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基于叶绿体 ＤＮＡ 片段的槭属鸡爪槭组系统进化和生
物地理学研究
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摘要：东亚地区经历过复杂的地质事件及气候变化，针对东亚地区进行专科专属的植物区系及地理演化研究具有重要的意义。
基于 ３ 个叶绿体片段（ｐｓｂＡ⁃ｔｒｎＨ、ｒｐｌ１６ 和 ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ），对主要分布于东亚地区的鸡爪槭组（ｓｅｃｔｉｏｎ Ｐａｌｍａｔａ Ｐａｘ）１８ 个分类群的分

化时间、祖先地理分布、物种扩散路径等进行了分析。 叶绿体片段总长度为 ２，２３２ｂｐ，其中变异位点 ３４１ 个（１５．２％），有效信息

位点 ２３１ 个（１０．３％）；１８ 个鸡爪槭组内物种（包含亚种）被高度支持为单系群（９９ ／ ９５ ／ １．０），且组内物种间的支持度相对较高；鸡
爪槭组内出现物种分化的时间多集中于中新世时期，组内物种的多样性速率保持相对稳定；根据 ＢｉｏＧｅｏＢｅａｒｓ 分析得出，东亚大

陆局部地区是该组物种的祖先分布区，且现今分布于岛屿的物种分布在不同分支。 通过讨论与分析得出：我国西南地区可能是

鸡爪槭组植物的起源地；东海陆桥隐没与抬升，直接影响着鸡爪槭组物种的迁移与扩散；分布于亚热带亚洲大陆的鸡爪槭组物

种，存在多次往同纬度高海拔地区扩散的现象。 该研究有助于对东亚地区植物生物地理历史的进一步了解。
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槭属（Ａｃｅｒ Ｌ．）是北半球地区仅次于栎属（Ｑｕｅｒｃｕｓ Ｌ．）的第二大树木属，属内物种丰富（约 １２４—２００ 种），
且广泛分布于亚洲、欧洲及北美洲等地［１⁃２］。 东亚，特别是中国长江流域及其以南地区，是槭属植物现代的多

样性中心［３］。 鸡爪槭组（ｓｅｃｔｉｏｎ Ｐａｌｍａｔａ Ｐａｘ）是槭属中物种多样性最为丰富的分类组，组内物种为多年生乔

木或灌木，落叶或常绿［１］。 鸡爪槭组内物种形态特征变化丰富，具有掌状叶片从不裂（例如罗浮槭、滨海槭

等）到 ３—１３ 裂、叶边缘从全缘到锯齿、叶裂片从浅裂到深裂乃至全裂、花序类型多样（圆锥花序、伞房花序

等） 及果实长度变化较大 （ １—５ ｃｍ） 等特征［２］。 此外，鸡爪槭组物种集中分布于东亚地区 （除了 Ａｃｅｒ
ｃｉｒｃｉｎａｔｕｍ Ｐｕｒｓｈ．分布于北美），是东亚槭属植物的代表类群［１⁃２］。

鸡爪槭组物种具有重要的生态价值和科研价值。 例如鸡爪槭（Ａ． ｐａｌｍａｔｕｍ Ｔｈｕｎｂｅｒｇ ｅｘ Ｍｕｒｒａｙ）作为北温

带广泛分布的园艺观赏树种，其种内人工选育出多种不同叶形及叶片颜色的鸡爪槭变种、变型等，在园林造

景、植被恢复等生态建设中发挥着重要的作用［４］。 东亚地区作为鸡爪槭组物种主要的分布区，其地貌类型复

杂多样，且在末次冰期时未被大面积冰川所覆盖，其生物地理历史相较欧美地区来说更为复杂［５］。 所以，鸡
爪槭组物种是了解东亚地区植物进化历史的一个代表性材料。 因此，本文对鸡爪槭组物种的起源、组内物种

的分化时间、物种的扩散路径等进行了分析。 该研究有助于了解鸡爪槭组的进化历史，并为东亚地区植物的

生物地理历史提供了一个重要的范例。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

选取鸡爪槭组内 １８ 个物种（包含亚种），共 ２７ 个个体作为研究材料（表 １）。 物种的鉴定与分类依据

《Ｍａｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ》中的定义［２］。 部分物种的序列于 Ｇｅｎｂａｎｋ 中下载得到（表 １）。 每个分类群选取 １—３ 株

个体，采集到的植物幼嫩叶片放入置有变色硅胶的取样袋中干燥、备用。 同时，压制凭证标本，存放于内蒙古

科技大学包头师范学院资源与环境学院。
１．２　 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 及测序

每份样品取约 ０． ２ ｇ 干燥叶片，全基因组 ＤＮＡ 的提取使用植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒（ ＴＩＡＮＧＥＮ
Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｃｈｉｎａ）。 依据本课题组前期对于鸡爪槭高分辨率 ＤＮＡ 条形码的筛选结果，选取叶绿体基因片段 ｐｓｂＡ⁃
ｔｒｎＨ、ｒｐｌ１６ 和 ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ 作为本研究的遗传片段［４］。 叶绿体基因片段的 ＰＣＲ 扩增均在 ＬａｂｎｅｔＭｕｌｔｉＧｅｎｅＴＭ ９６⁃
ｗｅｌｌ Ｇｒａｄｉｅｎｔ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ 上完成。 ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬ，包含 ＤＮＡ 模板 １ μＬ、Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（莱
枫，上海）１０ μＬ、正反引物各 １ μＬ（表 ２）、二次水（ｄｄＨ２Ｏ）７ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序为：９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎ；９４ ℃
变性 ３０ ｓ，５２—５８ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ６０ ｓ，共 ３０ 个循环；最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 扩增产物经 １％琼

脂糖凝胶电泳检测并纯化后，送往北京生工生物工程股份有限公司在 ＡＢＩ３７３０ＸＬ 遗传分析仪上进行双向

测序。
１．３　 系统发育分析

序列通过 ＣｌｕｓｔａｌＸ［１１］进行比对，并使用 ＢｉｏＥｄｉｔ ７．１．１１［１２］ 进行人工矫正。 此外，对 ３ 个 ＤＮＡ 片段的相容

性进行 ＩＬＤ 检测［１３］，１０００ 次重复启发式搜索后显示片段间没有显著的冲突（Ｐ ＝ ０．１６）。 故将 ３ 个片段合并

后进行后续的联合分析。
金钱槭（Ｄｉｐｔｅｒｏｎｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｏｌｉｖｅｒ）与云南金钱槭（Ｄｉｐｔｅｒｏｎｉａ ｄｙｅｒｉａｎａ Ｈｅｎｒｙ）在系统发育分析中作为外类

群［１４⁃１５］。 最大似然法 （ＭＬ）、最大简约法 （ＭＰ） 以及贝叶斯推理 （ ＢＩ） 等分析分别使用 ＰｈｙＭＬ ３． ０［１６］、
ＰＡＵＰ∗４．０ｂ１０［１７］、ＭｒＢａｙｅｓ ３．２［１８］进行计算。 最佳的取代模型通过 Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ３．７［１９］进行分析获取。

３９９５　 １７ 期 　 　 　 高健　 等：基于叶绿体 ＤＮＡ 片段的槭属鸡爪槭组系统进化和生物地理学研究 　
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表
１　

实
验
物
种
基
本
信
息

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
１　

Ｓｏ
ｕｒ
ｃｅ
ｓ
ｆｏ
ｒ
ｔｈ
ｅ
ｓｔ
ｕｄ

ｉｅ
ｄ
ｓｐ
ｅｃ
ｉｅ
ｓ

物
种

名
录

Ｓｐ
ｅｃ
ｉｅ
ｓ

样
本

编
号

Ｃｏ
ｄｅ

来
源

Ｓｏ
ｕｒ
ｃｅ

采
集

时
间

Ｔｉ
ｍ
ｅ

经
纬

度
Ｌａ

ｔｉｔ
ｕｄ

ｅ
ａｎ

ｄ
ｌｏ
ｎｇ

ｉｔｕ
ｄｅ

采
集

者
Ｃｏ

ｌｌｅ
ｃｔ
ｏｒ

云
南

金
钱

槭
Ｄｉ
ｐｔ
ｅｒ
ｏｎ
ｉａ

ｄｙ
ｅｒ
ｉａ
ｎａ

Ｈ
ｅｎ

ｒｙ
—

ＮＣ
ＢＩ

—
—

—

金
钱

槭
Ｄｉ
ｐｔ
ｅｒ
ｏｎ
ｉａ

ｓｉｎ
ｅｎ
ｓｉｓ

Ｏｌ
ｉｖ
ｅｒ

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

金
钱

槭
Ｄｉ
ｐｔ
ｅｒ
ｏｎ
ｉａ

ｓｉｎ
ｅｎ
ｓｉｓ

Ｏｌ
ｉｖ
ｅｒ

ｋ０
２９

ｂ
南

宁
青

秀
山

２０
１３

．０
８．
３０

２２
°４

７′
２５

．２
６″
Ｎ，

１０
８°

２３
′６
．４
２″
Ｅ

陆
志

成

毛
脉

槭
Ａｃ
ｅｒ

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｃｈ
ｅｋ
ｉａ
ｎｇ

ｅｎ
ｓｅ
（Ｆ

ａｎ
ｇ）

Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

ｋ０
２０

ａ
南

宁
青

秀
山

２０
１３

．０
８．
３０

２２
°４

７′
２３

．５
５″
Ｎ，

１０
８°

２３
′３
．０
２″
Ｅ

陆
志

成

毛
脉

槭
Ａ．

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｃｈ
ｅｋ
ｉａ
ｎｇ

ｅｎ
ｓｅ

（Ｆ
ａｎ

ｇ）
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

ｋ０
２０

ｂ
南

宁
青

秀
山

２０
１３

．０
８．
３０

２２
°４

７′
２４

．０
２″
Ｎ，

１０
８°

２３
′２
．９
８″
Ｅ

陆
志

成

扇
叶

槭
Ａ．

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｆｌａ
ｂｅ
ｌｌａ

ｔｕ
ｍ

（Ｒ
ｅｈ

ｄｅ
ｒ）

Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

扇
叶

槭
Ａ．

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｆｌａ
ｂｅ
ｌｌａ

ｔｕ
ｍ

（Ｒ
ｅｈ

ｄｅ
ｒ）

Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

ｎ０
１３

泰
安

树
木

园
２０

１３
．０
９．
１４

３６
°１

２′
１６

．５
０″
Ｎ，

１０
７°

０７
′２
７．
２３

″Ｅ
李

传
荣

中
华

槭
Ａ．

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｓｉｎ
ｅｎ
ｓｅ

（Ｐ
ａｘ

）
ｄｅ

Ｊｏ
ｎｇ

，
ｃｏ
ｍ
ｂ．

＆
ｓｔａ

ｔ．
ｎｏ

ｖ．
ｄ０

０４
广

州
华

南
植

物
园

２０
１３

．０
８．
１８

２３
°１

０′
５０

．５
４″
Ｎ，

１１
３°

２１
′２
７．
７２

″Ｅ
简

曙
光

中
华

槭
Ａ．

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｓｉｎ
ｅｎ
ｓｅ

（Ｐ
ａｘ

）
ｄｅ

Ｊｏ
ｎｇ

，
ｃｏ
ｍ
ｂ．

＆
ｓｔａ

ｔ．
ｎｏ

ｖ．
—

ＮＣ
ＢＩ

—
—

—

三
峡

槭
Ａ．

ｃａ
ｍ
ｐｂ
ｅｌｌ
ｉｉ

ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｗｉ
ｌｓｏ

ｎｉ
ｉ（

Ｒｅ
ｈｄ

ｅｒ
）

ｄｅ
Ｊｏ
ｎｇ

，
ｃｏ
ｍ
ｂ．

＆
ｓｔａ

ｔ．
ｎｏ

ｖ．
ｋ０

１０
ａ

南
宁

青
秀

山
２０

１３
．０
８．
３０

２２
°４

７′
２４

．０
８″
Ｎ，

１０
８°

２３
′７
．１
５″
Ｅ

陆
志

成

杈
叶

槭
Ａ．

ｃｅ
ｒｉｆ
ｅｒ
ｕｍ

Ｒｅ
ｈｄ

ｅｒ
ｏ０

０４
浙

江
农

林
大

学
２０

１３
．０
９．
１５

３０
°１

５′
３１

．８
３″
Ｎ，

１１
９°

４３
′２
６．
２６

″Ｅ
陈

秋
夏

秀
丽

槭
Ａ．

ｅｌｅ
ｇａ
ｎｔ
ｕｌ
ｕｍ

Ｆａ
ｎｇ

＆
Ｃｈ

ｉｕ
ｏ０

０７
浙

江
农

林
大

学
２０

１３
．０
９．
１５

３０
°１

５′
３０

．７
３″
Ｎ，

１１
９°

４３
′２
５．
６２

″Ｅ
陈

秋
夏

毛
花

槭
Ａ．

ｅｒ
ｉａ
ｎｔ
ｈｕ

ｍ
Ｓｃ

ｈｗ
ｅｒ
ｉｎ

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

罗
浮

槭
Ａ．

ｆａ
ｂｒ
ｉＨ

ａｎ
ｃｅ

ｃ０
０４

重
庆

２０
１３

．０
８．
３１

２９
°４

０′
５７

．２
１″
Ｎ，

１０
６°

３２
′５
５．
５８

″Ｅ
郑

丽
丽

罗
浮

槭
Ａ．

ｆａ
ｂｒ
ｉＨ

ａｎ
ｃｅ

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

羽
扇

槭
Ａ．

ｊａ
ｐｏ
ｎｉ
ｃｕ
ｍ

Ｔｈ
ｕｎ

ｂｅ
ｒｇ

ｅｘ
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

桂
林

槭
Ａ．

ｋｗ
ｅｉｌ
ｉｎ
ｅｎ
ｓｅ

Ｆａ
ｎｇ

＆
Ｆａ

ｎｇ
ｆ．

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

临
安

槭
Ａ．

ｌｉｎ
ｇａ
ｎｅ
ｎｓ
ｅ
Ｆａ

ｎｇ
＆

Ｃｈ
ｉｕ

ｏ０
０５

浙
江

农
林

大
学

２０
１３

．０
９．
１５

３０
°１

５′
３１

．３
８″
Ｎ，

１１
９°

４３
′２
８．
０２

″Ｅ
陈

秋
夏

五
裂

槭
Ａ．

ｏｌ
ｉｖｅ

ｒｉａ
ｎｕ
ｍ

Ｐａ
ｘ

ｋ０
１４

ａ
南

宁
青

秀
山

２０
１３

．０
８．
３０

２２
°４

７′
１３

．８
４″
Ｎ，

１０
８°

２３
′２
３．
０５

″Ｅ
陆

志
成

台
湾

五
裂

槭
Ａ．

ｏｌ
ｉｖｅ

ｒｉａ
ｎｕ

ｍ
ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｆｏ
ｒｍ

ｏｓ
ａｎ

ｕｍ
（Ｋ

ｏｉ
ｄｚ
ｕｍ

ｉ）
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

００
４ａ

台
湾

南
投

县
鹿

谷
乡

２０
１３

．０
６．
０８

２３
°４

４′
３８

．６
４″
Ｎ，

１２
０°

４４
′５
９．
９３

″Ｅ
黄

秉
宏

台
湾

五
裂

槭
Ａ．

ｏｌ
ｉｖｅ

ｒｉａ
ｎｕ

ｍ
ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｆｏ
ｒｍ

ｏｓ
ａｎ

ｕｍ
（Ｋ

ｏｉ
ｄｚ
ｕｍ

ｉ）
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

００
４ｂ

台
湾

南
投

县
鹿

谷
乡

２０
１３

．０
６．
０８

２３
°４

４′
３８

．３
４″
Ｎ，

１２
０°

４５
′１
．０
７″
Ｅ

黄
秉

宏

台
湾

五
裂

槭
Ａ．

ｏｌ
ｉｖｅ

ｒｉａ
ｎｕ

ｍ
ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｆｏ
ｒｍ

ｏｓ
ａｎ

ｕｍ
（Ｋ

ｏｉ
ｄｚ
ｕｍ

ｉ）
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

２０
４ａ

台
湾

南
投

县
仁

爱
乡

２０
１３

．０
６．
１０

２４
°０

１′
１８

．５
３″
Ｎ，

１２
１°

０７
′５
９．
９１

″Ｅ
黄

秉
宏

鸡
爪

槭
Ａ．

ｐａ
ｌｍ
ａｔ
ｕｍ

Ｔｈ
ｕｎ

ｂｅ
ｒｇ

ｅｘ
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

ｂ０
１５

中
科

院
北

京
植

物
所

２０
１３

．０
８．
１４

４０
°０

′９
．１
０″
Ｎ，

１１
６°

１２
′１
７．
８９

″Ｅ
廖

培
钧

鸡
爪

槭
Ａ．

ｐａ
ｌｍ
ａｔ
ｕｍ

Ｔｈ
ｕｎ

ｂｅ
ｒｇ

ｅｘ
Ｍ
ｕｒ
ｒａ
ｙ

—
ＮＣ

ＢＩ
—

—
—

稀
花

槭
Ａ．

ｐａ
ｕｃ
ｉｆｌ
ｏｒ
ｕｍ

Ｆａ
ｎｇ

ｏ０
０９

浙
江

农
林

大
学

２０
１３

．０
９．
１５

３０
°１

５′
３２

．１
８″
Ｎ，

１１
９°

４３
′２
７．
５０

″Ｅ
陈

秋
夏

稀
花

槭
Ａ．

ｐａ
ｕｃ
ｉｆｌ
ｏｒ
ｕｍ

Ｆａ
ｎｇ

ＺＪ
Ｈ
Ｚｚ

ｗｙ
＿０

２＿
００

１
杭

州
植

物
园

２０
１４

．０
６．
０６

３０
°１

５′
１６

．０
８″
Ｎ，

１２
０°

０６
′５
２．
９０

″Ｅ
高

健

滨
海

槭
Ａ．

ｓｉｎ
ｏ⁃
ｏｂ
ｌｏ
ｎｇ

ｕｍ
Ｍ
ｅｔ
ｃａ
ｌｆ

ｋ０
０４

ａ
南

宁
青

秀
山

２０
１３

．０
８．
３０

２２
°４

７′
２１

．３
０″
Ｎ，

１０
８°

２３
′８
．５
０″
Ｅ

陆
志

成

滨
海

槭
Ａ．

ｓｉｎ
ｏ⁃
ｏｂ
ｌｏ
ｎｇ

ｕｍ
Ｍ
ｅｔ
ｃａ
ｌｆ

ｋ０
０４

ｂ
南

宁
青

秀
山

２０
１３

．０
８．
３０

２２
°４

７′
２１

．７
７″
Ｎ，

１０
８°

２３
′９
．４
７″
Ｅ

陆
志

成

粗
柄

槭
Ａ．

ｔｏ
ｎｋ
ｉｎ
ｅｎ
ｓｅ

Ｌｅ
ｃｏ
ｍ
ｐｔ
ｅ

ｉ０
１０

上
海

植
物

园
２０

１３
．０
８．
２９

３１
°０

８′
４２

．７
４″
Ｎ，

１２
１°

２６
′４
．０
３″
Ｅ

杜
宝

明

岭
南

槭
Ａ．

ｔｕ
ｔｃｈ

ｅｒ
ｉＤ

ｕｔ
ｈｉ
ｅ

ｄ０
１１

广
州

华
南

植
物

园
２０

１３
．０
８．
１８

２３
°１

０′
４８

．８
０″
Ｎ，

１１
３°

２１
′２
７．
５２

″Ｅ
简

曙
光

　
　

“—
”代

表
无

此
项

内
容
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表 ２　 基因片段 ＰＣＲ 扩增的引物信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｆｏｒ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

基因片段
ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

引物序列（５′⁃３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物来源
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ ｔｒｎＬ： ＣＧＡＡＡＴＣＧＧＴＡＧＡＣＧＣＴＡＣＧ
ｔｒｎＦ： ＡＴＴＴＧＡＡＣＴＧＧＴＧＡＣＡＣＧＡＧ

［６］
［６］

ｒｐｌ１６ Ｆ： ＧＣＴＡＴＧＣＴＴＡＧＴＧＴＧＴＧＡＣＴＣＧＴＴＧ
Ｒ： ＣＴＴＣＣＴＣＴＡＴＧＴＴＧＴＴＴＡＣＧ

［７］
［８］

ｐｓｂＡ⁃ｔｒｎＨ ｐｓｂＡ： ＧＴＴＡＴＧＣＡＴＧＡＡＣＧＴＡＡＴＧＣＴＣ
ｔｒｎＨ： ＣＧＣＧＣＡＴＧＧＴＧＧＡＴＴＣＡＣＡＡＴＣＣ

［９］
［１０］

１．４　 分子定年及多样性速率分析

采用 ＢＥＡＳＴ ｖ．１．８．２［２０］构建系统发育树，并推测鸡爪槭组物种间的分化时间。 采用槭属与金钱槭属的分

化时间（６２ Ｍｙａ） ［２１］和鸡爪槭组的分化时间（２７．９９ Ｍｙａ） ［２２］作为化石校准点进行分子定年。 进行 １０００００００００
次的 ＭＣＭＣ 模拟运算，每 １０００００ 笔运算进行一次取样，总取样结果的前 ２５００ 次取样不计入后续分析当中。

通过随机分枝过程（ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ， ＳＢＰ） ［２３］ 绘制支系随时间累积趋势图（ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ
ｔｉｍｅ，ＬＴＴ），采用 ｒｅｖｅｒｓｉｂｌｅ⁃ｊｕｍｐ 马尔可夫链蒙特卡尔（ ｒｊＭＣＭＣ）模拟进行贝叶斯非参数估计（Ｂａｙｅｓｉａｎ ｎｏｎ⁃
ｐａｒａｍｅｔｒｉｃ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ） ［２４］来评估多样性速率。 利用 Ｒ 语言的 ｐａｃｋａｇｅ ＡＰＥ［２５］绘制 ＬＴＴ，并以 ＡＰＥ 中的 ｍｌｔｔ．ｐｌｏｔ
功能，重新绘制以贝叶斯进化分析软件构建的 １０００ 次取样，以此来评估支系随时间累积的偏差。 ｒｊＭＣＭＣ 分

析进行 １００００００ 次模拟，其中每 １０００ 次模拟提取 １ 笔数据，对前 １０％的不稳定数据剔除后进行后续分析。
γ 统计被用来通过时间评估多样性速率的变异规律［２６］。
１．５　 祖先分布区重建

参考香茶菜属（ Ｉｓｏｄｏｎ） ［２７］、芭蕉科（Ｍｕｓａｃｅａｅ） ［２８］等祖先分布区重建研究中，依据地形对亚洲地理区块进

行划分的方法，再结合本研究中鸡爪槭组物种主要分布于东亚、东南亚的特点，把鸡爪槭组物种的分布区范围

主要划分为 ４ 个区块：（Ａ）中国华东、华中、华南、华北、东北部分地区及朝鲜半岛；（Ｂ）中国西南及东南亚北

沿地区（云贵高原、青藏高原等地）；（Ｃ）日本地区；（Ｄ）中国台湾岛。 采用 Ｒ 语言中的 ＢｉｏＧｅｏＢＥＡＲＳ 软件包

进行鸡爪槭组生物地理历史的推测［２９］。

２　 结果与分析

２．１　 ＤＮＡ 扩增片段分析

序列比对后 ｒｐｌ１６ 片段为 ９０９ｂｐ，含 １１４ 个（１２．５％）变异位点和 ７４ 个（８．１％）有效信息位点；ｐｓｂＡ⁃ｔｒｎＨ 片

段为 ４２１ｂｐ，含 ７２ 个（１７．１％）变异位点和 ４８ 个（１１．４％）有效信息位点； ｔｒｎＬ⁃ｔｒｎＦ 片段为 ９０２ｂｐ，含 １５５ 个

（１７．１％）变异位点和 １０９ 个（１２．１％）有效信息位点。 ３ 个叶绿体 ＤＮＡ 片段联合后，矩阵长度为 ２２３２ｂｐ，具有

３４１ 个（１５．２％）变异位点和 ２３１ 个（１０．３％）有效信息位点。
２．２　 系统发育关系

三种方法（ＭＬ，ＭＰ 和 ＢＩ）所构建的物种系统发育关系基本一致。 １８ 个鸡爪槭组物种（包含亚种）的 ２７
个个体形成单系群（９９ ／ ９５ ／ １．０）（节点 Ａ）（图 １）。 稀花槭（Ａ． ｐａｕｃｉｆｌｏｒｕｍ）与滨海槭（Ａ． ｓｉｎｏ⁃ｏｂｌｏｎｇｕｍ）的亲缘

关系较近（９９ ／ ５７ ／ ０．６４）。 在节点 Ｂ 中，藏南槭（Ａ． ｃａｍｐｂｅｌｌｉｉ）种下的 ４ 个亚种之间没有归并为单系群。 此外，
羽扇槭（Ａ． ｊａｐｏｎｉｃｕｍ）与鸡爪槭（Ａ． ｐａｌｍａｔｕｍ）被高度支持为单系群（９６ ／ ９４ ／ １．０）；秀丽槭（Ａ． ｅｌｅｇａｎｔｕｌｕｍ）与罗

浮槭（Ａ． ｆａｂｒｉ）间的亲缘关系比较近（７６ ／ ７０ ／ ０．９６）（图 １）。
２．３　 分化时间及多样性速率估计

分子定年得出的物种树 （图 ２） 与基因树 （图 １） 系统发育关系基本一致。 结果显示： 粗柄槭

（Ａ． ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｅ）较早从鸡爪槭组分化而出；临安槭（Ａ． ｌｉｎｇａｎｅｎｓｅ）（浙江、安徽南）和飞蛾槭（Ａ． ｓｉｎｏ⁃ｏｂｌｏｎｇｕｍ）
（广东沿海）两个现代的局限分布种，分别约在 １９．９２ Ｍｙａ 与 １５．５８ Ｍｙａ 分化而来；１２．４２ Ｍｙａ 分化出鸡爪槭与
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图 １　 基于 ｒｐｌ１６，ｔｒｎＨ⁃ｐｓｂＡ 以及 ｔｒｎＬ⁃Ｆ 片段合并序列构建的系统发育树

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｔｒｅｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｐｌ１６， ｔｒｎＨ⁃ｐｓｂＡ ａｎｄ ｔｒｎＬ⁃Ｆ ｒｅｇｉｏｎｓ

ＭＬ、ＭＰ 分析中自展值高于 ５０％及 ＢＩ 分析中后验概率高于 ５０％被依次标于分枝上

羽扇槭的共同祖先，进而在 ４．１８Ｍｙａ 分化出这两个物种；五裂槭（Ａ． ｏｌｉｖｅｒｉａｎｕｍ）与其亚种台湾五裂槭（Ａ．
ｏｌｉｖｅｒｉａｎｕｍ ｓｕｂｓｐ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｍ）的分化时间约为 ２．９１ Ｍｙａ；藏南槭在 ４．７１ Ｍｙａ 开始其种内亚种的分化（图 ２ｂ）。
ＬＴＴ 结果显示，鸡爪槭组内物种的多样性速率保持相对稳定（图 ２ａ）。
２．４　 生物地理分析

通过 ＢｉｏＧｅｏＢｅａｒｓ 分析得出，进行鸡爪槭组生物地理分析的最佳模型是 ＤＥＣ 模型（ＡＩＣ ＝ ９６．５４，ｌｎＬ ＝
－４５．９２）。 根据 ＤＥＣ 模型的分析得出，Ａ 加 Ｂ 区域可能是鸡爪槭组物种的祖先分布区（图 ３）。 此外，可能曾

发生物种从亚洲大陆扩散至周边岛屿的情况，从而形成了日本特有种羽扇槭，我国台湾特有种台湾五裂槭以

及目前分布于我国华南及台湾地区的岭南槭（Ａ． ｔｕｔｃｈｅｒｉ）（图 ３）。

３　 讨论与结论

３．１　 组内种间的系统位置

鸡爪槭组内物种（包含亚种）被高度支持为单系群（９９ ／ ９５ ／ １．０）（图 １） ［２１，３０］。 在槭属分类书籍《Ｍａｐｌｅｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ》中记载 Ａ． ｃａｍｐｂｅｌｌｉｉ 中有 ４ 个亚种，理论上应当形成单系群，但结果显示这 ４ 个亚种分散在不同的

分支中（图 １）。 而在相对较新的分类学著作《Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ》中，这 ４ 个亚种被处理为 ４ 个独立的物种，即：毛
脉槭（Ａ． ｃａｍｐｂｅｌｌｉｉ ｓｕｂｓｐ． ｃｈｅｋｉａｎｇｅｎｓｅ）对应 Ａ． ｐｕｂｉｎｅｒｖｅ；三峡槭（Ａ． ｃａｍｐｂｅｌｌｉｉ ｓｕｂｓｐ． ｗｉｌｓｏｎｉｉ）对应 Ａ． ｗｉｌｓｏｎｉｉ；
扇叶槭（Ａ． ｃａｍｐｂｅｌｌｉｉ ｓｕｂｓｐ． ｆｌａｂｅｌｌａｔｕｍ）对应 Ａ． ｆｌａｂｅｌｌａｔｕｍ；中华槭（Ａ． ｃａｍｐｂｅｌｌｉｉ ｓｕｂｓｐ． ｓｉｎｅｎｓｅ）对应 Ａ． ｓｉｎｅｎｓｅ。
此外，依据形态学证据，４ 个物种也存在较明显的差别。 例如三峡槭叶片较其他 ３ 个物种（多为 ５ 裂，少 ７ 裂）
来说多为 ３ 裂（少 ５ 裂），中华槭叶片较扇叶槭、毛脉槭（纸质或膜质）来说近革质，扇叶槭子房与花盘较毛脉

６９９５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 鸡爪槭组物种的支系随时间累积趋势（ａ）及基于 ３ 个叶绿体 ＤＮＡ 片段构建的鸡爪槭组植物分子定年结果图（ｂ）

Ｆｉｇ．２ 　 Ｔｈｅ ｌｉｎｅａｇｅ⁃ｔｈｒｏｕｇｈ⁃ｔｉｍｅ （ ＬＴＴ） ｏｆ Ｓｅｃｔ． Ｐａｌｍａｔａ （ ａ） ａｎｄ Ｃｈｒｏｎｏｇｒａｍ ｆｏｒ Ｓｅｃｔ． Ｐａｌｍａｔａ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｒｅｅ ｃｐＤＮＡ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ （ｂ）　

槭（有毛）来说无毛等等。 从地理分布上分析可以得出，４ 个物种主要集中分布于长江以南地区，但三峡槭、扇
叶槭侧重分布于华南南部及西南地区（甚至延伸至越南、缅甸等地），而毛脉槭、中华槭侧重分布于华南及华

东南部等地。 所以，基于本研究结果以及形态特征、地理分布等证据支持《Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ》的分类结果，即把这

４ 个亚种分别作为独立的物种进行分类处理。 此外，研究结果支持鸡爪槭与羽扇槭间亲缘关系较近（图 １）。
３．２　 鸡爪槭组的起源

鸡爪槭组的起源时间约为 ２８ Ｍｙａ 左右（渐新世中晚期） ［２２］，且物种多样性在中新世时出现大幅度的增加

（图 ２）。 在渐新世中晚期至中新世，全球的气候变暖致使南极冰川的覆盖范围缩小［３１］，且在中新世中期

（１７—１５ Ｍｙａ）出现了气温的高点［３２］。 Ｄｏｎｏｇｈｕｅ 和 Ｓｍｉｔｈ 对 ６６ 个物种间断分布格局的形成进行了总结，得出

绝大多数北温带森林物种在亚洲起源及物种多样化，且中新世是物种多样化的活跃期之一［３３］。 此外，在渐新

世晚期至中新世初期，昆虫出现了植食现象（ｉｎｓｅｃｔ ｈｅｒｂｉｖｏｒｙ），随后昆虫的物种多样性在中新世得到了大大的

提高［３４］。 总之，气候变化可能是影响鸡爪槭组物种起源及多样性增加的一个主要驱动力。
通过鸡爪槭组的生物地理分析得出，分布于我国广西、贵州南部、西藏东南部、云南东南部以及马来西亚、

泰国、越南北部等地区的粗柄槭是组内较为早期分化出的物种（图 ３），也就是说鸡爪槭组中相对较为原始物

种的分布区位于我国西南部及东南亚北部。 郑维艳等指出我国西南部是亚热带常绿阔叶林许多科属的保存

中心、现代分布中心和分化中心，且亚热带常绿阔叶林植物区系可能起源于我国的西南部［３５］。 徐廷志曾提出

槭树科的起源地可能在我国横断山区附近［３，３６］，而鸡爪槭组在槭属中又被认为是较原始的类群［３，２１］。 加上本

研究结果支持鸡爪槭组起源于 Ａ 区域加 Ｂ 区域（图 ３），所以有理由推断鸡爪槭组的起源地位于我国西南部

地区。 这也从侧面支持了槭树科起源于横断山区［３，３６］及槭属起源于亚洲的结论［２２］。
３．３　 鸡爪槭组的生物地理历史

鸡爪槭组植物在进化的历程中，存在多次的生物地理事件。 例如，鸡爪槭与羽扇槭约在 ４．１８ Ｍｙａ 出现分
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图 ３　 鸡爪槭组植物祖先分布区重建

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ａｒｅａ ｆｏｒ Ｓｅｃｔ． Ｐａｌｍａｔａ

化（图 ２）。 鸡爪槭的现代分布区域极广，广泛分布于中国、朝鲜半岛及日本地区，而羽扇槭作为鸡爪槭最近缘

的物种却仅仅局限分布于日本。 与之相类似的还有五裂槭（广布种）与台湾五裂槭（台湾特有种），两者的分

化时间约在 ２．９１ Ｍｙａ（台湾岛形成时间约 ３—２ Ｍｙａ）。 两组物种的分化可能与第四纪冰期（开始于 ３—２ Ｍｙａ）
有直接的联系。 第四纪冰期气候的变化导致了中国东海海平面的抬升与降低，在海平面下降时，亚洲大陆与

日本、中国台湾等岛屿之间形成了东海陆桥，为分布于该地区的生物提供了迁徙的走廊［３７，３８］。 而且，在 ４—３
Ｍｙａ 左右时，青藏高原的持续隆起［３９］，太平洋季风增强带来的丰沛降水［４０］ 均对分布于东亚地区物种的扩散

和多样化创造了客观条件。 所以，对于鸡爪槭和五裂槭来讲，由于两物种较强的适应能力，冰期时可能借由东

海陆桥分别扩散至日本岛、中国台湾岛，而冰后期两岛屿与亚洲大陆不再相连，地理隔离导致物种局地适应，
而分别形成了现在的羽扇槭和台湾五裂槭（图 ３）。 此外，依据中国植物志中的介绍，岭南槭种下包含分布于

我国华南地区的岭南槭（原变种）与仅分布于中国台湾地区的小果岭南槭［１］，所以岭南槭也可能曾借由东海

陆桥进行物种的迁徙（图 ３）。
值得一提的是，纵观鸡爪槭组生物地理特征的结果，不难发现 Ｂ 区域物种是由 Ａ 区域多次独立扩散而来

的（图 ３）。 而且，Ｂ 区域物种同一进化分支中的姐妹种，多分布于 Ａ 区域南部（亚热带地区），例如：稀花槭，
秀丽槭，杈叶槭（Ａ． ｃｅｒｉｆｅｒｕｍ），中华槭等［１］。 Ｂ 区域多为高原地形，海拔较高，气温相对同纬度地区较低。 所

以，在周期性环境压力的背景下（例如：冰期与间冰期），鸡爪槭组物种为寻求合适生境，可存在多次往 Ｂ 区域

扩散的现象（图 ３）。 Ｑｉｕ 等通过对多种落叶阔叶林植物进行研究发现，亚热带地区阔叶林存在局部地区高低

海拔迁移的现象［３８］。 由此而言，鸡爪槭组物种在进化历程中，可能存在方向性的扩散过程。
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综上所述，可以推断得出以下结论：（１）我国西南地区可能是鸡爪槭组的起源地；（２）东海陆桥的隐没与

抬升可能影响着羽扇槭、台湾五裂槭及岭南槭等鸡爪槭组物种的迁徙与扩散过程；（３）分布于亚热带亚洲大

陆的鸡爪槭组物种，可能存在多次往同纬度高海拔地区扩散的现象。
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