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ABSTRACT 
 

This study seeks to better understand the phylogenetic relationships of SE Asian 

woody bamboos belonging to the Paleotropical alliance of the Bambuseae tribe 

because, apart from a clearly circumscribed Melocanninae, other subtribes 

(Bambusinae, Racemobambosinae) are not  yet clearly demarcated and a number of 

genera are of uncertain affiliation. The definition of key Bambusinae genera, such as 

Bambusa (itself with a contentious scheme of subgenera), Dendrocalamus and 

Gigantochloa is problematic because of morphological overlaps and it is unclear how 

these mainly erect-suberect bamboos are related to a suite of SE Asian climbing 

genera, including Dinochloa, Holttumochloa, Kinabaluchloa, Maclurochloa, 

Mullerochloa, Neololeba, Racemobambos, Soejatmia, Sphaerobambos and 

Temburongia, many of which have been contentiously placed in Bambusa sensu lato 

in the past. This study utilized DNA sequence data for a nuclear gene region (Granule 

Bound Starch Synthase, GBSSI) and 3 chloroplast regions (rps16-trnQ, trnC-rpoB and 

trnD-T intergenic spacers) for 35 species (representing 5 genera) of erect-suberect 

Bambusinae, 13 species (10 genera) of climbing bamboos, and 3 Melocanninae 

species. The phylogenetic analyses recovered six major lineages within the ingroup: 

(1) the BDG complex (Bambusa, Dendrocalamus, Gigantochloa, Maclurochloa, 

Phuphanochloa, Thyrsostachys and Soejatmia), (2) the Holttumochloa-Kinabaluchloa 

clade, which is sister to the BDG complex, (3) the Dinochloa-Mullerochloa-

Neololeba-Sphaerobambos (DMNS) clade, (4) the Racemobambos clade, (5) 

Temburongia simplex, and (6) the Melocanninae clade. Significant incongruence 

between cpDNA and GBSSI topologies indicates widespread reticulate evolution 

within the BDG complex in the past, which could account for its taxonomic 

complexities. This is corroborated by demonstration of an existing natural 

hybridization between Dendrocalamus pendulus and Gigantochloa scortechinii, where 

GBSSI haplotypes of the hybrid were highly similar to the species-specific GBSSI 

sequences of the parental species. The extensive introgressive hybridization in the 

BDG complex was not detected among the other climbing bamboo lineages, 

suggesting that the BDG complex and the climbing bamboo lineages are of different 

subtribes. Overall, this study suggests that the Bambusinae should be delimited by 

only the BDG complex and the climbing bamboo lineages are distinct from the 

Bambusinae. Equivocal relationships among the DMNS clade, the Racemobambos 

clade and T. simplex do not permit clear subtribal recognition for these three clades. 

The Bambusinae is centred in mainland SE Asia, with decreasing representation 

towards, and a solitary representative in, Australia. In contrast, the present-day 

geographical distribution of the DMNS clade suggests that this clade could be of 

Australasian origin, and the subsequent diversification within this clade could have 

occurred with dispersal towards SE Asia. Other details of the phylogenetic results 

variously indicate vicariance across the S China Sea (Kinabaluchloa spp.) and the 

New Guinea–Sulawesi–Borneo–S Philippines pathway as a dispersal corridor between 

Australia and SE Asia (DMNS clade). These results, together with findings from other 

published studies, contribute important indications that past introgression, reticulate 

evolution and ploidy increases could have been a significant feature in the 

development of the several woody bamboo lineages.  
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ABSTRAK 
 
Kajian ini bertujuan untuk memahami dengan lebih mendalam hubungan filogenetik bagi 

buluh Paleotropical di Asia Tenggara yang tergolong dalam tribe Bambuseae. Ini adalah 

kerana selain daripada Melocanninae, subtribe yang lain (Bambusinae dan 

Racemobambosinae) masih belum ditentukan sempadannya dan hubungan antara genus-genus 

juga masih tidak dapat dipastikan. Definisi genus-genus utama bagi Bambusinae, iaitu seperti 

Bambusa (yang mana ia sendiri mempunyai skim subgenus yang meragukan), Dendrocalamus 

dan Gigantochloa adalah bermasalah kerana ciri-ciri morfologi mereka yang bertindih. Selain 

daripada itu, masih tidak dapat dipastikan bagaimana buluh-buluh yang kebanyakannya 

bersifat menegak ini mempunyai hubungan dengan sekumpulan genus-genus buluh yang 

bersifat memanjat, termasuklah Dinochloa, Holttumochloa, Kinabaluchloa, Maclurochloa, 

Mullerochloa, Neololeba, Racemobambos, Soejatmia, Sphaerobambos and Temburongia, 

yang mana kebanyakannya (secara masih dalam kontroversi) pernah diklasifikasikan sebagai 

Bambusa sensu lato sebelum ini. Kajian ini menggunakan data jujukan DNA bagi satu 

bahagian gen nuklear (Granule Bound Starch Synthase, GBSSI) dan 3 bahagian kloroplas 

(rps16-trnQ, trnC-rpoB and trnD-T intergenic spacers) untuk 35 spesies (yang mewakili 5 

genus) buluh bersifat menegak dari Bambusinae, 13 spesies (mewakili 10 genus) dari buluh 

bersifat memanjat, dan 3 spesies dari Melocanninae. Analisa filogenetik menemukan enam 

keturunan utama di dalam kumpulan yang dianalisis: (1) kompleks BDG (Bambusa, 

Dendrocalamus, Gigantochloa, Maclurochloa, Phuphanochloa, Thyrsostachys dan 

Soejatmia), (2) Holttumochloa-Kinabaluchloa, (3) Dinochloa-Mullerochloa-Neololeba-

Sphaerobambos (DMNS), (4) Racemobambos, (5) Temburongia simplex, dan (6) 

Melocanninae. Percanggahan yang signifikan di antara pokok filogenetik cpDNA dan GBSSI 

menunjukkan bahawa kompleks BDG pernah mengalami evolusi retikulasi yang meluas, yang 

mana proses ini mungkin adalah penyebab kepada kerumitan taksonomi kompleks tersebut. 

Keputusan ini juga disokong dengan kewujudan kacukan semula jadi di antara 

Dendrocalamus pendulus dan Gigantochloa scortechinii, di mana jujukan-jujukan GBSSI 

hibrid adalah sangat serupa dengan jujukan GBSSI yang spesifik kepada spesies induknya. 

Kacukan introgressive yang meluas dalam kompleks BDG tidak dapat dikesan dalam 

keturunan buluh memanjat yang lain, maka ini menyokong cadangan bahawa kompleks BDG 

dan keturunan buluh memanjat adalah dari subtribe yang berlainan. Secara keseluruhannya, 

kajian ini menunjukkan bahawa Bambusinae sepatutnya dibatasi dengan kompleks BDG 

sahaja dan buluh-buluh keturunan memanjat adalah berbeza daripada Bambusinae. Hubungan 

filogenetik antara keturunan DMNS, Racemobambos dan T. simplex yang meragukan 

menyebabkan subtribe mereka belum dapat dikenalpasti. Taburan buluh-buluh Bambusinae 

adalah berpusat in tanah besar Asia Tenggara dan perwakilannya semakin berkurangan ke arah 

Australia (hanya satu spesies sahaja terdapat di Australia). Sebaliknya, taburan geografi 

semasa bagi keturunan DMNS membayangkan bahawa kumpulan buluh ini mungkin berasal 

dari Australasia dan disebarkan ke arah Asia Tenggara. Butir-butir lain dalam keputusan 

filogenetik kajian ini mencadangkan proses vicariance yang merentasi Laut Cina Selatan 

(ditunjukkan oleh Kinabaluchloa spp.) dan laluan New Guinea–Sulawesi–Borneo–S 

Philippines sebagai koridor penyebaran di antara Australia dan Asia Tenggara (ditunjukkan 

oleh keturunan DMNS). Keputusan-keputusan kajian ini, bersama dengan keputusan kajian-

kajian lain yang telah diterbitkan, menyumbang bukti-bukti penting bahawa introgression 

yang lalu, evolusi retikulasi dan peningkatan ploidi adalah ciri-ciri yang signifikan dalam 

perkembangan evolusi bagi beberapa keturunan buluh. 
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