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石山苣苔属（苦苣苔科）花形态演化及分类学意义
卢永彬１， 黄俞淞２， 许为斌１， 黄　 洁１， 刘　 演２， 向春雷３， 张　 强１∗

（ １． 广西喀斯特植物保育与恢复生态学重点实验室， 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所， 广西 桂林 ５４１００６； ２． 广西植物

功能物质研究与利用重点实验室， 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所， 广西 桂林 ５４１００６； ３． 东亚植物多样性与

生物地理学重点实验室， 中国科学院昆明植物研究所， 昆明 ６５０２０１ ）

摘　 要： 石山苣苔属（苦苣苔科）约 ３０ 种，主要分布于我国南部的石灰岩地区。 目前该属已知物种数虽少但花

形态极其多样，是该科中分类最为困难的类群之一。 基于分子证据，其它 ８ 个属中花形态迥异的一些物种被并

入石山苣苔属。 然而，该属花形态的演化趋势缺乏系统性的研究，传统分类对属的界定与分子系统学研究结果

相矛盾的原因，以及是否有形态特征支持新界定的石山苣苔属还不清楚。 该研究中，总共编码了 １９ 种石山苣苔

属植物和 ９ 种报春苣苔属植物的 ３５ 个形态特征，其中包括 ２６ 个花部形态特征，在分子系统树上追踪了它们的

演化路径。 结果表明：无论属内还是属间，多数花部形态特征，尤其以往属的分类界定特征，在演化过程中变化

频繁且发生了高度同塑性演化，这是导致传统形态分类不自然的关键因素。 此外，在观察研究的所有特征中，花
丝和柱头的差异可能在石山苣苔属植物共同祖先中经历了演变，或可用于区分石山苣苔属与其姐妹报春苣苔属

的大多数种类。 因此，在苦苣苔科植物的分类学研究中应当慎用这些花部性状作为分类依据，而且应对形态特

征进行广泛地观察研究，在密集的取样和分辨率更高、更可靠的系统树上追踪它们的演化规律。 更为重要的是，
需要进一步研究导致复杂形态性状演化的内在分子调控机理和外在的自然选择动力，最终更加深入地理解石山

苣苔属等典型喀斯特植物的演化过程和机理。
关键词： 分类， 花部特征， 苦苣苔科， 同塑性演化， 喀斯特植物， 石山苣苔属

　 　 Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ Ｈａｎｃｅ （Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ）， ｆｉｒｓｔｌｙ ｅｓｔａｂ⁃
ｌｉｓｈｅｄ ｉｎ １８８３， ｒｅｍａｉｎｅｄ ａｓ ａ ｍｏｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｕｓ （ｏｎｌｙ
ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｄｅａｌｂａｔｕｓ） ｏｖｅｒ ａ ｃｅｎｔｕｒｙ． Ｉｔ ｉｓ
ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ａｎｄ ｈａｓ ｃａｍｐａｎｕｌａｔｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｗｉｔｈ ｉｎｄｉｓ⁃
ｔｉｎｃｔｌｙ ｔｗｏ⁃ｌｉｐｐｅｄ ｌｉｍｂ， ｂｅｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｏｍ ｍｏｓｔ ｏｔｈｅｒ
Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ， ｗｈｉｃｈ ｕｓｕａｌｌｙ ｐｏｓｓｅｓｓ ｄｉｓｔｉｎｃｔｌｙ ｔｗｏ⁃
ｌｉｐｐｅｄ ｌｉｍｂ ｗｉｔｈ ｌｏｂｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎ ｓｉｚｅ ａｎｄ ／ ｏｒ ｓｈａｐｅ．
Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ ａｎｄ Ｃｅｎｔｒａｌ Ｃｈｉｎａ，
ｍｏｓｔｌｙ ｇｒｏｗｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｃｒｅｖｉｃｅｓ ｏｆ ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｒｏｃｋｓ． Ｎｏ
ｍｏｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｗｅｒｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ
ｃｅｎｔｕｒｙ． Ｔｉｌｌ ｔｈｅ ｌａｓｔ ｄｅｃａｄｅ， ｓｅｖｅｒａｌ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ
Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｗｅｒｅ ｆｉｎａｌｌｙ ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄ ａｎｄ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｆｒｏｍ
Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ （Ｗｅｉ， ２００７； Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ， ２０１０）．

Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｂｅ⁃
ｔｗｅｅｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓ． ｓ． ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｌｏｓｅｌｙ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｒａ
ｗｅｒｅ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｒｅｃｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ｓｔｕｄｉｅｓ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１１ｂ； Ｘｕ ｅｔ ａｌ， ２０１４）． Ｔｈｅ
ｍｏｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｅｒａ （Ｃａｌｃａｒｅｏｂｏｅａ Ｃ． Ｙ． Ｗｕ ｅｘ Ｈ． Ｗ．
Ｌｉ， Ｐａｒａｌａｇａｒｏｓｏｌｅｎ Ｗｅｉ， Ｄｏｌｉｃｈｏｌｏｍａ Ｄ． Ｆａｎｇ ＆ Ｗ．
Ｔ． Ｗａｎｇ ａｎｄ Ｔｅｎｇｉａ Ｃｈｕｎ） ａｎｄ ｏｎｅ ｔｏ ａ ｆｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｆｒｏｍ Ｗｅｎｔｓａｉｂｏｅａ Ｆａｎｇ ＆ Ｑｉｎ， Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ Ｈａｎｃｅ， Ｌａｇａ⁃
ｒｏｓｏｌｅｎ Ｗａｎｇ ａｎｄ Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｕｓ Ｗａｌｌｉｃｈ ｗｅｒｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ
ｉｎｔｏ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｄｅｄ ｇｅｎｕｓ ｗａｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ
ｔｏ ｂｅ ｍｏｓｔ ｃｌｏｓｅ ｔｏ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ
ａｎｄ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ＩＴＳ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ
ａｌ， ２０１１ｂ； Ｘｕ ｅｔ ａｌ， ２０１４）． Ｔｈｅ ｒｅｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ
ｍｏｒｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｅｎｌａｒｇｅｄ Ｐｅｔｒｏｃ⁃
ｏｄｏｎ ｔｏ ｃｏｎｔａｉｎ ｃａ． ３０ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１１ｂ；
Ｗｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１２； Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１４； Ｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１４；
Ｘｕ ｅｔ ａｌ， ２０１４； Ｙｕ ｅｔ ａｌ， ２０１５； Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ， ２０１６； Ｌｕ ｅｔ
ａｌ， ２０１７）． Ｉｔ ｉｓ ｍｏｒｅ ｎｏｔｅｗｏｒｔｈｙ ｉｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｄｅｄ

８２２１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



ｇｅｎｕｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｖａｒｉｅｄ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ Ｏｌｄ
Ｗｏｒｌｄ， ｃｏｍｐａｒａｂｌｅ ｔｏ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｅｗ Ｗｏｒｌｄ （Ｗｅｂｅｒ
ｅｔ ａｌ， ２０１１ｂ）．

Ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｄｅｄ Ｐｅｔｒｏｃ⁃
ｏｄｏｎ， ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｆｌｏｒａｌ ｐａｒｔｓ， ａｒｅ ｒｅｍａｒｋａｂｌｙ
ｄｉｖｅｒｓｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｏｆ Ｏｌｄ Ｗｏｒｌｄ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ．
Ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｃｏｖｅｒｓ ａｌｍｏｓｔ ａｌｌ ａｓ⁃
ｐｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ． Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ， ｔｈｅ ｓｙｍｍｅ⁃
ｔｒｙ ｏｆ ｃｏｒｏｌｌａ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｚｙｇｏｍｏｒｐｈｙ ａｎｄ ａｌｍｏｓｔ ａｃｔｉｎｏｍｏｒ⁃
ｐｈｙ； ｍｏｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｖｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｌｉｍｂ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ａｄａｘｉａｌ
（ｄｏｒｓａｌ） ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ａｂａｘｉａｌ （ ｖｅｎｔｒａｌ） ｌｏｂｅｓ ｂｕｔ
ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｈａｖｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｌｉｍｂ ｗｉｔｈ ａ ｖｅｒｙ
ｕｎｕｓｕａｌ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ａｄａｘｉａｌ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｏｎｅ ａｂａｘｉａｌ
ｌｏｂｅ ［ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｔｅｒｍｉｎｏｌｏｇｙ ｏｆ ｆｏｕｒ⁃ｔｏｏｔｈｅｄ
ｕｐｐｅｒ ｌｉｐ ａｎｄ ｏｎｅ⁃ｔｏｏｔｈｅｄ ｌｏｗｅｒ ｌｉｐ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ Ｗｅｂｅｒ
ｅｔ ａｌ （２０１１ｂ）］； ｃｏｒｏｌｌａ ｓｈａｐｅ ｉｓ ｖａｒｉａｂｌｅ ｆｒｏｍ ｃａｍｐａｎ⁃
ｕｌａｔｅ， ｔｕｂｕｌａｒ， ｆｕｎｎｅｌｆｏｒｍ， ｕｒｃｅｏｌａｔｅ ｔｏ ｓａｌｖｅｒｆｏｒｍ； ｃｏ⁃
ｒｏｌｌａ ｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ ｉｓ ｄｉｖｅｒｓｅ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｐｕｒｅ ｗｈｉｔｅ， ｐｕｒ⁃
ｐｌｅ， ｙｅｌｌｏｗ ａｎｄ ｂｒｉｇｈｔ ｒｅｄ； ｓｔａｍｅｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｐｅｒ ｆｌｏｗｅｒ
ａｒｅ ｕｓｕａｌｌｙ ｔｗｏ ｂｕｔ Ｐｅｔ． ｓｃｏｐｕｌｏｒｕｍ （ ｐｒｅｖｉｏｕｓ Ｔｅｎｇｉａ
ｓｃｏｐｕｌｏｒｕｍ） ａｎｄ ｏｎｅ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｐｅｔ． ｈｕ⁃
ｎａｎｅｎｓｉｓ （Ｙｕ ｅｔ ａｌ， ２０１５） ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｐｏｓ⁃
ｓｅｓｓ ｆｉｖｅ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｆｅｒｔｉｌｅ ｓｔａｍｅｎｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｇｅｎ⁃
ｅｒａｌ ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｉｓ ａｓ
ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇ． １．

Ｔｈｅ ｒｅｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｃｌｕｓｉｏｎ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｅｉｇｈｔ ｇｅｎｅｒａ， ｃｏｕｌｄ ｉｍｐｌｙ ｔｈａｔ ｍｏｒ⁃
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ， ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙ ｔｈｏｓｅ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｔｒａｉｔｓ
ｔｈｅ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｗａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ， ｍｉｇｈｔ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｃｏｍｐｌｉｃａｔｅｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｓｕｃｈ ａｓ ｈｏｍｏｐｌａｓｙ （ ｉ．ｅ． ｃｏｎｖｅｒ⁃
ｇｅｎｃｅ， ｐａｒａｌｌｅｌ ｏｒ ｒｅｖｅｒｓａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）， ｄｒａｍａｔｉｃ ｍｏｒ⁃
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ， ａｎｄ ／ ｏｒ
ｐｌｅｓｉｏｍｏｒｐｈｙ ｒｅｍａｉｎｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｅｔｃ． Ｈｏｗｅ⁃
ｖｅｒ， ｌｉｔｔｌｅ ｉｓ ｋｎｏｗｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｓｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｄｅｄ ｇｅｎｕｓ
ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ， ｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｙ ｓａｍｐｌｅｄ ｔｈｅ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１１ｂ； Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ，
２０１４）． Ｉｔ ｒｅｍａｉｎｓ ｕｎｋｎｏｗｎ ｗｈｅｔｈｅｒ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａｎｙ ｆｌｏｒａｌ ｏｒ
ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｔｈａｔ ｃａｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｅ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ
ｆｒｏｍ ｉｔｓ ｓｉｓｔｅｒ ｇｅｎｕｓ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ，

ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅ ｅａｃｈ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ． Ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅｓｅ ｉｓ⁃
ｓｕｅｓ ｎｅｅｄｓ ｃａｒｅｆｕｌｌｙ ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｅ ｍｏｒｐｈｏ⁃
ｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ， ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ
ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ， ａｎｄ ｔｒａｃｉｎｇ ｔｈｅｉｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａ
ｒｏｂｕｓｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｂｙ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ．

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｗｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ ａｎｄ ｃｏｄｅｄ ３５ ｍｏｒｐｈｏ⁃
ｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ （ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ２６ ｆｌｏｒａ ｔｒａｉｔｓ） ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃ⁃
ｏｄｏｎ ａｎｄ ｓｏｍｅ ｏｕｔｇｒｏｕｐ ｔａｘａ ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ， ｔｒａｃｅｄ ｔｈｅ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｄｏｗｎ⁃
ｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｕｂｌｉｃ ａｃｃｅｓｓｉｂｌｅ ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｅｎｔｒｅ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ （ＮＣＢＩ）． Ｔｈｅ ａｉｍｓ ｗｅ
ｔａｒｇｅｔｅｄ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ： （ １ ） ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｔｒｅｎｄｓ ｈｏｗ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｅｓ ｅｖｏｌｖｅｄ； （２） ｔｈｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｓｙｎａｐｏｍｏｒｐｈｙ ｔｈａｔ ｃａｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｔｉａｔｅ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｆｒｏｍ ｉｔｓ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ． Ｗｅ ａｌｓｏ ｄｉｓ⁃
ｃｕｓｓ ｔｈｅ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｖｏ⁃
ｌｕｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｕｔｕｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ．

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１．１ Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｅｘａｍｉｎｅｄ
Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３５ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ （ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ

２６ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ） ｏｆ １９ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ９
ｏｕｔｇｒｏｕｐ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｗｅｒｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ ａｎｄ ｃｏ⁃
ｄｅｄ ｎｕｍｅｒｉｃａｌｌｙ． Ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｗｅｒｅ
ｃｏｄｅｄ ａｎｄ ｖａｌｉｄａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｄｅｓｃｒｉｐ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｍｏｎｏｇｒａｐｈｓ ｓｕｃｈ ａｓ
Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ （Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ， １９９８）， Ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉ⁃
ａｃｅａｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ （Ｌｉ ＆ Ｗａｎｇ， ２００５） ａｎｄ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ
ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ （Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ， ２０１０）， ａｎｄ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ａｎｄ ／ ｏｒ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｉｎｖｅｓｔｉ⁃
ｇａｔｉｏｎｓ．

Ｗｅ ｃｏｄｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒ
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｍｅｒｉｃｓ． Ｆｏｒ ｔｈｏｓｅ ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｍｏｓａｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｓｔａｔｅｓ， ｗｅ ｃｏｄｅｄ ｔｈｅｍ ｗｉｔｈ ａｌｌ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ
ｓｔａｔｅｓ． Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ， ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ， Ｐｅｔ． ｔｉ⁃
ａｎｄｅｎｇｅｎｓｉｓ ｈａｓ ｃｏｒｏｌｌａ ｗｉｔｈ ｐａｌｅ ｂｌｕｅ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｗｈｉｔｅ
ｔｕｂｅ， ｗｅ ｃｏｄｅｄ ｉｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｓｔａｔｅｓ （０
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ａｎｄ ２， ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｂｌｕｉｓｈ ｖｉｏｌｅｔ ａｎｄ ｗｈｉｔｅ， ｒｅｓｐｅｃ⁃
ｔｉｖｅｌｙ．） Ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｌａｃｋｉｎｇ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｒｅｃｏｒｄ， ｗｅ ｔｒｅａｔｅｄ ｔｈｅｍ ａｓ ｍｉｓｓｉｎｇ． Ａｌｌ ｔｈｅ ｃｏｄｅｄ ｔｒａｉｔｓ
ａｒｅ ｌｉｓｔｅｄ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １．
１．２ Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｙ

Ａｓ ｔｈｅ ｐｌａｓｔｉｄ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒ ａｎｄ ｎｕ⁃
ｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ （ ＩＴＳ） ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｍｏｓｔ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ， ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂ⁃
ｆａｍｉｌｙ Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｏｉｄｅａｅ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
Ｏｌｄ Ｗｏｒｌｄ （Ｄｅｎｄｕａｎｇｂｏｒｉｐａｎｔ ｅｔ ａｌ， ２００７； Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ， ２０１０； Ｍöｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１１ａ， ｂ； Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ，
２０１１ｂ； Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１４）， ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ
ｗｅｒｅ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ
ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ．

Ａｓ ｓｈｏｗｎ ｂｙ ｓｏｍｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｓｔｕｄｉｅｓ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ，
２０１１ｂ； Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１４）， ｔｈｅ ｎｅｗｌｙ ｒｅｄｅｆｉｎｅｄ ｇｅｎｕｓ
Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｉｓ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ， ｔｈｅｒｅ⁃
ｆｏｒｅ， ａｌｌ ｔｈｅ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ａｎｄ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ
ｔａｘａ ａｎｄ ａ ｆｅｗ ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓ ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ ｗｅｒｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ． Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｍｅ
ｏｔｈｅｒ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ， ｎａｍｅｌｙ Ａｌｌｏｃｈｅｉｌｏｓ Ｗ． Ｔ．
Ｗａｎｇ， ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｍｉｌｅｅｎｓｉｓ ｗｈｉｃｈ ａｌｓｏ ｐｏｓｓｅｓｓ ｔｈｅ
ｒａｒｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ ａｄａｘｉａｌ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｏｎｅ ａｂ⁃
ａｘｉａｌ ｌｏｂｅ （Ｆｉｇ． ２） ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｉｎｃｌｕｄｅｄ． Ｓｏｍｅ ｏｔｈｅｒ Ｏｌｄ
Ｗｏｒｌｄ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ， ｅ． ｇ． Ｄｅｉｎｏｃｈｅｉｌｏｓ Ｗ． Ｔ． Ｗａｎｇ
ａｎｄ Ｇｙｒｏｃｈｅｉｌｏｓ Ｗ． Ｔ． Ｗａｎｇ ｗｉｔｈ ａｎｏｔｈｅｒ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ
ｓｐｅｃｉａｌ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ （ｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｄａｘｉａｌ ｌｉｐ ｗｉｔｈ
ｎｏｒｍａｌ ｔｒｉ⁃ｐａｒｔｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｂａｘｉａｌ ｌｉｐ） ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｓｅｖｅｒ⁃
ａｌ ｏｔｈｅｒ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ａｎｄ
ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ． Ｆｉｎａｌｌｙ，
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｌｙｓｉｏｎｏｔｕｓ，
Ｃｙｒｔａｎｄｒａ ａｎｄ Ｓｔｒｅｐｔｏｃａｒｐｕｓ ｗｅｒｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ａｎｄ ｕｓｅｄ ａｓ
ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｄｉｓｔａｎｔ ｏｕｔｇｒｏｕｐｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ
ｌａｒｇｅｒ⁃ｓｃａｌｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ （ Ｒｏａｌｓｏｎ ＆ Ｒｏ⁃
ｂｅｒｔｓ， ２０１６）． Ｔｈｅ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ｄａｔａ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ６０ ａｃｃｅｓ⁃
ｓｉｏｎｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ４５ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ＩＴＳ ｄａｔａ ｅｎｃｏｍ⁃
ｐａｓｓｅｄ ５４ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ４４ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃ⁃
ｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ａｌｌ ｔｈｅ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｒｅ ａｓ ｌｉｓｔｅｄ
ｉｎ Ｔａｂｌｅ Ｓ１ ｉｎ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ．

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｓｃｏｒｉｎｇ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

Ｎｏ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒ Ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｓｔａｔｅ

１ Ｈａｂｉｔ ０ ｈｅｒｂ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ； １ ｈｅｒｂ ａｎｎｕａｌ； ２ ｓｈｒｕｂ
２ Ｓｔｅｍ ０ ａｂｓｅｎｔ； １ ｄｅｃｕｍｂｅｎｔ； ２ ｅｒｅｃｔ
３ Ｌｅａｆ ｂｌａｄｅ ｆｏｒｍ ０ ｏｖａｔｅ⁃ｅｌｌｉｐｔｉｃ； １ ｒｏｕｎｄｅｄ； ２ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ⁃

ｌｉｎｅａｒ
４ Ｌｅａｆ ｂａｓｅ ｆｏｒｍ ０ ｃｏｒｄａｔｅ⁃ｏｂｌｉｑｕｅｌｙ ｏｒ ｃｏｒｄａｔｅ⁃ｔｒｕｎｃａｔｅｄ；

１ ｃｕｎｅｉｆｏｒｍ； ２ ｒｏｕｎｄｅｄ
５ Ｌｅａｆ ｍａｒｇｉｎ ０ ｅｎｔｉｒｅ； １ ｎｏｎ⁃ｅｎｔｉｒｅ
６ Ｌｅａｆ ａｐｅｘ ０ ｒｏｕｎｄｅｄ； １ ａｃｕｔｅ ｏｂｔｕｓｅ； ２ ａｃｕｍｉｎａｔｅ
７ Ｌｅａｆ ｉｎｄｕｍｅｎｔｕｍ ０ ｎｏｎ⁃ｇｌａｂｒｏｕｓ； １ ｇｌａｂｒｏｕｓ； ２ ａｄａｘｉａｌ

ｇｌａｂｒｏｕｓ； ３ ａｂａｘｉａｌ ｇｌａｂｒｏｕｓ
８ Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ０ ｃｏｍｐｒｉｓｉｎｇ ｓｏｌｉｔａｒｙ ｆｌｏｗｅｒ； １ ｃｏｍｐｒｉ⁃

ｓｉｎｇ ｔｗｏ ｏｒ ｍｏｒｅ ｆｌｏｗｅｒｓ
９ Ｆｌｏｒａｌ ｓｙｍｍｅｔｒｙ ０ ｚｙｇｏｍｏｒｐｈｙ； １ ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｙ
１０ Ｂｒａｃｔ ｆｏｒｍ ０ ｓｕｂｌｉｎｅａｒ； １ ｓｕｂｏｖａｔｅ
１１ Ｃａｌｙｘ ｆｏｒｍ ０ ｎｏｎ⁃ｓｕｂｏｖａｔｅ； １ ｓｕｂｏｖａｔｅ
１２ Ｃｏｒｏｌｌａ ｓｈａｐｅ ０ ｃａｍｐａｎｕｌａｔｅ； １ ｆｕｎｎｅｌｆｏｒｍ⁃ｉｎｆｕｎｄｉｂｕｌｉ⁃

ｆｏｒｍ； ２ ｃｙｌｉｎｄｒｉｃ⁃ｔｕｂｕｌａｒ； ３ ｕｒｃｅｏｌａｔｅ⁃ｇｙａ⁃
ｌｅｃｔｏｉｄ； ４ ｓａｌｖｅｒ

１３ Ｃｏｒｏｌｌａ ｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ ０ ｂｌｕｉｓｈ ｖｉｏｌｅｔ； １ ｙｅｌｌｏｗ； ２ ｗｈｉｔｅ； ３
ｒｅｄ； ４ ｇｒｅｅｎ

１４ Ｃｏｌｏｒ ｍａｒｋｓ ｉｎｓｉｄｅ
ｃｏｒｏｌｌａ

０ ｎｏｎｅ； １ ｏｎ ｕｐｐｅｒ ｌｉｐ； ２ ｏｎ ｌｏｗｅｒ ｌｉｐ；
３ ｏｎ ｂｏｔｈ ｕｐｐｅｒ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｌｉｐｓ

１５ Ｃｏｒｏｌｌａ ｌｏｂｅｓ ０ ｕｐｐｅｒ ｔｗｏ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｔｈｒｅｅ； １ ｕｐｐｅｒ
ｆｏｕｒ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｏｎｅ； ２ ｆｉｖｅ ｅｑｕａｌ ｌｏｂｅｓ

１６ Ｌｏｂｅ ｓｈａｐｅ ０ ｒｏｕｎｄｅｄ； １ ｏｂｌｏｎｇ； ２ ｔｒｉａｎｇｕｌａｒ
１７ Ｌｏｂｅ ａｐｅｘ ０ ｓｕｂｒｏｕｎｄｅｄ； １ ａｃｕｔｅ； ２ ａｃｕｍｉｎａｔｅ
１８ Ｌｏｂｅ ｒｅｆｌｅｘｅｄ ０ ｙｅｓ； １ ｎｏ
１９ Ｃｏｒｏｌｌａ ｔｕｂｅ ０ ｓｔｒａｉｇｈｔ； １ ｃｕｒｖｅｄ
２０ Ｆｅｒｔｉｌｅ ｓｔａｍｅｎ

ｎｕｍｂｅｒｓ
０ ｔｗｏ； １ ｆｏｕｒ； ２ ｆｉｖｅ

２１ Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｔａｍｅｎ
ｌｅｎｇｔｈ

０ ｉｎｃｌｕｄｅｄ； １ ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｏｕｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｏｌ⁃
ｌａ ｔｕｂｅ

２２ Ｆｉｌａｍｅｎｔｓ ０ ｓｔｒａｉｇｈｔ； １ ｃｕｒｖｅｄ； ２ ｇｅｎｉｃｕｌａｔｅ
２３ Ｆｉｌａｍｅｎｔ ｉｎｄｕｍｅｎ⁃

ｔｕｍ
０ ｇｌａｂｒｏｕｓ； １ ｐｕｂｅｒｕｌｅｎｔ

２４ Ｆｉｌａｍｅｎｔ ａｄｎａｔｅｄ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

０ ａｂｏｖｅ ｏｒ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ； １ ｎｅａｒ ｔｈｅ
ｂａｓｅ

２５ Ａｎｔｈｅｒ ａｔｔａｃｈｍｅｎｔ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

０ ｄｏｒｓｉｆｉｘｅｄ； １ ｂａｓｉｆｉｘｅｄ

２６ Ａｎｔｈｅｒ’ｓ ｒｅｌａｔｉｏｎ ０ ｃｏｈｅｓｉｏｎ； １ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ
２７ Ａｎｔｈｅｒ ｆｏｒｍ ０ ｒｅｎｉｆｏｒｍ； １ ｔｒｉａｎｇｌａｒ； ２ ｓｕｂｏｖａｔｅ
２８ Ｓｔａｍｉｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ０ ｎｏｎｅ； １ ｏｎｅ； ２ ｔｗｏ； ３ ｔｈｒｅｅ
２９ Ｐｉｓｔｉｌｓ ０ ｉｎｃｌｕｄｅｄ； １ ｐｒｏｔｒｕｄｉｎｇ ｏｒ ｅｑｕａｌ ｌｅｎｇｔｈ

ｗｉｔｈ ｃｏｒｏｌｌａ ｔｕｂｅ
３０ Ｐｉｓｔｉｌ ｉｎｄｕｍｅｎｔｕｍ ０ ｇｌａｂｒｏｕｓ； １ ｐｕｂｅｓｃｅｎｔ⁃ｐｉｌｏｓｅ
３１ Ｏｖａｒｙ ｓｈａｐｅ ０ ｌｉｎｅａｒ； １ ｎａｒｒｏｗ ｅｌｌｉｐｔｉｃ⁃ｏｖａｔｅ⁃ｒｏｕｎｄ
３２ Ｓｔｉｇｍａ ｓｐｌｉｔ ０ ｓｏｌｉｔａｒｙ； １ ｂｉｆｉｄ
３３ Ｓｔｉｇｍａ ｓｈａｐｅ ０ ｃａｐｉｔａｔｅ； １ ｏｂｔｒａｐｅｚｉｆｏｒｍ （ｃｈｉｒｉｔｏｉｄ）
３４ Ｆｒｕｉｔ ｆｏｒｍ ０ ｏｖａｔｅ⁃ｅｌｌｉｐｔｉｃ； １ ｌｉｎｅａｒ⁃ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ
３５ Ｆｒｕｉｔ ｓｐｌｉｔ ｎｕｍｂｅｒｓ ０ ｎｏｎｅ； １ ｏｎｅ； ２ ｔｗｏ； ３ ｔｈｒｅｅ； ４ ｆｏｕｒ

１．３ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ
Ａｌｌ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｉｇｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ

０３２１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



ＭＵＳＣＬＥ ３．８．３１ （Ｅｄｇａｒ， ２００４）， ａｎｄ ｔｈｅｎ ｍａｎｕａｌｌｙ
ａｄｊｕｓｔｅｄ ｕｓｉｎｇ Ｂｉｏｅｄｉｔ ５．０．９ （Ｈａｌｌ， １９９９）． Ｔｈｅ ｆｌａｎｋ
ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ａｍｂｉｇｕｏｕｓｌｙ ａｌｉｇｎｅｄ ｏｒ ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ
ｎｕｍｅｒｏｕｓ ｍｉｓｓｉｎｇ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｃ⁃
ｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｄｅｌｅｔｅｄ．

Ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ （ ＭＬ） ｉｎ ＲａｘＭＬ⁃ＶＩ⁃
ＨＰＣ （Ｓｔａｍａｔａｋｉｓ， ２００６）， ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ （ＭＰ）
ｉｎ ＰＡＵＰ ４．１０ （Ｓｗｏｆｆｏｒｄ， ２００２） ａｎｄ ｔｈｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎ⁃
ｆｅｒｅｎｃｅ （ ＢＩ） ｉｎ ＭｒＢａｙｅｓ ３． ２． ６ （ Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ｅｔ ａｌ，
２０１２） ｗｅｒｅ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｔｏ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ．
Ｆｉｒｓｔ， ｗｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｈｅ ＭＬ ａｎａｌｙｓｅｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｗｏ ｒｅｇｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｓｅｔｔｉｎｇｓ ｏｆ １ ０００ ｒａｐｉｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
ｓｅａｒｃｈｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｒｅａｆｔｅｒ ａ ｔｈｏｒｏｕｇｈ ＭＬ ｓｅａｒｃｈ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ＧＴＲ＋Ｇ． Ｔｈｅ ｃｏｎｇｒｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙ⁃
ｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｇｎａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ｃｏｍ⁃
ｐａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｔｗｏ ＭＬ ｍａｊｏｒｉｔｙ⁃ｒｕｌｅ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｔｒｅｅｓ ｕｓｉｎｇ ａ
ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅ ｏｆ ７０％ ａｓ ａｎ ａｒｂｉｔｒａｒｙ ｔｈｒｅｓｈ⁃
ｏｌｄ， ｍｅａｎｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｏｄｅｓ ｓｈｏｗｉｎｇ ｉｎｃｏｎｇｒｕｅｎｔ ｒｅｌａ⁃
ｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ａｎｄ ＩＴＳ ＭＬ ｍａｊｏｒｉｔｙ⁃ｒｕｌｅ
ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｔｒｅｅｓ ｗｉｔｈ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅ ａｂｏｖｅ
７０％ ｗｅｒｅ ａｓｓｕｍｅｄ ｔｏ ｂｅ ｓｔｒｏｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｎｆｌｉｃｔ
ａｎｄ ａｇａｉｎｓｔ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｌｏｃｉ． Ｆｏｒ ｔｈｅ
ＭＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａｔａ， ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
ｗｅｒｅ ｓｅｔｔｌｅｄ． Ｆｏｒ ｔｈｅ ＭＰ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａ⁃
ｔａ， ｔｈｅ ＭＰ ｓｅｔｔｉｎｇｓ ｗｅｒｅ ｈｅｕｒｉｓｔｉｃ ｓｅａｒｃｈｅｓ ｏｆ １ ０００
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ｒａｎｄｏｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｔｒｅｅ ｂｉｓｅｃｔｉｏｎ
ａｎｄ ｒｅｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎ （ ＴＢＲ） ｓｗａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ａｌｌ ＭＰ ｔｒｅｅｓ
ｓａｖｅｄ ａｔ ｅａｃｈ ｒｅｐｌｉｃａｔｅ （Ｍｕｌｔｒｅｅ ｏｎ）； ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
ａｎａｌｙｓｉｓ， １ ０００ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｐｓｅｕｄｏ⁃ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎ⁃
ｄｕｃｔｅｄ， ｅａｃｈ ｗｉｔｈ １０ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ｒａｎｄｏｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｄｄｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａ ｍａｘｉｍｕｍ ｏｆ ５ ０００ ｔｒｅｅｓ ｓａｖｅｄ ｆｏｒ ｅａｃｈ
ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｐｓｅｕｄｏ⁃ｒｅｐｌｉｃａｔｅ． Ｆｏｒ ｔｈｅ ＢＩ ａｎａｌｙｓｉｓ，
１００ ０００ ０００ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｒｕｎ ｗｉｔｈ ｆｏｕｒ ｃｈａｉｎｓ ｉｎ
ｔｗｏ ｐａｒａｌｌｅｌ ｒｕｎｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｔｒｅｅ ｅｖｅｒｙ ５ ０００ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ
ｗｅｒｅ ｓａｍｐｌｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｂｕｒｎ⁃ｉｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ５ ０００ ｔｒｅｅｓ
ｄｉｓｃａｒｄｅｄ． Ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｐａｒａｌｌｅｌ ｒｕｎｓ ｗａｓ
ｇｕａｒａｎｔｅｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｓｐｌｉｔｔｉｎｇ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ０．００５．
Ａｌｌ ｏｔｈｅｒ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｗｅｒｅ ｓｅｔ ａｓ ｄｅｆａｕｌｔ．

Ｗｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｔｈｅ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｆｌｏｒａｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｅｓ
ａｎｄ ｔｒａｃｅｄ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃ⁃
ｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａ⁃

ｔａ ｗｉｔｈ ｏｎｌｙ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｔａｘａ ｐｒｅｓｅｒｖｅｄ
ｕｓｉｎｇ Ｆｉｔｃｈ ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｉｎ Ｍｅｓ⁃
ｑｕｉｔｅ ２．０１ （Ｍａｄｄｉｓｏｎ ＆ Ｍａｄｄｉｓｏｎ， ２００７）． Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏ⁃
ｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｔｏ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｗｅｒｅ
ｍａｐｐｅｄ ｗａｓ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｔｏ ｃｏｍｐｒｉｓｅ ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａ⁃
ｔｉｖｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｐｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｗｉｔｈ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｒｕｎｅｄ． Ａｌｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒ
ｓｔａｔｅｓ ｗｅｒｅ ｔｒｅａｔｅｄ ａｓ ｕｎｏｒｄｅｒｅｄ， ｗｉｔｈ ａｌｌ ｏｔｈｅｒ ｓｅｔｔｉｎｇｓ
ｌｅｆｔ ａｓ ｄｅｆａｕｌｔ．

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ

２．１ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ａｌｌｉｅｓ
Ｔｈｅ ａｌｉｇｎｅｄ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ａｎｄ ＩＴＳ ｄａｔａｓｅｔｓ ｗｅｒｅ ８９６

ａｎｄ ７４４ ｂａｓｅ ｐａｉｒｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７４ ａｎｄ ２８６ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ
ｓｉｔｅｓ， ａｎｄ ７２ ａｎｄ １２３ ｖａｒｉａｂｌｅ ｂｕｔ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｕｎｉｎ⁃
ｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｍａｔｒｉｘ ｔｈｕｓ
ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ ｏｆ １ ６４０ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ５５５ ｖａｒｉａｂｌｅ
ｓｉｔｅｓ ｗｉｔｈ ３６０ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅｓ． Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｃｏｎ⁃
ｓｉｓｔｅｎｃｙ ｉｎｄｅｘ （ＣＩ）， ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ （ＲＩ） ａｎｄ ｈｏｍｏ⁃
ｐｌａｓｙ ｉｎｄｅｘ （ＨＩ） ｗｅｒｅ ０．８３６， ０．９０４， ａｎｄ ０．１６４， ａｎｄ
０．５５３， ０．７３６ ａｎｄ ０．４４７ ｆｏｒ ｔｈｅ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ａｎｄ ＩＴＳ ｄａ⁃
ｔａ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａｔａ， ｔｈｅ ＭＬ， ＢＩ ａｎｄ ＭＰ ａｎａ⁃
ｌｙｓｅｓ ｙｉｅｌｄｅｄ ５０％ ｍａｊｏｒｉｔｙ⁃ｒｕｌｅ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｔｒｅｅｓ ｗｉｔｈ
ｃｏｎｇｒｕｅｎｔ ｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓ （Ｆｉｇ． ３）． Ｔｈｅ ｍｏｎｏｐｈｙｌｙ ｏｆ Ｐｅｔ⁃
ｒｏｃｏｄｏｎ ｗａｓ ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ ｗｉｔｈ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｔｏ ｈｉｇｈ ｓｕｐｐｏｒｔ
ｖａｌｕｅｓ （ＢＳＭＬ ＝ ６５％； ＰＰ ＝ ０． ９８； ＢＳＭＰ ＝ １００％），
ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｗａｓ ｆｕｌｌｙ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｔｈｅ ｓｉｓｔｅｒ ｏｆ
Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ （ ＢＳＭＬ ＝ １００％； ＰＰ ＝ １． ００； ＢＳＭＰ ＝
１００％）， ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｉｎ ｌｉｎｅ ｗｉｔｈ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ａｎａｌｙｓｅｓ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１１ｂ； Ｘｕ ｅｔ ａｌ， ２０１４； Ｇｕｏ
ｅｔ ａｌ， ２０１６； Ｌｕ ｅｔ ａｌ， ２０１７）． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈｉｎ
Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｒｅ ａｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇ． ３．
２．２ Ｆｌｏｒａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ

Ｍａｐｐｉｎｇ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕ⁃
ｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｃｌｅａｒｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒ⁃
ａｃｔｅｒｓ ｅｖｏｌｖｅｄ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ａｎｄ ｈｉｇｈｌｙ ｈｏｍｏｐｌａｓｉｏｕｓｌｙ ｉｎ
Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ． Ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｓｙｍｍｅｔｒｙ ｅｖｏｌｖｅｄ ｔｗｉｃｅ ｉｎ ｐａｒａｌ⁃
ｌｅｌ ｆｒｏｍ ｚｙｇｏｍｏｒｐｈｙ ｉｎｔｏ ａｌｍｏｓｔ ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｙ （Ｆｉｇ． Ｓ１
ｉｎ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ）； ｔｈｅ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｈａｐｅ

１３２１１０ 期 卢永彬等： 石山苣苔属（苦苣苔科）花形态演化及分类学意义



Ｆｉｇ． １　 Ｆｌｏｒａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ　 Ａ． Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｔｉａｎｄｅｎｇｅｎｓｉｓ； Ｂ． Ｐｅｔ． ｐｓｅｕｄｏｃｏｒｉａｃｅｉｆｏｌｉｕｓ； Ｃ． Ｐｅｔ． ｌｏｎｇｇａｎｇｅｎｓｉｓ； Ｄ． Ｐｅｔ． ｌｕｉ；
Ｅ． Ｐｅｔ． ｇｕａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ； Ｆ． Ｐｅｔ． ｄｅａｌｂａｔｕｓ； Ｇ． Ｐｅｔ． ｌａｘｉｃｙｍｏｓｕｓ； Ｈ． Ｐｅｔ． ｃｏｃｃｉｎｅｕｓ； Ｉ． Ｐｅｔ． ｃｏｒｉａｃｅｉｆｏｌｉｕｓ； Ｊ． Ｐｅｔ． ｎｉｖｅｏｌａｎｏｓｕｓ；

Ｋ． Ｐｅｔ． ｈａｎｃｅｉ； Ｌ． Ｐｅｔ． ｈｅｃｈｉｅｎｓｉｓ； Ｍ． Ｐｅｔ． ｊｉｎｇｘｉｅｎｓｉｓ； Ｎ． Ｐｅｔ． ｆａｎｇｉａｎｕｓ； Ｏ． Ｐｅｔ． ｊａｓｍｉｎｉｆｌｏｒｕｓ．

ｗａｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｔｏ ｂｅ ｔｕｂｕｌａｒ ａｎｄ ｅｖｏｌｖｅｄ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ （ａ ｔｏ⁃
ｔａｌ ｏｆ １３ ｔｉｍｅｓ ｏｆ ｃｈａｎｇｅｓ） ａｍｏｎｇ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｔａｔｅｓ， ｉｎ⁃

ｃｌｕｄｉｎｇ ｔｗｉｃｅ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔｌｙ ｉｎｔｏ ｃａｍｐａｎｕｌａｔｅ ａｎｄ ｔｈｒｉｃｅ
ｉｎｔｏ ｆｕｎｎｅｌｆｏｒｍ； ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｔｏ ｂｅ

２３２１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



Ｆｉｇ． ２　 Ｐａｒａｌｌｅｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ａｄａｘｉａｌ ｃｏｒｏｌｌａ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｏｎｅ ａｂａｘｉａｌ ｌｏｂｅ ｉｎ ｓｅｐａｒａｔｅ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｌｉｎｅａｇｅｓ
Ａ． Ｐｅｔｒｏｌｏｄｏｎ ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ； Ｂ． Ｐｅｔ． ｃｏｃｃｉｎｅｕｓ； Ｃ． Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｍｉｌｅｅｎｓｉｓ； Ｄ． Ａｌｌｏｃｈｅｉｌｏｓ ｃｏｒｔｕｓｉｆｌｏｒｕｓ．

ｐｕｒｐｌｅ ａｎｃｅｓｔｒａｌｌｙ ａｎｄ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅｄ １３ ｔｉｍｅｓ ｏｆ ｃｈａｎ⁃
ｇｅｓ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｉｘ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｐａｒ⁃
ａｌｌｅｌ ｉｎｔｏ ｗｈｉｔｅ； ｅｖｅｎ ｔｈｅ ｖｅｒｙ ｕｎｕｓｕａｌ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｏｆ ｆｏｕｒ ａｄａｘｉａｌ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｏｎｅ ａｂａｘｉａｌ ｌｏｂｅ ｅｖｏｌｖｅｄ ｔｗｉｃｅ
ｉｎ ｐａｒａｌｌｅｌ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ａｎｄ ｃｏｍｍｏｎ ｓｔａｔｅ ｏｆ ｔｗｏ
ａｄａｘｉａｌ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ａｂａｘｉａｌ ｌｏｂｅｓ ｉｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ，
ｗｉｔｈ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｓａｍｅ ｔｗｏ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｏｔｈｅｒ Ｏｌｄ Ｗｏｒｌｄ
Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ （Ａｌｌｏｃｈｅｉｌｏｓ ａｎｄ Ｏｒｅｏｃｈａｒｉｓ ｍｉｌｅｅｎｓｉｓ） ａｌ⁃
ｓｏ ｆｒｏｍ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ； ｔｈｅ ｓｔｉｇｍａ ａｌｓｏ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅｄ
ｅｉｇｈｔ ｃｈａｎｇｅｓ， ｓｅｖｅｎ ｆｒｏｍ ｂｉｆｉｄ ｉｎｔｏ ｕｎｉｔｙ （ｂｅｉｎｇ ｓｏｌｉ⁃
ｔａｒｙ） ｉｎ ｐａｒａｌｌｅｌ ａｎｄ ｏｎｅ ｒｅｖｅｒｓａｌ ｂａｃｋ ｆｒｏｍ ｕｎｉｔｙ ｉｎｔｏ
ｂｉｆｉｄ （ Ｆｉｇ． ４）． Ｍｏｓｔ ｏｔｈｅｒ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｈｏｍｏｐｌａｓｉｏｕｓ ｃｈａｎｇｅｓ
（ｄａｔａ ｎｏｔ ｓｈｏｗｎ）．

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

３．１ Ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ， ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔ ａｎｄ ｐａｒａｌｌｅｌ ｅｖｏ⁃
ｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ａｓｓｕｍｅｄ ｔａｘｏｎｏｍｙ⁃ｓｉｇｎｉｆｉ⁃
ｃａｎｔ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

Ｍａｐｐｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｐｈｙ⁃
ｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｌｅａｒｌｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅｄ ｃｏｍｐｌｉｃａｔｅｄ ｅｖｏ⁃
ｌｕｔｉｏｎ， ｉ．ｅ． ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ａｎｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅｓ
ａｎｄ ｐａｒａｌｌｅｌ ｃｈａｎｇｅｓ， ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ｂｅｙｏｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ
（Ｆｉｇ． ４）． Ｔｈｉｓ ｓｅｅｍｓ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｒｕｅ ｆｏｒ ｔｈｏｓｅ ｄｉａｇｎｏｓ⁃
ｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｔｈａｔ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｌｉｍｉｔ ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓ， ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｈａｖｅ ｍｉｓｌｅｄ ｔｈｅ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏ⁃

３３２１１０ 期 卢永彬等： 石山苣苔属（苦苣苔科）花形态演化及分类学意义



Ｆｉｇ． ３　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ａｎｄ ＩＴＳ ｄａｔａ， ｓｈｏｗｉｎｇ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ａｌｌｉｅｓ　 ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ， ＢＩ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ＭＰ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ

ａｒｅ ｌｉｓｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｎｏｄｅｓ． ∗ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｏｒ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｅｑｕａｌ ｔｏ １００％ ｏｒ １．００；
－ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｏｒ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｂｅｌｏｗ ５０％ ｏｒ ０．５０．

ｎｏｍｉｃ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａ．
Ｆｌｏｒａｌ （ｃｏｒｏｌｌａ） ｓｙｍｍｅｔｒｙ ｖａｒｉｅｄ ｉｎ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ

ａｎｄ ｗａｓ ａｓｓｕｍｅｄ ｔｏ ｂｅ ｏｎｅ ｏｆ ｔａｘｏｎｏｍｙ⁃ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ． Ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｉｃ ｆｌｏｒａｌ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｙｍｍｅｔｒｙ， ａ

４３２１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



Ｆｉｇ． ４　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｋｅｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ， ｓｈｏｗｉｎｇ
ｈｉｇｈｌｙ ｈｏｍｏｐｌａｓｉｏｕｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

ｒｅｌａｔｉｖｅ ｒａｒｅ ｓｔａｔｅ ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ ｏｎｌｙ ｂｙ ａ ｆｅｗ Ｏｌｄ Ｗｏｒｌｄ
Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ， ｗａｓ ａｓｓｕｍｅｄ ｔｏ ｂｅ ａ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｃｈａｒａｃ⁃

ｔｅｒ ａｎｄ ｍａｉｎｌｙ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｅ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｔａｂａｃｕｍ
ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ， ｅ． ｇ． ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｇｅｎｕｓ
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Ｆｉｇ． ５　 Ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐａｉｒｓ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ （ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ） ｂｕｔ ａｒｅ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｄｉｓｔａｎｔ　 Ａ－Ｂ． Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｒｅｎｉｆｏｌｉａ； Ｃ－Ｄ． Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｔｉａｎｄｅｎｇｅｎｓｉｓ； Ｅ． Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｔａｂａｃｕｍ； Ｆ． Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｇｕａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ．

Ｃｈｉｒｉｔａ． Ｌａｔｅｒ， ａｎｏｔｈｅｒ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ｎｅｗ
ｓｐｅｃｉｅｓ Ｐｒｉ． ｇｕａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ｇｅｎｅｒａｌ ｆｌｏｒａｌ ａｐ⁃
ｐｅａｒａｎｃｅ ａｎｄ ａｌｓｏ ａｌｍｏｓｔ ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｉｃ ｃｏｒｏｌｌａ ｌｉｋｅ
Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｔａｂａｃｕｍ ｗａｓ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ａｎｄ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｍｏｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｕｓ （Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ， ２０１１）． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｍｏ⁃
ｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｃｌｅａｒｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｐｒｉ．
ｔａｂａｃｕｍ ｗａｓ ｄｅｅｐｌｙ ｅｍｂｅｄｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｄｅｆｉｎｅｄ ｇｅｎｕｓ
Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｗｈｉｌｅ Ｐｒｉ． ｇｕａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ ｗａｓ ｎｅｓｔｅｄ ｗｉｔｈｉｎ
ｔｈｅ ｒｅｄｅｆｉｎｅｄ ｇｅｎｕｓ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ， ｓｔｒｏｎｇｌｙ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ
ｐａｒａｌｌｅｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｌｏｒａｌ ｓｙｍｍｅｔｒｙ ｆｒｏｍ ｚｙｇｏｍｏｒｐｈｙ ｔｏ
ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｙ． Ｓｏｍｅ ｏｔｈｅｒ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ （ｅ．ｇ．
ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ Ｔｈａｍｎｏｃｈａｒｉｓ Ｗａｎｇ， Ｂｏｕｒｎｅａ Ｏｌｉｖ． ａｎｄ
Ｃｏｎａｎｄｒｏｎ Ｓｉｅｂ． ＆ Ｚｕｃｃ．） ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｂｙ
ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｉｃ ｃｏｒｏｌｌａ， ｗｈｅｒｅａｓ， ｔｈｅｓｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｆｒｏｍ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｖｅｒ⁃
ｇｅｎｃｅ （ ｆａｃｔｕａｌｌｙ ｐａｒａｌｌｅｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ） ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ ｃｏｍ⁃
ｍｏｎ ａｎｃｅｓｔｒｙ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ａｎａｌｙｓｅｓ （Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１０）． Ｅｖｅｎ ｉｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ， ｔｈｅ

ｆｌｏｒａｌ ｓｙｍｍｅｔｒｙ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｚｙｇｏｍｏｒｐｈｙ ｉｎｔｏ ａｌ⁃
ｍｏｓｔ ａｃｔｉｎｏｍｏｒｐｈｙ ｗａｓ ａｌｓｏ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ ｈａｖｅ ｈａｐｐｅｎ
ｔｗｉｃｅ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｌｙ， ｌｅａｄｉｎｇ ｔｏ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｇｕａｎｇｘｉｅｎ⁃
ｓｉｓ ａｎｄ Ｐｅｔ． ｓｃｏｐｕｌｏｒｕｍ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ａｌｌ ｔｈｅｓｅ ｓｕｇｇｅｓｔ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｓｙｍｍｅｔｒｙ ｃａｎ ｅｖｏｌｖｅ ｒａｐｉｄｌｙ ａｎｄ ｉｎ ｐａｒ⁃
ａｌｌｅｌ ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｎｏｔ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｔｏ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｔｏ ｄｅｌｉｍｉｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ （ ｉ． ｅ． ｇｅｎｕｓ） ｉｎ
Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ．

Ｔｈｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｈａｐｅ， ａ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ａｓｓｕｍｅｄ ｔａｘｏｎｏ⁃
ｍｙ⁃ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒ， ａｌｓｏ ｅｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐａｒａｌｌｅｌ ａｎｄ
ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ． Ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ Ｌａｇａｒｏｓｏｌｅｎ ａｎｄ
Ｐａｒａｌａｇａｒｏｓｏｌｅｎ ｗｅｒｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｂｙ ｎａｒｒｏｗ ａｎｄ ｌｏｎｇ
（ｉ． ｅ． ｓａｌｖｅｒｆｏｒｍ） ｃｏｒｏｌｌａ ｔｕｂｅ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ
ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｉｓ ｓａｌｖｅｒｆｏｒｍ ｃｏｒｏｌｌａ ｅｖｏｌｖｅｄ ａｔ ｌｅａｓｔ ｔｗｉｃｅ ｉｎ ｐａｒａｌｌｅｌ
ｉｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｆｒｏｍ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｔｕｂｕｌａｒ， ａｎｄ ｉｔ ａｌｓｏ
ｅｖｏｌｖｅｄ ｉｎｔｏ ｕｒｃｅｏｌａｔｅ ａｎｄ ｔｕｂｕｌａｒ ｑｕｉｃｋｌｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｌｉｎｅａｇｅｓ． Ｔｈｅ ｃａｍｐａｎｕｌａｔｅ ｃｏｒｏｌｌａ ｔｈａｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ
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Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓ．ｓ． ａｎｄ Ｗｅｎｔｓａｉｂｏｅａ ｗａｓ ａｌｓｏ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ
ｅｖｏｌｖｅ ｔｗｉｃｅ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔｌｙ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｄｅｄ ｇｅｎｕｓ
Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ， ａｎｄ ｔｈｉｓ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅ ａｌｓｏ ｈａｐｐｅｎｅｄ ｂｅ⁃
ｔｗｅｅｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ． Ｔｈｅｓｅ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｏｆ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｈａｐｅ （ｓａｌｖｅｒｆｏｒｍ ａｎｄ ｃａｍｐａｎ⁃
ｕｌａｔｅ） ｔｈａｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ Ｌａｇａｒｏｓｏｌｅｎ， Ｐａｒａｌａｇａｒｏｓｏ⁃
ｌｅｎ， Ｗｅｎｔｓａｉｂｏｅａ ａｎｄ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓ． ｓ． ａｌｓｏ ｅｖｏｌｖｅｄ ｈｏ⁃
ｍｏｐｌａｓｉｏｕｓｌｙ ｉｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ａｌｌｉｅｓ．

Ｏｔｈｅｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｔｈａｔ ｗｅｒｅ ａｓｓｕｍｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｈａｒａｃ⁃
ｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｇｅｎｅｒａ Ｃａｌｃａｒｅｂｏｅａ， Ｄｏｌｉｃｈｏｌｏｍａ
ａｎｄ Ｄｉｄｙｍｏｃａｒｐｕｓ， ｗｈｏｓｅ ｔａｘａ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｗｈｏｌｌｙ ｏｒ ｐａｒ⁃
ｔｉａｌｌｙ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎｔｏ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ， ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ
ｂｅ ｈｏｍｏｐｌａｓｉｏｕｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ． Ｄｏｌｉ⁃
ｃｈｏｌｏｍａ， ａ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｍｏｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｕｓ， ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｎａｒｒｏｗ
ｃｏｒｏｌｌａ ｔｕｂｅ ｌｉｋｅ ｔｈｅ ｔａｘａ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ Ｌａｇａｒｏｓｏｌｅｎ，
ｂｕｔ ｄｉｆｆｅｒｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｌａｔｔｅｒ ｂｙ ｉｔｓ ｄｅｅｐ ｓｐｌｉｔ ｃｏｒｏｌｌａ ｌｏｂｅｓ．
Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｉｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｏｆ ｄｅｅｐ ｓｐｌｉｔ ｌｏｂｅｓ ｗａｓ ａｌｓｏ ｏｂ⁃
ｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ａｎｏｔｈｅｒ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｐｅｔｒｏｃ⁃
ｏｄｏｎ ａｉｎｓｌｉｉｆｏｌｉｕｓ． Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ （Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１４）， ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ
ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｄｉｓｔａｎｔｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ， ｅｍｂｅｄｄｉｎｇ
ｗｉｔｈｉｎ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｗｉｔｈ ｑｕｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ， ｒｅｓｐｅｃ⁃
ｔｉｖｅｌｙ， ａｎｄ ｔｈｕｓ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒ （ｄｉｓｃｕｓｓｅｄ ａｌｓｏ ｉｎ Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１１）． Ｃａｌ⁃
ｃａｒｅｂｏｅａ， ａ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｍｏｎｏｔｙｐｉｃ ｇｅｎｕｓ， ｉｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ
ｏｆ ｂｒｉｇｈｔ ｒｅｄ ｆｌｏｗｅｒ ａｎｄ ｖｅｒｙ ｓｐｅｃｉａｌ ｃｏｒｏｌｌａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
ｆｏｕｒ ｓｈａｌｌｏｗｌｙ ｄｉｖｉｄｅｄ ａｄａ⁃ ｘｉａｌ ｌｏｂｅｓ ａｎｄ ｏｎｅ ａｂａｘｉａｌ
ｌｏｂｅ． Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｂｒｉｇｈｔ ｒｅｄ ｆｌｏｗｅｒ ｉｓ ｕｎｉｑｕｅ ｔｏ ｔｈｉｓ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ａｎｄ ｗａｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｄｅｒｉｖｅｄ
ｆｒｏｍ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｂｌｕｉｓｈ ｖｉｏｌｅｔ， ｔｈｅ ｒｅｄ ｆｌｏｗｅｒ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ
ｐｒｅｓｕｍｅｄ ｔｏ ｂｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｏｒｎｉｔｈｏｐｈｉｌｙ （Ｗｅｂｅｒ ｅｔ
ａｌ， ２０１１ｂ） ｉｓ ａｌｓｏ ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ｓｏｍｅ ｔａｘａ ｏｆ Ａｅｓｃｈｙｎａｎ⁃
ｔｈｕｓ， ａｎｏｔｈｅｒ ｄｉｓｔａｎｔｌｙ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｕｓ ｏｆ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ．
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２６ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｆｅｒｒｕｇｉｎｅｕｓ ＨＱ６３２９４６．１ ＨＱ６３３０４３．１

２７ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｇｕａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ ＪＸ５０６７９１．１ ＪＸ５０６８９９．１

２８ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｈａｎｃｅｉ １ ＧＵ３５０６６７．１ ＮＡ

２９ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｈａｎｃｅｉ ２ ＨＱ６３２９４４．１ ＨＱ６３３０４１．１

３０ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｈｅｃｈｉｅｎｓｉｓ ＨＱ６３２９４２．１ ＨＱ６３３０３６．１

３１ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｈｉｓｐｉｄｕｓ １ ＫＦ２０２３００．１ ＮＡ

３２ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｈｉｓｐｉｄｕｓ ２ ＫＦ２０２３０１．１ ＮＡ

３３ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｉｎｔｅｇｒｉｆｏｌｉｕｓ ＨＱ６３２９４０．１ ＨＱ６３３０３７．１

３４ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｌａｘｉｃｙｍｏｓｕｓ ＫＣ７６５１１７．１ ＫＣ７６５１１５．１

３５ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｌｉｔｈｏｐｈｉｌｕｓ ＫＦ２０２３０３．１ ＮＡ

３６ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｌｏｎｇｇａｎｇｅｎｓｉｓ ＫＣ７６５１１６．１ ＫＣ７６５１１４．１

３７ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｌｕｉ １ Ｉｎ ｐｒｅｐａｒｅ Ｉｎ ｐｒｅｐａｒｅ

１１０ 期 卢永彬等： 石山苣苔属（苦苣苔科）花形态演化及分类学意义



Ｎｏ． Ｔａｘａ ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ＩＴＳ

３８ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｌｕｉ ２ ＨＱ６３２９３８．１ ＨＱ６３３０３５．１

３９ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｎｉｖｅｏｌａｎｏｓｕｓ ＪＦ６９７５８８．１ ＪＦ６９７５７６．１

４０ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｐｓｅｕｄｏｃｏｒｉａｃｅｉｆｏｌｉｕｓ １ ＪＸ５０６７４１．１ ＪＸ５０６８５２．１

４１ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｐｓｅｕｄｏｃｏｒｉａｃｅｉｆｏｌｉｕｓ ２ Ｉｎ ｐｒｅｐａｒｅ Ｉｎ ｐｒｅｐａｒｅ

４２ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｐｕｌｃｈｒｉｆｌｏｒｕｓ ＫＸ５７９０５９．１ ＫＸ５７９０５８．１

４３ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ ＫＸ５７９０６１．１ ＫＸ５７９０６０．１

４４ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓｃｏｐｕｌｏｒｕｍ ＨＱ６３２９４７．１ ＨＱ６３３０４４．１

４５ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓｐ． １ ＨＱ６３２９４５．１ ＨＱ６３３０４２．１

４６ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓｐ． ２ ＪＦ６９７５８９．１ ＪＦ６９７５７７．１

４７ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｓｐ． ３ ＨＱ６３２９４１．１ ＮＡ

４８ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｔｉａｎｄｅｎｇｅｎｓｉｓ ＪＸ５０６８５０．１ ＪＸ５０６９６０．１

４９ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｖｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ １ ＫＦ２０２３０４．１ ＮＡ

５０ Ｐｅｔｒｏｃｏｄｏｎ ｖｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ ２ ＨＱ６３２９３９．１ ＨＱ６３３０３６．１

５１ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｇｅｍｅｌｌａ ＦＪ５０１５２３．１ ＦＪ５０１３４５．１

５２ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｇｌａｎｄｕｌｏｓａ ＨＱ６３２９４８．１ ＨＱ６３３０４５．１

５３ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｈｅｔｅｒｏｔｒｉｃｈａ ＤＱ８７２８１６．１ ＤＱ８７２８２６．１

５４ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｌａｘｉｆｌｏｒａ ＪＸ５０６８０１．１ ＪＸ５０６９０９．１

５５ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｌｏｎｇｚｈｏｕｅｎｓｉｓ ＪＸ５０６８１０．１ ＪＸ５０６９１８．１

５６ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｍｏｌｌｉｆｏｌｉａ ＪＸ５０６７５５．１ ＪＸ５０６８６６．１

５７ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｎｉｎｇｍｉｎｇｅｎｓｉｓ ＪＸ５０６８２２．１ ＪＸ５０６９３１．１

５８ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｐｔｅｒｏｐｏｄａ ＤＱ８７２８１７．１ ＤＱ８７２８２７．１

５９ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｒｅｎｉｆｏｌｉａ ＪＸ５０６８５１．１ ＪＸ５０６７３７．１

６０ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｒｅｐａｎｄａ ＡＪ４９２２９２．１ ＦＪ５０１３５１．１

６１ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｓｐ． ＨＱ６３２９４９．１ ＮＡ

６２ Ｐｒｉｍｕｌｉｎａ ｓｗｉｎｇｌｅｉ ＪＸ５０６８４１．１ ＪＸ５０６９５０．１

６３ Ｓｔｒｅｐｔｏｃａｒｐｕｓ ｐａｒｖｉｆｌｏｒｕｓ ＨＱ７１８９４１．１ ＨＱ７１９０２１．１

２ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



Ｆｉｇ． Ｓ１　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｌｏｒａｌ ｔｒａｉｔｓ， ｓｈｏｗｉｎｇ ｈｉｇｈｌｙ ｈｏｍｏｐｌａｓｉｏｕｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

３１０ 期 卢永彬等： 石山苣苔属（苦苣苔科）花形态演化及分类学意义




