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摘  要 

精准鉴定遗传多样性是植物资源利用和深入开展科学研究的基础。本文利用葛属3个种的叶绿体基因组

序列中的物种特有的624个核苷酸变异位点作为分子性状，首次编制了分子鉴定检索表，供试样品得到

成功鉴定。物种特有变异位点的数量和核苷酸构成存在种间差异。食用葛的特有变异位点的数量(576)最
多，粉葛(38)和葛藤(10)的特有变异位点的数量明显较少。食用葛的特有变异位点中，4类核苷酸的比例

由大到小依次为：T (26.91%)、A (26.04%)、C (24.13%)和G (22.92%)，差异不大。粉葛的特有变异

位点中，T (39.47%)的比例最高，随后依次为C (26.32%)、A (18.42%)和G (15.79%)，T的比例是G的
比例的约2.5倍。葛藤的特有变异位点数量相对稀少，其中，T的比例(50.00%)最高，是A或G的比例

(20.00%)的2.5倍，是C的比例(10.00%)的5倍。结果显示，叶绿体基因组的单核苷酸变异位点信息可用

于葛属植物资源遗传多样性的分子鉴定。本文调查了中国过去120多年来葛属植物标本的收集现状，讨

论了存在的问题与对策。本研究对于葛属植物的分类修订、种质资源的保护和利用具有重要价值。 
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Abstract 
Accurate identification of genetic diversity is the basis for utilization of plant resources and further 
scientific research. In this paper, 624 taxon-specific variable nucleotide sites in the complete chloroplast 
genome of 3 species from the genus Pueraria DC. were used as molecular traits to identify successfully 
the genetic resources of this plant genus and compile a molecular classification key for the first time. 
There are differences in aspects of amount and base composition of taxon-specific variable nucleotide 
sites among the species. The amount of taxon-specific variable nucleotide sites in Pueraria edulis 
Pamp. (576) is the highest, those in Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M.R. Almeida (38) and 
Pueraria montana (Lour.) Merr. (10) are significantly fewer. The proportion of T (26.91%), A 
(26.04%), C (24.13%) and G (22.92%) is decreasing respectively but with small differences among 
taxon-specific variable nucleotide sites in Pueraria edulis Pamp. The proportion of T (39.47%) is the 
highest, followed by C (26.32%), A (18.42%) and G (15.79%) in taxon-specific variable nucleotide sites 
in Pueraria montana var. thomsonii, the proportion of T is 2.5 times that of G. Relatively, the amount of 
taxon-specific variable nucleotide sites is fewer in Pueraria montana, where the proportion of T 
(50.00%) is the highest, being 2.5 times that (20.00%) of A or G, and 5 times that (10.00%) of C. 
Our results indicated that taxon-specific variable nucleotide sites from the chloroplast genomes could 
be used for the molecular classification of the genetic diversity in the genus Pueraria resources. In 
this paper, the status of Pueraria plant specimens collected in the past 120 years in China is inves-
tigated and problems and possible strategies are discussed. This study is valuable for taxonomic re-
vision, conservation and utilization of Pueraria plant germplasm resources. 
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1. 引言 

分类是为无序状态的单元提供一套鉴定单元的方法，并将单元排列出一个顺序。分子系统学已经证

实可以解决分类和进化方面的各种问题。然而，分类结果不一定总能够反映自然关系。例如，豆科的葛

属植物具有多样的遗传特征，在系统发育关系上是多系，该属植物的人为分类结果不反映自然关系。葛

属的分类仍然是一个难题[1]-[18]。 
200 年前，de Candolle (1825)发现块根葛藤 Pueraria tuberosa (Roxb. ex Willd.) DC.缺乏岩黄耆族

Hedysareae 大多数物种拥有的荚果特征，建立了新属：葛属 Pueraria DC.，其中包含块根葛藤和 Pueraria 
wallichii DC.。Pueraria wallichii 是 de Candolle 根据 Nathaniel Wallich 博士在尼泊尔采集的材料描述的一

个种[1]-[12]。de Candolle 当时根据这两个种的共有形态特征将它们联系在一起，例如，攀爬和缠绕习性、

木质的圆柱形茎、三出的阔叶、圆锥花序为细长形、腋生。后来的研究发现，Pueraria wallichii 是须弥葛

Haymondia wallichii (DC.) A. N. Egan & B. Pan 的异名，实际上隶属于豆科的另外一个属：须弥葛属 Hay-
mondia A. N. Egan & B. Pan [1]-[12]。 

目前，全球葛属植物已经识别出约 20 种，自然分布于东亚、南亚、东南亚和西太平洋地区(日本、朝

鲜、中国、印度、越南、菲律宾、澳大利亚等地)，具有重要的经济价值，是纺织品、食物、造纸和建筑材料

的原料。各地有引种栽培。例如，通过 1876 年的费城百周年工业博览会(Centennial Exposition in Philadelphia)，
野葛 Pueraria montana var. lobata (Willd.) Maesen & S. M. Almeida ex Sanjappa & Predeep (Kudzu)从亚洲引

种到美国，用于控制水土流失和牲畜饲料，现在野葛在当地已经变成了一种高危的入侵植物[1]-[18]。Pueraria 
phaseoloides (Roxb.) Benth.在热带地区广泛引种，用于饲料和肥田的农作物(Cover crop)。后来的分类研究

发现，Pueraria phaseoloides (Roxb.) Benth.是草葛 Neustanthus phaseoloides (Roxb.) Benth.的异名，应该归

类在豆科的另外一个属：草葛属 Neustanthus Benth. [1]-[18]。 
早期的几项分类处理已经意识到葛属植物不体现自然类群[1]-[12]。根据形态特征(例如，每节上的花

朵数目、托叶类型、花萼的类型、荚果类型、种子形状)，Lackey (1977)将葛属植物暂时大致分为 4 组(A~D)，
认为 A、B 和 C 三个组的物种应该位于葛属内，他同时自相矛盾地提到，C 组内的物种与长序大豆属

Neonotonia J.A. Lackey 的亲缘关系较近，可以从葛属删除[1]-[12]。Lackey (1977)认为，B 组内的物种明

显不同，足以建立一个新属；根据形态特征以及含有化学成分刀豆氨酸(canavanine)，D 组内的物种应该

从葛属中排除[3] [4]。在 Lackey 工作的基础上，van der Maesen 对葛属植物进行了深入研究，识别出 15
个种和几个变种[2]-[12]，建立了 3 个组：1) 葛组 Pueraria section Pueraria 的形态特征定义是每节上的花

的数目为 2~3 朵、具有盾状托叶、种子为扁圆形；2) 多糖块根组 Pueraria section Schizophyllon Baker，仅

包含 Pueraria phaseoloides (Roxb.) Benth.，形态特征定义是每节上的花的数目为 4~6 朵，基部着生有托

叶，荚果为圆筒状，种子为桶状。后来的研究发现，Pueraria phaseoloides (Roxb.) Benth.是豆科草葛属的

草葛的异名，即隶属于豆科的另外一个属；3) Pueraria section Breviramulae van der Maesen 组，形态特征

的定义是短枝上每节的花的数目为 4 朵或以上、基部着生有托叶、荚果为扁平状、种子为扁平的卵球形

[2]-[12]。 
Egan 等(2016) [12]的取样覆盖了葛属内近 80%的现存物种，利用三个 DNA 片段：1 个细胞核 DNA

标记(AS2)和 2 个叶绿体 DNA 标记(matK 和 trnD-trnT)，系统发育关系分析结果显示，葛属内的物种是多
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系(存在 5 个谱系)，认为应该承认草葛属的分类地位，应该将 Pueraria stricta Kurz 移到琼豆属 Teyleria 
Backer 内，Pueraria stricta 是豆科琼豆属的紫花琼豆 Teyleria stricta (Kurz) A. N. Egan & B. Pan 的异名，

提出建立两个新属：须弥葛属和苦葛属 Toxicopueraria A. N. Egan & B. Pan。 
葛属植物的种类鉴定研究经历了形态学、细胞学、化学成分、同工酶、RAPD、SRAP 标记、SSR 标

记、DNA 条形码技术等阶段[1]-[18]，但是都存在稳定性差、信息量和分辨力有限等问题。实际中，同名

异物和同物异名现象导致资源名称混乱使用，也是制约着相关科研和产业发展的重要因素。近年来，叶

绿体全基因组序列数据提供的遗传变异位点稳定，信息量较大，实验成本较低，性价比好，方法较简单，

已广泛应用于植物的物种鉴定和系统发育研究[15]-[32]。为促进葛属植物的资源保护和可持续利用，本文

报道在分子水平上鉴定葛属植物资源遗传多样性的一种新方法。 
 
Table 1. Samples and Genbank accession numbers of chloroplast genome used in this study 
表 1. 供试样品及叶绿体基因组序列号 

 拉丁学名 中文名称 序列号 

1 Pueraria edulis Pamp. 食用葛 OM686893.1 

2 Pueraria edulis Pamp. 食用葛 OM048895.1 

3 Pueraria montana (Lour.) Merr. 葛藤 OM156458.1  

4 Pueraria montana (Lour.) Merr. 葛藤 OP963905.1 

5 Pueraria montana (Lour.) Merr. 葛藤 OP963906.1  

6 Pueraria montana (Lour.) Merr. 葛藤 OP963907.1  

7 Pueraria montana (Lour.) Merr. 葛藤 OP963908.1  

8 Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M.R. Almeida 粉葛 OM156440.1 

9 Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M.R. Almeida 粉葛 OM156442.1 

10 Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M.R. Almeida 粉葛 OM156453.1 

11 Amphicarpaea ferruginea Benth. 锈毛两型豆* ON050971.1 

12 Orbexilum onobrychis (Nutt.) Rydb. 皱荚红豆*  

注：*外类群。 
 
Table 2. The amount and base composition of variable nucleotide sites for classification of three species/varietas from the genus 
Pueraria DC. of the Fabaceae 
表 2. 豆科葛属 3 种/变种的具有分类价值的核苷酸变异位点数目及碱基构成 

* A (%)** T (%)** C (%)** G (%)** 合计(%)*** 

1a 150 (26.04) 155 (26.91) 139 (24.13) 132 (22.92) 576 (92.31/75.10) 

1b 165 (28.65) 171 (29.69) 127 (22.05) 113 (19.62) 576 (92.31/75.10) 

2a 2 (20.00) 5 (50.00) 1 (10.00) 2 (20.00) 10 (1.60/1.30) 

2b 3 (30.00) 0 (0.00) 3 (30.00) 4 (40.00) 10 (1.60/1.30) 

3a 7 (18.42) 15 (39.47) 10 (26.32) 6 (15.79) 38 (6.09/4.95) 

3b 12 (31.58) 6 (15.79) 12 (31.58) 8 (21.05) 38 (6.09/4.95) 

合计     624/767 

注：*该列的序号与检索表内的序号对应；1a 为食用葛 Pueraria edulis，2a 为葛藤 Pueraria montana，3a 为粉葛 Pueraria 
montana var. thomsonii。**核苷酸变异位点数(在 4 种碱基中的占比)；***此列括号中，前一个数字是在物种特有变异

位点总数(624)中所占的比例；后一个数字是在全部核苷酸变异位点总数(767)中所占的比例。 
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Figure 1. Molecular classification key to three species/varietas of the genus Pueraria DC. of the Fabaceae based on the taxon-specific 
variable nucleotide sites from the complete chloroplast genome 
图 1. 基于叶绿体基因组的物种特有核苷酸变异位点的豆科葛属 3 个种/变种的分子分类检索表 
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2. 材料与方法 

选取 10 份样品代表葛属的 3 个种。供试样品名称及其叶绿体基因组的序列号见表 1  
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov)。每个种/变种取样 2~5 个体。利用 MAFFT v7.055b 软件[33]  
(http://mafft.cbrc.jp/alignment/software)获得比对序列矩阵。比对后的序列矩阵的长度为 154,037 个核苷酸，

由左向右，左端(5’-端)起的第 1个核苷酸字母的位置编号为 1，最右端的核苷酸字母的位置编号为 154,037。
用 MEGA 7.0 [34]和 DnaSP v6 软件[35]检测核苷酸变异位点(见表 2 和图 2)。仅保留种/变种间有差异的、

种/变种内个体间一致的变异位点代表物种/变种的特有核苷酸变异位点，作为分子分类性状，利用本团队

研发的方法[25]-[32]，编制葛属供试样品的分子分类检索表(见图 1)。豆科两型豆属 Amphicarpaea Elliott 
ex Nutt.的锈毛两型豆 Amphicarpaea ferruginea Benth.以及皱荚豆属 Orbexilum Raf.的皱荚红豆 Orbexilum 
onobrychis (Nutt.) Rydb.为外类群(见表 1 和图 2)。用 MEGA 7.0 软件的 Tamura 3-parameter model 参数模

型推断系统发生关系(见图 2)。 
 

 
Figure 2. Phylogenetic tree of the three species/varietas of the genus Pueraria DC. based on complete chloroplast genome 
using the neighbour-joining method with the Tamura 3-parameter model (The numbers near the branches are bootstrap support 
values (%) of 1000 replications) 
图 2. 利用邻接法和 Tamura 3 参数模型获得的基于叶绿体全基因组序列的葛属 3 个种/变种的系统发生关系(分支

图中的数字为 1000 次重复抽样的自展支持率) 

3. 结果 

葛属供试样品的叶绿体基因组的长度为 153,368 (OM156458.1，葛藤 Pueraria montana)~153,551 
(OM048895.1，食用葛 Pueraria edulis)个核苷酸。在比对序列中，共检测到 767 个核苷酸变异位点，占叶

绿体基因组序列全长的约 0.50%。其中，各物种的特有核苷酸变异位点数目合计为 624 个核苷酸，占变

异位点总数的 81.36%。食用葛的特有变异位点的数量(576)最多，粉葛(38)和葛藤(10)的特有变异位点的

数量明显较少(见图 1 和表 2)。食用葛的特有变异位点中，4 类核苷酸的比例由大到小依次为：T (26.91%)、
A (26.04%)、C (24.13%)和 G (22.92%)，差异不大。粉葛的特有变异位点中，T (39.47%)的比例最高，随

后依次为 C (26.32%)、A (18.42%)和 G (15.79%)，T 的比例是 G 的比例的约 2.5 倍。葛藤的特有变异位点

数量相对稀少，其中，T 的比例(50.00%)最高，是 A 或 G 的比例(20.00%)的 2.5 倍，是 C (10.00%)的比例

的 5 倍(见表 2)。特有变异位点的数量和核苷酸构成存在种间差异。利用特有核苷酸变异位点，编制分子

分类检索表，供试样品得到精准鉴定(见图 1)。系统发生关系树状图中，食用葛位于较基部位置(见图 2)。 
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Table 3. Specimens of Pueraria in the Chinese Virtual Herbarium 
表 3. 中国数字植物标本库馆藏的葛属植物标本 

 种/变种 中文名 标本份数 

1 Pueraria alopecuroides Craib 密花葛 56 

2 Pueraria bella Prain  1 

3 Pueraria bouffordii H. Ohashi 贵州葛 2 

4 Pueraria calycina Franch. 黄毛野葛 16 

5 Pueraria candollei Wall. ex Benth.  2 

6 Pueraria edulis Pamp. 食用葛 92 

7 Pueraria grandiflora B. Pan bis & Bing Liu 大花葛 1 

8 Pueraria montana (Lour.) Merr. 葛藤 724 

9 Pueraria montana var. lobata (Willd.) Maesen & S.M. 
Almeida ex Sanjappa & Predeep 野葛 3755 

10 Pueraria montana (Lour.) Merr. var. montana 山葛藤 32 

11 Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M.R. Almeida 粉葛 394 

12 Pueraria neocaledonica Harms 新几内亚葛 1 

13 Pueraria pulcherrima (Koord.) Koord.-Schum.  2 

14 Pueraria xyzhui H. Ohashi & Iokawa  2 

合计   5080 

4. 讨论 

中国数字植物标本库(http://www.cvh.ac.cn/)的数据显示，葛属标本的采集记录最早是 1900 年，经过 120
多年的积累，来自国内外的葛属植物标本共计 5080 份，14 个种/变种，含形态特征图片和文字描述，占葛

属植物全球物种数量(20 种)的约 70% (表 3)。存在同物异名和同名异物现象(https://powo.science.kew.org/)，
例如，Pueraria forrestii W.E. Evans 是黄毛野葛 Pueraria calycina Franch.的异名；Pueraria bicalcarata 
Gagnep.及 Pueraria edulis var. likiangensis P.C. Li 是食用葛 Pueraria edulis Pamp.的异名；Pueraria lobata 
var. montana (Lour.) Maesen 及 Pueraria omeiensis T. Tang & Wang 是葛藤 Pueraria montana (Lour.) Merr.
的异名；Pueraria hirsuta (Thunb.) C.K. Schnei、Pueraria koten H. Lév. & Vaniot、Pueraria lobata (Willd.) 
Ohwi、Pueraria pseudohirsuta T. Tang & Wang 及 Pueraria thunbergiana (Siebold & Zucc.) Benth.是野葛

Pueraria montana var. lobata (Willd.) Maesen & S. M. Almeida ex Sanjappa & Predeep 的异名；Pueraria 
thunbergiana var. formosana Hosok.及 Pueraria tonkinensis Gagnep.是山葛藤 Pueraria montana var. mon-
tana 的异名；Pueraria lobata var. thomsonii (Benth.) Maesen、Pueraria lobata subsp. thomsonii (Benth.) H. 
Ohashi & Tateishi 及 Pueraria thomsonii Benth.是粉葛 Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M.R. Al-
meida 的异名。 

如下 11 个名称已被分类处理为豆科其它 6 个属的物种的异名，例如，Pueraria seguinii H. Lév.是豆

科木豆属 Cajanus Adans.的大花虫豆 Cajanus grandiflorus (Benth. ex Baker) Maesen 的异名；Pueraria wal-
lichii DC.是豆科须弥葛属 Haymondia A. N. Egan & B. Pan 的须弥葛 Haymondia wallichii (DC.) A. N. Egan 
& B. Pan 的异名；Pueraria phaseoloides (Roxb.) Benth.及 Pueraria phaseoloides var. phaseoloides 是豆科草

葛属 Neustanthus Benth.的草葛 Neustanthus phaseoloides (Roxb.) Benth.的异名；Pueraria javanica (Benth.) 

https://doi.org/10.12677/aac.2024.143020
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Benth.及 Pueraria phaseoloides var. javanica (Benth.) Baker 是草葛属的爪哇葛 Neustanthus phaseoloides var. 
javanicus (Benth.) A. N. Egan & B. Pan 的异名；Pueraria collettii Prain 及 Pueraria stricta Kurz 是豆科琼豆

属 Teyleria Backer 的紫花琼豆 Teyleria stricta (Kurz) A. N. Egan & B. Pan 的异名；Pueraria peduncularis 
(Benth.) Graham ex Benth.及 Pueraria peduncularis var. violacea Franch.是豆科苦葛属 Toxicopueraria A. N. 
Egan & B. Pan 的苦葛 Toxicopueraria peduncularis (Benth.) A. N. Egan & B. Pan 的异名；Pueraria yunnanensis 
Franch.是苦葛属的云南苦葛 Toxicopueraria yunnanensis (Franch.) A. N. Egan & B. Pan 的异名；Pueraria 
chaneti H. Lév 是豆科绿豆属 Vigna Savi 的绿豆 Vigna radiata (L.) R. Wilczek 的异名。 

51%以上的葛属植物标本的采集日期为 50 年以前。葛属有 7 个种/变种拥有 3 份以上的标本，例如，

野葛 Pueraria montana var. lobata (Willd.) Maesen & S.M. Almeida ex Sanjappa & Predeep (3755 份)、葛藤

Pueraria montana (Lour.) Merr. (724 份)以及粉葛 Pueraria montana var. thomsonii (Benth.) M. R. Almeida 
(394 份)，即 50%的物种的标本的合计份数占到了该属的标本总数的 99.78%。50%的种/变种馆藏标本不

足 3 份。现有的标本材料不足，严重制约了葛属的全球所有物种的分子鉴定和系统发生关系研究。在出

现过的葛属物种名称(41)中，异名(27)占 65.85%。同名异物和同物异名造成了一定的混乱，制约着物种鉴

定研究和相关领域的发展。对 21 国 40 个植物标本馆的 4500 份标本的取样调查结果显示，50%以上的热

带植物标本存在名称鉴定错误[36]。叶绿体基因组序列使我们有机会在微观世界的约 15 万个核苷酸这样

的大数据中筛选体现物种间遗传差异的分子性状，与依赖形态性状的物种鉴定相比，信息量增加了

100~1000 倍左右，提高了物种鉴定的分辨力和客观性。分子鉴定是对形态鉴定的辅助、补充和验证。利

用形态鉴定可靠的标本或活植物作为研究材料，建立叶绿体基因组数据库，也有助于标本馆科尾存疑标

本的清理、核准和鉴定。叶绿体基因组的物种标准数据库一旦成功建立，可用于未知样品的物种鉴定。

全球范围内调查和补充采集葛属植物不同基因型的标本和活植物，有助于推动该属植物资源的分类修订

和可持续利用，工作量仍然很大[37]-[39]。分子检索表中的具有分类价值的单核苷酸变异位点的形成机

制，有待利用化学和量子科学领域的新技术深入研究。 

5. 结论与展望 

经历 120 多年的植物标本采集，中国标本库系统尚未完成对葛属植物的全球全部物种的标本收

集，需要补充采集。目前，产业化利用的葛属植物的种类有限，在全球范围内挖掘资源潜力，筛选和

培育更多优质的类型是未来的研究趋势。本研究从叶绿体基因组大数据中提取有物种分类价值的关键

特征数据，在应用人工智能鉴定、管理和利用全球植物资源遗传多样性方面可达到节省算力、提高效

率的目的。 
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