⅴ包含种类属于稻亚科。类型Ⅰ下分为四个亚类型，分别为隐子草

型、狗牙根型、鼠尾粟型和画眉草型。研究表明隐子草属、固沙草属和草沙蚕

属植物外稃微形态特征应属于类型Ⅰ中的隐子草型，支持将隐子草属置于虎尾

草亚科更合理。 

本文选取核基因组核糖体基因间隔区 ITS和叶绿体基因组 trnL-trnF、

rbcL共三个序列片段，对中国隐子草属及相关属植物的系统学位置和属下关系

进行研究，全部 57 种禾本科植物覆盖 BOP 和 PACMAD分支，采用最大似然法

（ML）、最大简约法（MP）和贝叶斯法（BI）分析构建系统发育树。研究表明九

顶草属与画眉草属亲缘关系较近，在系统树上聚为一支，而隐子草属与画眉草

属的亲缘关系较远，但却属于同一亚科，在进化树上分别位于虎尾草亚科的两

端，故不应把隐子草属置于画眉草族。隐子草属与固沙草属聚为一支位于狗牙

根族内，支持将隐子草属置于虎尾草亚科狗牙根族，但隐子草属独立成族的证

据不足，建议在狗牙根族下成立隐子草亚族，包括隐子草属和固沙草属。在隐

子草属下类群的研究中，联合核基因和叶绿体基因构建的系统树形成了四个分
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支。结合形态学和系统学证据，支持将小尖隐子草作为薄鞘隐子草的异名处

理，宽叶隐子草为朝阳隐子草的变种，建议短内稃隐子草和多枝隐子草暂不做

种级处理，将细弱隐子草、包鞘隐子草、长花隐子草提为种级，支持糙隐子

草、丛生隐子草、薄鞘隐子草、北京隐子草、朝阳隐子草、多叶隐子草、凌源

隐子草和无芒隐子草的种级划分。 

关键词：隐子草属；外稃；微形态特征；ITS；trnL-trnF；rbcL；系统学位置 

 

*通讯作者：E-mail: fanshoujin007@163.com 
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匍茎榕复合群 Ficus sarmentosa complex 的演化历史 

和物种划分 

 

张 振，王晓梅，廖 帅，李宏庆* 

（华东师范大学生命科学学院，上海 200241） 

 

合理的物种划分是生物多样性研究、保护及可持续利用的基石。无花果属 

(Ficus L.) 植物高变的形态特征、复杂的繁殖系统及其与榕小蜂的专性传粉互作

使该类群的系统发育和物种划分研究遇到了极大的困难。匍茎榕复合群由 Ficus 

subsect. Plagiostigma 下的约 10 种 10 变种组成，主产于东亚地区。该复合群形态

多变且相互重叠，大量种类同域分布，其物种演化历史不明、物种界线模糊。为

此，我们收集了该复合群的 9 种 9 变种共 83 份样品，应用 3 个核基因片段及 4

个叶绿体片段对其系统发育关系进行了研究。核基因发育树显示云南榕、F. 

anserina、定安榕及薜荔的物种地位得到了支持，而匍茎榕各变种、褐叶榕各变

种、贵州榕、多脉榕、那坡榕未能很好地区分，显示了复杂的进化历史。叶绿体

基因树中仅云南榕和 F. anserina 的单系性得到了支持，且在拓扑结构上与核基因

树存在明显冲突，暗示了大量的杂交事件或者不完全谱系分选。基于溯祖方法的

核基因物种树及叶绿体基因物种树除了支持云南榕、F. anserina、定安榕及薜荔

外，均额外解析出了匍茎榕的两个变种少脉爬藤榕和尾尖爬藤榕的独立地位，和

二者较易识别的形态特征相一致。 

为进一步探究该复合群的遗传结构，我们剔除云南榕、F. anserina 后对其余

物种进行了居群取样，共收集到了 7 种 8 变种共 36 个种群 624 份样品，利用 12

个微卫星位点，进行了贝叶斯遗传聚类分析。结果显示，薜荔的遗传背景独特，

和核基因发育树的结果一致。褐叶榕具有 2 个独有的遗传聚类。然而，定安榕与

同域分布的褐叶榕种群有着相同的遗传背景，与系统发育分析结果明显不同，暗

示它们之间可能存在较为近期的基因交流。少脉爬藤榕、尾尖爬藤榕以及贵州榕

的独特的遗传背景也得到了支持。除此之外，匍茎榕的其他 5 个变种、那坡榕、

多脉榕形成了 7 个遗传聚类，但是这些聚类与类群及产地都没有明显的相关性，
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暗示了这些类群间较弱的遗传分化。基因流分析也显示了这些类群居群间的基因

流明显高于与薜荔、褐叶榕、定安榕、贵州榕等可鉴别类群间的基因流。综上所

述，该复合群内频繁的基因流、大量的杂交事件显示该类群可能正处于快速演化

的过程中。匍茎榕复合群内的薜荔、F. anserina、定安榕、褐叶榕、贵州榕、少

脉爬藤榕和尾尖爬藤榕的物种地位得到了分子数据的支持，其余类群缺乏明显的

形态差别和遗传分化且存在频繁的基因流，实际上可能为同一个种。 

关键词：subsect. Plagiostigma, 匍茎榕，物种划分，物种树，杂交，SSR 

 

*通讯作者：E-mail: hqli@bio.ecnu.edu.cn  

 

 

 

 

 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 284                                    

罗霄山脉地区种子植物区系研究* 

  

赵万义 1，刘忠成 2，张记军 2，凡 强 1，王 蕾 2，叶华谷 1，陈功锡 3  

刘克明 4，詹选怀 5，廖文波 1** 

（1 中山大学生命科学学院/广东省热带亚热带植物资源重点实验室，广东 广州 510275； 

2 首都师范大学资源环境与旅游学院，北京 100048；3 吉首大学/植物资源保护与利用湖南省高校重点实

验室，湖南 吉首 416000；4 湖南师范大学生命科学学院，湖南 长沙 410081；5 中国科学院江西省庐山

植物园，江西 九江 332900） 

 

罗霄山脉是一座南北走向的大型山脉，横亘于江西、湖南、湖北交界处，是

联通华东、华中、华南地区的重要生态走廊。经野外考察、标本鉴定、文献整理

以及区系地理学表明，罗霄山脉地区种子植物区系具有如下特点： 

（1）全境共有野生种子植物约 227 科、1174 属、4739 种；227 科可分为 12

个分布区类型及 11 个亚型，1174 属可分为 14 个分布区类型及 33 个亚型。 

（2）种子植物区系表现出明显的热带向亚热带过渡的性质。热带性属 525

属，占非世界属的 47.99%；温带性属 569 属，占 52.01%，温带成分略占优势。

科的组成以热带性科占明显优势，共 111 科占非世界科 59.68%，温带性科 75 科

占 40.32%，其表征科、表征属均以东亚亚热带山地为分布中心。 

    （3）特有现象明显。罗霄山脉地区共有中国特有科 5 科、中国特有属 60 属、

中国特有种 1792 种、地区特有种 51 种。特有属以古特有属为主，多为地质时期

气候波动影响下的残遗种。罗霄山脉与华东、华中、华南区系四地共有中国特有

属 25 属，共有中国特有种 592 种。 

    （4）孑遗属种丰富，体现出罗霄山脉种子植物区系的残遗性。典型的区域

孑遗种 260 种，隶属于 147 属。孑遗种起源历史古老，多为第三纪时期北极第三

纪成分及北热带植物区系组成成分，并在中新世以来气候波动影响下形成孑遗残

存于罗霄山脉地区。尤以裸子植物松柏类、被子植物金缕梅类的集中分布区。 

    （5）R/T 值比较，区系谱分析，属相似性聚类分析表明，罗霄山脉内 17 个

主体山地间区系过渡现象明显，呈现出南北分异。17 个主体山地自北向南 R/T 值

逐步增大，最低为湖北九宫山 0.66，最高为江西齐云山 1.3。北段九岭山脉、幕

阜山脉内山地温带性成分明显，与浙江天目山、安徽大别山、黄山聚为一支；南
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段武功山脉、万洋山脉内山地与浙江洞宫山、江西武夷山、福建闽江源、江西马

头山等地聚为一起，体现出罗霄山脉地区南、北段区系发生的差异性。 

    结果表明，罗霄山脉是华中、华东、华南区系汇集的关键地区，保存有大量

历史时期的原始类群、孑遗类群；同时，在南北段之间特有属、特有种、孑遗种

存在明显分化，南段热带性成分丰富、北段温带成分较多，暗示罗霄山脉既是亚

热带植物区系南北迁移的通道，也是许多北极--第三纪区系成分的避难所。 

关键词：罗霄山脉；区系植物地理学；特有现象；孑遗现象 

 

*基金项目：科技部基础性工作重点专项—罗霄山脉生物多样性考察（2013FY111500）资助。 

**通讯作者：E-mail: lsslwb@mail.sysu.edu.cn 
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中国西北地区脓疮草复合体的种内遗传分歧和 

谱系地理学研究 

 

赵艳芬 1,2  张明理 1,3  潘伯荣 1 * 

（1 中国科学院新疆生态与地理研究所，新疆 乌鲁木齐 830011；2 中国科学院大学，

北京 100049；3 中国科学院植物研究所，北京 100093） 

 

第四纪气候波动对西北干旱区大多数植物的遗传多样性和居群遗传结构起

着至关重要的作用。为了解气候变化对干旱区草本植物的影响，我们依据 Flora 

of China 选取西北地区广布的脓疮草复合体-绒毛脓疮草（Panzerina lanata）作

为研究对象，分别在内蒙古、陕西、甘肃、宁夏等地采集 27 个自然居群。利用

两个叶绿体 DNA 片段(trnH-psbA 和 rpoB-trnC)对 27 个居群的 269 个个体进行

测序，共得到七个单倍型。运用分子方差分析(AMOVA)、中性试验和失配分析

估计居群遗传结构和居群动态，利用 Beast 来估计七个单倍型之间的分化时

间。研究结果表明，总的遗传多样性(HT＝0.673±0.0869)较高，居群内平均遗传

多样性水平较低(HS＝0.033±0.0214)。分子方差分析(AMOVA)显示，主要的遗

传分化发生在三个地理组之间(北部组、中部组和东部组)。居群动态和分布区

模拟分析结果表明该物种没有经历近期的扩张。我国西北地区脓疮草复合体七

个单倍型之间的分化时间发生在早更新世到晚更新世之间，与中国西北地区的

干旱化和沙漠扩张的时间相一致。干旱化和沙漠扩张导致了物种多样化和生境

片段化。此外，我们推测，沙漠和贺兰山脉可能作为有效的地理障碍，导致种

内的分歧，其遗传分化的特点支持赵一之（1998）的分类处理，阿拉善脓疮草

（P. alaschanica）和甘肃脓疮草（P. kansuensis）不应该为 2 个独立的种，应该

归并在 P. lanata 中。 

关键词：脓疮草复合体；遗传多样性；种内分歧；干旱化；沙漠扩张 

 

* 通讯作者 E-mail: brpan@ms.xjb.ac.cn 
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中国西北干旱区革苞菊属谱系地理学研究 

 

赵艳芬 1，2  张明理 1，3 潘伯荣 1 * 

（1 中国科学院新疆生态与地理研究所，新疆 乌鲁木齐 830011；2 中国科学院大学，

北京 100049；3 中国科学院植物研究所，北京 100093） 

 

革苞菊属（Tugarinovia Iljin）隶属于菊科，为国家二级保护植物，狭域分布

在我国内蒙古北部和南部地区。关于革苞菊属的保护遗传学和谱系地理学研究尚

属空白。因此，本研究运用两个叶绿体 DNA 片段(psbA-trnH 和 psbK-psbI)对来

自 16 个居群的 219 个个体进行测序，旨在了解该属的遗传多样性和谱系格局成

因。结果表明，共有 17 种(H1-H17)单倍型被识别。北部组和南部组没有共享单

体型，形成两个独立的的谱系分支。谱系分裂也得到了分子方差分析(AMOVA)

和 Beast 分析的支持。分子方差分析结果表明主要的变异发生在两个地理组之间。

两个组之间的分化时间可以追溯到早更新世，早更新世的气候波动可能导致了革

苞菊属的异域分歧。同时，伴随着沙漠的形成，沙漠作为地理障碍进一步阻碍了

两个组之间的基因流动，加剧了南北两个组之间的分化。我们推测第四纪期间干

燥、寒冷的气候和沙漠的扩张导致革苞菊属种内现存单倍型的分布。在北部组，

川井苏木、乌力吉和银根的居群拥有高水平的遗传多样性，应该确定为优先保护

单元。更为重要的是，南部组的居群表现出更高的遗传漂变(FST = 1，GST = 1)和

近亲繁殖(HS = 0)负荷，因此需要对每一个居群进行保护。我们的研究结果提出

对革苞菊属植物的保护应该通过就地保护结合迁地保护来增加该物种的有效居

群大小和遗传多样性。 

关键词：革苞菊属；地理隔离；异域分歧；保护策略 

* 通讯作者 E-mail: brpan@ms.xjb.ac.cn 
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山东苔藓植物一个新记录科和两个新记录属 

 

赵遵田 1，任昭杰 2 

（1 山东师范大学逆境植物重点实验室，济南 250014； 2 山东博物馆自然部，济南 

250014） 

  

通过对采自山东的苔藓植物标本进行鉴定，首次发现裂齿藓 Dichodontium 

pellucidum (Hedw.) Schimp.和粗疣藓 Fauriella tenuis (Mitt.) Cardot 在山东的分布，

同时这也是昂氏藓科 Aongstroemiaceae，裂齿藓属 Dichodontium Schimp.和粗疣

藓属 Fauriella Besch.苔藓植物在山东的首次发现，详细描述了裂齿藓和粗疣藓的

形态特征，绘制了墨线图，并进行了相应的讨论。 

关键词：苔藓植物；裂齿藓；粗疣藓；新记录；山东 

 

* 通讯作者：E-mail: ztzhao@sohu.com 
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芍药科：走出亚洲 
 

周世良 1,2，徐 超 1,2，吴 平 1,2，程 涛 1，于 静 1， 

余 岩 2，洪德元 1* 

（1中国科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室，北京 100093；2中国科学

院大学生命科学学院，北京 100049；3 四川大学生命科学学院，程度 610065 

 

芍药科（Paeoniaceae）仅芍药属（Paeonia）1 属，其系统位置直到分子系

统学出现以后才得以确定，属于虎耳草目。由于与虎耳草目其他成员的形态差异

巨大，芍药科的近亲仍然是个未解之谜。芍药属约 30 多个物种，分布于从北美

西部经欧亚大陆，至大西洋海岸的北半球温带地区。芍药科植物具有重要的社会、

经济、文化价值。牡丹是我国国花，是美丽与和谐的象征；丹皮、白芍、赤芍等

属于大宗中草药；牡丹籽油是优质保健食用油。我国是芍药属的起源中心和物种

多样性中心，其中木本的牡丹类物种特产于我国。为了揭开我国芍药属物种与世

界其他地区物种之间的渊源关系，我们测定了芍药属所有物种的 14 个高变异叶

绿体基因片段和 20 个核基因的 25个片段的 DNA序列。利用这些数据我们建立了

芍药属二倍体物种的系统发育关系，推定了分化时间，揭示了北美、亚洲和欧洲

物种的谱系地理关系，解开了四倍体物种的来源之谜。结果显示，芍药属分化为

木本和草本两大支。木本支再分化为两支，草本支再分化为三支或四支。分子钟

分析表明，芍药科大约在晚白垩纪时期与近缘类群分化开来，存活下来的芍药属

在渐新世分化开来的谱系得以保存至今。早中新世末期，芍药属通过白令海峡扩

张到北美，通过喜马拉雅山脉扩散到高加索地区。中新世中期，另一支芍药越过

天山，扩散到欧洲中北部地区。留存东亚的木本支在早中新世末期就发生了分化：

一支占据喜马拉雅地区，并分化为两个物种；另一支占据秦岭及其周边地区，分

化为 7个物种，分别拥有不同的分布区。留存东亚的草本支，在早中新世末期分

化为两支：一支（草芍药）占据东亚温带森林地区和亚热带高山地区，并通过喜

马拉雅山脉扩散到高加索地区；另一支的分布区偏北，分化为 5 个物种，其中的

一种越过天山，扩散至中北欧地区。两支物种在喜马拉雅地区相遇，杂交并多倍

化，产生美丽芍药（P. mairei）。到达北美的祖先，原地分化为两个物种。到达



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 290                                    

高加索地区的祖先，继续西进，占领地中海周边地区后发生分化，形成 6个物种。

末次盛冰期时期，先后到达欧洲的两支后裔收缩到地中海周边的避难所，相互接

触发生杂交并多倍化，形成大量的异源多倍体类型，其中不少被界定为物种。 

关键词：芍药科；起源；系统发育；分子钟；谱系地理；杂交；多倍化 
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中国新生代植物化石研究的新进展 
 

周浙昆 1,2， 苏 涛 1， 黄永江 2，  吴梦晓 1 

（1 中国科学院西双版纳热带植物园，森林生态重点实验室， 云南 勐腊 666303；  

2 中国科学院昆明植物研究所东亚生物多样性与生物地理学重点实验室， 

云南 昆明 650201） 

 

植物化石在植物系统演化、植物地理和古环境演变的研究中起着至关重要的

作用，近十几年来中国新生代植物化石的研究进展迅速， 主要表现为以下 5 个

方面：1）研究队伍增多，越来越多的新生代植物化石群被发现和报道，据不完

全统计，自 2011 年以来，中国古植物学家报道和发现了 100 多个新种，仅西双

版纳热带植物园古生态研究组 2011 年以来就发表了化石新种 47 个，这些发现极

大地丰富了人们对中国新生代植物多样性的认识；2）研究方法和手段更加丰富

和综合，荧光显微技术，CT 扫描，形态比较，形态解剖等方法和手段被广泛运

用于系统古植物学的研究，植物化石鉴定准确性大大提高，比如苏涛利用荧光显

微技术，发现保存在叶片化石的鳞片结构，得以是化石准确鉴定为胡颓子属植物，

2011年以来，中国古植物学家发表的新种绝大部分是发表在本领域的学术期刊；

3）越来越多的产化石的地层年代获得较为可能的绝对年代，大大提高了化石在

系统演化中的地位，例如通过对吕合化石植物群地层中火山灰的测年，确定吕合

化石植物群的年代为 33-32Ma,而吕合植物群中许多的现代类群已经出现，进而

推论在早渐新世（33Ma）类似现代的云南植物多样性就已经出现，这个比较以前

的认识提早了 20Ma；4）在上述进展的基础上，古植物学证据在生物地理、古气

候、古环境的研究中发挥了较为重要的作用，利用利用古气候的重建，提出了季

风气候演变与生物多样性演化的相关性假说，利用水杉，银杏和栎属等类群的化

石记录重建了新生代不同时期的古二氧化碳浓度；5）植物化石在青藏高原环境

演变和生物多样性演化，特别是青藏高原古高程重建方面发挥了重要，一些关于

青藏高原古高程的证据都是来自于植物化石，西藏南木林和芒康等地的古高程重

建对于认识青藏高原的隆升及其演化起着十分重要的作用。 

关键词：新生代；植物化石；古高程；绝对地质年代；植物多样性演变 
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云南植物区系的起源与演化研究 

 

朱 华 

    （中国科学院西双版纳热带植物园，云南 勐腊 666303） 

 

几乎包含了欧亚大陆的各种主要植被类型，其错综复杂的生物区系是如何形

成与演化的，这个基本问题目前尚未得到解决。结合云南的历史地质事件，从植

物区系地理学研究上对云南植物区系的起源与演化进行了研究，发现云南植物区

系具有一个远古的热带起源背景，在第三纪热带、亚热带性质的东亚植物区系基

础上，随着喜马拉雅的隆升，世界性和北温带植物区系成分在北部地区渗透、迅

速形成大量物种，使北部地区演化成为现今以世界性和北温带分布的科、属占优

势的温带植物区系；而在南部地区，因印度支那地质板块向东南亚逃逸，热带亚

洲成分渗透、发展，演化成为以热带亚洲成分为主的热带植物区系；云南中部地

区第三纪东亚植物区系成分有更多的保持与承袭。对云南南部、中部和北部植物

区系系统发育关系（系统发育结构和 β 多样性格局）的研究支持了植物区系地理

学上的推论。此外，思茅-兰坪(印度支那)地质板块自晚始新世以来发生顺时针旋

转可能导致了云南西北部与云南东南部一些物种对应分布格局的形成；云南南部

与东南部热带地区的植物区系可能因具有不同的地质背景和演化历程而发生了

显著的生物地理分异。在晚第三纪各地质事件的影响下，云南植物区系在一个热

带、亚热带性质的第三纪东亚植物区系基础上发生了歧化，演化成为现今的南-

北、东-西生物地理分异明显的植物区系。 

关键词：植物区系；生物地理分异；起源；演化；云南 
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苔藓植物分类学：问题和挑战 

 

朱瑞良*，舒 蕾 

（华东师范大学, 上海 200241） 

 

苔藓植物（bryophytes）是苔类植物（liverworts）、角苔植物（hornworts）和

藓类植物（mosses）（目前普遍作为三个门处理）的总称，全世界目前约有 2 万

多种，中国约有 3500 种。由于“迷你”的大小和缺乏可观的直接经济价值，苔

藓植物常常是一个被遗忘的植物类群。作为除被子植物外的第二大高等植物类群，

苔藓植物对气候变化敏感，并具有独特的生态价值。在全球生物多样性保护中，

苔藓植物至关重要，其分类学无疑是不可欠缺的，承担着基础学科的重任。尽管

分子系统学的研究极大地丰富了我们对苔藓植物生物多样性和陆地植物起源的

认识，但苔藓植物是单系群还是并系群的争论至今仍存在争议，科和科下等级的

现代分类修订进展缓慢，尚有大量关键类群，特别是属的界定问题颇为严重，大

大阻碍了对苔藓植物多样性和保护的认识。细鳞苔科（Lejeuneaceae）是苔类植

物最大的科，目前接受的有 70 多属和 1800 多种，其中大量的物种被列为濒危稀

有物种，是热带雨林最优势的苔藓植物。由于强烈的形态趋同（homoplasy）和可

塑性（plasticity）以及部分类群具有幼态持续（neoteny）的特点，细鳞苔科被认

为是苔藓植物分类最为困难的类群。大量形态奇特的物种限于研究材料和深入的

综合性研究的缺乏，长期以来无法正确地分类。本报告以全球细鳞苔科的分类研

究为例，介绍我们近期依据全球采样，结合分子系统学和深入的形态学研究取得

的成果。近年来有 8 个新属，即 Cumulolejeunea R.L.Zhu et L.Shu （产新西兰和

澳大利亚），Gaolejeunea R.L.Zhu et W.Ye （产我国），Gradsteinianthus R.L.Zhu et 

Jian Wang bis （产我国和越南），Mohamedia R.L.Zhu et L.Shu (产热带亚洲和大

洋洲)，Reinerantha Gradst. et R.L.Zhu（产中美洲），Soella R.L.Zhu et al.（产我国

和日本），Thiersianthus R.L.Zhu et L.Shu （产马来西亚），Yanoella R.L.Zhu et al. 

(产巴西）先后被发现。同时 4 个形态较为奇特的属被认定为新的异名。研究结

果也表明低地雨林是细鳞苔科植物的天堂。我国低地雨林物种多样性调查和保护

应得到高度重视。苔藓植物分类学也面临研究队伍薄弱和缺乏国家层面上专项经



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 294                                    

费支持的挑战，而全球化、国际化和综合化的深入分类研究有望获得更丰富的研

究成果。 

关键词：苔藓植物；细鳞苔科；苔类植物；分类系统；系统发育；新属 

 

*通讯作者：E-mail: rlzhu@bio.ecnu.edu.cn 
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稻属多倍体的基因组变异和表达式样研究 

 

邹新慧1* ，杜豫苏1 ，王 新1 ，王 倩1 ，陈金锋2 ， 

陈明生2 ，葛 颂1* 

1 中国科学院植物研究所系统与进化植物学国家重点实验室，北京 100093； 2 中国科学

院遗传与发育生物学研究所基因组生物学研究中心，北京100101 

 

杂交和多倍化是植物的一种普遍现象并在进化中扮演着重要角色，通过种间

杂交和基因组加倍的异源多倍化过程是新物种形成的主要动力和表型创新的重

要来源。杂交多倍化常常会诱发基因组发生一系列遗传上和基因表达上的快速变

化。近年来的研究表明，在基因组序列丢失和部分同源基因的表达上常有偏向某

一个亚基因组的现象，但对这一现象的普遍性及其潜在机制尚未达成共识。稻属

（Oryza L.）是禾本科中与人类关系极为密切的重要植物类群，尤为值得一提的

是，稻属中近一半物种为异源多倍体，且起源时间和起源方式各不相同，是研究

多倍体基因组进化的一个优良体系。本研究以稻属近期形成的异源四倍体物种为

研究对象，通过对基因组大片段的二代测序和三种不同组织的焦磷酸测序，利用

进化基因组的研究手段来探讨多倍体基因组进化的式样和规律。与二倍体祖先大

片段基因组序列的比较分析发现，BBCC 多倍体与祖先基因组的共线性很强，没

有偏向性的结构变异，对部分同源基因的相对表达量进行测定，也没有检测到整

体上的基因组表达显性，但发现大部分的检测基因有表达偏向性，且在三个不同

取样组织之间其表达偏向性多有不同。进一步分析发现，各个功能区的 DNA序列

进化速率在亚基因组之间基本没有显著差异，并且基因邻近区的转座子含量在亚

基因组之间也没有显著差异。与之形成对比的是，另一个稻属多倍体 CCDD，其成

种时间仅比 BBCC多倍体早大约 50万年，而各组织的表达偏向性和组织间一致性

均增高。由此推测，稻属多倍体的演化过程中，部分同源基因的表达分化可能是

至为关键的一步，其机制还有待进一步研究。 

关键词：异源多倍体，亚基因组，基因组变异，表达式样 
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A neglected alliance in battles against parasitic plants: AM and 

rhizobial symbioses alleviate damage to a legume host by root 

hemiparasitic Pedicularis species 

 

Xiaolin Sui 1, Ting Zhang 1,2, Yuqing Tian 1,2, Ruijuan Xue 1, Airong Li 1,* 

(1 Department of Economic Plants and Biotechnology, Yunnan Key Laboratory for Wild Plant 

Resources, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, China; 

2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

 

Despite their ubiquitous distribution and significant ecological roles, soil 

microorganisms have long been neglected in investigations addressing parasitic plant-

host interactions. Because nutrient deprivation is a primary cause of host damage by 

parasitic plants, we hypothesized that beneficial soil microorganisms conferring 

nutrient benefits to parasitized hosts may play important roles in alleviating damage. 

We conducted a pot cultivation experiment to test the inoculation effect of an arbuscular 

mycorrhizal (AM) fungus (Glomus mosseae), a rhizobium (Rhizobium leguminosarum) 

and their interactive effects, on alleviation of damage to a legume host (Trifolium repens) 

by two root hemiparasitic plants with different nutrient requirements (N-demanding 

Pedicularis rex and P-demanding P. tricolor). This is the first study to test interactive 

effects of AM fungi and rhizobia on parasitic plant-host interactions. The knowledge 

obtained will not only enable better understanding of the function of soil 

microorganisms in alleviating host damage induced by root hemiparasites, but also help 

broaden understanding of how multiple contrasting associations with an individual host 

affect each other. Our results demonstrated strong effects of beneficial microorganisms 

on alleviating host damage by root hemiparasites. By using two root hemiparasites with 

contrasting nutrient requirements, we showed that the relative benefits of microbial 

inoculation were related to different nutritional interactions between the host and 

hemiparasites. The results also showed, though indirectly, that different hemiparasites 

may impose differential nutrient deprivation on their hosts. Future work needs to take 

soil microorganisms into account when addressing host-parasite interactions involving 

root hemiparasitic plants. Investigations of the multi-species interactions along a 

gradient of nutrient supply will increase understanding of regulation mechanisms 

influencing the interactions between such nutrient-driving symbioses. 
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Key words: arbuscular mycorrhizal fungi, dual inoculation, legume host, multi-species 

interaction, nutritional symbioses, Pedicularis, rhizobia, root hemiparasitic plant. 
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Adaptation and evolution of Rosa rugosa populations during 

 invasion and decline 

 

Shuping Zhang*, Wenhao Gan, Wenqiang Cui, Renqing Wang 

( Institute of Ecology and Biodiversity, School of Life Sciences, Shandong University,  

Qingdao 266237, China ) 

 

Both invasion and decline of plant populations are common concerns of ecology, 

conservation biology and management practices. However, the adaptation and 

evolution of plant populations remains poorly understood. To reveal the ecological 

adaptation and evolution of a species during population invasion and decline, we used 

Rosa rugosa, a shrub species invasive in its introduced range of NW Europe but 

declining its native range of China, as a research system. We studied the differences in 

growth and reproduction traits between the invasive and declining populations, as well 

as the evolutionary relationships among the populations using microsatellites markers 

and transcriptome sequencing. The results showed that the introduced invasive R. 

rugosa populations we sampled in NW Europe performed significantly better than the 

sampled declining native populations in China, but the performance differences among 

invasive populations were significant too. The sampled introduced invasive populations 

had slightly high SSR genetic diversity than the native declining. Both the SSR analysis 

and transcriptome sequencing showed complex evolutionary relationship among the 

sampled invasive populations and declining populations, which may imply multiple 

sources of the invasive populations. Our findings provide a useful foundation for 

management of invasive R. rugosa populations in Europe and declining populations in 

China, and support the recent call for more intra-species research in invasive species 

biology and conservation biology.  

Keywords: endangered species, genetic diversity, invasive species, microsatellites, 

performance, transcriptome sequencing, 
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Adult hydrological niche affects seed dispersal and germination: 

evidence based on seedling emergence across four lakeshore  

plant communities under different soil moistures 

 

Zhichun Lan1,2, Songxian Wan1, Paul Kardol 3, Yunquan Wang4, Xuejun Yang4,  

Lei Li1, Binsong Jin1, Gang Ge1, Jiakuan Chen1,2* 

(1 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science and School of Life Science, Nanchang 

University, Nanchang 330031, China; 2 Coastal Ecosystems Research Station of the Yangtze River 

Estuary, Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological 

Engineering, School of Life Sciences, Fudan University, Shanghai 200438, China; 3 Department 

of Forest Ecology and Management, Swedish University of Agricultural Sciences, SE-901 83, 

Umeå; 4 State Key Laboratory of Vegetation and Environmental Change, Institute of Botany, 

Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China) 

 

1. Seed dispersal and germination are two major components of recruitment success, 

and thus are important to plant community assembly.  However, it’s remains large 

uncertainties in the determinants of seed dispersal pattern and germination rate.  

Particularly, little is known about how adult species’ niche affects seed dispersal. 

2. We carried out a seed bank experiment using seedling emergence method, to examine 

seed dispersal patterns across four plant communities along an elevational gradient in 

Poyang Lake, China.  Seed germination was carried out under a gradient of soil 

moisture from dry to flooding. 

3. Functional group identity significantly affected seed distribution pattern across four 

communities and responses of seedling germination to soil moisture.  Almost all seeds 

of mesophytes accumulated at the Triarrhena community (dominated by mesophytes 

species), but seeds of submerged plants distributed more evenly among different 

communities.  Seeds significantly germinated at 100% soil water content (based on 

dry soil mass) for mesophytes, hygrophytes, and helophytes, but seeds of submerged 

only germinated at the flooding treatment.  

4. With increasing mean elevation of adult species’ distribution (a proxy for adult 

hydrological niche), mean soil moisture of seed germination decreased, while inter-

community variation of seedling density (a proxy for seed dispersal pattern) increased, 

because of earlier plant emerging date and fruiting date and lower water level of fruit 

period . 
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5. Therefore, our study demonstrated that adult hydrological niche could affect seed 

dispersal and germination, which were in turn mediated by plant phenology (i.e. plant 

emerging date, fruiting date) and flooding regimes (i.e. water level of fruit period).  

Given that human activities and climate change have significantly changed flooding 

regimes and plant phenology, our study has important implications for wetland 

management and biodiversity conservation.  

Key words: directed dispersal, flooding regime, hydrological niches, seed traits, 

fruiting period, phenology 
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Atmospheric heavy metals deposition and spatial distribution in 

moss samples of Suqian, China 

 

Rong Hu , Yanming Fang* 

(College of Biology and the Environment/Co-Innovation Center for Sustainable Forestry in 

Southern China/Key Laboratory of State Forestry Administration on Subtropical Forest 

Biodiversity Conservation, Nanjing Forestry University, Nanjing  210037, China) 

 

Monitoring air pollution is related to the life quality and health of the people. In this 

study, we present concentrations of the heavy metals (e.g. cadmium (Cd), chromium 

(Cr), copper (Cu), nickel (Ni), lead (Pb), vanadium (V), and zinc (Zn) in living 

Haplocladium microphyllum within Suqian City and compare the concentrations of 

these elements at various sites. To achieve this goal, we divided the territory of 

Suqian City into 40 grids with an area of 15×15 kilometer and select a sampling site 

in each grid. By means of inductively coupled plasma-atomic emission spectrometry 

(ICP-AES), determined the concentrations of these elements in acid digests. 

According to the measured data, Cd, Pb, and Zn concentrations varied highly, 

whereas other elements fluctuated moderately, indicating disproportional 

contamination levels for different elements within the monitoring region. Spatial 

distribution maps of the elements were constructed using geographic information 

system (GIS) technology. The pollution load index (PLI) and contamination factor 

(CF) showed Cd had the most contaminating level. Significant positive correlations 

(P < 0.01) and weak positive correlations (P < 0.05) were identified among some of 

elements, indicating that they originated from common sources. Principal 

component analysis (PCA) was used to identify the most probable emission sources 

of the elements. Four dominant components are identified, i. e. nature source, 

industry pollution, traffic emission, and atmospheric transport of contaminants from 

local and long-distance sources.  

Keywords: heavy metals, moss biomonitoring, ICP-AES analysis, GIS technology, 

PCA analysis 
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Biogeographical patterns of C, N and P concentrations and 

stoichiometric ratios of forest floor bryophytes in  

Sichuan Province, China 

 

Zhe Wang 1,2, Defeng Feng 3 , Xin Liu 2 , Weikai Bao 2* 

(1 College of Life and Environment Sciences, Shanghai Normal University, Shanghai 200234, 

China; 2 CAS Key Laboratory of Mountain Ecological Restoration and Bioresource Utilization & 

Ecological Restoration and Biodiversity Conservation Key Laboratory of Sichuan Province, 

Chengdu Institute of Biology, Chinese Academy of Sciences, Chengdu 610041, China; 3 Research 

Institute of Resources Insects of the Chinese Academy of Forestry, Kunming 650224, China) 

 

The nutrient uptake, requirement and releasing rate of bryophytes are very different 

from those of tracheophytes. However, lack of knowledge of concentrations and 

stoichiometric ratios of carbon (C), nitrogen (N) and phosphorus (P) of bryophytes 

prevents us from making a quantitative evaluation of their roles in nutrient cycling, 

and further understanding their specific eco–physiological adaptations. The present 

study measured and calculated the C, N, P concentrations and stoichiometric ratios 

of forest-floor bryophytes from 294 sites in Sichuan province, China. Topsoil pH, 

C, N, P concentrations and the cover of each forest layer (tree, shrub, herb and litter) 

were also measured. We aimed to investigate: (1) What are the geographical 

variations in nutrient concentrations and stoichiometric ratios of forest floor 

bryophytes in Sichuan Province? (2) Whether and how the bryophyte nutrients 

related to the soil nutrients and forest covers? (3) How do the nutrients of bryophytes 

collected in natural forest compare with those in plantation? (4) What is the scaling 

relationship of N and P in bryophytes at the regional scale, and how the exponent 

scaling parameters differ between bryophytes and vascular plant leaves, and 

between different forest types? The results indicate (1) bryophyte C and P 

concentrations increase significantly from east to west, and with increasing 

elevation. While the N concentrations increase along the latitude. (2) C, N and P 

concentrations in bryophytes and in soil are highly associated. Topsoil nutrients are 

more reflective of the bryophyte nutrients, as compared to the forest covers. (3) 

Bryophytes growing in natural forest have higher C, N and P concentrations and 

C:N than those in plantation. (4) The log-log relationship of P vs. N of bryophytes 
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is isometric, and the slope (1.01) is significantly higher than that of vascular plant 

leaves (0.65). However, the slopes are consistent between bryophytes from natural 

forest and from plantation. This study is among the first to explore geographical 

variation patterns of bryophyte C, N and P at a regional scale. It will contribute to 

evaluating the role of bryophytes in nutrient cycling, provide evidence to further 

unveil their eco–physiological adaptations, and to parameterize and improve the 

vegetation-climate models for predicting the terrestrial nutrient cycling and climate 

change. 

Keywords: forest cover, natural forest, plantation, scaling relationship, soil nutrient  
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Contributions of ammonia-oxidizing archaea and bacteria to 

nitrification in different vegetation soils on Tibetan Plateau 

 

Xing’e Qi, Chen Wang, Aorui Li, Xinfang Zhang*, Shijian Xu, Lizhe An* 

(School of Life Sciences, Lanzhou University, Lanzhou 730000, China) 

 

Nitrogen is an essential element to all life forms, and its availability in environments is 

strongly dependent on nitrification. Ammonia oxidation, the crucial step of nitrification, 

is carried out by ammonia-oxidizing archaea (AOA) and bacteria (AOB). However, the 

relative contribution of AOA and AOB to nitrification in plateau soil with different 

vegetation types are not well understood. In this study, the soils in three depths were 

collected from four different vegetation types, namely swap meadow (SM), alpine 

meadow (AM), alpine steppe (AS) and deserted steppe (DS) in Maqu, eastern Tibet 

Plateau, China. The Discrimination between AOA- and AOB-supported nitrification 

was determined by using streptomycin and actinone. The potential nitrification rate 

(PNR) was measured by chlorate inhibition method and the abundance of AOA and 

AOB were determined using quantitative PCR by targeting the amoA gene, which 

encodes subunit A of ammonia monooxygenase. Total and AOA-specific (with 

streptomycin and actinone) nitrification activities in soil slurries were significantly 

higher at AM than other vegetation types, and also highest at surface layers among all 

the soil depths. The amoA abundance of AOA was larger than that of AOB, the ratios 

of AOA/AOB increased with the soil depths across all soil samples. In addition, the 

pairwise analyses showed that the PNR of AOA was no significant difference with the 

total PNR or even higher. Our results suggest AOA community might make a greater 

contribution to nitrification than AOB community in soils on the Tibetan Plateau.  

Keywords: Nitrification, Ammonia oxidation, Archaea, Bacteria, Plateau soil 
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Effects of habitat fragmentation on functional diversity and 

functional structure of plant communities in Thousand Island 

Lake, China 

 

Aiying Zhang, Shilu Zheng, Mingjian Yu* 

( College of Life Sciences & Institute of Ecology Zhejiang University, Hangzhou 310058, China) 

 

Via altering the abiotic factors within isolated habitat remnants, such as microclimate, 

light and resource availability, the process of habitat fragmentation may alter the 

demographic performance of plant species, which could influence the species richness 

and species co-existence。Although many studies have identified plant traits important 

in explaining species response to habitat fragmentation, studies that address habitat 

fragmentation effects on functional diversity and functional structure are still scarce. In 

this study, we examined patterns of functional structure for plant communities 

inhabiting a set of 29 land-bridge islands in a large anthropogenic lake, Thousand Island 

Lake (TIL), Eastern China. The goal is to examine how functional diversity and 

functional structure respond to habitat fragmentation, specifically, island area. At TIL, 

a fragmented habitat, functional richness and functional similarity increased with 

increasing island area, and species increased on larger island tend to be functional 

similar with species on small island. In these land-bridge island fragments, we found a 

strong habitat filtering was structuring plant communities. Meanwhile competitive 

exclusion also played an important role in functional pattern: plant communities on 

larger island tend to be more clustered and more over-dispersed on smaller island. It 

would be interesting to quantify and compare the competitive exclusion degree on 

smaller and larger island. Furthermore, exploring the effect that competitive exclusion 

works on functional structure and phylogenetic structure would be a promising 

approach to reveal the community assembly process at this fragmented habitat. 

Keywords: functional clustering, functional richness, habitat filtering, species richness 
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Effects of planting density on the growth and photosynthetic 

characteristics of Alternanthera philoxeroides under  

different nutrient conditions 

 

Ke Li1, Hao Chen1, Jian Liu1* 

( Institute of Environmental Research, Shandong University, Jinan 250100, China) 

 

Density and nutrient level are important factors that might affect the growth of invasive 

plants. To reveal the effects of plant density on the performance of invasive plant 

Alternanthera philoxeroides under different nutrient conditions, a greenhouse 

experiment was conducted in which A. philoxeroides was planted at three densities (low, 

medium and high) under three nutrient levels (low, medium and high). The results 

showed that both planting density and nutrient levels had significant effects on the 

growth of the plant. The biomass of individual plant and all plants in one pot under 

medium nutrient level were the highest while the photosynthetic rate and total 

chlorophyll content were the highest at the high nutrient level. Under different nutrient 

levels, the photosynthetic rate was the highest at medium planting density. The biomass 

of single plant decreased with the increase of population density, while the total biomass 

in the whole pot increased with the increase of density. These characteristics might 

contribute to the invasion of A. philoxeroides and help the plant to form monodominant 

community.  

keywords: Alternanthera philoxeroides; biomass; nutrients; population density; 

photosynthesis 

 

*Corresponding Author: Tel: (+86) 531 88364425; Fax: (+86) 531 88321990; 

E-mail: ecology@sdu.edu.cn 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 308                                    

Enhanced Nitrogen and Phosphorus Activation with an 

Optimized Bacterial Community by Endophytic Fungus  

Phomopsis liquidambari in Paddy Soil 

 

Mengjun Tang, Qiang Zhu, Fengmin Zhang, Wei Zhang, Jie Yuan, Kai Sun,  

Fangji Xu, Chuanchao Dai* 

( Jiangsu Key Laboratory for Microbes and Functional Genomics, Jiangsu Engineering and 

Technology Research Center for Industrialization of Microbial Resources, College of Life 

Sciences, Nanjing Normal University, Nanjing 21002, China.) 

 

The endophytic fungus Phomopsis liquidambari play a key role in habitat adaptation 

of rice (Oryza sativa L.) with potential multiple beneficial. However, our previous 

published work on this subject remains incomplete. Here, we performed a soil nutrient 

(nitrogen and phosphorus) transformation with related functional genes and elucidated 

how rhizosphere microbiota vary their response to P. liquidambari interaction 

throughout the plant’s life cycle under field conditions by Illumina Miseq sequencing 

platforms in a nutrient-limited paddy soil. Our results showed that P. liquidambari 

symbiosis decreased the nitrogen and phosphorus loss by 531.24 mg and 558.12 mg per 

pot, respectively. Additionally, we suggest that the application of P. liquidambari 

altered the activation of soil nitrogen and phosphorus functional genes to accelerate 

nutrient turnover in the rice rhizosphere. High-throughput sequencing with co-

occurrence network and species-related network analysis further revealed that P. 

liquidambari colonization influenced the patterns of microbiota shift in the rhizosphere, 

especially during the heading stages. This led to an optimized microbial community 

through the promotion and inhibition of indigenous soil microbes with a higher level of 

available nutrient supplies. Our study strongly proposes rice-P. liquidambari symbiosis 

as a useful candidate for improving N and P acquisition and utilization. 

Keywords rhizosphere microbiota, whole developmental stages, fungal endophyte, 

network analysis, rice, soil nutrient 
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Estimation of vegetation water content by using hyperspectral 

vegetation indices derived from field spectrometry: a  

comparison of crop water indicators in response to water stress 

treatments for summer maize in the North Plain China 

 

Feng Zhang 1, Guangsheng Zhou 1,2* 

(1 State Key Laboratory of Vegetation and Environmental Change, Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100093, China; 2 Chinese Academy of Meteorological Sciences, 

Beijing 100081, China) 

 

Vegetation water content is one of the important biophysical features of vegetation 

health, and its remote estimation can be utilized to real-timely monitor vegetation water 

stress. Here, we compared the responses of canopy water content (CWC), leaf 

equivalent water thickness (EWT), and live fuel moisture content (LFMC) to different 

water treatments and their estimations by using spectral vegetation indices (VIs) based 

on water stress experiments for summer maize during three consecutive growing 

seasons 2013–2015 in North Plain China. Results showed that CWC was sensitive to 

different water treatments and exhibited an obvious single-peak seasonal variation. 

EWT and LFMC were less sensitive to water variation and EWT stayed relatively stable 

while LFMC showed a slightly decreasing trend. Among ten hyperspectral VIs, green 

chlorophyll index (CIgreen), red edge normalized ratio (NRred edge), and red-edge 

chlorophyll index (CIred edge) were the most sensitive VIs responding to water variation, 

and they were optimal VIs in the prediction of CWC and EWT. Compared to EWT and 

LFMC, CWC obtained the best predictive power of crop water status by using VIs. This 

study demonstrated that CWC was an optimal indicator to monitor maize water stress 

by using optical hyperspectral remote sensing techniques. 

Keywords: canopy water content, hyperspectral remote sensing, leaf equivalent water 

thickness, live fuel moisture content, summer maize 
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Intra-annual radial growth of Schrenk spruce (Picea 

schrenkiana Fisch. et Mey) and its response to climate 

 on the northern slopes of the Tianshan Mountains 

 

Ruibo Zhang1,2*，Yujiang Yuan1，Xiaohua Gou2，Tongwen Zhang1，Cheng Zou1，

chunrong Ji1，Zi’ang Fan1，li Qin1 

(1 中国气象局乌鲁木齐沙漠气象研究所，新疆 乌鲁木齐 830002; 

 2 兰州大学资源环境学院，甘肃 兰州 730000;） 

 

Schrenk spruce (Picea schrenkiana Fisch. et Mey.) is widely distributed in the Tianshan 

Mountains. In this study, four Schrenk spruce trees were continuously monitored with 

dendrometers from 27 April to 30 September 2014 on the northern slopes of the 

Tianshan Mountains in northwest China. The goal of this monitoring study was to 

determine the main growing season of Schrenk spruce and to analyze intra-annual radial 

growth variability and its relation to daily meteorological factors. Our studies have 

shown that the critical growing season of Schrenk spruce is from late May to late July 

and that the rapid growth stage is from mid-June to early July. Meanwhile, in the 

growing season, changes in the radial growth of Schrenk spruce were negatively 

correlated with daily temperature, evaporation, sunshine hours and vapor pressure 

deficit (VPD), and were positively correlated with precipitation and relative humidity 

(RH). The correlation coefficient between radial growth and RH can be as high as 0.750 

(Pearson, p < 0.0001, n = 60). Dates in which precipitation occurred corresponded to 

periods of rapid growth. The results of the climate-growth analysis show that changes 

in radial growth reflect the effect of water stress on tree growth, whether or not the 

changes are positively or negatively correlated with the above climatic factors. This 

indicates that moisture plays a major role in the growth of Schrenk spruce. We suggest 

that precipitation between late May to late June is a limiting factor for radial growth of 

Schrenk spruce on the northern slopes of the Tianshan Mountains. 

Keywords: Climate response, Schrenk spruce (Picea schrenkiana Fisch. et Mey.), 

radial growth; Tianshan Mountains  
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Physiological and transcriptome analysis of He-Ne laser 

pretreated wheat seedlings in response to drought stress 

 

Zongbo Qiu*, Yongfang Li, Jingyuan Li, Liang Zhang  

( College of Life Science, Henan Normal University, Xinxiang 453007, China) 

 

Drought stress is a serious problem worldwide that reduces crop productivity. The laser 

has been shown to play a positive physiological role in enhancing plant seedlings 

tolerance to various abiotic stresses. However, little information is available about the 

molecular mechanism of He-Ne laser irradiation induced physiological changes for 

wheat adapting to drought conditions. Here, we performed a large-scale transcriptome 

sequencing to determine the molecular roles of He-Ne laser pretreated wheat seedlings 

under drought stress. There were 98.822 transcripts identified, and, among them, 820 

transcripts were found to be differentially expressed in He-Ne laser pretreated wheat 

seedlings under drought stress compared with drought stress alone. Furthermore, most 

representative transcripts related to photosynthesis, nutrient uptake and transport, 

homeostasis control of reactive oxygen species and transcriptional regulation were 

expressed predominantly in He-Ne laser pretreated wheat seedlings. Thus, the up-

regulated physiological processes of photosynthesis, antioxidation and osmotic 

accumulation because of the modified expressions of the related genes could contribute 

to the enhanced drought tolerance induced by He-Ne laser pretreatment. These findings 

will expand our understanding of the complex molecular events associated with drought 

tolerance conferred by laser irradiation in wheat and provide abundant genetic resources 

for future studies on plant adaptability to environmental stresses.  

Keywords: He-Ne laser, drought stress, wheat, transcriptome sequencing, differentially 

expressed genes 
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Physiological responses of marine algae to pCO2 rise  

and seawater acidification  

 

Kunshan Gao 

( State Key Laboratory of Marine Environment Sciences , Xiamen University, Xiamen 361102)  

 

The oceans are taking up over one million tons of fossil fuel CO2 per hr, and 

consequently have been acidified by 30% since the industrial revolution, and will be 

further acidified by 150% (IPCC A1F1 scenario) by the end of this century. Typical 

chemical changes associated with the ocean acidification (OA) are increased 

concentrations of pCO2、H+ and HCO3
- and decreased concentration of CO3

2- and 

CaCO3 saturation state, with different extents in different regions.  

    When exposed to CO2 concentrations projected for the end of this century, natural 

phytoplankton assemblages in the upper surface layer of the South China Sea (SCS) 

responded with decreased photosynthetic carbon fixation and increased non-

photochemical quenching (NPQ). The community composition of these experimental 

phytoplankton assemblages shifted away from diatoms, the dominant phytoplankton 

group encountered during our field campaigns. Meanwhile, When diatom species were 

grown at different CO2 concentrations under varying levels (5-100%) of solar radiation, 

above 22-36% of incident surface solar radiation, corresponding to 26-39 m depths in 

the SCS, growth rates in the high CO2-grown cells were inversely related to light levels, 

and exhibited reduced thresholds at which PAR becomes excessive, leading to higher 

NPQ (non-photochemical quenching). That is, elevated CO2 concentrations (lowered 

pH) impaired the specific growth rate of diatoms at high levels, but enhanced it at low 

to moderate levels of solar irradiances. These puzzling results are explained as follows: 

elevated CO2 concentrations down-regulate the uptake capacity (CO2 concentrating 

mechanisms) of the cells for dissolved inorganic carbon, so that energy, which is used 

for the active uptake mechanism, is saved and the diatoms’ growth at low irradiances is 

augmented; on the other hand, at high levels of solar radiation, the saved light energy 

could add to enhance photorespiration and photoinhibition, result in reduced growth 

rate and enhanced NPQ.  

Additionally, based on the data obtained from micro- and mesocosm experiments, OA 

increases contents of phenolic compounds in phytoplankton and in zooplankton 
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assemblages fed with OA-grown phytoplankton cells. The observed accumulation of 

the toxic phenolic compounds in primary and secondary producers can have profound 

consequences for marine ecosystem and seafood quality, with a possibility that fisheries 

industries could be influenced due to progressive ocean changes.  

In terms of combined effects of OA with solar UV irradiances, we found that 

calcified “skeleton” of calcifying micro- and macro-algae plays a protective role against 

harmful solar UV radiation. Under OA conditions, these algae calcify less and less 

under the acidic stress and lowered saturation state of CaCO3. When exposed to solar 

radiation, OA treatment acted with solar UV radiation synergistically to inhibit rates of 

calcification and photosynthesis. These results, also supported from shipboard 

experiments in the South China Sea, imply that calcifying algae suffer from more 

damages caused by UVB with progressing ocean acidification.   

(based on the results published at Nat Clim Change, Nat Comm & Global Change Biol., 

website for the full papers: http://mel.xmu.edu.cn/staff_publications.asp? tid=35)  

Key words: Algae, CO2, Ocean Acidification, Solar UV radiation 
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Population genetic structures of two ecologically distinct species 

Betula platyphylla and B. ermanii inferred based on nuclear and 

chloroplast DNA markers 

 

Huaying Wang, Xiao Yin, Dongxu Yin, Lin Li, Hongxing Xiao* 

( Key Laboratory of Molecular Epigenetics of Ministry of Education, Northeast Normal 

University, Changchun 130024, China.) 

 

Climatic oscillations during the last glacial maximum (LGM) significantly affected the 

distribution patterns and genetic structure of extant plants. Northeast China (NEC) is a 

major biodiversity center in East Asia, but no independent phylogeographic studies of 

cool-temperate deciduous tree species have been conducted in this area. We employed 

multiple chloroplast and nuclear markers to investigate the genetic structure of two 

ecologically contrasting species, Betula ermanii and B. platyphylla, in NEC. Our results 

showed that in the chloroplast genome, several haplotypes were identified in the B. 

ermanii populations. In the nuclear genome, we found that both species exhibited high 

levels of nucleotide diversity of the nuclear gene G3PDH fragment and microsatellites. 

Population structure and phylogenetic analyses based on the chloroplast and nuclear 

markers confirmed the spatial genetic differentiation between the Daxing’anling 

Mountains and Changbai Mountains, suggesting these populations were recolonized 

from independent glacial refugia. High endemic species richness was also found in 

different flora of NEC. These attributes suggest that multiple glacial refugia existed in 

the NEC during the LGM, leading to the distinct genetic structures of the populations 

in the Daxing’anling Mountains and Changbai Mountains. 

Keywords: Birch, genetic structure, G3PDH, LGM, Northeast China, refugia 
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Response of Leaf Morphology and Structure of Anemone 

shikokiana to Heterogeneous Habitats and Altitude Changes 

 

Wenying Yu 1, Yan Gao 2, Yujuan Pang 3, Zhi Wang 3, Fuhua Bian 3
＊

 

(1 School of Opto-Electronic Information Science and Technology, Yantai University, Yantai 

264005, China; 2 Kunyushan Forest Farm, Yantai 264112, China; 3 College of Life Sciences, 

Yantai University, Yantai 264005, China) 

 

Anemone shikokiana is a rare species, and adapts to two heterogeneous habitats 

including mixed broadleaf-conifer forest and shrubs of mountaintop above 600m in 

elevation. In the present study, we chose five sample transects to explore the 

response mechanism of this species to heterogeneous habitats and altitude gradient. 

Leaves，as the organs with the largest surface area exposed to the sun and air，are 

the main photosynthetic organs of most plants，and very sensitive to environmental 

changes. The paraffin section method and microscopic technique were used to study 

the morphology and anatomical structure of leaves of A. shikokiana. We observed 

the morphological features of leaves and epidermal hairs, measured thickness of the 

leaves and mesophyll tissue, calculated their anatomical indexes and stomatal 

parameters, and analyzed the correlation between characteristics of the above and 

heterogeneous habitats or altitude. Based on the results of this analysis, We found 

that the density of adaxial and abaxial epidermal hairs, specific leaf area and relative 

opening of stoma in the mixed broadleaf-conifer forest were greater than that in the 

shrubs of mountaintop, whereas the density of stoma, the thickness of the leaves, 

thickness of palisade and spongy tissue were smaller in the mixed broadleaf-conifer 

forest. The length of adaxial epidermal hairs and relative opening of stoma gradually 

decreased with the increase of altitude. However, there weren’t obvious regularity 

between the other parameters measured and different altitudes, such as the thickness 

of palisade and spongy tissue, specific leaf area, stomatal index and so on. This 

study will provide theoretical foundation and basis for the protection and utilization 

of A. shikokiana, and provide references for related research in other plants. 

 

Keywords: Anemone shikokiana, Elevation, Heterogeneous habitat, Leaf, Response 

mechanism 
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Response of understory plant diversity to long-term nitrogen 

and phosphorus additions in a tropical forest 

 

Qinggong Mao, Xiankai Lu, Jiangming Mo* 

( Key Laboratory of Vegetation Restoration and Management of Degraded Ecosystems and 

Guangdong Provincial Key Laboratory of Applied Botany, South China Botanical Garden, 

Chinese Academy of Sciences, Guangzhou 510650, China) 

 

Nitrogen (N) and phosphorus (P) are the most important mineral nutrients for plants. 

Increasing evidence suggests N and P supply, either by elevating anthropogenic 

inputs or along natural gradient, can shape assemblage of plant species in terrestrial 

ecosystems. However, it remains unclear how N and P enrichment and their 

interaction affect species diversity in tropical forests, where N is abundance but P is 

relatively deficient. To address this question, we performed a factorial N and P 

addition experiment in an old-growth tropical forest of southern China. Results 

showed that 9 years of N addition and P addition significantly decreased understory 

plant diversity in this N-rich forest, and there were no interactions between N and P 

additions on plant diversity. We further found that N addition-induced decrease in 

diversity was primarily attributed to soil acidification, while P addition-induced 

decrease was mainly caused by energetic imbalance, showing increases in 

belowground C invest without the increase in aboveground C assimilation. These 

results suggest that both increases in N deposition and P availability could affect 

plant diversity in N-rich tropical forests, and controls in N emission and deposition 

become urgent to protect forest biodiversity with elevating N deposition in the 

tropics. 

Keywords: phosphorus enrichment, nitrogen deposition, plant diversity, tropical 

forest, southern China 
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Selection process drives island species-area relationship of 

woody plants in a subtropical anthropogenic archipelago 

 

Jinliang Liu, Lei Zhong, Jiajia Liu, Donghao Wu, Mingjian Yu* 

( College of Life Sciences, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China) 

 

Although hypothesizes of passive sampling effect, habitat diversity (target area), 

ecological drift and selection process have been proposed for the formation of island 

species-area relationship (ISAR), how to test these hypothesizes and then 

distinguish the main underlying mechanisms remains an open question and 

controversial, especially for the selection process. Here we tested the effect of 

selection process on ISAR of woody plants in a subtropical anthropogenic 

archipelago. We used the data of mapped tree communities and environmental 

variables on 29 islands in Thousand Island Lake, Zhejiang Province, eastern China, 

which was inundated by dam construction in 1959. We eliminated the effects passive 

sampling and habitat diversity by controlling for the number of individuals and the 

small continuous sampling area across islands. We then examined the selection 

process correlated to ecological drift through analyzing the effect of environmental 

conditions on the residuals species (i.e., controlling for island area and isolation), 

and through structuring null model to evaluate the difference between observed and 

expected species richness when randomly sampling the same number of individuals 

available on islands from the regional pool, and analyzing species distr ibution 

across islands using the NODF method. The number of species was positively 

related to island area but not isolation when controlling for the passive sampling 

effect and habitat diversity. The environmental variables of total phosphorus and 

soil depth had significant effects on the residuals from the relationship between 

observed species richness and island attributes. The observed number of species was 

significantly less than that expected from the null model on islands, and the 

standardized effect size was significantly increased with the increase of island area. 

The species distribution across islands showed significantly nestedness, and all 

islands were occupied by similar dominant species. Meanwhile, the nested rank-

order of islands and island area had a significantly positive correlation. Our results 

indicated that the ISAR of woody plants is affected by selection process in this 
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anthropogenic archipelago. Consequently, our study highlights the importance of 

considering deterministic process in the future analysis of ISAR. 

Keywords: Colonization, extinction, environmental filtering, habitat heterogeneity, 

land-bridge island, passive sampling effect, SAR, species density 
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Sex-specific plasticity of reproductive allocation in response to 

water depth in a clonal, dioecious macrophyte 

 

Lei Li1,2,5, Spencer C.H. Barrett3, Jiakuan Chen1,4,* 

(1 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science and School of Life Sciences, Nanchang 

University, Nanchang 330031, China; 2 Key Laboratory of Poyang Lake Environment and 

Resource Utilization, Ministry of Education, Nanchang University, Nanchang 330031, China ; 3 

Department of Ecology and Evolutionary Biology, University of Toronto, 25 Willcocks St., 

Toronto, Ontario, Canada M5S 3B2; 4 The Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity 

Science and Ecological Engineering, Institute of Biodiversity Science, Fudan University, Shanghai 

200438, China; 5 National Ecosystem Research Station of Jiangxi Poyang Lake Wetland, 

Nanchang 330038, China) 

 

Sex-specific differences in reproduction investment contribute to sexual dimorphism in 

dioecious plants. Along environmental gradients, males and females may plastically 

adjust reproductive allocation differently because of contrasting reproductive costs. In 

dioecious macrophytes, variation in water depth is likely to influence reproductive 

allocation but has not been investigated in detail. Here, we experimentally examined in 

aquatic mesocosms plasticity in allocation using Vallisneria spinulosa, a dioecious, 

clonal, submerged macrophyte to investigate whether sexual dimorphism in 

reproductive allocation and vegetative growth change in response to varying water 

depths (50, 100 and 150cm). Females invested a higher fraction of resources to sexual 

reproduction than males across all water depths and decreased proportional allocation 

to sexual structures in shallow and deep water compared to intermediate water depth. 

In contrast, males maintained similar sexual allocation across all water depth treatments. 

Females displayed larger vegetative size than males, despite greater sexual investment, 

but decreased vegetative biomass more than males in shallow or deep water. The sexes 

invested similarly in clonal propagation by tubers at all water depths but a trade-off 

with sexual reproduction was only evident in females. Our results suggest that females 

of V. spinulosa have mechanisms enabling compensation of the costs of sexual 

reproduction in heterogeneous environments. Compared to males, females expressed 

greater plasticity in biomass allocated to sexual reproduction and vegetative growth in 

response to water depth variation. Environmental variation in underwater light 

availability probably elicited the sex-specific allocation strategies we observed in V. 
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spinulosa.  

Keywords: cost of reproduction, dioecy, reproductive effort, sexual dimorphism, 

submerged aquatic, Vallisneria spinulosa, water depth 
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The indirect effects of extreme rainfalls on different submerged 

macrophyte communities: A mesocosm study 

 

Yu Cao1, 2 , Wei Li1, 2*, Yuanyuan Zha3 

(1 Key Laboratory of Aquatic Botany and Watershed Ecology, Wuhan Botanical Garden, Chinese 

Academy of Sciences, Wuhan 430074, China; 2 Hubei Key Laboratory of Wetland Evolution & 

Ecological Restoration, Wuhan Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430074, 

China; 3 State Key Laboratory of Water Resources and Hydropower Engineering Science, Wuhan 

University, Wuhan 430072, China ) 

 

Submerged macrophytes are the dominant primary producers in shallow clear lakes 

and play an important structuring role in community structure and ecosystem 

functions. The cluster of submerged macrophytes into two main categories of 

growth forms, slow-growing type (e.g. Vallisneria spp.) and canopy forming type 

(e.g. Potamogeton lucens), is popular in explaining the different functions of 

submerged macrophytes in shallow lakes. Here we aim to investigate how the 

macrophyte communities of different growth forms respond to extreme rainfalls, 

especially focusing on the effects of water levels and excessive nutrient loading. 

Three different macrophyte communities (MC) consist of macrophytes with 

different growth forms: A including single population of Vallisneria denseserullata 

only, B including A +other two (Potamogeton lucens and Hydrilla verticillata ), C 

including B + other three species. Four water levels changes (WL) were the control 

(CK) that maintained 75cm throughout the experiment, extreme flooding (E) that 

was designed as sudden increase of water level to 150cm within one day, gradual 

flooding (G) that was designed as gradual increase of water level to 150cm within 

three month, and an extra treatment with the same 75cm but allowing extra nutrient 

loading (CK_N). Under the same nutrient loading, significant different nutrient 

states were found among WL treatments but not among MC treatments. Most of 

other phys-chemical variables (dissolved oxygen, pH, alkalinity, light attenuation 

coefficients(Kd), etc.) showed significant responses to WL or MC treatments but 

only temporarily. Especially, lower Kd were found in A treatment, and higher 

phytoplankton chlorophyll a were found only in the extreme scenario of A treatment. 

We conclude that the macrophyte-dominated clear lakes are resilient to sudden 
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increase of water levels, and macrophyte of different growth forms differ in the 

responses to extreme events. 

Keywords: extreme rainfalls, Potamogeton lucens, Vallisneria spp., Hydrilla 

verticillata, macrophyte community   
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Tree-ring response to snow cover and reconstruction of century 

annual maximum snow depth for northern Tianshan 

 Mountains, China 

 

Li Qin, Yujiang Yuan, Ruibo Zhang*, Wenshou wei, Shulong Yu, Ziang Fan, Feng 

Chen, Tongwen Zhang, Huaming Shang 

 ( Institute of Desert and Meteorology, China Meteorological Administration / Xinjiang 

Laboratory of Tree Ring Ecology / Key Laboratory of Tree-ring Physical Chemical Research , 

China Meteorological Administration, Urumqi 830002, China.) 

 

Heavy snowfall and extreme snow depth cause serious losses of human life and 

property in the northern Tianshan Mountains almost every winter. Snow cover is an 

important indicator of climate change. In this study, we developed five tree-ring-

width chronologies of Schrenk spruce (Picea schrenkiana Fisch. et Mey) from the 

northern Tianshan Mountains using standard dendrochronological methods. 

Correlation analyses indicated that radial growth of trees in the northern Tianshan 

Mountains is positively affected by annual maximum snow depth. This relationship 

was validated and models of annual maximum snow depth back to the 18th century 

were developed. The reconstruction explains 48.3% of the variance in the 

instrumental temperature records during the 1958/59–2003/04 calibration periods. 

It indicates that quasi-periodic changes exist on 2.0–4.0-yr, 5.3-yr, 14.0-yr, and 

36.0-yr scales. The reconstructed series shows that maximum snow depth exhibits 

obvious stages change, the periods characterized by lower maximum snow depth 

were 1809/10–1840/41, 1873/74–1893/94, 1909/10–1929/30, 1964/65–1981/82, 

and the periods characterized by higher maximum snow depth were 1841/42–

1872/73, 1894/95–1908/09, 1930/31–1963/64, and 1982/83–present. The lower 

period of annual maximum snow depth during the 1920s–1930s is consistent with 

the severe drought that occurred at this time in northern China. From the 1970s to 

the present, the maximum snow depth has increased clearly with the change to a 

warmer and wetter climate in Xinjiang. The reconstruction sheds new light on snow 
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cover variability and change in a region where the climate history for the past 

several centuries is poorly understood. 

 

Keywords: northern Tianshan Mountains; reconstruction; tree-ring; maximum 

snow depth 
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Various phyllospheric bacterial communities of four natural 

grasses and the impact factors in a copper tailings dam 

 

Tong Jia*, Ruihong Wang, Miaowen Cao, Baofeng Chai 

 ( Institute of Loess Plateau, Shanxi University, Taiyuan 030006, China ) 

 

The phyllosphere is the largest biointerface on the planet, and bacteria are the 

dominant microbial inhabitants of the phyllosphere, believed to be critical to plant 

growth and health. This study investigated the phyllospheric communities of four 

natural grass, abiotic and biotic factors in order to analyze phyllosphere bacterial 

community response to plant genotypes and soil properties, as well as the endophyte 

infection status in a copper tailings dam. Results show clear variation in 

phyllospheric bacterial community structure. Gammaproteobacteria were the most 

abundant bacterial population. Additionally, Bacilli were found in the phyllosphere  

of Bothriochloa ischaemum and Imperata cylindrica, while Clostridia were only 

found in Calamagrostis epigeios. Alphaproteobacteria were also the dominant 

bacteria in soil. In addition, bacterial communities were influenced by endophytic 

infection statuses and rates. Devosia were found in endophyte-infected grass species 

and Prolinoborus and Klebsiella in endophyte-free grass species. Phyllosphere 

Proteobacteria had positive correlation with soil zinc content. Oxalobacteraceae was 

associated with soil carbon and sulfur. Enterobacteriaceae had negative correlation 

with the ratio of soil carbon and nitrogen, and had positive correlation with cadmium 

content. These results offer useful insights into phyllospheric bacterial community 

variance in four different natural grass species in a copper tailings dam.  

Keywords: Bothriochloa ischaemum, endophyte, phyllosphere, bacterial 

community 
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Xylem hydraulic structure and function are evolutionarily 

defined by climatic conditions of the distribution range in east-

Asian Quercus species* 

 

Xin-Yi Guan1,2, Zhao Chen1,2, Kun-Fang Cao1,2** 

(1 Plant Ecophysiology & Evolution Group, State Key Laboratory for Conservation and 

Utilization of Subtropical Agro-Bioresources, Guangxi University, Nanning 530004, China; 2 

Guangxi Key Laboratory for Forest Ecology and Conservation, College of Forestry, Guangxi 

University, Nanning 530004, China) 

 

The hydraulic structural and functional traits of a species determine its adaptation to 

climate and greatly define its distribution range. However, few studies have focused on 

hydraulic trait variation across species and especially their relationship with species 

distribution range. We measured hydraulic traits such as sapwood specific hydraulic 

conductivity (KS), stem embolism resistance, vessel lumen fraction, vessel size and 

density, ratio of vessel and fiber to ray parenchyma and phloem area in ten Quercus 

species grown in an arboretum, which are mainly distributed in East Asia, and tested 

whether the traits related to drought tolerance are coordinated with the climatic 

condition of their distribution ranges. The results showed that with increasing climatic 

humidity in their native range, the oak species showed smaller vessel diameter, less 

vessel lumen fraction and consequently lower hydraulic efficiency; at meantime they 

also had lower embolism resistance. Consequently, xylem hydraulic efficiency and 

safety in the ten oak species were evolved in a coordinating way but not trade-off. Their 

resistance to embolism was rather low compared to other angiosperm trees, consistent 

to their occurrence in humid habitats. Stem embolism resistance was influenced by the 

ratio of vessel and fiber to ray parenchyma and phloem area. Additionally, subgenera 

Quercus and Cyclobalanopsis can be generally distinguished by the hydraulic traits. 

Our results suggest that hydraulic traits of Quercus species are genetically shaped by 

the water availability of their distribution ranges and are rather conservative. Therefore, 

hydraulic traits can potentially be used to predict the species distribution range.  

Keywords: embolism, species distribution range, climate, hydraulics, Quercus, vessel, 

phloem 
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miRNA 组学分析探讨茅苍术抽薹变异高效合成倍半萜 

的调控机制 

 

陈 飞，袁 洁，陈飘雪，王 翟，戴传超* 

（南京师范大学生命科学学院 江苏省微生物与功能基因组学重点实验室  

江苏省微生物资源产业化工程技术研究中心, 南京 210023） 

 

源自江苏茅山的茅苍术是一种重要的道地药用植物，倍半萜是其主要活性成

分。目前的问题是野生茅苍术已罕见踪迹，人工培育困难重重，尚无优良的种质

资源；活性成分调控进入瓶颈期，止步于前体法尼基焦磷酸的合成途径。我们前

期获得一种抽薹时间明显提前的茅苍术变异株，且倍半萜含量大幅增加，抽薹时

间提前将有利于茅苍术根茎的形成，而茅苍术的倍半萜积累空间正是位于根茎中

的油室。最近的研究表明，植物的次级代谢物生物合成与其基因簇所处的表观遗

传状态有着密切的关系，通过表观遗传操作能大范围改变植物的次级代谢产物谱，

激活大量次级代谢产物的生物合成，将极大丰富植物次级代谢产物的研究。茅苍

术作为我国著名的道地药用植物，虽然对于其活性成分倍半萜的生物合成途径解

析工作已初步展开，但是关于其表观遗传方面的研究尚未见报道。我们在前期工

作中对茅苍术抽薹变异株和出发株做了 RNA-Seq（SRA 登录号为 SRP132548）

和 miRNA-Seq（SRA 登录号为 SRP132474）的组学分析。生物信息学分析表明：

相比于出发株，茅苍术抽薹变异株中分别有 406 个已知 miRNA 和 80 个新型

miRNA 发生了显著变化，对这些差异 miRNA 的进一步分析表明，它们的靶基因

中有很多涉及到根茎发育、激素合成和倍半萜合成的相关基因。qRT-PCR 分析证

明了在茅苍术的多个生长时期，根茎发育和激素合成的相关靶基因随着对应

miRNA 的降低而大幅表达。倍半萜合成相关的基因主要包括转录因子 WRKY 基

因、SPL9基因，以及大根香叶烯合酶A基因（AlGAS）、橙花叔醇合酶基因（AlNES1, 

AlNES2）、β-石竹烯合酶基因（AlCPS1, AlCPS2）和 β-法尼烯合酶基因（AlFS）

等倍半萜合酶基因，这些倍半萜在茅苍术多样化的倍半萜形成过程中可能充当着

骨架类倍半萜的作用。该研究从理论上初步解释了表观遗传因子 miRNA 如何通

过茅苍术的植物形态发生调控倍半萜的合成，后续研究中我们期望能够借助这株
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提前抽薹变异的茅苍术种质资源建立一种重要的倍半萜合成调控模型，为倍半萜

合成途径的精细解析和合理调控奠定基础。 

关键词：茅苍术；抽薹变异；根茎形成；倍半萜；miRNA 组学 

 

*通讯作者：E-mail: daichuanchao@njnu.edu.cn 
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向日葵与莜麦、小麦和马铃薯轮作对减轻列当危害的研究 

 

白 雨，乌云苏都，韩雪莹，董海洋，陈贵林* 

(内蒙古大学牧草与特色作物生物技术教育部重点实验室； 内蒙古自治区中蒙药材规范化

生产工程技术研究中心；生命科学学院，内蒙古 呼和浩特，010070) 

 

向日葵列当是恶性寄生杂草，目前防治列当主要通过抗性育种和化学防治，

抗性育种进程缓慢且抗源在油葵中广泛存在，食葵中很少；化学防治主要针对列

当的地上部，且影响下茬作物的生长，防治效果并不理想。通过合理轮作是减轻

向日葵列当危害的有效手段，但是如何选择轮作作物、其防治效果如何并不清晰。 

盆栽实验用土取自内蒙古包头市达茂旗石宝镇红井滩村和呼和浩特市武川

县上秃亥乡西土城村，另个样地当季均种植的是食用向日葵，取耕作层土壤做实

验用土，装入塑料花盆（口径 16cm、底径 13cm、高度 17.5cm）中在温室中种植

作物。实验组：前茬种植莜麦、小麦和马铃薯，后茬种植向日葵；对照组：连作

向日葵。种植一个生长季后，统计列当寄生率。将采集于武川县和达茂旗的土样

分别种植向日葵后，统计列当寄生率。向日葵根上有“根瘤”状突起或根状茎，且

尖端部分膨大成吸器，吸附到向日葵的根上长度大于 2ｍｍ，记为 1 个列当。 

实验结果显示武川县采集的土样种植向日葵后列当寄生率比达茂旗的高，

为 67 株列当/每株向日葵(简称为向日葵)，而达茂旗的为 9.39 株列当/向日葵，说

明武川县样地列当危害严重。第 1 次轮作结果显示连作向日葵列当寄生率最高，

为 9.39 株列当/向日葵，而轮作 3 种“诱捕作物”后列当寄生率均明显降低，其中

莜麦/向日葵轮作列当寄生率最低，为 1.49 株列当/向日葵，与对照组相比，列当

寄生率降低了 84.13%；而马铃薯/向日葵轮作列当寄生率最高，为 2.58 株列当/向

日葵，与对照组相比，列当寄生率降低了 72.52%。第 2 次轮作与第 1 次轮作结

果类似，莜麦/向日葵轮作的列当寄生率最低，为 0.53 株列当/向日葵，与第 1 次

轮作相比列当寄生率降低了 64.43%；同时，列当长势也是最差的，列当的平均

长度为 0.37cm，平均茎粗为 0.97mm。而马铃薯/向日葵的列当寄生率最高，为

1.14 株列当/向日葵，与第 1 次轮作相比列当寄生率降低了 55.81%；列当的长势

是最好的，列当的平均长度为 2.25 cm，平均茎粗是 3.5 mm。综合得出，轮作可
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有效降低向日葵列当寄生率，且莜麦/向日葵轮作的列当寄生率最低，同时列当

长势较差,说明莜麦在内蒙地区可作为向日葵列当诱捕作物。 

关键词：向日葵列当；轮作；诱捕作物；列当寄生率 

 

*通讯作者：E-mail: guilinchen61@163.com  
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构树共生微生物多样性研究 

 

陈沛霖，彭献军，沈世华* 

(中国科学院植物研究所北方资源植物重点实验室， 北京 10093) 

 

植物共生微生物对促进植物的生长发育和增强抗逆性都有着至关重要的作

用，同时也受到环境因素、植物基因型和所处器官的调控。构树广泛分布在我国

大部分地区，南到热带，北至南温带，东到海滨西达西藏，生长在平川高山、沟

边路旁、崖壁石缝等不同生境，具有丰富的遗传多样性和表型。由于生长速度快、

蛋白含量高、纤维品质优良、抗逆性强等特性，在饲用、造纸和药用等方面都有

着广泛的应用，因而倍受关注。目前，关于构树与微生物相关性的研究还非常少，

构树基因型、不同组织器官及生态环境对微生物产生的影响尚不明晰。本研究采

用高通量测序的手段，解析了采自全国 26 个地区的一年生野生构树的根和根际

土共生微生物的组成，研究环境对共生微生物的影响。同时，将全国 17 个地区

采集的野生构树种子种植在养分贫瘠的土壤中，种植一年后，取其根和根际土，

研究基因型对微生物的影响。 

结果表明:1.构树共生细菌主要包括四个门：放线菌门、厚壁菌门、拟杆菌门

以及变形菌门，其中变形菌门的比例高达 80%以上。构树共生真菌主要包括四个

门：子囊菌门、担子菌门、球囊菌门以及接合菌门，其中担子菌门的比例高达 40%，

在属水平上发现了包括假单胞菌属、根瘤菌属、被孢霉属以及管柄囊霉属等多种

有益微生物。共计获得 3731 个细菌 OTU 和 1058 个真菌 OTU。2.生境对植物的

共生微生物有很大的影响，仅土壤养分和海拔等环境因子就对微生物变化有着高

达 40%的解释度。在养分胁迫条件下，基因型对微生物 α 和 β 多样性指数均有

非常显著的影响。3.根内外的细菌有着显著的差异，仅部分细菌可侵入根内并富

集。而对于真菌来说根内外真菌种类基本相同，但丰度却有很大差别。4.对细菌

来说，环境不同导致的差异值，要小于构树基因型不同导致的差异值。另外，在

不同构树基因型和不同环境中，真菌的未加权差异值(Binary Jaccard）都远低于

细菌，而其加权的差异值(Bray-Curtis)则均与细菌基本相同。 

因此，可以得出构树共生微生物中包含大量有益微生物。其次环境对细菌有

着非常重要的影响，但在胁迫条件下基因型对细菌的影响显著上升；同时，真菌
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由于其易扩散性，使环境、基因型和所处部位对其种类的影响很弱，它们对真菌

的控制主要体现在丰度上。 

关键词：构树；共生微生物；基因型；环境因子 

 

*通讯作者：E-mail: shshen@ibcas.ac.cn  
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降水时间分配对冷荒漠一年生草本植物的影响 

 

范连连 1 ,2，3，李耀明 1,2*，马学喜 1,2   

（1 新疆生态与地理研究所, 新疆 乌鲁木齐 830011;2 中国科学院中亚生态与环境研究中

心, 新疆 乌鲁木齐 830011;3 中国科学院阜康荒漠生态研究站, 新疆 阜康 831500） 

 

在荒漠生态系统，水是影响植物生长的最主要限制因子，年降水格局在塑造

干旱区生态系统植物用水策略以及决定植物群落组成方面起到关键作用。通常，

降水主要以降雨和降雪两种方式输入到陆地生态系统。古尔班通古特沙漠为我国

第二大沙漠，该沙漠在冬季有稳定积雪存在，最大积雪深度在 20 cm 以上，是植

物生长发育的一个重要水分来源。本研究以古尔班通古特沙漠南缘草本层为研究

对象，通过设置 4 个积雪（0%积雪、50%积雪、100%积雪和 200%积雪）和 4 个

人工调控降雨时间:出苗期间一次性复水 20mm，生长前期降雨 60 mm (W1)，生

长后期降雨 60 mm (W2)，对照(W0)的处理来研究水分时间分配变化对该区草本

植物生长的影响。研究发现，积雪的生态效应主要体现在种子萌发及幼苗建成初

期，积雪的变化主要影响了草本层植物种子萌发的数量，但对物种多样性没有显

著影响；为了验证积雪的生态效应，在整个生长季对其遮雨，结果表明，虽然草

本植物可以生长至开花，但是繁殖为无效繁殖(几乎无种子产生)；草本植物在幼

苗期发展侧根数量吸收水分存活，旺盛期则发展根深吸收水分存活；年内不同积

雪处理间物种多样性无显著差异，但是年际间不同，且在干旱年份，W1 处理会

增加物种多样性；数量特征上，旺盛期植物存活个体数量随积雪增加而增加，在

干旱年份 W1 处理存活个体数量显著大于 W2 处理，湿润年份则差异不显著；在

个体水平上，随着积雪增多，单株生物量减小(受密度制约)，W1 处理有利于植

物的生长，个体生物量最大；在层片水平上，年内不同积雪处理间生物量差异不

显著，年际间有差异；干旱年 W1 处理有利于生物量的累积，在湿润年则 W2 处

理有利于生物量的累积；在干旱年份，草本植物主要是水分的竞争模式，而在湿

润年份则可能由水分竞争变为光照竞争模式。 

关键词：荒漠植物；降水时间；物种多样性；竞争 

*通讯作者：E-mail: lym@ms.xjb.ac.cn 
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凋落叶中木质素的降解特征及其微生物影响机制—— 

以亚热带山地常绿落叶阔叶混交林优势植物 

小花木荷和亮叶水青冈为例 

 

贺 美 1,2，田秋香 1，赵汝东 1，王兴刚 1，刘 峰 1 * 

(1 中国科学院武汉植物园水生植物与流域生态重点实验室，湖北 武汉 430000; 

2 中国科学院大学，北京 100049) 

 

木质素是地球上含量最丰富的芳香族化合物，是决定凋落物质量好坏及分解

快慢的关键指标。凋落物质量及土壤微生物是影响凋落物分解的主要因素，因森

林群落植被组成差异而变化，明确它们对凋落叶木质素单体降解的影响对森林生

态系统碳代谢与循环有重要意义。选取湖南省八大公山国家自然保护区核心的主

要优势群落亮叶水青冈（F.lucida）和小花木荷（S.parviflora），设置 F.lucida 和

S.parviflora 凋落叶（初始木质素含量差异显著）分别接种 F.lucida 和 S.parviflora

群落表层土壤微生物的 4 个处理，利用 CuO 氧化-气相色谱法追踪木质素酚单体

香草基（V）、丁香基（S）和肉桂基（C）的变化，磷脂脂肪酸法（PLFAs）分析

微生物群落动态。结果表明，经过半年的分解，F.lucida 和 S.parviflora 凋落叶质

量平均损失率分别为 15.4%和 27.9%，无论接种哪个群落微生物，S.parviflora 凋

落物降解率均显著高于 F.lucida（P<0.05）；重复测量方差分析表明，凋落物分解

受凋落物质量（P<0.0001）和培养时间（P<0.0001）及它们交互的显著影响

（P<0.05），土壤微生物对其无显著影响。经过半年降解，F.lucida 和 S.parviflora

木质素平均损失率为 22.2%和 18.5%；无论接种哪个群落微生物，F.lucida S 单体

损失率均显著高于 S.parviflora（P<0.05），C 单体损失率均显著低于 S.parviflora

（P<0.05）；S.parviflora 木质素和 C 单体降解均表现出主场优势效应；木质素及

S 单体浓度均仅受凋落物质量显著影响（P<0.0001），C 单体浓度受凋落物质量

（P<0.0001），时间（P<0.0001），凋落物质量与微生物（P<0.0001）及与时间交

互（P<0.05）的共同影响。接种 S.parviflora 群落土壤微生物后，S.parviflora V 单

体损失率显著高于 F.lucida （P<0.05），接种 F.lucida 群落土壤微生物，二者则无

显著差异；与主场优势相反，F.lucida V 单体损失率接种外源微生物显著高于接
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种本土微生物 3.8%（P<0.05）；V 单体浓度受凋落物质量（P<0.0001）和时间

（P<0.01）的显著影响。综合各分解时期 PCA 分析，G+/G-与木质素及各单体含

量始终显著相关，真菌，真菌细菌比和真菌放线菌比与 S 单体和 V 单体酸醛比

均显著相关，表明真菌在木质素单体降解中的重要作用。本研究通过互换凋落叶

和土壤接种液的实验初步了解凋落物质量和微生物在木质素降解过程中的相对

重要性，发现凋落物质量在决定木质素各单体初期分解速率方面比土壤微生物扮

演更加重要的角色。 

关键词：凋落叶分解；木质素单体；微生物；主场优势 

 

*通讯作者：E-mail: liufeng@wbgcas.cn 
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栎属青冈组植物气孔频度与大气 CO2浓度关系及在 

重建古大气 CO2 浓度上的新尝试 

 

胡瑾瑾 1，星耀武 1，周浙昆 1,2* 

(1 中国科学院西双版纳热带植物园, 勐腊 666303; 2 中国科学院昆明植物研究所, 昆明 

650201) 

 

全球变暖问题是当今人类社会关注的焦点之一。工业革命以来大气中不断升

高的 CO2 浓度被认为是导致气候变暖的重要因素。地质历史时期大气 CO2 浓度

与气候变化之间就存在相关性，可为现代的气候变化研究提供参考依据，因而重

建古大气 CO2 浓度具有十分重要的意义。气孔频度方法是目前重建古大气 CO2

浓度的一种重要手段，即利用 C3 植物叶片的气孔频度（气孔密度 SD 和/或气孔

指数 SI）与大气 CO2 分压（pCO2）的相关关系建立校准曲线，再将相应的化石

植物的气孔频度应用于校准曲线中估算古大气 CO2 浓度。然而，气孔频度与大气

pCO2 的关系具有高度的种间特异性：大部分植物的气孔频度与 pCO2 的关系呈负

相关，有些植物无明显相关性，而少数植物呈正相关。因此，应用气孔频度方法

进行古大气 CO2 浓度重建前必须先确定化石的一个最近现生亲缘种（nearest 

living relative, NLR）的气孔频度与大气 pCO2的相关性，具有一定的相关关系才

可用于重建古大气 CO2 浓度。目前尚未有研究将几种植物的气孔频度合并探讨

其与 pCO2 的关系并应用于古大气 CO2 浓度的重建。本研究以中国亚热带常绿阔

叶林的三种优势植物——青冈（Quercus glauca）、滇青冈（Q. schottkyana）和黄

毛青冈（Q. delavayi）（隶属于壳斗科栎属青冈组）为研究对象，分别采集了青冈

海拔跨度 142–1555 米的 14 个采样点、滇青冈海拔跨度 1684-2520 米的 11 个采

样点、黄毛青冈海拔跨度 1431–2630 米的 15 个采样点的标本，尝试将这三种植

物的气孔频度合并建立其与大气 pCO2 的相关性。结果显示三种植物合并的气孔

频度与大气 pCO2 呈显著负相关，且合并建立的校准曲线相关性优于三者单独的

相关性。青冈组化石是东亚新生界地层的常见类群，是重建古大气 CO2 浓度的理

想材料。这三种青冈组植物亲缘关系紧密，三者的最近亲缘化石形态相似不易区

分，三者合并建立校准曲线是一个新的尝试，为利用青冈组化石进行古大气 CO2
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浓度重建提供了很大的便利。由于 SI 重建古大气 CO2 浓度比 SD 更可靠，利用

文献中已发表的青冈组化石的 SI 对三种青冈组植物合并建立的校准曲线进行验

证，将 Jia 等（2015）中的青冈亲缘化石 Q. paraglauca（晚中新世）、贾慧等（2009）

中的黄毛青冈亲缘化石 Q. aff. delavayi（中新世）和胡茜等（2013）中的黄毛青

冈亲缘化石 Q. tenuipilosa（晚上新世）的 SI 应用于合并建立的校准曲线中，估

算出古大气 CO2 浓度分别为 365 ppm（晚中新世）、359 ppm（中新世）和 218 ppm

（晚上新世）。该结果与前人重建的古大气 CO2 浓度结果十分吻合，说明三种青

冈组植物合并建立的校准曲线在古大气 CO2 浓度重建上具有很大的应用潜力。 

关键词：气孔密度；气孔指数；古 CO2 浓度重建；栎属青冈组 

 

*通讯作者：E-mail: zhouzk@xtbg.ac.cn 
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PEG-6000 模拟干旱对意大利苍耳种子萌发生理特性的影响 

 

胡小英 1，齐淑艳 1,2*，秦子晴 1，宋 菁 1,2 

（1 沈阳大学生命科学与工程学院， 辽宁 沈阳 110044；2 辽宁省城市有害生物治理与 

生态安全重点实验室， 辽宁 沈阳 110044） 

 

意大利苍耳（Xanthium italicum）为菊科苍耳属植物，原产北美洲，现广布

于南美洲、北美洲和欧洲。我国于 1991 年在北京首次被发现。现已扩散至河北、

山东、深圳、辽宁、新疆等地，对入侵地的农作物及生态环境危害严重。本研究

采用纸皿法，以蒸馏水为对照，研究不同浓度 PEG-6000（5%、10%、15%、20%、

25%）对意大利苍耳种子萌发生理特性的影响。结果表明：（1）PEG 浓度为 15%、

20%和 25%时，意大利苍耳种子不萌发；随 PEG 浓度升高，与 CK 相比，日相对

萌发率明显降低，10%PEG 处理下推迟种子萌发高峰期，发芽率、发芽势、发芽

指数与活力指数显著下降（P＜0.05），说明水分条件影响意大利苍耳种子萌发；

（2）与 CK 相比，5%PEG 处理下意大利苍耳幼苗的下胚轴长、子叶长以及幼苗

鲜重均明显降低（P＜0.05），10%PEG 处理下幼苗的生长受到显著的抑制（P＜

0.05），其中下胚轴及子叶的生长对 PEG 胁迫的反应比初生根的反应更为明显，

表现出其萌发后生长对干旱胁迫的较强适应性；（3）随 PEG-6000 浓度升高，与

CK 相比，意大利苍耳幼苗子叶 MDA 含量、相对电导率和 POD 活性均无显著变

化，可溶性蛋白含量、游离脯氨酸含量、SOD 活性以及 CAT 活性均达到显著差

异；随 PEG-6000 浓度升高，意大利苍耳幼苗下胚轴 MDA 含量、相对电导率、

可溶性蛋白含量、游离脯氨酸含量以及 CAT 活性均呈逐渐上升趋势，SOD 活性

呈先降后升趋势，10%PEG 处理下显著高于 CK（P＜0.05），POD 活性呈下降趋

势，显著低于 CK（P＜0.05）；随 PEG-6000 浓度升高，意大利苍耳幼苗初生根

MDA 含量、游离脯氨酸含量以及 CAT 活性呈逐渐上升趋势，电导率、可溶性蛋

白含量、SOD 活性以及 POD 活性呈先降后升趋势，与 CK 相比，10%PEG 处理

下其 MDA 含量、可溶性蛋白、游离脯氨酸以及 POD 活性显著升高（P＜0.05）。

说明幼苗不同器官对 PEG-6000 的响应各不相同，反应对策也不尽相同。 

关键词：意大利苍耳；PEG-6000 胁迫；种子萌发；生理特性 

*通讯作者：E-mail: qshuyan@sina.com 



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 340                                    

浙江古田山常绿阔叶林冠层优势种群更新动态研究 

——探讨 2008 年冰雪灾害的影响 

 

冀艳利 1,5，金 毅 2，王云泉 3，陈声文 4，宋小友 4，米湘成 3*，任

海保 3，于明坚 2，叶 铎 1，陈建华 1* 

(1 浙江师范大学化学与生命科学学院, 浙江 金华 321004; 2 浙江大学生命科学学院濒危

动植物保护生物学教育部重点实验室, 浙江 杭州 310058; 3 中国科学院植物研究所植被与

环境变化国家重点实验室, 北京 100093; 4 钱江源国家公园生态资源保护中心 浙江 开化 

324300; 5 南京大学生命科学学院, 江苏 南京 210046) 

 

在全球气候变化的背景下，极端气候事件(如雪灾)的发生的频率和区域都有

变化的趋势，研究亚热带常绿阔叶林冠层优势种群在极端气候事件前后的动态变

化具有重要意义。本文以古田山 24ha 常绿阔叶林为研究对象，选取林冠层 4 个

优势种群：甜槠 Castanopsis eyrei、木荷 Schima superba、马尾松 Pinus massoniana

和虎皮楠 Daphniphyllum oldhamii，利用 2005 和 2010 年两次调查数据，从平均

DBH 和胸高断面积、死亡率和补员率、分径级种群结构、种群及不同生活史阶

段死亡个体的空间分布格局和不同生境中死亡比例的大小分布 5 个方面，具体分

析了林冠层 4 个优势种群冰雪灾害前后的更新动态。结果表明：除了木荷平均

DBH 减小，其他 3 个优势种群的平均 DBH 均增加；4 个优势种群在每公顷中的

平均胸高断面积(m2 ha-1)均减小。木荷死亡率最低(3.01%)，补员率居中(1.01%)；

马尾松死亡率最高(9.08%)，补员率则最低(0.15%)。雪灾前后各优势种的种群径

级结构基本保持稳定，各径级补员数量低于损失数量，导致各径级数量呈减小趋

势。其中，小径级升级和死亡数量较大，补员则表现为明显不足，损失较大。各

林冠层优势种群及各年龄阶段死亡个体在 0-100 m 尺度上主要为聚集分布。不同

生境的个体数不同，密度也有差异，个体数较多的生境死亡比例也较高，不同物

种倾向于偏好不同的生境。 

关键词：亚热带常绿阔叶林；死亡率和补员率；径级结构；空间分布格局；动态

监测样地 

*基金项目: 国家科技支撑计划课题(2008BAC39B02) 

**通讯作者： E-mail: sky78@zjnu.cn, mixiangcheng@ibcas.ac.cn 
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不同刈割方式对大针茅草地群落特征和生物多样性的影响
* 

 

贾丽欣，杨 阳，张 峰，乔荠瑢，赵萌莉** 

（内蒙古农业大学，内蒙古 呼和浩特市 010010） 

 

本试验对内蒙古自治区锡林郭勒盟锡林浩特市毛登牧场的大针茅典型草原

不同刈割方式对于草地群落特征和生物多样性的影响展开研究，旨在对半干旱地

区天然打草场的合理利用提供依据。结果表明：大针茅在群落物种中具有最大的

重要值，占据优势地位；短期的刈割对于群落生物量的影响不显著（P>0.05），

但是与对照相比，1（1）和 2（1）有增长趋势，而 50（5）和 50（10）有降低趋

势。刈割有降低群落平均高度和增加群落密度的的趋势；刈割对 Margalef 丰富

度指数(Ma)的影响较大，其中 50（5）显著大于 50（10）（P<0.05），刈割对 Shannon-

Winner多样性指数和 Pieous均匀度指数没有显著影响（P＞0.05）。 

关键词：典型草原；刈割方式；生物多样性 

 

*基金项目：国家自然科学基金项目（31460110 和 31170446）和内蒙古农业大学草地资源

教育部重点实验室资助。 

第一作者： E-mail:1033380884@qq.com 

**通讯作者： TEL：15248060203，E-mail:nmgmlzh@126.com 
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水文格局对湿地植物群落生物量的影响：时空尺度依赖性 

 

兰志春 1,2，陈亚松 1，沈瑞昌 1,2，黎 磊 1,2，金斌松 1，陈家宽 1,2* 

（1 南昌大学流域生态学研究所，江西 南昌，330031；2 复旦大学生物多样性研究所，上

海，200433） 

 

水文格局是影响湿地植物生长的最重要的生态因子。关于水文格局对湿地植

物的影响，一般都是在单个尺度上的研究，尤其是集中在区域尺度的研究，但是

仍然不清楚研究的时空尺度如何影响水文格局对湿地植物群落生物量的影响。 

在不同的空间尺度（样线、子湖泊、全湖）和时间尺度（单个季节、不同季

节、不同年份），研究水文格局和土壤氮磷含量对植物群落地上生物量的影响。 

1.随着空间尺度的增加，水文格局和土壤氮磷含量对地上生物量的影响减弱，

但是相对于土壤氮磷含量，水文格局的相对重要性增加。 

2.在秋季，水文格局对生物量变化的贡献大于土壤氮磷含量；在春季，土壤

氮磷含量对生物量变化的贡献大于水文格局。在水淹时长较长的年份，水文格局

的影响更大。 

水文格局和土壤氮磷含量对于植物群落的影响显著依赖于时空尺度。人类活

动和气候变化在不同时空尺度都影响了水文格局和氮磷输入，我们需要开展多时

空尺度的研究。 

关键词：尺度依赖性，限制性因子，水淹时长，水位低枯，富营养化 

 

*通讯作者：E-mail: lanzhichun@ncu.edu.cn 或 jkchen@fudan.edu.cn 
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喀斯特峰丛节齿藓类（Arthrodontae）生态分布及 

环境因子影响研究 

 

李 芳 1，王智慧 1*   

（贵州师范大学生命科学学院，贵州 贵阳 550025） 

 

节齿藓类（Arthrodontae）是指蒴齿由蒴周层的某几层细胞的细胞壁加厚而

成，并与邻近的细胞脱离而构成的藓类。节齿藓的蒴齿结构特征与其孢子体的演

化、传孢方式及环境的适应性都有极密切的关系，是藓类植物中适应性最强、最

复杂和较为进化的类群，在喀斯特山区各类环境中有极为广泛的分布。为探究喀

斯特峰丛节齿藓类的生态分布及影响其分布的环境因子，以贵阳思雅河流域三座

典型喀斯特峰丛为代表，对喀斯特峰丛节齿藓类的多样性进行分析，运用

CANOCO 软件分析温度、湿度、光照强度、海拔高度等环境因子和节齿藓类的

关系。研究区域内有节齿藓类植物 11 科 25 属 74 种，其中顶蒴单齿藓 26 种，顶

蒴双齿藓 21 种，侧蒴双齿藓 27 种。三座峰丛中，生境较好的Ⅰ号峰丛以侧蒴双

齿藓占优势，生境较差Ⅱ号、Ⅲ号峰丛则以顶蒴单齿藓为主。环境相对适宜的坡

底以侧蒴双齿藓分布较多，而植被覆盖少、相对湿度低、光照强度大的坡中、坡

顶则以顶蒴单齿藓为主。各坡段节齿藓类的 Sorenson 多样性指数显示：坡底和

坡中的顶蒴单齿藓物种相似性系数最高，达到 27.72％，主要物种有小石藓原变

种（W.controversa var.controversa）、阔叶小石藓（W. planifolia）、拟阔叶小石

藓（W.platyphylloides）等。环境因子与节齿藓类的 RDA 分析显示：环境湿度与

顶蒴单齿藓、顶蒴双齿藓呈负相关，与侧蒴双齿藓呈显著正相关；光照强度与顶

蒴单齿藓、顶蒴双齿藓呈正相关，与侧蒴双齿类藓呈负相关；温度和海拔高度与

节齿藓类不存在显著性相关。湿度在 70％RH～79.9％RH 内三种蒴齿型藓类综合

优势比均为最大值，说明该湿度范围内适宜节齿藓类生长。 

关键词：节齿藓类；生态分布；环境因子；喀斯特峰丛 

 

*通讯作者：E-mail:wangzhihui222@126.com 
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艾比湖沙拐枣的开花物候特征 

 

李志成，李 进*，吕海英，张 侠 

(1 新疆特殊环境物种保护与调控生物学实验室，新疆 乌鲁木齐 830054； 

2 新疆师范大学生命科学学院，新疆 乌鲁木齐 830054) 

 

本文以荒漠珍稀植物艾比湖沙拐枣（Calligonum ebi-nuricum）为材料研究对

象，连续两年对其自然种群的开花物候和开花过程中的花部表型变化进行了观察，

并运用相对开花振幅、开花强度和开花同步性等开花物候指数研究了开花物候特

征。结果表明：艾比湖沙拐枣在 5 月上旬至 6 月下旬开花，其种群、个体、同化

枝和单花的花期分别历时 52～53 d、45～48 d、20～22 d 和 4～6 d。单花开花进

程依其形态和散粉特征可分为散粉前期、散粉初期、散粉盛期和凋谢期 4 个时

期。其个体水平和同化枝水平的开花物候进程（开花振幅曲线）呈多峰曲线，年

际间相似性较高。个体水平具有较高的开花同步指数，相对开花强度分布范围较

宽广，表现出一种持续开花的模式。始花日期与花期持续时间存在极显著负相关

关系，与开花数和坐果数存在显著负相关关系；花期持续时间与开花数和坐果数

存在显著正相关关系。 

关键词：艾比湖沙拐枣；开花物候；相对开花强度；开花同步性 

 

* 通讯作者：E-mail：1910623613@qq.com 
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恶性外域杂草薇甘菊基因组甲基化 MSAP 分析* 

 

沈 瑾 1，王 艇 2，苏应娟 1,3 ** 

（1 中山大学生命科学学院, 广东 广州 510275；2 华南农业大学生命科学学院, 广东 广

州 510642；3 中山大学深圳研究院, 广东 深圳 518057） 

 

薇甘菊是菊科（Asteraceae）假泽兰属（Mikania）植物，为世界十大有害杂

草之一。为了更好地适应入侵地的新环境，薇甘菊呈现出极强的表型可塑性，生

长和繁殖的对策明显不同。这种表型可塑性在其成功入侵新环境的过程中起着关

键作用，表观遗传变异应是其入侵和扩张的驱动力。为此，我们采用甲基化敏感

扩增多态性技术（MSAP）对华南地区 21 个薇甘菊种群的表观遗传变异展开分

析。结果表明：1. 种群间存在显著的甲基化变异；2. 种群内（86.5%）的表观遗

传变异明显大于种群间（13.5%）；3. 表观遗传变异存在“isolation by distance”模

式；4. 0-50 m 的范围内，种群在表观遗传变异水平上存在明显的空间自相关；5. 

鉴定出 4 个表观适应性位点，其中 1 个位点与 Mn、Zn 和 P 正相关，另外 3 个位

点均与 Bio12（年降水量）呈负相关；6. 和遗传变异相比（He= 0.079；Fst= 0.18084），

表观遗传变异存在较高的多样性和较低的遗传分化（He= 0.084；Fst= 0.12634）。

7. 生态位模型推断，薇甘菊最适分布区集中在广东广西南部以及台湾南部和东

南部地区，Bio01（年平均温度）、Bio02（平均日间温度范围）、Bio06（最冷月最

低温度）、Bio09（最干季平均温度）、Bio11（最冷季平均温度）和 Bio18（最暖

季降水量）对其分布起着关键性的作用。研究结果将为探究薇甘菊的入侵机制提

供理论依据。 

关键词：薇甘菊,甲基化,MSAP 

 

* 基 金 项 目 ： 广 州 市 科 技 计 划 项 目 (201804010389) ； 深 圳 市 科 技 创 新 项 目

(JCYJ20170818155249053) 

**通讯作者：E-mail: suyj@mail.sysu.edu.cn 
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氮添加抑制了土壤有机碳的矿化但促进了难分解 

有机碳的矿化 

 

廖 畅 1,2，田秋香 1，唐亚男 1,2，刘 峰 1* 

（1 中国科学院武汉植物园水生植物与流域生态重点实验室，湖北 武汉 430000； 

2 中国科学院大学，北京 100049） 

 

在陆地生态系统中，深层土壤是主要的土壤有机碳库。大气氮沉降的加剧会

严重的影响深层土壤有机碳的矿化，进而会影响激发效应。我们设置了不同氮浓

度添加实验，以及 13C 标记的葡萄糖来探讨不同氮有效性对土壤有机碳矿化的影

响，并结合微生物功能群落以及矿质颗粒保护来探讨氮有效性的生物和非生物的

机制。葡萄糖添加促进了土壤有机碳的矿化，产生正的激发效应，表明深层土壤

的稳定性归因于外源碳的缺乏。但是同时添加氮却降低了激发效应的大小，随着

添加氮浓度的增加，激发效应越低。这些结果比较符合氮矿化假说。随着氮浓度

的增加，β-葡萄糖苷酶（BG），N-乙酰氨基葡萄糖苷酶（NAG），木聚糖水解酶

（XYL）等酶的活性也会随之增加，同时亮氨酸氨基肽酶（LAP）的活性也会随

着氮浓度的增加而增强，这与氮矿化假说的核心内涵不符。氮的添加并没有降低

微生物对含氮化合物的降解，反而增强了微生物对氮的矿化，也增强了微生物对

难分解化合物的利用，这些结果都表明添加促使微生物对碳源的利用发生的变化，

从相对简单的有机碳向难分解的有机碳发生转变，CLPP 结果也进一步证实随着

氮浓度的增加，微生物对聚合类，胺类以及杂合类的利用会增强。这些结果都暗

示尽管氮的添加降低了激发效应，却不利用土壤有机碳的固持。另一方面，随着

氮浓度的添加，土壤 pH 也会随之下降，Fe-SOC 也会显著降低，这也大大降低

了土壤有机碳的稳定性。以上结果说明氮添加通过生物和非生物的作用调控着土

壤有机碳的矿化，这些作用的调控虽然降低了土壤有机碳的矿化，却不利于土壤

有机碳的固持。 

关键词：深层土壤；激发效应；微生物功能群落；土壤酶活性 

 

*通讯作者：E-mail: liufeng@wbgcas.cn 
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列汕头南澳岛近岸海域浮游植物群落结构特征 

 

刘 陈 1，杨宇峰 1* 

（1 暨南大学生命科学技术学院， 广东 广州 510632） 

 

为了考察大型海藻龙须菜规模栽培对近海环境的影响，于 2018 年 1 月（冬

季）和 4 月（春季）龙须菜栽培期，环南澳岛近岸海域开展了浮游植物和水环境

调查。结果表明, 冬季南澳近海共发现浮游植物共 6 门、47 属、74 种, 主要优势

种为具槽帕拉藻（Paralia sulcate）；浮游植物密度介于 1.14104～7.32104cells/L, 

平均值为（3.45±1.59）104 cells/L。春季共发现浮游植物共 5 门 57 属 80 种，主

要优势种为中肋骨条藻（Skeletonema costatum）、新月菱形藻(Nitzschia closterium); 

浮游植物密度介于 0.3104～23.67104cells/L, 平均值为（5.23±6.02）104cells/L。

春季浮游植物密度较冬季高, 浮游植物群落多样性下降。冬季和春季浮游植物密

度均在船舶停靠点（S11）形成最大值, 深澳龙须菜栽培区(S7)浮游植物密度最低。

龙须菜栽培对浮游植物生长抑制效应明显。N/P 比影响浮游植物群落结构，随着

N/P 比升高，硅藻相对密度及种类多样性升高， 甲藻相对密度及种类多样性降

低。 

关键词：南澳岛；浮游植物；群落结构；营养盐 

 

*通讯作者：E-mail: tyyf@jnu.edu.cn 
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表观遗传机制在芦苇响应异质性环境中的作用研究 

 

刘乐乐 1，宋慧佳 2，郭卫华 1* 

（山东大学生命科学学院, 山东 青岛 266237） 

 

在全球气候变化背景下，湿地盐碱化将越来越严重，湿地生态系统成为最脆

弱的生态系统之一。了解湿地植物对气候变化引起的环境波动的响应和适应机制，

对于预测湿地植被的动态和保护湿地生态系统显得尤为重要。表观遗传变异的灵

活的可塑性和可遗传性，成为植物应对异质性环境的重要分子机制。为探究表观

遗传变异机制在湿地植物应对全球变化中的作用，我们以典型湿地植物芦苇为研

究材料，在自黄河三角洲的盐水芦苇和来自内陆的淡水芦苇中各选取 11 个基因

型，在山东和辽宁两个同质园进行模拟交互种植试验，分别用自来水和盐水（每

升水 20g 盐）浇灌，测量其生长性状、光合参数和最终的生物量、元素含量及碳

水化合物物等植物功能性状指标，并利用甲基化敏感的扩增长度多态性（MS-

AFLP）分子标记分析 DNA 甲基化水平和模式。通过 15 个植物功能性状进行巢

式方差分析，我们发现同质种植园间、基因型、盐度间、个体间分别存在 9、6、

8 和 1 个显著差异性状，分别解释了 7%，7%，13%和 25%的表型变异。主轴分

析（PCoA）、分子变异分析（AMOVA）揭示，相比盐度，气候条件差异（不同

同质种植园）更能影响 DNA 甲基化水平和模式，结合各表型分析推测可能是由

于气候差异导致了明显的物候差异（收获时盘锦地区芦苇均未抽穗）进而使得两

地的芦苇整株处于不同的发育阶段。此外，Mantel 分析和随机化多元矩阵回归分

析(MMRR)说明，植物功能性状和表观遗传变异有着一定的相关性。根据本研究

结果可以推测，表观遗传变异可能是表型可塑性的内在分子机制，可以帮助植物

适应一定的气候差异，但表观遗传机制对环境变化的适应存在一定的局限性，当

盐分等环境剧烈变化时，较强的迁移能力或者较高的遗传（DNA 序列）多样性

依旧时种群存活的关键因素。 

关键词：芦苇；表观遗传变异；群体表观遗传学；全球气候变化 

 

*通讯作者：E-mail: whguo_sdu@163.com 
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西藏干旱半干旱地区硬叶对齿藓形态属性及 

变异与海拔的关系* 

 

刘 凌 1,2，宋晓彤 1,2，王庆刚 1,2，寇 瑾 1,2，宋闪闪 1,2，邵小明 1,2** 

（1 中国农业大学资源与环境学院, 北京 100193；2 生物多样性与有机农业北京市重点实

验室, 北京 100193） 

 

青藏高原作为世界的第三极，在较小范围内海拔变化明显。苔藓植物作为一

类结构相对简单的植物、对环境变化敏感。目前有关同一物种的植物形态属性在

不同环境条件下是如何变化的报道还非常少见。本研究选择在西藏干旱半干旱区

广泛分布的丛藓科植物硬叶对齿藓原变种（Didymodon rigidulus Hedwing var. 

rigidulus）为研究对象，探讨该物种随海拔改变发生的的形态属性变化。本研究

使用 2011 年至 2015 年采自西藏不同海拔的标本，利用解剖镜和显微镜等仪器设

备开展植株高度、叶片长度、叶片宽度、叶面积，叶片上端 1/3 处的叶片厚度、

细胞密度、疣密度、疣凸起高度、疣大小等形态属性的测量。通过对不同属性之

间、属性与海拔之间的相关关系分析，得到以下结果：叶片大小与植株高度、叶

片长度、叶片宽度呈正相关；叶片背腹面疣生长情况相似，但叶片背面生长的疣

面积更大，凸起高度更高；疣密度和疣大小与细胞密度存在相关性，随着细胞密

度增加疣密度增大，疣大小减小；随着海拔增加，植株高度有增加的趋势，叶面

积有减小的趋势，叶片厚度有增大的趋势，细胞密度有减小的趋势，疣大小有增

大的趋势，疣密度、疣凸起高度有减小的趋势。从本研究的初步结果来看，随着

海拔的变化，一些属性之间呈现“联动”趋势，有些属性的变化与海拔变化关系显

著，表现出随着环境变化物种形态属性发生相应变化。 

关键词：形态属性，硬叶对齿藓，海拔，西藏 

 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（31570474,41771054） 

**通讯作者：E-mail: shaoxm@ cau.edu.cn 
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1961—2015 年气候变化对上海潜在植被和地域 

代表性植物的影响* 

 

刘 鸣**，张德顺* 

（同济大学建筑与城市规划学院，上海 200092） 

 

潜在植被（potential natural vegetation）亦被称为地带性植被，可以反映自然

状态下植被与环境间的相互作用。受气候变暖和城市气候效应的双重影响，上海

地区的潜在植被和地域代表性植物正在发生变化。本文采用物种分布模型

（Species Distribution Model）建立了 40 种上海现有树种的全球与国内自然地理

分布数据库，对各种树种的气候生态指标进行了统计，包括年均温（Annual mean 

temperature， AMT，℃）、年均生物温度（Annual biotemperature， ABT，℃，

Holdridge）、温暖指数（Warmth index， WI，℃·month， Kira）、最冷月平均气

温（Min temperature of coldest month， MTCM，℃）、最热月平均气温（Max 

temperature of warmest month， MTWM，℃）、年均降水量（Annual precipitation ，

AP，mm）、最湿月平均降水量（Precipitation of the wettest month， PWM，mm）、

最干月平均降水量（Precipitation of the driest month，PDM，mm）、干湿指数

（Humid/arid index，HI，Bailey）9 项与潜在植被和地域代表性植物相关的气候

指标。将各项气候生态指标的最适幅度与上海前 30 年以及近 30 年气候平均指标

进行对比，结果发现：（1）1961-2015 年这 55 年间，上海气温持续偏高，降水明

显增加。年均温由 15.5℃上升为 16.6℃。市区温差上升趋势最为突出，徐家汇站

点比 30 年前平均上升了 1.42℃，其次是郊区之间的平均温差上升了 1.02℃，而

市区与郊区之间的温差变化最小，仅 0.48℃，但均未达到显著水平。年均降水量

由 1086.0mm 上升至 1198.9mm，全市湿季平均降水（p = 0.035）、郊区之间（p = 

0.044）、市郊之间（p = 0.049）的降水变化均达到显著性水平（p＜0.05），但市区

之间的降水变化未达到显著性水平；（2）按 ABT 和 HI 可将 40 种树种分为 4 类：

炎热干燥气候型、温暖湿润气候型、温凉干燥气候型和温凉湿润气候型；3）前

30 年，上海郊区气候条件最适宜温凉干燥的落叶树种生长，以悬铃木为地域代

表种，温凉湿润型树种次之，温暖湿润型树种再次，炎热干燥气候型树种居末。
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近 30 年，市区气候出现新变化，以香樟为地域性代表种的温暖湿润型树种占据

绝对优势，温凉湿润型和温凉干燥型居中，炎热干燥型树种仍然居末。综上所述，

半个世纪的气候变化使得上海潜在植被和地域代表性植物发生了一定的变化，这

种变化可用于指导上海地区的园林绿化植物的选择，为适应未来气候变化的园林

植物引种、栽培和管理提供参考。 

关键词：气候变化；潜在植被；地域代表性植物；上海 

 

*基金项目：国家自然科学基金面上项目（31470701） 

**通讯作者：E-mail:limshi2013@qq.com 
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伊犁河谷恶性入侵植物刺苍耳种群生殖构件的生长分析 

 

刘 影，赵 玉*，尚天翠 

（伊犁师范学院生物与地理科学学院，新疆 伊宁 835000） 

 

刺苍耳（Xanthium spinosum）为菊科苍耳属一年生草本，原产地为南美洲，

目前在欧洲中部和南部以及西北太平洋地区，属世界性杂草。我国于 1932 年在

河南郸城发现其野生归化种，随后在安徽、北京、辽宁、内蒙古和宁夏等地相继

被发现，现已被确定为我国重要的外来有害入侵植物，2006 年首次在新疆新源

县内被发现并向周边县区快速扩散。由于刺苍耳能很好地在温带地区的适宜环境

中生存，现已蔓延至南北疆的绿洲平原、荒漠和草原生态系统。由于刺苍耳植株

高大，最大株的直径和株高可分别达 2.5 m 和 1.5 m，团块状分布，不易人工铲

除，加之果实具刺，极易通过动物、风、人类活动等途径大面积、远距离传播。

项目组的野外调查及相关研究结果表明，刺苍耳在伊犁河谷已经形态恶性入侵的

态势，若不被重视，该入侵物种暴发成灾的风险将会很大，从而给新疆脆弱的生

态系统和农牧业生产带来不可估量的影响和损失。作为一种恶性入侵杂草，人们

对其的了解还欠缺很多有关该物种的生物学、生态学等方面的基础知识，尤其缺

乏其繁殖的生物生态学特征研究。因此，本研究采用大样本随机取样方法，研究

了恶性入侵植物刺苍耳种群构件的生物量结构及其生殖分配格局。结果表明，在

籽实成熟期，株高 28.81±16.05cm，根长 14.42±6.11cm，果实 198.94±445.46 个，

叶生物量 4.25±10.23g，果实生殖分配 49.67±15.02%，刺苍耳各构件数量性状以

及构件的生物量分配的表形可塑性差异较大，其中生殖构件数量性状和生物量性

状均处于较高水平，其中茎杆生物量最高达到 278.37%，叶生物量分配最低为

29.58%。结果表明，即使在同一生境条件下，刺苍耳种群生殖株各数量性状也均

匀较高的表型可塑性，且构件生物量的表型可塑性极高。同时，各构件生物量分

配的表形可塑性差异较大，地下部构件-根的表型可塑性较高，而地上部构件生

物量分配的表型可塑性较低。刺苍耳果实生殖构件的数量和生物量均随总生物量、

各构件生物量、株高和根长的增加而呈直线函数方式增加，且相关性均达到显著

水平（P<0.01）。生殖分配与各构件生物量以及根长成显著的直线函数负相关关
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系，与总生物量和株高没有相关性。研究结果将有利于揭示刺苍耳恶性入侵的生

物生态学机制，并为本地区恶性入侵植物的管控提供理论支持。 

关键词：刺苍耳；生物入侵；构件；表形可塑性；生殖分配 

 

*通讯作者：E-mail: satzl2017@163.com 
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硒对 Cd 胁迫下大型海藻裂片石莼（Ulva fasciata）和 

龙须菜（Gracilaria lemaneiformis）光合作用的保护 

 

刘之威 1，杨宇峰 1*, 邹定辉 2 

（1 暨南大学水生生物研究所，广东 广州 510632；2 华南理工大学环境与能源学院，广

东 广州 510006） 

 

为研究硒对镉胁迫下大型海藻光合作用的影响，以大型海藻裂片石莼 U. 

fasciata 和龙须菜 G. lemaneiformis 为研究对象，研究了硒 (Na2SeO3，200 mg/L) 

对 Cd（3 mg/L）胁迫下大型海藻的生长速率 (RGRs)、生化成分、光合特性和抗

氧化系统的影响。结果发现：（1）镉胁迫显著抑制了两种海藻的生长（p<0.05）,

减少了光合色素 (Chla、Chlb、Car、PE 和 PC) 、可溶性糖和可溶性蛋白的含量

（p<0.05），降低了叶绿素荧光参数 (Fv/Fm, α, rETRm)、光合放氧能力（Pn）和抗

氧化酶（CAT、SOD、POD、GPX）的活性（p<0.05），增加了丙二醛（MDA）

含量（p<0.05）。（2）硒的加入促进镉胁迫下大型海藻的生长（p<0.05），增加光

合色素 (Chla、Chlb、Car、PE 和 PC) 、可溶性糖和可溶性蛋白的含量（p<0.05），

提高叶绿素荧光参数 (Fv/Fm, α, rETRm)、光合放氧能力（Pn）和抗氧化酶（CAT、

SOD、POD、GPX）的活性（p<0.05），减少丙二醛（MDA）含量（p<0.05）, 显

著减弱了镉胁迫的影响。结果表明，Se 可通过增强大型海藻抗氧化系统来保护

和修复光合系统，从而减缓 Cd 对大型海藻光合系统的胁迫，提高海藻的光合作

用能力。 

关键词：硒；镉胁迫；光合作用 

 

*通讯作者：E-mail: tyyf@jnu.edu.cn 
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大型海藻龙须菜栽培对海水和沉积物重金属的 

生物修复作用 

 

罗洪添，杨宇峰* 

（暨南大学生命科学技术学院，广东 广州 510632） 

 

为调查龙须菜栽培对海水和沉积物重金属的生物修复作用，于 2014 年 12 月

至 2015 年 6 月采集汕头南澳深澳湾龙须菜栽培区及邻近海域样品。调查期间平

均水温 21.61 ± 5.67 ℃，盐度 28.84 ± 2.25，溶解氧 8.23 ± 1.27 mg L-1，pH 8.18 ± 

0.15。5 月份龙须菜平均每簇生物量为 0.47 ± 0.28 kg，平均簇长为 85 ± 5 cm。南

澳深澳湾海水重金属 Cd 和 Pb 含量最高值为 5 月，Cr 最高值为 1 月，Zn 最高

值为 4 月。利用综合污染指数 WQI 对深澳湾海水重金属含量分析发现，全部调

查站位的 WQI 均值为 1.43 ± 0.03，其中 2014 年 12 月和 2015 年 1 月为轻度污

染海域；2015 年 2 月和 3 月为清洁无污染海域；2015 年 4 月为中度污染海域；

2015 年 5 和 6 月为清洁无污染海域或轻度污染海域。深澳湾大部分表层水域属

重金属清洁无污染海域或轻度污染海域。沉积物重金属含量和 RI 结果表明汕头

南澳深澳湾表层沉积物不同金属污染风险指数不同，其中 Cd 为高风险金属，Pb、

Cu 和 Zn 为低风险金属。龙须菜栽培期间，龙须菜栽培区沉积物中 Zn、Pb、Cd

和 Cu 浓度显著低于其它调查海区，表明龙须菜栽培能吸收水中的重金属，减少

重金属与水中颗粒物的结合，从而降低沉积物中重金属的含量，对沉积物中重金

属 Cd、Cu、Pb 和 Zn 污染有生物修复作用。龙须菜对不同的金属离子富集能力

不同，其中 5 月份各离子富集指数 BCF 为 Cr（2.45 × 105），Zn（1.67 × 105），

Pb（1.14 × 105）和 Cd（0.16 × 105）。在龙须菜栽培后期，龙须菜体内重金属含

量高于下苗期，表明龙须菜能大量富集海水中的重金属离子，对海水和沉积物重

金属 Cd、Cu、Pb、Cr 和 Zn 污染有生物修复作用，但龙须菜藻体内重金属 Cr

（125.15 ± 0.25） μg g-1，Cd（4.58 ± 0.05） μg g-1 和 Pb（8.85 ± 0.02） μg g-1 均

超过了食品中污染物限量标准，其食用安全应该引起关注。 

关键词：大型海藻；龙须菜；重金属；生物修复 
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城市常绿园林植物香樟叶片色素变异特征研究 

 

吕 丹 1,2, 陶 冶 1,2*, 吴甘霖 1,2  

（1 安庆师范大学生命科学学院, 安徽 安庆 246133；2 皖西南生物多样性研究与生态保护

安徽省重点实验室, 安徽 安庆 246133） 

 

城市绿化植物是构建生态城市的主体和构成城市生态系统的关键，对改善生

态环境、促进居民身心健康和保障社会经济的可持续发展有着不可替代的作用。

随着工业化的发展和城市规模的扩大，排放于大气和土壤中的污染物日益增多，

逐渐形成了不同城市小生境，并具有不同的环境特征(如不同程度的大气、土壤

污染等)。为探讨季节、生境及树冠方位对城市常绿园林植物叶片色素特征的影

响，以安庆市 7 个不同生境的香樟为研究对象，分别在夏季(7 月)和冬季(12 月)

调查采集树冠南北两侧叶片样品，测定叶绿素 a、b 和类胡萝卜素含量。三因素

方差分析表明，季节对香樟叶片色素含量影响最大，其次是生境，而树冠方位及

其交互作用影响微弱。冬季叶片色素含量及叶绿素 a/b 均显著低于夏季，但各色

素指标在生境间的变化无明显规律。相关性分析表明，土壤全量氮、磷及速效氮、

磷含量对冬季香樟叶片色素含量有显著影响，但土壤理化特性对夏季叶片色素含

量影响不明显。总之，城市不同生境(由土壤异质性表征)对香樟叶片色素的影响

作用因季节不同而呈现不同效应。 

关键词：生境；季节；树冠方位；园林植物；叶绿素；土壤异质性 
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基于微藻培养的煤田酸性矿山废水硫酸盐资源化利用研究 

 

吕俊平，郭俊燕，冯 佳，谢树莲* 

（山西大学生命科学学院，山西 太原 030006） 

 

高硫酸盐含量是煤田酸性矿山废水(acid mine drainage, AMD)的重要特征之

一。如果一旦大面积形成污染，治理难度就很大。利用微藻代谢硫酸盐并积累生

物质是一种极具潜力的硫酸根离子资源化利用方案。但是，目前微藻代谢硫酸盐

的效率不高，关键影响因素尚不明确。因此，找到有效的调控手段是提高微藻利

用硫酸盐效率的关键。 

针对上述问题，本研究以课题组从环境样品中筛选获得的土著藻种绿球藻为

研究对象，针对 AMD 中硫酸盐污染严重的突出问题，考察接种浓度、碳和氮调

控下绿球藻硫代谢特性。初步研究结果显示，接种浓度(50-800 mg/L)、碳浓度(葡

萄糖：1000-10000 mg/L)和氮浓度(氯化铵：10-80 mg/L)不同程度影响了绿球藻的

硫利用率。在各自浓度范围内，绿球藻的硫利用率分别为 19.96%-31.32%，27.34%-

36.52%和 35.62%-46.65%。相比于对照实验(硫利用率小于 10%)，通过调控后，

绿球藻利用硫酸根离子的效率大幅提升。此外，不同调控因子在强化绿球藻硫利

用效率方面也存在差异，相比而言，碳氮调控是比较有潜力的调控手段。由于碳

氮来源广泛且易于获取(如市政污水、养殖废水等)，相关研究将碳氮等污染物的

去除与 AMD 硫酸根离子的去除耦合在一起，同时生产出可用于下游深加工的微

藻生物质，有助于解决 AMD 硫酸盐污染的突出问题，实现废弃物质资源化和无

害化处理。 

关键词：绿球藻；硫酸盐；碳氮调控；资源化利用。 
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水分胁迫下氮素分配利用对多枝柽柳幼苗 

生长及生理的影响 

 

吕豪豪 1，马晓东 1,2*，桑 钰 1，朱成刚 2 

（1 新疆特殊环境物种保护与调控生物学实验室、干旱区植物逆境生物学实验室，新疆师

范大学生命科学学院，新疆 乌鲁木齐 830054；2 荒漠与绿洲生态国家重点实验室，新疆 

乌鲁木齐 830011） 

 

多枝柽柳是塔里木河下游优势物种，下游生态恢复过程中多枝柽柳幼苗的成

活及其生长受水分和养分双重胁迫。本试验设置四个水分梯度（土壤相对含水量

分别为 D1-20%、D2-35%、D3-50%与 D4-75%）并选用两种氮素（N1-KNO3 与

N2-NH4Cl）来探究在干旱胁迫和氮素形态不同的情况下柽柳幼苗的生长、光合

生理特性、N 的分配和利用情况。试验结果表明：（1）水分是影响柽柳幼苗表观

生长的主要因素。15N-NH4Cl 更容易被根系吸收以积累总生物量，而 15N-KNO3

仅在水分 D4-75%下显著促进幼苗总生物量的积累。在缺水条件下，15N-KNO3

显著提高了幼苗的根冠比，而只有在水分 D3-50%下，15N-NH4Cl 使幼苗根冠比

值显著降低。（2）两种氮素在重度水分胁迫下对幼苗的叶绿素 a 含量有显著影响。

当土壤水分为 D2 和 D3 时，15N-NH4Cl 对幼苗叶绿素 b 含量有显著影响。氮素

可以提高幼苗的实际光化学效率（PSⅡ），其中 15N-NH4CL 在土壤水分 D1、D3

时，15N-KNO3 在土壤水分 D2 时对幼苗的实际光化学效率具有显著的效应。（3）

在土壤水分 D1 和 D4 下，幼苗吸收氮的能力降低。随着土壤湿度的增加，幼苗

的氮吸收能力呈先上升后下降的趋势。在幼苗中 15N-KNO3 的分布优于 15N-

NH4Cl，但 15N-NH4Cl 的利用率较高。因此，水分作为多枝柽柳幼苗早期生长

的关键因子，幼苗吸收氮素后与其之间的耦合效应，有利于幼苗改变表观生长及

光合生理来适应不良的环境。 

关键词：多枝柽柳幼苗；氮素；水分；叶绿素荧光；根系 

 

*通讯作者：E-mail: mxd1107@126.com 

  



 中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018） 359                                    

播量对黄花苜蓿种子产量的影响 

 

乔荠瑢 1，贾丽欣，杨 阳，张 峰，赵萌莉* 

（内蒙古农业大学，内蒙古 呼和浩特市 010010） 

 

为了筛选出可使黄花苜蓿达到高产的播种量，从而提高牧草种子的产量，大

力发展人工草地。本试验在呼伦贝尔草甸草原进行，采取随机区组设计，设置五

种播量处理（0.45g/行，0.90g/行，1.35g/行，1.80g/行和 2.25g/行），各四次重复，

通过对黄花苜蓿的种子产量构成因素（分枝数、小花数、花序数、种子数和结荚

数）的测量、记录、分析，来评价不同播量下这些参数对种子产量的影响，研究

播量对黄花苜蓿种子产量的影响。结果表明：播量对种子产量构成因子影响显著。

分枝数、小花数、花序数、种子数和结荚数均随播量的增加呈先增加后减少的趋

势，播量为 1.80 克每行时苜蓿的种子产量最高。 

关键词：黄花苜蓿；播量；种子产量 
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一种适合野外使用的苔藓植物分子标本干燥方式 

 

沈风娇，王 丹，王梦真，赵建成，李 琳*，石 硕* 

（河北师范大学生命科学学院， 河北 石家庄 050024） 

 

植物分子标本在野外采集时的处理方式直接影响所提取植物总 DNA 的品质

和总量。理想的分子标本处理方式是使用新鲜材料，低温干燥处理或超低温（如

液氮速冻）保存，但这两种方法在野外均不便实施。当前通常采用自然阴干法在

野外保存苔藓植物，这样处理过的标本中 DNA 容易降解。硅胶干燥法保存植物

分子标本较为常见，但硅胶在野外采集中不便大量携带，且循环使用的硅胶有污

染标本的可能性。因此，我们试图寻找一种适合野外使用的苔藓标本干燥方式，

通过此方法降低标本中的 DNA 在干燥过程中的降解率，这样的野外苔藓植物分

子标本干燥处理方式具有重要的现实意义。本实验选取四种苔藓植物（黄曲柄藓

Campylopus schmidii、金发藓 Polytrichum commune、钙生灰藓 Hypnum calcicola、

和地钱 Marchantia polymorpha），模拟野外采集过程中便于携带的电热毯温度或

烘箱不同位置出风口温度，设置 150℃、80℃、40℃温度梯度烘干，并且设置自

然阴干、硅胶干燥处理——共五种处理条件对苔藓植物新鲜植株进行干燥，使用

新鲜材料作为阳性对照，分别提取上述处理分子标本的总 DNA，使用分光光度

计和琼脂糖凝胶电泳法检测 DNA 的总量及品质，并选取适合的引物进行 PCR 扩

增以检验 DNA 的可用性。同时，针对形态鉴定关键特征进行处理前、后的比较

研究。结果显示经 80℃与 40℃烘干的样品提取的总 DNA 纯度、总 DNA 浓度、

长片段 DNA 浓度、PCR 扩增成功率较其他干燥方式高，且烘干处理与传统的阴

干处理在宏观、微观形态特征上均未发现明显差异。因此建议在野外采集时，使

用 40℃—80℃烘干干燥法对苔藓植物标本进行干燥处理。此处理方式可避免标

本中 DNA 快速降解，同时解决硅胶干燥法存在的污染问题，并可节省大量硅胶

材料的成本。作者已将此种方法应用于野外采集工作中（如植物学科学考查、中

药资源调查、生物多样性研究的标本采集工作），认为这是一种经济、便捷、可

行的苔藓植物野外分子标本干燥方式。 

关键词：苔藓植物；野外；分子标本；DNA；烘干；干燥；处理方式 
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Cd 胁迫对长毛月见草生理及光合特性的影响 

 

宋 菁 1,2，齐淑艳 1,2*，李瑞莉 1，胡小英 1 

（1 沈阳大学生命科学与工程学院，辽宁 沈阳 110044；2 辽宁省城市有害生物治理与生态

安全重点实验室，辽宁 沈阳 110044） 

 

长毛月见草（Oenothera villosa）属柳叶菜科月见草属 2 年生草本植物，原产

北美，目前在我国的河北、黑龙江、吉林、辽宁、北京、天津等省、市已有分布。

沈阳作为中国的重工业基地，大量排放的污染物汇集于西南部细河流域，导致该

地区土壤 Cd 污染严重。野外调查发现，长毛月见草在沈阳 Cd 污染严重的细河

与浑河的交叉区域形成单一优势种群，对土壤环境重金属 Cd 胁迫具有较强的耐

受力。长毛月见草具有种子量大、繁殖能力强、生长迅速、生物量大且分布范围

广的特点，同时长毛月见草花色艳丽，具有一定的观赏价值。本试验从外源添加

Cd2+对长毛月见草生理指标和光合特性的影响，研究其对重金属 Cd 的耐受能力，

初步了解长毛月见草对 Cd 胁迫的响应机理和对重金属 Cd 的富集能力，旨为 Cd

污染土壤修复与治理及入侵植物的利用提供新思路。采用温室盆栽控制方法，研

究不同浓度（5，25，50，100，200mg.kg-1）Cd2+胁迫对长毛月见草生理指标、

光合特性的影响。结果表明：Cd2+浓度 5-25mg.kg-1 处理对长毛月见草的生理指

标、光合特性、叶绿素含量及其荧光参数无显著影响。Cd2+浓度 50-100mg.kg-1 处

理 MDA 含量显著升高，膜结构受到损伤，长毛月见草主要通过渗透调节物质 Pro

含量的提高，SOD、POD、CAT 活性的增加消除重金属 Cd 对膜系统的伤害。Cd2+

浓度为 100mg.kg-1 处理时，Pn、Gs 降低，Ci 升高，造成光合能力下降的主要因

素为非气孔因素；Cd2+胁迫 Tr 明显降低，减少对水分吸收的同时也减少对重金

属 Cd2+的吸收；Chla、Chlb、总 Chl 的含量和 Chla/Chlb 明显降低（P<0.05），其

中 Chla 含量下降（19.74%）大于 Chlb 含量下降（11.76%）；与 CK 相比，Fo 比

明显上升 22.5%，Fm 明显下降 15.3%（P<0.05），Yiled 和 ETR 下降较快，表明

Cd（100mg.kg-1）胁迫造成类囊体膜受损；PSII 反应中心受到伤害；但随重金属

Cd2+浓度增加 qP 下降，qN 上升，其叶片光合电子传递活性降低，光保护能力得

到提高。长毛月见草地上部分和地下部分的 Cd 富集系数分别为 0.08-0.15 和 0.81-
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1.35 之间，转移系数在 0.11-0.13 之间，表明长毛月见草根部对重金属 Cd 的富集

能力较强，转移能力相对较弱。长毛月见草对重金属 Cd 胁迫具有一定的耐受能

力，在重金属 Cd 污染土壤治理与修复中具有较大的应用潜力。 

关键词：长毛月见草；镉胁迫；生理指标；光合特性 

 

*通讯作者：E-mail: qshuyan@sina.com 
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香樟叶内生物量分配与含水量特征及其相互关系 

 

陶 冶 1,2* ，邱 东 1,2, 吴甘霖 1,2  

（1 安庆师范大学生命科学学院, 安徽 安庆 246133；2 皖西南生物多样性研究与生态保护

安徽省重点实验室, 安徽 安庆 246133） 

 

对于一个完整的叶(leaf)，叶片(lamina)是植物光合作用的主要部位，叶柄

(petiole)是植物叶系统的支撑构件和水分、养分运输传递通道，其结构直接影响

叶片水分利用和养分传递。一般而言，在叶的总生物量一定的情况下，分配给叶

片的生物量越多，叶的光合碳获取能力越强，对植物越有利；但叶片面积和重量

的增加又要求叶柄具有更高的支持能力，二者存在权衡关系。跨物种研究显示，

叶内的支撑投资将随着叶大小的增加而递增，即大叶需要叶柄具有更强的水分输

导能力以满足蒸腾需求。那么对种内不同大小的叶，不同生长期叶片与叶柄生物

量之间具有何种权衡关系？本研究以安庆市区常绿园林绿化植物香樟树为研究

对象，探讨香樟叶片、叶柄生物量分配及含水量在生长期(发育阶段)和树冠方位

上的变异格局和协变特征。在夏季和冬季分别采集树冠南北两侧叶片样品，测定

叶内生物量与含水量。生长期对叶生物量和含水量指标影响显著，而树冠方位仅

对叶含水量有一定影响。冬季香樟叶片生物量分配比例低于夏季，而叶柄分配比

例则相反。香樟叶内含水量表现为夏季高于冬季、叶柄高于叶片的特征。夏季叶

片和叶柄生物量之间表现为等速生长关系，而冬季则呈叶柄分配比例大于叶片的

异速生长关系。不同生长期香樟叶柄生物量分配与其含水量之间为极显著负相关，

表明高的叶柄含水量不利于支撑构件投资；叶柄生物量分配与叶片大小呈 U 型

关系，表明中等大小的叶具有最小化的支撑投资。总之，香樟在不同生长期具有

变化的叶内生物量分配策略，但叶内生物量分配与含水量和叶片大小的关系则相

对稳定，体现了香樟对生长季和城市环境的长期适应和进化。 

关键词：生长期；生物量分配；含水量；光合投资；异速生长 

 

*通讯作者：E-mail: xishanyeren@163.com 
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基于文献计量分析的喀斯特植被生态学研究趋势与热点 

 

王俊丽 1,2,3，张忠华 1,2，倪 健 4，黄玉清 1，胡 刚 1,2,* 

（1 广西师范学院北部湾环境演变与资源利用教育部重点实验室，广西 南宁 530001；2

广西师范学院广西西江流域生态环境与一体化发展协同创新中心，广西 南宁 530001；3 

广西师范学院地理科学与规划学院，广西 南宁 530001；4 浙江师范大学化学与生命科学

学院，浙江 金华 321004） 

 

喀斯特地貌上发育形成了独特且多样的植被类型，该类植被在很大程度上决

定了喀斯特生态系统的结构与功能的稳定性。国内外学者长期关注喀斯特植被的

结构、功能和管理研究并发表了诸多成果，然而喀斯特植被生态学的研究进展方

面还一直鲜有综述报道，对该领域的研究现状、趋势和热点等认识还较为有限。

本文采集 1990-2017 年间 Web of Science（WoS）和 CNKI 两个数据库中喀斯特

植被生态学相关研究的文献信息，运用文献计量统计和可视化方法对年度发文量、

引用频次、作者、国家、机构、期刊、关键词等进行分析，以期解析 28 年间国

内外相关研究的态势和热点并展望未来研究动向。结果表明，1990-2017年间WoS

和 CNKI 数据库中分别收录喀斯特植被生态学领域文献 457 篇和 1256 篇。28 年

间发文量均呈现波动上升趋势，且在 2007 年进入了快速发展期。WoS 中的文献

涉及 60 个国家，中国的发文量居榜首，并与美国、德国、澳大利亚等有合作关

系，且发文量较多的机构均来自中国的科研机构和高等院校。生态学报是中文文

献的主要载体，Environmental Earth Sciences 是外文文献的主要载体。由 WoS 和

CNKI 的文献关键词分析，表明频度最高的关键词是喀斯特、植被和石漠化等，

这一结果符合该领域的核心研究内容。综合 WoS 和 CNKI的文献作者分析结果，

表明作者分布较广泛，其中较出色的学者有王克林、喻理飞、曾馥平等。总的来

看，我国学者在喀斯特植被生态学领域的研究非常活跃，在国内外期刊均发表了

较多高质量论文，掌控着该领域的研究动向并具有较高的国际影响力。在学术合

作方面，建议国内外学者以及机构间加强合作，协同创新并推动该领域高质量基

础和应用研究成果的产出。未来喀斯特植被生态学研究应充分运用 3S 技术（如

激光雷达）、进化与系统发育分析、植被动态模型构建等手段，多关注气候变化

和人类扰动环境下的喀斯特植被恢复重建、植物多样性时空格局与保护、植物群
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落构建机制等研究方向。 

关键词：喀斯特；植被生态学；文献计量分析；研究热点 

 

*通讯作者：E-mail: hugang@gxtc.edu.cn 
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可溶性有机碳的土壤截存机制及微生物调控 

 

王 敏 1, 2，刘 峰 1 * 

（1 中国科学院武汉植物园水生植物与流域生态重点实验室，湖北 武汉，430074； 

2 中国科学院大学，北京，100049） 

 

可溶性有机碳（DOC）垂直移动对养分循环、分配及土壤有机碳动态有着非

常关键的作用，但是它对土壤有机碳的贡献程度还不是很清楚，同时当 DOC 进

入土壤后，还会对土壤有机碳矿化和土壤微生物群落产生影响，而我们对此方面

的机制也知之甚少。因此我们将 13C 标记的凋落物来源的 DOC 添加到不同深度

土柱（0-10cm, 10-30cm 和 30-60cm）中，进行了为期 180 天的室内培养，定量

分析 DOC 对土壤有机碳的贡献和其经过土壤之后性质的变化，以及 DOC 添加

对不同深度土壤有机碳矿化和微生物群落结构的影响。结果表明，在培养过程中，

不同深度土壤的 δ13C 值没有显著变化，但是土壤微生物和土壤可溶性有机碳

（SDOC）的 δ13C 值有明显增加。这表明 DOC 优先进入了土壤微生物群落和土

壤活性碳。通过同位素分析，我们发现有 76%的 DOC 被土壤吸附，其中 60%留

存在表层，16%留存在中层；分别有 18%、4%和 3%的 DOC 被表层、中层和深

层土壤矿化；因此最后仅有 0.04%从土壤中（0-60cm）淋失。这些结果表明 DOC

主要被土壤吸附，其次是被微生物降解，仅有极少的淋溶损失。三维荧光平行因

子分析法表明 SDOC 和土壤淋溶有机碳（LDOC）的性质与土壤碳更为相似，这

表明添加的 DOC 经过土柱时与土壤发生了动态交换。该结果不仅定量了 DOC

流经不同深度土壤时被吸附、矿化和淋失的比例，同时也证实了添加 DOC 与土

柱之间的动态交换。 

在培养初期，DOC 添加刺激了表层和深层土壤有机碳的矿化，且对深层土

壤的作用强于表层土壤，这表明新鲜碳源的缺乏抑制了深层土壤碳矿化。同时

DOC 添加也增加了不同深度土壤的 G-菌、G+菌、细菌、真菌和放线菌生物量，

且这些指标均在 30 天达到最高值，之后逐渐下降至初始值，甚至更低。其中表

层土壤微生物生物量增加的幅度高于中层和深层土壤。尽管 DOC 添加减缓了微

生物群落结构的变化，但是并未改变土壤微生物群落变化的方向。13C 在表层土
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壤磷脂脂肪酸（PLFAs）中的分布比例高于中层和底层，同时在细菌中的分布比

例也高于真菌。此外，17:0cy，15:0 和 16:1ω5c 这三种磷脂脂肪酸同化的 13C 明

显高于其他磷脂脂肪酸。该结果表明微生物群落组成受碳源输入的调控，进而对

土壤有机碳矿化产生影响。该实验也证实利用 13C-标记 DOC 结合 13C-PLFA 分

析能很好地追踪微生物群落体内的碳流。 

关键词：可溶性有机；土壤碳矿化；吸附；淋溶；动态交换；磷脂脂肪酸 

 

*通讯作者：E-mail: liufeng@wbgcas.cn 
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城市森林结构特征与生态服务功能——以哈尔滨为例 

 

王文杰 1,2，萧 路 1,2，吕海亮 1，徐海军 2，张 波 2， 

周 伟 2，何兴元 1,3 

（1 中国科学院东北地理与农业生态研究所，吉林 长春 130102；2 东北林业大学，黑龙江 

哈尔滨 150040；3 中国科学院大学 北京 100049） 

 

以哈尔滨市建成区为研究对象，对哈尔滨市城市森林树种组成、土壤养分、

景观特征、微气候调节、生物多样性维持等进行研究表明：1）哈尔滨市城市森

林常见树木共 66 种，隶属于 34 属 18 科，最常见的树种是银中杨（13.5%），最

常见的属是杨属（37.6%），最常见的科为杨柳科（45.5%）。参照全国第二次土壤

普查分级标准，哈尔滨城市绿地土壤有机质、全钾、速效钾含量较高，碱解氮、

全氮、速效磷处于中上水平，而全磷含量较低。土壤容重值偏高，pH 为弱碱性。

全氮、全磷、容重及碱解氮是限制土壤肥力的主要因子。2）城市化过程中植被

格局与树木、鸟类多样性演变：哈尔滨市快速城市化 30 年间耕地面积损失最为

严重，超过 60%的新增城市面积由耕地转化而来，同时耕地的平均斑块大小

AREA_MN、最大斑块指数 LPI 及斑块连通性指数 COHESION 在快速城市化的

30 年中大幅下降。而城市森林景观面积在 30 年间增加了近 80%，其最大斑块指

数LPI、平均斑块面积AREA_MN以及斑块连通性指数COHESION也大幅增加。

城市化过程中哈尔滨市木本植物科和属的多样性明显增加，在种的水平上外来种

和热带分布型树种增加明显。鸟类多样性变化可能与城市树种增加有关联。与

1980s 相比 2014 年杂食性鸟类和喜栖森林型鸟类多样性增加。3）哈尔滨城市森

林碳储存功能: 哈尔滨市城市森林单位面积树木与土壤碳储量高于东北地区其

他城市，但是低于自然林。树木总碳储量 30-36 万吨，土壤总碳储量 21-22 万吨。

单位面积树木碳储量变异较大且无规律，而土壤有机碳含量与碳储量均随城-乡

梯度（环路、建城历史）降低。4)哈尔滨城市森林遮阴增湿降温功能：哈尔滨城

市森林的遮荫、增湿程度分别为 77%~90%、3%~6%；水平降温 3 oC 左右，土壤

降温 1~2 oC，垂直降温多表现为冠层温度低于林内温度（1oC 以内）。5）净化空

气功能种间差异：叶型、叶长、横切面、气孔线数量、气孔大小、密度、气孔腔

结构、叶蜡含量、叶面积、干鲜比等叶片形态特征差异是影响树木滞尘量差异性
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的重要原因；红皮云杉表层较黑皮油松固持更多 Pb、Cu、Cr，而黑皮油松在 Ni

的吸附量却是红皮云杉的 2.19 倍。6）建议：合理配置树种组成——道外区城市

森林树种选择时应减少杨树类，而提高榆树、暴马丁香、白桦、水曲柳和落叶松

使用比例；松北区应适当增加杏、水曲柳和落叶松的使用比例；香坊区应适当的

减少杨树类的使用量。在属和科水平上各区应减少杨属和杨柳科的使用。维持土

壤肥力与提升土壤质量——在哈尔滨市造林绿化过程中，应该适当的多栽植榆树，

而减少杨树的栽植。降低土壤盐碱能力来看，黄檗、落叶松、松树、榆树等降低

土壤盐碱能力比较好。 

关键词：城市森林；城乡梯度；植物多样性；微气候调节；土壤肥力；滞尘净化

功能 

 

通讯作者：E-mail: wjwang225@hotmail.com 
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洪泽湖地区十八种藓类植物金属元素含量分析 

 

王亚南，方炎明* 

（南京林业大学生物与环境学院，南方现代林业协同创新中心，亚热带森林生物多样性保

护国家林业局重点实验室, 江苏 南京 210037） 

 

洪泽湖是中国第四大淡水湖，其生态安全和环境质量问题倍受关注。本文调

查了淮安市洪泽湖周围地区（包括盱眙县、洪泽区和淮阴区）的藓类植物，采集

了藓类标本和分析样品，鉴定出藓类植物 9 科 14 属 18 种。丛藓科为优势科，此

外还有青藓科、真藓科、葫芦藓科和绢藓科等。利用 ICP-AES 和 ICP-MS 测定 12

种金属元素（包括 9 种重金属）含量，12 种金属元素的平均值呈以下趋势：Fe＞

Al＞Mn＞Zn＞Ba＞V＞Cu＞Cr＞Pb＞Ni＞Co＞Cd，其中 Fe 和 Al 的浓度范围明

显高于其他金属元素，分别为 3530.17～12731.67 mg∙kg-1 和 1897.50～10625.00 

mg∙kg-1，高出其它几种金属元素 2～3 个数量级。Cd 均值最小，为 0.99 mg∙kg-

1。Pb 的浓度可塑性指数（PPI）最大，为 0.87，Ba 的 PPI 最小（0.65）。对 12

种金属进行种间总方差分析，结果发现，每种金属元素在这 18 种苔藓植物体内

的含量是有极显著差异的，即藓类植物之间对不同金属元素的富集作用都是明显

不同的，计算 18 种苔藓植物的富集系数得出，净口藓对 Zn 和 Cu 的富集系数分

别为 4.57 和 3.25，高于其他苔藓植物，因此净口藓对 Zn 和 Cu 的富集能力显著。 

关键词：洪泽湖；金属含量；苔藓植物；富集作用 

 

*通讯作者：E-mail: jwu4@njfu.edu.cn 
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维持森林粗死木质残体存蓄能促进白蚁对 

细木质残体的分解 

 

巫东豪 1 ，Katherina Pietsch2 ，Christian Wirth2，于明坚 1 * 

（1 浙江大学生命科学学院, 浙江 杭州 310058；2 Institute of Special Botany and Functional 

Biodiversity, University of Leipzig, 04103 Leipzig） 

 

白蚁是亚热带和热带地区最重要的死木质残体分解者之一，其种群的繁衍与

死木质残体的数量相关。然而，森林经营者会定期在森林抚育的过程中将枯折、

病腐、濒死等影响其他正常树木生长的粗死木质残体移除，留下较小的细木质残

体。为探究粗死木质残体的数量与生物量是否会影响白蚁对细木质残体的分解作

用，本论文以“中国亚热带森林生物多样性与生态系统功能实验研究”项目（简称

BEF-China）的大型森林人工控制实验样地为研究平台，选取 136 个面积为 1 亩

的森林群落样方，放置了 7 种不同树种的细木质残体（直径 1-3cm），调查白蚁

在 1 年及 2 年后是否出现在细木质残体中（Presence/Absence，PA），细木质残体

质量损失率（Decomposition Rate，DEC），以及因白蚁取食而引起的细木质残体

体积损失率（Termite Foraging Intensity，TFI）。我们基于此前样地每木调查中树

木是否断裂（0/1）数据，估算样地内已有及潜在的粗死木质残体的单位面积数量

（Quantity of Coarse Woody Debris， QWD）。采用广义线性回归模型（分析白蚁

出没 PA）、零一膨胀 beta 模型（分析体积损失率）以及线性混合效应模型（分析

质量损失率）进行相关分析，结果显示，（1）除了 1 年后杉木中白蚁出没情况 PA

明显少于其他物种，其他物种之间以及 2 年后 7 个物种之间细木质残体中白蚁的

出没情况 PA 并没有明显差异；（2）粗死木质残体数量 QWD 在 1 年及 2 年后均

促进白蚁在细木质残体中的出没情况 PA；（3）粗死木质残体数量 QWD 在 2 年

后促进体积损失率 TFI；（4）1 年及 2 年后因白蚁取食引起的体积损失率 TFI 均

显著促进质量损失率 DEC。上述结果表明，森林中粗细木质残体较高的数量能

促进白蚁更多地造访细木质残体，通过白蚁的取食提升细木质残体的分解速率。

基于此研究，建议森林经营者维持粗死木质残体存蓄，以促进细木质残体的分解

速率，加快营养元素的循环。 

关键词：白蚁；粗死木质残体数量；细木质残体；白蚁出没；体积损失率；质量

损失率 

 

*通讯作者：E-mail: fishmj202@hotmail.com 
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杉木和紫楠根系分泌物的化学成分鉴定 

 

吴博慧，黎建辉，卢泳全* 

（浙江农林大学 林业与生物技术学院 亚热带森林培育国家重点实验室，浙江 杭州

311300） 

 

根系分泌物是植物生长发育过程中由健康根系向周围微环境中分泌或溢泌

的质子、无机离子以及含碳的初生和次生代谢物、植物粘液、组织脱落物等物质。

植物根系分泌物的种类繁多，数量各异，是化感物质的最大来源。由于植物化感

物质引发的化感自毒作用会影响生物系统的生长和发育，因此被认为是植物连作

障碍形成的主要原因之一。杉木（Cunninghamia lanceolata）为我国特有的速生

优良用材树种,在近年来其人工林发展迅速，然而却存在栽培区地力衰退，生产效

率低下的问题，且随着迹地栽培代数的增加对杉木生长的抑制作用越加显著，这

已成为林业生产中亟待解决的问题。紫楠（Phoebe sheareri Gamble）是珍贵楠木

资源，属于国家二级保护树种，是“金丝楠木”原植物种之一。其材质通直圆满、

纹理美观、结构细致、质韧难朽、奇香不衰，是建筑，家具，雕刻和精密木模的

上等良材。已有研究表明杉木与楠木混交对林木生长有促进作用，混交林中楠木

和杉木的胸径、树高、单株材积和林分蓄积均明显高于楠木和杉木纯林，表明杉

木与楠木混交对杉木和楠木生长和地力改善有一定的促进作用。由此，推测杉木

和楠木的混交改善了林地的微环境，其混交后的根系分泌物可能会发生一定变化。

因此，本研究采用气雾栽培方式培养杉木（3 号无性系）和紫楠苗，待培养两个

月植物根系完整后，通过浸根法在在温室光线良好的条件下培养 24h，对杉木和

紫楠根系分泌物进行收集（收集过程中仍连续通气），利用 CH2Cl2 提取并减压浓

缩，通过 GC-MS 进行对其分泌物成分进行分离鉴定。结果从杉木根系分泌物检

测出 22 种化学物质，主要包括烷烃类、酚类和酸类化合物，紫楠根系分泌物检

测出 23 种化学物质，主要包括烷类、芳香烃类、烯烃类、酚类、酸类和酯类化

合物，这些物质大多数具有化感作用，对植物的生长和发育有一定的影响。通过

鉴定杉木和紫楠的根系分泌物化学成分，为研究其化感作用和连作机制提供理论

依据。 

关键词：杉木；紫楠；根系分泌物；GC-MS  

*通讯作者：E-mail:luyongquan@zafu.edu.cn 
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喀斯特天坑内孔雀藓科植物垂直分布及与环境因子的关系 

 

吴 金，张朝晖* 

（贵州师范大学贵州省山地环境信息系统与生态环境保护重点实验室，贵州 贵阳

550001） 

 

喀斯特天坑是一种独特的负地貌，拥有巨大而封闭的空间，形成了适于植物

生长发育的特殊生境。为了研究喀斯特天坑内环境因子对孔雀藓科植物分布的影

响以及垂直分布特征，通过野外调查、室内分析鉴定以及典范对应分析（Canonical 

Correspondence Analysis，CCA）等方法对天坑内 12 个样点孔雀藓科植物的分布

与主要环境因子的关系进行研究，并进行与其它样地的比较（喀斯特石漠化地带、

天坑边缘地带），探讨其在垂直空间上的分布特征。结果表明：（1）共采集到天

坑内孔雀藓科植物 3 属 9 种，其生境复杂多样，有树附生、腐木生、岩面生以及

土面生，其中黄边孔雀藓(Hypopterygium flavor-limbatum C. Muell )较常见，分布

于 6 个样点，出现频率 50%；（2）空气湿度、光照度、林冠郁闭度以及人为干扰

度是影响黔中天坑内孔雀藓科植物分布的主要环境因子，其余环境因子影响程度

依次为土壤含水量>土壤 pH>坡度>空气温度；（3）孔雀藓科植物物种丰富度：喀

斯特天坑内>天坑边缘地带>喀斯特石漠化地带；（4）孔雀藓科植物在垂直分布格

局上呈现以天坑底部为生物多样性的中心，由坑口至坑底种类分布逐渐增加，是

喀斯特石漠化山区生物天然的避难所。 

关键词：喀斯特天坑；孔雀藓科；环境因子；典范对应分析（CCA） 

 

*通讯作者：E-mail:academiclife@126.com 
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生境梯度上太白山森林群落不同生长型植物的多样性 

及构建模式 

 

许金石*，陈 煜，柴永福，王 茂，张丽霞，张晨光，岳 明 

（西北大学生命科学学院，陕西 西安 710069） 

 

森林是地球上最重要的生态系统。分析不同生境上森林群落物种分布、多样

性和功能性状变化，探究其构建机制具有重要的生态学意义。以往的研究往往专

注于森林群落的某一组分，很少对整个群落内不同生长型物种进行对比研究。 

通过野外样方调查，对太白山地区不同生境梯度上的群落物种组成、多样性、

植物功能性状进行研究，并基于这些特性探究了生境梯度上森林群落、群落内木

本和草本植物的构建模式的变化。 

研究表明，海拔是导致本区群落以及群落内不同生长型物种组成、多样性、

功能性状变化的主要驱动因素，群落及其两个生长型组分的多样性和性状变化模

式在海拔梯度上基本一致，但也有一些差异。随海拔升高，本区植物在比叶面积

和叶面积两个性状上大致表现出由发散向收敛转变的模式，表明本区具有确定性

的构建过程。 

关键词：群落构建；功能性状；物种组成；太白山；海拔 

 

*通讯作者：E-mail: suejineshek@163.com 
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优势物种性状和功能多样性的相反作用决定生态系统 

生产力对氮富集的响应 

 

张典业，彭云峰，李 飞，周国英，杨贵彪，王 军， 

郁建春，杨元合* 

（中国科学院植物研究所，北京 100093） 

 

随着越来越多的人为活性氮进入生态系统，探究氮富集对生态系统生产力的

影响及其机理已经成为当前生态学研究的热点。最近的研究表明，功能性状，无

论是性状加权平均值 (CWM) 还是性状功能多样性 (FD) 都可以反映环境变化

与生态系统功能之间的关联。但当前很少有研究同时考虑 CWM 和 FD 在调控生

产力对氮富集响应中的作用。本研究以青藏高原高寒草原为研究对象，依托 2013

年建立的高寒草原氮添加控制实验平台，在 2016 年生长季旺季进行野外观测和

样品采集，并使用结构方程模型探究了 CWM 和 FD 对生态系统总初级生产力以

及三种资源利用效率 (水分利用效率，光利用效率和磷利用效率) 的影响。我们

的结果表明，叶片磷含量功能多样性的降低导致的光资源和磷资源在物种间分配

的不匹配使得光利用效率和磷利用效率沿氮添加梯度持续降低。而优势物种形态

性状（植株高度和叶片面积）增大引起的群落光拦截增加的正效应，以及叶片磷

含量功能多样性降低的负面影响的共同作用使得生态系统总初级生产力和水分

利用效率沿氮梯度呈先上升后下降的趋势。这些发现表明，氮富集引起的功能性

状的变化对生态系统生产力有双重的影响：CWM 的促进作用 v s. FD 的抑制作

用，这些功能性状参数对于我们准确预测生态系统功能对持续增加的氮输入的响

应至关重要。 

关键字：功能多样性；功能性状；生态系统总初级生产力；光利用效率；氮利用

效率；磷利用效率；水分利用效率 

 

*通讯作者：Tel: + 86 10-62836638，Fax: + 86 10-62836632；E-mail: yhyang@ibcas.ac.cn 
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生态修复助推园林品牌 

 

张德顺* 

（同济大学建筑与城市规划学院，上海 200092） 

 

国家、地区、城市在经济发展和城乡建设过程中,都必须建造若干个重大园林

工程项目才能构成独立、完整的风景园林体系。重大工程项目是一个系统，是一

个规模庞大、结构复杂、技术先进、投资巨大、因素众多、时空深广、目标多元、

地位重要的大系统。不仅系统内部因素复杂,而且外部联系广泛。重大工程项目作

为一种创造独特产品的平台，若是恰如其分的融入生态修复的演替、进化过程可

以延展项目的示范效应、品牌效应。 

生态修复的概念众多，风景园林比较常用的有水体修复、土壤修复和植被修

复。本文针对上海辰山植物园的水体修复、Walter-disney 乐园的土壤修复和生态

崇明建设的植被修复的理念、路径和技术对策进行了阐述。1.上海辰山植物园的

水体净化和水质维系；2.园林绿地土壤的改良标准和调控对策，上海 DISNEY 工

程的实践策略；3.崇明城镇绿地景观系统构建技术和示范。 

在重大园林项目中，除了水体、土壤和植被功能的生态修复外，还有山体修

复和棕地修复等，大气修复要从源头上解决，山体修复中加拿大的布查特花园

(The Butchart Gardens）、英国的伊甸园(Eden Project)是典型的成功案例，棕地修

复中北杜伊斯堡景观公园（Landschaftspark Duisburg Nord）是将工业废弃地转变

为园林的典型案例。 

在风景园林建设中，只有将退化的立地生态因子实施有效的修复规划，才能

提升项目的生态品质，树立起经得起推敲的品牌工程。 

关键词：生态修复；助推；园林；品牌 
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荒漠草原建群种短花针茅(Stipa breviflora)水分利用效率 

对载畜率的响应 

 

张 峰，乔荠瑢，杨 阳，贾丽欣，赵萌莉* 

（内蒙古农业大学草原与资源环境学院，内蒙古 呼和浩特 010019） 

 

短花针茅(Stipa breviflora)荒漠草原是内蒙古草原重要组成部分之一，对畜牧

业的发展和生态环境有重要意义。本文于 2010-2017 年 8 月在内蒙古乌兰察布市

四子王旗农牧科学院实验基地进行野外取样，结合室内分析，通过对 δ13C 值的

测定，对建群种短花针茅水分利用效率的年际动态变化及与载畜率、年降水量、

年均温间的关系进行了相应的研究，结果表明：（1）2010-2017 年间，短花针茅

δ13C 值在年际间有显著差异（p<0.05），2012、2013、2016 年与其他年份间差异

显著（p<0.05）；其中，2016 年 δ13C 值最低，2010 年 δ13C 值最高，2010-2017 年

间 δ13C 值呈波动状趋势。（2）随着载畜率增大，短花针茅 δ13C 值呈降低趋势，

表明短花针茅水分利用效率随载畜率增大而降低。（3） 2010-2017 年间，短花针

茅 δ13C 值与年降水量呈显著负相关关系（p<0.05），但与年均温间无显著相关关

系（p>0.05）。 

关键词：荒漠草原；短花针茅；δ13C；水分利用效率；载畜率 
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名贵中药材铁皮石斛鸟害的发现、识别特征及综合防治 

 

张小明 1，梁 明 2，王玉文 1，邓星校 1，段 俊 1* 

（1 中国科学院华南农业植物分子分析与遗传改良重点实验室，广东 广州 510650； 

2 广西生态工程职业技术学院，广西 柳州 545004） 

 

铁皮石斛是我国石斛类中药材中极品，是适合我国热带亚热带地区种植的优

良药食两用经济植物。近年来药用石斛种植产业在浙江、云南、广东和广西等省

发展迅速，且逐渐进入规模化生产。在石斛类中药材的人工种植过程中，病虫鼠

害等的发生会造成减产，严重威胁石斛的规模化生产。随着种植地区和种植面积

的扩大，人工种植过程中的病虫鼠害等问题日益凸显，且有逐渐加重的趋势，并

不时有新的防治对象出现。本研究从铁皮石斛露天遮荫栽培中出现的不明为害对

象出发，通过近一年的观察、记录和分析等，发现了危害程度与鼠害相当的新重

要防治对象——鸟类，并对鸟害的种类、识别特征和综合防治方法等展开了观察

和研究。以广州地区露天遮荫种植铁皮石斛为例，我们共发现了为害的三种鸟类，

分别为白耳鹎、乌鸫和长尾缝叶莺，基本确定危害最大的鸟类为白耳鹎。鸟害与

鼠害有类似之处，也有不同。与鼠害相比，其主要识别特征如下：1.鸟取食部位

是叶片和茎杆，叶片取食殆尽，残留叶片有鸟喙啄伤的不平整伤痕，茎杆有挤压

啄伤痕迹，通常不折断，而鼠取食部位是茎杆，一般叶片无损伤，但茎杆被啃食

完全且咬断处切面平滑，常在基部；2.鸟害与鼠害均有植株被拔出或部分拔出现

象，不同在于鸟害中被拔出的植株位置混乱，且损伤较多，而鼠害植株位置统一

不混乱，且留下不被损伤的叶片和根，基本看不到茎杆。3.被拔出的植株所在位

置不同，鸟害一般就在种植区的框或盆附近，易发现，而鼠害一般在框或盆的架

子下或其他隐蔽处，难以被发现。4.鸟害现场不会有取食后的残渣留下，而鼠害

通常有。5.鸟害后基质上可能有鸟粪或撒落的羽毛，而鼠害没有。综合防治措施

如下：1.切断鸟类通行路径：将所有鸟类的入口拉上防鸟网，切断入口，这是主

要措施。2.其他辅助驱鸟设施：在栽培设施附近或内部悬挂颜色鲜艳且质量轻的

物件或放置稻草人等，对驱鸟有一定作用，但该方法只能短期起到一定效果。通

过这些防治措施，可有效解决露天遮荫栽培设施种植铁皮石斛的鸟害问题，以保

证石斛产品的 产量和质量，实现石斛种植产业的健康可持续发展。 

关键词：铁皮石斛；病虫害；鸟害；综合防治 

 

第一作者：张小明 Tel：18898886330； *通讯作者：E-mail: duanj@scib.ac.cn 
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土壤盐度影响下的黄河三角洲地区野大豆自然 

种群遗传结构分析 

 

张学杰，姚 燕，李 娟，张洛艳，樊守金* 

（山东师范大学生命科学学院，山东 济南 250014） 

 

探讨作物近缘种响应气候和环境快速适应机制对进化生态学研究和作物抗

逆性状的改良有重要意义。野大豆(Glycine soja)是大豆(Glycine max)的祖先和近

缘种；黄河三角洲是土壤盐度有很大差异的镶嵌型生境。本研究基于共显性的微

卫星分子标记(microsatellite markers, SSR)探讨了来自于中国黄河三角洲地区的 7

个自然种群的 78 个野大豆个体的遗传结构。研究发现黄河三角洲地区野大豆种

群具有较强的遗传分化(Fst = 0.535)和较弱的基因流(Nm = 0.217)，遗传差异主要

由种群间的遗传分化造成(53.51 %)。虽然种群的遗传多样性随着盐度的增长而下

降，但本研究筛选出了 6 个基因频率与土壤盐度显著正相关的等位基因：satt146- 

282-bp、satt268-214-bp、 satt386-182-bp、k-49-258-bp、k-64-112-bp 和 satt309-138-

bp，上述结果表明野大豆种群间与环境差异显著关联的适应性分化。本地生境的

自然条件——盐度是影响黄河三角洲地区野大豆自然种群遗传分化的主要因素。 

关键词：野大豆(Glycine soja) ；异质化生境；遗传结构；土壤盐度；黄河三角洲 

 

*通讯作者：E-mail: fanshoujin007@163.com  
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兰坪铅锌矿周围耐性植物、超富集植物与土壤 

背景关系的研究 

 

赵晓峰 1 2，雷 梅 1 *  

（1 中国科学院地理科学与资源研究所, 北京 100101；2 中国科学院大学, 北京 100049） 

 

地层为土壤的形成提供母质，土壤为植物的生长与发育提供所必需的的各种

元素。土壤中重金属元素的含量直接影响植物的生长状况，而植物的生长也会促

使岩石风化和成土作用，影响重金属元素的迁移。地层、土壤和植物三者在地球

的演化中交互影响和改变。在重金属高背景区域（如各种金属矿区），一些植物

被驯化且对一些重金属元素具有很高的耐性，能在高浓度重金属土壤上正常生长，

这些植物称之为耐性植物，当在自然环境下植物叶片内重金属浓度能超过普通植

物 100 倍时称为超富集植物。云南兰坪铅锌矿是我国储量最大的铅锌矿，多为露

天开采，受铅锌矿的开采，矿区土壤中铅（Pb）、锌（Zn）含量较高。本论文选

择云南兰坪铅锌矿为研究地点，选取矿区内所生长的各种植物为研究对象，系统

采集矿区内所生长植物和对应的土壤，共采集成套土壤与植物样品 24 套。在实

验室内分析测试铅、锌在所采集植物根部、地上部和其生长土壤中的浓度。结果

显示，所采植物地上部 Zn 浓度范围为 152～6705 ppm，根部 Zn 浓度范围为 73～

3822 ppm，土壤中 Zn 浓度范围为 2324～14377 ppm；植物地上部 Pb 浓度范围为

2～289 ppm，根部 Pb 浓度范围为 12～362 ppm，土壤中 Pb 浓度范围为 940～

2224 ppm。由土壤中 Pb、Zn 的浓度可以看出，这些植物对 Pb 和 Zn 都有较强的

耐性，说明在进化过程中，高背景的重金属（地层、土壤）对植物有很强的驯化

作用；所采植物中，只有一种植物（植物 4-1，地上部 Zn 含量 6705 ppm，根部

Zn 含量 2225 ppm，土壤中 Zn 含量 14377 ppm）达到了 Zn 超富集植物的要求（地

上部 Zn 含量≥3000 ppm）；另外 23 组植物中，Zn 转移系数（地上部和根部中重

金属浓度比）大于 1 的为 10 组，小于 1 的为 13 组，且转移系数大于 1 的植物根

部中 Zn 的总体浓度要低于转移系数小于 1 的植物。可能是因为：转移系数小于

1 的植物将 Pb、Zn 络合固存在根部，使得地上部浓度相对低些，减轻对植物地

上部和株体的毒害；转移系数大于 1 的植物，通过蒸腾作用将 Pb、Zn 运移到植
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物地上部并固存于液泡中，使得根部浓度相对低些，减轻对植物根部和株体的毒

害；Zn 的富集系数（地上部和土壤中重金属浓度比）整体要大于 Pb 的富集系数。

Zn 和 Pb 富集系数的差异可能是因为 Zn 是植物必须的微量元素之一，在植物光

合作用、碳水化合物代谢中具有重要作用，而 Cd 对植物属于毒害元素。 

关键词：耐性植物；超富集植物；兰坪铅锌矿；Pb；Zn 

 

*通讯作者：E-mail: leim@igsnrr.ac.cn 
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神农架大九湖湿地内主要苔藓植物重金属含量调查与分析 

 

张永峰 1，郭文辉 2，郑 敏 1* 

（1 中国地质大学（武汉）, 湖北 武汉 430074；2 湖北省通城县四庄乡人民政府，湖北 

通城 437408） 

 

随着大气污染问题日益为人们所重视，20 世纪 60 年代以来越来越多的国内

外研究者利用苔藓植物来监测研究区域内的大气环境质量。大九湖湿地地处神农

架西北部，是亚洲最大的亚高山泥炭沼泽湿地之一。其地理位置为北纬 31°24′～

31°33′和东经 109°56′～110°11′E，平均海拔 1700m，面积约 16km2。属亚热带湿

润季风气候区，气候温凉，雨量充沛，生物资源丰富。本研究采集大九湖湿地内

13 种主要苔藓植物，利用 ICP-OES（ICAP 6300，全谱直读等离子发射光谱仪）

对苔藓植物体内的 Al、As、Cd、Cr、Co、Cu、Fe、Pb、Zn 共 9 种金属元素的含

量进行测定，结果分别为 1.963 mg/g，1.872μg/g，1.305μg/g，5.286μg/g，0.349μg/g，

12.112μg/g，1.530 mg/g，19.961μg/g，0.27μg/g。实验结果表明大九湖湿地内 13

种苔藓的重金属含量均较低，空气质量优，但与贡嘎山原始森林无人区相比，重

金属含量仍然高出数倍，可能与大九湖湿地内旅游活动有关。利用 ArcGIS10.0 软

件，绘制了大九湖附生苔藓植物金属含量空间分布图。除了 As、Cu 含量空间分

布与地理位置无相关性外，其它金属含量在大九湖九湖乡中心区苔藓植物体内相

对较低，而在边界区十里荒、铁石匠南面及小九湖西偏北处浓度较高：如 Cr、

Fe、Zn含量分布显示大九湖边界区域含量较高，Cr高浓度范围在6.551-11.000μg/g；

Pb 与 Fe 含量空间分布表现出一致性：大九湖边界区域含量较高，Pb 浓度范围在

19.961-50.325μg/g，可能与当地旅游业发展有关。大九湖中心区域苔藓植物的 Al、

Co 含量相对较低；As、Cu 含量空间分布并没有显示出与地理位置的相关性，可

能与苔藓种类有关；除几个特殊的点之外，Cd 含量空间分布在大九湖中心区域

含量较低。 

关键词：神农架大九湖；苔藓植物；重金属 

 

*通讯作者：E-mail: hubei_zhengmin@126.com 
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红豆树对空气污染物甲醛、SO2 和细颗粒物的 

消减能力评价* 

周冬琴，李密密，于金平** 

（江苏省中国科学院植物研究所，南京 210014） 

 

在自然光照射下，将红豆树盆栽苗置于密闭透明的人工烟雾箱内，采用甲醛

测定仪、SO2 分析检测仪和空气动力学粒径谱仪，连续测定 2h 内红豆树消减甲

醛、SO2 和细颗粒物的动态数值。结果显示，单株红豆树在 2h 内对污染物的消

减率：甲醛 0.84，SO2为 0.75，细颗粒物 0.82。结合红豆树叶片表面扫描电镜照

片，发现红豆树叶片表面具突起，幼叶疏备毛，气孔密度达 400-500 N/mm2。表

明红豆树对对空气污染物甲醛、SO2 和细颗粒物均有很强的消减能力，为红豆树

在室内和园林中的绿化布置、应用推广提供科学依据。 

关键词：红豆树、甲醛、SO2、PM2.5 

 

*基金项目：南京市(BK2010476) 
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苔藓组织氮含量和氮同位素指示盐城市大气氮 

沉降规律及大气氮源 

 

周晓丽，胡 荣，王亚南，方炎明* 

（ 南京林业大学生物与环境学院,南方现代林业协同创新中心, 亚热带森林生物多样性保护

国家林业局重点实验室, 江苏 南京 210037） 

 

随着工业的发展和人口的增长，人为活动产生的活性氮(Reactive nitrogen, Nr)

已成为大气氮污染和大气氮沉降的主要来源。大量活性氮的产生会破坏氮循环，

并对环境和人类健康造成负面影响。本研究利用网格布点法将地级盐城市划分为

68 个采样点（15km×15km）采集细叶小羽藓（Haplocladium microphyllum）样品，

分析其体内的氮含量及氮同位素（δ15N）特征，并利用普通克里金插值的方法确

定大气氮沉降的空间分布情况。通过对苔鲜氮含量（1.0%-2.52%）的分析发现，

盐城市苔鲜氮含量在总体上呈现出西部偏高，东部较低的空间分布特征。大气氮

沉降的变化范围为 5.2-34.43kg N ha-1 yr-1，平均为 18.18kg N ha-1 yr-1。大气氮沉降

表现出与苔藓氮含量完全一致的空间分布特征，表明苔藓中氮含量主要来源于大

气氮沉降。苔藓 δ15N 的变化范围在-7.76‰-1.28‰之间，苔藓氮同位素值表现出

由盐城市中心城区向南北两侧递增的趋势。中心城区明显偏负的苔藓 δ15N 主要

反映大量城市排泄物和污水释放的氨的影响。而南北两侧苔藓 δ15N 偏正，主要

指示农业氨源对大气氮沉降的贡献。总的来说，盐城市大气氮污染比较严重，迫

切需要采取有关减轻大气氮污染的相关措施。 

关键词：大气；氮沉降；δ15N；苔藓；盐城 

 

*通讯作者：E-mail:jwu4@njfu.edu.cn 
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红树植物光合作用的一些特殊现象 

 

朱俊杰，曹坤芳* 

（广西大学林学院, 广西 南宁 530004） 

 

海陆潮间带是一种特殊的自然生境，该生境中红树植物生长发育和新陈代谢

既受随昼夜和季节交替的环境因子变化的影响，也深受节律性变化潮汐的影响。

近年来，我们对近 20 种红树植物的光合特性作了一些初步研究，结果发现：1）

适度的海水盐分对红树植物光合有促进而不是抑制作用，例如银叶树在淡水中生

长和海水中生长相比，光合速率明显下降；2）绝大部分红树植物有较强的光适

应能力，海莲、海桑、正红树、木果楝、桐花树、榄李、黄锦、秋茄等幼苗既可

以在全光下生长发育，也可以在郁闭度较大的林下和光照变幅较大的小林窗里获

得较高的净光合速率；海莲、海桑等高大树冠不同部位的叶片交替利用不同时间

段的光照，整株树全天都有不同叶片在进行良好的光合；和已经报道的树木相比，

多数红树植物具有高得多的光饱和点，部分红树植物更甚没有明显的光饱和点，

类似于 C4 植物； 3）相当部分红树植物光合诱导时间在一个小时以上，如海莲

等更甚长达 2 小时以上，明显长于已经报道的木本植物；4）海莲等红树植物有

特殊的光合生理节律，类似于景天酸科，是潮汐节律和昼夜节律共同影响的结果；

5）部分红树植物的嫩茎、嫩枝、果实更甚气根也有一定的光合能力，增强了综

合竞争及生存能力。总之，潮间带红树植物和其它木本植物相比，光合特性有一

些独特之处，既是长期与光照、水分等环境因子作用的结果，也与节律性潮汐的

影响密切相关，这些结果对植物光合作用理论研究和实践应用研究都有参考价值。 

环境及潮汐影响红树植物光合特性的确切深层生理、生态机制需进一步研究。 

关键词：红树植物；潮间带；光合特性；生物钟 

 

*通讯作者：E-mail: kunfangcao@gxu.edu.cn 
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A gene expression map of shoot domains reveals new  

regulatory mechanisms 

 

Caihuan Tian1，Ying Wang2，Haopeng Yu1,2,3，Jun He1,6，Jin Wang1,2,7，Bihai 

Shi1,2,8， Qingwei Du1,2，Nicholas J. Provart4，Elliot M. Meyerowitz5， 

Yuling Jiao1,2* 

(1 State Key Laboratory of Plant Genomics, Institute of Genetics and Developmental Biology, 

Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China；2 College of Life Sciences, University of 

Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China；3 West China Biomedical Big Data 

Center, West China Hospital/West China School of Medicine, and Medical Big Data Center, 

Sichuan University, Chengdu 610041, China；4 Department of Cell and Systems Biology, Centre 

for the Analysis of Genome Evolution and Function, University of Toronto, Toronto, Ontario M5S 

3B2, Canada；5 Howard Hughes Medical Institute and Division of Biology and Biological 

Engineering, California Institute of Technology, Pasadena, California 91125, USA. Present 

address: 6 Horticul-  tural Plant Biology and Metabolomics Center, Institute of Science and 

Technology, Fujian   Agricultural and Forestry University, Fuzhou, Fujian 35002, China; 7 

Zhongshan School of Medicine, Sun Yat-sen University, Guangzhou 510080, China; 8 Laboratoire 

Reproduction et Developpement des Plantes, Univ Lyon, ENS de Lyon, UCB Lyon1, CNRS, 

INRA, 69342 Lyon, France) 

 

Gene regulatory networks control development via cell type-specific gene expression. 

In seed plants, self-renewing stem cells located in the shoot apical meristem (SAM) 

produce leaves from the SAM peripheral zone. Leaves develop polarity patterns 

following initiation to form a planar shape. Here we provide a comparison of translating 

RNAs among SAM and leaf domains. We used RNA sequencing to quantify gene 

expression in target domains labeled for translating ribosome affinity purification to 

generate a domain-specific translatome map covering representative vegetative stage 

SAM and leaf domains. We show that many cell types have previously overlooked 

cellular functions, and provide evidence that some cell types, which formerly had been 

considered to have limited similarity, utilize common regulatory modules. Further 

experimental studies identify novel regulatory genes for axillary meristem initiation. 

This dataset provides a community resource for further study of shoot development and 

response to internal and environmental signals. 

* E-mail: yljiao@genetics.ac.cn 
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A stress-associated NAC transcription factor (RtNAC3) from 

Reaumuria trigyna plays a significant role in abiotic stresses 

 

Binjie Ma，Jie Zhang，Yingchun Wang* 

(Key Laboratory of Herbage and Endemic Crop Biotechnology, and College of Life Sciences, 

Inner Mongolia University, Hohhot 010070, China) 

 

Reaumuria trigyna (Reaumuria Linn genus, family Tamaricaceae) is an endangered 

dicotyledonous shrub with the features of a recretohalophyte, and it is endemic to the 

Eastern Alxa–Western Ordos area of China. Our studies demonstrated that R. trigyna 

shows outstanding performance because of its highly efficient antioxidant system,salt 

glands with secretion function, and strong osmoregulatory ability in the stressed 

environment. R.trigyna transcriptome data analysis showed that the expression levels 

of 53 NAC TFs changed significantly under salt stress. Thus, NAC TFs may play a 

significant role in the response to salt stress by regulating the expression of genes 

related to plant growth and homeostasis. Here, to explore the molecular mechanism 

responsed to salt stress of R.trigyna, the NAM subfamily NAC transcription factor gene 

RtNAC3 was cloned from R.trigyna based on R.trigyna transcriptome data. The 

RtNAC3 genome sequence was investigated, the result showed RtNAC3 have not 

introns. RtNAC3  was mainly expressed in the stem and was induced by salt, drought, 

and ABA treatment through Quantitative RT-PCR. RtNAC3 is located in nuclei and has 

transcriptional activation activity. Overexpressing RtNAC3 in Arabidopsis thaliana 

significantly enhanced the chlorophyll content, root length, and fresh weight of the 

transgenic lines. RtNAC3 transgenic plants exhibited higher drought tolerance, less 

ROS accumulation. Moreover, a 1086-bp promoter fragment of  RtNAC3 was isolated. 

Overexpression of RtNAC3 enhanced salt tolerance and drought tolerance of the 

transgenic Arabidopsis. 

Keywords: abiotic stress, RtNAC3, TF, transgenic Arabidopsis, Reaumuria trigyna 
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An efficient system for Ds transposon tagging in  

Brachypodium distachyon L. 

 

Hongyu Wu1¶, Xiaodong Xue1¶, Caihua Qin1, Yi Xu1, Yuyu Guo1, Xiang Li1, Wei Lv1, 

Qinxia Li1, Chuangxue Mao1, Luzhao Li1, Suzhen Zhao2,  

Xiaoquan Qi2 ,Hailong An1* 

(1 State Key Laboratory of Crop Biology, College of Life Sciences, Shandong Agricultural 

University, Tai’an 271018, China; 2 The Key Laboratory of Plant Molecular Physiology, Institute 

of Botany, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China) 

 

Transposon tagging is a powerful tool that has been widely applied in several species 

for insertional mutagenesis in plants. Brachypodium distachyon L. (B. distachyon) is a 

monocot plant used as a model system to study temperate cereals, representing some of 

the world’s most important food crops. There have been several efforts aimed at the 

creation of T-DNA insertional mutant populations, but there has been a lack research 

aimed on using transposon strategies, which have been widely successful in other 

monocot species. Here, we describe the application of a maize Ds transposon tagging 

system in B. distachyon. The 35S::AcTPase cassette (Ac transposase gene driven by 

35S promoter) and Ds element (Ds with a ZmUbi1::GFP cassette inside) were 

constructed within the same T-DNA and transformed into B. distachyon plants. The Ds 

element was readily transposed to other chromosomes or to the same chromosome 

through homologous chromosome synapsis, recombination, and segregation, resulting 

in the production of Ds lines lacking the T-DNA and Ac transposase subsequent 

generations. 241 T0 lines were analyzed and part of them were found to be highly 

efficient at the production of Ds-only plants in their progenies. Therefore, about 10% 

of progeny plants of high efficiency lines were confirmed to be genetically stable, Ds-

only plants. Through the thermal asymmetric interlaced PCR (hiTAIL-PCR), 710 

independent Ds flanking sequences were isolated from Ds-only plants. Furthermore, a 

large collection of mutants with visible developmental phenotypes were identified via 

this transposon tagging system. The system is relatively simple and rapid in comparison 

to traditional T-DNA insertion strategies, because once efficiency lines are obtained 

they can be re-used to generate more lines from non-transposed plants without the use 

of time consuming tissue culture steps. 

Keywords: Brachypodium distachyon L., Ds transposon tagging, germinal 
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APA plays critical roles in modulating auxin signaling and 

development in Arabidopsis 

 

Wei Zeng1,2 , Xinhua Dai1,3, Jing Sun1,4, Yifeng Hou4, Xiaofeng Cao2,4,  

Yunde Zhao3, Youfa Cheng1,2 

(1 Key Laboratory of Plant Molecular Physiology, Institute of Botany, Chinese Academy of 

Sciences, Beijing 100093, China.; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, 

China.; 3 Section of Cell and Developmental Biology, University of California, San Diego, CA 

92093-0116, USA; 4 State Key Laboratory of Plant Genomics and National Center for Plant Gene 

Research, CAS Center for Excellence in Molecular Plant Sciences, Institute of Genetics and 

Developmental Biology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China.) 

 

Polyadenylation impacts gene expression by affecting mRNA stability, transport, and 

translatability. Here we report that AtCstF77, a component of the pre-mRNA 3'-end 

polyadenylation machinery, affected polyadenylation sites (PAS) selection in 

transcripts of some auxin signaling genes in Arabidopsis. Disruption of AtCstF77 

reduced auxin sensitivity and decreased the expression of the auxin reporter DR5-GFP. 

cstf77 genetically interacted with tir1afb2 auxin receptor mutants, further supporting 

that polyadenylation affects auxin signaling. AtCstF77 was ubiquitously expressed in 

embryos, seedlings, and adult plants. The AtCstF77 protein was localized in the nucleus, 

which is consistent with its function in pre-mRNA processing. We observed that PAS 

in transcripts from about 1,800 genes were shifted in cstf77. Moreover, most of the PAS 

shifts were from proximal to distal sites. Auxin treatment also caused PAS shifts in 

transcripts from a small number of genes. Several auxin signaling or homeostasis genes 

had different PAS in their transcripts in cstf77. Our results demonstrate that AtCstF77 

plays pleiotropic and critical roles in Arabidopsis development. We conclude that 

AtCstF77 affects auxin responses, likely by controlling PAS choice of transcripts of 

some auxin signaling components. 
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Arabidopsis Histone H3K4 Demethylase JMJ17 Functions in 

Dehydration Stress and Abscisic Acid Responses 

 

Shuangzhan Huang1,†, Ai Zhang1,†, Jing Bo Jin2, Bo Zhao3, Tianjing Wang1, Yutong 

Liu1, Jie Wang1, Xiaoming Yu1, Rafiq Ahmad1, Bao Liu1,*, Zhengyi Xu1,* 

(1 Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast 

Normal University, Changchun 130024, China; 2 Key Laboratory of Molecular Physiology, 

Institute of Botany, the Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China; 3 Institute for 

Cellular and Molecular Biology, The University of Texas at Austin; Department of Molecular 

Biosciences, The University of Texas at Austin, TX, 78712, USA) 

 

Drought is currently a major constraint for crop productivity. Histone H3 lysine 4 

(H3K4) methylation plays essential roles in transcriptional regulation under 

dehydration stress in plants. However, the specific histone demethylase modulating 

histone methylation homeostasis under dehydration stress remains unknown. Here, we 

document that the evolutionarily conserved histone demethylase, JMJ17, belonging to 

the KDM5/JARID1 family, plays essential roles in dehydration stress and abscisic acid 

(ABA) responses in Arabidopsis thaliana. jmj17 loss-of-function mutants display 

dehydration stress tolerance and ABA hypersensitive phenotypes. JMJ17 specifically 

demethylates H3K4me1/2/3 in vitro and in vivo. Mutations in JMJ17 causes ectopic 

increased H3K4me3 level and induced mRNA expression of a plethora of genes 

involved in the dehydration stress response. Genetic interaction tests reveal that a 

mutation of OPEN STOMATA 1 (OST1) or ABA INSENSITIVE 5 (ABI5) suppresses 

dehydration stress tolerance and ABA-hypersensitive phenotypes in terms of stomatal 

closure, seed germination or seedling growth of the jmj17 mutant, demonstrating that 

they both act genetically downstream of JMJ17. We further show that JMJ17 directly 

associates with these genetic loci and modulates their H3K4me3 levels. Our findings 

unravel a novel molecular function of the JmjC domain-containing histone demethylase, 

JMJ17, in plant dehydration stress and ABA responses. 

Keywords: abiotic stress, dehydration stress, abscisic acid, transcriptional regulation, 

histone demethylation, Arabidopsis thaliana 
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Arabidopsis replication factor C4 (AtRFC4) is critical for DNA 

replication during the mitotic cell cycle 

 

Jie Qian, Yueyue Chen, Ying Hu, Yingtian Deng, Yang Liu, Gang Li,  

Wenxuan Zou , Jie Zhao * 

(State Key Laboratory of Hybrid Rice, College of Life Sciences, Wuhan University,  

Wuhan, China)  

 

Replication factor C (RFC) is a conserved eukaryotic complex consisting of 

RFC1/2/3/4/5. It plays important roles in DNA replication and the cell cycle in yeast 

and fruit fly. However, it is not very clear how RFC subunits function in higher plants, 

except for the Arabidopsis (At) subunits AtRFC1 and AtRFC3. In this study, we 

investigated the functions of AtRFC4 and found that loss of function of AtRFC4 led to 

an early sporophyte lethality that initiated as early as the elongated zygote stage, all 

defective embryos arrested at the two- to four-cell embryo proper stage, and the 

endosperm possessed six to eight free nuclei. Complementation of rfc4-1/+ with 

AtRFC4 expression driven through the embryo-specific DD45pro and ABI3pro or the 

endosperm-specific FIS2pro could not completely restore the defective embryo or 

endosperm, whereas a combination of these three promoters in rfc4-1/+ enabled the 

aborted ovules to develop into viable seeds. This suggests that AtRFC4 functions 

simultaneously in endosperm and embryo and that the proliferation of endosperm is 

critical for embryo maturation. Assays of DNA content in rfc4-1/+ verified that DNA 

replication was disrupted in endosperm and embryo, resulting in blocked mitosis. 

Moreover, we observed a decreased proportion of late S-phase and M-phase cells in the 

rfc4-1/–FIS2;DD45;ABI3pro::AtRFC4 seedlings, suggesting that incomplete DNA replication 

triggered cell cycle arrest in cells of the root apical meristem. Therefore, we conclude 

that AtRFC4 is a crucial gene for DNA replication. 

Key Words: Arabidopsis thaliana, replication factor C4, embryo, endosperm, DNA 

replication, cell cycle. 
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AtCaM4 interacts with a Sec14-like protein, PATL1, to regulates 

freezing tolerance of Arabidopsis 

 

Mingxue Chu, Jiaojiao Li, Yajing Song, Jingyu Zhang, Sufen Shen,  

Cuina Li, Suqiao Zhang* 

（Key Laboratory of Molecular and Cellular Biology of Ministry of Education, College of Life 

Science, Hebei Normal University, Hebei 050024, China） 

 

Calmodulin (CaM), a multifunctional Ca2+ sensor, mediates multiple reactions involved 

in plant growth and environmental stress regulation. In this study, we found that 

AtCaM4 plays a negative role in freezing tolerance in Arabidopsis. The deletion of 

AtCaM4 resulted in enhanced freezing tolerance in cam4 mutant plants. Although 

AtCaM4 and AtCaM1 were cold-induced isoforms, cam4/cam1Ri double-mutant and 

cam4 single-mutant plants exhibited similar improvements in freezing tolerance 

indicating that AtCaM4 plays major role in freezing tolerance. Furthermore, we found 

that AtCaM4 may influence freezing tolerance in a CBF-independent manner due to the 

cold-induced expression patterns of CBFs did not change in the cam4/cam1Ri mutant 

plant. Additionally, among those COR genes detected, KIN1, COR15b, and COR8.6 

exhibited obviously improved expression in the long term in cold stress-exposed 

cam4/cam1Ri mutant plants. By immunoprecipitation and mass spectrometry, we 

identified multiple candidate AtCaM4-interacting proteins. Co-immunoprecipitation 

assays confirmed the interaction of AtCaM4 with PATL1 in vivo. Phenotype analysis 

showed that patl1 mutant plants exhibited enhanced freezing stress tolerance. Here we 

report that PATL1 plays a negative role in freezing tolerance as a novel CaM-binding 

protein in Arabidopsis. Therefore, our results demonstrate that AtCaM4 negatively 

regulates freezing tolerance possibly via binding to PATL1 in Arabidopsis.   

Key words: Calmodulin, freezing  tolerance, PATL1, Arabidopsis 
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Auxin Response Factors Control Identity of Apical Stem Cell 

Niches by Regulating Histone Acetylation 

 

Huankai Zhang, Zhijuan Cheng, Yalin Sang, Bingzhen Li, 

 Miaomiao Zhang, Xiansheng Zhang* 

( State Key Laboratory of Crop Biology, College of Life Sciences, College of Forestry, Shandong 

Agricultural University, Tai’an 271018, China) 

 

Auxin is critical in diverse developmental processes, such as the maintenance of 

shoot and root meristems. AUXIN RESPONSE FACTORs (ARF) are required for 

controlling the expression of auxin-responsive genes. The ARF family members are 

divided into activators and repressors. The molecular model of transcriptional 

regulation mediated by activator ARFs has been well established. However, how 

repressor ARFs regulates auxin-responsive genes remains unknown. In this study, 

we show that ARF3, a repressor ARF, acted synergistically with its binding protein 

disordered protein1(DP1) in specifying shoot and root apical stem cell niches. ARF3 

regulated the transcription of WUSCHEL and WUSCHEL HOMEOBOX5 through 

remodeling histone acetylation in an auxin-responsive manner. The study provides 

new information for understanding the mechanisms of repressor ARFs functions.  

Keywords: ARF3, DP1, WUSCHEL, WUSCHEL HOMEOBOX5, histone 

acetylation 
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CKRC3 and NBC is required for maintain normal IAA 

 levels in Arabidopsis 

 

Haiqing Liu, Yuman Guo, Lei Wu, Peng Tian, Youxia Li, Junli Wang, Guangqin Guo* 

(Institute of Cell Biology and MOE Key Laboratory of Cell Activities and Stress Adaptations, 

School of Life Sciences, Lanzhou University, Lanzhou 730000, China) 

 

Nα-terminal acetylation catalysed by N-terminal acetyltransferases (Nats) is among the 

most common protein post-translation modifications in eukaryotes. A typical low IAA 

phenotype mutant ckrc3 (CK induced root curling 3) was screened by a forward genetic 

screen for auxin-deficient mutants by cytokinin, which show obvious curling root in 

0.1uM tZ medium. Compared with the wild type, ckrc3 exhibited shorter roots, hypocotyls, 

silique length, reduced root hair, decreased the plant height, and deficience of the gravitropism. 

And the content of both free IAA and its metabolites decreased obviously in ckrc3. The low auxin 

phenotype can be recovered by natural IAA and synthetic auxin (2,4-D and NAA). We 

identified that CKRC3 was AT5G58450, which encodes the auxiliary non-catalytic 

subunit of NatB complex. Loss of function mutant nbc-1 of AT1G03150, a gene 

encoding catalytic subunit of NatB, has similar phenotype to ckrc3. The results of yeast 

two-hybrid assays indicated that CKRC3 and NBC have strong interaction. Sub-cellular 

localization indicates that they co-located in the cytoplasm. These results show that 

CKRC3 and NBC are in the same protein complex, and may Nα-terminal acetylated 

auxin synthesis related proteins YUC1/2/5/6/8/9/10/11 and CYP79B2/3, and affected 

auxin homeostasis. 

Keywords: CKRC3,  NBC,  NatB,  Nα-terminal acetylation,  Auxin 
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Diversity and functions of triterpene pathways in plants 

 

Juncong Sun, Xiaoquan Qi* 

(Key Laboratory of Plant Molecular Physiology, Institute of Botany, Chinese Academy of 

Sciences, , Beijing 100093, China) 

 

Triterpenoids are one of the most diverse groups of plant metabolites, and nearly 200 

different kinds of triterpene skeletons have been identified in plants (Xu et al. 2004). In 

addition to the essential function of sterols in maintaining cell membrane fluidity and 

permeability, plant triterpenoids have many important properties, including anti-cancer, 

anti-inflammatory, anti-oxidant, anti-pathogens, and are used as sweetness and 

bitterness. 2,3-oxidosqualene cyclase (OSC), which converts the exclusive substrate 

2,3-oxidosqualene to different types of triterpene skeletons, is the key enzyme for the 

diversity of triterpenoids. In the genome of lower plant, there is only one OSC gene 

predicted to encode cycloartenol cyclase for biosynthesis of sterols, while number of 

OSC gene members increased greatly in the genomes of higher plants. For example, 

there are 13 OSCs in Arabidopsis, which can make nearly 40 triterpenes (Morlacchi et 

al. 2009). In the rice genome, there are at least 7 functional OSC genes. Except one 

cycloartenol synthase for sterol biosynthesis, the other 6 OSCs produce different 

triterpenes. Interestingly, OSCs from Arabidopsis and rice produce different sets of 

triterpenes, committing distinct triterpenoid pathways. It has been reported that 

biosynthesis of the triterpenoid saponins, avenacins, in the oat roots plays important 

role in resistance to soil-born pathogens (Haralampidis et al. 2001). We have shown 

that a bicyclic triterpene, poaceatapetol, pathway in rice controls the formation of pollen 

coat (Xue et al. 2018). 
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Functional divergence of chloroplast Cpn60α subunits during 

Arabidopsis embryo development 

 

Xiaolong Ke, Wenxuan Zou, Yafang Ren, Zhiqin Wang, Jin Li, Xuan Wu, Jie Zhao * 

（State Key Laboratory of Hybrid Rice, College of Life Sciences, Wuhan University,  

Wuhan 430072, China） 

 

Chaperonins are a class of molecular chaperones that assist in the folding and assembly 

of a wide range of substrates. In plants, chloroplast chaperonins are composed of two 

different types of subunits, Cpn60α and Cpn60β, and duplication of Cpn60α and 

Cpn60β genes occurs in a high proportion of plants. However, the importance of 

multiple Cpn60α and Cpn60β genes in plants is poorly understood. In this study, we 

found that loss-of-function of CPNA2 (AtCpn60α2), a gene encoding the minor Cpn60α 

subunit in Arabidopsis thaliana, resulted in arrested embryo development at the 

globular stage, whereas the other AtCpn60α gene encoding the dominant Cpn60α 

subunit, CPNA1 (AtCpn60α1), mainly affected embryonic cotyledon development at 

the torpedo stage and thereafter. Further studies demonstrated that CPNA2 can form a 

functional chaperonin with CPNB2 (AtCpn60β2) and CPNB3 (AtCpn60β3), while the 

functional partners of CPNA1 are CPNB1 (AtCpn60β1) and CPNB2. We also revealed 

that the functional chaperonin containing CPNA2 could assist the folding of a specific 

substrate, KASI (β-ketoacyl-[acyl carrier protein] synthase I), and that the KASI protein 

level was remarkably reduced due to loss-of-function of CPNA2. Furthermore, the 

reduction in the KASI protein level was shown to be the possible cause for the arrest of 

cpna2 embryos. Our findings indicate that the two Cpn60α subunits in Arabidopsis play 

different roles during embryo development through forming distinct chaperonins with 

specific AtCpn60β to assist the folding of particular substrates, thus providing novel 

insights into functional divergence of Cpn60α subunits in plants. 

Key Words: embryo development, chloroplast, chaperonin, Cpn60α, CPNA2 
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Functional Identification of Salt-stress Related Genes Using the 

FOX Hunting System from Ipomoea Pes-caprae 

 

Mei Zhang 1, 2*, Hui Zhang 1, 2, 3, Jie-Xuan Zheng 1, 2, 3, Hui Mo 1, 2, 

 Kuai-Fei Xia 1, 2, Shu-Guang Jian 1* 

(1 Key Laboratory of Applied Botany, South China Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, 

Guangzhou 510650, China; 2 Key Laboratory of South China Agricultural Plant Molecular 

Analysis and Genetic Improvement, South China Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, 

Guangzhou 510650, China; 3 University of the Chinese Academy of Sciences, Beijing 100039, 

China) 

 

Ipomoea pes-caprae is a seashore halophytic plant and therefore is a good model for 

studying the molecular mechanisms underlying salt and stress tolerance in plant 

research. Here we performed Full-length cDNA Over-eXpressor (FOX) gene hunting, 

with a functional screening of a cDNA library using a salt-sensitive yeast mutant strain 

to isolate the salt-stress related genes of I. pes-caprae (IpSR genes). The library was 

screened for genes that complemented the salt defect of yeast mutant, AXT3, and could 

grow in the presence of 75 mM NaCl. We obtained 38 candidate salt stress-related full-

length cDNA clones from the I. pes-caprae cDNA library. The genes are predicted to 

encode proteins involved in water deficit, reactive oxygen species (ROS) scavenging, 

cellular vesicle trafficking, metabolic enzymes and signal transduction factors. 

Combining with the quantitative RT-PCR analyses, several of potential functional salt 

tolerance related genes were emphasized. This approach provides a rapid assay system 

for the large-scale screening of I. pes-caprae genes involved in the salt stress response, 

and supports the identification of genes responsible for the molecular mechanisms of 

salt tolerance. 

Keywords: Salt stress, cDNA library, FOX gene hunting system, ROS accumulation, 

Ipomoea pes-caprae L. 
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GCN5 contributes to stem cuticular wax biosynthesis by histone 

acetylation of CER3 in Arabidopsis 
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7 National Maize Improvement Centre of China, China Agricultural University,  

Beijing, 100193, China） 

 

Cuticular wax is a major composition of plant surface cuticle, which exerts crucial 

functions in optimizing plant growth. Histone acetylation regulates gene expressions in 

diverse biological processes, but its role in cuticular wax synthesis is not well 

understood. Here we observed that mutations of the Arabidopsis histone 

acetyltransferase GENERAL CONTROL NON-REPRESSED PROTEIN5 (GCN5) 

impaired stem cuticular wax accumulation. Three target genes of GCN5, 

ECERIFERUM3 (CER3), CER26 and CER1-LIKE1 (CER1-L1), were identified by 

RNA-Seq and ChIP assays. Consistently, H3K9/14 acetylation levels at promoter 

regions of CER3, CER26 and CER1-L1 were significantly decreased in the gcn5-2 

mutant as compared to the wild type. Notably, overexpression of CER3 in the gcn5-2 

mutant rescued the stem cuticular wax biosynthesis defect. Collectively, these data 

demonstrate that GCN5 is involved in stem cuticular wax accumulation by modulating 

CER3 expression via H3K9/14 acetylation, which underlines the important role of 

histone acetylation in cuticular wax biosynthesis. 

Keywords: GCN5, wax biosynthesis, CER3, histone acetylation, stem, Arabidopsis 

thaliana 
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Genetic dissection of the regulatory pathway that mediates the 

inhibition of primary root growth induced by phosphate 

deficiency 

 

Dong Liu 

(School of Life Sciences, Tsinghua University Beijing 100084, China) 

 

The inhibition of primary root growth is a major developmental response of 

Arabidopsis to phosphate deficiency. The molecular mechanism that controls this 

response, however, remains largely unknown. Previous studies have uncovered key 

roles of LPR1 ferroxidases, the tonoplast-localized ALS3/STAR1 transporter complex, 

and the STOP1 (a transcription factor)-ALMT1 (a malate transporter) regulatory 

module in mediating this response by controlling Fe homeostasis in roots. In this work, 

we found that: 1) ALS3/STAR1 negatively regulates the STOP1-ALMT1 module by 

repressing the accumulation of STOP1 protein in nucleus; 2) ALS3/STAR1 and LPR1 

function in separate pathways, but their effects converge at a certain point; 3) STOP1-

ALMT1 and LPR1 act in an interdependent manner. Our results also provided new 

insights into the connection between the inhibition of primary root growth and the 

dynamic changes in Fe accumulation in roots when plants are grown under Pi deficiency. 

We present a working model to explain how these three molecular components interact 

to regulate the primary root response to Pi deficiency.  
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Identification and characterization of terpene synthase genes 

accounting for volatile terpene emissions in flowers of 

Freesia x hybrida 

 

Fengzhan Gao, Baofeng Liu, Min Li, Xiaoyan Gao, Qiang Fang, Chang Liu,  

Hui Ding, Li Wang*, Xiang Gao* 

(Key Laboratory of Molecular Epigenetics of MOE and Institute of Genetics & Cytology, 

Northeast Normal University, Changchun 130024, China) 

 

The development of flower scents was a crucial event in biological evolution, providing 

olfactory signals by which plants can attract pollinators. In this study, bioinformatics, 

metabolomics, and biochemical and molecular methodologies were integrated to 

investigate the candidate genes involved in the biosynthesis of volatile components in 

two cultivars of Freesia x hybrida, Red River® and Ambiance, which release different 

categories of compounds. We found that terpene synthase (TPS) genes were the pivotal 

genes determining spatiotemporal release of volatile compounds in both cultivars. Eight 

FhTPS genes were isolated, and they were phylogenetically clustered into different 

subgroups with different amino acid motifs and had divergent subcellular localizations. 

In vitro biochemical analysis of the FhTPS proteins was performed to characterize their 

functions and six of them were found to be functional: FhTPS1 was a single-product 

enzyme catalyzing the formation of linalool, whereas the other four FhTPS proteins 

were multi-product enzymes, among which FhTPS4, FhTPS6, and FhTPS7 could 

recognize geranyl diphosphate and farnesyl diphosphate simultaneously. Moreover, the 

main catalytic products of the FhTPS proteins were also found in transgenic tobacco 

leaves. The FhTPS enzymatic products closely matched the volatile terpenes emitted 

from flowers, and significant correlations were found between release of volatile 

terpenes and FhTPS gene expression. In addition, Enzyme kinetic parameter analysis 

demonstrated that FPP was the preferred substrate for FhTPS7 in the cultivar Ambiance. 

Based on these results, graphical models are proposed that summarize the biosynthesis 

of Freesia floral volatile terpenes. The characterization of FhTPS genes paves the way 

to decipher their roles in the speciation and fitness of Freesia, and this knowledge could 

also be used to introduce or enhance scent in other plants. 

Keywords: Emission pattern, fitness, flower scent, Freesia, ornamental plant, 
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speciation, substrate selectivity, terpene synthase 
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Identification of endophytic fungi responsive miRNA involved in 

the regulation of sesquiterpenoid biosynthesis in  

Atractylodes lancea 

 

Jie Yuan1, Fei Chen1, Hurong Yang1, Piaoxue Chen1, Wei Zhang1, Mengjun Tang1,  

Xia Li2, Chuanchao Dai1, * 

(1 Jiangsu Key Laboratory for Microbes and Functional Genomics, Jiangsu Engineering and 

Technology Research Center for Industrialization of Microbial Resources, College of Life 

Sciences, Nanjing Normal University, Nanjing 210023, China; 2 Jiangsu High-Quality Rice 

Research and Development Center, Nanjing Branch of China National Center for Rice 

Improvement, Institute of Food Crops, Jiangsu Academy of Agricultural Sciences, Nanjing 

210014, China) 

 

Endophytes have been considered long-term safe and effective methods for inducing 

plant secondary metabolite biosynthesis. However, the underlying microRNAs 

associated with endophyte induced terpenoid biosynthesis are unknown. To elucidate 

the molecular mechanism at the miRNA level, we identified endophytic fungi-

responsive miRNAs in A. lancea shoots and analyzed the  function of their targets 

using a high-throughput platform. A total of 153 known miRNAs and 83 novel miRNAs 

were differentially expressed in A. lancea after endophytes Gilmaniella sp. AL12 

inoculation. Subsequently, 51,570 potential targets were predicted. Gene ontology (GO) 

enrichment analyses showed prominent enrichment in signal transduction for the targets 

of down-regulated miRNA. Furthermore, novel_mir_45, novel_mir_144, and 

novel_mir_137 were predicted to be involved in regulating sesquiterpenoid 

biosynthesis in A. lancea. , Moreover, we proposed that novel_mir_144 may be a hub 

miRNA functioning in regulating sesquiterpenoids biosynthesis by targeting 1-deoxy-

D-xylulose 5-phosphate synthase (DXS) and many transcription factors such as WRKY, 

APETALA2/Ethylene-Response Factors (AP2/ERF), basic Helix-Loop-Helix (bHLH), 

heat stress, and Nuclear transcription factor Y subunit A (NF-YA). This study provides 

the first insight into endophytes-induced plant terpenoid biosynthesis at the miRNA 

expression level and will provide knowledge about beneficial plant-endophyte 

interactions. 

Keywords: Endophytes, Atractylodes lancea, Sesquiterpenoids, MicroRNA; 

Transcription factors. 
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Influence of holoparasitic plant Cuscuta japonica on growth and 

alkaloid content of its host shrub Catharanthus roseus: a field 

experiment 

 

Xiaoju Zhao1, 3, Yajie Pan2, Huafeng Chen2,*, Zhonghua Tang2 

(1 School of Forestry, Northeast Forestry University, Harbin 150040, China; 2 The Key 

Laboratory of Plant Ecology, Northeast Forestry University, Harbin 150040, China;  

3 College of Bioengineering, Daqing Normal University, Daqing 163712, China;) 

 

Japanese dodder (Cuscuta japonica) is a flowering, parasitic weed that causes major 

yield losses on crop and forest production. In present field study, the influence of 

Cuscuta on the growth and secondary metabolite of its host medicinal shrub 

Madagascar periwinkle (Catharanthus roseus) was investigated. Vegetative and 

reproductive growth of the host plant Catharanthus were measured at intervals from 

0 to 60 days after inoculation (DAI), and content of three alkaloids, naturally 

produced by the host, in the host and parasite were measured by HPLC at intervals 

from 15 to 45 DAI. Dodder infection significantly inhibited biomass accumulation 

and reproductive growth of Catharanthus, and aerial parts of the host died by 60 

DAI. Levels of alkaloids vinblastine, vindoline and catharanthine in inoculated 

Catharanthus were lower than in uninoculated control plants, both in immature leaf 

and in mature leaf, except the alkaloids contents were elevated in host immature leaf 

compared with uninoculated control plants immature leaf at 15 days. The host plant 

thus actively responded to dodder infection by accumulating alkaloids act as a 

defense molecule at 15 DAI. The alkaloids produced by host plants accumulated in 

dodder at 15-45 DAI, and the alkaloid content in dodder reached a maximum at 45 

DAI. The alkaloids transported from host to parasite act as a sink, the high content 

of alkaloids in dodder be cytotoxic and accelerated the onset of senescence. 

Keywords: Cuscuta, Catharanthus roseus, alkaloid, Vegetative growth,  

reproductive growth   
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Molecular mechanisms of remorin1 to regulate fruit 

ripening and resistance 

 

Jianghua Cai 1,2, Guozheng Qin 1,, Tong Qin 1,, Shiping Tian 1,2* 

(1 Key Laboratory of Plant Resources, Institute of Botany, the Chinese Academy of Sciences, Beijing 

100093, China;  2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China.) 

 

Remorins are plant-specific and plasma membrane-associated proteins that display a 

variety of functions in plant growth, development, biotic and abiotic stresses and signal 

transduction. However, little information is available for understanding their role in 

fruit ripening and resistance. Here, we investigate SlREM1 expression during tomato 

fruit development and ripening, and determine its localization in plasma membrane. We 

find that overexpression of SlREM1 in tomato can promote fruit ripening with higher 

lycopene accumulation and ethylene production, and enhance fruit resistance to 

Botrytis cinerea causing grey mold rot in various fruits. We further prove SlREM1 

function, that regulates fruit ripening via mediating expression of key genes related to 

ethylene and lycopene biosynthesis. Based on co-immunoprecipitation coupled with 

mass spectroscopy and luciferase complementation imaging assays, we ascertain that 

SlREM1 can interact with ethylene biosynthesis protein SlSAM1 to regulate ethylene, 

and be degraded by ubiquitin-mediated proteolysis. These findings suggest that 

SlREM1 positively regulates fruit ripening via affecting ethylene and lycopene 

biosynthesis, and affects tomato fruit resistance against fungal pathogen. 

Keywords: Remorin, fruit ripening, resistance, ethylene biosynthesis, lycopene 

accumulation. 
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MYB regulator FhPAP1 from Freesia hybrida shows higher 

transactivation property compared with homologs from core 

eudicot plants Arabidopsis and tabacco in the biosynthesis  

of anthocyanins 

 

Yueqing Li†, Xiaotong Shan†, SongYang, Ruifang Gao, Taotao Han, Liudi Zhou, 

Tingting Bao, Shucai Wang, Xiang Gao*, Li Wang* 

( Key Laboratory of Molecular Epigenetics of MOE and Institute of Genetics & Cytology, 

Northeast Normal University, Changchun 130024, China) 

 

The emergency of anthocyanin biosynthetic pathway has played vital roles in plant 

development, MYB regulators involved has been reported to arise early during land 

plant evolution. After the division of monocots and dicots, they might function 

divergently suffered from diverse selection pressures. Divergent regulation 

mechanisms were found in dicot and monocot plants represented by Arabidopsis 

thaliana and Zea mays, respectively. So far, amounts of anthocyanin-promoting R2R3-

MYBs have been identified and well elucidated in core dicot plants, whereas they were 

studied randomly in monocot plants, which are of crucial importance to decipher 

functional diversities among angiosperms during evolution. In this study, one R2R3-

MYB gene FhPAP1 leading to the accumulation of anthocyanin was isolated from 

flowers of one monocot plant, Freesia hybrida. Temporal and spatial expression 

profiles revealed FhPAP1 showed positive correlations with anthocyanin biosynthetic 

genes especially the late biosynthetic genes. Further analysis indicated that it could 

form sets of MBW (MYB-bHLH-WD40) complexes with FhTT8L, FhGL3L and 

FhTTG1L. Gain-of-function experiments in Arabidopsis and Nicotiana and transient 

protoplasts transfection assays in Freesia further proved that FhPAP1 was sufficient to 

interacted with the bHLH proteins to regulate the expression of anthocyanin 

biosynthetic genes. Moreover, other partners in the MBW complex, i.e., WD40 

regulators, could strengthen the transcription activation efficiency. However, FhPAP1 

showed higher transactivation property when compared with AtPAP1 and NtAN2 from 

dicot plants Arabidopsis and tobacco, which resulted in different increments of target 

gene expression levels. Therefore, it can be deduced that the MYB regulator from 

Freesia hybrida might have similar target genes and function conservatively compared 
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with core eudicot plants, but its significant transactivation property will privilege it in 

crop improvement and also shed light on the mechanisms of anthocyanin-promoting 

MYB regulators in angiosperms during plant evolution. 

Key words:Anthocyanin, MYB regulator, MBW complex, transactivation property, 

angiosperm. 
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OsINP1 and OsDAF1 control pollen aperture formation in rice 

 

Xu Zhang1, Guochao Zhao1, Hui, Yuan, Wanqi Liang* 

( School of Life Sciences and Biotechnology, Shanghai Jiao Tong University,  

Shanghai 200240, China ) 

 

Pollen apertures are well-defined areas of the pollen wall where pollen tube germination 

is initiated. Though apertures play an essential role in plant reproduction, the molecular 

mechanism controlling their formation remains largely unknown. Here, we describe the 

isolation and characterization of two key regulators INAPERTURATE POLLEN1 

(OsINP1) and DEFECTIVE IN APERTURE FORMATION1 (OsDAF1) which are 

involved in rice pollen aperture formation. Pollen grains of rice and other grass are 

characterized as by monosulcate, which is located at the distal pole. The germination 

pore is encircled by an annulus and covered by an operculum. Both mutants of osinp1 

and osdaf1 display defective pollen aperture formation, pollen tube germination and 

male sterile. OsINP1 encodes a plant specific protein with unknown function, depletion 

of which leads to the loss of the aperture structure in rice pollens. Overexpression of 

OsINP1 does not affect the formation of normal aperture but causes ectopic 

invagination of the pollen wall at random positions. The OsINP1 protein accumulates 

at a position on the microspore surface where the germination pore appears at later stage, 

suggesting that OsINP1 is required for the initiation of the aperture in rice pollens. 

OsDAF1 belongs to rice receptor like kinase (RLK) gene family and is specifically 

expressed in the pollen mother cell and the young microspore. OsDAP1 is initially 

ubiquitously distributed in the cytoplasm of the pollen mother cell at dyad stage. At 

tetrad stage, OsDAP1 is accumulated in a ring like structure at the distal pole. The loss 

of function mutant of OsDAF1 exhibits a flattened or disappearance of the annulus 

structure surrounding the germination pore. We further demonstrate that OsINP1 

directly interacts with OsDAF1. Although disruption of OsDAF1 does not interfere 

with the localization of OsINP1, while the normal function of OsINP1 is required for 

the accumulation of OsDAF1 to the distal poles of tetrads. These results suggest that 

OsINP1 recruits OsDAF1 to the initiating aperture sites and act together to build the 

porous structure. Our studies provide insights into the mechanisms how species-

specific arrangement of aperture achieve.  

*Corresponding author: Tel: (+8621) 34205073; Fax: (+8621) 34204869;  

E-mail: wqliang@sjtu.edu.cn 
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Phospholipase Dα1-mediated phosphatidic acid change is 

a key determinant of desiccation-induced viability  

loss in seeds 

 

Hongying Chen, Xiaomei Yu, Xudong Zhang, Weiqi Li* 

( Germplasm Bank of Wild Species, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 

Kunming, 650201, China ) 

 

High sensitivity of seeds to water loss is a widespread phenomenon in the world’s plant 

species. The molecular basis of this trait is poorly understood but thought to be 

associated with critical changes in membrane function. We profiled membrane lipids 

of seeds in eight species with varying levels of desiccation tolerance and found a close 

association between reducing seed viability and increasing phosphatidic acid (PA). We 

applied hydration-dehydration cycles to Arabidopsis seeds, that are normally 

desiccation tolerant, to mimic the onset of desiccation sensitivity with progression 

towards germination and examined the role of phospholipase D (PLD) in desiccation 

stress-

migrated from the 

change, and that all desiccation-

-dehydration 

cycle improved significantly. -mediated PA 

formation modulates desiccation sensitivity as applying its inhibitor improved seed 

desiccation tolerance and its suppression in protoplasts enhanced survival under 

dehydration. The insights provided by comparative lipidomics enable us to propose a 

new membrane-based model for seed desiccation stress and survival. 

Keywords: drought, water relation, membrane lipid, phosphatidic acid (PA), 

phospholipase D (PLD), seed storage behaviour,  
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Polycomb-based quantitative epigenetic silencing  

at FLC in vernalization 

 

Hongchun Yang 

 

We are studying the chromatin dynamics underlying cold-induced epigenetic silencing 

of Arabidopsis FLC. This determines when plants flower and how they respond to 

different winter conditions. The epigenetic silencing involves a Polycomb-based 

epigenetic switching mechanism. FLC expression is bistable and cold exposure 

promotes a switch in individual cells form a transcriptional active (marked by 

H3K36me3) to a Polycomb-silenced state (marked by H3K27me3). The memory of 

this silenced state is then inherited in cis through many cell divisions until the plant has 

flowered, after which point the switch is reversed. The talk will describe our latest 

understanding of this switching mechanism. Our recent work reveals the switching can 

be separated to mechanistically distinct two phases of Polycomb silencing. Nucleation 

of specific Polycomb factors holds a metastable memory of cold in the short-term with 

subsequent transfer to a long-term histone-modification-based memory via general 

Polycomb factors. This mechanistic understanding is likely to be general relevant to 

Polycomb targets in all organisms. This mechanistic understanding is likely to be 

general relevant to Polycomb targets in all organisms.  

Keywords: Polycomb, Epigenetic switching, FLC, Vernalization 
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PpSARK regulates moss senescence and salt tolerance through 

ABA related pathway 

 

Ping Li, Wenzhang Ma, Li Liu* 

(Key Laboratory for Economic Plants and Biotechnology, Kunming Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Yunnan Key Laboratory for Wild Plant Resources,  

Kunming, 650201, China) 

 

SARK (senescence-associated receptor-like kinase) family members in Arabidopsis, 

soybean and rice are known to be a positive regulator of leaf senescence. In the 

meantime, SARK are extensively involved in stress response. However, its function 

and underlying molecular mechanism in stress responses in moss are not well known. 

Here, we investigated functional roles of PpSARK in salt stress response and senescence. 

PpSARK transcripts significantly accumulated under NaCl and ABA treatments, with 

higher expression in moss gamotophyte stage. Insertional gain-of-function mutants of 

PpSARK (PpSARKg) were more tolerant to salt stress and ABA than wild type (WT), 

whereas senescence of mutants was delayed during protonema stage. Expression of 

stress-responsive genes in the ABA dependent pathway, such as PpABI3, PpABI5, 

PpPP2C, PpLEA were significantly higher in PpSARKg and WT under salt stress 

conditions, suggesting that PpSARK might positively regulate salt tolerance via ABA 

dependent pathway. Endogenous ABA contents also increased 3 fold under salt stress 

conditions. These results, indicate that PpSARK functions as a positive regulator in salt 

stress responses, while possibly as a negative regulator in senescence in moss.  

Key words  Senescence, salt stress response, ABA, SARK, Moss (Physcomitrella 

patens) 
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Protein acetylation as a mechanism for Nostoc flagelliforme 

adaptation to drought stress 

 

Lingxia Wang1,2, Yang Liu1, Fengkun Yan3, Xiaoxu Li1, Miaomiao Ding1, Men 

Wang1, Jing Shi1, Tingting Xu1, Wenyu Liang1,2* 

(1 School of Life Sciences, Ningxia University, Yinchuan 750021, China; 2 Key Lab of Ministry of 

Education for Protection and Utilization of Special Biological Resources in Western China, 

Yinchuan 750021, China; 3 School of Agriculture, Ningxia University, Yinchuan 750021, China) 

 

Nostoc flagelliforme, a terrestrial cyanobacterium, is well adapted to drought. To 

explore the adaptation mechanisms of N. flagelliforme in response to drought condition, 

a large-scale quantitative lysine acetylome was carried out using immunoaffinity 

enrichment of Lys-acetylated peptides and liquid chromatography linked to tandem 

mass spectrometry. A total of 1340 lysine acetylation (LysAc) sites, 1340 Lys-

acetylated peptides and 653 Lys-acetylated proteins were identified. Eleven conserved 

sequence motifs of the LysAc sites, including a new motif KxxK, were detected. 

Proteomic analyses revealed that the differentially acetylated proteins involved in 

response to drought condition were preferentially predicted to participate in glutathione 

metabolism and carbon metabolism and photosynthesis pathways based on KEGG 

pathway category enrichment analysis. We found that GSH accumulation played 

important roles as stress protectant and reactive oxygen species scavenger, and soluble 

sugar accumulation improved the osmotic regulation ability in response to drought 

condition in N. flagelliforme. The energy metabolism-related proteins of N. 

flagelliforme were regulated by the LysAc modification under the environment of 

extreme drought to maintain lower energy. Together with a large number of 

accumulation the energy metabolism of raw materials (glucose, pyruvic acid) are 

advantageous to quickly restore physiological activity under the condition of water. 

Most of physiological parameters and mRNA expression levels related to glutathione 

metabolism and carbon metabolism and photosynthesis were found to be significantly 

affected by drought condition. Taken together, reversible protein LysAc is likely to be 

a post-translational mechanism contributing to the N. flagelliforme’s adaptation to 

drought condition. 

Keywords: Nostoc flagelliforme, drought condition, protein acetylation 
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Proteomic discovery of H2O2 response in roots and functional 

characterization of PutGLP gene from alkaligrass 

 

Juanjuan Yu1,2, Yongxue Zhang1,2, Ying Li2, Shaojun Dai1 * 

( 1 Development Centre of Plant Germplasm Resources, College of Life and Environmental 

Sciences, Shanghai Normal University, Shanghai 200234, China ; 2 Alkali Soil Natural 

Environmental Science Center, Northeast Forestry University, Key Laboratory of Saline-alkali 

Vegetation Ecology Restoration, Ministry of Education, Harbin 150040, China) 

 

Oxidative stress adaptation is critical for plants in response to various stress 

environments. Halophyte alkaligrass (Puccinellia tenuiflora) is an outstanding pasture 

with strong tolerance to salt and alkali stresses. In this study, iTRAQ- and 2DE- based 

proteomics approaches, as well as qRT-PCR and molecular genetics were employed to 

investigate H2O2-responsive mechanisms in alkaligrass roots. The evaluation of 

membrane integrity and reactive oxygen species (ROS) scavenging systems, as well as 

abundance patterns of H2O2-responsive proteins/genes indicated that Ca2+-mediated 

kinase signaling pathways, ROS homeostasis, osmotic modulation, as well as 

transcriptional regulation were pivotal to oxidative adaptation in alkaligrass roots. 

Several G proteins and calcium-binding proteins, as well as protein kinases and 

phosphatases were modulated by H2O2 in alkaligrass roots, indicating Ca2+ signaling-

mediated kinase cascade is crucial for H2O2 response. Unique ROS scavenging 

pathways were employed to cope with certain H2O2 stress. The remarkably induced 

transcripts, increased protein abundances, and activities of MDHAR and DHAR, 

accompanied with stable AsA content under H2O2 treatment implied that AsA 

homeostasis was important for directly reducing H2O2 in alkaligrass roots. Osmotic 

homeostasis is enhanced, and H2O2-responsive gene expression and protein fate were 

regulated in alkaligrass roots to cope with H2O2. Moreover, our results showed that 

apoplastic P. tenuiflora germin like protein (PutGLP) was preferentially expressed in 

alkaligrass roots, and obviously induced when seedlings were exposed to saline-alkali 

and cadmium stresses. Overexpressing PutGLP in Arabidopsis promoted the root 

growth, and enhanced the activities of SOD and OXO for maintaining the ROS (O2
•- 

and H2O2) homeostasis to cope with NaCl, NaHCO3, and CdCl2 stresses. PutGLP, as 

well as two of PutGLP homologs in Arabidopsis GLP subfamily 2, were all involved 
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in root growth and development. These data indicate that members of GLP subfamily 

2 were crucial for root development and stress response. These results provide insights 

into the fine-tuned redox responsive networks in halophyte roots. 

Keywords: germin like protein, hydrogen peroxide response, proteomics, Puccinellia 

tenuiflora, roots, signaling 
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Rain-shelter cultivation improves the vegetative and reproduc- 

tiv characters of cherry (Prunus pseudoceresus) 

in Southwest China 

 

Tian Tian1, Xiaopeng Wen2*, Guang Qiao2, Bin Deng2, Zhuang Wen2 

(1 Key Laboratory of Plant Resource Conservation and Germplasm Innovation in Mountainous 

Region (Ministry of Education), Institute of Agro-bioengineering/ College of Forestry, Guizhou 

University, Guiyang 550025, China; 2 Key Laboratory of Plant Resource Conservation and 

Germplasm Innovation in Mountainous Region (Ministry of Education), Institute of Ago-    

bioengineering/ College of Life Science, Guizhou University, Guiyang 550025, China) 

 

In the whole stage of blossom and fruit development, hail and rain can cause yield 

losses of cherry (Prunus pseudoceresus) up to 90% under the traditional shelter-free 

cultivation in southwestern China. Recently, the rain-shelter cultivation was 

increasingly applied to prevent flower and fruit from being damaged by excessive 

rainfall as well as hail in Southwest China. However, whether the rain-shelter 

cultivation severely affects the growth characteristic and fruit quality of cherry had 

not yet been fully clear so far. Currently, the 5-year-old field-grown plants were 

subjected to the trials as covered with polyethylene film from early phase of 

flowering to fruit-picking ends for one year (1a-shelter) and two years (2a-shelter). 

The results demonstrated that width, diameter of leaves in shelter were superior to 

those in shelter-free. The rain-shelter cultivation highly increased the content of 

chlorophyll and carotenoid. Although shelter trial somewhat reduced the net 

photosynthetic rate, and it enhanced the total organic matter because no noon-slump 

in photosynthetic rate was investigated from the shelter-from. Shelter practice 

significantly reduced the dropping rate and cracking rate (to 5%) of fruit in 

comparison to that of shelter-free (92%), thus remarkably increased the yield by 

over quadruple. Furthermore, the average fruit weights of the 1a-shelter (6.7 g) and 

2a-shelter (6.4 g) trial were significantly higher than that of the shelter-free (5.7 g), 

and average total soluble solid content (SSC) of the 1a-shelter (12.4%) and 2a-

shelter (11.6%) were also highly enhanced in comparison to those of the shelter-free, 

however, no significant differences in fruit soluble sugar content were observed 

between the shelter and shelter-free. Conclusively, the rain-shelter cultivation 
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during the flowering and fruit development stages didn’t significantly affec t the 

daily photosynthetic efficiency and fruit quality, and substantially enhance fruit 

yield, which may be helpful for the improvement of cherry plantation in rainy 

regions. 

Keywords: rain-shelter, Prunus pseudoceresus, vegetable growth, fruit quality, 

cracking rate, yield, Southwest China 
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RNA editing of mitochondria atp1 transcript are crucial for 

cotton fiber cell elongation and Arabidopsis trichomes 

development 

 

Peng He, Meiju Tang, Jianing Yu* 

( College of Life Sciences, Shaanxi Normal University, Xi’an 710119, China ) 

 

Mitochondria are the powerhouses of plant cells which provide the energy necessary 

for cell metabolism. In plant mitochondria, transcriptional and post-transcriptional 

steps play predominant role in determining gene product abundance. The complex 

post-transcriptional processes of plant mitochondria such as 5' and 3' end processing, 

RNA splicing, RNA editing and RNA stability are necessary to produce the mature 

transcripts. As one type of post-transcriptional modification, RNA editing occurs 

frequently in coding regions of mitochondria transcripts and editing events 

generally restore evolutionarily conserved amino acids, which is crucial for proper 

protein expression, function and regulation. Dysfunction of RNA editing in plant 

mitochondria often leads to severe consequences for plant development and fertility. 

In this work, we conducted a mitochondria RNA-seq in Gossypium hirsutum and 

identified 692 RNA editing sites in mitochondrial transcripts. Most of them were found 

in the CDS regions and preferentially located at the first or second codon positions. 

Importantly, five editing sites in Ghatp1 were observed in fiber cells but not in ovules. 

ATP synthase activity and the ATP/ADP ratio significantly increased during fiber 

development. Furthermore, exogenous application of ATP in vitro significantly 

promoted cotton fiber cell elongation, whereas its inhibitor OM specifically repressed 

fiber growth. Further analysis suggested that two vital editing sites in Ghatp1, C1292 

and C1415, were essential for the interaction between the α and β subunits of ATP 

synthase, which was necessary for the production of ATP. Transgenic experiment 

suggested that only C1292, C1415, or doubly edited Ghatp1 showed a significant 

accumulation of ATP, which increased the number of trichomes in leaves and promoted 

radicle growth. Therefore, we suggested that editing at C1292 and C1415 sites in 

Ghatp1 are crucial for ATP synthase to produce sufficient ATP for cotton fiber cell 

elongation and Arabidopsis trichomes and radicle development.  

Keywords: mitochondria, RNA editing, Gossypium hirsutum, ATP syntahse,  
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ScDREB8, a novel A-5 type of DREB gene in the desert moss 

Syntrichia caninervis, confers salt tolerance to Arabidopsis 

 

Yuqin Liang 

 

Salinity is a major limitation factor for crop productivity worldwide. DREB 

transcription factors broadly participate in plant stress response and have been 

extensively identified in a wide variety of plants. In this study, we characterized and 

analyzed the function of a novel A-5 type DREB gene ScDREB8 from the desiccation 

tolerant moss Syntrichia caninervis. Yeast one-hybid experiment showed that 

ScDREB8 had no transactivation activity. Transient expression assay in onion 

epidermal cells revealed that ScDREB8 is distributed throughout the cell with no 

apparent specificity. Overexpression of ScDREB8 significantly increased the 

germination rate of Arabidopsis under salt stress and improved the salt tolerance of 

Arabidopsis at the seedling stage by up-regulating the expression of downstream stress-

related genes and improving ROS scavenging ability. ScDREB8 is a promising 

candidate gene for improving crop salt stress and will provide greater insight to the 

molecular mechanism of stress tolerance of A-5 type DREB proteins. 

Keywords: Syntrichia caninervis, Desiccation Tolerance, DREB transcription factor, 

salt stress, ROS-scavenging ability 
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SKIP coordinates environmental fitness and developmental 

transition by forming two distinct complexes  

in Arabidopsis 

 

Yan Li1†, Jing Yang1†, Xudong Shang1, Congcong Xia1, Chen Wang1, Jinlin Feng1, 

Ying Cao1, Hang He2, Legong Li1, Ligeng Ma1* 

( 1 College of Life Sciences, Capital Normal University, and Beijing Key Laboratory of Plant 

Gene Resources and Biotechnology for Carbon Reduction and Environmental Improvement, 

Beijing, 100048, China; 2 College of Life Sciences, Peking University, Beijing 100048, China ) 

 

As sessile organisms, plants must adapt to environmental variation by coordinating 

growth and stress responses through the balanced expression of growth- and stress-

related genes. SKIP is an evolutionarily conserved protein from yeast to humans. In 

plants, SKIP is a bifunctional regulator of gene expression that works as a splicing 

factor as part of the spliceosome and as a transcriptional activator by interacting with 

ELF7. In the present work, we identified MAC3A and MAC3B, homologous proteins 

that interact physically and genetically with SKIP, and which are required for the 

regulation of the circadian clock and abiotic stress responses. MAC3A and MAC3B 

mediate the alternative splicing of about 50% of the expressed genes in the Arabidopsis 

genome, and they are required for the splicing of a similar set of genes to that of SKIP; 

thus, they function as splicing factors. In addition, SKIP interacts physically and 

genetically with splicing factors (e.g., MAC3A, MAC3B, PRL1, and STIPL1) and 

Paf1c components (e.g., ELF7 and VIP4). However, these splicing factors interact 

neither physically nor genetically with Paf1c components. The SKIP-spliceosome 

complex mediates circadian clock function and abiotic stress responses by controlling 

the alternative splicing of pre-mRNAs encoded by clock- and stress tolerance-related 

genes. The SKIP-Paf1c complex regulates the floral transition by activating FLC 

transcription. Therefore, SKIP coordinates floral development and environmental 

fitness via its incorporation into two distinct complexes that regulate gene expression 

transcriptionally and post-transcriptionally, respectively, in Arabidopsis. It would be 

interesting to know the mechanism that controls the incorporation of SKIP into the 

spliceosome or Paf1c to integrate environmental fitness and the floral transition in 

plants. 

Keywords: SKIP, splicing, transcription, environmental fitness, development 
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The circadian PRRs quintet orchestrates photoperiodic 

responsive hypocotyl growth by transcriptionally 

repressing PIF4/PIF5 in Arabidopsis 

 

Yuanyuan Zhang 1, Na Li 1, 2, Lei Wang 1* 

(1 Key Laboratory of Plant Molecular Physiology, CAS Center for Excellence in Molecular Plant 

Sciences, Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China; 2 University 

of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

 

Photoperiodic hypocotyl growth is regarded as a coincidence mechanism orchestrated 

by endogenous circadian clock and external light duration. Nevertheless, the elaborate 

mechanism of circadian clock mediating photoperiodic hypocotyl growth largely 

remains enigmatic. Two basic helix-loop-helix proteins, Phytochrome-Interacting 

Factor 4 (PIF4) and PIF5 are major factors to control hypocotyls growth by integrating 

multiple hormones signals, light input and circadian clock. Here we found that the 

mutants of Pseudo Response Regulators (PRRs), core components of circadian 

molecular oscillator, displayed significant longer hypocotyl phenotype in photoperiod 

dependent manner and independent of Evening Complex (EC). RNA-Seq analysis and 

RT-qPCR assay further implicated PIF4 and PIF5 were potential direct transcriptional 

targets of PRRs, mediating the coincident regulation of circadian clock and light 

duration on diurnal hypocotyls growth dynamics. Furthermore, we characterized that 

PRRs bind the promoters of PIF4 and PIF5 both in vitro and in vivo, and sequentially 

to suppress their transcription in specific time window by coordinating with EC. 

Previously, the physiological interaction of PRRs-PIFs has been shown to sequester 

PIFs activity at the post translational level. We further found that toc1-1 allele, caused 

by TOC1 A562V mutation within CCT motif, does not impair its interaction with PIFs. 

Collectively, our findings revealed the transcriptional module of PRRs-PIFs, together 

with its post translational sequestration of PIFs, finely orchestrates circadian waves of 

photoperiodic hypocotyl growth in Arabidopsis. 

Keywords: Circadian clock, photoperiodic responsive hypocotyl growth, PRRs, PIFs  
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The effect of winter chilling temperature on light-energy 

utilization and dissipation in eight tropical tree species  

planted in a southern subtropical city 

 

John Sunoj Valiaparambil Sebastian1,2, Yin Wen1,2, Aidan William Short1,2,  

Wenhao Zeng1,2, Kunfang Cao1,2* 

(1 State Key Laboratory of Conservation and Utilization of Subtropical Agro-bioresources, 

Guangxi University, Nanning 530004, China; 2 Guangxi Key Laboratory of Forest Ecology and 

Conservation, College of Forestry, Guangxi University, Nanning 530004, China) 

 

Photosynthesis of tropical tree species is highly sensitive to chilling temperature, 

consequently limiting their movement to higher latitudes in facing to global warming. 

In southern subtropical cities, tropical plants are cultivated for ornamental purpose, 

where short-term chilling temperature incidents (≤10°C for few days) can occur during 

winter. During a chilling period, the photosynthesis and photochemical efficiency of 

tropical plants may be reduced, but their non-photochemical quenching may be 

increased to dissipate excessive light energy. This study was conducted to investigate 

the efficiency of photosystems and role of photo-protection in tropical tree species to 

survive in such unfavorable growth condition. Geographically diverse eight tropical 

tree species grown in an open field were selected for this study. Gas exchange, 

photochemical efficiency of photosystem II (PSII) and redox state of PSI, cyclic 

electron flow (CEF) and chlorophyll index were measured in winter and summer. The 

results revealed that four out of eight selected species showed significant reduction in 

photosynthetic rate (PN), carboxylation capacity (PN/Ci), photochemical efficiency of 

PSII in the dark adapted state (Fv/Fm) and photochemical efficiency of PSII in the light 

adapted state (Fv’/Fm’) in winter. Simultaneously, an increase in maximum efficiency 

of PSI in the light adapted state (Pm’) in winter was observed in all species; and changes 

in chlorophyll index shown a mixed response. The non-photochemical quenching (NPQ) 

and cyclic electron flow (CEF) were activated in summer as compared to the winter in 

all species except CEF in Woodfordia fruticose L. which was higher in both seasons 

along with a higher PN and PN/Ci than other species; and activation of NPQ and CEF 

in summer can be attributed to the high intensity of light. The results from the current 

study specifies the important role of CEF in maintaining the physiological activities in 
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the  most chilling tolerant tropical tree species Woodfordia fruticose L. The chilling 

sensitivity of the tropical tree species can be attributed to more intense photo-inhibition 

resulted from the failure of photo-protection mechanisms. 

Key words: Tropical tree, photosynthesis, cyclic electron flow, chilling temperature, 

photochemical efficiency 

 

Funding: this work was supported by a grant (31470469) of National Natural Science Foundation 

of China, and a postdoctoral fellowship of Guangxi University to JSVS and a Bagui Scholarship 

(2016A32) to KFC. 

* Corresponding author: Tel: 86-771-3274251; Fax: 86-771-3271418;kunfangcao@gxu.edu.cn 

  



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                  426                                      

Verification of DNA Motifs in Arabidopsis using CRISPR/Cas9 

Mediated Mutagenesis 

 

Chenlong Li1, 2,*, Chen Chen2,3, Huhui Chen1, Suikang Wang4,  

Xuemei Chen4,5, Yuhai Cui2,3 

( 1 State Key Laboratory of Biocontrol and Guangdong Key Laboratory of Plant Resource, School 

of Life Sciences, Sun Yat-sen University, Guangzhou, China; 2 London Research and Development 

Center, Agriculture and Agri-Food Canada, London, Ontario, Canada; 3 Department of Biology, 

Western University, London, Ontario, Canada ; 4 Department of Botany and Plant Sciences, 

Institute of Integrative Genome Biology, University of California Riverside, Riverside, California, 

USA; 5 Howard Hughes Medical Institute, University of California Riverside,  

Riverside, California, USA) 

 

Transcription factors (TFs) and chromatin-modifying factors (CMFs) access chromatin 

by recognizing specific DNA motifs in their target genes. Chromatin 

Immunoprecipitation followed by next generation sequencing (ChIP-seq) has been 

widely used to discover the potential DNA binding motifs for both TFs and CMFs. Yet, 

an in vivo method for verifying DNA motifs captured by ChIP-seq is lacking in plants. 

Here, we describe the use of clustered regularly interspaced short palindromic repeat 

(CRISPR)/CRISPR-associated 9 (Cas9) to verify DNA motifs in their native genomic 

context in Arabidopsis. Using a single guide RNA (sgRNA) targeting the DNA motif 

bound by REF6, a DNA-sequence-specific H3K27 demethylase in plants, we generated 

stable transgenic plants where the motif was disrupted in a REF6 target gene. We also 

deleted a cluster of multiple motifs from another REF6 target gene using a pair of 

sgRNAs, targeting upstream and downstream regions of the cluster, respectively. We 

demonstrated that endogenous genes with motifs disrupted and/or deleted become 

inaccessible to REF6. This strategy should be widely applicable for in vivo verification 

of DNA motifs identified by ChIP-seq in plants. 

Keywords: DNA Motifs, CRISPR/Cas9, Arabidopsis Thaliana, Epigenetics, ChIP-

seq 
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小麦 TaHMA2 及其金属结合域在 Zn/Cd 

转运过程中的功能分析 

 

 乔 坤, 龚 亮, 柴团耀* 

（中国科学院大学生命科学学院，北京 100049） 

 

锌(Zn)是所有生物生长和发育都必需的微量元素，而镉(Cd)是一种对生物和

环境都有毒性的元素。利用基因工程技术可增加 Zn 和 Cd 从植物根部到地上部

的转移，达到农产品 Zn 的生物强化作用和土壤 Cd 污染修复的目的。小麦重金

属 ATPase 2 (TaHMA2) 属于重金属 ATP 酶家族的转运蛋白，能跨膜转运 Zn2+和

Cd2+。之前酵母的研究结果表明，TaHMA2 N 端金属结合域(N-MBD)中的半胱氨

酸(Cys)和谷氨酸（Glu）残基是重金属结合以及转运所必需的氨基酸残基，然而，

关于 TaHMA2 在植物中的功能仍不完全明了。在本研究中，我们分析 TaHMA2 

N-MBD 中的 CCxxE 和 CPC 两个基序及 N/C 端区域在拟南芥中的功能，探索转

基因拟南芥的重金属 Zn2+/Cd2+耐受性及根和茎中的转运。研究结果表明：与野生

型拟南芥相比，过量表达 TaHMA2 和 TaHMA2 衍生物 (CCxxE 中的 Glu 取代 Ala) 

的转基因植株根长和鲜重增加，Zn2+/Cd2 从地下到地上部的转运提高；而过表达

N/C 端被截断的 TaHMA2 拟南芥植株均丧失 Zn2+/Cd2+的耐受性和转运能力，并

且 Cys 在 N-MBD 中的突变也降低了植株的耐受性和 TaHMA2 的重金属转运活

性。这些结果暗示 TaHMA2 中的 Cys 在拟南芥中 Zn2+/Cd 的结合和转运中发挥

关键作用，为调控农作物体内重金属的离子平衡提供了理论基础，具有潜在的应

用前景。 

关键词: 小麦；TaHMA2；Zn；Cd；金属结合域 
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铁皮石斛多梳蛋白抑制复合体 PRC1 的功能研究 

 

屈东海，仇汉林，斯金平，陈东红* 

（浙江农林大学 省部共建亚热带森林培育国家重点实验室，国家林业局铁皮石斛工程技术

研究中心, 杭州 临安 311300） 

 

多梳蛋白抑制复合体 PRC1 (Polycomb Repressive Complex1)是由多梳蛋白

PcG 构成的核心复合体之一。PcG 成员在真核生物中保守存在，可根据发育时相

的改变动态组合成特定复合体沉默靶基因转录，对细胞命运的转变及个体的生长

发育至关重要。铁皮石斛（Dendrobium catenatum）是我国珍稀名贵的兰科药用

植物，拥有独特的生活特性，其 PRC1 复合体成员基因尚未报道。本研究通过 RT-

PCR 成功克隆到铁皮石斛的四类 PRC1 成员基因：DcRING1a /b、DcBMI1a/b/c、

DcLHP1 和 DcEMF1，它们在基因结构和蛋白结构域组成上与拟南芥高度同源，

但内含子普遍较长。通过半定量 RT-PCR 检测这些 PRC1 基因在根、茎、叶、花

芽、成花和原球茎中的表达发现，除基因 DcBMI1a 在成花中不表达，DcRING1b

在成花和茎中不表达外，其它成员基因在各器官中表达广泛，这与拟南芥的同源

基因存在一定差异。RT-qPCR 结果表明 DcBMI1c 在根中表达最高，DcBMI1b 与

DcRING1a 基因在花芽中表达最高。进一步的生物胁迫分析表明 DcBMI1b/c 与

DcRING1a 基因的表达受低温及灰葡萄孢霉菌处理诱导而显著提高，而脱水、高

温以及齐整小核菌处理不影响其表达。酵母双杂交显示 DcRING1a 与 DcBMI1a、

DcBMI1b 互作，与拟南芥中的数据一致。这些数据初步表明 PRC1 在双子叶拟

南芥与单子叶铁皮石斛中不仅具有保守性，而且功能也可能发生了分歧。 

关键词：铁皮石斛；PRC1; 生长发育；生物胁迫 
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水稻热敏感突变体 sat1 的基因定位克隆与功能研究 

 

陈 可，郭 韬，厉新民，杨怡冰，叶汪薇，单军祥，林鸿宣 

（中国科学院上海植物生理生态研究所 上海 200032） 

 

作为世界上最重要的粮食作物之一，水稻已成为近年来植物科学研究的重要

模式作物。水稻对环境的适应性决定了其种植范围及相关产量。目前对于水稻生

长发育的研究方兴未艾，而对于水稻热适应能力却鲜见报道。我们实验室通过对

水稻品种特青进行 EMS 诱变，筛选到一个水稻生长的热敏感突变体 sat1 

(Sensitive to Ambient Temperature 1)。其表型在上海与海南不同季节种植有明显差

异。我们通过图位克隆的方法，将其定位在 5 号染色体上的一个 23.3kb 范围，

其中包括 3 个预测有编码功能的蛋白。通过测序发现在第二个基因编码区第 1184

位核苷酸由 C 突变成 T，394 位氨基酸由脯氨酸突变为丝氨酸。基因预测表明

SAT1 编码一个 tRNA 修饰酶。我们通过温度处理发现突变体种子在高温下萌发

受到严重抑制，表明 sat1 突变体是一个热敏感突变体。进一步构建转基因遗传互

补材料确认 sat1 突变体表型是由该基因突变造成。切片观察发现，与野生型相

比，突变体叶片及根部维管束结构及数量有明显差异，细胞数量减少。水稻根尖

的细胞周期分析表明，sat1 突变体 4C 期细胞相较于野生型明显减少，而热处理

条件下 4C 期细胞减少更加明显。以上细胞学证据表明，sat1 的表型可能是由于

细胞分裂速率减慢造成的，而且热处理会加剧两者细胞分裂速率的差异。我们利

用 tRNA-seq 分别测定常温和热处理条件下野生型和突变体的 tRNA 谱，结果表

明突变体的各 tRNA 含量相比野生型有明显差异，热条件对野生型 tRNA 种类分

布影响不大，而对突变体则加剧各种 tRNA 含量的差异。以上结果表明，sat1 突

变体可能通过对 tRNA 修饰进而影响植物 tRNA 稳态，同时这种修饰对 tRNA 稳

态作用是依赖于热效应，其突变对 tRNA 稳态变化可能导致细胞周期的紊乱。下

一步目标是研究该基因的蛋白功能，筛选相关互作蛋白，以期阐明植物通过 tRNA

修饰调控水稻生长发育的遗传机理。 

关键词：水稻；热适应；tRNA 修饰；细胞分裂 
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TOD1 在被子植物中保守地调控花粉管膨压 

 

柯常姣，陈立余* 

（福建省海峡植物应用系统生物学重点实验室，海峡联合研究院基因组与生物技术研究中

心，福建农林大学，福建 福州 350002） 

 

被子植物的有性生殖是管粉受精的过程，花粉管与雌蕊之间的相互作用对于

成功的受精至关重要。我们前期的研究（Chen et al., 2015, Nature communications）

证明拟南芥 TurgOr regulation Defect 1 （TOD1）基因突变会导致花粉管体内生长

变慢，最终导致结实率下降。TOD1 编码一个定位在高尔基体上的碱性神经酰胺

酶，该酶是重要的信号分子鞘氨醇-1-磷酸（sphingosine-1-phosphate, S1P）生成过

程中的关键酶。S1P 能够调控植物细胞的膨压，而膨压在花粉管生长过程中扮演

重要角色。在拟南芥基因组中，TOD1 （At5G46220）基因与钾离子通道蛋白 KAT1

（POTASSIUM CHANNEL IN ARABIDOPSIS THALIANA 1; At5G46240）基因在 5

号染色体上紧密连锁。比较基因组学分析证明这一基因对在其它被子植物诸如真

双子叶植物番茄（Solanum lycopersicum）和葡萄（Vitis vinifera），基部双子叶植

物荷花（Nelumbo nucifera），单子叶植物香蕉（Musa acuminate）、菠萝（Ananas 

comosus）和水稻（Oryza sativa），以及基部被子植物睡莲（Nymphaea colorata）

等，均具有保守的共线性；而与裸子植物诸如银杏（Ginkgo biloba）和火炬松（Pinus 

taeda）则不具有共线性。水稻和睡莲的 TOD1 基因均能部分互补拟南芥 tod1 突

变体的表型；而银杏的 TOD1 基因则不能互补拟南芥 tod1 突变体的表型。与拟

南芥 TOD1 的表达相类似，水稻 TOD1 也在花粉和花粉管中有特异的高表达。我

们采用 CRISPR/Cas9 技术构建了水稻 TOD1 的基因编辑突变体，水稻 tod1 突变

体花粉管体内生长的速率也明显要比野生型慢。我们的研究证明 TOD1 在被子植

物中的功能具有保守性，这将为探讨鞘脂信号物质在被子植物花粉管膨压调控中

的作用提供可能。 

关键词：碱性神经酰胺酶；TOD1；花粉管；膨压；被子植物 
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西伯利亚白刺 Na+/H+逆向转运蛋白基因的表达特性分析 

及在毛白杨耐盐性遗传改良中的应用 

 

耿 新，陈首业，林晓飞* 

（内蒙古大学生命科学学院, 内蒙古 呼和浩特 010021） 

 

西伯利亚白刺（Nitraria sibilica Pall）是一种盐生植物，具有较强的耐盐碱和

耐干旱能力，蕴含着丰富的抗逆基因资源。因此，研究其耐盐机理，鉴定耐盐相

关基因并应用于牧草、农林作物的耐盐性遗传改良，具有十分重要的意义。盐生

植物适应盐胁迫环境的机制涉及多种复杂的细胞结构、生理过程及代谢调控机制，

其中 Na+/H+逆向转运蛋白发挥了至关重要的作用。位于质膜上的 Na+/H+逆向

转运蛋白（SOS1）将细胞质中的 Na+逆向运输到胞外，位于液泡膜上的 Na+/H+

逆向转运蛋白（NHX1）将细胞质中的 Na+逆浓度梯度运送到液泡中区隔化集中，

以减少 Na+对细胞器的毒害并维持细胞的渗透平衡。 

本研究根据实验室前期研究中分离得到的西伯利亚白刺NsNHX1和NsSOS1

基因序列，利用 Genome Walking 技术克隆了其启动子（分别命名为 Pro.NsNHX1

和 Pro.NsSOS1），并利用 GUS 报告基因对其表达特性进行了研究。结果显示，

NsNHX1 和 NsSOS1 的启动子序列中均含有与光、盐、干旱和低温等非生物胁迫

相关的顺式作用元件，茉莉酸甲酯、赤霉素和乙烯等激素响应元件，以及与组织

特异性相关的顺式作用调控元件。转基因拟南芥的 GUS 组织化学染色结果表明，

在营养生长阶段，Pro.NsNHX1/NsSOS1::GUS 的表达量较低，只在生长旺盛的部

位检测到 GUS 活性，进入生殖生长阶段后，在转基因拟南芥的生殖器官中能够

检测到明显的 GUS 活性。转基因拟南芥非生物胁迫和激素诱导结果表明，

Pro.NsNHX1::GUS 的表达活性受到 NaCl、Mannitol、MeJA、ETH 和 GA 的诱导；

而 Pro.NsSOS1::GUS 的表达活性受 NaCl、Mannitol、MeJA 和 GA 的诱导。 

为了深入研究 NsNHX1 和 NsSOS1 的功能，利用叶盘法分别获得了转

NsNHX1 和 NsSOS1 基因毛白杨植株。转 NsNHX1 基因毛白杨株耐盐性分析结

果显示，在盐胁迫条件下超表达 NsNHX1 毛白杨的全株生物量、根生物量、存

活率、株高、叶绿素含量、叶片相对含水量、抗氧化酶活性和脯氨酸的含量均明
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显高于野生型，丙二醛含量显著低于野生型，表明 NsNHX1 的超表达提高了转

基因毛白杨的耐盐性。 

以上研究结果为深入分析 NsNHX1 和 NsSOS1 的作用机制和分子调控机理

以及利用这两个基因进行牧草、农作物和林木的遗传改良提供了理论和实验依据。 

关键词：NsNHX1；NsSOS1；启动子；转基因拟南芥；转基因毛白杨；耐盐性 

 

*通讯作者：E-mail: linxiaofei04@hotmail.com 
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沙冬青属植物种系特异性miRNA的鉴定和功能预测 

 

高 飞，王 雪，马丹丹，麦尔哈巴·阿布拉，马鹏举   

冯金朝，周宜君* 

（中央民族大学生命与环境科学学院，北京 100081） 

 

沙冬青属植物是我国温带荒漠区域罕见的常绿阔叶灌木，具有极高的逆境耐

受能力，但其逆境耐受机制尚不清楚。作为一类内源调控性RNA分子，miRNA可

能在沙冬青属植物的逆境耐受中发挥重要作用。另外，虽然很多miRNA在植物物

种间是高度保守的，还存在一些种系特异性miRNA。这些种系特异性miRNA只

存在于某些进化分支中，并可能参与了这些物种独特的生物学特性的形成。鉴定

并解析沙冬青属种系特异性miRNA的功能有助于推进对于沙冬青属植物独特生

物学特征的分子基础的认识。 

在前期工作中，本实验室使用二代测序技术获得了大量蒙古沙冬青基因组序

列（JZLJ00000000），系统鉴定了蒙古沙冬青miRNA及其靶基因，使用三代测序

技术进行了新疆沙冬青基因组测序（http://dx.doi.org/10.5524/100466）。基于这些

工作，本研究通过小RNA测序鉴定了新疆沙冬青中来自143条miRNA前体的154

个保守miRNA序列，以及源于187个前体序列的201个非保守miRNA序列；使用

降解组测序技术鉴定了数百个miRNA-靶基因对；通过qRT-PCR分析了新疆沙冬

青miRNA的干旱逆境应答特征，鉴定了几十个干旱应答miRNA，并比较了两种

沙冬青miRNA对于干旱逆境的应答模式的异同之处。 

进行了沙冬青属植物miRNA家族的初步进化分析，发现有些中度保守的

miRNA，如MIR4415、MIR1509等家族，主要分布在豆科植物中；鉴定了200多

个沙冬青属特异性miRNA，这些种系特异性miRNA可能与沙冬青属植物极强的

逆境耐受性有关。对这些种系特异性miRNA的靶基因的GO富集分析表明其在生

物过程功能组中主要富集在盐胁迫响应和tRNA氨酰化方面；在细胞组成功能组

中主要集中在细胞膜和高尔基体膜的组成方面。miR-N25、miR-N32、miR-N45、

miR-N56、miR-C22等沙冬青属特异性miRNA及其靶基因都在干旱胁迫下表达上

调，它们的靶基因与生长素运输、根系生长、叶片衰老、液泡组成和叶片表皮蜡

质合成等密切相关。最后提出了沙冬青属特异性miRNA介导的基因调控网络，为
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理解沙冬青属特异性miRNA的功能提供了重要数据。对于部分沙冬青属植物种

系特异性miRNA的转基因功能研究正在进行中。 

关键词：沙冬青；非生物胁迫；miRNA；种系特异性 miRNA 

 

*通讯作者：E-mail: zhouyijun@muc.edu.cn 
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生长素在氮素调控根系发育中的作用机理研究 

 

付宇凡，张中伟，袁 澍* 

（四川农业大学资源学院, 四川 成都 611130） 

 

该课题以拟南芥为试验材料，研究了正常供氮（1/2 N：29.4 mmol/L）以及

高氮（2N：117.6 mmol/L）和低氮（1/20N：2.94 mmol/L）三种处理对野生型（Col-

0）及硝酸转运蛋白缺失突变体 chl1-5（NRT1.1）、硝酸还原酶缺失突变体 nia1,nia2

以及隐花色素 1 缺失突变体 cry1 四种拟南芥材料的根系生长特性、根内生长素

分布、根系发育相关基因表达量、以及不同氮素形态对硝酸还原酶的影响。高氮

条件下抑制拟南芥根系的生长，而低氮条件则促进植物根系的生长。4 种材料根

部表型存在差异：chl1-5 和 nia1,nia2 突变体与野生型材料相比，主根长更短，侧

根数目更多，根毛数目更多，分生区更短。chl1-5 突变体的根短、根毛多，其表

型在不同氮素处理条件下变化不显著。根内生长素含量随氮素浓度降低而升高，

相比其它三种材料 chl1-5 突变体根内生长素合成量显著增加。NRT1.1 蛋白水平

与根内生长素含量呈反比，表明硝酸转运蛋白与生长素合成和运输能力呈负相关

性。而隐花色素蛋白 CRY1 正向调控根内生长素合成。硝酸还原酶的变化趋势与

生长素含量的变化趋势相似，chl1-5 突变体内硝酸还原酶活性显著高于其它三种

材料，表明硝酸转运蛋白可能与酸还原酶活性呈负相关性。植物体内硝态氮和铵

态氮含量随外源氮素浓度增加而增加，并且地下部的硝态氮含量升高尤为显著。

chl1-5 突变体硝态氮显著低于其它三种材料，而和铵态氮含量显著高于其它三种

材料，表明硝酸转运蛋白参与了拟南芥体内硝态氮的吸收和运输。与野生型材料

相比，chl1-5 突变体中生长素合成相关基因表达量升高，而其生长素运输相关基

因表达量下降。cry1 突变体中生长素合成相关基因变化不显著，但生长素运输相

关基因表达量升高。相较野生型材料，nia1,nia2 突变体中生长素合成和运输相关

基因的表达量均有所下降。硝酸还原酶活性与生长素合成量呈正相关，所以它可

能是氮素调控根伸长的关键信号节点。 

关键词：氮素；生长素；硝酸还原酶；根生长；硝酸转运蛋白 NRT1.1 

 

*通讯作者：E-mail: roundtree@sohu.com 
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观赏羽扇豆高温下的生理适应机制及调控技术初探 

 

高 柱 1,2，王小玲 1* 

（1 江西省科学院生物资源研究所，江西 南昌，330096；2 江西农业大学园林与艺术学

院，江西 南昌，330045） 

 

为解决南方观赏羽扇豆安全越夏问题，通过测定观赏羽扇豆生育期生理酶活

性变化规律，以期掌握其逆境下的生理适应机制。结果表明：（1）观赏羽扇豆不

同品种叶片 POD、PPO、MDA 活性或含量不同，不同生育期 3 项指标顺序依次

为 Lupinus Russell Prize＞Lupinus Mrinatetie＞Lupinus arboreus Blue。（2）不同品

种不同酶活性在生育期内表现也不同，Lupinus Russell Prize、Lupinus Mrinatetie

不同生育期内叶片 POD 活性呈现先升后降趋势，不同生育期活性差异显著，

Lupinus arboreus Blue 不同生育期叶片 POD 活性较低，差异也不显著；Lupinus 

Russell Prize、Lupinus Mrinatetie 生育期内 PPO 活性呈下降趋势，Lupinus arboreus 

Blue 却相反；（3）MDA 含量不同品种变化趋势相似，均成增加的趋势，生殖生

长叶片 MDA 含量明显高于营养生长。（4）喷施 200µmol·L-1 外源水杨酸，在

30℃～45℃高温胁迫下，不同品种叶片的 SOD、POD 活性显著升高，起到抑制

MDA 含量增加的效果，提高了渗透物质可溶性蛋白和可溶性糖的浓度，可增强

观赏羽扇豆对高温耐性。观赏羽扇豆不同品种、不同生育期内测定指标的活性或

者含量变化规律均存在差异，体现在不同品种在高温下植株的生长表现，生理指

标呈现出了植株高温下衰败的内在机理，通过外源水源酸的使用可以调节植株的

高温适应性，但要完全达到越夏的目的，需要其他育种手段来实现。 

 

第一作者：高柱，Tel: 18770026487，E-mail：jxaugz2008@126.com 

*通讯作者：王小玲, Tel: 0791-88172755，E-mail：wangxiaoling1979@126.com 
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贵州石笔木种子萌发的内源抑制物质及作用研究 

 

郭米香 1，刘海燕 2*，吕晓梅 1，邹天才 3 

（1 贵州大学林学院，贵州 贵阳 550025；2 贵州省植物园, 贵州 贵阳 550004； 

3 贵州科学院，贵州 贵阳 550001） 

 

贵州石笔木 Tutcheria kweichowensis Chang et Y.K. Li为常绿乔木，树形美观，

材质优良，平均果重 65.6g，果仁含脂肪 61.7%、纯蛋白 20.19%，果肉富含茶多

酚、VE、VC、总糖等，是重要速生经济林木。自然分布于 28° N 的贵州高原亚

地区（ⅢD10d）赤水桫椤国家级自然保护区，自然繁殖率低、Meta-种群生态特

征明显，已成为珍稀濒危植物。利用石油醚、乙醚、乙酸乙酯和甲醇为浸提溶剂，

采用系统分离法得到种子、种皮、胚乳各有机相的浸提液，对浸提液中的物质进

行浓缩后，经气相色谱―质谱联用仪（GC―MS）鉴定分析其抑制物质成分及含

量。用不同部位、溶剂、温度和浓度处理的浸提液浸种白菜种子，检测其抑制物

质的生理活性及对白菜种子萌发的影响。结果表明：（1）贵州石笔木种子内源抑

制物质主要存在于种皮和胚乳中，在种皮和胚乳中的含量分别为有机酸类

80.49%、95.95%（油酸 C18H34O2、亚油酸 C18H32O2、十六烷酸 C16H32O2、乙酸

C2H4O2、十八烷酸 C18H36O2、2-甲基丁酸 C5H10O2、2-甲基巴豆酸 C5H8O2），烯

类 10.37%、1.59%（三十碳六烯 C30H50），醛类 2.92%和 0.26%（5-（羟甲基）糠

醛 C6H6O3、糠醛 C5H4O2、乙醇醛 C2H4O2），酯类 2.83%、0.68%（2-羟基 - γ-丁

内酯 C4H6O3、单乙酸甘油酯 C5H10O4、亚油酸甲酯 C19H34O2、油酸甲酯 C19H36O2、

甘油二乙酸酯 C7H12O5），醇类 2.34%、0.67%（丙酮醇 C3H6O2、糠醇 C5H6O2、

1,3-丁二醇 C4H10O2），酚类 1.03%、0.84%（苯酚 C6H6O）。（2）种皮中酸类有机

化合物相对含量总数为 80.49%，胚乳中酸类有机化合物相对含量总数为 95.95%，

但由于胚乳中含有的油酸和亚油酸偏高，而使烯类、酯类、醇类、醛类、酚类有

机化合物的相对含量偏低，因此，在贵州石笔木种子萌发的过程中，种皮中抑制

物质起到的影响作用较大。（3）种皮浸提液抑制作用最大，种子浸提液次之，胚

乳浸提液的抑制作用最小，具有显著差异（P<0.01，P<0.05）。（4）各个处理的

浸提液均显著抑制白菜 Brassica pekinensis Rupr.种子的发芽率、主根长和幼苗高，

浸提液抑制物活性表现为醇溶剂大于水溶剂，并随着浸提液浓度的升高而增大、
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随着浸提温度的升高表现为先增大后减小，在 30℃时达到最大值，分别为 12.5%、

81.1%、27.74%。（5）浸种的初始温度为 100℃时，抑制物质活性达到最大值，

白菜种子萌发率显著低于 60℃~90℃处理的白菜种子（P<0.01，P<0.05）。在贵州

石笔木种子播种前，可用初始温度为 100℃的水中进行多次浸种，使种子内源抑

制物质更多的溶于水中，可有效降低其自身萌发过程中的抑制作用，更好的促进

种子的萌发和生长。 

关键词：种子萌发；内源抑制物质；有机化合物；部位含量及作用；贵州石笔木。 

 

基金项目：国家自然科学基金资助项目(31560097)，贵州省科技支撑计划（黔科合[2016]支

撑2836号）。 

第一作者：郭米香，E-mail：1833250100@qq.com 

*通讯作者：刘海燕，E-mail：120587539@qq.com 
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兴安落叶松 UGPase 促进转基因植物营养生长的分子机理 

 

郭 鑫 1，张文波 2，林晓飞 1* 

（1 内蒙古大学生命科学学院, 呼和浩特 010021；2 内蒙古农业大学林学院， 

内蒙古 呼和浩特 010019） 

 

兴安落叶松（Larix gmelinii）隶属于松科落叶松属，是中国东北、华北、西

南及内蒙古地区主要的落叶乔木，其木材挺直、纹理清晰、材质致密，具有较强

的机械性能，适用于做室内装饰板、家具和人造板，具有很高的经济价值，对其

生长发育及木材形成调控的研究具有重要意义。UDP-葡萄糖焦磷酸化酶

（UGPase）催化葡萄糖-1-磷酸（Glc-1-P）生成 UDP-葡萄糖（UDP-Glc），是植

物纤维素和半纤维素生物合成途径中的关键酶，可能通过影响植物纤维素和半纤

维素的生物合成进而对其材质产生影响。 

前期研究结果证实，在兴安落叶松基因组中存在两个拷贝的 UGPase，其过

量表达不仅提高了转基因拟南芥的纤维素和半纤维素含量，而且显著促进了其营

养生长。为了调查 LgUGPase 基因的表达模式，克隆了 LgUGPase 基因的启动子

序列，经 GUS 染色证实 LgUGPase 启动子驱动下游基因在幼苗时期高效表达，

在成熟期表达量大幅下降，并且其表达受到 MeJA，GA 以及低温的诱导。

AtUGPase 突变体、超表达 LgUGPase 及野生型拟南芥的转录组分析结果显示，

超表达 LgUGPase 基因拟南芥中肉桂醇脱氢酶基因表达量相比野生型显著下调；

AtUGPase 突变体中 α-L-阿拉伯呋喃糖苷酶基因表达量相比野生型显著上调；4℃

低温胁迫处理条件下 AtUGPase 突变体、超表达 LgUGPase 拟南芥中编码 LEA 家

族蛋白基因的表达量相比野生型植株显著上调；这些基因表达量的显著变化可能

是由于 LgUGPase 基因的过量表达或者突变体中 AtUGPase 基因缺失引起的，它

们可能与 UGPase 相互作用，参与多糖代谢，低温适应及植物生长发育的调控。 

以上研究结果为深入研究 LgUGPase 基因促进转基因拟南芥营养生长的分

子机制提供了实验依据。 

关键词：兴安落叶松；UDP-葡萄糖焦磷酸化酶；启动子克隆；转录组学分析 

 

*通讯作者：E-mail: linxiaofei04@hotmail.com 
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高含油量黄籽油菜生理特性研究 

 

郭 滢 1,2，黄兴传 1,2，杨程惠子 1,2，刘忠松 3，彭克勤 1,2   

肖浪涛 1,2，夏石头 1,2* 

（1 湖南农业大学植物激素与生长发育湖南省重点实验室、南方粮油作物协同创新中心, 

长沙 410128；2 湖南农业大学生物科学技术学院, 长沙 410128；3 湖南农业大学农学院、 

南方粮油作物协同创新中心, 长沙 410128） 

 

我国是芥菜型油菜起源地之一，资源丰富。种子颜色既是植物驯化现状，又

是重要的遗传标记性状与作物品质的指示性状。本研究以芥菜型油菜黄色品种

“四川黄籽”及其近等基因系黑籽油菜和甘蓝型油菜黑色品种及芥甘杂交后代黄

色和黑色品种种质为材料，通过植株生长发育与农艺性状观测、不同阶段种子发

育的解剖结构与特性、植物激素含量和种籽发育基因表达分析等，以揭示黄籽油

菜的生物学特性。研究发现油菜种籽发育过程中，黄籽油菜和黑籽油菜种皮在发

育初期均不产生色素，直到发育中后期即授粉后约 25 d，黑籽油菜种皮开始形成

和积累色素，而黄籽油菜在整个种子发育过程中种皮均不形成色素；种籽含油量

及不饱和脂肪酸随种子的发育而逐步积累，在籽粒成熟后其含量不再变化，甘蓝

型黄籽油菜种子脂肪酸积累在授粉后约 30 d 不再发生变化，而甘蓝型黑籽油菜

种子脂肪酸积累在授粉后约 25 d 不再发生变化；油菜种籽中 ZR、GA3、IAA 等

植物激素含量随种子发育而逐步积累，直到成熟后即授粉后 40 d 左右趋于稳定，

本研究结果为指导黄籽油菜的生产与品质改良以提高油菜籽含油量提供理论依

据。 

关键词：黄籽油菜；种籽颜色；含油量；不饱和脂肪酸；植物激素 

 

*通讯作者：E-mail: xstone0505@hunan.net 
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基于化感效应对米槁-绿壳砂林药间作系统可行性评价 

 

黄小龙 1，刘济明 1*，武梦瑶 1 

（贵州大学林学院，贵州 贵阳 550025） 

 

为合理且有效利用土地资源，降低田间管理成本，从化感角度出发，构建米

槁—绿壳砂林药间作系统的可行性评价指标体系，为后期科学经营米槁林下作物

套种提供一定的理论支撑。实验通过设置 6 个不同浓度的米槁果皮与叶片水浸提

液，浸泡绿壳砂种子和幼苗，待处理周期结束时测定绿壳砂种子发芽率、发芽势

和幼苗的生长参数、渗透物质、抗氧化酶活和土壤酶活，并应用 GC-MS 鉴定米

槁果皮与叶片的化学成分。米槁果皮与叶片水浸提液对绿壳砂种子的发芽率、发

芽势均有不同程度的抑制作用，果皮水浸提液在 10、50 mg·ml-1 对绿壳砂种子有

显著抑制作用，叶片水浸提液在 50 mg·ml-1 对绿壳砂种子有显著抑制作用。绿壳

砂幼苗生物量与苗高随着米槁果皮与叶片浸提液浓度的增加，总体呈现出低促高

抑的现象，在果皮水浸提液处理 50 mg·ml-1 下绿壳砂幼苗生物量与苗高受到显著

抑制作用，而叶片水浸提液处理与对照组不存在显著差异。在米槁果皮水浸提液

处理下，绿壳砂幼苗生物量、苗高与可溶性蛋白含量、可溶性糖含量、土壤脲酶

（S-UE）活性存在显著负相关，与土壤多酚氧化酶（S-PPO）活性、土壤酸性磷

酸酶（S-ACP）活性存在显著正相关；米槁叶片水浸提液处理下，与可溶性糖含

量、丙二醛（MDA）含量、土壤脲酶（S-UE）活性、土壤过氧化氢酶（S-CAT）

活性存在显著负相关，与土壤多酚氧化酶（S-PPO）活性存在显著正相关。GC-

MS 从米槁果皮和叶片中鉴定出 92 个化合物，其中 7 个与米槁的化感效应密切

相关。结论：米槁果皮与叶片中存在高化感潜力的成分，但化感作用最强部位（果

皮）不会在林下大量堆积。如及时清理米槁林下落果、落叶等凋落物，在米槁林

下套种绿壳砂时采取幼苗移栽法，对构建米槁-绿壳林药间作经营体系具有一定

可行性。 

关键词：化感效应；药间作系统；浸提液；生理生化指标；米槁 

 

*通讯作者：E-mail:karst0623@163.com 
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海藻糖合成途径在锦鸡儿属植物抵御干旱 

中发挥的作用 

 

黄晓钰，刘文雅，林晓飞* 

（ 内蒙古大学生命科学学院, 内蒙古 呼和浩特 010021） 

 

海藻糖是一种非还原性双糖，胁迫条件下可作为应激保护剂，对蛋白质和生

物膜起到保护作用，海藻糖含量的升高能够增强植物对各种非生物胁迫的耐受性，

具有保存生物活力的特殊功能。海藻糖-6-磷酸合酶（Tps）与海藻糖-6-磷酸磷酸

酯酶（Tpp）是海藻糖代谢途径中的关键酶,Tps 和 Tpp 基因的表达直接影响海藻

糖的合成。柠条锦鸡儿（Caragana korshinskii Kom.）主要分布在内蒙古西部地区，

是优良的固沙植物和水土保持植物，具有广泛的适应性和很强的抗逆性，是荒漠

和荒漠草原地带的优良灌木饲料。因此研究柠条锦鸡儿海藻糖-6-磷酸磷酸酯酶

基因（CkTPP）和海藻糖-6-磷酸合酶基因（CkTPS）的表达调控机理及在应对非

生物胁迫中发挥的作用具有重要意义。 

本研究在前期克隆 CkTPP 基因和 CkTPS 基因序列的基础上，分析了 CkTPP

和 CkTPS 的功能和表达特性。超表达 CkTPP 和 CkTPS 转基因拟南芥的抗旱性分

析结果显示，干旱胁迫条件下转基因拟南芥的生长状况明显优于野生型，表明

CkTPP和CkTPS的过量表达增强了转基因植株的干旱耐受性。实时荧光定量PCR

结果表明 CkTPP 和 CkTPS 在柠条锦鸡儿的根、茎、叶中均表达，在根中的表达

量均高于茎和叶；并且其表达受茉莉酸甲酯（MeJA）和 PEG-模拟干旱胁迫的诱

导。利用基因组步移法克隆了 CkTPP 启动子序列，该启动子驱动 GUS 基因在转

基因拟南芥中的表达分析显示，其表达受茉莉酸甲酯（MeJA）、赤霉素（GA）、

乙烯（ET）和脱落酸（ABA）调控。PEG-模拟干旱胁迫柠条锦鸡儿的转录组分

析结果显示，干旱胁迫处理组 CkTPS 和 CkTPP 基因的表达量相比对照组显著上

调，与 CkTPS 和 CkTPP 表达特性分析的结果一致。以 KEGG 数据库为参考，注

释到 12 个差异表达基因具有催化活性，参与海藻糖的生物合成过程，表明海藻

糖合成途径在应对干旱胁迫时发挥重要作用。  

关键词：柠条锦鸡儿；海藻糖-6-磷酸合酶；海藻糖-6-磷酸磷酸酯酶；耐旱性；转

录组 

 

*通讯作者：E-mail: linxiaofei04@hotmail.com 
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杂交构树尿苷二磷酸葡萄糖脱氢酶基因的克隆 

及特性分析 

 

吉仁花 1，林晓飞 2，张文波 1*，白淑兰 1 

（1 内蒙古农业大学林学院，内蒙古 呼和浩特 010019；2 内蒙古大学生命科学学院， 

内蒙古 呼和浩特 010021） 

 

构树（Broussonetia Papyrifera （L.）Vent）为桑科（Moraceae）构树属的多

年生落叶乔木；具有生长快、适应性强、分布广、易繁殖、抗污染能力强、耐烟

尘污染等特点，被广泛应用于造纸、饲料、医药等行业，并在扶贫产业、环境保

护生态修复上发挥重要作用。在高等植物中，多糖代谢在调控纤维素、半纤维素、

果胶和胼胝质等细胞壁物质的形成、营养器官的生长及生殖器官的发育过程发挥

重要作用。尿苷二磷酸葡萄糖脱氢酶（UGDH）是半纤维素和果胶生物合成途径

中的关键梅，其以 NAD+为辅酶催化 UDP-葡萄糖转化为 UDP-葡萄糖醛酸酯

（UDP-GlcA)，进而参与植物生长发育的调控。因此，研究构树 UGDH 基因的功

能和表达特性对于该多功能综合性树种的开发利用具有重要意义。 

本研究利用兼并 PCR 和 RACE-PCR 技术分离了杂交构树 UGDH 基因（命

名为 BpUGDH），并对该基因的功能和表达特性进行了分析。BpUGDH 基因的

cDNA 全长为 1658bp，其中包含 1440bp 的开放阅读框、20bp 的 5′-UTR 和 195bp

的 3′-UTR，编码 480 个氨基酸的蛋白质。BpUGDH 在拟南芥中的异源表达分析

显示，BpUGDH 的过量表达增加了转基因植株可溶性糖的含量，促进了半纤维

素和果胶的积累，提高了转基因拟南芥的营养生长速率。为深入调查 BpUGDH

的表达调控机理，利用 Tail-PCR 技术克隆了 1324bp 的 BpUGDH 启动子序列，

并利用 GUS 报告基因深入分析了 BpUGDH 的表达模式。GUS 染色实验结果显

示，pBpUGDH::GUS 在拟南芥幼苗的根、茎、叶中高效表达，而且随着植株成熟

其表达量明显下降，在种子中没有检测到该基因的表达。低温胁迫和激素诱导实

验证实，pBpUGDH::GUS 的表达受低温、MeJA、GA、乙烯、IAA 的诱导。以上

研究结果为通过对 BpUGDH 进行遗传修饰，调控构树的生长发育和适应性，拓

展其栽培区域，提高其应用价值提供了实验依据。 

关键词：杂交构树；UGDH；启动子；半纤维素；转基因拟南芥；遗传改良 
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兴安落叶松 UGDH 增强转基因植物营养生长和 

耐寒性的分子机理 

 

雷胤民 1，张文波 2，林晓飞 1 * 

（1 内蒙古大学生命科学学院, 呼和浩特 010021；2 内蒙古农业大学林学院， 

内蒙古 呼和浩特 010019） 

 

兴安落叶松（Larix gmelinii）为松科落叶松属的落叶乔木，是大兴安岭地区

荒山造林和森林更新的主要树种，其木材蓄积丰富，材质优良，可为土木、建筑、

装饰、装潢、造纸和化纤工业等提供原料，体现了广泛的应用价值。UDP-葡萄糖

脱氢酶（UGDH）是植物多糖代谢途径中的关键酶，它催化 UDP-葡萄糖（UDP-

Glc）氧化生成 UDP-葡萄糖醛酸酯（UDP-GlcA）进而转化生成半乳糖醛酸、木

糖、阿拉伯糖、芹菜糖等半纤维素和果胶合成的前体物质。UGDH 的表达丰度影

响细胞壁的生物合成，进而影响植物的生长发育及材质，所以研究 UGDH 基因

的表达调控机理具有重要意义。 

前期研究结果证实，在兴安落叶松基因组中存在两个拷贝的 LgUGDH 基因，

其在兴安落叶松的根、茎、叶中稳定表达，茎中表达量高于叶和根。超表达

LgUGDH 基因拟南芥的表型分析结果显示，LgUGDH 的过量表达增加了可溶性

糖的含量，促进了半纤维素和果胶的积累，提高了转基因拟南芥的营养生长速率

和耐寒性。为深入研究该基因的表达特性和分子作用机制，本研究克隆了两个拷

贝 LgUGDH 启动子序列，利用 GUS 染色的方法调查了其表达模式。结果显示，

LgUGDH 启动子驱动下游 GUS 基因在转基因拟南芥幼苗的根尖和莲座叶中表达，

在营养生长阶段和成熟期植株的叶脉、叶片、花中均有表达，其表达受到 MeJA，

ABA 以及低温的诱导，推测其可能参与生长发育的调控及某些胁迫响应。拟南

芥 AtUGDH 突变体，超表达 LgUGDH 及野生型拟南芥的转录组分析结果显示，

在低温处理条件下，野生型，突变体和转基因拟南芥中，表达量发生显著变化的

基因和转录因子主要被注释到戊糖和葡萄糖醛酸相互转化途径，抗坏血酸和新陈

代谢途径，淀粉和蔗糖代谢途径，氨基糖和核苷酸糖代谢途径，这些表达量变化

明显的基因可能与 LgUGDH 相互作用，参与植物生长发育调控和防御反应。 
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以上研究结果表明，可通过对半纤维素和果胶合成路径中的关键酶 UGDH

进行遗传修饰调控植物的生长发育，进而有目的地改良材质。该研究成果亦为深

入研究兴安落叶松 LgUGDH 基因的表达调控机制，并利用该基因进行木本植物

的材质改良奠定了基础。 

关键词：兴安落叶松；UDP-葡萄糖脱氢酶；转基因拟南芥；耐寒性 
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杉木根边缘细胞的发育规律及铝毒害对其影响 

 

陆文玲*，林二培，王诗忆 

（ 浙江农林大学林业与生物技术学院亚热带森林培育国家重点实验室 浙江 杭州 

311300） 

 

植物根尖边缘细胞是一类自根冠脱落、游离并具有生物活性的细胞，在根尖

生长与对抗环境中有害因子侵害方面，具有重要作用。杉木作为我国南方重要的

用材树种，对生长环境要求较高，怕盐碱，南方土壤由于重金属污染导致土壤酸

化，随着杉木纯林连载次数的增加，出现产量退化等情况。根尖作为植物与土壤

环境直接接触的第一道防线，边缘细胞在抵抗外界侵害方面发挥了重要的作用，

然而前人研究多集中于豌豆、小麦等农作物中，极少见有以木本植物为材料的研

究报告。本文以杉木种子苗为研究材料，选取闽 33 与龙 15 双系种子，在培养皿

中萌发后，转用悬空气法培养，按照不同长度组包括胚、0cm、0.5cm、1.0cm、

2.0cm、2.5cm 分别进行边缘细胞数量与活性测定、PME 酶活测定。结果表明，

杉木根边缘细胞呈椭圆形与长条形，随着根的生长，根冠分泌的边缘细胞数量呈

递增趋势，胚中细胞数量为零，刚萌发（默认 0cm）从 204 个细胞至 1.5cm 后稳

定在 6000 个左右，活性则从 100%降至 78.9%。而根尖果胶甲基脂酶（PME）酶

活随着根伸长而有所降低。苏木精染色结果表明，拥有完整边缘细胞的根尖在应

对铝毒侵害时，要比去掉边缘细胞的根尖更具有抵抗性，耐受的铝浓度极限也显

著提高。边缘细胞会分泌透明的黏液状物质来抵御有害因素的侵害，墨色染色结

果表明，将边缘细胞分离并用铝溶液处理，随着铝溶液浓度的增加，边缘细胞分

泌的黏液范围逐渐增大。 

关键词：杉木；边缘细胞；铝胁迫 

 

*通讯作者：E-mail：278867671@qq.com 
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促进休眠期王枣子种子萌发的方法研究 

 

苏 勇，晁二昆，张 晗，张爱民，朱艳芳，薛 涛，薛建平* 

（淮北师范大学，资源植物安徽省重点实验室，安徽 淮北，235000） 

 

王枣子为香茶菜属植物，具清热解毒、抗菌消炎等功效。目前国内外对香茶

菜的研究主要集中在化学成分的提取，鉴定以及药理作用方面，对其外植体的消

毒方法和打破休眠的基础性研究很少。因此本文选取成熟的王枣子种子，于 11

月份至次年 2 月份对其外植体的消毒和种子打破休眠的方法进行研究。研究发现

70%乙醇消毒 1min、升汞消毒 10min 的王枣子种子污染率低且萌发率高；70%乙

醇消毒 30 s、升汞消毒 8 min 的王枣子叶片和幼茎污染率低且愈伤组织诱导率高；

50 mg/L GA3 浸泡 6 h、超声 5min 处理组合与低温处理（冰箱冷藏 7d）、100 mg/L 

GA3 浸泡 6 h 组合均可显著提升王枣子种子萌发率。因此，本研究可为王枣子的

规模化生产奠定基础，充分提高其利用率。 

关键词：王枣子，种子萌发，超声处理，无菌苗，外源 GA3 

 

基金项目: 国家自然科学基金资助项目（31501368，81573518），安徽省自然科学基金资助

项目（1408085MC58），安徽省高校自然科学基金资助项目（KJ2015ZD35，KJ2018A0403，

KJ2018B15，KJ2016A644，KJ2017A846，KJ2014B21）。 

*通讯作者： E-mail：xuejp@163.com 
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唐古特白刺类黄酮 3-O-葡萄糖基转移酶基因（UTGT） 

的功能分析 

 

汤宇晨，王 佳，王迎春* 

（内蒙古大学牧草与特色作物生物技术教育部重点实验室，内蒙古 呼和浩特 010070） 

 

强旱生盐生植物唐古特白刺(Nitrariaria tangutorum Bobr.)为中国特有的蒺藜

科白刺属多年生灌木，具有极强抗逆能力，是土壤荒漠化和盐碱化防治的先锋植

物，对维持沙漠生态平衡和防止盐碱化具有重要意义。在植物中，类黄酮 3-O-葡

萄糖基转移酶（UFGT）将不稳定的花色素转变为稳定的花色素苷，是花色素苷

形成的关键酶，植物可通过积累花青素来抵抗逆境胁迫。本研究从唐古特白刺中

克隆花青素合成途径中的关键基因类黄酮 3-O-葡萄糖基转移酶 NtUFGT，分析其

序列信息、系统进化及表达特性，同时构建真核表达载体，探讨其在拟南芥抵抗

非生物胁迫过程中发挥的作用。 

通过对唐古特白刺转录组测序结果分析，从中成功克隆 UFGT 基因的一个

开放阅读框（NtUFGT），利用生物学软件和数据库，对该基因的结构进行生物信

息学分析。其 ORF 长 1407bp，编码 468 个氨基酸组成的蛋白质，理论分子量为

51.37 kDa，理论等电点 pI 为 5.77。NtUFGT 基因编码的氨基酸序列与山竹子、

荔枝、桑树和葡萄的同源性为 58%，与拟南芥的同源性为 56%。利用 qRT-PCR

技术对 NtUFGT 基因在唐古特白刺不同组织及发育过程中果实的表达情况进行

分析，该基因在根茎叶中的表达较低，在花中表达最高，这可能与花中花青素合

成有关。在果实中的表达量也较根茎叶中高，并且随着果实的发育，该基因的表

达呈明显升高趋势，表明在果实发育的后期 NtUFGT 基因对果实中花青素的合

成积累具有重要作用。构建 pPZP221- NtUFGT 真核表达载体，通过农杆菌侵染

法转化拟南芥，过量表达 NtUFGT 基因，验证其生物学功能。对 T3 代 NtUFGT

转基因拟南芥在水分胁迫、NaCl 胁迫下进行根长、鲜重、叶绿素含量等生理指

标测定，发现转基因拟南芥生长状况均优于野生型。不同处理下拟南芥中抗氧化

酶 SOD、POD、CAT 的活性升高，H2O2 及 MDA 含量显著降低。以及检测了拟

南芥中花青素、原花青素、总黄酮的含量，证实 NtUFGT 的过表达能诱导花青素
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大量积累。这些结果表明转入 NtUFGT 能促进拟南芥中花青素的合成，提高拟南

芥抗氧化能力，减轻了膜损伤程度，从而改善了转基因植株在干旱和盐胁迫环境

下的生长状况，增强其抗逆性。证实了 NtUFGT 的过表达和花青素的积累对拟南

芥在应对非生物胁迫的过程中发挥了积极的作用。 

关键词：唐古特白刺；花青素；非生物胁迫；UFGT 基因；抗氧化  

 

*通讯作者：Tel & Fax: +86-0471-4992954;  E-mail: ycwang@imu.edu.cn 
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水稻不育系繁殖过程中主要植物激素的动态变化 

 

王 娟 1,2，童建华 1，李鳞霞 1,2，蔺万煌 1,2，贺利雄 1,2， 

王若仲 1,2 *，肖浪涛 1,2 * 

（1 湖南农业大学植物激素与生长发育湖南省重点实验室、南方粮油作物协同创新中心,  

长沙 410128；2 湖南农业大学生物科学技术学院, 长沙 410128） 

 

水稻作为世界主要粮食作物之一，是我国种植面积最大的谷类作物。然而，

在我国南方地区杂交水稻制种和栽培中，长期存在“穗发芽”现象（种子收获前在

母体植株上过早萌发），严重影响水稻的产量与品质。“株 1S”是从遗传距离较远

的不同类型材料杂交选育而成的温敏两系核不育系，已成为两系杂交水稻种子生

产中广泛应用的温敏不育系，所配置组合在杂交稻生产中大面积推广，为水稻生

产做出了巨大贡献。但 “株 1S”不育系本身的穗发芽问题严重，一定程度上阻碍

其在杂交水稻生产中的应用。为了初步探明植物激素在“株 1S”繁殖生产过程中

的作用，本研究以“株 1S”为材料，将其黄熟期划分成 5 个阶段，取每个阶段籽粒

为材料，采用液相色谱-串联质谱（LC-MS/MS）对其生长素（IAA）和脱落酸（ABA）

含量进行了检测。实验结果发现，随着黄熟期的延长，籽粒中 IAA 含量总体呈

上升趋势，并且在第四个阶段达到最大值，为 976.90 ng/g；而籽粒中 ABA 含量

则呈现不规则变化，与第一阶段籽粒子中 ABA 含量（14.59 ng/g）比较，第五阶

段籽粒中 ABA 含量降低至 10.10 ng/g。通过两种植物激素的比值分析发现，

IAA/ABA 在黄熟期籽粒中呈现出先降低后升高的趋势。上述研究结果表明在种

子成熟期高含量的 IAA 可增强 ABA 对穗发芽的抑制效果。本研究成果可为今后

穗发芽抑制剂的研发提供一定理论依据。本研究获得国家自然科学基金项目

（31671777、31570372）、湖南省自然科学基金项目（2016JJ5039）、长沙市科技

计划项目（kq1701037）、杂交水稻国家重点实验室开放课题基金（2016KF08））

等项目资助。 

关键词：株 1S；穗发芽；IAA；ABA 

 

*通讯作者：E-mail: wangruoz@163.com; langtaoxiao@163.com 
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毛竹茎秆发育过程不同节间叶绿素荧光的变化 

 

王柯杨，卜柯丽，栗青丽，王灵杰，高 岩，张汝民* 

（浙江农林大学亚热带森林培育国家重点实验室, 浙江 临安 311300） 

 

毛竹（Phyllostachys edulis）作为我国森林资源重要组成部分，其分布面积大，

开发利用程度高，是集经济、生态和社会效益于一体的笋材两用竹种。目前对毛

竹的研究主要集中在毛竹林生态系统生物量及其碳通量的变化特征，毛竹叶片叶

绿素含量的年动态变化，毛竹叶片发育过程中光响应进程和光合生理的变化特征，

毛竹茎秆中光合色素和光合酶活性的变化等方面。关于毛竹快速生长期茎秆叶绿

素荧光参数的研究较少。本研究以高度为6米的毛竹笋竹茎秆为材料，测定了毛

竹笋竹茎秆不同节间光合色素含量和叶绿素荧光参数。结果显示：毛竹笋竹茎秆

中叶绿素a、b和类胡萝卜素含量随着节间升高均呈下降趋势，第16节叶绿素a、b

和类胡萝卜含量比第10节分别降低了53.6%、56.5%和53.9%（P < 0.05）；叶绿素

a/b比值呈逐渐上升趋势。从第16节最小荧光F0逐渐上升，第16节间比第10节上升

了22.6%（P < 0.05）；最大荧光FP呈先上升后下降的趋势，第10节间比第4节上

升了13.2%（P < 0.05）。最大光化学效率（φPo）、PSⅡ反应中心吸收光能用于电

子传递的量子产额（φEo）、捕获激子将电子传递到电子传递链QA
-下游其他电子

受体的概率（ψo）和用于热耗散的量子比率（φD）1~13节变化不显著，从16节φPo、

φEo和ψo逐渐下降，分别比第13下降了9.6 %、62.0%和58.7%（P < 0.05）；φDo比

13节上升了36.0%（P < 0.05）。单位面积吸收的能量（ABS/CSo）和单位面积的

热耗散（DIo/CSo）从16节逐渐上升，分别比第10节上升了22.6%和62.2%（P < 

0.05），单位反应中心吸收的能量（ABS/RC）和单位反应中心耗散掉的能量

（DIo/RC）与ABS/CSo和DIo/CSo变化相似；单位面积捕获的光能（TRo/CSo）和

单位面积电子传递的量子产额（ETo/CSo）从16节逐渐下降，分别比第10节降低

了21.2%和13.2%（P < 0.05）；单位面积内反应中心的数量（RC/CSo）呈先上升

后下降的趋势，第16节间分别比第10节和第22节增加了12.0%、44.7%（P < 0.05）。

以吸收光能为基础的性能指数（PIABS）1~13节变化不显著，从16节逐渐下降，比

第10节下降了81.9%（P < 0.05）。由此可见，毛竹茎秆不同节间的生长发育存在
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明显差异，茎秆中、下部节间光系统功能发育完善，光能利用效率较高；上部节

间光系统尚未发育成熟，光合功能相对较弱，为进一步研究毛竹快速生长机制提

供了一定的理论依据。 

关键词：叶绿素；叶绿素荧光；毛竹；节间；茎秆 

 

*通讯作者：E-mail: ruminzhang@sohu.com 
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半夏离体块茎诱导过程中 GA 相关基因的鉴定与表达分析 

 

薛 涛，朱艳芳，段永波，盛 玮，藤井通，张爱民，薛建平* 

（淮北师范大学资源植物安徽省重点实验室，安徽 淮北，235000） 

 

半夏为中国常用的大宗中药材之一，其市场需求较大，当前大田种植的半夏

难以满足市场需求。因此，如何提高半夏的产量成为一个重要的科学问题。实验

室借助半夏块茎的离体诱导体系，发现 GA3 可抑制半夏块茎的发育，但相关机

制并不清楚。本文研究初步发现，外源施加 70 mg/L 的矮壮素可有效抑制半夏离

体块茎中的内源 GA3 含量，进而促进离体块茎的诱导。借助抑制消减杂交方法，

成功构建了半夏离体块茎发育过程中 GA3 调控的相关消减文库。选取 300 个单

克隆进行测序，经筛选获得 226 个有效的表达序列标签（ESTs），其中 84 个为

未知基因的表达序列标签，剩余的 142 个 ESTs 主要为 39 个基因的表达序列标

签。选取 5 个感兴趣的 ESTs 进行表达分析，发现离体块茎诱导过程中 60S 核糖

体蛋白基因、26S 核糖体 RNA 基因、锌转运蛋白基因、12kD 储存蛋白基因及苹

果酸脱氢酶基因的表达均受矮壮素处理发生显著的变化，表明上述基因均为半夏

块茎发育过程中 GA3 参与调控的基因。因而，本文挖掘 GA3 调控半夏块茎发育

的相关候选基因，有助于通过基因工程手段对半夏进行品种改良，进而实现半夏

产量的提升，服务于生产。 

关键词：半夏；离体块茎；消减杂交；GA3 

 

基金项目: 国家自然科学基金资助项目（31501368，81573518），安徽省自然科学基金资助

项目（1408085MC58），安徽省高校自然科学基金资助项目（KJ2015ZD35，KJ2018A0403，

KJ2018B15，KJ2016A644，KJ2017A846，KJ2014B21）。 

*通讯作者： E-mail：xuejp@163.com 
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花药发育与花粉表面物质的积累 

 

占华东，卢洁阳，熊双喜，杨仲南*  

 

（上海师范大学生命与环境科学学院, 上海 200234） 

 

成熟花粉粒中，花粉外壁覆盖一层花粉外被(pollen coat)。花粉外壁主要由蛋

白质和脂类物质组成。花粉外被在花粉和柱头水合和识别过程中起重要作用。通

常认为，花粉外被是绒毡层细胞程序性死亡后的物质覆盖在花粉表面。在模式植

物拟南芥中，主要花粉外被蛋白约有十多个。我们利用融合 GFP 的转基因技术，

揭示花粉表面蛋白的确由绒毡层细胞表达后运输到花粉表面。遗传和生化技术进

一步阐明，绒毡层细胞中直接调控花粉外壁形成的转录因子 MS188 直接调控

MS1 的表达，而 MS1 直接调控花粉表面蛋白的表达。这样的调控机制也揭示了

花粉表面蛋白在花粉壁形成后开始表达然后覆盖在花粉表面。已报道多个与超长

链脂肪酸合成有关的基因突变导致花粉水合异常和植株不育。我们的结果表明，

这些与超长链脂肪酸合成有关的基因在花药药室内壁表达，而不是在绒毡层细胞

表达。因此，药室内壁细胞与花粉与柱头水合过程密切相关。 

关键词：花粉外被；绒毡层；药室内壁；水合 

 

*通讯作者：E-mail: znyang@shnu.edu.cn 
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开口箭生殖生物学研究 

 

杨秋琛，赵 桦* 

（陕西理工大学生物科学与工程学院陕西省资源生物重点实验室，陕西 汉中 723000） 

 

开口箭（Tupistra chinensis Baker）为百合科开口箭属多年生草本植物，该属

植物主要分布于亚洲，约 20 种，我国种类约占全世界的 70%，主产于长江以南

各省区。本研究对开口箭的有性生殖发育过程进行了观察研究，其研究结果如下： 

开口箭的花芽在每年 8 月下旬开始分化，至第二年 3 月底开花，盛花期为 4

月。每个穗状花序有 20-30 朵单花，开花时间持续 20d 左右，单花开花时间 6-7d。 

通过对开口箭杂交指数(OCI)进行分析，发现其繁育系统为专性异交。通过

对花粉-胚珠比(P/O)进行分析，发现其繁育系统为部分自交亲和，异交，需要必

要传粉者。开口箭花粉在开花期间活力较高。其柱头可授性在开花 1 周内较强，

一周后逐渐变弱，直至柱头萎缩。 

开口箭花药 4 室，花药壁由表皮、药室内壁、中层（2-3 层细胞）及绒毡层

组成。绒毡层发育类型为分泌型，花药壁的发育类型为基本型。小孢子母细胞减

数分裂为连续型，成熟花粉为 2-细胞型，花粉呈椭圆形，具单萌发沟，花粉壁具

网纹雕饰。子房 3 室，每室具 2 枚倒生胚珠，双珠被，薄珠心。孢原细胞直接分

化成大孢子母细胞，经第一次减数分裂形成二分体，位于合点端的二分体进行第

二次减数分裂形成 2 个大孢子细胞，由此发育为 2-细胞胚囊，而位于珠孔端的二

分体退化。2-细胞胚囊再经过两次有丝分裂，形成 7 细胞 8 核结构的成熟胚囊。

开口箭胚囊发育类型为双孢子葱型。 

开口箭为珠孔受精，合子经横分裂形成 1 个基细胞和 1 个顶细胞。基细胞经

几次分裂形成 1 列胚柄，顶细胞经多次分裂形成球状胚。球状胚的顶部两侧细胞

分裂不均衡，一侧分裂较快，逐渐形成一片较大的子叶，该子叶逐渐向幼胚顶端

和另外一侧包围；而相对一侧的胚体细胞分裂很少，不形成第二片子叶。生长的

子叶逐渐将幼胚顶端包裹，形成棒状胚。 

开口箭胚乳发育类型为沼生目型。受精后，初生胚乳核分裂形成 2 个胚乳细

胞，珠孔端的 1 个胚乳细胞经多次有丝分裂，产生大量的游离胚乳核，游离胚乳
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核后期形成胚乳细胞。合点端的胚乳细胞仅进行少数几次细胞核分裂，最终退化

解体。 

开口箭每一成熟果实中有 1-3 粒种子。种子具有后熟现象，自然环境中萌发

率较低。室内干燥条件下保藏种子会使其失去活力，种子不能正常萌发。在湿沙

中保藏的种子发芽率较高，可达 83﹪，已萌发种子的出苗率在 95﹪以上。种子

萌发方式为子叶留土型。 

关键词：开口箭；胚胎发育；生殖生物学研究；繁育系统 
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染色质重塑调控基因表达和植物发育的研究 

 

赵丽华 1，蔡汉阳 1,2，张 曼 1,3，秦 源 1,3 * 

（1 福建农林大学福建省应用系统生物学重点实验室, 福建 福州 350002；2 福建农林大

学生命科学学院, 福建 福州 350002；3 福建农林大学植物保护学院, 福建 福州 350002） 

 

染色质重塑（Chromatin remodeling）是表观遗传调控的一种，通过调控的一

系列染色质结构和位置改变的而调节基因表达。染色质重塑复合物 SWR1 能够

利用ATP水解产生的能量将组蛋白H2A替换成其变体H2A.Z而调节基因转录。

我们将讨论染色质重塑复合物 SWR1 在调控花序形态建成，大孢子母细胞发生

和胚珠形态建成中的功能和作用机理。 

为了揭示染色质重塑与组蛋白修饰等其它表观遗传因子协同调控基因表达

的机理，我们通过 ChIP-seq, MNase-seq 和 RNA-seq 技术，从全基因组水平系统

分析了拟南芥野生型和 H2A.Z 堆积缺陷突变体 arp6（染色体重塑复合物 SWR1

的重要成员）花序中，H2A.Z 富集与基因表达及 H3K4me3 和 H3K27me3 组蛋白

修饰间的调控关系。研究结果显示 H2A.Z 显著富集于转录起始位点附近，在启

动子区域与激活型 H3K4me3 组蛋白甲基化修饰共同富集，在增强子区域则与抑

制型 H3K27me3 组蛋白甲基化修饰共同富集。关联分析表明，H2A.Z 抑制基因

表达主要是通过维持+1 核小体的紧密结构和-1 核小体的松散结构，而抑制基因

表达。另外，H2A.Z 还可以通过促进 H3K27me3 和抑制 H3K4me3 在增强子区域

两种组蛋白甲基化修饰来抑制增强子活性，进而抑制基因表达。 

关键词：染色质重塑；组蛋白修饰；基因表达；植物发育 
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干旱胁迫及复水对波叶金桂生理特性的影响 

 

周欢欢，傅卢成，马 玲，赵亚红，张汝民，高 岩* 

（浙江农林大学林业与生物技术学院, 浙江 杭州 311300） 

 

桂花（Osmanthus fragrans）为木犀科（Oleaceae）木犀属（Osmanthus）植物，

在园林和庭院的绿化、美化、香化及装饰盆景上有特殊地位。以往对桂花的研究

主要侧重在遗传多样性、挥发物成分以及基因表达等方面，关于桂花对干旱环境

耐受能力的研究则相对较少。本文以波叶金桂幼苗为材料，采用盆栽人工模拟干

旱胁迫及复水进行处理，测定了与其抗旱相关的水分指标、渗透调节物质、活性

氧伤害和抗氧化酶活性等生理生化指标，揭示波叶金桂在抗旱防御反应系统中渗

透调节物质和抗氧化酶的生理响应调控机制，为优良抗旱品种的选育提供理论依

据。结果显示：随着干旱胁迫时间延长，叶片相对含水量和叶水势均下降，干旱

胁迫 20 天时分别比对照降低了 28.0%、76.9%(P < 0.05)；可溶性糖、甜菜碱和游

离脯氨酸等渗透调节物质含量随干旱天数的增加而升高，干旱胁迫 16 天可溶性

糖和甜菜碱含量分别比对照增加了 48.7%、53.5%(P < 0.05),干旱胁迫 20 天时，

游离脯氨酸比对照增加了 3.44 倍(P < 0.05)；随着干旱胁迫时间延长，叶绿素含

量(Chl a、Chl b 和 Chl t)呈降低的趋势，干旱胁迫 20d 分别比对照降低了 19.0%、

16.2%和 18.4%(P < 0.05)，Chl a/b 趋势为先降低后增加；随着干旱胁迫时间的延

长，超氧阴离子（O2
·-）、过氧化氢（H2O2）含量逐渐增加，相应膜脂过氧化作用

加强，膜被损伤，叶片的伤害率增加，干旱胁迫 20 天时，各指标均达到最大值；

过氧化物酶（ POD）、过氧化氢酶（CAT）和超氧化物歧化酶（SOD）活性随着

干旱胁迫延长表现为先升后降，干旱胁迫 16 天时 SOD 和 CAT 分别比对照增加

了 31.7%和 89.6% (P < 0.05)，POD 含量比对照增加了 1.36 倍(P < 0.05)。复水 6

天后，各指标都能得到一定程度的恢复。由此可见，在干旱胁迫前期，金桂通过

增加渗透调节物质、抗氧化酶活性等保护自身不受干旱胁迫伤害，随着胁迫时间

延长和胁迫度提高，超出其耐受限度，抗氧化酶活性下降，可溶性糖和甜菜碱含

量减少，其抵抗力下降; 复水后，波叶金桂的各生理指标得到恢复，表现出较强

的耐旱特性。 

关键词：干旱；复水；波叶金桂；渗透调节；抗氧化系统 
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An abscisic acid insensitive3-like gene from the desert moss 

Syntrichia caninervis confers abiotic stress tolerance and reduces 

ABA sensitivity 

 

Yigong Zhang1,2,3, Daoyuan Zhang1*, Kaiyun Guan1 

(1 Key Laboratory of Biogeography and Bioresource in Arid Land, Xinjiang Institute of Ecology 

and Geography, Chinese Academy of Sciences, Urumqi 830011, China; 2 University of Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100049, China; 3 Grassland Institute, Xinjiang Academy of Animal 

Science, Urumqi 830011, China) 

 

The desiccation tolerant desert moss Syntrichia caninervis is a potential source for 

genetic element that could be utilized for crop improvement for drought tolerance. An 

ABSCISIC ACID INSENSITIVE3 (ABI3) transcriptional factor, that plays critical role 

in the regulation ABA influenced dehydration tolerance, has been isolated, 

characterized and overexpressed in transgenic Arabidopsis. The ScABI3 gene encodes 

a highly conserved protein structure typical of ABI3 genes from other plant sources. It 

is induced by dehydration, rehydration, and cold. It is localized in the nuclei of 

transiently transformed tobacco endodermal cells and exhibits transactivation activity. 

Ectopic expression of ScABI3 in Arabidopsis enhanced salinity and osmotic stress 

tolerance, and alters the responsiveness of several abiotic stress induced genes. These 

results suggest that ScABI3 has promise as a possible target gene for abiotic stress 

tolerance improvement strategies. 

Keywords: abscisic acid, phytohormones, abiotic stress, moss, Syntrichia 

caninervis 
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An Emerging and Novel Crosstalk between Endomembrane 

Trafficking and Plant ABA Signaling 

 

Hongbo Li 1, Yingzhu Li 1, Qiong Zhao 2, Tingting Li 1, Liwen Jiang 2, Caiji Gao 2,* 

(1 Guangdong Provincial Key Laboratory of Biotechnology for Plant Development, School of Life 

Sciences, South China Normal University, Guangzhou 510631, China; 2 School of Life Sciences, 

The Chinese University of Hong Kong, Shatin, New Territories, Hong Kong, China) 

 

The endosomal sorting complex required for transport (ESCRT) machinery is an 

ancient system that mainly controls multivesicular body (MVB) biogenesis and MVB-

mediated membrane protein sorting. Although the canonical functions of endosomal 

sorting complex required for transport (ESCRT) in endosomal sorting have been well 

documented in plants, it is not known whether plant ESCRT components perform non-

endosomal functions. Here, we show that FYVE domain protein required for 

endosomal sorting 1 (FREE1), our recently identified plant-specific ESCRT component 

essential for endosomal sorting and plant growth, plays additionally non-endosomal 

functions in the nucleus in transcriptionally regulating abscisic acid (ABA) signaling. 

A portion of FREE1 protein shuttles to the nucleus upon ABA treatment in a 

phosphorylation-dependent manner. SnRK2 kinases interact with FREE1 and are 

responsible for its phosphorylated modifications, which occur in the serine residues of 

FREE1 C-terminus. Upon shuttling to the nucleus, FREE1 can interact with basic 

leucine zipper transcription factors (TFs) ABI5 and ABF4 to suppress their 

transcriptional activity by affecting the binding of these TFs to the promoters of 

downstream genes. Consequently, the free1-ctmut plants with partial deletion of the C-

terminus or mutation of the phosphorylated serine sites, which circumvent the lethality 

of free1 loss-of-function mutant and show normal vacuolar sorting and plant 

development under regular growth conditions, displays defects in ABA-induced 

phosphorylation and nuclear import of FREE1, leading to increased activity of ABA-

responsive TFs and enhanced response to ABA. Collectively, our study demonstrates 

the moonlighting properties of plant ESCRT subunit FREE1, which has evolved non-

endosomal function in the nucleus besides its role in membrane trafficking in cytoplasm. 

Keywords: ABA signaling, Endomembrane Trafficking, ESCRT complex, FREE1 

protein, Phosphorylation 
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Aneuploidization under segmental allotetraploidy in rice and its 

phenotypic manifestation 

 

Ying Wu1,2†, Yue Sun1†, Shuai Sun1†, Guo Li1, Jie Wang1, Bin Wang1, Xiuyun Lin1, 

Meng Huang2, Zhiyun Gong3, Karen A. Sanguinet2, Zhiwu Zhang2 and Bao Liu1* 

( 1 Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast 

Normal University, Changchun 130024, China; 2 Department of Crop & Soil Sciences, 

Washington State University, Pullman 99164, Washington, USA; 3 Agricultural College, 

Yangzhou University, Yangzhou 225009, China) 

 

Aneuploidy, defined as unequal numbers of different chromosomes, is a large-effect 

genetic variant and may produce diverse cellular and organismal phenotypes. 

Polyploids are more permissive to chromosomal content imbalance than their diploid 

and haploid counterparts, and therefore may enable more in-depth investigation of the 

phenotypic consequences of aneuploidy. Based on whole-genome resequencing, we 

identify that ca. 40% of the 312 selfed individual plants sampled from an early 

generation rice segmental allotetraploid population are constitutive aneuploids 

harboring 55 distinct aneuploid karyotypes. We document that gain of a chromosome 

is more prevalent than loss of a chromosome, and the 12 rice chromosomes have distinct 

tendencies to be in an aneuploid state. These properties of aneuploidy are constrained 

by multiple factors including the number of genes residing on the chromosome and 

predicted functional connectivity with other chromosomes. Two broad categories of 

aneuploidy-associated phenotypes are recognized: those shared by different aneuploids, 

and those associated with aneuploidy of a specific chromosome. A repertoire of diverse 

aneuploids in the context of a segmental allotetraploid rice genome with fully 

sequenced sub-genomes provides a tractable resource to explore the roles of aneuploidy 

in nascent polyploid genome evolution and helps to decipher the mechanisms 

conferring karyotypic stabilization on the path to polyploid speciation and towards 

artificial construction of novel polyploid crops. 

Keywords: aneuploidy, phenotypic manifestation, segmental allotetraploidy, polyploid 

genome evolution, Oryza sativa L. 
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BarcodeFinder: An Integrated Tool for Discovering Novel  

DNA Barcode Efficiently 

 

Ping Wu 1, 2* 

(1 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China; 2 State Key Laboratory 

of Systematic and Evolutionary Botany, Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences,  

Beijing 100093, China) 

 

DNA barcode has been widely used for species identification and classification. 

Although standard barcodes for land plants were proposed, such as matK, rbcL and 

trnH-psbA, they generally presents inadequate resolution in lower taxonomic rank 

or specific taxa. Currently, the explosion of sequencing data offers abundant 

possibilities to uncover extra DNA barcodes, yet it was hindered by the complexity 

of traditional practice of screening candidate barcodes as well as the lack of 

automatic tools. Here we developed BarcodeFinder, an all-in-one pipeline which 

integrated data collecting and filtering, sequence variance evaluating and primer 

designing functions to accelerate the development of novel DNA barcodes. With the 

assistance, we successfully found thirteen hyper-variant regions on chloroplast 

genome for Asteraceae suitable to be DNA barcode. Plus, validated (in silico and in 

vitro) pairs of universal primers for amplification were also generated. 

Keywords: BarcodeFinder, DNA barcode, universal primer, land plants 
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Cloning and Expression Analysis of  S-Adenosyl-L-Methionine 

Synthetase (ThSAMS) Gene from Tamarix hispida 

 

Yue Zhang , Chao Wang * 

(State Key Laboratory of Tree Genetics and Breeding，Northeast Forestry University， 

Harbin 150040，China) 

 

S-adenosyl-L-methionine synthase (SAMS) catalyze the biosynthesis of S-

adenosylmethionine (SAM), which is a precursor for ethylene and polyamines, and a 

methyl donor for a number of biomolecules. SAMS also plays an important role in plant 

stress response. A full length cDNA of a S-Adenosyl-L-Methionine Synthetase gene 

(named ThSAMS) was isolated from the transcriptome cDNA librarys of Tamarix 

hispida.The open reading frame of ThSAMS cDNA was 1185 bp encoding 394 amino 

acids. The relative molecular weight of ThSAMS protein was 97.85kDa, with 

isoelectric point of 5.02. Multiple alignment analysis based on the amino acids 

indicated that ThSAMS had high homology to SAMS proteins from different species, 

and the highest similarity of 95% to the Ziziphus jujuba SAMS. Quantitative real-time 

PCR(qRT-PCR) assay revealed that ThSAMS gene can respond to NaCl, PEG and ABA 

stress, suggesting it may be involved in salt and drought stresses in Tamarix hispida. 

This study laid a foundation for further understanding the function of SAMS gene in 

plant stress responses. 

Key words： Tamarix hispida, ThSAMS gene, S-Adenosyl-L-Methionine Synthetase, 

gene expression 
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Development of Cross-Species EST-SSR markers based on 

Transcriptome Sequence analysis of Morinda officinalis 

(Rubiaceae) 
 

Boyong Liao, Kaikai Meng, Qianyi Yin, Cuiying Huang, Hanzhang Song,  

Qiang Fan, Wenbo Liao*, Sufang Chen* 

 (State Key Laboratory of Bio-control, Guangdong Provincial Key Laboratory of Plant Resource, 

And School of life science, Sun Yat-sen University, Guangzhou 510275, China.) 

 

Morinda L. (Rubiaceae) contains approximately 80-100 species, many of which are 

famous local medical plants. However, the survival of the natural populations of these 

species are always threatened by excessive collections, calling for widely scientific 

attentions. M. officinalis is, known as one the four medicine plants in South China, 

becomes extinct in the natural environments. In this study, we present the first 

transcriptome analysis of M. officinalis using the Illumina sequencing technology. 

More than 11 million raw reads were generated, and de novo assembled into 51,049 

unigenes, with an average length of 801 bp. The similarity search indicated that 25,547 

unigenes (50.04 %) had significant similarity with proteins in the NCBI Non-redundant 

(NR) database, 25,546 and 18646 unigenes were assigned with Gene Ontologies (GO) 

and Eukaryotic Orthologous Groups (KOG), respectively, and a total of 9,886 unigenes 

were mapped into 241 pathways in the Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 

Pathway database (KEGG). Some abundant transcripts related to Genetic information, 

including Folding, sorting and degradation (843, 8.53% ) and Translation (770, 7.79%) 

were identified in the M. officinalis transcriptome. In total, 8,064 potential EST-SSRs 

were identified among the unigenes. The most abundant type of repeat was 

mononucleotide (4221, 52.34 %), followed by trinucleotide (1588, 19.69 %) and 

dinucleotide (1040, 12.90 %) repeats in perfect EST-SSRs. Finally, 5605 SSR primer 

pairs were designed successful. In addition, a total of 100 potential marker sites were 

selected to validate the assembly quality, and 24 pairs of polymorphic primers were 

characterized using four populations of M. officinalis from Guangdong province. This 

study generated a substantial fraction of M. officinalis transcriptome sequences, which 

were very useful resources for gene discovery and molecular marker development. 

Keywords: Morinda officinalis; Transcriptome sequence; EST-SSR markers; Cross 

species. 
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Diverse functions of phosphorylation contributes to drought 

tolerance in Nostoc flagelliforme facilitated by comparative 

phosphoproteomic 

 

Fengkun Yan1, Lingxia Wang2, Xiaoxu Li2, Miaomiao Ding2, Meng Wang2, 

Jun Wang 3, Wenyu Liang2* 

(1 School of Agriculture, Ningxia University, Yinchuan 750021, China; 2 School of Life Sciences, 

Ningxia University, Yinchuan 750021, China; 3 College education for Nationalities, Ningxia 

University, Yinchuan 750021, China) 

 

Terrestrial cyanobacteria originate from aquatic cyanobacteria. They must form a 

unique mechanism of drought adaptation during the long term evolution. However, 

the mechanism remains unclear. In this study, we carried out a global and site-

specific phosphoproteomic analysis on Nostoc flagelliforme, a kind of terrestrial 

cyanobacteria being strong drought ecological adaptability. In total, 329 

phosphopeptides and 1168 phosphorylation sites from 224 proteins were identified 

through the combined use of protein/peptide prefractionation, TiO2 enrichment, and 

LC−MS/MS analysis. The identified phosphoproteins were functionally categorized 

and found to be involved in various biological processes such as photosynthesis, 

ROS scavenging, cell wall synthesis and two-component signaling pathway. Our 

results revealed that the content of photosynthesis products, sucrose, trehalose and  

soluble sugar were significantly increased. These saccharides play a key role in  

osmotic adjustment. We also found that the content of glycogen was 

significantly increased. The result suggests that glycogen could serve as a 

supportive rather than a competitive carbon pool for the synthesis of sucrose. Stress 

treatment caused an increase in activity of antioxidant enzymes like Trx, CAT, APX 

and MDHAR with water loss. Our data provide the first global survey of 

phosphorylation in terrestrial cyanobacteria by using phosphoproteomic approach. 

The provided data may help to reveal the physiological functions underlying 

phosphorylation and entire signaling networks in terrestrial cyanobacteria.  

Keywords: Nostoc flagelliforme, phosphoproteomic, photosynthesis, drought 

tolerance 
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ECuADOR  (Easy Curation Of Angiosperm Duplicated 

Organellar Regions) 

 

Angelo Damian Carrion1, Damien Daniel Hinsinger1, Joeri Sergej Strijk12* 

（1 Biodiversity Genomics Team, Plant Ecophysiology & Evolution Group, Guangxi Key 

Laboratory of Forest Ecology and Conservation (under state evaluation status), College of 

Forestry, Daxuedonglu 100, Nanning 530005,  China; 2  State Key Laboratory for 

Conservation and Utilization of Subtropical Agro-bioresources, College of 

Forestry, Guangxi University, Nanning 530005,  China） 

 

Chloroplast genomes supply indispensable information for the identification of DNA 

polymorphisms at inter- and intra-specific level, as well as contribute an important 

source of backbone information for evolutionary relationships at higher taxonomic 

levels.  

Rapid development of next-generation sequencing technologies (NGS) have helped to 

accumulate increasing amounts of DNA sequence data at relatively low cost and ever 

shorter sample-to-sequence times. This, in turn, has allowed for the exploration of plant 

genomes throughout the angiosperms at the molecular level, along with the 

development of novel approaches for phylogenetic studies. 

A consequence of rapid developments in NGS techniques is the need to simultaneously 

handle and curate increasingly large numbers of organellar genome data. Most new 

algorithms presented focus on assembly and refinement of data, but few are aimed at 

reducing handling times involved in the final steps of chloroplast genome 

reconstruction, still very much a manual process, even in the most popular assembly 

software. Especially in large chloroplast datasets, numbering hundreds of sequences, 

this constitutes a very laborious and time consuming effort. 

Here we introduce the development and application of a rapid and user-friendly 

algorithm, ECuADOR, built on a Perl script, to automate the detection and 

reorganization of newly assembled chloroplast based on a sliding window approach. 

Data are generated as moving singular reciprocally-compared fragments, tracking the 

number of nucleotide changes for a window of a user-defined length, slid along the 

genome.  

The algorithm has been tested on publicly available datasets of major families in all 

orders of angiosperms and gymnosperms, where this analysis provided a one-step 
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approach to fast and accurate information on location and length of main organellar 

regions (LSC-IRa-SSC-IRb), simultaneously reordering starting position and 

orientation, while providing detailed reports on ambiguities with their position and 

content.  

Input for ECuADOR is simple: any chloroplast sequence GenBank/Fasta format and the 

length of the fragment will allow to start analyses. Output format can be customized 

and is immediately ready for input in major software packages (like  Geneious) for 

further in-depth phylogenomic analysis. 

Our results show that ECuADOR found, analyzed and reordered the central regions of 

100 chloroplast datasets in less than 30 min with a maximum memory requirement of 

16 GB and an accuracy of over 99%. In conclusion, ECuADOR is the sole de novo one-

step recognition and reordination tool that provides facilitation in the post-processing 

analysis of the extranuclear genomes from NGS data.   

Keywords: Chloroplast genome, NGS data, sliding window, phylogenetic studies, 

batch handling. 
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β-elemene inhibits human sperm functions by 

affecting sperm vitality and [Ca2+]i 

 

Wen Chen1, 4，Shiqi Weng2，Mengge Lv4，Wenqiong Chen2，Zhuofei Bi4， 

Houyang Chen3, Tao Luo2，Hai Hu4,*，Wenbo Liao1, * 

（1 State Key Laboratory of Biocontrol and Guangdong Provincial Key Laboratory of Plant 

Resources, School of Life Sciences, Sun Yatsen University, Guangzhou 510275, China；Institute 

of Life Science and School of Life Science, Nanchang University, Nanchang 330031, China；3 

Reproductive Medical Center, Jiangxi Provincial Maternal and Child Health Hospital, Nanchang 

330006, China；4 Department of Radiation Oncology, Sun Yat-Sen Memorial Hospital, Sun Yat-

Sen University, Guangzhou 510120, China.） 

 

Background/Aims: β-elemene is a bioactive sesquiterpene compound that exhibits 

potent antitumor effect, and it has been approved as an anti-tumor drug by CFDA. 

However, little is known about its effect on male reproduction. This study was aimed 

to investigate the in vitro actions of β-elemene on human sperm functions and elucidate 

the underlying mechanism. Methods: The cytotoxicity of β-elemene on MCF-10A, 

MDA-MD-231 and A549 cells were evaluated by using MTS and colony formation 

assays. Subsequently, human sperm were treated with different concentrations (0, 10, 

20, 40, 80, 160 and 320 µM) of β-elemene in vitro. The fertilization-essential processes 

including vitality, motility, capacitation, acrosome reaction, the ability of response to 

progesterone and the intracellular concentration of calcium ([Ca2+]i) of human sperm 

were examined. Results: The 40-320 μM β-elemene dose-dependently reduced human 

sperm vitality and motility (total motility, progressive motility and curvilinear velocity) 

and the penetration ability, a comprehensive evaluation of sperm motility, especially 

hyperactivation but had no or low toxicity on MCF 10A, MDA-MD-231 and A549 cells. 

Although 10 and 20 μM β-elemene did not affect sperm vitality and motility, they 

increased the spontaneous acrosome reaction and inhibited progesterone-induced sperm 

functions by affecting the sperm [Ca2+]i. Conclusion: These results indicated that β-

elemene inhibits human sperm functions by affecting sperm vitality and [Ca2+]i, 

providing a caution that severe attention is required when utilizing β-elemene to the 

patients who still have birth demand. 
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Keywords: β-elemene; acrosome reaction; [Ca2+]i; progesterone; sperm motility. 
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Full-length Transcriptome Sequencing and Modular 

Organization Analysis of Naringin/Neoeriocitrin 

Related Gene Expression Pattern in Drynaria roosii 

 

Jingyi Li1,2, Meiyu Sun1, Lei Shi1* 

(1 Key Laboratory of Plant Resources and Beijing Botanical Garden, Institute of Botany, Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100093, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, 

Beijing 100049, China) 

 

Drynaria roosii (Nakaike) is a traditional Chinese medicinal fern, known as ‘GuSuiBu’. 

The corresponding effective components of naringin/neoeriocitrin share highly similar 

chemical structure and medicinal function. Our HPLC-MS/MS results showed that the 

accumulation of naringin/neoeriocitrin depended on specific tissues or ages. However, 

little was known about the expression patterns of naringin/neoeriocitrin related genes 

involved in their regulatory pathways. For lack of the basic genetic information, we 

applied a combination of SMRT sequencing and SGS to generate the complete and full-

length transcriptome of D. roosii. According to the SGS data, the DEG-based heat map 

analysis revealed the naringin/neoeriocitrin related gene expression exhibited obvious 

tissue- and time-specific transcriptomic differences. Using the systems biology method 

of modular organization analysis, we clustered 16,472 DEGs into 17 gene modules and 

studied the relationships between modules and tissue/time point samples, as well as 

modules and naringin/neoeriocitrin contents. Hereinto, naringin/neoeriocitrin related 

DEGs distributed in nine distinct modules, and DEGs in these modules showed 

significant different patterns of transcript abundance to be linked with specific tissues 

or ages. Moreover, WGCNA results further identified that PAL, 4CL, C4H and C3H, 

HCT acted as the major hub genes involved in naringin and neoeriocitrin synthesis 

respectively and exhibited high co-expression with MYB- and bHLH-regulated genes. 

In this work, modular organization and co-expression networks elucidated the tissue- 

and time-specificity of gene expression pattern, as well as hub genes associated with 

naringin/neoeriocitrin synthesis in D. roosii. Simultaneously, the comprehensive 

transcriptome dataset provided the important genetic information for further research 

on D. roosii. 

Key words: Drynaria roosii, fern, modular organization, naringin/neoeriocitrin, SMRT, 
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WGCNA 
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Genome-wide characterisation and analysis of the bHLH gene 

family in Chinese jujube 

 

Hongtai Li1,2a, Chaoling Xue1, 2a, Weilin Gao1, 2, Dai Li3, Yao Zhang1,2, Qipeng 

Wang1,2, Hu Fang4, Mengjun Liu3, Jin Zhao1, 2 

(1 College of Life Science, Hebei Agricultural University, Baoding 071000, China; 2 Key 

Laboratory of Hebei Province for Plant Physiology and Molecular Pathology, Hebei Agricultural 

University, Baoding,  China; 3 Research Center of Chinese Jujube, Hebei Agricultural 

University, Baoding, China; 4 BGI-Shenzhen, Shenzhen, China) 

 

The basic helix-loop-helix (bHLH) transcription factor is one of the largest families of 

transcription factors in plants, with a large number and diverse functions. Chinese 

jujube (Ziziphus jujuba Mill.) is the largest dried fruit tree and one of the most 

representative national fruit trees in China. However, the number of bHLHs at the 

genome level and their functions in jujube growth and development are still unclear. 

Here, 92 ZjbHLHs in the jujube genome were identified and then classified into 16 

groups according to the highly conserved bHLH domains. Additionally, the gene 

structure of introns and exons was consistent within same group. 70 ZjbHLHs (76%) 

were mapped to all 12 pseudo chromosomes and not evenly distributed across the 

chromosomes. The tissue-specific expression of 37 bHLH genes in jujube and wild 

jujube were analysed, and 8 ZjbHLHs showed different expression patterns between 

jujube and wild jujube. Two atypical ZjbHLHs were identified and highly expressed in 

flower and fruit, indicating that they might affect the development of reproductive 

organs. The expressions of some ZjbHLHs were also evaulated at flower and fruit 

ripening stages and under the stress of phytoplasma infection. This study provides a 

reference for understanding the molecular basis and regulatory mechanisms of 

ZjbHLHs in jujube growth and development. 

Keywords ： Chinese jujube, wild jujube, bHLH gene family, characterisation, 

expression 
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Genome-wide Hi-C analysis reveals extensive hierarchical 

chromatin interactions in rice 

 

Lei Gong*, Bao Liu* 

(Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast Normal 

University, Changchun 130024, China) 

 

The non-random spatial packing of chromosomes in the nucleus plays critical roles in 

orchestrating gene expression and genome function. Here, we present a Hi-C analysis 

of the chromatin interaction patterns in rice (Oryza sativa L.) at hierarchical 

architectural levels. We confirm that rice chromosomes occupy their own territories 

with certain preferential inter-chromosomal associations. Moderate compartment 

delimitation and extensive TADs (Topologically Associated Domains) were determined 

to be associated with heterogeneous genomic compositions and epigenetic marks in the 

rice genome. We found subtle features including chromatin loops, gene loops, and off-

/near- diagonal intensive interaction regions. Accordingly, genic chromatin loops 

associated with H3K27me3 could be positively involved in gene expression. Besides 

insulated enhancing effects for expression of neighbor genes, the identified rice gene 

loops could bi-directionally (+/-) affect expression of looped genes themselves. Finally, 

web-interleaved off-diagonal IHIs/KEEs (Interactive Heterochromatic Islands or 

KNOT ENGAGED ELEMENTs) could conservatively trap TEs via enrichment of 

silencing epigenetic marks. In parallel, the near-diagonal FIREs (Frequently Interacting 

Regions) could positively affect expression of involved genes. Our results suggest that 

chromatin packing pattern in rice is generally similar with that in Arabidopsis thaliana 

but with clear differences at specific structural levels. We conclude that genomic 

composition, epigenetic modification, and transcriptional activity could act in 

combination to shape global and local chromatin packing in rice. Our results confirm 

recent observations in rice and A. thaliana but also provide additional insights into the 

patterns and features of chromatin organization in higher plants. 
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Genomic imprinting and DNA methylation within endospermous 

seeds in dicotyledonous plants 

 

Wei Xu1 and Aizhong Liu1,2* 

(1 Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650201, China; 2 Key 

Laboratory for Forest Resources Conservation and Utilization in the Southwest Mountains of 

China, Ministry of Education, Southwest Forestry University, Kunming 650224, China) 

 

Genomic imprinting (a critical epigenetic marker) causes often parent-of-origin specific 

differential expression of maternally and paternally inherited alleles. Triploid 

endosperm tissue is the main place where gene imprinting occurs. In most 

dicotyledonous plants (including Arabidopsis) the triploid endosperm tissue is 

consumed with embryo development during seed development, resulting in the non-

endospermous seeds. Unlike Arabidopsis, castor bean seed has been considered as a 

typical model material for seed biology studies because of its persistent endosperm 

throughout seed development, which provides an excellent model to dissect the 

epigenetic mechanism underlying genomic imprinting and DNA methylation arise. In 

this study, we inspected genomic imprinting in castor bean endosperm where gene 

imprinting persists throughout seed development using high throughput RNA 

sequencing. Total, we identified 209 genes with potential parent-of-origin specific 

expression, including 200 maternally expressed genes (MEGs) and nine paternally 

expressed genes (PEGs) in reciprocal endosperms, and seven MEGs and three PEGs in 

the embryos. To dissect the potential molecular mechanism underlain gene imprinting 

arise in endosperms, we comprehensively analyzed the distribution of genomic DNA 

methylation between embryo and endosperm tissues, we uncovered 1) a significant 

hypodemethylation in the endosperm and an enrichment of DMRs around the earlier 

identified imprinted genes; 2) the CHH methylation levels in endosperm and embryo 

were, unexpectedly, substantial higher than known plants; 3) the endosperm 

hypodemethylation was caused by the global reduction in the CG and CHG methylation 

level relative to its embryo, but the CHH methylation occurring in endosperm did not 

exhibit a significant reduction; 4) Combining with the expression profiles of DNA 

methyaltion-related genes in endosperm and embryo, we proposed a novel genomic 

DNA methylation pattern. Taken together, we discussed that emergence of gene 
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imprinting, biological interests and its potential driver power of DNA methylation. This 

study might add new insights into understanding the genomic imprinting and DNA 

methylation occurring in dicot seeds. 

Key words: Genomic imprinting, DNA methylation; endosperm; endospermous seeds; 

castor bean 
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GSHR , a web-based platform provides gene set-level analyses of 

hormone responses in Arabidopsis 

 

Xiaojuan Ran1,2, Jian Liu1,2, Meifang Qi1,2, Yuejun Wang1,2, Jingfei Cheng1,2, Yijing Zhang1,2* 

(1 National Key Laboratory of Plant Molecular Genetics, CAS Center for Excellence in Molecular 

Plant Sciences, Institute of Plant Physiology and Ecology, Shanghai Institutes for Biological 

Sciences, Chinese Academy of Sciences, Shanghai 200032, China; 2 University of the Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

 

Phytohormones regulate diverse aspects of plant growth and environmental responses. Recent 

high-throughput technologies have promoted a more comprehensive profiling of genes 

regulated by different hormones. However, these omics data generally result in large gene lists 

that make it challenging to interpret the data and extract insights into biological significance. 

With the rapid accumulation of theses large-scale experiments, especially the transcriptomic 

data available in public databases, a means of using this information to explore the 

transcriptional networks is needed. Different platforms have different architectures and designs, 

and even similar studies using the same platform may obtain data with large variances because 

of the highly dynamic and flexible effects of plant hormones; this makes it difficult to make 

comparisons across different studies and platforms. Here, we present a web server providing 

gene set-level analyses of Arabidopsis thaliana hormone responses. GSHR collected 333 RNA-

seq and 1,205 microarray datasets from the Gene Expression Omnibus, characterizing 

transcriptomic changes in Arabidopsis in response to phytohormones including abscisic acid, 

auxin, brassinosteroids, cytokinins, ethylene, gibberellins, jasmonic acid, salicylic acid, and 

strigolactones. These data were further processed and organized into 1,368 gene sets regulated 

by different hormones or hormone-related factors. By comparing input gene lists to these gene 

sets, GSHR helped to identify gene sets from the input gene list regulated by different 

phytohormones or related factors. Together, GSHR links prior information regarding 

transcriptomic responses to hormones to newly generated data and facilities cross-study and 

cross-platform comparisons; this helps facilitate the mining of biologically significant 

information from large-scale datasets. The GSHR is freely available at 

http://bioinfo.sibs.ac.cn/GSHR/. 

Keywords: GSHR, Arabidopsis thaliana, web-based platform, hormone, transcriptome, gene set-

level, cross-study, cross-platform 
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Ipomoea pes-caprae IpASR improves salinity and drought 

tolerance in transgenic Escherichia coli and Arabidopsis 

 

Jiexuan Zheng 1, 3, #, Hui Zhang 1, 3, #, Huaxiang Su 1, 3, Kuaifei Xia 1, 2, Shuguang Jian 

2, Mei Zhang 1, 2, * 

(1 Key Laboratory of South China Agricultural Plant Molecular Analysis and Genetic 

Improvement, South China Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Guangzhou 510650, 

China; 2 Key Laboratory of Applied Botany, South China Botanical Garden, Chinese Academy of 

Sciences, Guangzhou 510650, China; 3 University of the Chinese Academy of Sciences,  

Beijing 100039, China) 

 

Ipomoea pes-caprae L., an extremophile halophyte with strong adaptability to seawater 

and drought, is widely used in the ecological restoration of coastal areas or degraded 

islands in tropical and subtropical regions. In this study, a new abscisic acid, stress and 

ripening (ASR) gene, IpASR, was reported, and is mainly associated with biological 

functions involved in salt and drought tolerance. Sequence analysis of IpASR showed 

that this protein contains an ABA/WDS domain, which is a common feature of all plant 

ASR members. Overexpression of IpASR improved Escherichia coli growth 

performance compared with the control under abiotic stress treatment. The transgenic 

overexpressing IpASR Arabidopsis showed higher tolerance to salt and drought stress 

than the wild type and lower accumulation of hydrogen peroxide (H2O2) and superoxide 

(O2
−) accompanied by increased antioxidant enzyme activity in vivo. IpASR exhibits 

transcription factor’s activity, and thus the overexpression of IpASR in Arabidopsis is 

supposed to influence the expression of some genes involved in anti-oxidative and 

abiotic stresses. The results indicate that IpASR is involved in the plant response to salt 

and drought and probably acts as a reactive oxygen species scavenger or transcription 

factor, and therefore influences physiological processes associated with various abiotic 

stresses in plants. 

Keywords: Ipomoea pes-caprae L., IpASR; salt, drought 
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Macro- and micro-evolution of sacred lotus  

(Nelumbo nucifera) genome 

 

Tao Shi1, Paul F. Gugger2, Muhua Wang3, Hui Li1, Yanlin Liu1,  

Qingfeng Wang1,4*, Jinming Chen1,3* 

( 1 Key Laboratory of Aquatic Botany and Watershed Ecology, Wuhan Botanical Garden, Chinese 

Academy of Sciences, Wuhan 430074, China; 2 University of Maryland Center for Environmental 

Science, Appalachian Laboratory, Frostburg, MD 21532, USA; 3 Max Planck Institute;4Sino‐

African Joint Research Center, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430074, China ) 

 

The genome of sacred lotus (Nelumbo nucifera), a basal eudicot, is one of the most 

conserved (slow evolving) in plants. Applying Pacbio Sequel sequencing and HI-C 

based scaffolding, we assembled a high-quality reference genome. We unveiled large 

quantities of intra-specific collinearity representing multiple rounds of WGDs 

containing duplicate genes accounting for adaptation of aquatic environment and floral 

development, respectively. Gene dominance is common in duplicates from WGDs with 

biased patterns in transposon density, methylation level, nucleotide diversity. We further 

found age of duplicates from WGDs is associated with their expression and sequence 

divergence level. Subfunctionalization and neofunctionalization of duplicates from 

each WGD is also prevalent by exhibiting simultaneous divergence in expression and 

sequence. Further investigation of nucleotide diversity from 18 sacred lotus samples 

suggests the pattern of duplicate divergence (macroevolution) affects gene 

polymorphism (microevolution) at population level. 

Key words: Sacred lotus, genome evolution, duplication 
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Mining and functional study of taxol biosynthesis related 

 P450 hydroxylase gene 

 

Weifang Liao, Shengying Zhao, Kaige Dong, Meng Zhang， 

Chunhua Fu*, Longjiang Yu 

（College of Life Science and Technology, Huazhong University of Science and Technology, 

Wuhan, 430074，China) 

 

Taxol is an effective drug commonly used to treat various types of cancer, the yield 

cannot meet the clinical demand. Obtaining taxol by using synthetic biology technology 

will be an important means in the future. Most of the taxol biosynthetic genes have been 

identified in addition to part of the CYP450 hydroxylases . In this research, the CYP450 

gene of Taxus chinensis was systematically identified, and a new candidate C2 

hydroxylase gene TcCYP725A22 was obtained. This study laid the foundation for 

further determination of unknown hydroxylase in Taxol Biosynthetic Pathway. 

Based on available transcriptome data，a total of 118 full-length and 175 partial 

CYP450 genes were identified in T. chinensis. Most of the them were obtained for the 

first time in addition to 5 genes. Among the 118 full-length CYP450, 52 genes are A-

type and belong to 11 families. The remaining 66 CYP450s genes are non-A-type and 

are distributed to 18 families and 7 clans. T. chinensis CYP450s were further compared 

with three other typical plant species. The results showed that distinct genetic 

differences exist between the gymnosperm and angiosperm, and P. glauca is a good 

reference for T. chinensis in comparative studies of CYP450 genes. These CYP450 

sequences were submitted to Swissport, Nt, Nr, COG, GO, KEGG databases for further 

comparison. The results showed that 15 novel CYP725s were involved in taxol 

biosynthesis. Further research results showed that in the 15 novel CYP725s, the 

expression regularity of 6 genes were similar to the known taxol biosynthesis 

hydroxylases and consistent with the rule of taxol content. Therefore, these 6 novel 

CYP725s were the most likely to be candidate hydroxylase genes involved in taxol 

biosynthesis. 

The function of candidate genes were evaluated using fungi expression line WAT11. 

Taxusin and TC with multiple potential hydroxylation sites was used as substrate to 
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functionally screen unknown hydroxylases. The results showed indicated that the 

candidate hydroxylase TcCYP725A22 transformed taxusin to its hydroxyl derivatives. 

To further confirm the function of TcCYP725A22, taxane metabolite fingerprints of the 

TcCYP725A22 over-expression transgenic cells were conducted. The results showed 

that, in the TcCYP725A22 overexpressed cell line, expression levels of most defined 

hydroxylase genes for taxol biosynthesis increased; the yield of taxanes were also 

increased, specially, the content of H3T, decinnamoyl taxinine J, TC and TPT 

significantly increased. Based on the structure characteristics of these substances and 

the results of in vitro functional study, we can speculate that TcCYP725A22 may be a 

new C2 hydroxylase gene. 

Keywords: Taxol, Cytochrome P450, Hydroxylase, Taxus chinensis, Gene function 

analysis 
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Molecular Cloning and Functional Characterization of the 

Dehydrin (IpDHN) Gene from Ipomoea Pes-caprae 

 

Hui Zhang 1, 3#, Jie-Xuan Zheng 1, 3 #, Hua-Xiang Su 1, 3, Kuai-Fei Xia 1, 2, Shu-Guang 

Jian 2, Mei Zhang 1, 2 * 

(1 Key Laboratory of South China Agricultural Plant Molecular Analysis and Genetic 

Improvement, South China Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Guangzhou  

510650, China; 2 Key Laboratory of Applied Botany, South China Botanical Garden,  

Chinese Academy of Sciences, Guangzhou 510650, China; 3 University of the Chinese  

Academy of Sciences, Beijing 100039, China) 

 

Dehydrin (DHN) genes can be rapidly induced to offset water deficit stresses in plants. 

Here, we reported on a dehydrin gene (IpDHN) related to salt tolerance isolated from 

Ipomoea pes-caprae L. (Convolvulaceae). The IpDHN protein shares a high amino acid 

sequence similarity with Arabidopsis dehydrin ERD14 (At1g76180). IpDHN was 

shown to have a cytoplasmic localization pattern. Quantitative RT-PCR analyses 

showed that IpDHN was constitutively expressed in different organs of I. pes-caprae 

plants, and its expression level increased after salt, osmotic stress, oxidative stress, cold 

stress and ABA treatments. Analysis of the 974-bp promoter of IpDHN identified 

distinct cis-acting regulatory elements, including an MYB binding site (MBS), ABRE 

(ABA responding)-elements, Skn-1 motif, and TC-rich repeats. The induced expression 

of IpDHN in Escherichia coli indicated that IpDHN might be involved in salt, drought, 

osmotic, and oxidative stresses. We also generated transgenic Arabidopsis lines that 

over-expressed IpDHN, and we carried out salt and drought stress assays. The 

transgenic Arabidopsis plants showed a significant increase in tolerance to salt/drought 

stresses and less accumulation of hydrogen peroxide (H2O2) and the superoxide radical 

(O2
−), accompanied by increasing activity of the antioxidant enzyme system in vivo. 

Under osmotic stresses, the overexpression of IpDHN in Arabidopsis can elevate the 

expression of ROS-related and stress-responsive genes and can improve the ROS-

scavenging ability. Our results indicated that IpDHN is involved in cellular responses 

to salt and drought through a series of pleiotropic effects that are likely involved in ROS 

scavenging and therefore influence the physiological processes of microorganisms and 

plants exposed to many abiotic stresses. 

Keywords: Ipomoea pes-caprae L., dehydrin, salt, drought, promoter 
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Over-expression of GmKR3, a TIR-NBS-LRR type R gene, 

confers resistance to multiple viruses in soybean 

 

Hongwei Xun1§, Xiangdong Yang2§, Hongli He2, Meng Wang1, Peng Guo1, Ying 

Wang1, Jinsong Pang1*, Yingshan Dong2*, Xianzhong Feng3, Shucai Wang1*, Bao Liu1 

( 1 Key Laboratory of Molecular Epigenetics of MOE & Institute of Genetics and Cytology, 

Northeast Normal University, Changchun, China ; 2 Jilin Academy of Agricultural Sciences，

Changchun 130033; 3 Key Laboratory of Soybean Molecular Design Breeding, Northeast Institute 

of Geography and Agroecology, Chinese Academy of Sciences, Changchun 130102) 

 

Soybean mosaic virus (SMV) is found in many soybean producing areas, and SMV 

infection is one of the prevalent viral diseases that can cause significant yield losses in 

soybean. In plants, resistance (R) genes are involved in pathogen reorganization and 

innate immune response activation. Most R proteins have nucleotide-binding site and 

leucine-rich repeat (NBS-LRR) domains, and some of the NBS-LRR type R proteins in 

dicots have TIR (Toll/Interleukin-1 Receptor) motifs. We report here the analysis of the 

over-expression of GmKR3, a soybean TIR-NBS-LRR type R gene on virus resistance 

in soybean. When over-expressed in soybean, GmKR3 enhanced the plant’s resistance 

to several strains of SMV, the closely related potyviruses bean common mosaic virus 

(BCMV) and watermelon mosaic virus (WMV), and the secovirus bean pod mottle 

virus (BPMV). Importantly, over-expression of GmKR3 did not affect plant growth and 

development, including yield and the qualities of the seeds. HPLC analysis showed that 

abscisic acid (ABA) content increased in the 35S:GmKR3 transgenic plants, and in both 

wild-type and 35S:GmKR3 transgenic plants in response to virus inoculation. 

Consistent with this observation, we found that the expression of two ABA metabolism 

genes was down-regulated in 35S:GmKR3 transgenic plants. We also found that the 

expression of Gm04.3, an ABA responsive gene encoding BURP domain-containing 

protein, was up-regulated in 35S:GmKR3 transgenic plants. Taken together, our results 

suggest that overexpression of GmKR3 enhanced virus resistance in soybean, which 

was achieved at least in part via ABA signaling. 

Keywords: GmKR3, virus, biotic stress, ABA, soybean 
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PlantiDATE: an integrative interface for data-driven gene-

module analysis based on plant transcriptomic  

and epigenomic data 

 

Xiaojuan Ran1,2#, Yuejun Wang1,2#, Fei Zhao1,2, Yijing Zhang1,2* 

( 1 National Key Laboratory of Plant Molecular Genetics, CAS Center for Excellence in 

Molecular Plant Sciences, Institute of Plant Physiology and Ecology, Shanghai Institutes for 

Biological Sciences, Chinese Academy of Sciences, Shanghai 200032, China; 2 University of the 

Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

 

Functional analysis of large gene lists, derived mostly from high-throughput 

technologies, is of great significance, but is still a challenging and daunting task. 

Gene-set oriented approach, which based on a group of relevant genes instead of an 

individual gene, increased the chance to identify the correct biological processes, 

and has become an essential part of current genomic analysis. The critical step for 

successful annotation is to collect and curate comprehensive gene-sets representing 

a wide range of biological processes. However, in plants, most available functional 

annotation are purely based on sequence homology with well-studied genes, which 

is far from accurate functional prediction. The rapid accumulation of plant omics 

data provides huge amount of experimental information for mechanistic exploration, 

and how to make full use of available datasets to explore newly generated data is of 

desperate need. Here, we present PlantiDATE, which has two major features. First, 

with integration of  16,810 transcriptomic and epigenomic data set from 4 well-

studied plant species including Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Zea mays, and 

Glycine max, we obtained 6,078 differentially expressed gene sets and 879 gene sets 

targeted by transcription factors and epigenetic factors. For any input gene or gene 

list from these species, PlantiDATE returns factors or treatment that affecting the 

expression of the given gene(s), the potential regulatory transcription factors and 

cis-elements, as well as functional modules the input gene(s) involved in. And, we 

manually grouped the differentially expressed gene sets into three categories 

including treatment, mutation or overexpression and ecotype or cultivar, which 

facilitates intuitively getting the results. Second, for input gene or gene list from not 

well-studied species (57 plant species in current version), PlantiDATE returns the 
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expression pattern and functional information of their orthologous genes in 4 well -

studied plant species. Taken together, with comprehensive integration of both 

transcriptomic and epigenomic data, PlantiDATE provides useful resources for 

high-throughput data analysis for plant community. 

Keyword: PlantiDATE, integrative interface, data-driven, gene-module, plant, 

transcriptomic and epigenomic data   
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Segmental allotetraploidy generates extensive homoeologous 

expression rewiring and phenotypic diversity at the  

population level in rice 

 

Yue Sun1†, Ying Wu1†, Chunwu Yang1, Shuai Sun1, Xiuyun Lin2, Lixia Liu1, 

Chunming Xu1, Jonathan F. Wendel3, Lei Gong1,3*, Bao Liu1* 

(1 Key Laboratory of Molecular Epigenetics of the Ministry of Education (MOE), Northeast 

Normal University, Changchun, China; 2 Jilin Academy of Agriculture, Changchun, China 

3 Department of Ecology, Evolution, and Organismal Biology, Iowa State University, 

 Ames, IA, USA) 

 

Allopolyploidization, that is, concomitant merging and doubling of two or more 

divergent genomes in a common nucleus/cytoplasm, is known to instantly alter 

genomewide transcriptome dynamics, a phenomenon referred to as “transcriptomic 

shock.” However, the immediate effects of transcriptomic alteration in generating 

phenotypic diversity at the population level remain underinvestigated. Here, we 

employed the MassARRAY-based Sequenom platform to assess and compare 

orthologous, allelic and homoeologous gene expression status in two tissues (leaf and 

root) of a set of randomly chosen individuals from populations of parental rice 

subspecies (indica and japonica), in vitro “hybrids” (parental mixes), reciprocal F1 

hybrids and reciprocal tetraploids at the 5th-selfed generation (S5). We show that 

hybridization and whole genome duplication (WGD) have opposing effects on allelic 

and homoeologous expression in the F1 hybrids and tetraploids, respectively. Whereas 

hybridization exerts strong attenuating effects on allelic expression differences in 

diploid hybrids, WGD augments the intrinsic parental differences and generates 

extensive and variable homoeolog content which triggers diversification in expression 

patterning among the tetraploid plants. Coupled with the vast phenotypic diversity 

observed among the tetraploid individuals, our results provide experimental evidence 

in support of the notion that allopolyploidy catalyses rapid phenotypic diversification 

in higher plants. Our data further suggest that largely stochastic homoeolog content 

reshuffling rather than alteration in total expression level may be an important feature 

of evolution in young segmental allopolyploids, which underlies rapid expression 

diversity at the population level. 
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Keywords: homoeolog expression diversification, homoeolog reshuffling, phenotypic 

diversity, segmental allopolyploidy population, transcriptomic shock 
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The chloroplast genomes of three orchid species and utility  

of plastomic divergence hotpots 

 

Fengxia Tang 1,2, Qiang Liu 3 , Yu Song 1* 

(1 Center for Integrative Conservation, Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, Chinese 

Academy of Sciences, Mengla 666303, China; 2 College of Life Sciences, University of Chinese 

Academy of Sciences, Beijing 100049, China; 3 Lab of Ecology and Evolutionary Biology, State 

Key Laboratory for Conservation and Utilization of Bio-resource in Yunnan, Yunnan University, 

Kunming 650091, China) 

 

Gastrochilus D. Don, which comprises 58 species collectively distributed from 

China, India and Sri Lanka through eastern Asia and southern Japan to Indonesia 

and the Philippines. China is the center of species diversity for the genus, which 

contains 39 species. Although it is a small genus, difficulties still existed in 

interspecific relationship reestablishing and species identification because of the 

extremely similar morphological characteristics. Here, we displayed the chloroplast 

genomes of three Gastrochilus species Gastrochilus calceolaris, Gastrochilus 

formosanus and Gastrochilus obliquus, and selected 12 divergence hotpots for 

phylogenetic relationship reestablishing and species identification. The three 

plastomes (148428 bp, 148167 bp and 147633 bp) all displayed a typical circular 

and quadripartite structure, including a large single copy region (85389 bp, 85240 

bp, 85049 bp), a small single copy region (11139 bp, 11045 bp, 11144 bp), and a 

pair of inverted repeat regions (25950 bp, 25941 bp, 25720 bp). In the three species, 

GC content all was 36.8%. 12 divergence hotpots trnK, rps16-psbK, trnQ-trnS, trnS-

trnG, atpB-rbcL, accD-ycf4, ycf4-cemA, psaJ-rpl33, ycf1-ccsA, ccsA-psaC, psaC-

rps15 and ycf1 were selected by calculating the nucleotide divergence value (Pi). 

We selected the top three high Pi hotpots (trnK, trnQ-trnS, ycf1-ccsA), universal 

barcodes (matK, rbcL, psbA-trnH) and frequently-used barcodes (atpI-atpH, psbM-

trnD, trnL-trnF) to construct the phylogenetic trees of 12 species of Gastrochilus 

respectively. Tree constructed by divergence hotpots showed high bootstrap values 

than the universal barcodes and the frequently-used barcodes. We recommended that 

the combination of the 12 divergence hotpots especially trnK, trnQ-trnS and ycf1-

ccsA should be used in the phylogenetic and identification studies of Gastrochilus. 

Keywords: Gastrochilus, Chloroplast genome, Mutation, Divergence hotpot, 
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phylogeny 
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The population genomics of the mangrove species Sonneratia 

alba cast light on the genome shaping from isolation  

and migration 

 

Qipian Chen, Ziwen He, Suhua Shi* 

( State Key Laboratory of Biocontrol and Guangdong Provincial Key Laboratory of Plant 

Resources, Sun Yat-sen University, Guangzhou ) 

 

How genomic composition is shaped by isolation, gene flow and selection? We sought 

for answers by re-sequencing 33 genomes of Sonneratia alba, which is a widespread 

mangrove species in the Indo-West Pacific (IWP) region. The results of comparative 

genomic analyses indicated low genetic diversity within populations and strong 

sequence divergence among populations from four major oceanic regions, i.e. the South 

China Sea, the East Indian Ocean, northwestern Australia and eastern Australia. The 

observed population structure was shaped by the geographic isolation due to the 

emergence of merged shelves (Sunda and Sahul shelves) during the Pleistocene glacial 

periods. However, as the admixture in the Kukup population indicated, during the 

interglacial periods, the rising sea level and opening of the Strait of Malacca also 

permitted genetic exchange between the East Indian Ocean and South China Sea. The 

contrasts of population structure pattern among genomic loci revealed by genome 

scanning may provide insight into how isolation and migration shaped the divergence 

patterns at the genomic level. Besides, the identified highly divergent genes between 

the two Hainan populations (Sanya and Wenchang) were under strong positive selection 

as the MK test indicated. Alleles of partial such genes in the Sanya population were 

further found to be introduced from Indian Ocean via gene flow through the Strait of 

Malacca, which may be a case of adaptive gene flow. The study provides clues that 

interregional genetic exchanges in mangroves facilitate re-use of standing genetic 

variation to establish in new habitats.  

Keywords: isolation, genome resequencing, mangroves, migration, Sonneratia alba, 

Pleistocene glaciations. 
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Transcriptome profiling of Desmos chinensis: revealing the  

molecular basis of dipartite perianth evolution in the early 

divergent angiosperm family Annonaceae 

 

Amy Wing-Sze Leung1, Sangtae Kim2, Richard Mark Kingsley Saunders1* 

(1 School of Biological Sciences, The University of Hong Kong, Hong Kong S.A.R; 2 Department 

of Biology, Sungshin Women’s University, Republic of Korea) 

 

Although petals are not homologous within angiosperms, different types of petals might 

nevertheless share a deep homology at the molecular level. A dipartite perianth (with 

differentiated sepals and petals) has evolved independently in the early divergent 

angiosperm family Annonaceae and some core eudicots, with the development of 

bracteopetals and andropetals respectively.  Little is known of the molecular control 

of floral development in the non-model family Annonaceae. In order to better 

understand floral developmental genetics of the family, we profiled the transcriptome 

of a representative species, Desmos chinensis, during its floral development using high 

throughput RNA-seq technique. A detailed developmental study extending from small 

buds until post-anthesis petal abscission was performed to correlate morphological and 

anatomical changes of floral organs during development. Floral organ and leaf samples 

at developing and mature stages were obtained for transcriptome sequencing. In total, 

22,112 assembled transcripts (c. 80% transcriptome completeness) were recovered 

using de novo assembly. The transcriptome was annotated and characterized based on 

publicly available databases. Downstream expression level estimation and gene 

ontology enrichment analysis suggested that a large proportion of D. chinensis 

transcripts are responsible for defense, with some expressed strongly in sepals. 

Metabolism related transcripts, including those responsible for glycolysis, were found 

to be up-regulated in mature petals. 33 homeotic MADS-box gene transcripts were 

extracted from the floral and leaf transcriptome. The orthology of these putative 

MADS-box transcripts were validated using phylogenetic analyses, OrthoMCL and 

UniProt annotation. While most of the type II MADS-box genes are broadly expressed 

in all floral organs, the floral organ-specific RNA-seq data revealed that the B-class 

APETALA3 (AP3) and E-class SEPALATA3 (SEP3) gene expressions are specifically 

absent from sepals. We thereby hypothesized that the development of dipartite perianth 
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in the Annonaceae might be caused by the restricted expression of AP3 and SEP3, 

which might in turn impair the formation of the functional transcription factor complex 

for petal development in the sepal whorl (i.e. outermost perianth whorl). 

Keywords: Annonaceae, Desmos chinensis, RNA-seq, de novo transcriptome, MADS-

box genes, floral developmental genetics, dipartite perianth evolution 
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Transcriptome-wide identification, classification and 

characterization of AP2/ERF Family genes in the 

desert moss Bryum argenteum 

 

Xiaoshuang Li1, Bei Gao2, Daoyuan Zhang1* 

(1 Key Laboratory of Biogeography and Bioresource in Arid Land, Xinjiang Institute of Ecology 

and Geography, Chinese Academy of Sciences, Urumqi, China; 2 School of Life Sciences and 

State Key Laboratory of Agrobiotechnology, The Chinese University of Hong Kong,  

Hong Kong, China;) 

 

Bryum argenteum is a desert moss and an important component of the biological soil 

crusts found in the Gurbantunggut and Tengger Deserts of northwestern China. B. 

argenteum showed comprehensive tolerances to the desert environment and is emerging 

as a good plant material for identification of stress-related genes. AP2/ERF is a large 

family of plant transcription factor, which plays important roles in the control of plant 

metabolism, development as well as responses to various biotic and abiotic stresses. 

AP2/ERF family genes have been identified and studied extensively in many plants, 

while were rarely studied in moss. In present study, we identified 83 AP2/ERF genes 

based on the comprehensive desiccation-rehydration transcriptomic atlas of B. 

argenteum. Eight-three BaAP2/ERF genes can be classified into five families, including 

11 AP2s, 43 DREBs, 26 ERFs, 1 RAV and 2 Soloists. RNA-seq data showed that 83 

BaAP2/ERFs exhibited elevated transcript abundances during dehydration-rehydration 

process. We used RT-qPCR to validate the expression profiles of 12 representative 

BaAP2/ERFs and confirmed the expression trends using RNA-seq data. Eight out of 12 

BaAP2/ERFs demonstrated transactivation activities. Eight representative 

BaAP2/ERFs were further evaluated the stress tolerance functions in yeast, the results 

showed that seven out of eight BaAP2/ERFs enhanced salt and osmotic stress tolerances 

of yeast. The BaAP2/ERFs genes play crucial roles in B. argenteum stress responses. 

This is the first study to detail the identification, classification, characterization and 

functional analysis of the AP2/ERFs in B. argenteum, it will lay the foundation for the 

further functional analysis of these genes in plants, as well as provide greater insights 

into the molecular mechanisms of abiotic stress tolerance of B. argenteum.  

Keywords: AP2/ERF genes, Bryum argenteum , transcriptome, classfication, stress 
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tolerance.  
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Transgenerational memory of gene expression changes induced 

by heavy metal stress in Rice (Oryza sativa L.) 

 

Weixuan Cong†, Lei Xu†, Yiling Miao†, Yunhong Zhang, Chunlei Yuan, Junmeng 

Wang, Chenhui Li, Rui Zhang, Tingting Zhuang, Bao Liu, Xiufang Ou* 

( Key Laboratory of Molecular Epigenetics of MOE and Institute of Genetics & Cytology, 

Northeast Normal University, Changchun 130024, China.) 

 

Heavy metal toxicity has become a major threat to sustainable crop production 

worldwide. Thus, considerable interest has been placed on deciphering the mechanisms 

that allow plants to combat heavy metal stress. Strategies to deal with heavy metals are 

largely focused on detoxification, transport and/or sequestration. The P1B subfamily of 

the Heavy Metal-transporting P-type ATPases (HMAs) were shown to play a crucial 

role in the uptake and translocation of heavy metals in plants. Here, we report the locus-

specific expression changes in the rice HMA genes together with several low copy 

cellular genes and transposable elements upon heavy metal treatment, and monitored 

the transgenerational inheritance of the altered expression states. We reveal that plants 

cope with heavy metal stress by making heritable changes in gene expression and 

further determined gene-specific responses to heavy metal stress. We found most HMA 

genes were upregulated in response to heavy metal stress, and furthermore found 

evidence of transgenerational memory via changes in gene regulation even after 

removal of heavy metals. To explore whether DNA methylation was also altered in 

response to the heavy metal stress, we selected a Tos17 retrotransposon for bisulfite 

sequencing and studied its methylation state across three generations. We found the 

DNA methylation state of Tos17 was altered in response to the heavy metal stress, and 

showed transgenerational inheritance. Collectively, the present study elucidates 

heritable changes in gene expression and DNA methylation in rice upon exposure to 

heavy metal stress and discusses implications of this knowledge in breeding for heavy 

metal tolerance crops.   

Key Words:  Heavy metal stress; Transgenerational memory; Gene expression; DNA 

methylation 
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换锦花转录因子 LsMYB5 基因的克隆与原核表达 

 

侯 朔,高燕会  

(浙江农林大学林业与生物技术学院亚热带森林培育国家重点实验室  浙江 杭州 310000) 

 

换锦花（Lycoris sprengeri），石蒜科石蒜属，多年生草本，适应性强，花为

罕有的粉紫色，广泛用于园林地被植物。同时，换锦花花色特殊，花葶健壮花茎

长，也是良好的鲜切花植物，具有很高的商业价值。以换锦花为材料，根据转录

组测序信息设计特异性引物，采用 RT-PCR 和 RACE 技术相结合的方法，在换锦

花花瓣中克隆了 MYB 基因的 cDNA 全长，命名 LsMYB5。相关软件对基因进行

分析，基因开放阅读框最大为 681bp，编码 226 个氨基酸，用 DNAstar 软件预测

其蛋白分子量 MW=25415.07，理论等电点（pI）为 8.404。系统进化分析结果表

明，LsMYB5 属于拟南芥 R2R3-MYB 转录因子家族 S13 亚类。实时荧光定量 PCR

结果显示，LsMYB5 基因在根、鳞茎、叶片中表达量较明显，其中在叶片中表达

量最高，而在花葶和花瓣中相对较低；在凋谢期的表达量是初花期的四倍左右，

而在花苞期、花蕾期和盛花期表达量不明显。选择原核表达载体 pET-30(a)，利用

双酶切的方法构建原核表达载体 pET-30(a)-LsMYB5，通过热激法转化到大肠杆菌 

BL-21(DE3) 中，利用 IPTG 对重组质粒进行诱导表达，SDS-PAGE 电泳结果显

示，与对照的空载比较，重组载体有明显的蛋白表达，并对表达的时间、IPTG浓

度和温度等条件进行优化。本研究为进一步研究 MYB 转录因子对换锦花花色调

控奠定基础。 

关键词：换锦花；MYB 基因；克隆；原核表达 
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无腿的登山者：藻苔(Takakia lepidozioides)应对西藏嘎瓦隆

冰川地区极端环境的遗传和种群适应特征* 

 

胡若洋，胡 勇，李学东，何奕騉** 

（首都师范大学生命科学学院，北京 100048） 

 

约 4.5 至 4.7 亿年前水生植物登陆，陆地先锋植物苔藓逐渐遍布全球，是南

极等自然环境极端恶劣地区的主要植被。藻苔(Takakia lepidozioides)是迄今发现

的最原始其系统发育位置曾饱受争议的濒危藓类植物。我们 2005 年在青藏高原

海拔约 4000 米嘎瓦隆冰川地区发现藻苔种群，建立 58 个样方。经 10 余年实地

观察、全年实时摄像等方法技术，获得藻苔完整生活史；植株无假根，直立茎(有

叶)横茎(无叶)交互穿插并以黏液毛粘连形成相对坚固的网络状种群结构，植株具

顶端无限生长基部逐渐腐烂的独特的“多年生”特征，在无雪覆盖期(6-9 月的

150±5 天)直立茎生长 1.35±0.44mm、横茎 2.87±0.02mm；3 至 4 年龄直立茎可产

生精子器颈卵器，当年受精第二年长成孢蒴。1961−2018 年间实验区域平均气温

以 0.25±0.02°C /10 年速率升高，嘠瓦龙东冰川的冰舌前沿(2011 年以后)融退

65±8m/年，藻苔种群以 0.8±0.06cm2/年速率缩减，剪叶苔种群 0.7±0.09cm2/年速

率扩大，藻苔就地异地移栽均未成功。 

从单孢子建立无菌克隆纯系进行细胞生化遗传分析。藻苔 GST 酶活性最适

温度 16℃（小立碗藓 25℃），甜菜碱脂、脂类、多酚类、黄酮类化合物等出现明

显特征。核基因组 318Mb(可组装成 5 个连锁群，注释基因 21982 个)，叶绿体基

因组 149kb(注释基因 121 个，检测到 RNA 编辑位点 1232 个)，线粒体基因组 137 

kb (注释基因 39 个)；采用 104 或 1972 个核基因分别构建系统进化树，均将藻苔

归于藓类并于基部独成一枝。从基因组层面全面分析藻苔生长在极端生态环境下

(高海拔/高辐射/低温/低氧/雪盖导致的光周期和机械压力等)的个体形态(分枝/向

性/黏液毛等)种群动态以及细胞生理生化的遗传适应机制。 

1.6 亿年前第四纪冰川运动将(古地中海区域)藻苔推高到青藏高原约 4000 米

海拔区域，这种无根孑遗植物演化出一套独特的生理生化个体形态和种群结构应

对特征。面临全球气候变暖，最大熵模型推演：如生态环境气温以现有态势持续
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上升，在青藏高原嘎瓦隆冰川地区的藻苔种群由于对温度变化容忍度较小，将逐

步衰退或将灭绝。 

关键词：藻苔(Takakia lepidozioides)；基因组；形态发生；种群；青藏高原嘎

瓦隆冰川 

 

* 该项目涉及到国内和德美日等数十名合作研究人员，在此摘要中不便列出，特此说明。 
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木榄基因组从头测序及群体历史分析 

 

李 森 1 何子文 1 郭子骁 1 施苏华 1* 

（1 中山大学有害生物控制与资源利用国家重点实验室，广东 广州 510275） 

 

红树植物是生长于热带、亚热带潮间带的一类木本植物，是生产力最高的生

态系统之一 ，具有碳汇、保护水土、为底栖动物和鸟类提供栖息地等生态功能，

同时红树植物也面临着全球气候变化和人类活动影响的双重威胁。 

木榄属（Bruguiera Lam.）是红树植物中的一大类群，共包括六个种，广泛分

布于印度-西太平洋地区，其中木榄（Bruguiera gymnorhiza）、海莲（Bruguiera 

sexangula）和它们的中间型尖瓣海莲（Bruguiera rhynchopetala）是海南红树林群

体的重要组成部分。之前的研究表明，角果木、白骨壤、正红树、海桑、桐花等

红树植物类群都有很低的遗传多样性，说明红树植物面对全球气候变化时有较高

的灭绝风险。而由于缺少参考基因组，从全基因组水平对于木榄属的系统发育、

亲缘地理、群体历史、遗传多样性等方面的研究较为匮乏。木榄属在全球气候变

化下的命运还未可知。 

我们通过 Pacbio 测序平台对从清澜港采集的一棵木榄进行了 de novo 全基

因组测序，并通过 Illumina 文库对拼接结果进行校准，拼接共得到 280.7Mb，N50

序列长度为 1.06Mb。对成对顺序马尔科夫链模型（PSMC）可以根据具有不同杂

合位点密度的基因组片段推断出有效群体大小的波动，对基因组做 PSMC 分析

的结果显示木榄的有效群体大小在近十万年间急剧降低，而此期间也是海平面有

巨大波动的时期。在海平面趋于稳定的约七千年以来，有效群体大小仍处于一个

较低的水平，说明海平面的剧烈波动会对红树植物的有效群体大小产生很大影响。

结合木榄、海莲群体多样性的缺失，说明即使是广布的红树物种，可能也易于受

到环境变化的影响，具有一定的脆弱性和灭绝的可能性，需要引起保护上的重视。

后续也可以以木榄基因组为参考，从基因组水平对木榄属各个群体的多样性进行

进一步分析。 

关键词：木榄属；基因组；群体历史； 

 

*通讯作者：E-mail:lssssh@mail.sysu.edu.cn  
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砂藓总蛋白双向电泳研究体系的建立与优化 

 

李雯煜 1,2，张梅娟 1,2，马天意 1,2，沙 伟 1,2 * 

（齐齐哈尔大学生命科学与农林学院, 黑龙江 齐齐哈尔 161000；齐齐哈尔大学抗性基因

工程与寒地生物多样性保护重点实验室, 黑龙江 齐齐哈尔 161000） 

 

为进行砂藓（Racomitrium canescens）蛋白质组学的研究工作，获得质量较

好的砂藓总蛋白质是首要前提，因此，需要建立一套完整高效的适用于砂藓的双

向电泳体系。本研究以砂藓为研究对象，对试剂盒（北京索莱宝有限公司，BC3720）

法、Tris-酚抽提法和 TCA/丙酮法提取的砂藓总蛋白质进行了评估，比较了 3 种

蛋白质提取方法所获得蛋白质的浓度、单向 SDS-PAGE 电泳结果中蛋白质条带

的完整性和分辨率，同时对双向电泳结果进行分析比较，以筛选最优的砂藓总蛋

白质提取方法。通过比较不同 IPG 胶条 pH 范围与蛋白质上样量对砂藓总蛋白质

双向电泳体系进行优化，以得到更好的双向凝胶电泳效果。结果表明：3 种方法

中 Tris-酚抽提法获得的砂藓总蛋白质浓度最高，为 8.46493 μg/μL，单向 SDS-

PAGE 电泳条带清晰且较完整，双向电泳后获得的蛋白点最多，是三种方法中提

取砂藓蛋白质浓度最高完整性最好的方法；进一步对基于 Tris-酚抽提法提取的

砂藓总蛋白质双向电泳体系进行优化，结果显示利用 pH范围为 4-7的 IPG胶条，

蛋白上样量为 1000 μg 的条件下，获得的砂藓蛋白质双向电泳图谱蛋白质点最多，

图谱中可分辨的蛋白质点共（712±10）个，且低丰度蛋白质点清晰。本研究筛选

出的方法获得了蛋白质点分布均匀、背景清晰、分辨率高、质量高的双向电泳图

谱，建立了砂藓蛋白质组学研究体系的较好方法。可为砂藓蛋白质组学研究奠定

良好基础。 

关键词：砂藓；蛋白质提取；蛋白质组学；双向电泳 

 

*通讯作者：E-mail: SHW1129@263.net 

  



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                  503                                      

风筝果种子累积蓖麻油酸过程中的转录组分析 

 

陆添权，田 波*  

（中国科学院西双版纳热带植物园热带植物资源可持续利用重点实验室，云南 昆明 

650223） 

 

风筝果（Hiptage benghalensis）属金虎尾科风筝果属植物，为藤本或藤状灌

木，主要分布于热带亚洲，在我国分布范围较广，在云南、贵州、广西、广东、

福建、海南和台湾均有分布。风筝果种子含油率较高（约 50%），脂肪酸组成与

蓖麻种子相似，蓖麻油酸含量约 80%，除蓖麻外，风筝果是唯一已知大量累积蓖

麻油酸的植物。蓖麻油酸是重要的工业原料，但蓖麻油酸在植物中的累积机制尚

待进一步研究。本研究在分析风筝果种子发育过程中脂肪酸累积规律的基础上，

对不同发育时期种子的转录组进行了比较分析，运用二代转录组（ Illumina 

sequencing）和三代全长转录组测序(SMRT sequencing)数据，通过富集分析、差

异表达分析、共表达网络分析等生物信息学分析方法，对油脂代谢相关基因，及

与其相关的转录因子、长片段非编码 RNA (lncRNA)、可变剪接进行了分析。结

果表明，FAH12 是蓖麻油酸合成的关键酶，Lands Cycle 途径可能在蓖麻油酸累

积过程中起关键作用，其中 LPCAT1 和 PDAT2 可能是关键酶，另外，SAD、KASII、

PXG2、ACBP6 和 OLE3 可能在蓖麻油酸合成、转移、累积过程中起到重要作用，

其中 PXG2 可能参与蓖麻油酸的合成，OLE3 可能参与酰基转移和磷脂水解的反

应；转录因子中除功能较明确的 WRI1, FUS3, LEC1, 和 ABI3 外，bZIP67 的表达

量较高且与油脂代谢关键基因存在较强的相关性，可能在风筝果种子累积蓖麻油

酸中起到重要作用；四个 lncRNA（PB24473, PB56338, PB3144, 和 PB6000）与

关键油脂代谢基因具有较强的相关性，均为未知的 lncRNA, 其功能尚不明确，

可能在蓖麻油酸累积过程中具有一定的作用；可变剪接在风筝果种子油脂代谢相

关基因中广泛存在，但大多数可变剪接异构体的表达量较低，预测的可变剪接异

构体的数量较少，在无参考基因组物种中的可变剪接预测方法有一定的局限性，

还有待于进一步研究改进。本研究结果将有利于更好的理解植物种子累积蓖麻油

酸的分子机制，将为风筝果开发为替代蓖麻的新能源植物以及通过基因工程手段

生产蓖麻油打下基础。 

关键词：风筝果；蓖麻油酸；转录组；共表达网络；种子 

 

*通讯作者：E-mail: tianbo@xtbg.ac.cn 
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砂藓抗旱相关基因的克隆和表达分析 

 

马天意 1,2，张梅娟 1,2，任巍巍 1,2，秦瑞峰 1,2，沙 伟 1,2* 

（1 齐齐哈尔大学生命科学与农林学院, 黑龙江 齐齐哈尔 161006；2 抗性基因工程与寒

地生物多样性保护黑龙江重点实验室，黑龙江 齐齐哈尔 161006） 

 

砂藓（Racomitrium canescens）是一种具有强抗旱性和旱后复水能力的藓类

植物，主要生长在裸露的岩石表面和砂土上，属于紫萼藓科（Grimmiaceae）砂藓

属（Racomitrium），在我国黑龙江省地区有大范围的种群分布，是研究苔藓植物

耐旱机制的良好材料。我们在之前的工作中对干旱和复水处理后的砂藓进行了转

录组学分析，从分析结果的数据库中筛选了多条可能与抗旱和复水处理相关的基

因，对这些基因进行了克隆和表达分析，初步探究了这些基因参与砂藓抗旱和复

水过程的可能性和作用方式。由于砂藓基因组并未被测序，我们首先对所选基因

的 CDS 序列进行了克隆，再利用获得的序列进行基因表达检测。我们对人工模

拟的不同砂藓脱水和复水过程中这些基因的表达量进行了实时荧光定量 PCR 检

测，分析结果显示这些基因在不同处理过程中的表达量均发生了显著的差异变化，

初步证明了这些基因参与到砂藓抗旱和复水过程的相关功能。我们已克隆的基因

包括：钙依赖蛋白激酶基因，类受体蛋白激酶基因，bZIP 转录因子基因，MYB

转录因子基因，脂氧合酶基因，磷脂酶 D 基因，丙二烯氧化环化酶基因，丙二烯

氧化合成酶基因等，超氧化物歧化酶基因，和过氧化氢酶基因等。此外，我们构

建了其中一些基因的过表达拟南芥（Arabidopsis thaliana）植株进行功能验证，

目前初步发现了过表达的一个砂藓脂氧合酶基因（RcLOX）和一个丙二烯氧化合

成酶基因（RcAOS1）可以提高拟南芥的抗旱和旱后复水能力，同时 RcLOX 还能

在一定程度上提高拟南芥的抗盐胁迫能力。我们希望可以利用这些基因改善更多

植物的抗干旱及其它胁迫的能力，并为阐释砂藓抗旱和复水机制提供研究基础。 

关键词：砂藓；抗旱性；复水；基因克隆；基因表达分析 

 

*通讯作者：E-mail: shw1129@263.net 
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新疆细虫草高温胁迫下的转录组分析 

 

曼孜拉木·扎曼 1，黄罗冬 2，索菲娅 1* 

（1 新疆大学生命科学与技术学院，乌鲁木齐 830046；2 暨南大学生命科学技术学院，广

东广州 510632） 

 

新疆细虫草 Ophiocordyceps gracilis ( Grev. ) G. H. Sung，J. M. Sung, Hywel-

Jones & Spatafora 主要用于治疗久咳虚喘，劳嗽咯血，阳疹遗精，腰膝酸痛等症，

在我国主要分布于新疆阿勒泰地区，它是指虫草菌寄生在蝙蝠蛾科无钩蝠蛾属阿

尔泰无钩蝠蛾 Ahamus altaicola Wang 幼虫，并形成子座及幼虫尸体的复合体，无

性型为羽束梗孢 Paraisaria dubia ( Delacr.) Samson & Brady。目前对于新疆细虫

草的研究主要集中在化学成分和药理作用方面。为了了解新疆细虫草响应高温胁

迫的分子机制，采用 ILLumina 高通量测序技术，分别对 20 ℃和 30 ℃培养 8d

的新疆细虫草无性型羽束梗孢菌丝体进行转录组测序。获得 22.05 GB 数据量，

将测序数据进行 De novo 组装后得到 18960 个 Unigene，然后将 Unigene 比对到

七大功能数据库进行注释，最终分别有 14,605（NR：77.03%）、10,909（NT：

57.54%）、10,911（SwissProt：57.55%）、10,661（KOG：56.23%）、11,617（KEGG：

61.27%）、9,027（GO：47.61%）以及 9,811（InterPro：51.75%）个 Unigene 获得

功能注释。发现 4480 个差异表达基因，其中 2964 个差异基因上调表达，1516 个

下调表达。GO 功能富集分析结果表明，差异表达基因显著富集途径主要是跨膜

运输、线粒体、膜固有成分、N-酰基磷脂酰乙醇胺特异性磷脂酶 D 活性、伯胺氧

化酶活性。KEGG 富集分析结果表明，差异表达基因显著富集途径主要是甘氨酸，

丝氨酸和苏氨酸代谢、组氨酸代谢、ABC 转运蛋白，酸降解等。对新疆细虫草转

录组的组装和功能注释获得了大量转录本信息，为新疆细虫草的分子生物学研究

提供了宝贵的基因组数据来源。 

关键词：新疆细虫草；高温胁迫；转录组分析 

 

基金项目: 新疆维吾尔自治区自然科学基金资助项目（2016D01C039） 

*通讯作者：E-mail: sophi3106@sina.com.cn 
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基因组学研究揭示构树造纸、入药和饲用遗传基础 

 

彭献军，刘 辉，陈沛霖，唐 凤，胡艳敏，王芬芬，邳 植，赵

美玲，陈乃芝，张小康，沈世华* 

（中国科学院植物研究所北方资源植物重点实验室， 北京 100093） 

 

构树(Broussonetia papyrifera)属于桑科构属，多年生乔木，是我国乡土树种

和先锋植物，有悠久的历史和文化，以蔡伦用它造纸而闻名天下。不但树皮和树

干是造纸的优质原料，树叶还有做饲料养殖的传统。全株入药，富含黄酮类化合

物；还是尾矿治理、生态绿化的理想树种。构树分布广、生长迅速、种子数量极

大、基因组紧凑、表型性状丰富，因此，可作木本植物研究的模式材料。目前，

有关构树的研究主要集中于造纸、药理药化、养殖以及生态绿化等应用方面，基

础生物学方面的研究很少。 

本文运用二代和三代测序技术进行了基因组深度测序，采用 Matepair 文库、

遗传图谱、光学图谱和 HiC 等手段组装得到染色体水平的构树基因组：大小为

386.83Mb，99.25%的序列被定向挂载到 13 条染色体上，Contig N50 为 171.17 kb，

Contig N90 为 38.90 kb，Scaffold N50 为 29.48 Mb。基因组注释结果显示，构树

基因组 GC 含量为 33.64%，重复序列为 49.18%，基因总数为 30512 个。构树基

因组至少经历了 68 次的染色体断裂和融合后，形成 13 对染色体，在大约 3100

万年前与桑树分开。基因家族比较分析显示：1. 木质素合成基因家族收缩明显。

木质素合成途径的关键酶如 C3H，CAD，CCR 和 F5H 等家族基因数量显著少于

杨树、桃树或水稻，与桑树相似，而 COMT 的数量明显多于杨树、水稻、桑树

等。构树木质素含量的减少以及木质素单体比例 S/G 值的提高，使得构树皮和杆

中的木质素容易降解，适于造纸，也使得构树易于被动物所消化，成为饲料原料。

2. 黄酮合成途径基因家族显著扩张。尤其是查尔酮合成酶（CHS）基因拷贝数为

16 个，远超过了桃和桑树，杨树，与大豆相当，略低于葡萄和苜蓿。3. 宏基因

组数据显示，构树共生细菌主要为假单胞杆菌和根瘤菌，与豆科植物类似；共生

真菌多为食用菌类。构树黄酮是主要的药效成分，更重要的是，黄酮还是植物共

生微生物的信号分子。黄酮合成的增强非常有利于募集共生微生物，为构树的快



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                  507                                      

速生长提供充足的氮素等营养元素。这也表明构树黄酮合成的增强与构树粗蛋白

含量高有直接联系。 

由于木质素和黄酮具有共同的合成前体，构树通过基因家族的进化，在缩减

木质素合成并调控木质素单体比例的同时，增强了黄酮的合成，与根瘤菌等形成

共生关系，揭示了构树用于造纸、入药和饲料养殖的遗传基础，为进一步改良构

树的农艺性状奠定基础。 

关键词：构树；基因组；基因注释；比较基因组学分析 

 

*通讯作者：E-mail: shshen@ibcas.ac.cn  
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杂交构树低温应答磷酸化蛋白质组学研究 

 

邳 植，彭献军，沈世华* 

（中国科学院植物研究所北方资源植物重点实验室  北京 100093） 

 

杂交构树属于桑科构属，多年生小乔木，具有速生、丰产、优质等特点，在

饲料、造纸、生态绿化、食用等方面有巨大的应用前景。杂交构树的大量种植，

可以实现经济、生态、社会三大效益的统一。由于杂交构树仅能在极端气温-20℃

以内安全越冬，研究杂交构树低温应答模式，对进一步提高杂交构树经济价值具

有重要意义。 

本研究采用NanoLC-ESI-LTQ-Orbitrap质谱对低温应答过程中磷酸化蛋白质

组变化进行分析，结合超薄切片电镜观察、生理生化检测、生物信息学分析等手

段，探索杂交构树在磷酸化水平低温应答的分子机制：1. 杂交构树幼苗4°C处理

6小时后，叶绿体开始积累大量淀粉粒；2天后，叶绿体基粒数量明显减少，叶绿

体和细胞核双层膜结构也出现损伤。2. 随着低温处理持续各种指标均出现显著

变化，暗示着低温对叶片损伤逐渐加剧。处理6天后，Fv/Fm值达到最低并且相对

电导率上升速率剧增，说明此时光合系统和膜系统受到严重损伤，耐冷能力优于

玉米、水稻等冷敏感作物，接近于杨树。3. 通过比较处理6小时和48小时杂交构

树磷酸化蛋白质组，总共发现933个磷酸化位点发生显著变化，属于719个磷酸化

蛋白。低温转录组比较发现，719个差异磷酸化蛋白中有551个磷酸化蛋白的

mRNA在响应低温过程中没有发生显著变化。这说明，磷酸化修饰在杂交构树低

温应答过程中不可替代。4. 共富集到9个基序。推测MAPKs、CDKs、CDPKs、

CKIIs可能是引起磷酸化水平变化的主要激酶。5. 对差异磷酸化蛋白质进行GO

注释结果显示差异磷酸化蛋白主要参与蛋白修饰、信号转导、翻译过程。另外，

物质运输和细胞组分组织分别还在低温处理6小时和48小时后被显著富集。在蛋

白修饰方面，超过70 %的差异磷酸化蛋白具有蛋白激酶或磷酸酶活性，暗示磷酸

化级联反应在低温应答过程中具有重要作用。6. 基于STRING数据库预测构建低

温响应蛋白激酶和磷酸酶互作网络。结果显示蛋白互作网络涉及MAPK级联反应，

以及光、ABA、cyclin、乙烯、BR和Ca2+调控的信号通路。网络互作分析发现，
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一个同时具有蛋白激酶和磷酸酶结构域的蛋白(编号P1959)位于网络中心。P1959

可能与52个参与低温应答的蛋白互作，这些蛋白广泛参与MAPK级联反应和ABA、

乙烯、BR、Ca2+调控的信号通路。 

基于以上分析，推测BpSTN8、BpPHOT1、BpSIZ1、BpICE1和BpPLC2的磷

酸化修饰位点在调控光合系统稳定、CBF/DREB途径和磷酸肌醇代谢中起到重要

作用。 

关键词：杂交构树；低温；磷酸化蛋白质组 

 

*通讯作者：E-mail: shshen@ibcas.ac.cn  
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砂藓 RcbZIP1 和 RcAOS1 基因抗旱相关功能的验证 

 

秦瑞峰 1,2*，沙 伟 1,2*，张梅娟 1,2，马天意 1,2  

（1 齐齐哈尔大学生命科学与农林学院, 黑龙江 齐齐哈尔，161006；2 齐齐哈尔大学抗性

基因工程与寒地生物多样性保护重点实验室, 黑龙江 齐齐哈尔，161006） 

 

干旱是农业生产中影响农作物产量的重要环境因素，探索和研究植物在抗旱

和干旱后复水过程中发挥作用的基因对选育和构建耐旱农作物有着非常重要的

意义。砂藓（Racomitrum canescens）属于紫萼藓科（Grimmiaceae）砂藓属

（Racomitrum），是一种具有极强耐旱性和复水能力的苔藓植物，是寻找植物耐

旱基因、发掘植物耐旱机制的极佳材料。本课题承接前期工作，对在砂藓干旱复

水处理转录组中发现有差异性表达的 bZIP 类转录因子基因 RcbZIP1 和丙二烯氧

化合成酶基因 RcAOS1 进行进一步的抗旱和复水相关功能验证。在前期工作中我

们已对 RcbZIP1 和 RcAOS1 基因的 cDNA 序列进行了克隆和测序，获得了带有

RcbZIP1 和 RcAOS1 基因 cDNA 序列的植物表达载体，本课题将首先利用实时荧

光定量 PCR 技术对 RcbZIP1 和 RcAOS1 基因在砂藓脱水和复水过程中的详细表

达模式进行确认；用已构建的植物表达载体对拟南芥（Arabidopsis thaliana）进

行侵染，得到了 RcbZIP1 和 RcAOS1 基因的过表达转基因植株，同时进行了野生

型、RcbZIP1 和 RcAOS1 过表达拟南芥株系和同源基因的纯合缺失突变体植株进

行了相关的表型和生理指标分析。本研究初步验证了 RcbZIP1 和 RcAOS1 基因在

植物物种间的抗旱和复水相关能力；同时结合拟南芥中同源基因的缺失突变体来

进一步讨论了 RcbZIP1 和 RcAOS1 基因在脱水和复水过程中可能发挥的分子机

制。本研究成果将为选育和构建耐旱植物品种提供可靠的理论依据和实验材料。 

关键词：砂藓；RcbZIP1；RcAOS1；抗旱；复水 

 

*通讯作者：E-mail: SHW1129@263.net 

  



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                  511                                      

铁皮石斛多梳蛋白 DcCLF 基因对胁迫响应的分析 

 

仇汉林 1，斯金平 1，屈东海 2，陈东红 1*   

（1 浙江农林大学林业与生物技术学院 省部共建亚热带森林培育国家重点实验室， 

浙江 临安 311300；2 湖南农业大学生物科学技术学院，湖南 长沙 410000） 

 

拟南芥 CLF (CURLY LEAF)编码一个 SET 结构域蛋白，属于多梳蛋白复合物

PRC2 的核心亚基，主要负责催化体内大部分组蛋白 H3K27me3 抑制标记的沉积，

参与调节多种生长发育事件。为了探讨 CLF 同源基因在珍稀药用植物铁皮石斛

中的功能保守性和分歧，本研究以铁皮石斛无性系 D211 幼苗为实验材料，采用

RT-PCR 的方法，克隆得到铁皮石斛开花抑制基因 DcCLF，获得全长 2757bp，编

码 918 个氨基酸，具有典型的保守 SET 蛋白结构域，预测编码蛋白的分子量是

102.392KDa，理论等电点 PI 为 8.98，亲水性平均值（GRAVY）为－0.670，即为

亲水性蛋白。同源性分析结果表明，铁皮石斛 DcCLF 与蝴蝶兰 PeCLF 的同源性

最高达到 89%。荧光定量 PCR 结果分析表明，DcCLF 基因在铁皮石斛的根、茎、

叶、花苞及成花中均有表达，尤其在花苞中的相对表达量是最高的。另外，在非

生物胁迫中 DcCLF 基因在不同时长（0h、2h、12h）的低温处理下表达量急剧上

调，在高温处理下表达量是呈现先上升后下降的趋势，脱水处理导致其是呈现先

上升后下降的趋势；在生物胁迫中，不同时长（2h、6h、12h）的灰葡萄孢霉菌

处理引起 DcCLF 相对表达量呈现先上升后下降的趋势，而齐整小核菌处理时相

对表达量一直上调。这些数据表明铁皮石斛 DcCLF 参与调控生长发育的多个时

相以及多种环境和生物胁迫的响应。 

关键词： 铁皮石斛；DcCLF 基因；荧光定量 PCR；胁迫 

 

*通讯作者：E-mail:chendh212@163.com 
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砂藓抗旱相关基因 RcCDPK 和 RcLOX 的功能分析 

 

任巍巍 1,2，张梅娟 1,2，马天意 1,2，沙 伟 1,2* 

（1 齐齐哈尔大学生命科学与农林学院，黑龙江 齐齐哈尔 101006；2 齐齐哈尔大学生命

科学与农林学院抗性基因工程与寒地生物多样性保护重点实验室，黑龙江 齐齐哈尔

101006） 

 

干旱已成为全球所面临的重大问题，农作物每年因干旱导致的损失巨大，严

重影响了农业、林业和生态环境的发展。为提高植物抗旱性，对干旱胁迫下耐旱

植物的响应机制进行探索和研究至关重要。本研究选取苔藓植物砂藓

（Racomitrium canescens）做为研究对象，其作为过渡型植物，不仅分布极为广

泛，具有极强的耐旱性和复水能力，对其抗旱机理进行研究，具有其它植物不具

备的优势。本研究使用已克隆出的可能具与砂藓抗旱性的 RcCDPK 和 RcLOX 基

因构建模式植物拟南芥（Arabidopsis thaliana）的过表达株系，对这两个基因的

抗旱相关功能进行验证及分析。结果显示，对砂藓进行不同时长的复水和脱水处

理，首先使用实时荧光定量 PCR（qPCR）技术验证 RcCDPK 和 RcLOX 的表达量

变化，证实 RcCDPK 和 RcLOX 参与干旱胁迫响应的可能性；使用已构建的

RcCDPK、RcLOX 表达载体，通过农杆菌侵染法对拟南芥进行转化，构建 RcCDPK

和 RcLOX 的过表达转基因株系，利用抗生素对 T1 代转基因植株进行初步筛选，

通过基因组 PCR 和 qPCR 对过表达转基因植株进行鉴定，获得了纯合的 T3 代过

表达转基因拟南芥株系。对野生型拟南芥和 RcCDPK 和 RcLOX 的过表达转基因

株系分别进行干旱和复水处理，进行表型和生理生化分析， 验证了 RcCDPK 和

RcLOX 的过表达转基因株系可增强野生型拟南芥的抗旱和复水能力。通过本研

究可以明确 RcCDPK 和 RcLOX 基因在砂藓中抗逆相关的生物学功能，为这两个

基因的进一步研究和应用提供了理论基础，并丰富了抗旱基因资源，为后续利用

基因工程方法改良植物的抗逆性，创造新的抗逆材料提供有效的备选材料。 

关键词：砂藓；抗旱相关基因；RcCDPK；RcLOX 

 

*通讯作者：E-mail: SHW1129@263.net 
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马缨杜鹃花色成色关键基因的筛选与功能解析  

 

孙 威 1，鞠志刚 2，徐 僡 1，龚记熠 1，乙 引 1,3* 

（1 贵州师范大学生命科学学院植物生理与发育调控重点实验室, 贵州 贵阳 550025；2 贵

阳中医学院药学院, 贵州 贵阳, 550025；3 西南喀斯特山地生物多样性保护重点实验室,  

贵州 贵阳, 550025） 

 

杜鹃(Rhododendron)是杜鹃花科、杜鹃花属常绿或落叶灌木,是我国十大传统

名花之一，也是世界著名的观赏花卉，既可园林种植, 也可盆栽用于室内美化，

具有较高的观赏和园林应用价值，在文明城市与生态城市建设中发挥着重要作用。

同时，因其植株较矮小，根系发达，也是优良的水土保护植物。但是目前国内外

对杜鹃的研究仅仅集中在资源考查、形态分类、生态与分布、栽培管理和组织培

养技术等方面，对其花色及成色机理的研究鲜有报道。这大大限制了杜鹃花新品

种的申请与国际登录，同时也严重阻碍了杜鹃花色基因工程育种的发展。马缨杜

鹃(Rhododendron delavayi)又名密筒花、映山红等，其花大色艳，是百里杜鹃国家

森林公园的优势花种极具观赏价值，已被广泛应用于园林绿化造景。除此之外，

它还是我国民间常用中草药，具有较好的药用价值。同时，马樱杜鹃富含红色素

（花色苷），是一种值得研究的天然食用色素资源，在食品工业中具有一定的开

发应用价值。因此，对马缨杜鹃花色苷合成积累及其花色成色机理进行研究具有

重要意义。 

本课题首先以马缨杜鹃花朵为材料，对其花中花色苷进行检测，检测结果显

示，马缨杜鹃花朵中共有 8 种花色苷而其中的 4 种（占总花色苷含量 93%以上）

都是以花青素 3-O-糖苷形式存在。因此，类黄酮 3-O-糖基转移酶（3GT）在马缨

杜鹃花色成色过程中作用十分关键。 

随后，我们开展了马缨杜鹃花朵的转录组测序分析，转录组 EST 数据库中

共检索到 12 条类黄酮 3-O-糖基转移酶的 ESTs，进一步的比对分析后可将其合并

为 7 条，随后对以上 7 条基因在马缨杜鹃开花过程中的表达进行了分析。而基因

表达与花朵总花色苷含量变化的相关性分析显示，只有 3 条基因的表达同花色苷

积累呈显著相关。因此，我们以转录组测序结果为基础，完成了以上 3 条基因的

克隆。后续将通过酶活检测（底物特异性，糖基供体特异性，催化效率等），转
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基因实验等分析以上 3 个类黄酮 3-O-糖基转移酶的功能及其对马缨杜鹃花色形

成的影响，进而揭示以上 3 个类黄酮 3-O-糖基转移酶的生物学功能，及其调控马

缨杜鹃花色成色的机理。为更好的理解杜鹃花色成色机制奠定基础，也为杜鹃新

花色育种工作提供科学的参考依据。 

关键词：花色；马缨杜鹃；类黄酮 3-O-糖基转移酶 

 

*通讯作者：E-mail: yiyin@gznu.edu.cn 
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海桑属植物基因表达差异模式初步研究 

 

袁 健，黎新年，谢 卫，施苏华* 

（ 中山大学生命科学学院有害生物控制与资源利用国家重点实验室，广东 广州 510275） 

 

海桑属下的杯萼海桑、海桑、拟海桑是生长在海岸潮间带上的典型红树植物，

其中拟海桑是杯萼海桑与海桑的杂交种，三者均在我国海南岛有分布。但三者生

态位有明显差异，其中杯萼海桑主要生长在低潮带，耐盐能力较强；海桑主要生

长在中潮带，环境盐浓度较低；拟海桑生境则介于两者交界处，个体生长优势明

显，但子代存活率低。全基因组研究显示杯萼海桑与海桑遗传差异约在 3%左右。 

本研究从基因组整体表达模式对海桑属植物对于不同生态环境的适应性分

化及物种形成进行了初步研究。我们对海南岛东寨港自然保护区中位置相靠近的

海桑、杯萼海桑以及拟海桑共 9 个个体进行转录组测序。通过 TopHaT-DESeq2

分析流程计算各物种中转录本的表达量，并计算各基因的差异表达，找出显著差

异表达基因。我们发现拟海桑与杯萼海桑显著的差异的基因有 2738 个，与海桑

显著的有 2309 个。通过 WEGO 进行功能注释，差异基因显著富集在催化活性，

连接，代谢过程，细胞间过程等通路中。基于海桑基因组中超过 28,000 个基因进

行表达定量校正后，发现拟海桑的全基因组表达模式更偏向于海桑。本研究为同

域分布的海桑属的物种形成与适应性分化模式提供了转录组水平的证据。 

关键词：海桑；杯萼海桑；拟海桑；杂种优势；差异表达；表达偏好 

 

*通讯作者：E-mail: lssssh@mail.sysu.edu.cn 
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毛尖紫萼藓总蛋白质提取及双向电泳体系的建立 

 

张丽丽 1,2，张梅娟 1,2，马天意 1,2，沙 伟 1,2* 

（1 齐齐哈尔大学生命科学与农林学院，黑龙江 齐齐哈尔 101006；2 齐齐哈尔大学生命

科学与农林学院抗性基因工程与寒地生物多样性保护重点实验室， 

黑龙江 齐齐哈尔 101006） 

 

为开展毛尖紫萼藓（Grimmia pilifera）蛋白质组学的研究，建立适合毛尖紫

萼藓蛋白质双向电泳的实验体系，分别采用 Tris-酚抽提法和 TCA-丙酮法毛尖紫

萼藓总蛋白质进行提取，选取蛋白质纯度和浓度皆较高的提取方法；并比较不同

pH 值的 IPG 胶条及不同上样量等因素对毛尖紫萼藓蛋白质双向电泳的结果进行

分析。结果显示，使用相同质量的毛尖紫萼藓材料时，Tris-酚抽提法获得的蛋白

质浓度较高。通过 SDS-PAGE 电泳分析，发现与 TCA-丙酮法相比，Tris-酚抽提

法提取的蛋白质条带清晰，数目较多，完整性较好；在进一步的双向电泳检测结

果中发现，使用 pH 范围为 3-10 的 IPG 胶条的分离结果中，蛋白质点集中，无法

较好的分离，而使用 pH 范围为 4-7 的 IPG 胶条进行双向电泳分离，图谱中的蛋

白质点清晰且分布均匀，更适合毛尖紫萼藓的蛋白质组学分析。使用 24 cm，pH 

4-7 的 IPG 胶条作为第一向，毛尖紫萼藓总蛋白质上样量为 1 200 μg 时，蛋白质

点数量达到峰值且分离度较高，蛋白质点形状规则，水平和垂直拖尾情况较轻，

图像清晰。本研究结果表明，使用 Tris-酚抽提法对毛尖紫萼藓蛋白质进行提取，

获取的蛋白质质量较高，本研究中建立的毛尖紫萼藓蛋白质双向电泳体系中，电

泳分辨率高，双向电泳图谱较好，较适用于毛尖紫萼藓的蛋白质组学研究。 

关键词：毛尖紫萼藓；双向电泳；TCA-丙酮法；Tris-酚抽提法 

 

*通讯作者：E-mail: SHW1129@263.net 

  



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                  517                                      

拟南芥和水稻盐胁迫响应潜在基因的系统发育 

地层学比较分析 

 

张洛艳 1，张学杰 1，樊守金 1* 

（山东师范大学生命科学学院，山东 济南 250014） 

 

土壤盐胁迫正日益严重地威胁农作物产量和植物的生长发育，探讨植物的逆

境响应机制对研究抗逆作物和提高植物抗性有重要意义。在本研究中，我们首先

利用鲁棒性荟萃分析(robust rank aggregation method, RRA)整合了 23 个水稻盐胁

迫实验，鉴定出了 497 个上调和 600 个下调的水稻盐胁迫响应潜在功能基因。并

与前期发表的拟南芥盐胁迫响应荟萃分析的结果进行了比较分析，结果表明有84

个基因家族在水稻和拟南芥中保守性地上调表达，196/313 个基因家族被在拟南

芥/水稻中特异性地上调表达。进一步通过对保守性和特异性表达基因家族的系

统发育地层学(Phylostratigraphy)分析发现：(1) 起源较早的古老基因家族构成了

植物类群响应盐胁迫保守性的分子基础，例如油菜素内酯磺基转移酶

(brassinosteroid sulfotransferase)家族和乙醛脱氢酶(aldehyde dehydrogenase)家族；

(2)在植物类群经历了多次重复分化的家族和新基因(orphan genes)家族贡献了单

子叶和双子叶代表植物的盐胁迫响应特异性，例如 MYB、WRKY 和 Tify 家族

的部分成员仅在拟南芥中上调表达而 bHLH、C2H2 和 ERF 家族则含有仅在水稻

中上调的成员。我们的研究利用系统发育生物学的手段比较拟南芥和水稻盐胁迫

分子基础的保守性和特异性有助于从宏观进化的角度理解植物抗逆复杂性状的

发生和进化。 

关键词: 盐胁迫；系统发育地层学分析；水稻；拟南芥 

 

*通讯作者：E-mail: fanshoujin007@163.com 
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刚毛柽柳 ThZFP3 基因的耐盐功能研究 

 

张 悦，王 超* 

（东北林业大学林木遗传育种国家重点实验室，黑龙江 哈尔滨 150040） 

 

锌指蛋白(ZFP，Zinc Finger Proteins)是植物一大类重要的转录调控因子，参

与一些重要的调控过程，如：形态建成、花粉发育、胁迫反应、胚发育等。本研

究从抗旱耐盐的木本植物刚毛柽柳转录组数据中鉴定了一条盐胁迫响应的锌指

蛋白基因，命名为 ThZFP3。ThZFP3 基因全长 1215bp，编码 404 个氨基酸，编

码蛋白质的相对分子质量 100.31kDa，理论等电点（PI）为 5.0。利用 RT-qPCR 分

析，ThZFP3 基因受 NaCl、PEG6000 胁迫和外源 ABA 处理下在刚毛柽柳根和叶中

的表达都发生了显著的改变，可能参与了刚毛柽柳抗旱耐盐胁迫应答。为了进一

步研究 ThZFP3 基因的功能，构建了植物过表达载体 pROKⅡ-ThZFP3 和 RNAi

抑制表达载体，并进行刚毛柽柳瞬时转化，同时以 pROKⅡ转化柽柳作为对照，

获得过表达（OE）、抑制表达（RNAi）和对照（VC）转基因植株。分析比较在

150mmol•L-1NaCl 胁迫后 3 种转基因植株的生理变化。与抑制表达（RNAi）和对

照（VC）转基因植株相比，盐胁迫下过表达植株（OE）的 DAB 和 NBT 染色强

度最低，MDA 和 H2O2含量较低，而 SOD 和 POD 活性较高，表明过表达 ThZFP3

提高了抗氧化酶类的活性，减少了 O2
-·和 H2O2在植物中的积累。过表达植株（OE）

的脯氨酸含量增加，而电解质渗透率和伊文思蓝（Evans blue）染色强度较低，

表明过表达 ThZFP3 降低了盐胁迫对细胞膜的损伤程度。以上这些结果表明

ThZFP3 通过减少 ROS 积累和膜损伤程度以及增加抗氧化酶的活性，从而提高柽

柳的耐盐能力。 

关键词：锌指蛋白；刚毛柽柳；ThZFP3；基因表达 

 

*通讯作者：E-mail: wzyrgm@163.com 
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硬选择性清除和软选择性清除在大豆驯化过程中的作用 

 

钟丽梅，阎 新，余 潮，朱友林* 

（南昌大学生命科学学院，江西 南昌，330031） 

 

硬选择性清除（Hard sweep）和软选择性清除（Soft sweep）是生物适应性进

化过程中作用在物种基因组上的两种选择模式。在硬选择性清除模式中，单个新

产生的有利突变受到正向选择从而在群体中迅速扩散并倾于固定，从而在基因组

上产生可检测的选择印迹，包括选择位点周边会出现遗传多样性低谷，频率谱线

会发生偏移，连锁不平衡显著增强以及群体间产生较大的遗传分化。这一经典的

选择模式长期以来在群体遗传学中被广泛地应用和探讨。目前用于在分子群体水

平上检测选择印迹的诸多统计方法普遍是基于上述某种选择特征。 

在软选择性清除模型中，群体中多个有利等位基因同时受到选择，这些等位

基因或来自已经在群体中分离的已有遗传变异位点(Standing variations)，或是来

源于连续快速独立产生的多个新的突变。软选择性清除模式在基因组上产生的选

择印迹相较于硬选择性清除模式更为微妙，它取决于已有遗传变异位点的初始频

率或是独立起源的新突变位点的数目。近十年来越来越多的理论和实验证据表明

软选择性清除在微生物、果蝇和人类等适应性进化中广泛存在，甚至可能是主导

模式，但在作物驯化中有关软选择性清除的研究鲜少。 

大豆茎生长习性是与大豆驯化相关的重要农艺性状，先前研究表明大豆有限

生长习性与 Dt1 基因上的 4 个非同义突变位点有关。我们研究发现，驯化过程中

人工选择对这 4 个有限等位基因的作用产生了 4 个大小分别为 660 kb, 120 kb, 

220 kb 和 150 kb 的局部硬选择性清除区域（local hard sweep），它们共同组成一

个全局软选择性区域（global soft sweep），表明大豆有限生长习性的适应性过程

是由软选择性清除模式介导。同时，4 个有限等位基因位点具有广泛的连锁不平

衡和单倍型纯合度，基于单倍型的统计量 EHH，iHS 和 H12 等对检测软选择性

清除印迹具有一定的功效。此外，单倍型网络和系统发育树分析表明 4 个等位基

因可能独立起源于不同的时间和地点。 

我们推测软选择性清除有可能是大豆或其他作物驯化过程中一个必不可少
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的选择模式。在全基因组范围内系统地研究作物驯化过程中软选择性清除作用，

筛选受到软选择性清除的基因或基因组区域，有助于更全面地了解作物驯化过程

的选择模式及其分子机制，为鉴定、分离控制作物产量、品质等重要农艺性状和

经济性状的关键基因提供良好的研究基础。 

关键词：软选择性清除；硬选择性清除；作物驯化；大豆 

 

*通讯作者：E-mail: ylzhu1999@aliyun.com 

  



中国植物学会 85 周年学术年会论文摘要汇编（1933-2018）                  521                                      

铁皮石斛异胡豆苷合成酶基因（DoSTR）的克隆与分析* 

 

朱艳芳 1**，林 毅 2，蔡永萍 2，樊洪泓 2，薛 涛 1， 

薛建平 1 盛 玮 1，滕井通 1 

（1 淮北师范大学生命科学学院，安徽 淮北 235000; 2 安徽农业大学生命科学学院， 

安徽 合肥 230000) 

 

异胡豆苷合成酶在萜类吲哚生物碱（TIA）合成通路中起着限速酶的作用。

本研究用 RACE 方法克隆了铁皮石斛异胡豆苷合成酶基因 DoSTR (GenBank: 

KX068707)，并进行生物信息学分析、组织表达模式分析及亚细胞定位试验。研

究结果表明：DoSTR 全长 1380bp，开放编码框为 1179bp，编码 392 个氨基酸。

荧光定量 PCR 显示 DoSTR 在所有的组织中均表达，属于组成型表达基因，并且

在铁皮石斛花中表达量最高，在茎中表达量最低。用茉莉酸甲酯（MeJA）、 水

杨酸（SA）、脱落酸（ABA）和硝酸银（AgNO3）等四种物质分别处理铁皮石斛

原球茎，发现四种物质均能诱导 DoSTR 的表达，其中 MeJA 对 DoSTR 的诱导效

率最高，48h 诱导达到峰值，是对照组的 20.7 倍。通过在烟草细胞中瞬时表达

DoSTR，发现该蛋白主要定位于液泡中。对 DoSTR 的克隆和分析有助于进一步

了解其在铁皮石斛生物碱合成过程中的作用和功能。 

关键词：铁皮石斛；异胡豆苷合成酶基因（STR）；萜类吲哚生物碱；组织表达模

式；亚细胞定位 

 

*基金项目：国家自然科学基金资助项目（31501368，81573518），安徽省自然科学基金资助

项目（1408085MC58），安徽省高校自然科学基金资助项目（KJ2015ZD35，KJ2018A0403，

KJ2018B15，KJ2016A644，KJ2017A846，KJ2014B21） 

** 通讯作者：E-mail：yfangok@163.com  
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编 后 记 

 

中国植物学会成立于 1933 年，多年来在团结广大植物学工作者，促进我国植物科学的

发展中发挥了重要的作用。在学会成立八十五周年之际，2018 年 10 月 10 日-13 日，由中国

植物学会主办，昆明市人民政府政府协办，中国科学院昆明植物研究所、云南省植物学会、

云南大学、云南吴征镒科学基金会联合承办，昆明市盘龙区人民政府、全国科学院联盟生物

多样性分会支持的中国植物学会第十六次全国会员代表大会暨八十五周年学术年会在云南

省昆明市召开。学会成立了以理事长武维华院士为主任的学术委员会，副主任为（以姓氏拼

音为序）安黎哲、曹晓风、陈晓亚、种康、方精云、葛颂、洪德元、匡廷云、黄宏文、黄璐

琦、李德铢、孙汉董、孙航、万建民、尹伟伦、赵进东、张新时、朱玉贤。在各省级植物学

会和广大植物学工作者的支持下，共征集到论文摘要近 402 篇，其中 

大会特邀报告                       10 篇 

第一组  生物多样性、资源与保护    105 篇  （主审人：黄宏文） 

第二组  分类学、系统发育和进化    117 篇  （主审人：李德铢） 

第三组  生态学、环境与全球变化     68 篇  （主审人：安黎哲） 

第四组  发育和生理学               57 篇  （主审人：种  康） 

第五组  细胞、基因组和生物信息学   45 篇  （主审人：朱玉贤） 

各部分论文摘要的排列顺序为：大会报告按报告人的发言顺序排列；其余五个学科部

分：英文摘要按题目的第一个单词的首字母为序排列，中文摘要按作者的姓氏的拼音字母为

序。中国植物学会办公室为征集摘要做了大量组织工作，中科院昆明植物研究所期刊联合编

辑部和云南省植物学会为论文摘要集的编辑、排版成辑付出了辛勤劳动。 

在大会论文摘要成辑之即，谨向所有给予关心、支持、指导和帮助的部门、专家、领导

和有关同仁致以衷心的感谢。 

由于编辑过程时间非常紧迫，加之水平有限，摘要集中难免有疏漏和错误，敬请广大读

者批证指证。 
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