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Abstract: The application of nuclear rDNA ITS sequences in plant phylogeny and evolution analysis was 
discussed in this paper. Nuclear rDNA is an important nuclear gene fragment, which had been widely used in 
phylogenetic studies. The internal transcribed spacer of nuclear rDNA was divided into ITS1 and ITS2 by 
5.8S rDNA. The length of ITS1 ranges from 165 bp to 298 bp in angiosperms, and the length of ITS2 ranges 
from 177 bp to 266 bp. ITS sequence is relatively longer in gymnosperms. It much depends on the length of 
ITS1. As mutate quickly, ITS sequences are capable of providing many variable sites and informative sites, 
which has become an important molecular marker in plant systematic development and classification re-
searches within low-order angiosperm categories. AT the same time, it can prove important systematic infor-
mation for exploring polyploidy reticulate evolution and allopolyploid origins. 
 
Keywords: ITS Sequence; Phylogenetic Development; Angiosperm; Gymnosperm; Advanced Structure 

nrDNA-ITS 区序列在植物系统与进化研究中的应用 

刘锡红，张  磊，李  刚，覃  瑞，刘  虹∗ 

中南民族大学生命科学学院，南方少数民族地区生物资源保护与综合利用工程中心，武汉 
Email: *liuhong@mail.scuec.edu.cn 

 
收稿日期：2013 年 12 月 2 日；修回日期：2013 年 12 月 24 日；录用日期：2014 年 1 月 2 日 

 
摘  要：本文就核 rDNA (nrDNA)的 ITS 区序列在植物系统与进化研究中的应用进行了讨论。nrDNA
是植物系统发育研究中广泛应用的重要核基因片段。5.8S rDNA 把 nrDNA 的内转录间隔区分为 ITS1
和 ITS2 两部分。被子植物中 ITS1 的长度为 165~298 bp，ITS2 的长度为 177~266 bp；裸子植物中 ITS
片段较长，且其长度变化主要由 ITS1 的长度变异所致。由于 ITS 序列变异较快，能够提供较丰富的

变异位点和信息位点，已成为被子植物较低分类阶元的系统发育和分类研究中的重要分子标记，为探

讨多倍体复合体网状进化关系，异源多倍体的起源提供了重要的系统学信息。 
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1. 引言 

植物系统进化一直是生物科学研究的重要内容，

同时也是植物种质资源鉴定研究的重要领域，但由于

基因组结构的复杂性，给研究带来了一定的困难。近

年来，ITS 区在植物系统进化中得到越来越多的应用。

由于 ITS 序列变异较快，能够提供较丰富的变异位点

和信息位点，已成为被子植物较低分类阶元的系统发

育和分类研究中的重要分子标记，也为探讨多倍体复

合体网状进化关系，异源多倍体的起源提供了重要的

系统学信息[1]。本文主要针对 ITS 序列的特殊性及其

优点，对其基本结构、功能、应用、测序与二级结构

预测展开了讨论。 
研究表明，18S、rbcL 等编码基因及线粒体 DNA 

(mtDNA)一般适用于较高分类阶元甚至整个种子植物

谱系间的系统发育的探讨，而 ITS 及叶绿体 DNA 
(cpDNA)的非编码区序列等因进化速率较快多用于较

低分类阶元的系统关系研究。作为核糖体DNA (rDNA)
间隔序列的 ITS 序列在目前的研究中发现其在基因组

中保持高度的一致性，并呈现一定的保守性。ITS 序

列与中高度重复序列和非编码序列相比较，保守性较

高；与编码基因序列相比，变异速度相对较快。根据

以上的研究特点，可以推断出它们在进化上的一些关

系。目前，这方面的研究在裸子植物和被子植物上得

到广泛的应用。 
目前对植种亲缘关系的研究方法有很多，例如杂

交法。从整体上看，遗传多样性的研究方法从个体形

态学水平、细胞学水平、生理生化水平发展到了分子

水平，研究层次也随之深入[1]。ITS 最初由 White 等

利用真菌的 nRNA序列设计出通用的引物和扩增方法

而引入系统学。因为 ITS 所具有的一系列特征而使它

在系统学中被广泛应用[2]。首先，ITS 和其它的核

rDNA (nrDNA)多基因家族成员一样，核染色体组中高

度重复，成千上百的 nrDNA 拷贝以串联重复的方式

排列在染色体的一个或多个位点上，便于扩增、克隆

与测序。其次，nrDNA 基因家族有着快速的致同进化，

从而促进染色体组重复单元之间，甚至是非同源染色

体的 nrDNA 位点之间的一致性，这个特点对系统重

建尤为重要。第三，ITS 片段的长度通常较短(在被子

植物中小于 700 bp)，两个间隔区的侧翼都是高度保守

的序列，容易利用设计的通用引物对多数群体进行扩

增。 
不同植物的基因组结构和功能存在差异，导致进

化速率不同。在植物系统发育和进化的研究中，应用

较为广泛的是核基因组和叶绿体基因组。其中核基因

组进化的最快，约为叶绿体基因组的 2 倍。由于

cpDNA 的进化速率远不及 nDNA，从而限制其在较低

分类阶元(如属、亚属)中的应用。因此，越来越多的

研究者将注意力集中到 nDNA 中进化较快的 DNA 序

列上，18S~26S 核核糖体 DNA 的内转录间隔区 ITS
正是符合要求的序列之一[3]。因此，分析和研究不同

植种的 ITS 序列，可以通过建立系统树的方法将不同

的物种区分开来。 

2. nrDNA 的 ITS 序列 

2.1. 18S~26S nrDNA 结构特征 

编码 rRNA 的 rDNA 成簇存在于染色体的核仁组

织区中，是基因组 DNA 中的中等重复序列，构成有

转录活性的基因家族。在植物基因组中，每个 rDNA
重复单位的长度约为 7.8 kb 到 18.5 kb，单倍体中的拷

贝数约为 600~8500 个。每个 rDNA 重复序列由保守

的编码区和可变的间隔区 IGS 构成。 
rDNA 基本结构如图 l 所示，由 l8SrDNA、5.8S 

rDNA、26S rDNA 和位于三者之间的内转录间隔区

ITS组成，其中 ITS被 5.8S分为 ITS1和 ITS2两部分。

ITS1、ITS2 分别位于 l8S~5.8S、5.8S~26S rDNA之间，

而 18S、5.8S、26S rDNA 的序列非常保守，这样就可

以用与它们序列互补的通用引物对 ITS 区进行 PCR
扩增和测序。PCR 扩增引物的设计非常重要，目前研

究中所用引物多是根据 white 等设计的或对已发表的

引物序列作适当调整(图 1)。 
真核生物 rDNA 的编码区包括 18S、5.8S 和 28S 

rDNA (植物中为 26S rDNA)，它们组成一个转录单元，

产生一个 45S 的前体 RNA，45S 的前体 RNA 迅速折

叠，形成茎环状二级结构，为加工前体转录本成为成

熟 rRNA 及降解 ITS2 和 ITS2 部分为核苷酸的大分子

复合物提供必要的识别、接触和作用的信号[4-6]。外部

转录间隔区(ETS)存在于 18S rDNA 基因的上游和 28S 
rDNA 基因的下游。ITS 和 ETS 中都包含有前体 rDNA
加工的信息，在 rRNA 成熟的过程中起着相当重要的

作用[7]。其中一个特异性的剪切就发生在 ITS2 序列内 
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Figure 1. The structure of 18S-26S rDNA in plants 
图 1. 植物 18S~26S rDNA 的基本结构，箭头示 PCR 扩增和测序引物 

 

部，导致成熟的 5.8S3’端和大亚基 LSU5’端的最终形

成。ITS 区和 ETS 区的转录产物均在 rRNA 成熟过程

中被降解。它们的转录产物在加工过程中被剪切掉，

只是部分地对成熟起作用[8]。在两段 ETS 之间的即是

非转录区(NTS)，它们共同构成了 IGS，使两个相邻的

重复单位被隔开。IGS 含有多个重复序列，有的序列

可以为稳定的转录提供起始位点，有的可以作为结核

转录所需蛋白的启动子[9]。这些重复序列的长度及重

复次数都导致了 IGS 序列的长度不仅在种间、种内，

甚至在一个群体的不同个体间都是高度可变的。 
高等植物中 nrDNA 是高度重复的串联序列单位，

l8S、5.8S 和 26S 连接在一起，共同作为一个转录单

位，又称顺反子。而 5S 则位于另外的位点上，与

nrDNA 在染色体上的分布彼此独。l8S~26S rDNA 在

植物上有一至数个位点，高度重复(几百至几千次)，
由于协同进化，绝大多数物种内这些重复单位问已发

生纯合或接近纯合。如果植物多倍化历史不长，那么

同步进化尚未使 rDNA 的重复单位发生一致化，其

ITS 区就会具有很高的异质性，这种现象在禾本科偃

麦草等植物中已被证实存在。在自然界的植物尤其是

多倍体植物进化中，协同进化的现象很明显[10]。多倍

体植物 ITS 区的进化途径十分复杂，祖先的 ITS 序列

可能在后代中共存，也可能只向一个方向进化[11,12]。

ITS 作为在分子生物学中的研究重点的同时，也在种

质资源鉴定中得到了大量的应用，主要源于两个因素：

首先，ITS 在核基因组中中高度重复，并且通过基因

转换和不等交换，这些重复单位间已经发生了位点内

和位点间的同步进化，即不同 ITS 拷贝间的序列趋于

相近或完全一致[13]。即不同 ITS 拷贝间的序列趋于相

近或完全一致，这就为对 PCR 产物直接进行测序奠 
定了理论基础[14]。其次，ITS 序列包含被 5.8S rDNA
所分隔的 ITS1 和 ITS2 两个片段。DNA 测序的难易

程度与成本和 DNA 片段长度有着直接的关系。在裸

子植物中，ITS 序列长度变异较大[15]，不利于扩增和

测序。在被子植物中，ITS 序列的长度稳定，而且序

列变异较快，可以提供丰富的信息位点，测序方便。 

2.2. ITS 序列在被子植物鉴定中的应用 

在被子植物中，ITS 长度(包括 ITS1、ITS2 和 5.8S 

rDNA)通常为 565~700 bp，变异幅度很窄；既具有核

苷酸序列的高度变异性又有长度上的保守性，说明这

些间隔区的序列很容易在近缘类群间排序，而且丰富

的变异可在较低的分类阶元上解决植物的分子鉴定

及系统发育问题；并且，只需用扩增时的一对引物即

可对被子植物的 ITS 进行全序列测定，这使得该序列

在探讨被子植物属下水平的系统分类与进化的研究

中得到广泛应用。 
被子植物核 rDNA 的 ITS 区中，5.8S rDNA 的长

度非常保守，一般为 163 bp 或 164 bp，仅在大豆属中

发现其长度为 168 bp[16]，序列保守，在有些类群中根

本没有变异[17]。因此，5.8S rDNA 提供的信息有限，

在研究中可不必测该片段的序列[18]。但近几年也有研

究表明，高度保守的 5.8S rRNA 基因序列对揭示远缘

属间的系统发育关系能提供一定的信息量，在研究中

可将 5.8S 与 ITS 序列结合起来[19]。 

ITS1 和 ITS2 的长度比较保守，被子植物 ITS1 的

长度为 187~298 bp，ITS2 的长度为 187~252 bp。至于

ITS1 与 ITS2 的相对长度，不同类群间变化较大[20]，
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在菊科、十字花科等科中，ITS1 比 ITS2 长；在葫芦

科、玄参科等科中，ITS1 比 ITS2 短；在蔷薇科、蝶

形花科等科中，ITS1 和 ITS2 的长短因属、种而异。

在大多数被子植物类群中这两个片段所提供的信息

量相近，虽然单独根据 ITS1 或 ITS2 均可得出重要的

系统学结论[21]，但考虑到这两个片段的长度有限，各

自的信息量并不十分充足，因此，大多数情况下都是

将这两个片段综合起来考虑。 

2.2.1. 在科、亚科、族水平的应用 
ITS 序列分析已成为在分子水平上探讨科、亚科、

族内关系十分有效的手段，在种内，ITS 序列对于揭

示异域分布或间断分布居群间的关系具有很大潜力，

该片段特别适合于属、种级的系统发育和分类研究。

汪小全等通过测定苦苣科 4 族 5 个属的 nrDNA 的 ITS
区以及部分 5.8S rRNA 基因的 3’端序列，，对其中 5
种代表植物进行了系统学研究，发现尖舌苣苔族的代

表植物在 ITS1 和 ITS2 在长度、序列以及 GC 含量上

均与其它几个族有较大差异，由此推测尖舌苣苔族可

能很早就沿单独的一个分支演化[22]。 
章群和施苏华等对金缕梅科部分植物的 nrDNA

的 ITS (包含 5.8S 区)进行了比较分析，深入探讨了金

缕梅科的系统发育[23,24]。形态和分子证据表明，五味

子科是被子植物最基部的分支之一。而在传统的分类

系统中，五味子科一直被认为是木兰亚纲中较特化的

类群。两种截然不同的观点导致五味子科的系统位置

和在被子植物起源演化上的意义也截然不同，使得该

类群成为被子植物系统学研究中的关键类群之一而

备受关注。刘忠、汪小全等分析了五味子科内 14 种

代表植物的 nrDNA 的 ITS 序列，为五味子科的系统

位置和演化趋势提供了分子证据[25]。 

2.2.2. 在属及属下分类阶元中的应用 
由于 ITS 序列在关系密切的物种间的长度特别接

近，而且序列又存在一定程度的变异，因此 ITS 序列

非常适合在属及属下水平做关于分类鉴定和系统发

育的研究。Alice 与 Campell 对蔷薇亚科的悬钩子属

(Rubus)进行了 nrDNA ITS 区序列分析与系统学研究，

分析结果显示，ITS 序列在悬钩子属下亚属水平上可

提供较大的信息量，但同时发现，在关系较近的近缘

种之间，ITS 序列的变异性较低[26]。 

保曙琳，丁小余等对野生菱和栽培菱种 rDNA ITS
片段进行分析，探讨了该片段在两大群体中的系统学

及鉴别研究意义，通过测序得到了 rDNA ITS1、ITS2
和 5.8S rDNA 的完整序列，发现菱属(Trapa)各居群间

rDNA ITS 的差异较小，但是根据 ITS 序列的碱基插

入、缺失等特征可以很好地鉴别野生菱和栽培菱。这

说明对于某些类群，即使变异性较低，仍然可以根据

ITS 的其它特征对物种进行鉴定[27]。 
ITS 序列分析已成为近年来国际上植物多样性研

究的热点，并在药用植物种质资源研究中得到广泛的

应用。丁小余等利用 rDNA ITS 序列对国内外石斛属

民族药用植物的分类及生药学研究进行了探讨，并鉴

别出了易混淆的石斛品种[28]；马小军等研究了野山参

(Panax)和栽培参 rDNA ITS 的遗传差异，利用得到的

ITS 序列鉴别出不同的品种[29]；赵志礼、周开亚等用

直接测序法对国产黑果山姜(Zingiber)以及水山姜的

rDNA ITS 序列进行了测定，结果显示两者序列完全

一致，证实了《中国植物志》中记载的水山姜为黑果

山姜[30]。以上的研究成果都说明，rDNA ITS 序列是一

种适宜于中药材鉴别分子标记。对稻属(Oryza)[31]、苋

属(Amaranthus)[32]等其它植物物种的分类和系统学研

究也说明，ITS 将在物种鉴别中发挥越来越重要的作用。 

2.2.3. 种及种下水平的应用  
rDNA 上的 5.8、18 和 28S rRNA 基因有极大保

守性，即存在广泛的异源同源性。而由于 ITS 序列不

参与成熟核糖体的组装，所以 ITS 序列在进化过程中

承受的自然选择压力非常小，因此能够容纳更多的变

异。ITS1 和 ITS2 属于中度保守序列，其保守性基本

表现为种内相对一致，种间差异比较明显。这种特点

使 ITS 序列适合于植物的分子鉴定以及属内物种间

或种内差异较明显的物种间的系统发育关系分析。同

时由于 ITS 在位点内、位点间存在同步进化，导致在

许多物种内 ITS 不存在位点多态性[33-35]，但仍有不少

研究发现 ITS 存在种内多态性，即在不同亚种、居群

的同一位点有 2 或 2 个以上的核苷酸类型[36-38]，有些

种内多态性还可在种、亚种间关系的分析中得到应用，

如 Ainouche 等人发现在禾本科雀麦属植物中，虽然

大麦状雀麦(Bromus hordeaceus)(4x = 28)等 4 种植物

在不同亚种、居群间的 ITS 序列完全一致，但除此以

外，发现在有些物种的亚种、居群间仍存在位点多态 
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性，多态位点总数为 27 个，主要集中在四倍体物种

B. lanceolatus，B. secalinus，B. grossus 和 B. bro-
moideus 之中[39]。同时 Ainouche 等人在雀麦属的几个

二倍体物种中，如 B. briziformis，B. japonicus，B. 
intermedius 也发现了 1~4 个多态性位点[39]，PCR 产

物直接测序的方法限制了这种种内位点多态性，因此

可以先通过克隆 PCR 产物中不同的重复单位，然后

再进行测序来确定每一种重复单位的序列及所占比

例。 

2.3. ITS 序列在裸子植物鉴定中的应用 

与被子植物相比，裸子植物中的 ITS 序列长度

更长，变异幅度更大，尤其是长度变异尤为显著，

变异幅度为 975~3125 bp，其中变异较大的部分是

ITS1 片段，而 5.8S rDNA + ITS2 的长度变化范围约

在 375~450 bp 之间，因此，一般认为 ITS 不适用于

裸子植物的鉴定和系统发育研究[40]。裸子植物较长

的 ITS 片段给扩增、测序等都增加了难度，但同时

变异较大也表明其较大的信息含量。近年来利用 ITS
片段对裸子植物某些类群的研究分析工作有了新的

进展[41]。 

通过PCR扩增并测序并研究裸子植物 rRNA基因

间转录间隔区的结构，屈良鹄等[42]发现裸子植物的

ITS 区较其它植物长几百到上千个核苷酸，如苔藓、

蕨类和被子植物。通过对 28 种冷杉属(Abies)植物的

ITS 序列进行研究，向巧萍等[41]发现 ITS 长度的变化

主要是由于 ITS1 的长度变异所致，同时，冷杉属属

下阶元植物的 ITS 片段长度变异虽然很大，但较长的

ITS 的加长部分可以被看作一个插入序列，其他部分

序列则有较高同源性，并不影响采用 ITS 序列进行系

统发育分析。但较大的长度变异常给排序带来太大的

困难，削弱了 ITS 在分子鉴定和系统发育研究中的应

用效果。由于人们对 ITS 序列长度变异的机理和原因

知之甚少，对 ITS 序列同源性的推测又很困难，因此，

不能直接采用 ITS 长度变异这一性状来进行系统发育

的分析，但长度的变异可以作为一个性状与其他性状

(如形态学性状)一起用于系统学研究[43]。 

2.4. ITS 区测序方法的争议 

在被子植物系统发育分析中，是测定 ITS 单一

PCR克隆，还是直接测定 PCR 全部产物的序列更好，

尚处于争论之中[8]。客观的说，两种测定方法各有

其利弊。如果 rDNA 重复序列间的重合程度很高，

那么 PCR 产物直接测序就可以反映出 ITS 区的序列，

但是在 PCR 扩增中存在一定的随机错误[44]。相反，

如果 rDNA 重复序列间的纯和程度较低，各重复单

位间序列差异较大，特别是当重复序列间存在插入/
缺失时，对 PCR 产物直接测序将导致无法读出其序

列，必须对 PCR 产物进行常规克隆后再测序，如杉

科密叶杉属植物 Athrotaxis laxifolia 和 A. cupres-
soides 的 ITS1 序列，如果 PCR 产物中不同重复序列

的浓度比较平均，直接测序可直接确定重复序列间

的变异，这在其他类群中也发现类似的情况[11,45]，

因此通过直接测定 PCR 产物的序列可以反映 rDNA
重复序列间的纯和度。另一方面，如果 PCR 产物中

不同重复序列的浓度比较平均的话，直接测序后根

据测序-放射自显影带纹可直接确定重复序列间的

变异情况，这些发生变异的核苷酸会在同一位点显

示出来[11,46]。 

3. ITS 区测序的技术流程及系统学分析  

目前对 ITS 序列分析的具体流程大体相同，主要

包括总 DNA 提取、PCR 扩增、(克隆)、测序、排序

等步骤。 

3.1. 总 DNA 的提取 

采用液氮冷冻研磨，CTAB 法提取 DNA。 

3.2. PCR 扩增、产物纯化及测序 

选择合适的引物对 ITS 区进行扩增，得到双链的

PCR 产物。然后经琼脂糖电泳检测、回收、纯化。对

PCR 产物进行纯化是直接测序的关键，可用离心透析

法、透析袋法、Gene clean 方法等，也可先对 PCR 产

物进行克隆然后测序。 

3.3. 排序 

用计算机软件如 CLUSTAL V、CLUSTAL X、

CLUSTAL W、DNASTAR 程序等对所测得的序列进

行排序，然后根据空位(gap)情况对排序结果进行适当

调整。ITS1 和 ITS2 的边界可根据已发表的植物 18S、
5.8S 和 26S rDNA 序列以及近缘类群的 ITS1、ITS2
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序列确定，从目前发表的文章看大多数数据集中在被

子植物上。 

3.4. 系统学分析 

确定变异位点和信息位点的数目，然后进行系统

学分析，只有信息位点才能用于系统学分支分析。常

用的分析软件有 PAUP 分析软件、PHYIIP3 软件包、

MEGA 等。对转换和颠换进行加权和对于将 gap 作为

缺失或新性状得到的简约树树形大致相同，但自展数

值不同。最常用的分支分析法有简约法、邻接法、最

大似然法等。 

4. ITS2 二级结构预测 

ITS2 是真核生物 rDNA 基因的重要组成部分，在

rDNA 基因加工成熟过程中起到重要的作用。ITS2 保

守的结构域和二级结构为广范围遗传距离排序提供

了重要的技术保障。 

通过比较了 7 条热门条形码序列并对 6000 余个

样本的分析[47]，再依据各条形码评价指标，姚辉等[48]

确定了序列 ITS2 是药用植物鉴定最优的序列，且物

种水平的鉴定成功率高达 92.7%。此外，多位学者已

提出 ITS2 具有很多优点[47,49]，其序列长度较短，易于

扩增，甚至适用于已降解的药材[50]；作为 ITS 的一部

分，ITS2 一直受到广大系统进化专家的青睐并被广泛

应用于系统进化的研究[49,51]。ITS2 的二级结构研究也

具有一定的系统分类价值[51,52]。 
测序峰图采用序列拼接软件 CodonCode Aligner 

V 3.5 (CodonCode., USA)校对拼接，去除低质量序列

及引物区，进行多序列比对并人工校验。对于 ITS2
序列，拼接得到一致序列后使用基于隐马尔可夫模型

的 HMMer 注释方法去除两端 5.8S 和 26S 区段获得

ITS2 间隔区序列[53]。去掉测序质量差、不能确定具体

物种的(比如含“sp.”的序列)及不完整序列。通过

HMM 真菌模型(Florida State University, USA)计算

K2P 距离。采用平均种内距离、最大种内距离及 theta
值来描述种内变异，相应的采用平均种间距离、最小

种间距离及 theta 值来描述种间变异[54,55]。用计算机

Perl 语言统计种间、种内遗传距离的分布频度，评价

Barcoding Gap[56]。通过 Wilcoxon 两个样本的统计检

验[57]，进一步比较种间、种内变异程度的大小。最后

采用相似性搜索法和最小距离法考察 ITS2 的鉴定成

功率[58]。 
姚辉等[48]采用植物 DNA 条形码候选序列来讨论

ITS2 片段在黄芪属药用植物中的鉴定能力。结果显示，

ITS2 基因区通用性强，序列在黄芪种属间的差异较大，

具有明显的 Barcoding Gap，能够正确的鉴定 41 个黄

芪属植物物种，仅余 6 个物种不能鉴定，其研究表明

ITS2 能够作为黄芪属药用植物鉴定的 DNA 条形码序

列，并具有重要的应用价值。 
郑言等[1]对栽培稻、广陆矮四号、药用野生稻、

宽叶野生稻和高杆野生稻这几种植物的 ITS2 的二

级结构进行了预测，发现广陆矮四号稻和药用野生

稻的二级结构在一定程度上具有一定的相似性，具

有四个臂和一定的结构环，宽叶野生稻和高杆野生

稻也具有相似的特点。这些可以认为是稻属的保守

性在 ITS2 序列中的具体体现。但是也可以发现具

体结构仍然存在较大的差异。这些差异可能是由

PCR 引物的选择和种属自身的特异性这两个原因

引起的。 
本实验室在不同品种红花 ITS 序列分析中，发现

33 个红花群体中有 15 个位点发生变异。在 ITS2 区有

三个位点发生小群体一致性突变。结果显示正常情况

下(如库车无刺)二级结构大致可分为 a、b、c、d 和 e
五个区(图 2)。大部分红花品种可分为以库车无刺为代

表的 I 型结构和以西昌红花为代表的 II 型结构，同时

也有因为序列一级结构变异导致二级结构变化幅度

较大的云红 5391 和云红 5441 (图 2)。I 型结构：库车

无刺、南溪红花、乌鲁木齐 HH3、吐鲁番 HH5、云红

4581 和云红 5551。其余品种除云红 5391 与云红 5441
之外，均为 II 型结构。 

5. 结论 

综上所述，ITS 区序列分析已经在植物物种鉴定

以及分子系统学研究中发挥了重要的作用，为解决一

些长期存在的分类争议提供了令人信服的证据。裸子

植物和被子植物的 ITS 序列的差异很可能来自于长期

的环境剧烈的变化。相信随着分子生物学技术日新月

异的发展，人们将对 ITS 序列有更深入的了解，并探

索出更好的方法用于我国植物种质资源的鉴定和系

统学研究。 
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Figure 2. Predicted secondary structure of ITS2 of different safflowers 
图 2. 不同品种红花 ITS2 对应的预测二级结构  
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