
 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

基于 rbcL 序列的鸢尾属植物系统发

育分析 

 

学  院：生命科学学院 

指导教师：孙明洲 

年  级：2015 级 

姓  名：刘智剑 莫 艳 次拉姆 刘馨元 

     郝继艳 李得梅 孟书益 

  



 

 

基于 rbcL 序列的鸢尾属植物系统发育分析 

刘智剑 莫艳 次拉姆 刘馨元 郝继艳 李得梅 孟书益 

摘 要  本实验选取长白山地区及其他地区分布的鸢尾属 32 个种（100 个

个体）为材料，对其叶绿体 DNA 的 rbcL 序列进行测序，并进行分析研究。发

现软件构建的系统发育树与学术界使用形态分类学有一定的差异，但进一步的信

息确认还需后续的研究证实。 
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1.  介绍 

1.1  鸢尾属概况 

鸢尾属（Iris）由林奈创立，模式物种为原产欧洲的德国鸢尾（I. germanica L.），

属被子植物门（Magnoliophyta）单子叶植物纲（Liliopsida）天门冬目（Asparagales）

鸢尾科（Iridaceae），模式物种为德国鸢尾（I. germanica L.）。 

鸢尾属约有 260 多个物种，形态特征差异显著，分布范围广大，较严格的分

布在北温带，集中分布在北美洲、欧洲、中国和中东、北非等地区，是欧亚大陆

植物区系中的重要成分。鸢尾属植物分布的环境多变，从山地、草原到河岸、湿

地等都有分布。虽然有些鸢尾属物种分布在湿地等较为潮湿的环境中，但绝大部

分鸢尾属物种分布在沙漠、半沙漠或干旱、山地等环境中。我国约有鸢尾属植物

60 种、13 个变种、5 个变型，约占全球鸢尾属物种的 1/5，主要分布于东北、西

北、西南地区。其中，东北分布有 20 种，占全国的 1/3。鸢尾属植物集药用价值、

观赏价值于一身。 

早期的鸢尾属研究工作，主要依据形态特征和地理分布范围等展开，包括物

种描述、鉴定与发表，并建立和发表了多个鸢尾科（属）下的分类系统。其中，

比较有影响力的是 G.H.M.Lawrence（1953）系统、BrianF.Mathew（1981，1989）

和 G.I.Rodionenko（1961、1987）系统。但是，上述系统都依据形态特征来构建，

参考了大量的非同源性状，且缺少对我国的鸢尾属物种的研究，而我国是鸢尾属

植物的现代分布中心之一，这无疑是巨大的缺陷。 

1.3  叶绿体 DNA 

叶绿体基因组（cpDNA）占植物总基因组 DNA 的 10-20%，双链闭环结构，

一般为 120-220kb（多在 120-160kb 之间），被 2 个长约 22-25kb 的反向重复序列

（IR）分成大拷贝区（LSc）和小两个单拷贝区（SSC）。 

 由于叶绿体基因组较小、单亲遗传、不参加基因重组（即不受选择压力），

且不受基因的重叠、缺失及假基因的干扰，有独立的进化路线，不依赖于其他任

何数据即可构建分子系统树、查明植物的进化历史[1]，因此，叶绿体基因组逐渐



 

 

成为分子进化和分子系统学研究的焦点。其分子水平上的差异明显，为比较进化

研究提供了基本的信息支持， 同时编码区和非编码区序列进化速率相差较大， 

适于不同分类阶元的系统发育研究[2]。 

rbcL 基因编码 1，5-二磷酸核酮糖羧化酶/氧化酶的大亚基，现今已被广泛用

于被子植物科、亚纲乃至整个种子植物主要类群间系统进化关系的研究［3~5］。Ｒ

eeves 等［6］通过多基因组分析了鸢尾科不同属间的关系，发现 rbcL 拓扑结构与

基因组综合拓朴树差异较大，尤其针对某些属如 Watsonia 和 Lapeirousia，推测

rbcL 序列在鸢尾科的系统分析较其它基因( trnL-F) 具有更精确的信息位点。 

1.4  鸢尾属研究现状 

CarolA.Wison 长期致力于鸢尾科（鸢尾属）植物的系统学研究，发表了一系

列比较有影响力的文章（2006，2009，2011，2012，2016），先后基于 trnK、ndh、

ITS 等叶绿体和核基因序列，对多个分布在欧亚大陆、北美、北非等地的鸢尾属

植物的系统发育进行了研究，探讨了各类群间的亲缘关系，研究了部分存争议类

群的分类地位，并初步修订了属下分类系统。Wilson 的研究表明，单纯基于形态

学特征建立的属下分类系统与鸢尾属植物的演化过程和亲缘关系不相符，支持将

射干、野鸢尾和 Hermodactylus 合并到鸢尾属中，极大的推动了鸢尾属的分子系

统学研究。美国学者 Arnold 的研究团队对鸢尾属植物的遗传结构、授粉等方面

展开了较为深入的研究，并对鸢尾属植物的演化和起源等进行了探讨。 

肖月娥等采用 8 个微卫星标记、3 个叶绿体基因片段对分布在我国东北、华

东、朝鲜半岛和日本的玉蝉花（I.ensata）的群体遗传结构进行了研究，在 6 个

居群、192 个个体中发现了 83 个等位基因，种群内的遗传多样性指数较高

—HE=0.578，HO=0.608；遗传分化为中等水平，FST=0.133，P＜0.001）；Mantel

检验没有显示出地理隔离模式（r=0.339，P=0.161）。检验除了 5 个叶绿体单倍型，

其中一个在 6 个居群中都有分布。 

作为鸢尾属的主要产区之一,长白山的资源较为丰富。为了及时掌握长白山地

区鸢尾属资源的遗传多样性并为迫在眉睫的种质资源保护提供理论依据, 本研

究选取叶绿体的 rbcL基因作为目的片段对长白山地区内分布的 32个物种的遗传

多样性进行了综合分析, 旨在通过叶绿体 DNA 的 rbcL序列在鸢尾属中的核苷酸

变异了解鸢尾属的系统发育，旨在为整个鸢尾属亲缘关系及系统分类研究提供理

论依据。 

2.  材料与方法 

2.1  实验材料 

以分布于长白山地区（表 1）及其他地区 32 个种（100 个个体）的鸢尾属材

料为研究对象。采集个体幼嫩叶片后立刻放入硅胶袋中使叶片快速脱水干燥，带



 

 

回实验室保存。 

表 1  长白山野生鸢尾（部分）的种类、储量、分布、生境、花期等 

种 

分 布 

生境 
花期 

(月份） 

花径 

(cm) 
花色 阔叶

林带 

针阔混 

交林带 

针叶

林带 

玉蝉花 Iris ensata ++ ++ + 
湿草地、沼泽地、草甸、

林缘 
6~7 9-13 

深紫色或深红

紫色 

溪荪 I. sanguinea +++ ++ ++ 
草地、沼泽地、草甸、

林缘、山坡 
6~7 6-7 蓝色或蓝紫色 

燕子花 I. laevigana ++ ++ + 沼泽地及湿草地 5~6 9-10 蓝紫色 

山鸢花 I. setosa ++ ++ + 湿草甸及林缘 6~7 7-8 蓝紫色 

马阔 I. lactea +++ 
+ 

+ 
+- 

向阳土壤较肥沃的山

坡、路旁、沟边、草地

等处 

6~7 5-6 
淡蓝色、蓝色、 

蓝紫色 

单花鸢尾 I. uniflora ++ ++ - 
山坡、林缘、林间草地、

疏林下 
5~6 4-6 蓝紫色 

矮鸢尾 I. kobayashii ++ ++ - 干燥的山坡、荒地 5 3 
蓝紫色带有黄

斑 

紫苞鸢尾 1. ruthenica +++ ++ - 向阳的山坡和草地 4~5 3.5-5 蓝紫色 

长白鸢尾 I. mandshurica ++ ++ - 
向阳草地、山坡及疏林

灌丛间 
5 4-5 花黄色 

野鸢尾 1. dichotoma ++ ++ - 向阳草地、干山坡 7~8 3.5-4.5 
花蓝紫色或浅

蓝色 

五台山鸢尾 I. odaesanensis - + - 
向阳山坡、裸露的岩石

缝上 
5 2.5-3.5 淡黄色 

 

2.2  实验方法 

2.2.1 DNA 的提取及 PCR 扩增 

采用 CTAB 法从硅胶干燥的叶片中提取总 DNA
[7]。rbcL 片断的 PCR 扩增在

基因扩增仪上完成。引物序列由公司合成。扩增反应体系为 25μL,包括模板 DNA 

10～20ng;引物各 0.2μmol/L;dNTP0.2mmol/L;Tris-HCl(pH8.3)10mmol/L;MgCl 

22.0mmol/L;BSA12.5(g 和 Taq 聚合酶(TaKaRa)1U。扩增程序为 94℃预热 4min,

然后94℃变性50s,55℃退火50s,72℃延伸1.5min,35个循环;最后72℃延伸7min。 

2.2.2 扩增产物纯化及测序 

PCR 扩增产物在１．２％琼脂糖凝胶电泳中检测纯度，使用 AxyPrep DNA 凝

胶回收试剂盒对琼脂糖凝胶进行纯化回收，送测序公司进行双向测序，测序引物

采用其扩增引物。部分序列峰图杂乱，因此对其进行基因克隆后再测序。 

2.3  处理数据并重建系统发育树 

利用软件 Clustal X
[8]对所得序列进行对位排列并加以手工校正。利用 Mega 

6.0
[9]，采用邻接法构建系统发育树。利用 FigTree

[10]软件，将树文件转换为环形

系统发育树。 



 

 

3.  结果 

以 Moraea pritzeliana 作为外类群，构建系统发育树（图 1）。结果显示，除

I. confusa 单独聚类外，其余物种分为两大分支，一支由 Iris germanica, I. scariosa, 

I. flavissima, I. halophila var.sogaliana, I. potaninii, I. pandurata, I. tigridia, 

Belamcanda chinensis, halophila var.sogdiana, I. flavissima, I. mandshurica, I. ensata, 

I. subdichotoma, I. rossii, I. decora 组成；另一支由 I. collettii, I. sanguinea, I. 

bulleyana, I. ruthenica, I. uniflora, I. setosa, I. laevigata, I. lactea, I. dichotoma, I. 

songarica, I. kobayashii, I. ventricosa, I. halophila, I. maackii, I. loczyi, I. tenuifolia

组成。 

图 1  以叶绿体 DNA 的 rbcL 片段构建的系统发育树 

4.  讨论 

鸢尾属由赵毓棠先生在 1985 年提出并进行分类修订[11]，之后诸多学者不断

从形态学、解剖学、细胞学和分子生物学等学科对该属做了系统分类的研究。然
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而，由于各学者依据不同的形态特征和不同学科的分类证据，从而导致属下许多

物种的具体分类位置仍存在分歧与争议。本研究聚类结果大体支持赵毓棠先生的

分类系统（表 2）。 

表 2  实验材料依据赵毓棠先生的分类系统进行形态学分类 

 

该系统属下分为 6 个亚属，其中无附属物亚属的物种数量最多，分布范围最

广。本研究中紫苞鸢尾组（I. ruthenica, I. uniflora）镶嵌到无附属物组里，推测

这两个物种起源于无附属物组，而后独立分化出去。须毛状附属物亚属聚成 3

个小支，其中 Iris germanica, I. scariosa, I. flavissima 为一支，I. potaninii, I. 

pandurate, I. tigridia 为一支，I. flavissima, I. mandshurica 为一支，三支表现出较

远的亲缘关系，说明该亚属的遗传多样性较高。 

尼泊尔鸢尾亚属包含 I. collettii, I. decora，该亚属根状茎小，且根肉质。本研

究中，两个种共同聚类，赵毓棠先生认为尼泊尔鸢尾亚属是一个比较自然的分类

群，本研究同意其观点。 

琴瓣鸢尾亚属的 I. halophila var.sogaliana 镶嵌于须毛状附属物中间，I. 

halophila 则与无附属物亚属共同聚类，这说明琴瓣鸢尾亚属尚需做进一步研究。 

 

 

亚属及组名 物种 形态特征 

鸡冠状附属物亚属 

鸡冠状附属物组 
I. confusa 

鸡冠状附属物 

有 2 ～ 3 朵花，鸡冠状附属物 

尼泊尔鸢尾亚属 I. collettii, I. decora 根状茎小，根肉质 

琴瓣鸢尾亚属 

琴瓣鸢尾组 
I. halophila var.sogaliana, I. halophila 外花被裂片提琴状 

无附属物亚属 

无附属物组 

I. ensata, I. rossii, I. sanguinea, I. bulleyana, I. setosa, 

I. laevigata, I. lactea, I. songarica, I. kobayashii, 

I. ventricosa, I. maackii, I. loczyi, I. tenuifolia 

无附属物 

无附属物亚属 

紫苞鸢尾组 
I. ruthenica, I. uniflora 

无附属物 

紫色苞片 

须毛状附属物亚属 

果实顶裂组 
Iris germanica 

须毛状附属物 

蒴果自顶端开裂 

须毛状附属物亚属 

果实侧裂组 

I. scariosa, I.  flavissima, I. potaninii, 

I. pandurata, I. tigridia, I. flavissima, 

I. mandshurica 

须毛状附属物 

蒴果从侧面开裂 

野鸢尾亚属 I. subdichotoma, I. dichotoma 花茎高，二歧状分支 

射干属 Belamcanda chinensis 二歧状伞房花序，多分枝 
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