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22 种樟科植物 DNA 条形码分子鉴定

许丹芸，张辉菊，李可心，杨全*，高弘扬*

（广东药科大学，广州 510006）

［摘要］ 目的：筛选适合樟科植物的 DNA 条形码，对采集的 22 种樟科植物进行鉴定分类。方法：以 22 种樟科植物为实验

材料，提取其 DNA，使用不同的 DNA 条形码引物进行聚合酶链式反应（PCR）扩增，电泳检测后进行双向测序。采用 Codon

Code Aligner 软件对测序峰图和序列进行校对、拼接并去除正反向引物序列。将序列导入 DNAMAN，进行多序列对比，查看

并分析碱基变异位点。用 MEGA 计算不同种植物的遗传距离（K2P），根据遗传距离分析变异程度，基于邻接法构建系统进化

树。结果：采用 3 对 DNA 条形码通用引物对 22 种樟科植物的 DNA 进行扩增测序后通过比较基因序列的特异碱基位点成功鉴

别出其中 20 种植物。结论：matK 序列能鉴定 4 个木姜子属植物；rbcL 除粗脉桂外，对实验材料中楠属的 3 个物种都能进行区

分；matK+rbcL+rpoB 序列结合可鉴别 20 种樟科植物。其中 matK 序列对樟科植物鉴定效果最好，结果也表明将 DNA 条形码对

植物进行组合鉴定，效果更佳。从分子角度研究樟科植物之间的亲缘关系，同时也为药用植物资源调查、栽培种植、开发保护

利用提供依据。
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Molecular Identification of 22 Species of Lauraceae by DNA Barcoding

XU Dan-yun，ZHANG Hui-ju，LI Ke-xin，YANG Quan*，GAO Hong-yang*

（Guangdong Pharmaceutical University，Guangzhou 510006，China）

［Abstract］ Objective： DNA barcodes suitable for Lauraceae plants were screened，and 22 Lauraceae

plants were identified and classified. Method：The DNA of 22 species of Lauraceae was extracted and amplified

by polymerase chain reaction（PCR）with different DNA barcoding primers，followed by electrophoresis and

sequencing. Codon Code Aligner was used to proofread，splice，and remove the forward and reverse primer

sequences. The sequence was imported into DNAMAN for multiple sequence alignment，and the base mutation

sites were analyzed. The Kimura 2-Parameter（K2P）distance of different plants was calculated by MEGA，and

the variation degree was analyzed according to the genetic distance. The phylogenetic tree was constructed based

on the adjacency method. Result：Three pairs of DNA barcoding primers were used to amplify and sequence the

DNA of 22 species of Lauraceae，and 20 species were identified by comparing the specific base sites of gene

sequences. Conclusion： Four Litsea plants could be identified by matK， three Phoebe plants except for

Cinnamomum validinerve by rbcL，and 20 Lauraceae plants by the combination of matK，rbcL，and rpoB，which
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provided a theoretical basis for the identification and development of Lauraceae plants. Among them，matK was

predominant in the identification of Lauraceae plants，and the results also showed that the combination of

sequences for plant identification could achieve a better result in DNA barcoding. This study investigated the

genetic relationship between Lauraceae plants at the molecular level，aiming at providing a basis for the

investigation，cultivation，development，protection，and utilization of medicinal plant resources.

［Keywords］ Lauraceae；DNA barcoding；identification；matK；rbcL；rpoB

樟科植物素以树形优美、气味芳香、材质优闻

名，广泛应用于生产生活中［1］。樟科植物在香精制

作、医药行业、建筑行业等均具有重要地位［2-3］：樟属

植物中的香樟树材质坚硬、具有香气，常应用于建

筑行业，也是南方常见的行道树种；月桂叶常作为

调味香料或罐头矫味剂；樟属、木姜子属和山胡椒

属等种类的果实含有丰富的油脂和芳香油，在工业

上用途很大；鳄梨是营养价值很高的水果。但樟科

植物种类繁多，其中许多同属植物极为相似，且目

前鉴定主要以花、果为鉴定依据，在非花期、果期难

以直接鉴定，缺乏分子方面的分类研究。

DNA 条形码是利用生物体 DNA 中一段保守片

段对物种进行快速准确鉴定的新兴技术。DNA 条

形码技术在植物分类中得到广泛应用，高效精确，

在药品基源鉴定、保证药物安全等方面起到作用。

从 2003 年 DNA 条形码技术问世以来，已被广泛地

运用于物种的分类、鉴定和系统发育分析［4-5］。DNA

条形码的理想标准是种间变异足够大，种内变异足

够小；引物具有保守性，且可通用；条形码较短，聚

合酶链式反应（PCR）扩增结果稳定。但遗憾的是，

理想的 DNA 条形码还没有出现。分子生物学的发

展，运用 DNA 条形码对植物进行鉴定，并将数据上

传至互联网的 DNA 信息数据平台，是全球研究人员

都能共享资源，已经成为趋势［6］。DNA 条形码作为

分子技术的一种，为物种鉴定、系统发育树构建及

生物信息学等带来新的探索方向［7］。植物 DNA 条

形码研究主要集中在核糖体间隔区和叶绿体基因

组的编码和非编码区。其中常见的叶绿体基因组

DNA 条形码有 matK，psbA-trnH，rbcL，rpoC 等。

DNA 条形码技术为药材鉴定提供了新的思路，

且已成功应用于姜科等多个科属植物及药材鉴

定［8-10］。樟科植物数量庞大，然而樟科植物的条形

码数据库在物种丰富度和数量上都相对不完整，需

要大量研究。实验操作简单快速，相比于依赖于经

验的传统鉴定及耗资较大的全基因组测序，有极大

的优势。植物分类的高效精确，是准确鉴定药材原

植物种类，保证药材生产、研究的科学性的基础。

本文采用 DNA 条形码技术对 22 种樟科植物进行物

种鉴定，鉴定出 20 种樟科植物。实验发现结合多种

DNA 条形码对植物进行鉴定，效果更好。本文研究

樟科植物之间的亲缘关系，以期从分子水平了解这

22 种樟科植物的序列特征及其进化位置同时也为

药用植物资源调查、栽培种植、开发保护利用提供

依据。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂 样品采集均采集于广东省广州

市华南植物园，每种选取 3 株植株，每株采集 2 份无

虫害的健康叶片。样品经广东药科大学杨全教授

鉴定，硅胶干燥，-20 ℃保存，存放于国家中医药管

理局岭南药材生产与开发重点研究室。见表 1。

植物 DNA 提取试剂盒 Takara MiniBEST Plant

Genomic DNA Extraction Kit，PCR 试 剂 Premix

TaqTM（Takara 公 司 ，批 号 分 别 为 AHE4572A，

AJG1551A）。
Nano-100 型微量分光光度计（杭州奥盛仪器有

限公司）；C1000TouchTM Thermal Cycler 型 PCR 仪，

PowerPacTMBasic 型 电 泳 仪（美 国 Bio-Rad 公 司）；
Tocan240 型凝胶成像仪（上海领成生物科技有限公

司）；5401 型低温离心机（德国 Eppendorf AG 公司）；
Biosafer-20TB 型实验室级超纯水器［赛飞（中国）有
限公司］；TIM-20 型制冰机（上海领成生物科技有限

公司）。
1.2 DNA 提取 使用植物 DNA 提取试剂盒提取

样品的 DNA，然后通过 1.5% 琼脂糖凝胶电泳检测

DNA 质量，Nano-100 型微量分光光度计检测 DNA

的浓度和纯度，合格的 DNA 样品于-20 ℃保存备

用。通过文献查阅及实验室前期工作初步筛选了

引物，在 DNA 条形码通用引物中筛选 15 对引物，引

物 序 列 见 表 2，引 物 由 擎 科 生 物 科 技 有 限 公 司

合成。

1.3 PCR 扩增及产物检测 采用 Bio-rad C1000 型

仪器进行反应，使用 Premix Taq™试剂盒，该反应需

在冰上配置反应液。反应总体系 25 μL，10 mol·L-1

Premix Taq 12.5 μL；10 mol·L-1 引 物 2.0 μL；
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10 mol·L-1 DNA 模板 3.0 μL；灭菌水 3.5 μL。PCR

反应条件见表 2。1.5% 琼脂糖凝胶电泳对扩增产物

进行检测 ，送擎科生物科技有限公司进行双向

测序。

1.4 数据处理 采用 Codon Code Aligner 软件对测

序峰图和序列进行校对、拼接并去除正反向引物序

列 。 将 序 列 导 入 http：//multalin. toulouse. inra. fr/

multalin/，加载到不同的通道，进行多序列对比，查

看并分析碱基变异位点。用 MEGA 计算不同种植

物的遗传距离（K2P），根据遗传距离分析变异程度，

基于邻接法（NJ）构建系统进化树。

2 结果分析

2.1 DNA 提取质量及 PCR 产物检测分析 提取总

DNA 进行 1.5% 琼脂凝胶电泳，条带清晰完整明亮，

A260/280 均在 1.6～1.8，表明提取 DNA 纯度较高，无蛋

白质污染，可以满足后续试验要求。使用不同引物

对样品进行 PCR 扩增，对扩增样品进行测序。测序

结果表明 rbcL，matK，rpoB 的产物长度分别为 705，

827，480 bp，这 3 个引物对 22 种植物的 6 个重复样

本测序结果是一致且稳定。其他引物包括 rpl32-

trnl，trnl，psbA-trnH，ITS2/3，rpoC，ycf1b，AT103，

ITS1/ITS4，ITS/ITS2 和 ITS3/ITS4 序列扩增结果较

差，不予使用。

2.2 差异位点分析 将 3 个 DNA 条形码的差异位

点进行汇总，见表 3~5。

表 3 中 matK 序列的 PCR 扩增效率为 100%。通

过分析差异位点，matK 可以区分钝叶桂、假柿木姜

子、豺皮樟、黄椿木姜子、毛叶木姜子、舟山新木姜

子、琼楠和乌药 8 个樟科植物。在 3 个 DNA 条形码

的扩增结果中，琼楠特异位点最多，特别是 matK 序

列。可能是由于琼楠与其他 21 种植物亲缘关系较

远，差异较大。rbcL 序列的 PCR 扩增效率为 100%。

rbcL 序列可以区分粗脉桂、闽楠、大果楠、肉桂、大

叶清化桂和红楠等 6 个植物。 rpoB 序列的 PCR 扩

增效率为 100%。 rpoB 可以区分普文楠。普文楠

280 bp 的碱基为“A”。

对 3 种 DNA 条形码单独分析差异基因后，仅黄

樟、细毛樟、香樟、梨润楠、柳叶润楠、绒毛润楠和扁

果润楠 7 种植物未被区分。对 3 种 DNA 条形码进行

联合分析，可区分黄樟、细毛樟、香樟、绒毛润楠和

扁果润楠 5 种植物。在 rbcL 的 305 bp 可以将乌药与

柳叶润楠与其他 20 种植物区分，而 matK 在 14 bp 可

以区分出乌药，因此可区分柳叶润楠。对于绒毛润

楠，rbcL 在 708 bp 可将绒毛润楠、大果楠、红楠和乌

药与其他 18 种植物区分，rbcL 可区分出大果楠和红

楠，matK 可区分出乌药，故绒毛润楠可以区分。

rpoB 在 304 bp 可将梨润楠、扁果润楠和柳叶润楠与

其他 19 种植物区分，而柳叶润楠已被单独区分，故

梨润楠和扁果润楠可被区分为一组。对于黄樟，综

上已经区分出的梨润楠、扁果润楠、柳叶润楠和绒

毛润楠，结合 rbcL 的 557 bp 可成功区分出来。

2.3 系统发育分析 采用自举法对 matK，rbcL，

rpoB 和 matK+RBC+rpoB 组合序列进行了 1 000 次

测试，NJ 法构建系统发育树。matK 基因序列建立

了 NJ 系统发育树，琼楠属的琼楠单独分为一支；楠
属、木姜子属、润楠属分别聚在一个分支；樟属除黄

樟外均聚于同一分支，新木姜子属的舟山新木姜子

和山胡椒属的乌药与樟属聚于同一分支，见图 1A。

rbcL 基因序列建立 NJ系统发育树，楠属单独聚为一

支，樟属除黄樟外均聚于同一分支；润楠属的绒毛

润楠、梨润楠和扁果润楠与黄樟聚为一支；润楠属

其他的植物与木姜子属和新木姜子属的聚为一支，

表 1 22个樟科植物样品名称

Table 1 Statistics table of 22 Lauraceae samples

No.

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

中文名

黄樟

细毛樟

粗脉桂

钝叶桂

肉桂

大叶清化桂

樟

闽楠

大果楠

普文楠

假柿木姜子

豺皮樟

黄椿木姜子

毛叶木姜子

梨润楠

扁果润楠

红楠

柳叶润楠

绒毛润楠

舟山新木姜子

琼楠

乌药

拉丁学名

Cinnamomum parthenoxylon

C. tenuipile

C. validinerve

C. bejolghota

C. cassia Presl

C. cassia var. macrophyllum

C. camphora

Phoebe bournei

P. macrocarpa

P. puwenensis

Litsea monopetala

L. rotundifolia var. oblongifolia

L. variabilis

L. mollis

Machilus pomifera

M. platycarpa

M. thunbergii

M. salicina

M. velutina

Neolitsea sericea

Beilschmiedia intermedia

Lindera aggregata

属

樟属

樟属

樟属

樟属

樟属

樟属

樟属

楠属

楠属

楠属

木姜子属

木姜子属

木姜子属

木姜子属

润楠属

润楠属

润楠属

润楠属

润楠属

新木姜子属

琼楠属

山胡椒属
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见图 1B。樟属除黄樟外均聚于一支，黄樟与润楠属

的植物聚于同一分支；木姜子属和楠属均分别聚于

同一支分支；琼楠单独一支，见图 1C。matK+rbcL+

rpoB 组合序列中可以看到除樟属的黄樟外，同一种

属植物大部分聚在同一分支，见图 1D。

3 讨论与结论

樟科植物分类是当前樟科植物资源利用的问

题之一［11］。仅仅通过形态来鉴别樟科植物比较困

难，因为樟科同属植物形态十分接近，需要一定的

专业门槛才能准确鉴别樟科植物［12］。如果能筛选

出适合樟科植物的 DNA 条形码，对樟科植物的分类

鉴别、资源保护、品种选择和市场调控具有重要意

义。亲缘关系较近的植物通常含有相似的 DNA 分

子标记，且含有同类或者同种化学元素。当前植物

DNA 条形码研究工作主要是筛选合适的 DNA 片段

进行评价，没有一种完美 DNA 条形码完全适配所有

植物鉴定，需要针对不同科属种植物特点选择最优

DNA 条形码［13］。在动物研究中，线粒体细胞色素氧

化酶Ⅰ（COⅠ）基因是比较常见的 DNA 条形码片

段［14］。matK 是植物叶绿体基因中进化速率较快的

一条编码基因［15］。马丽等［16］使用 matK 基因对 60 个

石榴品种进行扩增，将其分为 6 大类。孟啸龙等［17］

使 用 matK 基 因 成 功 鉴 定 7 个 薯 蓣 属 中 的 5 个 。

matK 基因主要用于属内和种内的分类。 rbcL 变异

表 2 DNA条形码的引物序列

Table 2 Primer sequence of DNA barcoding

引物

rbcL

matK

rpoB

rpl32-trnL

trnL

psbA-trnH

ITS2/3

rpoC

ycf1b

AT103

ITS1/ITS4

ITS/ITS2

ITS3/ITS4

序列（5'-3'）
上游 ATGTCACCACAAACAGA

下游 TCGCATGTACCTGCAGTA

上游 CGTACAGTACTTTTGTGTTTAC

下游 ACCCAGTCCATCTGGAAATC

上游 AAGTGCATTGTTGGAACTGG

下游 CCCAGCATCACAATTCC

CAGTTCCAAAAAAACGTACTTC

CTGCTTCCTAAGAGCAGCGT

上游 CGAAATCGGTAGACGCTACG

下游 CCATTGAGTCTCTGCACCTATC

上游 GTTATGCATGAACGTAATGCTC

下游 CGCGCATGGTGGATTCACAATCC

上游 ATGCGATACTTGGTGTGAAT

下游 GACGCTTCTCCAGACTACAAT

上游 CAAAGAGGGAAGAT

下游 TAAGCATATCTTGAGT

上游 TCTCGACGAAAATCAGATTGTTGTGAAT

下游 ATACATGTCAAAGTGATGGAAAA

上游 CTTCAAGCCMAAGTTCATCTTCTA

下游 ATCATTGAGGTACATNGTMACATA

TCCGTAGGTGAACCTGCGG

TCCTCCGCTTATTGATATGC

GCTACGTTCTTCATCGATGC

GCTACGTTCTTCATCGATGC

GCATCGATGAAGAACGTAGC

TCCTCCGCTTATTGATATGC

长度/bp

17

18

22

20

20

17

22

20

20

22

22

23

20

21

14

16

28

23

24

24

19

20

20

20

20

20

扩增条件

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，54.5 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

45 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，56 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

55 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

35 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，57.8 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

45 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，56.5 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

45 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃ 变性 1 min，55 ℃退火 1 min，72 ℃延

伸 1.5 min，30 个循环；72 ℃延伸 7 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，56 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

45 s，40 个循环；72 ℃延伸 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，54.5 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

40 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，56.5 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

45 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，54 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

45 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4℃保存 10 min

95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，52 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

30 s，35 个循环；72 ℃延伸 5 min；4℃保存 10 min

94 ℃预变性 2 min；94 ℃变性 1 min，39 ℃退火 10 s，72 ℃延伸

90 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min

94 ℃预变性 2 min；94 ℃变性 1 min，39 ℃ 退火 10 s，72 ℃

90 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min；4 ℃保存 10 min
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率较低，但在对陆地植物进行大规模调查后认为其

通用性较好，虽然不能用于识别全部植物，但常应

用于区分同属植物和作为组合 DNA 条形码［18］。

rpoB 序列变异程度虽然小于 matK，但片段变异长度

差异较大，含有多个插入缺失位点，利用好缺失位点

对鉴定物种有一定的帮助。大量研究表明，单一

DNA 条形码对所有植物进行鉴定是不现实的，因此

2005 年 DNA 条形码多序列组合被提出，并应用

至今。

本实验中，采样 22 种樟科植物，通过 DNA 条形

码技术共鉴定 20 种。matK，rbcL，rpoB 序列均属于

叶绿体基因编码区片段。实验中 matK 序列可以区

分钝叶桂、假柿木姜子、豺皮樟、黄椿木姜子、毛叶

木姜子、舟山新木姜子、琼楠和乌药这 8 个樟科植

物，其中钝叶桂是樟属，假柿木姜子、豺皮樟、黄椿

木姜子、毛叶木姜子是木姜子属，舟山新木姜子是

新木姜子属，琼楠是琼楠属，乌药是山胡椒属。

matK 序列能鉴定 4 个木姜子属植物，推测该序列适

合对木姜子属植物进行鉴定。 rbcL 序列可以区分

粗脉桂、闽楠、大果楠和红楠，除粗脉桂外，楠属的

3 种植物均能被识别。rpoB 序列可以区分普文楠和

绒毛润楠。3 个 DNA 条形码序列组合后交叉还可

区分出大叶清化桂、肉桂、梨润楠、柳叶润楠、黄樟

和扁果润楠 6 种植物。本研究表明，将 DNA 条形码

中的 matK，rbcL，rpoB 序列进行组合，对樟科植物鉴

定有较好的效果。

［利益冲突］ 本文不存在任何利益冲突。

表 3 22种樟属植物中的 matK的差异位点信息

Table 3 Information of different matK loci in 22 species of Cinnamomum bp

种类

黄樟

细毛樟

粗脉桂

钝叶桂

肉桂

大叶清化桂

香樟

闽楠

大果楠

普文楠

假柿木姜子

豺皮樟

黄椿木姜子

毛叶木姜子

梨润楠

扁果润楠

红楠

柳叶润楠

绒毛润楠

舟山新木姜子

琼楠

乌药

matK 差异位点

20

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

40

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

T

*

63

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

*

*

*

*

*

*

*

*

*

156

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

*

*

*

*

*

*

*

183

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

A

T

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

234

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

T

*

*

T

G

*

*

*

*

*

*

*

335

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

*

392

C

A

C

*

*

C

A

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

T

400

*

*

C

G

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

419

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

*

448

T

C

*

*

*

*

C

T

*

T

C

*

*

C

T

*

*

*

T

C

T

C

478

*

*

C

T

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

602

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

A

G

A

*

*

*

*

*

*

*

629

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

A

G

A

*

*

*

*

*

*

*

651

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

*

*

*

*

*

*

*

*

653

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

C

A

*

*

*

*

*

*

*

*

677

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

696

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

*

*

*

*

*

G

A

G

724

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

*

*

*

*

*

*

A

G

A

733

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

C

G

*

*

*

*

*

*

*

734

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

C

A

*

735

T

A

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

T

*

*

*

T

A

T

A

743

A

G

*

*

*

*

G

A

*

A

G

*

*

G

A

*

*

*

A

G

*

*

785

G

A

*

*

*

*

A

G

*

G

A

*

*

A

G

*

*

*

G

A

*

*
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表 4 22种樟属植物中的 rbcL的差异位点信息

Table 4 Information of different rbcL loci in 22 species of Cinnamomum bp

种类

黄樟

细毛樟

粗脉桂

钝叶桂

肉桂

大叶清化桂

香樟

闽楠

大果楠

普文楠

假柿木姜子

豺皮樟

黄椿木姜子

毛叶木姜子

梨润楠

扁果润楠

红楠

柳叶润楠

绒毛润楠

舟山新木姜子

琼楠

乌药

rbcL 差异位点

26

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

*

43

A

C

*

*

*

*

*

C

A

A

C

*

*

C

A

A

C

C

A

C

*

*

52

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

G

T

G

G

T

*

*

*

*

*

70

A

C

*

*

*

*

C

A

*

A

C

*

*

C

A

A

C

C

A

C

A

C

182

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

*

*

*

*

305

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

*

A

G

307

*

*

*

*

*

*

T

C

C

T

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

413

*

*

*

A

G

G

A

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

441

C

G

*

*

*

*

G

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

454

C

G

*

*

*

*

G

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

G

C

557

G

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

G

G

C

C

G

C

*

*

627

C

T

T

C

T

*

T

C

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

631

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

G

G

T

*

*

T

G

T

641

*

G

T

G

*

*

G

C

G

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

657

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

T

G

*

*

G

T

G

*

G

T

680

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

*

A

G

705

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

T

G

*

*

*

G

T

G

*

*

*

*

707

*

*

*

*

T

C

*

C

T

*

*

*

*

*

T

C

*

*

*

*

C

T

708

*

*

*

C

C

T

*

*

*

*

T

G

T

T

C

T

*

*

*

*

*

*

709

*

*

*

G

T

*

*

T

G

*

*

G

T

G

T

C

*

*

*

C

T

G

710

*

*

*

*

*

*

G

T

T

G

*

*

*

*

G

T

G

*

*

G

T

G

712

*

*

*

*

*

*

G

T

G

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

表 5 22种樟属植物中的 rpoB的差异位点信息

Table 5 Information of different rpoB loci in 22 species of Cinnamomum bp

种类

黄樟

细毛樟

粗脉桂

钝叶桂

肉桂

大叶清化桂

香樟

闽楠

大果楠

普文楠

假柿木姜子

豺皮樟

黄椿木姜子

毛叶木姜子

梨润楠

扁果润楠

红楠

柳叶润楠

绒毛润楠

舟山新木姜子

琼楠

乌药

rpoB 差异位点

8

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

C

T

19

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

51

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

C

T

67

A

G

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

*

*

*

A

G

A

G

121

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

A

C

141

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

T

C

154

G

A

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

*

*

*

G

A

*

*

211

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

226

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

235

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

241

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

C

280

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

299

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

C

T

302

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

303

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

T

G

304

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

G

G

T

G

T

*

*

*

352

T

C

*

*

*

*

C

T

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

358

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

G

A

G

369

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

T

C

397

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

C

A

C

407

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

G

T

439

T

C

*

*

*

*

C

T

*

T

C

*

*

C

T

*

*

*

T

C

T

C

454

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

T

G

T

457

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

468

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

*

A

G

A
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图 1 22种樟科植物的系统发育分析

Fig. 1 Neighbor-joining trees of 22 species of Lauraceae
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