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摘要: 自然杂交既可以在物种形成、遗传交换和适应性进化方面发挥重要作用, 也可以造成稀有种的下降甚至灭

绝以及超级入侵种的产生。涉及到稀有种的自然杂交研究可以为稀有种的保护提供重要的信息。紫毛野牡丹

(Melastoma penicillatum)和枝毛野牡丹(M. dendrisetosum)是野牡丹属的两个海南特有种, 其中枝毛野牡丹已处于

濒危状态。我们的野外调查和形态观察发现, 海南吊罗山存在紫毛野牡丹和野牡丹(M. candidum)以及枝毛野牡丹

和毛菍(M. sanguineum)的嫌疑杂种个体。本研究测定并分析了这些嫌疑杂种及其嫌疑亲本的4个核基因和5个叶绿

体基因间隔区序列, 发现嫌疑杂种个体在嫌疑亲本物种的固定替换位点上均为嫌疑亲本物种碱基的杂合状态, 单

倍型网络分析表明所有嫌疑杂种个体在每个核基因上均具有来自两个嫌疑亲本的等位基因, 证实了紫毛野牡丹和

野牡丹, 以及枝毛野牡丹和毛菍之间确实存在自然杂交。另外, 相对于其他野牡丹属物种, 枝毛野牡丹具有极低的

遗传多样性。因为紫毛野牡丹和野牡丹、枝毛野牡丹和毛菍之间均存在很强的生态隔离, 所以因公路修建而造成

的生境干扰可能造成了这两个杂交事件的发生。因此避免生境干扰是保护这两个海南特有种最关键的手段。除此

之外, 在实验室条件下进行种子萌发或枝条扦插繁殖, 然后将幼苗种植到合适生境中是扩大种群的另一个可行方法。 
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Molecular evidence for natural hybridization between two Melastoma 
species endemic to Hainan and their widespread congeners 
Qiujie Zhou1, Yacheng Cai1, Wei Lun Ng1, Wei Wu1, Seping Dai2, Feng Wang3, Renchao Zhou1* 
1 School of Life Sciences, Sun Yat-sen University, Guangzhou 510275 
2 Guangzhou Institute of Forestry and Landscape Architecture, Guangzhou 510520 
3 College of Pharmacy, Jinan University, Guangzhou 510632 

Abstract: Natural hybridization plays an important role in speciation, genetic exchange, and adaptive evolu-
tion. However, it can also lead to the extinction of rare species or can generate super invasive species. Studies 
of natural hybridization involving rare species can therefore provide valuable information for species protec-
tion. In Melastoma, M. penicillatum and M. dendrisetosum are endemic to Hainan, China. M. dendrisetosum 
is at the edge of extinction, with a wild population of less than 300 individuals. Based on morphological ob-
servations during our field survey, we found that there are putative hybrids formed between the two endemic 
species and their widespread congeners, i.e. M. candidum × M. penicillatum and M. sanguineum × M. den-
drisetosum. In this study, we sequenced four low-copy nuclear genes and five chloroplast DNA intergenic 
spacers of the putative hybrids and their putative parents. We found that these putative hybrids showed chro-
matogram signal additivity between putative parental species on differentially fixed sites at these nuclear 
genes. Haplotype networks also showed that at all four nuclear loci analyzed, alleles of the putative hybrids 
were shared with those of their putative parental species. The results above confirmed that hybridization oc-
curred between M. candidum and M. penicillatum, and between M. sanguineum and M. dendrisetosum. Also, 
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we found an extremely low level of genetic diversity in M. dendrisetosum relative to the three other species 
of Melastoma. It appears that there are strong ecological isolation between M. candidum and M. penicillatum 
as well as between M. sanguineum and M. dendrisetosum, and habitat disturbance caused by highway con-
struction may have promoted hybridization between these species. Therefore, the key to protecting these two 
species endemic to Hainan is to reduce habitat disturbance. Artificial propagation of the species is another 
possible way to expand their population sizes. 
Key words: Melastoma; natural hybridization; endangered species; nuclear genes; chloroplast intergenic 
spacer; conservation 

自然杂交在有花植物中非常常见(Arnold, 1997, 

2006; Rieseberg, 1997), 大约有25%的植物物种会与

其他物种发生杂交(Mallet, 2005)。杂交在进化上的

作用是多样的: 一方面, 杂交可以增加遗传多样性, 

产生新的物种, 打破或增强物种间的生殖隔离, 通

过渐渗转移适应性性状等 (Arnold, 1997; Mallet, 

2005; Arnold & Martin, 2009; Abbott et al, 2013); 另

一方面, 杂交也可能产生一些负面的结果, 如广布

种与稀有种的杂交会通过遗传湮没(genetic swa-

mping)和群体湮没(demographic swamping)造成稀

有种的灭绝 (Rhymer & Simberloff, 1996; Huxel, 

1999; Todesco et al, 2016), 杂交还可以产生超级入

侵种(如Moody & Les, 2002)。对于和广布种杂交的

稀有种来说, 不管杂种是否可育, 杂交所引起的遗

传融合和(或)远交衰退导致其灭绝的可能性都大大

增加。根据Wolf等(2001)的模型估计, 频繁的杂交可

以在5个甚至更少的世代内导致稀有种或其种群的

灭绝。因此, 对于濒危物种来说, 杂交可能是最快

起作用的遗传威胁(Wolf et al, 2001)。鉴定杂种并分

析杂交发生的程度是评估杂种及其亲本物种进化

命运的第一步, 研究杂交也有助于所涉及的濒危物

种的保护。 

野牡丹属(Melastoma)隶属于野牡丹科, 主要分

布在亚洲和大洋洲的热带地区。本属经历了快速的

适应性辐射, 在过去的一百万年中形成了20多个物

种(Meyer, 2001; Renner & Meyer, 2001)。本属物种

间的分歧时间相对较短, 一些物种在地理分布、开

花时间和传粉昆虫方面存在大量的重叠 (Gross, 

1993; Luo & Zhang, 2005; Luo et al, 2008, 2009; 路

国辉等, 2009), 因此物种间的杂交相对常见(Dai et 

al, 2012; Liu et al, 2014)。据《中国植物志》记载, 野

牡丹属在中国有9个种(陈介, 1984), 但在Flora of 
China中, 部分物种被归并, 只包含了5种(Chen & 

Renner, 2007)。这两部著作在物种的分类处理上都

存在一些问题, 如《中国植物志》中将细叶野牡丹

(M. intermedium)和多花野牡丹(M. affine)作为独立

的物种, 但二者实际上分别是地菍(M. dodecandrum)

和野牡丹(M. candidum), 毛菍(M. sanguineum)和野

牡丹的杂种(Dai et al, 2012; Liu et al, 2014)。Flora of 
China将多花野牡丹、野牡丹和展毛野牡丹 (M. 
normale)合并到东南亚广布的印度野牡丹(M. mal-
abathricum)中, 但多花野牡丹为1个种间杂种, 展

毛野牡丹花期早于另外几个物种, 所以, 将这几个

物种合并明显不正确。Flora of China将《中国植物

志》中记载的分布于海南的2个特有种, 即紫毛野牡

丹(M. penicillatum)和枝毛野牡丹(M. dendrisetosum)

并入毛菍也是不正确的, 这二者在形态、花期与生

境上与毛菍存在很大的差异, 并且我们的分子数据

确定了紫毛野牡丹和枝毛野牡丹均为独立的物种

(Chao et al, 2014; Huang et al, 未发表数据)。 

紫毛野牡丹分布于海南中部高海拔的山区, 常

见于海拔800–1,300 m的林下; 枝毛野牡丹分布更

为狭窄, 目前仅零星分布于海南陵水吊罗山的一个

山谷中, 分布海拔为350–400 m, 种群数量不足300

株, 处于濒危的状态(彭东辉等, 2014)。我们在海南

吊罗山的野外调查中发现, 与紫毛野牡丹同域分布

的同属物种有野牡丹、毛菍及二者的杂种多花野牡

丹, 与枝毛野牡丹同域分布的同属物种只有毛菍。

野牡丹和毛菍是野牡丹属中的两个常见种, 在华南

地区分布范围很广。我们也发现了1株形态上介于

紫毛野牡丹和野牡丹, 4株形态上介于枝毛野牡丹

和毛菍之间的嫌疑杂种个体(图1, 2)。如果它们之间

确实存在杂交, 那么相对于毛菍和野牡丹而言, 紫

毛野牡丹和枝毛野牡丹种群数量较小, 将有可能因

杂交而导致种群数量减少甚至灭绝, 尤其是已经处

于濒危状态的枝毛野牡丹。本研究旨在利用多个核

基因的序列数据来验证这些形态上的嫌疑杂种是

否属实, 并进一步利用叶绿体基因间隔区的序列推 



© 生
物多
样性
 Bio
dive
rsity
 Sci
enc
e

640 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 25 卷 

   

 
 
图1  紫毛野牡丹、野牡丹及其嫌疑杂种的部分形态学特征。

A: 紫毛野牡丹; B: 紫毛野牡丹和野牡丹的嫌疑杂种; C: 野
牡丹; D、E、F分别为紫毛野牡丹、嫌疑杂种和野牡丹的果。 
Fig. 1  Morphological comparison between Melastoma peni-
cillatum, M. candidum and their putative hybrid. (A) M. penicil-
latum, (B) putative hybrid, (C) M. candidum. Fruits of M. peni-
cillatum (D), putative hybrid (E) and M. candidum (F). 
 

 
 
图2  枝毛野牡丹、毛菍及其嫌疑杂种的部分形态学特征。

A、B、C分别为枝毛野牡丹、嫌疑杂种和毛菍的果。D、E
从左到右分别为枝毛野牡丹(左)、嫌疑杂种(中)和毛菍(右)
的叶和幼枝。 
Fig. 2  Morphological comparison between Melastoma den-
drisetosum, M. sanguineum and their putative hybrid. Fruits of 
M. dendrisetosum (A), putative hybrid (B) and M. sanguineum 
(C). D, Leaves of M. dendrisetosum (left), putative hybrid (mi-
ddle) and M. sanguineum (right). E, Young twigs of M. dendri-
setosum (left), putative hybrid (middle) and M. sanguineum 
(right).  

 
测杂交发生的方向, 最后探讨造成杂交的可能原因

及如何更好地保护这两个海南特有种。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 

取样地点位于海南省陵水县吊罗山国家级自

然保护区。对每一个嫌疑的亲本物种, 包括枝毛野

牡丹、紫毛野牡丹、毛菍和野牡丹, 于2017年1月采

用群体采样的方法, 每个物种采集约20个个体。因

为野牡丹与毛菍之间存在广泛的杂交与渐渗(Liu et 

al, 2014), 所以我们也对来自福建龙海的异域分布

的1个野牡丹群体进行了取样, 作为参考。对于嫌疑

杂种, 所发现的个体非常有限, 我们仅发现4个枝

毛野牡丹与毛菍的嫌疑杂种个体, 和1个紫毛野牡

丹与野牡丹的嫌疑杂种个体。我们对4个物种和2个

嫌疑杂种的每个个体采集1片叶片, 经硅胶干燥后

用于后续的DNA提取。样品的具体信息见表1。 

1.2  DNA提取、PCR扩增和测序 

采用CTAB法(Doyle, 1987)从干燥的叶片样品

中提取DNA。本研究测定了4个低拷贝核基因的序

列(tpi, gbss, chi和cam), 这些基因分别编码磷酸丙

糖异构酶(TPI)、颗粒结合型淀粉合成酶(GBSS)、苯

基丙乙烯酮异构酶(CHI)和钙调素(CAM)。首先利用

Strand等(1997)的通用引物序列扩增每个物种2个个

体的各个基因并进行测序, 然后根据这些序列设计

野牡丹属的特异性引物以更高效地进行PCR扩增。

因为叶绿体DNA序列在野牡丹属物种中非常保守, 

我们对每组嫌疑亲本分别扩增了5个叶绿体基因间

隔区(trnL-trnF, trnS-trnG, atpB-rbcL, trnH-psbA和

p s b M - t r n D ) ,  最后发现枝毛野牡丹和毛菍在

trnL-trnF上有差异, 而紫毛野牡丹和野牡丹在这5

个叶绿体基因间隔区上均没有差异。因此我们只对

枝毛野牡丹和毛菍及其嫌疑杂种进行了trnL-trnF的

测序。trnL-trnF区域使用通用引物trnL-c和trnF-f进
行扩增(Taberlet et al, 1991)。采用Pearl凝胶纯化试剂

盒(Pearl Bio-tech, 广州)对PCR产物进行纯化, 然后

在ABI 3730测序仪上直接测序(广州擎科生物技术

公司)。鉴于大多数嫌疑杂种个体和部分嫌疑亲本物

种个体的核基因直接测序会产生多个核苷酸位点

的碱基叠加现象, 同时个体内长度多态性也会导致

测序峰图无法识别的情况。我们对这些样品进行克

隆测序以拆分单倍型。克隆测序前的连接反应采用

pMD18-T & A克隆试剂盒(Takara, 大连)完成, 每个

样品选择8个单克隆进行测序。所有的序列均提交 
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表1  4个野牡丹属物种和2个嫌疑杂种的采样信息 
Table 1  Sampling details of four species of Melastoma and two putative hybrids used in this study 

类群 Taxon 采样地点 Location 个体数量 Sample size 

野牡丹 M. candidum (Cf) 福建龙海 Longhai, Fujian 19 

野牡丹 M. candidum (Ch) 海南吊罗山 Diaoluoshan, Hainan 20 

毛菍 M. sanguineum (S) 海南吊罗山 Diaoluoshan, Hainan 20 

紫毛野牡丹 M. penicillatum (P) 海南吊罗山 Diaoluoshan, Hainan 20 

枝毛野牡丹 M. dendrisetosum (D) 海南吊罗山 Diaoluoshan, Hainan 20 

紫毛野牡丹与野牡丹的嫌疑杂种 Putative hybrid between P and C 海南吊罗山 Diaoluoshan, Hainan 1 

枝毛野牡丹与毛菍的嫌疑杂种 Putative hybrid between D and S 海南吊罗山 Diaoluoshan, Hainan 4 

 
到GenBank并已获得接受号(KY912087–KY912157, 

KY659616–KY659627, KY659637–KY659655, KY-

659674–KY659677, KY659690–KY659698, KY65-

9705–KY659710, KY659717–KY659718, KY659720, 

KY659723–KY659728, KY659742–KY659761, KY-

798067–KY798069, KY798100)。 
1.3  序列分析 

利用SeqMan (DNASTAR Inc., Madison, WI, 

USA)编辑各个物种及嫌疑杂种的各个基因的序列, 

并用Clustal X (Thompson et al, 1997)做序列比对。

核基因的单倍型拆分采用DnaSP5.0 (Librado & Ro-

zas, 2009) 中 的 Phase 完 成 。 使 用 Network 4.6 

(www.fluxus-engineering.com) 中 的 median-joining 

方法(Bandelt et al, 1999)来构建各基因的网络图, 

以反映单倍型之间的关系。 

2  结果 

2.1  核基因序列分析 

2.1.1  tpi基因 

4个野牡丹属物种及2个嫌疑杂种的tpi基因序

列比对后长度为708 bp, 包含28个变异位点。其中

紫毛野牡丹和野牡丹之间、枝毛野牡丹和毛菍之间

分别存在7个和3个固定的碱基替换, 2个嫌疑杂种

在对应的位置上均表现为嫌疑亲本碱基种类的杂

合状态(表2, 3)。 

tpi基因的单倍型分为两大支, 一支由紫毛野牡

丹、毛菍和嫌疑杂种的单倍型构成, 另一支主要由

枝毛野牡丹、野牡丹和嫌疑杂种的单倍型构成, 还

包含有毛菍的1个单倍型, 该单倍型很可能由野牡

丹渐渗而来(图3A)。两个大的分支之间存在7个碱基

的差异。枝毛野牡丹和福建龙海的野牡丹在tpi基因

上没有多态性, 都只有1个单倍型。福建龙海野牡丹

的这个单倍型与海南吊罗山野牡丹的最常见单倍

型共享。野牡丹和紫毛野牡丹的嫌疑杂种个体的2

个单倍型分别与野牡丹最常见单倍型(Ch1, Cf1)和

紫毛野牡丹的最常见单倍型(P1)共享。枝毛野牡丹

和毛菍的嫌疑杂种的4个个体在该基因上均具有2

种单倍型, 其中1个单倍型与枝毛野牡丹的D1单倍

型共享, 而4个个体的另外1个单倍型分别与毛菍的

4个单倍型(S1, S2, S3和S4)一致。 

2.1.2  gbss基因 

4个野牡丹属物种及2个嫌疑杂种的gbss基因序

列比对后的长度为612 bp, 共存在29个变异位点。

紫毛野牡丹和野牡丹之间在该基因上并未有固定

的碱基替代; 枝毛野牡丹和毛菍之间则有2个碱基

替代, 并且在这2个位点上其嫌疑杂种个体均表现 

 
表2  紫毛野牡丹和野牡丹在cam和tpi基因上的固定变异位点及其嫌疑杂种在这些位点上的碱基组成(R = A + G; Y = C + T; 
W = T + A)  
Table 2  The base composition of the differentially fixed sites at the cam and tpi genes between Melastoma penicillatum and M. 
candidum in their putative hybrid (R = A + G; Y = C + T; W = T + A) 

cam tpi 类群 Taxon 

292 244 204 225 258 272 315 340 568 

野牡丹 Melastoma candidum (C) A G T T T G A T C 

紫毛野牡丹 M. penicillatum (P) G A A C C A G C T 

紫毛野牡丹和野牡丹的嫌疑杂种 Putative hybrid between P and C R R W Y Y R R Y Y 
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表3  枝毛野牡丹和毛菍在4个基因上的固定变异位点及其嫌疑杂种在这些位点上的碱基组成(R = A + G; Y = C + T; W = T + 
A; M = A + C; S = C + G)  
Table 3  The base composition of the differentially fixed sites at the four nuclear genes between Melastoma dendrisetosum and M. 
sanguineum in their putative hybrid (R = A + G; Y = C + T; W = T + A; M = A + C; S = C + G) 

cam chi gbss tpi 类群 Taxon 

190 329 661 79 258 315 414 80 240 286 

毛菍 M. sanguineum (S) T C G C A G G G T A 

枝毛野牡丹 M. dendrisetosum (D) C T A T C A C A C T 

枝毛野牡丹和毛菍的嫌疑杂种 Putative hybrid between D and S Y Y R Y M R S R Y W 

 

 
 
图3  4个野牡丹属物种及2个嫌疑杂种在4个核基因上的单倍型网络图。A、B、C、D分别为tpi、gbss、chi和cam基因的单倍

型网络图。两个单倍型之间的连线上的数字代表突变步骤, 未标出数字的均表示一个突变步骤。黑色小圆圈代表未取样到的

单倍型或假设的单倍型。 
Fig. 3  Median-joining networks of tpi (A), gbss (B), chi (C) and cam (D) genes of the four Melastoma species and the two putative 
hybrids. The numbers around the connecting lines between haplotypes represent the number of mutational steps between them, while 
those without numbers represent only one mutational step. Small black circles represent hypothetical or unsampled haplotypes. 
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为二者的碱基种类叠加状态(表3)。 

所分析的4个野牡丹属物种在gbss基因上多态

性均较低(图3B)。福建龙海的野牡丹所有单倍型均

与海南吊罗山的野牡丹的单倍型共享, 此外海南吊

罗山的野牡丹还拥有4个独特的单倍型。紫毛野牡

丹和野牡丹的嫌疑杂种个体的1个单倍型与野牡丹

的Ch2单倍型共享, 另1个单倍型为其特有, 但与紫

毛野牡丹主要单倍型之间只差1个碱基。枝毛野牡

丹和毛菍的嫌疑杂种的所有个体均有2种单倍型, 

分别与枝毛野牡丹(D1, D2)和毛菍单倍型(S1, S2, 

S4)共享。 

2.1.3  chi基因 

4个野牡丹属物种及2个嫌疑杂种的chi基因序

列比对后的长度为740 bp, 其中有55个变异位点。

在该基因上紫毛野牡丹和野牡丹之间没有固定的

碱基替代。枝毛野牡丹和毛菍之间存在2个固定的

碱基替换, 它们的嫌疑杂种在这2个位点上全部表

现为两个亲本碱基的叠加状态(表3)。 

除了枝毛野牡丹只有2种单倍型外, 其他3个物

种在该基因上的单倍型多样性均较高(图3C)。福建

龙海的野牡丹的主要单倍型(Cf1和Cf2)均与海南吊

罗山的野牡丹的单倍型共享, 但单倍型数目远低于

后者。野牡丹、毛菍和紫毛野牡丹在该基因上均没

有表现出同一物种的单倍型之间关系更近的特点。

毛菍还与野牡丹共享1个单倍型(S1和Ch2)。紫毛野

牡丹和野牡丹的嫌疑杂种个体的2个单倍型分别与

野牡丹的Ch1单倍型和紫毛野牡丹的P1单倍型共

享。枝毛野牡丹和毛菍的嫌疑杂种个体均有2个单

倍型, 其中3个个体的2个单倍型分别与枝毛野牡丹

(D1, D2)和毛菍(S2)共享, 另外1个个体的单倍型之

一与枝毛野牡丹(D1)共享, 另一个单倍型为该个体

特有, 但与毛菍的主要单倍型(S2)之间只相差1个

碱基。 

2.1.4  cam基因 

研究所涉及的野牡丹属物种及嫌疑杂种的cam
基因比对后的序列长度为741 bp, 一共检测到56个

变异位点。其中紫毛野牡丹和野牡丹之间、枝毛野

牡丹和毛菍之间分别有2和3个固定的碱基替换, 而

两个嫌疑杂种在相应的位置上均表现为嫌疑双亲

碱基种类的叠加状态(表2, 3)。 

枝毛野牡丹和福建龙海的野牡丹在cam基因上

表现出较低的单倍型多样性, 都只有2种单倍型(图

3D)。福建龙海野牡丹的2个单倍型均与吊罗山野牡

丹共享。紫毛野牡丹和野牡丹的嫌疑杂种个体的2

种单倍型分别与紫毛野牡丹的P1单倍型和野牡丹

的Ch6 (Cf2)单倍型共享。枝毛野牡丹和毛菍的嫌疑

杂种共有5种单倍型, 3种与毛菍(S1, S2和S5)共享, 2

种与枝毛野牡丹(D1和D2)共享。另外, 我们注意到

毛菍的1个单倍型S7与海南吊罗山野牡丹的Ch1单

倍型共享, 很可能由野牡丹渐渗而来。  

2.2 叶绿体基因间隔区序列分析 

在我们分析的5个叶绿体基因间隔区中, 枝毛

野牡丹和毛菍在trnL-trnF上具有变异位点, 而紫毛

野牡丹和野牡丹在这些基因间隔区均未检测到变

异。所分析的野牡丹属物种trnL-trnF序列进行比对

后的长度为825 bp, 枝毛野牡丹和毛菍的所有个体

中仅检测到1个多态性位点。在该位点上毛菍均为

C, 枝毛野牡丹绝大多数个体(18个)为T, 少数个体

(2个)为C。4个嫌疑杂种个体中, 有1个为T, 另外3

个为C。 

3  讨论 

3.1  野牡丹属2个海南特有种与同属广布种之间自

然杂交的分子证据 

本研究旨在通过对4个低拷贝核基因的序列分

析检验紫毛野牡丹和野牡丹之间、枝毛野牡丹和毛

菍之间是否存在自然杂交。枝毛野牡丹和毛菍在全

部4个核基因上, 紫毛野牡丹和野牡丹在这4个核基

因中的2个基因上(cam和tpi)各有多个固定的碱基差

异, 它们的嫌疑杂种个体在这些位点上均表现出双

亲碱基种类的叠加状态。另外, 所有嫌疑杂种个体

在每个核基因上均有2种单倍型(表4), 其中紫毛野

牡丹和野牡丹的嫌疑杂种个体除gbss基因外, 2种单

倍型均是1个与野牡丹共享, 另1个与紫毛野牡丹共

享; 在gbss基因上, 它的2个单倍型1个与野牡丹共

享, 另1个为其独有的单倍型, 但是仅与紫毛野牡

丹的主要单倍型相差1个碱基。枝毛野牡丹和毛菍

的嫌疑杂种个体的2个单倍型1个均与枝毛野牡丹

共享, 另1个除chi基因外均与毛菍共享; 在chi基因

上, 1个嫌疑杂种个体的1个单倍型与枝毛野牡丹共

享, 另1个为其独有的单倍型, 但该单倍型与毛菍

主要单倍型之间只相差1个碱基。嫌疑杂种中极少

数特有的单倍型很可能来自于未取样到的嫌疑亲

本物种的单倍型。因为这些嫌疑杂种个体在所分析 
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表4  野牡丹属2个嫌疑杂种个体在4个核基因上的基因型。PC为紫毛野牡丹和野牡丹的嫌疑杂种个体; DS_1–DS_4为枝毛野

牡丹和毛菍的4个嫌疑杂种个体。单下划线、双下划线、波浪线和虚线分别代表与野牡丹、紫毛野牡丹、毛菍和枝毛野牡丹

共享该单倍型。单倍型命名同图3。 
Table 4  Genotypes of two putative hybrids of Melastoma at four nuclear genes (tpi, cam, chi and gbss). Haplotypes with single, 
double, wavy, or dotted underlines have identical sequences with those of M. candidum, M. penicillatum, M. sanguineum, and M. 
dendrisetosum, respectively. Haplotypes without underline are unique to the putative hybrids. 

类群 Taxon 个体编号 Sample ID tpi cam chi gbss 

紫毛野牡丹和野牡丹的嫌疑杂种 Putative hybrid (PC) PC PC1PC2 PC1PC2 PC1PC2 PC1 PC2 

DS_1 DS1DS2 DS1DS4 DS1 DS2 DS1DS2 

DS_2 DS1DS3 DS2DS4 DS1DS3 DS3DS4 

DS_3 DS1DS4 DS3DS5 DS3DS4 DS1DS2 

枝毛野牡丹和毛菍的嫌疑杂种 
Putative hybrid (DS) 

DS_4 DS1DS5 DS2DS4 DS1DS3 DS1DS5 

 
的各个核基因上均表现为嫌疑亲本物种等位基因

的组合, 结合它们生长于嫌疑亲本物种的分布重叠

区域且同时具有嫌疑亲本物种的中间形态特征, 因

此我们的分子数据支持这2个嫌疑杂种分别为紫毛

野牡丹和野牡丹、枝毛野牡丹和毛菍的自然杂种。

叶绿体基因间隔区trnL-trnF序列分析表明, 枝毛野

牡丹和毛菍的杂种有2种单倍型, 其中1个个体的单

倍型与枝毛野牡丹共享, 应该是以枝毛野牡丹为母

本; 另外3个个体的单倍型与毛菍和少数枝毛野牡

丹的单倍型共享, 因此无法判断其母本, 但毛菍作

为母本的可能性较大。 

3.2  生境干扰可能造成了野牡丹属2个海南特有种

与同属广布种之间的自然杂交 

野牡丹属经历了快速的适应性辐射, 在过去一

百万年的时间中进化出了20多个物种(Meyer, 2001; 

Renner & Meyer, 2001)。物种的快速形成往往伴随

着祖先多态性的不完全谱系分选, 这一点也可以从

本研究的核基因单倍型网络图看出: 除枝毛野牡丹

外, 物种内的单倍型之间的关系并不总是更近。也

正是由于快速的适应性辐射, 野牡丹属物种间的生

殖隔离并不完全, 为杂交提供了机会。然而无论是

紫毛野牡丹和野牡丹, 还是枝毛野牡丹和毛菍都具

有很好的生境隔离。紫毛野牡丹通常生长于高海拔

的林下, 非常喜阴, 而野牡丹生长于较低海拔的空

旷地带, 非常喜阳, 它们很少有机会发生生境的重

叠。毛菍通常生长于林缘, 稍喜阴, 而枝毛野牡丹

通常生长于林下, 喜阴, 同样二者很少有机会发生

生境的重叠。如果这些物种保持生境的隔离, 发生

杂交的机会就很小。然而, 一条穿越吊罗山保护区

的公路使这些野牡丹属物种的生境受到了强烈干

扰。我们的野外调查发现, 在海拔300–400 m之间的

公路两边, 枝毛野牡丹和毛菍生长在一起; 在海拔

900 m左右公路尽头度假村的位置, 紫毛野牡丹和

野牡丹生长在一起。本研究所发现的杂种个体全部

位于这条公路两边或公路尽头度假村的开阔地带, 

而在没有生境干扰的紫毛野牡丹的林下生境中, 我

们并未发现野牡丹和嫌疑杂种个体; 但对于枝毛野

牡丹, 因为分布范围非常有限, 我们无法进一步评

估。生境干扰是自然杂交发生的一个重要推动力

(Arnold, 1997; Grant & Grant, 2014), 它一方面打破

了原本存在的物种之间的生态隔离和促进了杂交, 

另一方面也为杂种提供了适宜的生境。因此, 生境

的干扰可能造成了野牡丹属2个海南特有种与同属

广布种之间的杂交。 

3.3  野牡丹属两个海南特有种的保护 

紫毛野牡丹仅分布于海南中部山区的高海拔

地区(Liu et al, 2014), 枝毛野牡丹仅分布于海南吊

罗山保护区的一个山谷, 且数量不足300株(彭东辉

等, 2014)。相对于我国野牡丹属其他物种如野牡丹、

毛菍、展毛野牡丹和地菍来说, 这2个海南特有种分

布范围非常有限, 种群数目很少, 因此具有较高的

保护价值。枝毛野牡丹的模式标本采于海南乐会(今

海南琼海) (陈介, 1983), 但如今模式标本的产地已

不见有枝毛野牡丹的分布, 显然其种群数量在过去

的三十多年中经历了下降。这两个物种都喜林下的

生境, 因此对生境的干扰非常敏感。同时生境干扰

也造成这两个特有种与同属广布种的杂交, 这样会

造成繁殖能量的浪费, 进一步造成这两个特有种个

体数量的下降。因此无论从两个物种对生境的敏感

性还是从避免杂交的角度来讲, 避免生境干扰都是

保护这两个海南特有种的最关键手段。 

保护物种最重要的是保护其遗传多样性。从遗
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传多样性上看, 枝毛野牡丹具有最低的遗传变异, 

在每个核基因上仅有1–3个关系极近的单倍型, 紫

毛野牡丹有较多的遗传变异, 这可能与它目前较大

的群体规模有关。杂交可以增加物种的遗传多样性, 

例如海南吊罗山野牡丹居群的遗传多样性远高于

福建龙海的野牡丹居群。野牡丹和毛菍可以发生频

繁的杂交与渐渗(Liu et al, 2014), 海南吊罗山野牡

丹和毛菍分布上有重叠, 可以杂交而增加遗传多样

性, 这一点从部分核基因(cam和chi)的单倍型网络

图也可以看出。需要注意的是, 野牡丹与毛菍的杂

种具有很强的生活力和育性, 可以与亲本物种反复

回交(Liu et al, 2014), 但本研究中的2个杂种在4个

核基因上均为其两个亲本物种的等位基因组合, 很

可能是F1代杂种。尽管准确地确定杂种的F1地位需

要更多的核基因位点, 但我们的野外调查没有发现

形态上与任何一个亲本接近的可能的回交后代, 这

表明F1代杂种可能具有很低的育性, 限制了利用杂

交增加物种内遗传多样性的潜力。 

除此之外, 恢复种群数量也是濒危物种保护的

重要内容。紫毛野牡丹和枝毛野牡丹在实验室条件

下的种子萌发率都较高, 同时野牡丹属物种扦插繁

殖相对容易, 因此可以利用实验室条件对两种野牡

丹进行种子繁殖或扦插繁殖, 再将小苗移植到合适

的生境来提高种群数量。 
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