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摘  要  基于核基因ITS序列研究中国4种野生扁桃: 新疆野扁桃(Amygdalus ledebouriana)、蒙古扁桃(A. mongolica)、长柄扁

桃(A. pedunculata)和西康扁桃(A. tangutica)的系统发育关系和物种分化, 为4种植物的遗传与演化研究提供数据支撑。利用单

倍型网络和主坐标分析揭示单倍型的聚类关系; 利用最大似然树和贝叶斯系统树分析单倍型的系统发育关系; 利用R语言

“ecospat”包分析4种扁桃的生态位分化及其环境驱动因子。4种扁桃ITS1–ITS4片段总长为634 bp, 鉴别出27个核苷酸变异位

点, 共定义了28个单倍型。4种扁桃种间最小遗传距离均大于种内最大遗传距离, 种间存在显著的遗传分化。4种扁桃的单倍

型聚为两支: 新疆野扁桃、蒙古扁桃和西康扁桃聚为一支, 长柄扁桃为另一支; 单倍型网络和主坐标分析揭示的单倍型聚类

关系与系统树一致。西康扁桃与蒙古扁桃、与长柄扁桃之间均表现出了显著的生态位分化, 最暖月最高气温、年平均气温、

最冷月最低气温和最暖季降水量是驱动物种生态位分化的关键因子。 
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Abstract 
Aims  Based on the ITS sequences, we aimed to analyze the spatial genetic structure, genealogy relationship, and 
species differentiation of the Amygdalus ledebouriana, A. mongolica, A. pedunculata, A. tangutica in China, and 
provide data for the future studies on the four species’ genetics and evolution. 
Methods  The median-joining network and principal coordinate analysis (PCoA) were used to reveal haplotype 
clustering. The maximum likelihood method and Bayesian method were used to analyze the phylogenetic rela-
tionships of haplotypes. The “ecospat” package in R 4.0.2 was used to analyze the ecological niche divergence of 
four almond species and their environmental drivers. 
Important findings  The total length of the ITS1–ITS4 fragment after corrected alignment was 634 bp, 27 
nucleotide variants detected, and a total of 28 haplotypes were identified. The minimum genetic distance among 
the four almond species is greater than the maximum genetic distance within species, and there are significant 
genetic differentiations among species. The haplotypes of the four almond species clustered into two branches: A. 
ledebouriana, A. mongolica and A. tangutica for one clade, and A. pedunculata for the other. The revealed den-
drogram relationship of haplotype network and PCoA analysis is consistent with the phylogenetic tree. The sig-
nificant niche divergence was observed between A. tangutica and A. mongolica, as well as between A. tangutica 
and A. pedunculata, with annual mean temperature, max temperature of warmest month, min temperature of 
coldest month and precipitation of warmest quarter as key drivers of niche divergence. 
Key words  wild almond species; ITS sequences; phylogeny; species differentiation; niche divergence 
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系统发育研究根据生物表型特征与分子序列, 

以树状结构反映生物类群间的演化关系, 研究生物

类群的系统发育利于深入理解生物的起源、亲缘关

系及其演化(刘念和黄原, 2010)。李亚科植物是重要

的核果类果树资源, 由于该亚科所有植物的形态特

征高度趋同或平行进化, 同源多倍体及种间杂交较

常见, 导致该亚科植物属、亚属甚至种间的系统关

系至今仍存在较大争议(张韵洁和李德铢, 2011)。扁

桃亚属(subgen. Amygdalus)隶属于蔷薇科李亚科桃

属(Amygdalus), 共有6个种: 扁桃(Amygdalus com-

munis)、新疆野扁桃(A. ledebouriana和或矮扁桃A. 

nana)、蒙古扁桃(A. mongolica)、长柄扁桃(A. pe-

dunculata)、西康扁桃 (A. tangutica)和榆叶梅 (A. 

triloba)(俞德浚, 1986; 毛祖梅等, 1996; 田建保等, 

2008)。在我国, 新疆野扁桃与蒙古扁桃, 长柄扁桃

和西康扁桃呈间断分布, 后3种扁桃随生态环境条

件由北向南呈替代性地理分布(赵一之, 1995)。具体

说, 新疆野扁桃主要残存分布于新疆北部塔城、阿

尔泰山干旱坡地、草原等; 蒙古扁桃集中分布于甘

肃最北部马鬃山、河西走廊、内蒙古阿拉善左旗及

其北部和中部地区的荒漠草原、丘陵坡麓、石质山

坡等; 长柄扁桃分布于内蒙古北部和中部及陕西北

部的浅山带、荒漠及荒漠草原等; 西康扁桃分布于

甘肃南部和四川西北部的山坡向阳处或溪流边(田

建保等, 2008)。4种野生扁桃均是重要的药用经济树

种, 具有速生、抗旱、耐寒、适应性强等生物学特

性, 也具有重要的生态及科研价值。 

对扁桃亚属植物亲缘关系的研究主要体现在: 

基于核标记、叶绿体全基因组结合植物学性状开展

的系统发育分析, 核标记分析表明蒙古扁桃与西康

扁桃, 长柄扁桃与榆叶梅, 新疆野扁桃与扁桃, 具

有相对较近的亲缘关系(邱蓉等, 2012; Jing et al., 

2013; Yazbek & Oh, 2013); 叶绿体全基因组分析表

明, 蒙古扁桃和新疆野扁桃, 西康扁桃、长柄扁桃和

榆叶梅亲缘关系相对较近(石文婷, 2018; 杨斌等, 

2020)。上述研究的研究材料缺乏采样范围的明确设

置, 主要采用的是当地标本库的材料或美国国家生

物技术信息中心(NCBI)的测序序列建树。我国不同

地区分布的4种野生扁桃的种间系统发育关系, 物

种分化及其环境驱动力等问题尚不清楚, 成为深入

理解4种野生扁桃分布与进化的瓶颈。 

核糖体DNA内转录间隔区(ITS)序列为双亲遗

传, 具有长度保守性和高度变异性, 能有效地反映

种间杂交或基因渐渗, 被称为研究属、种和亚种间

遗传分化和系统发育关系的通用工具(于华会等, 

2010)。但要注意ITS序列在使用中易出现多倍体杂

合位点问题。生态位相似性分析, 分析并可视化物

种间的生态位宽度和生态位关系, 有助于识别驱动

物种分化与进化的生态驱动力(Slatyer et al., 2013)。

若异域分布的姐妹种在环境空间上完全分离, 那么

生态因素很可能在物种形成过程中扮演了主要作用, 

而如果姐妹种种间具有相同或相似的环境空间, 生

态因素则可能只是地理隔离导致的附带分歧

(Peterson et al., 1999)。本研究基于核基因ITS序列, 

利用群体遗传、系统发育及生态位相似性分析方法, 

研究我国4种野生扁桃的种间系统关系和物种分化。

旨在解决以下科学目标: 1)基于ITS序列变异的4种

扁桃的单倍型系统发育关系与物种分化; 2) 4种扁

桃物种间的生态位分化及其环境驱动力; 3)生态因素

对4种扁桃物种间的谱系分化与进化所起的作用。 

1  材料和方法 

1.1  野外调查与采样 

本研究共采集扁桃亚属4种野生植物的37个种

群, 每个种群采集8–12份样品。采样的扁桃株间至

少相距10 m, 均采集新鲜、幼嫩、无病斑的叶片, 用

硅胶干燥保存于自封袋, 带回实验室置于–20 ℃冷

藏。利用Excel随机抽取公式随机挑选每个种群的4

个个体, 共148份样品开展4种扁桃植物的系统发育

和物种分化研究(图1)。 

1.2  研究方法 

总基因组DNA利用天根公司新型植物基因组

提取试剂盒(DP320)进行提取。利用Thermo核酸检

测仪(Nanodrop 2000/2000c, 北京博恒科创生物科

技有限公司, 北京)测定DNA的浓度。利用核DNA

序列通用引物ITS1–ITS4进行目的片段的PCR扩增

(Hall, 1999)。PCR扩增反应体系为25 μL, 包括10 × 

Easy Pfu Buffer 2 μL, 0.25 mmol·mol–1 dNTPs 2 μL, 

2.5 U Easy Pfu DNA polymerase 0.5 μL, 上下游引物

各1 μL, DNA模板1 μL, 灭菌双蒸馏水17.5 μL。反应 
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图1  4种扁桃亚属野生植物的野外采样点。BEC, 布尔津县; BTE, 大青山2; BTQ, 大青山1; DBL, 迭部县1; DBZ, 迭部县2; 
DMB, 达茂旗3; DMD, 达茂旗1; DMN, 达茂旗2; GQD, 固阳1; GQX, 固阳3; GX, 固阳2; HBK, 哈巴河县; MZS, 马鬃山; 
SPQ, 松潘县; TBB, 塔城2; TBT, 塔城1; TLB1, 托里县1; TLB2, 托里县2; WD, 乌拉山; WG, 乌盖苏木乡; WLB, 大坝口; 
WLJ, 乌加禾镇; WSH, 苏海图; WSM, 大麦力沟; YCQ, 龙首山; YLD1, 榆林1; YLD2, 榆林2; YMB1, 裕民县1; YMB2, 裕民

县2; YMF, 阴山2; YMM, 阴山1; ZQK, 图克木嘎查; ZQL, 贺兰山; ZQX, 舟曲县; ZTL, 特莫乌拉嘎查; ZTM, 苏力图嘎查; 
ZYS, 祁连山。 
Fig. 1  Field sampling points of four subgen. Amygdalus wild plants. BEC, Buerjin County; BTE, Group 2 in Daqing Mountain; 
BTQ, Group 1 in Daqing Mountain; DBL, Group 1 in Têwo County; DBZ, Group 2 in Têwo County; DMB, Group 3 in Damao Ban-
ner; DMD, Group 1 in Damao Banner; DMN, Group 2 in Damao Banner; GQD, Group 1 in Guyang County; GQX, Group 3 in Guy-
ang County; GX, Group 2 in Guyang County; HBK, Habahe County; MZS, Mazong Mountain; SPQ, Songpan County; TBB, Group 
2 Tacheng City; TBT, Group 1 Tacheng City; TLB1, Group 1 in Toli County; TLB2, Group 2 in Toli County; WD, Wula Mountain; 
WG, Ugai Sumu Township; WLB, Dam Mouth; WLJ, Wujiahe Town; WSH, Suhaitu; WSM, Damaili Furrow; YCQ, Longshou 
Mountain; YLD1, Group 1 in Yulin City; YLD2, Group 2 in Yulin City; YMB1, Group 1 in Yumin County; YMB2, Group 2 in Yumin 
County; YMF, Group 2 in Yinshan Mountains; YMM, Group 1 in Yinshan Mountains; ZQK, Tukemu Gazha; ZQL, Helan Mountain; 
ZQX, Zhugqu County; ZTL, Temowula Gazha; ZTM, Su Litu Gazha; ZYS, Qilianshan Mountain. 

 
程序为94 ℃预变性5 min; 94 ℃变性30 s, 退火30 s, 

退火温度为55 ℃, 72 ℃延伸1 min, 35个循环; 72 ℃

延伸10 min。获得的PCR产物利用1%的琼脂糖进行

凝胶电泳, EB染色观察。将扩增产物和测序引物送

上海生物工程技术有限公司进行正反向测序, 测序

引物同PCR扩增引物。 

1.3  数据处理 

测序数据利用BioEdit 7.0进行多重比对、人工

校对及序列编辑与拼接。对测序后存在的多倍体杂

合位点, 利用PHASE 2.1的贝叶斯方法(Stephens & 

Donnelly, 2003), 在DnaSP 6.0中使用默认参数进行

矫正, 并利用MEGA-X进行核查(Librado & Rozas, 

2009)。利用DnaSP 6.0对ITS1–ITS4进行序列分析: 

统计插入或缺失碱基的个数, 鉴别不同的单倍型序

列。序列中的插入或缺失都作为一个进化事件处理

(Simmons & Ochoterena, 2000), 用于后续的聚类和

建树分析。利用R 4.0.2的 “vegan”包 (Peakall & 

Smouse, 2006), 基于成对遗传距离矩阵, 进行种群

水平的主坐标分析(PCoA), 并利用“scatter plot 3d”

包对聚类结果进行3D可视化。 

选择我国分布的稠李(Padus racemosa)和山桃

(Amygdalus davidiana)(GenBank登录号分别为MH 

711214.1和MH711207.1)作为外类群(邱蓉等, 2012)。

利用软件Network 10.0基于中接法(Median-joining)

分析单倍型的网络关系。利用MEGA-X (Tamura et 

al., 2007), 基于Kimura-2参数模型计算4种扁桃种间

种内的遗传距离, 并利用最大似然法构建单倍型的

系统发育树。利用BEAST 1.7.4 (Ronquist et al., 2012) 

构建单倍型的贝叶斯系统发育树, 具体方法参照文

献(Ma et al., 2019)。 

1.4  生态位相似性分析 

基于4种扁桃的自然分布点和环境因子数据, 

利用R 3.6.2的“ecospat”包分析4种植物的生态位分

化, 分析环境变量对种间生态位分化的相对贡献, 

利用统计学检验检测种间生态位分化的显著性。首

先, 整合本研究种群采样点和已发表文献采样点

(段义忠等, 2020), 共获取4种野生扁桃自然分布点

239个; 基于“biomod2”包和“raster”包剔除重复和模

糊分布点, 最终获得102个分布点。从世界气候网站

(Worldclim)获取基准时段(1970–2000年)的19个生 
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物气候变量, 利用“Hmisc”包进行Pearson相关性分

析, 剔除相关性较高(>80%)的变量, 最终获得7个

环境因子: 年平均气温(Bio1)、温度季节性变化标准

差(Bio4)、最暖月最高气温(Bio5)、最冷月最低气温

(Bio6)、降水量的季节性变异系数(Bio15)、最干季

降水量(Bio17)和最暖季降水量(Bio18)。基于筛选后

的分布点和环境因子, 利用“ecospat”包可视化4种

扁桃的生态位空间, 并计算生态位重叠分数D (观

测值), 其范围从0到1, 表示生态位从没有叠加到完

全叠加(Warren et al., 2008)。利用“factoextra”包的主

成分分析(PCA)计算各驱动因子对种间生态位分化

的相对贡献。 

2  结果和分析 

2.1  4种扁桃的遗传结构和物种分化 

4种扁桃的核序列ITS1–ITS4多重比对后的总长

为634 bp, 包括27个核苷酸变异位点, 共定义了28

个单倍型(图2)。单倍型网络表明, 28个单倍型聚为4

支, 分别对应新疆野扁桃、蒙古扁桃、长柄扁桃和

西康扁桃, 种间无共享单倍型(图2)。4种植物的遗传

距离分析显示: 种内和种间的遗传分化距离分别为

0–0.009和0.014–0.066, 种内和种间的距离间隙为

0.005, 表明4个物种种间存在显著的遗传分化(图3)。4

种扁桃的PCoA显示, 新疆野扁桃、蒙古扁桃、长柄

扁桃和西康扁桃总体上各聚为一组, 其中新疆野扁

桃和蒙古扁桃及西康扁桃之间的遗传距离相对较小, 

而三者与长柄扁桃的遗传距离相对较大(图4)。 

2.2  4种扁桃单倍型的系统发育分析 

基于ITS序列构建的4种扁桃的最大似然树和贝

叶斯树均表明28个单倍型聚为两支和4个亚支, 其

中, 新疆野扁桃、蒙古扁桃和西康扁桃聚为一支, 长

柄扁桃为另一支; 单倍型的4个亚支分别对应新疆

野扁桃 (R1–R6)、蒙古扁桃 (R7–R17)、长柄扁桃

(R18–R25)和西康扁桃(R26–R28)的单倍型(图5)。 

 

 
 

图2  扁桃亚属4种野生植物28个单倍型(R1–R28)的地理分布及其单倍型网络。图中种群采样点编码与图1一致, 饼图表示各

种群的单倍型频率。A, 单倍型网络, 图中圆圈大小与单倍型频率成正比, 节点间的分支长度大致与单倍型的突变数成正比, 
相应分支附近附有步长; 稠李和山桃作为外类群。 
Fig. 2  Geographical distribution and the haplotype network of 28 haplotypes (R1–R28) of four subgen. Amygdalus wild plants. The 
population field sampling point codes in the figure are consistent with the ones in Fig. 1. Pie graphs indicate the frequency of each 
haplotype of these populations. A, In the median-joining haplotypes network, the sizes of the circles in the network are proportional 
to the haplotype frequencies. Branch lengths are roughly proportional to the number of mutation steps between haplotypes and nodes; the 
true number of steps is shown near the corresponding branch sections. Padus racemosa and Amygdalus davidiana was used as outgroup. 
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图3  基于ITS序列计算的扁桃亚属4种野生植物种间和种内

的遗传距离。 
Fig. 3  Genetic distance among four subgen. Amygdalus wild 
plants based on ITS sequences. 
 

2.3  4种扁桃的生态位相似性及其驱动因子 
生态位相似性分析表明, 新疆野扁桃与其他3

种扁桃, 蒙古扁桃与长柄扁桃之间生态位分化均不

明显, D的范围为0.047 4–0.405 4, 统计检验均不显

著(p > 0.05), 可视化的生态位空间均显示存在一定

范围的生态位重叠。西康扁桃与蒙古扁桃, 与长柄  

 
 

图4  扁桃亚属4种野生植物基于种群水平的前3个坐标的主

坐标分析(PCoA)。 
Fig. 4  Plots of the first three coordinates of the principal co-
ordinates analysis (PCoA) at the population level for four sub-
gen. Amygdalus wild plants. 

 

 
 

图5  扁桃亚属4种野生植物基于ITS序列的单倍型系统发育树。A, 最大似然(ML)树。分支点上方的数字为大于等于70
的自展支持率。B, 贝叶斯树。分支节点右侧的数字表示大于0.70的后验概率值, 两系统发育树右侧的中括号表示为4个
物种相应的亚支。 
Fig. 5  Haplotype phylogenetic trees of four subgen. Amygdalus wild plants based on ITS sequences. A, Maximum likelihood (ML) 
tree. Bootstrap values equal to or greater than 70 are shown above the corresponding branching points. B, Bayesian tree. The values 
on the right of the branching points represent the posterior probability greater than 0.70; the brackets on the right of the two phyloge-
netic trees indicate the corresponding subclades of the four species. 
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扁桃均存在显著的生态位分化(p < 0.05), D 均为 0,

可视化生态位均无重叠(图 5)。基于筛选后的 7 个环

境因子的 PCA 表明: 前两个 PC 轴解释了研究区环

境因子方差的 70.84% (PC1: 39.62%; PC2: 31.22%); 

最暖月最高气温(Bio5)、年平均气温(Bio1)、最冷月

最低气温(Bio6)和最暖季降水量(Bio18)主要影响了

西康扁桃与蒙古扁桃, 与长柄扁桃之间的生态位分

化(图 6)。 

 

 
 

图6  扁桃亚属4种野生植物生态位相似性与驱动因子贡献率。A–F, 生态位可视化。绿色表示第一个种的生态位空间, 红色

表示第二个种的生态位空间, 蓝色表示重叠空间。D为生态位重叠分数。G, 驱动因子主成分分析。箭头表示相关的方向(同
一方向表示高度相关)。Bio1, 年平均气温; Bio4, 温度季节性变化标准差; Bio5, 最暖月最高气温; Bio6, 最冷月最低气温; 
Bio15, 降水量的季节性变异系数; Bio17, 最干季降水量; Bio18, 最暖季降水量。环境因子后括号里的数字为贡献率排名。 
Fig. 6  Ecological niche differentiation and the contribution of driving factors of four subgen. Amygdalus plants. A–F, Visualization 
of ecological niches. The green colour depicts the niche space of the first species, red of the second species and the overlapping range 
is shown in blue. D is the ecological niche overlap score. G, Driver factors principal component analysis. The arrow depicts the direc-
tion of correlation (same direction indicates a high correlation). Bio1, annual mean temperature; Bio4, temperature seasonality (stan-
dard deviation × 100); Bio5, max temperature of warmest month; Bio6, min temperature of coldest month; Bio15, precipitation 
seasonality (coefficient of variation); Bio17, precipitation of driest quarter; Bio18, precipitation of warmest quarter. The numbers in 
brackets after the environmental factors are the contribution rankings. 
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3  讨论 

3.1  4种扁桃的系统发育关系 

目前, 对于李亚科的分属存在两种划分观点, 

一类为广义李属(Benthan & Hooker, 1865), 即: 桃、

李、梅、杏等核果统归于李属, 再下设7个组; 另一

类为狭义李属(俞德浚, 1979), 采用小属的划分方法, 

共7个属: 桃属、杏属(Armeniaca)、樱属(Cerasus)、

桂樱属 (Laurocerasus) 、稠李属 (Padus) 和李属

(Prunus), 每个属下又分亚属(如桃属分扁桃亚属和

桃亚属(subgen. Persica)), 该方法同时也是《中国植

物志》的分类方法。李亚科内所有植物均为单心皮

核果, 关于其属下亚属或组, 以及种的划分, 几百

年来均无统一结果。本研究基于ITS序列, 最大似然

树、贝叶斯树、单倍型网络及PCoA均表明4种扁桃

的单倍型呈4个亚支, 种间无共享单倍型(图2, 图4, 

图5)。形态上, 4种扁桃的枝、叶、果实和种子等也

均存在明显差异(赵一之, 1995; 毛祖梅等, 1996)。 

前人利用叶绿体序列和单拷贝核基因序列建树

得出, 新疆野扁桃、长柄扁桃与欧洲李、黑刺李

(Prunus spinosa)和稠李(Padus avium)等李属、稠李

属植物, 蒙古扁桃和西康扁桃与桃(Prunus persica)、

紫叶桃(Prunus persica ‘Zi Ye Tao’)、山桃等桃属植

物分别具有较近的亲缘关系(Yazbek & Oh, 2010, 

2013; 董山平, 2015)。本研究表明4种野生扁桃与两

个外类群山桃和稠李间的亲缘及聚类关系均较远

(图1, 图3, 图4)。4种扁桃果实成熟后开裂无汁液与

山桃和稠李果实成熟后不开裂多汁也具有明显的形

态差异(俞德浚, 1986)。4种扁桃的PCoA和系统发育

分析均表明, 新疆野扁桃、蒙古扁桃、西康扁桃之

间亲缘关系相对较近, 而与长柄扁桃的亲缘关系均

相对较远(图4, 图5)。基于核标记和形态特征对扁桃

亚属系统发育的研究也揭示了长柄扁桃和其他3种

扁桃的亲缘关系相对较远(Delplancke et al., 2016)。

从染色体核型上, 新疆野扁桃、蒙古扁桃、西康扁

桃均为二倍体16条染色体, 长柄扁桃为十二倍体96

条染色体(董山平, 2015)。根据植物由二倍体向多倍

体演化的规律, 分布区为4种植物分布最东界的长

柄扁桃很有可能为4种扁桃中最年轻的物种(李雅轩, 

2001; Yazbek & Oh, 2013)。 

3.2  4种扁桃谱系分化与生态位分化 

4种植物种间存在显著的遗传分化(图3), 这可

能与分布区的地理隔离和环境异质性有关。第三纪

以来, 4种扁桃分布区内发生了显著的地质变化, 如

天山、马鬃山、阴山、秦岭等山体的若干次隆升, 古

尔班通古特沙漠、巴丹吉林沙漠、腾格里沙漠及乌

兰布和沙漠等的形成与扩张, 很可能造成了4种植

物不同群体间的地理隔离与物种分化(Ma et al., 

2019)。同时, 环境异质性可引起不同群体所处的微

环境显著不同, 进而导致局部遗传变异的差异和局

部环境适应性分化(Zhang et al., 2020)。4种扁桃在长

期进化过程中, 由于分布区水热条件的差异, 逐渐

适应形成了旱生、中旱生和旱中生的特性, 而且相

应地在枝、叶、花和果等形态上也形成了明显不同

的形态特征(赵一之, 1995; 田建保等, 2008)。 

4种扁桃种间均存在一定的生态位分化(图6), 

表明生态因素在物种分化的过程中起到了一定的作

用。新疆野扁桃、蒙古扁桃、长柄扁桃和西康扁桃

分布区的气候差异明显, 分别为中温带大陆性、温

带大陆性、寒温带大陆性和温带干旱半干旱气候区, 

在年平均气温、年降水量、无霜期、日照时间及土

壤类型等方面均存在一定差异(梅立新等, 2014), 分

布区生态地理环境的显著差异利于4种扁桃物种的

分化, 4种植物也被细分为: 小灌木、落叶旱生灌木、

落叶小灌木和密生小灌木。西康扁桃与蒙古扁桃, 

以及与长柄扁桃之间生态位分化较显著(图6)。种间

生态位的分化通常由于两物种实际生态位和背景环

境的分化(Warren et al., 2008)。西康扁桃是我国唯一

分布于南方的扁桃种, 其生长与分布生境均与蒙古

扁桃和长柄扁桃存在明显差异(石文婷, 2018)。年平

均气温, 以及反映极端温度与降水的因子主要驱动

了西康扁桃与蒙古扁桃、长柄扁桃的生态位分化(图

5)。3种扁桃分布区的昼夜温差及季节温度变幅均较

大, 西康扁桃分布区的年平均气温范围和降水量范

围与蒙古扁桃(5–9 ℃; 小于170 mm)和长柄扁桃

(7–11 ℃; 330–450 mm)相比, 均相对较大(7–12 ℃; 

500–800 mm; 魏钰等, 2012)。另外, 新疆野扁桃分

布区内存在2个生态型: 气候较干旱的阿勒泰生态

型和气候温和湿润的塔城生态型(曾斌, 2008), 这可

能分别与蒙古扁桃和长柄扁桃偏旱生的生态位, 以

及西康扁桃偏中生的生态位存在一定重叠。 
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