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摘要 介绍 了利 用 D N A 进行分 类的原理
,

强调 了 D N A 分类 的优越 性
,

并着重介绍 了 c 0 I( C y
-

to ch ro m e o 劝da se Sub
u
nit l) 基因作 为 D N A 分 类的 目的基 因序列的可操作性

。

对 D N A 分 类仍有许 多

争论
。

在实际 分类工作中
,

建议将形 态学数 据与 D N A 序列数据结合起来分析
。
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分类学是生物学研究的基础
,

但发 展相 对较慢
,

据

估计地球上约有 1 00 0 万 一 1 亿种生物
,

经过 250 多年

的形态分类工作
,

已正式描述 的仅约 1 70 0 万种
。

分类

学家的短 缺和研究资金 的匾乏使分类学 面临严重 的

危机
,

分类学一度成为一个被忽视 的角落
。

随着生物技

术的发展
,

尤其是 D NA 测序技术的普及
,

Tau tz 等(20 02
,

200 3 )首先提出 n NA 分类的概念 (D NA tax o n o

卿 )
,

把

D NA 序列作为生物分类系统的主要平台
,

即利用保守

的分子序列
,

来定义和判断与传统意义上的物种有 相

似范围的分子操作分类单元 (m
o le e u lar o p e r a tio n al ta -

x o n o m ie u n it
,

MOT U )
。

在病毒
、

细菌和原生动物等形态

上难于区分的类群中
,

利用 D NA 序列进行区分得到 了

广泛 的应 用
,

并逐渐应用 于很多高等生物
。

D NA 分类

的提出使人们看到了分类学的新希望
。

1 ONA 分类的原理和优点

D NA 序列在每一个物种内都是特定的
。

一段长度

为 巧 bp 的核昔酸序列
,

每一个位置上有 A
、

T
、

C
、

G 4

种选择
,

由此 可产生 4 巧 约 10 亿种 变换方式
,

是估计

动物种数的 100 倍
。

长期的 自然选择使不同物种 的核

昔 酸在某些特定的位置是 固定的
,

使得组合数 目减少

一些
。

蛋 白编码基 因可 以突破这 一局限
,

因为在蛋 白编

码 基因序列 内由于遗传密码 的简并性
,

密码子第 3 位

是可变的
,

一段 45 b p 的蛋 白编码基 因可 以识别近 ro

亿个物种
。

随着现代测序技术的发展
,

很容易获得几百

个碱基长度 的序列
,

目的基因在种 间的差异性 可能会

随着 目的片段核昔酸数 目的增多 而增加
,

因此可选择

长一 些的 目的基 因片段
。

目的基因片段的特点是 由物

种的年龄和演化速率决定 的
,

要准确识别物种没有 限

定它的长度
。

D NA 分类的思路 比较简单
,

一般程序为常规分子

生物学方 法提 取 D NA
、

PC R 扩增 目的片段
、

纯化 PCR

产物和测序
。

进行序列分析 后
,

将序列所含有 的信息做

为某 一物种的鉴 定标签 (id
e nt ific at ion tag )

,

这 条序列

就可 以做为未来研究的参考标准
,

相关的模式种和 D N A

提取物则存放在博物馆里
。

理想状况下
,

可 以通过此方

法获得所有已知物种的 D NA 序列
,

辅以各物种的描述

和其他信息
,

以及它的分类地位和所参考的依据
,

据此

可建立一个包括很多物种 的序列数据库
。

对于任意一

头未 知标本
,

只需要把它的序列与数据库中已有的序

列进行对 比
,

就 可 以快速确定物种 的分类地位 (尤其

是外形差别较大的处于不同生活阶段 的幼虫 )
,

判断其

是 否是 一个新种或隐存种
,

还可用 于鉴定濒危物种和

由贸易往来而引人 的外来种
。

即使有些物种不能根据

序列数据进行精确定位
,

至少可 以找到与其密切 联系

的种类
。

依据此方法建立 的系统称为基于 D NA 的物

种识别系统
。

D NA 序列信息是数字式的
,

易于 管理
,

不受主观

判断的影响
,

没有地域限制
,

具有可重复性
。

一旦建立

起一个基于 D NA 的物种识别系统
,

借助于互联 网技术
,

将会为物种鉴 定信息的积 累和获取提供一个更可行

而 通用 的平台
,

可 以加快交流的速度
,

更易获得物种

的鉴定和描述信息
。

这一系统更易于管理和调用
,

提高

分类工作的效率
。

假设一个分类学家能够准确地鉴定

1 00 0 个物种 (事实上几乎 没有 )
,

要 鉴别地球上现存

的 1 0 00 万 一 1 亿种 生物 就需要 1 万 一
10 万 个分类学

家持续 地工作
,

而对于严重缩减的分类学队伍来说
,

根

本是不 可能 的
。

如果 基 于 D NA 的物 种识别系统能够

正 常使用
,

就可 以使这种困窘的局 面得 到改观
。

基于 D NA 的物种识别系统不但有 可能解决物种

鉴定问题
,

还可 以利 用数据库中大量 的序列进行相关

的系统发育分析
,

从而推进生物演化历史研究
。

分类学

的 目的是进行物种鉴定并把它置于较高的分类 阶元
,

后 者常与系统发育假设相关
,

生 物分类应 反映它们的

演化历史
,

而系统发育关系可以从 D NA 序列分析中直

接 获得
。

分子数据尤其适 于再分析(re 一an al ys is )和后分

析 (m et a 一 an al ys is )
,

来 自于 多个独立 研究 的数据可 以

在 新的参数和假设下进行 比较 和研究
。

用于 D NA 分

类的序列数据库主要 用于提供物种鉴定信息
,

也会提

供许多的系统发育信息
。

利用这些序列至少 可以在种

级水平上进行初步的系统发育分析
。

D N A 分类学数据

*
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库可 以提供构建生命树 (Tr ee of Li fe )的框架
,

还 可 以

为各分支提供足够可靠的
“

树叶
” 。

基 于 D NA 的物种识别系统将会为现有物种 鉴定

提供一种可靠而可行的方法
,

同时也使我们从新的视

角来看待生物的多样性
。

这种方法可 以克服传统形态

学方法 的缺点
,

鉴定范围更广
,

包括生物的卵和幼体
、

内脏内容物
、

人类疾病的媒介物
、

动植物的寄生物等
,

并有可能发现新种和隐存种
。

Br
o w n

等(2003 )根据 D NA

序列 和形 态特点发现 巴布亚岛新几内亚鳞翅 目昆虫

一新种 X e n o thie tiS 罗
e tivo ra

。

H e bert 等(2 004 )对哥斯达

黎加西北 部一种广泛 分布的鳞翅 目昆虫 A st m Pt e S fu l
-

ge ra to r
进行了研究

,

根据对博物馆标本的 D NA 序列分

析并结合形态学知识
,

发现这个地 区存在的 A
.

fu lg er
-

at o r 至少是 10 个种的集合
。

这个结果使我们认识到自

然 界中还有许多的隐存种有待去确定
,

势必会促进生

物多样性的研究
。

现在人们已认识到保护生物多样性

的重要性 和紧迫性
,

我 国已经成立 了中国生物多样性

信息系统(Chi
n e s e Bio div e r sity Info rm

a tio n Sysre m
,

CBIF)
,

建立 了专门的数据库来提供生物多样性 的科学数据
,

基于 D NA 的物种识别系统可 以促进 基础数据库 中物

种编 目数据
、

濒危和保护物种数据等的完善
,

促进我

国生物多样性保护和持续利用事业 的发展
。

2 目的基 因的确定

基于 D NA 的物种识别系统的核心 问题是确定适

于进行物种识别的 目的 D NA 序列
。

目的 D N A 序列最

好能满足 3 个条件
:
l) 在所研究的物种中均能获得 ;2 )

易于分析 ;3 )信息量足够识别所有物种
。

目前用于分类

研 究使用 最多 的基 因是核 的核糖 体小 亚单位 (18 5

rR NA 基因)和线粒体的核糖体小亚单位 (125
r R NA 基

因 )
,

但这 2 个基 因都相当保守
,

不能用 于 区分关系密

切的种
。

一种可行的方法是使用核糖体 D NA(rD NA )序

列 的 D 一lo o p 区 (div e rg e n e e lo o p s )
,

尤其是核糖体大亚

单位的 R NA 基 因
,

它们的演化速率较快
,

位于较保守

的区域
,

可 以使用通用引物从 少量或已部分降解 的样

品中进行扩增
。

核糖体 R NA 基因在细胞 中含量 丰富
,

可 以直接作为 D NA 微阵列 (D NA
一m ic ro a

rra y)探针来

鉴别物种
。

核糖体基因序列 比对中存在很多问题
,

而且

与不 同程 度 的协同演化 (
C o n e ert ed e v o lu tio n )有关

,

从

长远来看以核糖体基 因作为 目的基因是不合适的
。

线粒体基 因组不含间隔 区和内含子
,

无重复序列
,

很少发生不等交换
,

在遗传过程 中不易发生基因重组
、

倒位
、

易位等突变
,

更有望成为 目的基 因
。

一个快速变

异且含有大量信息 的基 因是线粒体的控制 区基 因
,

但

它的演化速率太快
,

不 能成 功 区分高级分类阶元 的种

类
。

相对来 说
,

线粒体基因中 13 个蛋 白编码基因更为

适用
,

这些蛋 白编码基因中很少有插人或缺失发生
,

大

多数 的插人或缺失会引起 阅读框 的移动
。

线粒体 价山

(细胞色素 b) 基 因在脊椎动物 中得 到了广泛 的应用
,

利

用 它可 以解决关系密切的种间关系
,

也可 以重建高级

阶元的系统发育关系
,

因为 价山 基因密码子第 3 位点

的演化速率非常快
,

而蛋 白序列 的演化相对较慢
。

Col

(细胞色素
C
氧化酶 I) 基 因演化速率较慢

,

相对 价山

基 因有 2 个优点
:
首先

,

此 基 因的通用 引物适用范围

很广
,

可 以获得绝大多数动物的 5
’

端序列 ;其次
,

Col 比

价山 基 因在分类上具有更大的识别能力
,

前者由于氨

基酸的变化速率更慢而能区分分异时间更远 的种 类
。

在系统学研究中 COI 基 因 比线粒体其他基 因应 用 更

广泛
。

H e be rt 等 (2003 )对 G e n Ba n k 中 20 02 年 1 1 月 到

200 3年 2 月 的所 有动物 同属 物种 的 COI序列进 行分

析
,

结果表明同属 物种的 Col 基 因序列 间有足够的变

异
,

通常情 况下能够区分除刺丝胞动物门(Cni dar ia )的

所有动物门的近缘种
,

刺丝胞动物 (Cni dar ian )中的变

异程度较低
,

与这种生物的线粒体演化速率很慢有关
,

至少部分是 由于其线粒体内存在切除修复系统所致
。

他们提 出利用 线粒体 Col 基因作为全球动物类物 种

识别系统的核心基因
,

期望建立 以 D NA 序列为物种条

码 (D NA ba
rco di ng )的系统

,

并期待给所 有生 物进行编

码
。

他们将动物界 7 个主要 的门
、

昆虫纲 8 个主要 的

目和鳞翅 目 2 00 个近 缘种的代表样本 的 Col 序列进

行 比对
,

分析每一 阶元 内 Col 序列的多样性
。

再 以此

为基础
,

根据 COI序列 的相似性作为门
、

科或种 级 的

鉴定标 准
。

根据来 自于较高分类单元取样的 Col 基 因

的特点
,

可 以将新分析的物 种归 人合适 的阶元
,

其 中

鳞翅 目的种 级分析完全正 确
,

由于鳞翅 目是动物 界中

分类多样性最丰富的 目之一
,

而且序列差 异性 较低
,

因

此可望在其他类群里面也可 以成功分类
。

3 争论

国际生物条形编码计划倡导全球统一 行动
,

在未

来 2 0 年时 间里建立完整 的 D NA B a re o din g 系统
。

B e -

s a n sky 等 (2 00 3 )强调 D NA 条码系统只是为了加速发

现物种 的进程
、

缩 短调查和分析物种多样性的时间
,

但针对这项计划及相关问题引发 了一些争议
。

一个颇具争议的 问题是
,

一段 D NA 序列 (如 COI

基因 )能否解 决所有 物种鉴 定 的问题
,

尤其是关系非

常近的物种问题 ?当一对物种具有较近 的分异时 间时
,

D NA 序列的鉴别能力是有限的
。

如刚分离的姐妹种由

于基因流或较近 的共同祖先仍具有 等位基 因
,

这种情

况 下仅 根据一 条或几 条序列不 足 以把某 一 物种 准确

地归人一个特定 的类群
。

还有 一个复杂的问题
,

对于细

胞器 DN A 来说 (如线粒体或 叶绿体 )
,

偶尔会发生 基

因转 移
,

至少在关系较近 的种间 是存在 的
,

使用核 基

因和线粒体基 因可能得到不 同的分析结果
。

即使单纯

的一段 COI基 因
,

也不可能适用 于所有的分类 阶元
,

如

COI基 因不适用于 导管植物和某些小型动物
。

有 3 个

因素会 限制 CO I基因识别物种
,

即 :
杂交 ;年轻 的物种
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(y
o u n g sp e eie s )和较慢的分子演化

。

线粒体 COI 基 因

不可 能解决全部问题
,

如有些物种的界限由于杂交或

基 因渗入被打破
,

这就需要一种或多种 核基因作为补

充
。

同样地
,

对于某多倍体物种
,

还需研究基 因组 的大

小
。

研究显示大多数动物类群中发生杂交
、

多倍体形

成 和线粒体基因渗入 的个体不足 1%
。

假设序列 的变

异速率为 2 % 每 10 0 万年
,

生殖隔离后 100 万年的 2 个

物种间 600 bp 的 Col 序列就可以发现 12 bp 的差 异
。

如果 物种生殖隔离后演化 的年代较短
,

物种识别就 比

较困难
。

然 而化石材料显示 大多数物种形成年代超过

ro o 万年
,

所以大多数物种还是很容易识别的
。

不 同的

动物谱系 (line ag e
)分子演化 速率可以相 差 1 00 倍

,

识

别演化速率慢的类群中的年轻物种更加困难
。

总之
,

这

3 个因素不会影响属的划分
,

只会偶尔影响种的识别
。

Tan tz 等建议使用多个基 因区段来进行物种的分类鉴

定工作
,

对 于需要深人研究的可能的杂交种会提供一

些有用 的信息
。

第 2 个争议的问题是 阶元划分标准
,

到底序列差

异到何种程度属 于种间差别
,

何种程度又分别是属间
、

科间差别 ? H eb
ert 等对 Gen Ban k 中所有动物的同属物

种的 COI序列数据分析结果表明
,

同属各种 COI序列

的平均差异程度是 n
.

3 %
,

而种内的 Col 序列差异 程

度很少超过 2 %
,

绝大部分低于 1%
。

如果都以此差 异

度为标准
,

那么利用 Col 序列 的差异程度就很容易区

分不 同物种
,

事实上并非如此
。

Sp erl in g (2 00 3 )根据他

所在实验室一系列 昆虫 COI序列 的数据
,

认为至少有

1 / 4 的物种不容易根据序列差异来区分
。

即使现在所

有的数据都来 自于各属代表性种类
,

并都能明确鉴定
,

也会出现 一些例外
,

如刺丝胞动物 (Cn ida对a n
)同属 物

种对 Col 序 列表现 出很低的变 异
,

9 4
.

1% 的物种对 种

间变异小于 2 %
,

远小于同属各种 Col 序列的平均差异

程度 (n
.

3 % )
。

还 可能会出现种 内变异 可以忽略或者

至少 比种间变异低的情 况
。

随着分析数据与类群的增

多
,

区分标准还会不断变化
。

另一个问题 是基于 DN A 序列的分类数据库如何

为 已命名物种提供一条特定 的 D N A 序列 ? 双 名法命

名的物种给我们提供了分类关系 (tax on
o m y 戒ni ti es )

、

形态
、

分布和可 能的生 态功能等信息
,

生物 学家 可 以

将该物种与相关知识联系起来
,

基于 D NA 的物种鉴定

系统不能 提供这些功能
,

需要一个独立 的命名系统将

物种序列数据跟 以前的种名实行链接
。

为 已命名的模

式种提供特定 的 D NA 序列 时
,

最好是 由这个模式种获

得
,

但 很多模式标本 已 经不能 提取 D NA
,

找到 的新模

式标本跟原来 的是否一致也很难确知
。

大动物和绝大

部分植 物及真菌利用标本 的一 部分提取 D N A 就足够

了
,

但对 昆虫标本来说
,

为 了获得 足够的 D NA 可能要

毁坏整头标本
。

后来 的研究者希望看到整体或尽可能

多的保存标本
,

虽然在毁坏标本前可 以使用相机把标

本的情况照下来
,

但毕竟有许多细微结构 已无法观察
。

建立一个整合分类学信息 的通用序列数据库时存

在 不 同的意 见
。

Tau tz 等认为 现在 的 D NA 数据库如

NCBI(N a tio n al Ce n te r fo r Bio te e hn o lo群 Info rm
a tio n )和

EB I(E
u r o p e

an Bio info rm at ie s In sti tu te )
,

虽然已经拥有 10

万多条真核生物的序列信息
,

但不能保证所有序列 的

物种名字都是正确的
,

这些数据库没有包括形态 的
、

生

物地 理 的
、

生态 的信息和文献资料情况
,

在递交序列

时没有必须填写的分类标准
。

现有 D NA 数据库的建立

者认为不必将这些 D NA 数据库转变成分类为主 的数

据库
,

而是希望建立一个整合了分类学信息的通用 的

分类学序列数据库
。

现在最重要 的就是建立一个 D NA

分类通用的注册系统
,

还有一个类似于 NCBI 和 EBI 的

序列号
,

分类注册序列号不用 于鉴定特定的序列
,

而是

说明与特定序列相关的 D NA 存放和标本的情况
。

单个

的序列仍然可 以递交到 NCBI 或 E BI
,

但应 明确标出

D NA 分类注册号
。

目前一个前导系统已经成立 了
,

网址

是
: http汉/恻

w
.

z sm
.

m w n
.

d e / D NATAX /
。

假如现存 D N A 数

据库中有鉴定错误的物种
,

只需 对参考标本 (vo uc her

sP ec im en )进行检视就可 以解决问题
。

递交序列时 由谁

来决定分类标准存在争议
,

物种的界限 (c ir cu m sc ri Pt ion )

界限会随着研究的不断深人而变化
。

一 旦 D NA 分类得到普遍认可
,

建立 相应 的 D NA

数据库需要大量 的资金
。

新技术的发展会降低测序费

用
,

但 D NA 测序相对传统分类技术仍然是一种复杂且

昂贵的技术
。

这将会增加南北 国家分类学发展的差距
,

将许多未接触测序技术 的分类学家排 除在外
。

Se ber g

等 (2 003 )认为将 D NA 序列强制性 引人分类 中似乎是

一种倒退
。

4 结语

不可 否认
,

D N A 序 列 数据会加 速物种 鉴定的 进

程
,

还会 促进 生物 多样性研究
,

辅助其他研究如整 合

分类信息系统(I
n te

脚
te d Tax o n o m ie Info rm

a tio n Sys tem
,

IT 15 )
、

物种 2 00 0 (Sp e e ie s 2 00 0 ) ; 生命树互联 网计划

(Th
e

Tre
e of Li fe W eb p ro

j
ed )等

。

但它只是提供了一

套不同于形态性状 的适用范 围更广 的数据
,

从另一个

角度来看待物种鉴定 的问题
,

可 以用它来辅助 分类工

作
,

解决传统分类中难 以解决的 问题
,

没有必要用 DNA

分类系统替代现有的分类系 统
。

必须 明白
,

D NA 序列

并 非万 能药 (pan ac ea )
,

非 同源相似
、

序列 比对和不 同

的分析方法都会增 加现 有 的序列 数据分析 的不 可靠

性
。

D N A 序列不可能解决形态分类 中的所有难题
,

分

类 学发展 的 2 0 0 多年时间 中
,

积 累 了大量 宝贵的形态

学物种鉴定资料
,

不能轻易地否定并抛弃它
。

在实际应

用 中
,

我 们认为以 形态 学数据为主
,

D N A 序列数据 为

辅
,

将传统分类 系统的优势和分子生物学 的测序技术

结合起来
,

推进 分类 学的研究
。
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神奇的热带特异资源
—

卡瓦胡椒
’

施 江

( 1 河南科技大学农学院 河南洛阳

辛 莉
’

谭 琳
2

郑学勤
2

471 00 3 2 海 口热带作物生 物技术国家重点实验室 海南海 口 5 71 101 )

摘要 介绍 了卡 瓦胡椒的发现
、

起源
、

化 学成 分及 药理作用
。

近年来卡 瓦 胡椒在欧洲和 美 国开始

为人们所接受
,

199 0 年
,

德 国联邦卫 生局批 准卡瓦胡椒制剂 w S 149 0 用 于治 疗 焦虑 症
,

卡 瓦 胡椒成为

德 国悄 售量最大的 20 味草药之一
。

199 2 年卡 瓦 胡椒根被美国食品
、

药品检验局 (FD A) 认证为
“

精神健

康
”

食品
。

1 9 98 年
,

卡 瓦 胡椒被美国人称 为
“

植物 药之 星
” 。

19 9 9 年卡 瓦胡椒又在美国创 下年稍 售额 50

亿美元的奇迹
。

2 0 01 年
,

卡瓦胡椒的 引种
、

适应性和生物技术的研 究项 目被列 为我国
“

十五
”

科技攻 关

项 目
。

关键词 卡 瓦胡椒 卡 瓦 内醋 药理作 用 临床研究

中国图书分类号
: Q 94 9. 95 文献标识码 : A

卡瓦 胡椒 (PJ’P er o e山ys “c u。 )
,

俗称卡瓦 (Kav
a or

Kaw
a )

,

是瓦努阿图
、

斐济
、

汤加
、

巴布亚一新几 内亚及

所罗 门群岛等南太平洋诸岛野生 的一种多年生胡椒科

(Pi pe ra ce ae )胡椒属 (PI Pe
r
)灌木类植物

。

植株一般高 3 -

s m
,

叶片心脏形
、

全缘
、

较大而簿
,

茎 干非藤本
,

直径

3 一 5 C m
,

与栽培胡椒一 样属 肉穗花序
,

黄绿色小 花
,

但

只开花不结果
,

无种子形成
。

南太平洋岛国的居 民喜欢

用卡瓦胡椒的根或根茎制备能放松肌体和情绪
、

恢复

体力
、

减轻痛苦的饮料
,

尤其是在宗教活动
、

重大节 日

的庆祝活动
、

成人仪式及宴请宾客时
,

常常专门为宾客

设立卡瓦宴
,

是礼仪和社会活动中必备的饮料
,

饮后肌

体神经先兴奋
,

而后抑制
,

进人极其 良好的睡 眠
,

可使

神经系统保持平衡
,

不影响智力
,

又无成瘾性
。

, 卡瓦胡椒的发现

1769 年英国探险家詹姆斯
·

库克率船队登上波利

尼西亚 岛探险途中
,

亲眼 目睹许多离奇怪诞的事情
,

其

中尤以当地少女咀嚼卡瓦胡椒根最引人注 目和令人驻

足
。

随同库克探险的艺术家 Par k ins on 在社会岛上第 1

次画出了这种植物的图
,

这 幅画现被保存在英国伦顿

大英博物馆内
。

17 72 一 17 75 年随同库克第 2 次远航探

险的植物学家 For st e r
第 1 次从分类学 的角度描述 了这

种植物
。

1886 年 Lew in 第 1 次写出了一本有关卡瓦胡

椒 的学术专著
,

并声称 自己是继 For s ter 之后从植物学

角度研究卡瓦胡椒的第 1 个人
。

自从 18 世纪卡瓦胡椒

与欧洲人的首次有意义的接触
,

通过各种媒体的宣传
,

卡瓦胡椒这种中南太平洋岛屿上特有 的药用植物才逐

渐为外面的世界所熟悉
。

特别是近半个世纪以来
,

人们

对卡瓦胡椒 的认识才更加广泛 和深人
。

1960 年 St ei n -

m et z
出版了第 2 本有关卡瓦 的学术性专著

。

1992 年

V in e e n t Leb o t
,

M a r k M e rt in 和 L a m o n t Lin d s tro m 出版了

最新的第 3 本有关卡瓦的专著
,

书中结合 自己的研究

工作并在总结前人研究成果 的基础上对卡瓦胡椒进行

了广泛系统阐述
,

并列有大量作者参考的文献资料
,

所

有这些使我们对卡瓦胡椒的认识进一步加深和全面
。

2 卡瓦胡椒的起 源

最 近 的遗传研究提供了额外 的证据进 一 步表 明

卡瓦胡椒是 起源 于 P
.

w ie hm a n n ii
。

V in e e n t Le b o t 等人

19 9 2 年采用 电泳技术和细胞学技术研究 了卡瓦胡椒

和 P
.

w ic hm a n ni i 的遗传背景
。

细胞学研究表明卡瓦胡

椒
、

p
.
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*
基金项 目 : 国家十 五重点攻关课题

“

热带特异资源卡 瓦胡椒引 种繁殖的研究
”

(编号
:
ZO0l BA 7 07 B )项 目资助

,

洛 阳市科技计划项 目
“

牡丹转基 因育种技术研究 (0 6 0 204 2A )
”

资助
,

洛 阳市科技计划项 目
“

牡丹新 品种 选育 及 产业化开发专项 (0 6 0 2 04 2 A )
”

资助
。


