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ｓｙｓｔｅｍｓ (ｏｕｔｃｒｏｓｓｉｎｇ ｖｓ. ｓｅｌｆｉｎｇ)ꎬ ａｎｄ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｅｖｏ￣
ｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｆｌｏｒａｌ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｓ ａ ｎｅｃｅｓｓａｒｙ ｆｉｒｓｔ ｓｔｅｐ ｆｏｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

Ｐｌａｎｔ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ３８ / ２ (２０１６) １１０－１１３



ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ. Ｈｅｒｅꎬ ｗｅ ｒｅｐｏｒｔ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ２４ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ
Ｐ. ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｉｌｌ ｂｅ ｖａｌｕａｂｌｅ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒｉｎｇ ｏｕｒ ｕｎ￣
ｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ.

１. Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｗｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｆｒｏｍ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ｏｆ ｏｎｅ Ｐ.
ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｍｕｌｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ (２８°５４.６０４′
Ｎꎬ １００°４７.２６８′Ｅꎻ ３ꎬ４８９ ｍ ａ.ｓ.ｌ.) ｉｎ Ｓｉｃｈｕａｎ ｕｓｉｎｇ ＤＮｅａｓｙ
Ｐｌａｎｔ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ (ＱＩＡＧＥＮꎬ Ｉｒｖｉｎｅꎬ ＵＳＡ) ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｍａｎｕ￣
ｆａｃｔｕｒｅｒ′ｓ ｐｒｏｔｏｃｏｌ. Ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ＤＮＡ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａ ｌｉｂｒａｒｙ
ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ａ Ｎｅｘｔｅｒａ ＸＴ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ.
Ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ＭｉＳｅｑ Ｂｅｎｃｈｔｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅｒ
( Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ Ｉｎｃ.ꎬ Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏꎬ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａꎬ ＵＳＡ) ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ２ ×
２５０ ｂｐ ｒｅａｄ ｌｅｎｇｔｈ. Ｒａｗ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｒｅａｄｓ (６７９ꎬ７０８ ｒｅａｄｓ)

ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｅｄ ｕｓｉｎｇ Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｖｅｒｓｉｏｎ ６.０ (Ｂｉ￣
ｏｍａｔｔｅｒｓꎬ Ａｕｃｋｌａｎｄꎬ Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ) ｉｎｔｏ ５６ꎬ０９２ ｃｏｎｔｉｇｓ. Ｔｈｅ
ｃｏｎｔｉｇｓ ｗｅｒｅ ＢＬＡＳＴｅｄ ａｇａｉｎｓｔ ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ ｕｓｉｎｇ ＢＬＡＳＴｘ
ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ａｎｄ ｅｘｃｌｕｄｅ ｃｏｎｔｉｇｓ ｗｉｔｈ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｈｉｔｓ.
Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｗｉｔｈ ａｔ ｌｅａｓｔ ５ ｒｅｐｅａｔｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ
ＱＤＤ ｖｅｒｓｉｏｎ ２.１ Ｂｅｔａ (Ｍｅｇｌéｃｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０). Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２ꎬ３４１
ｃｏｎｔｉｇｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａｔ ｌｅａｓｔ ｏｎｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅꎬ ｏｆ ｗｈｉｃｈ １２７ ｌｏ￣
ｃｉ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｐｒｉｍｅｒ ｄｅｓｉｇｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ＰＲＩＭＥＲ
ｖｅｒｓｉｏｎ ５.０ (Ｃｌａｒｋｅ ａｎｄ Ｇｏｒｌｅｙꎬ ２００１). Ｔｈｅｓｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ
ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｔｅｓｔｅｄ ａｎｄ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ Ｖｅｒｉｔｉ ９６￣ｗｅｌｌ Ｔｈｅｒｍａｌ
Ｃｙｃｌｅｒ Ｇｒａｄｉｅｎｔ ＰＣＲ Ｍａｃｈｉｎｅ (Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬ Ｆｏｓｔｅｒ
Ｃｉｔｙꎬ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａꎬ ＵＳＡ). Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２４ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙꎬ ａｎｄ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ (Ｔａｂｌｅ １) .
Ｗｅ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｔ ｔｈｅｓｅ ｌｏｃｉ ｏｎ ２４ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｂ￣
ｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ａ ｄｉｓｔｙｌｏｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｔｉｂｅｔ
(２９°４６.６１６′Ｎꎬ ９４°４４.５４５′Ｅꎻ ３ꎬ３０５ ｍ ａ.ｓ.ｌ.) .

Ｔａｂｌｅ １ － Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ２４ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｐｒｉｍｕｌａ ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ.

Ｌｏｃｕｓ ｎａｍｅ Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′) Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ Ｓｉｚｅ / ｂｐ Ｔａ / ℃
ＧｅｎＢａｎｋ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｏ.

ＰＣ１０９ Ｆ: ＡＣＧＧＧＴＣＡＴＴＧＣＧＴＴＴＡＡＧＴＣＧ
Ｒ: ＴＴＧＴＣＧＴＴＴＧＴＣＧＧＡＧＴＧＴＴＣＧ

(ＣＧＡ) ５ １９０ ５４ ＫＴ０３３８７７

ＰＣ４００７ Ｆ: ＡＴＧＧＴＧＣＴＡＡＡＣＧＣＣＴＴＧＴＧ
Ｒ: ＴＴＴＧＡＡＧＴＡＧＧＧＧＴＧＡＧＧＴＧ

(ＣＴ) １０ ３０８ ５４ ＫＴ０３３８７８

ＰＣ４１９８ Ｆ: ＣＴＡＣＡＣＣＴＣＴＣＣＴＣＣＴＣＴＴＣ
Ｒ: ＣＣＣＴＡＧＣＣＧＴＣＣＡＡＣＴＴＡ

(ＴＣ) ９ １５３ ５６ ＫＴ０３３８７９

ＰＣ９１２３ Ｆ: ＣＡＡＡＡＧＡＧＣＧＴＴＡＧＧＡＧＴＧＡ
Ｒ: ＧＡＴＧＧＴＴＧＴＣＧＴＴＧＴＣＧＧＴ

(ＴＧ) ７ ３３８ ４８ ＫＴ０３３８８０

ＰＣ１１５９２ Ｆ: ＴＡＣＣＣＴＡＡＣＣＴＡＴＴＴＴＴＣＣＣ
Ｒ: ＣＧＣＴＡＣＣＴＴＡＣＣＴＣＴＣＴＴＣＴ

(ＡＧ) １５ １６５ ５６ ＫＴ０３３８８１

ＰＣ１４２９７ Ｆ: ＡＣＴＴＡＣＴＧＧＴＣＴＴＴＣＧＧＴＧＡ
Ｒ: ＣＴＣＴＣＧＣＴＴＴＡＴＧＴＧＣＣＴＧ

(ＡＧ) １６ ２４６ ５２ ＫＴ０３３８８２

ＰＣ１５５１９ Ｆ: ＡＣＴＣＧＴＧＴＴＣＣＧＴＴＴＧＴＴＣＴＡＡ
Ｒ: ＡＧＴＡＡＣＴＧＴＴＴＧＴＴＴＧＧＣＴＡＴＴＧＡ

(ＧＴＴＴＴ) ８ ２４０ ５０ ＫＴ０３３８８３

ＰＣ１５８７７ Ｆ: ＣＧＧＴＴＴＡＴＴＴＧＧＴＴＧＡＡＧＴＣ
Ｒ: ＣＴＣＣＴＴＧＴＴＣＴＴＴＧＴＴＴＧＡＣ

(ＣＴ) ６ ２２８ ５０ ＫＴ０３３８８４

ＰＣ２０５４０ Ｆ: ＣＴＣＡＴＣＧＴＣＴＴＴＣＣＴＡＴＴＴＣ
Ｒ: ＡＡＧＧＣＡＡＴＣＴＧＴＴＣＴＧＡＣ

(ＴＴＴＴＴＧ) ５ ２１３ ４８ ＫＴ０３３８８５

ＰＣ２１７３１ Ｆ: ＡＴＧＴＧＴＣＣＴＴＧＴＴＴＴＡＴＧＴＧ
Ｒ: ＡＴＧＧＴＧＴＴＴＡＴＣＡＡＴＧＴＡＧＧ

(ＧＡ) ６ １７３ ４８ ＫＴ０３３８８６

ＰＣ２９９７６ Ｆ: ＣＡＡＴＧＡＴＴＴＣＴＣＴＣＴＣＧＴＣＣ
Ｒ: ＡＧＡＴＧＧＴＴＧＡＡＧＡＴＧＧＴＧＡＴ

(ＴＣ) ６ １８４ ５０ ＫＴ０３３８８７

ＰＣ３０５９１ Ｆ: ＧＧＡＡＡＴＣＧＣＡＧＣＣＴＣＡＴＡＡＣ
Ｒ: ＧＡＧＡＧＣＧＧＡＧＴＧＴＴＣＡＣＣＴＡ

(ＴＧ) ７ ２２０ ５２ ＫＴ０３３８８８

ＰＣ３０８８２ Ｆ: ＧＣＡＣＡＡＡＣＣＣＴＡＡＣＴＡＡＡＧＴ
Ｒ: ＧＣＡＣＡＡＴＣＡＡＧＣＣＡＡＴＧ

(ＡＧ) ８ ２４５ ４８ ＫＴ０３３８８９

ＰＣ３２０２６ Ｆ: ＣＴＴＴＴＣＡＣＣＡＧＡＣＧＣＴＡＣＣＣ
Ｒ: ＧＣＧＧＡＡＣＡＴＣＡＴＴＧＡＡＣＣＡ

(ＣＴ) ６ ２２１ ５６ ＫＴ０３３８９０

１１１　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｗｅｉ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ. / Ｐｌａｎｔ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ３８ / ２ (２０１６) １１０－１１３　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　



Ｔａｂｌｅ １ ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ

Ｌｏｃｕｓ ｎａｍｅ Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′) Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ Ｓｉｚｅ / ｂｐ Ｔａ / ℃
ＧｅｎＢａｎｋ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｏ.

ＰＣ３３８０２ Ｆ: ＡＣＴＡＡＡＣＡＴＡＡＣＡＡＧＣＡＴＣＧ
Ｒ: ＣＡＡＣＴＧＴＡＡＴＣＴＧＡＧＣＣＡＡＴ

(ＡＧ) ９ １３４ ５２ ＫＴ０３３８９１

ＰＣ３３８３７ Ｆ: ＧＴＡＧＡＣＡＣＣＴＴＧＡＡＴＣＡＴＡＡＣＡＡＧＴＡＡＣ
Ｒ: ＴＴＧＡＡＡＣＣＡＡＡＴＴＧＣＣＡＣＣＴ

(ＧＡＴ) ５ ２６６ ５２ ＫＴ０３３８９２

ＰＣ３４８７０ Ｆ: ＡＡＴＣＡＧＣＡＴＡＧＧＧＴＴＣＴＣＡＡ
Ｒ: ＣＣＴＣＴＣＴＴＣＴＣＣＴＣＣＣＴＴＴＣ

(ＡＧ) ８ １１３ ５２ ＫＴ０３３８９３

ＰＣ３７１３９ Ｆ: ＧＡＴＧＧＣＴＣＴＣＧＴＴＴＴＴＴＴＡＣ
Ｒ: ＴＣＡＧＡＧＴＡＧＡＡＣＣＡＣＡＴＣＡＧ

(ＴＣ) ６ １２６ ５０ ＫＴ０３３８９４

ＰＣ３９３６１ Ｆ: ＧＣＡＴＴＣＣＡＣＧＴＣＴＴＴＴＧＴＴＧ
Ｒ: ＧＧＴＡＡＴＣＣＣＣＴＣＧＣＡＴＧＡＣＴ

(ＴＧ) ７ １３４ ５２ ＫＴ０３３８９５

ＰＣ３９４５０ Ｆ: ＣＧＴＧＧＣＡＡＴＴＴＣＴＣＧＴＡＧ
Ｒ: ＡＴＧＧＣＡＴＴＴＧＴＣＣＴＧＴＣＴＴ

(ＡＡＧＡ) ９ １７７ ５２ ＫＴ０３３８９６

ＰＣ４６９１１ Ｆ: ＧＣＡＡＡＡＧＡＡＡＣＴＣＣＣＧＣＡＡＴ
Ｒ: ＣＴＡＡＧＣＡＣＡＡＴＧＴＴＧＡＧＧＣＡ

(ＡＧ) ８ ２５５ ５２ ＫＴ０３３８９７

ＰＣ４７３８１ Ｆ: ＧＡＧＧＧＡＧＡＣＣＧＡＡＡＧＡＧＧＡ
Ｒ: ＧＣＧＧＴＡＧＧＣＡＣＡＧＧＡＧＡＧＴＡ

(ＣＴＣ) ７ １８９ ５４ ＫＴ０３３８９８

ＰＣ５０６８９ Ｆ: ＧＧＧＴＴＴＴＴＧＴＴＣＡＴＣＴＴＡＧＣ
Ｒ: ＴＣＴＴＣＧＧＴＡＴＧＴＧＴＣＴＣＧＴＧ

(ＡＡＣ) １０ １８３ ４８ ＫＴ０３３８９９

ＰＣ５２３７７ Ｆ: ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＴＴＴＣＴＴＴＧＴＴＣ
Ｒ: ＴＡＧＡＧＧＡＡＡＴＧＧＡＧＧＡＡＧ

(ＴＣ) ９ １１１ ４８ ＫＴ０３３９００

Ｎｏｔｅ: Ｔａ ＝ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ.

　 　 Ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ
ｐｒｏｔｏｃｏｌ: ２０ μＬ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｖｏｌｕｍｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ２５ ｔｏ ５０ ｎｇ ｏｆ ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃ ＤＮＡꎬ ０.６ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｒｉｍｅｒꎬ １０ μＬ ２ × Ｔａｑ
ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ [Ｔｉａｎｇｅｎ (Ｔｉａｎｇｅｎ Ｂｉｏｔｅｃｈꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇꎬ Ｃｈｉ￣
ｎａ)ꎻ ３ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＭｇＣｌ２ꎬ １００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＫＣｌꎬ ０.５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１

ｏｆ ｅａｃｈ ｄＮＴＰꎬ ２０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌ (ＰＨ ８.３)ꎬ ０.１ Ｕ Ｔａｑ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ] ａｎｄ １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ. Ｗｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ＰＣＲ ａｍｐｌｉ￣
ｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ: ９５ ℃ ｆｏｒ ４ ｍｉｎ ｆｏｌ￣
ｌｏｗｅｄ ｂｙ ３０ ｔｏ ３５ ｃｙｃｌｅｓ ａｔ ９４ ℃ ｆｏｒ ４５ ｓꎬ ａｔ ｔｈｅ ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｉｍｅｒ ( ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｌｏ￣
ｃｕｓꎻ Ｔａｂｌｅ １) ｆｏｒ ４５ ｓꎬ ７２ ℃ ｆｏｒ １.５ ｍｉｎ ｆｏｒ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎꎬ ａｎｄ
ａ ｆｉｎａｌ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ｓｔｅｐ ａｔ ７２ ℃ ｆｏｒ １０ ｍｉｎ. ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ
ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｎｄ ｖｉｓｕａｌｉｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ＱＩＡｘｃｅｌ ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏ￣
ｐｈｏｒｅｓｉｓ ｓｙｓｔｅｍ (ＱＩＡＧＥＮꎬ Ｉｒｖｉｎｅꎬ ＵＳＡ) ｗｉｔｈ ａｎ ｉｎｔｅｒｎａｌ
１０－３００ ｂｐ ｓｉｚｅ ｓｔａｎｄａｒｄ.

２. Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｏｆ １２７ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｔｅｓｔｅｄꎬ ２４ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｄｉｓｐｌａｙｉｎｇ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｒｅ￣
ｍａｉｎｉｎｇ １０３ ｐａｉｒｓ ｗｅｒｅ ｍｏｎｏｍｏｒｐｈｉｃ. Ａｌｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅ￣
ｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ (Ｔａｂｌｅ １) . Ｗｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂａｓｉｃ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ (Ｎａ)ꎬ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｉｅｓ (ＨＯꎬ
ＨＥ)ꎬ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ (ＨＷＥ) ａｎｄ ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅ￣

ｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ (ＬＤ) ｂｅｔｗｅｅｎ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｌｏｃｉ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｐａｃｋａｇｅ ＧＥ￣
ＮＥＰＯＰ ｖｅｒｓｉｏｎ ４. ０ ( Ｒａｙｍｏｎｄ ａｎｄ Ｒｏｕｓｓｅｔꎬ １９９５) . Ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ (Ｎａ) ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ２ ｔｏ ４ꎬ ｗｉｔｈ ａ
ｍｅａｎ ｏｆ ２.４５８. Ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄꎬ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ
(ＨＯ) ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ (ＨＥ) ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｉｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０ ｔｏ
１.０００ ａｎｄ ｆｒｏｍ ０.２１９ ｔｏ ０.７０８ꎬ ｗｉｔｈ ａｖｅｒａｇｅｓ ｏｆ ０.５１６ ａｎｄ
０.４６９ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ (Ｔａｂｌｅ ２). Ｎｉｎｅ ｌｏｃｉ (ＰＣ９１２３ꎬ ＰＣ１１５９２ꎬ
ＰＣ２０５４０ꎬ ＰＣ３０８８２ꎬ ＰＣ３３８３７ꎬ ＰＣ３７１３９ꎬ ＰＣ３９３６１ꎬ ＰＣ４７３８１ꎬ
ＰＣ５０６８９ꎻ ｓｅｅ Ｔａｂｌｅ ２) ｄｅｖｉａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ￣
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｎｕｌｌ ａｌ￣
ｌｅｌｅｓꎬ ｔｈｅ Ｗａｈｌｕｎｄ ｅｆｆｅｃｔ ａｎｄ ｄｉｓａｓｓｏｒｔａｔｉｖｅ ｍａｔｉｎｇ ｉｎ ｔｈｉｓ ｄｉ￣
ｓｔｙｌｏｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ. Ａｆｔｅｒ Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎꎬ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｐａｉｒｗｉｓｅ ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｆｏｒ ａｎｙ ｐａｉｒ ｏｆ
ｌｏｃｉ.

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ２ꎬ３４１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｆｒｏｍ
Ｐ.ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ. Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｔｏ ｔｅｓｔ １２７ ｏｆ ｔｈｅｓｅ
ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ２４ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ａ ｄｉｓｔｙｌｏｕｓ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｌｏｃｉ ｗｅ ｔｅｓｔｅｄꎬ ２４ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋ￣
ｅｒｓ ｗｅｒｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ. Ｔｈｅｓｅ ２４ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ
ｍａｒｋｅｒｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｍａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ ｏｆ Ｐ.ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓꎬ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ￣
ｌｙ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｓｔｙｌｏｕｓ ａｎｄ ｈｏｍｏ￣
ｓｔｙｌｏｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｏｒｙ ｐｏｗｅｒ ｏｆ ｔｈｅｓｅ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｗｉｌｌ ａｌｓｏ ｂｅ ｕｓｅｆｕｌ ｆｏｒ ｐａｒｅｎｔａｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ
ｆｌｏｒａｌ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｍａｙ

２１１ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｗｅｉ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ. / Ｐｌａｎｔ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ３８ / ２ (２０１６) １１０－１１３　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　



Ｔａｂｌｅ ２ － Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ２４ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｏｒ Ｐｒｉｍｕｌａ ｃｈｕｎｇｅｎｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２４ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｓａｍｐｌｅｄ ｆｒｏｍ
ａ ｄｉｓｔｙｌｏｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｔｉｂｅｔ.

Ｌｏｃｕｓ Ｎａ ＨＯ ＨＥ Ｌｏｃｕｓ Ｎａ ＨＯ ＨＥ

ＰＣ１０９ ２ ０.６６７ ０.４４４ ＰＣ３０８８２∗ ２ ０.１１１ ０.４９４
ＰＣ４００７ ２ ０.２５０ ０.２１９ ＰＣ３２０２６ ２ ０.２５０ ０.２１９
ＰＣ４１９８ ２ ０.３３３ ０.２７８ ＰＣ３３８０２ ２ ０.５００ ０.３７５
ＰＣ９１２３∗ ２ ０.９１７ ０.４９７ ＰＣ３３８３７∗ ２ ０.０００ ０.４４４
ＰＣ１１５９２∗ ２ ０.７５０ ０.４６９ ＰＣ３４８７０ ３ ０.８７５ ０.５３９
ＰＣ１４２９７ ２ ０.２５０ ０.２１９ ＰＣ３７１３９∗ ２ ０.０００ ０.５００
ＰＣ１５５１９ ４ １.０００ ０.６５３ ＰＣ３９３６１∗ ３ ０.８３３ ０.５５９
ＰＣ１５８７７ ３ １.０００ ０.６１１ ＰＣ３９４５０ ４ ０.８３３ ０.７０８
ＰＣ２０５４０∗ ２ ０.０００ ０.５００ ＰＣ４６９１１ ３ ０.７５０ ０.５３１
ＰＣ２１７３１ ３ ０.７９２ ０.５９８ ＰＣ４７３８１∗ ２ ０.０００ ０.３７５
ＰＣ２９９７６ ３ １.０００ ０.６２５ ＰＣ５０６８９∗ ２ ０.０００ ０.５００
ＰＣ３０５９１ ３ ０.７７８ ０.５１２ ＰＣ５２３７７ ２ ０.５００ ０.３７５

Ｎｏｔｅ: Ｎａ ＝ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅꎻ ＨＯ ＝ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ ＨＥ ＝ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ:
２９°４６.６１６′Ｎꎬ ９４°４４.５４５′Ｅ. ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｐａｒｔｕｒｅ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ (Ｐ < ０.０１).

ｐｒｏｖｉｄｅ ａｎ ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｙ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｍａｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ (Ｚｈｏｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５) .

Ａｃｋｎｏｗｌｅｄｇｍｅｎｔｓ
Ｔｈｉｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｗａｓ ｆｕｎｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｋｅｙ Ｂａｓｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐｒｏｇｒａｍ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ (２０１４ＣＢ９５４１００)ꎬ ｔｈｅ Ｋｅｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ａｃａｄｅｍｉｃ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ (ＫＪＺＤ￣ＥＷ￣Ｌ０７)ꎬ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１２００２８９ꎬ ３１５７０３８４)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (２０１２ＦＢ１８２). Ｗｅ ａｐｐｒｅｃｉａｔｅ ｔｈｅ ｈｅｌｐ
ｏｆ Ｚｈｉｂｉｎ Ｔａｏꎬ Ｍｉｎｌｕ Ｌｉｕꎬ Ｍｉｎｇｙｉｎｇ Ｚｈａｎｇ ａｎｄ Ｙａｎｈｕｉ Ｚｈａｏ (ａｌｌ ａｔ
ｔｈｅ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ ＫＩＢ) ｄｕｒｉｎｇ ｆｉｅｌｄｗｏｒｋ. Ｊｕｎｂｏ Ｙａｎｇ
ａｎｄ Ｚｈｉｒｏｎｇ Ｚｈａｎｇ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ａｓｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｌａｂ ｗｏｒｋ ａｎｄ
ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｗｏｒｋ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ａｔ ｔｈｅ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｍｏ￣
ｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｔ ｔｈｅ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｂａｎｋ ｏｆ Ｗｉｌｄ Ｓｐｅｃｉｅｓꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎ￣
ｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
Ｃｌａｒｋｅꎬ Ｋ. Ｒ.ꎬ Ｇｏｒｌｅｙꎬ Ｒ. Ｎ.ꎬ ２００１. Ｐｒｉｍｅｒ ｖ５: ｕｓｅｒ ｍａｎｕａｌ / ｔｕｔｏｒｉａｌ.

ＰＲＩＭＥＲ￣Ｅ Ｌｔｄ.ꎬ Ｐｌｙｍｏｕｔｈꎬ ９１.
Ｃｒｏｓｂｙꎬ Ｊ.Ｌ.ꎬ １９４９. Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ ｕｎｆａｖｏｒａｂｌｅ ｇｅｎｅ￣ｃｏｍｐｌｅｘ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ.

３ꎬ ２１２－２３０.
ｄｅ Ｖｏｓꎬ Ｊ.Ｍ.ꎬ Ｈｕｇｈｅｓꎬ Ｃ.Ｅ.ꎬ Ｓｃｈｎｅｅｗｅｉｓｓꎬ Ｇ.Ｍ.ꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｈｅｔｅｒｏ￣

ｓｔｙｌｙ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｖｉａ ｒｅｄｕｃｅｄ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｐｒｉｍｒｏｓｅｓ.
Ｐｒｏｃ. Ｒ. Ｓｏｃ. Ｂ￣Ｂｉｏｌ. Ｓｃｉ. ２８１ꎬ ２０１４００７５.

Ｈｕ ＣＭꎬ Ｋｅｌｓｏ Ｓꎬ １９９６. Ｐｒｉｍｕｌａｃｅａｅ. Ｗｕꎬ Ｚ.Ｙ.ꎬ Ｒａｖｅｎꎬ Ｐ.Ｈ. ( ｅｄｓ.)ꎬ
Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓꎻ Ｓｔ. Ｌｏｕｉｓ: Ｍｉｓｓｏｕｒｉ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ
Ｇａｒｄｅｎ Ｐｒｅｓｓ. １５ꎬ ３９－１８９.

Ｋｅｌｌｅｒꎬ Ｂ.ꎬ Ｔｈｏｍｓｏｎꎬ Ｊ.Ｄ.ꎬ Ｃｏｎｔｉꎬ Ｅ.ꎬ ２０１４. Ｈｅｔｅｒｏｓｔｙｌｙ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｄｉｓａｓ￣
ｓｏｒｔａｔｉｖｅ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｄｕｃｅｓ ｓｅｘｕａｌ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ Ｄａｒｗｉｎ′ｓ ｐｒｉｍ￣
ｒｏｓｅｓ: ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ. Ｆｕｎｃｔ. Ｅｃｏｌ. ２８ꎬ １４１３ －
１４２５.

Ｌｉꎬ Ｊ.ꎬ Ｗｅｂｓｔｅｒꎬ Ｍ.Ａ.ꎬ Ｓｍｉｔｈꎬ Ｍ.Ｃ.ꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｆｌｏｒａｌ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｙ ｉｎ
Ｐｒｉｍｕｌａ ｖｕｌｇａｒｉｓ: ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｔｏｗａｒｄｓ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
Ｓ ｌｏｃｕｓ. Ａｎｎ. Ｂｏｔ. １０８ꎬ ７１５－７２６.

Ｍａｓｔꎬ Ａ.Ｒ.ꎬ Ｃｏｎｔｉꎬ Ｅ.ꎬ ２００６. Ｔｈｅ ｐｒｉｍｒｏｓｅ ｐａｔｈ ｔｏ ｈｅｔｅｒｏｓｔｙｌｙ. Ｎｅｗ Ｐｈｙ￣
ｔｏｌ. １７１ꎬ ４３９－４４２.

Ｍａｓｔꎬ Ａ.Ｒ.ꎬ Ｋｅｌｓｏꎬ Ｓ.ꎬ Ｃｏｎｔｉꎬ Ｅ.ꎬ ２００６. Ａｒｅ ａｎｙ ｐｒｉｍｒｏｓｅｓ (Ｐｒｉｍｕｌａ)
ｐｒｉｍｉｔｉｖｅｌｙ ｍｏｎｏｍｏｒｐｈｉｃ? Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌ. １７１ꎬ ６０５－６１６.

ＭｃＣｕｂｂｉｎꎬ Ａ. Ｇ.ꎬ Ｌｅｅꎬ Ｃ.ꎬ Ｈｅｔｒｉｃｋꎬ Ａ.ꎬ ２００６. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ
ｓｈｏｗｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｏｒｐｈｓ ｉｎ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｆｌｏｗｅｒｓ
ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌａ ｖｕｌｇａｒｉｓ. Ｓｅｘ. Ｐｌａｎｔ Ｒｅｐｒｏｄ. １９ꎬ ６３－７２.

Ｍｅｇｌéｃｚꎬ Ｅ.ꎬ Ｃｏｓｔｅｄｏａｔꎬ Ｃ.ꎬ Ｄｕｂｕｔꎬ Ｖ.ꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. ＱＤＤ: ａ ｕｓｅｒ￣
ｆｒｉｅｎｄｌｙ ｐｒｏｇｒａｍ ｔｏ ｓｅｌｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｄｅｓｉｇｎ ｐｒｉｍｅｒｓ
ｆｒｏｍ ｌａｒｇｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｐｒｏｊｅｃｔｓ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ２６ꎬ ４０３－４０４.

Ｎｏｗａｋꎬ Ｍ.Ｄ.ꎬ Ｒｕｓｓｏꎬ Ｇ.ꎬ Ｓｃｈｌａｐｂａｃｈꎬ Ｒ.ꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｔｈｅ ｄｒａｆｔ ｇｅ￣
ｎｏｍｅ ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌａ ｖｅｒｉｓ ｙｉｅｌｄｓ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｈｅｔｅｒｏ￣
ｓｔｙｌｙ. Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌ. １６ꎬ １２.

Ｏｒｎｄｕｆｆꎬ Ｒ.ꎬ １９７９. Ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗ ｉｎ ａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｉｍｕｌａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｈｕｄｓ.
Ｂｏｔ. Ｊ. Ｌｉｎｎ. Ｓｏｃ. ７８ꎬ １－１０.

Ｐｉｐｅｒꎬ Ｊ.Ｇ.ꎬ Ｃｈａｒｌｅｓｗｏｒｔｈꎬ Ｂ.ꎬ Ｃｈａｒｌｅｓｗｏｒｔｈꎬ Ｄ.ꎬ １９８４. Ａ ｈｉｇｈ ｒａｔｅ ｏｆ
ｓｅｌｆ￣ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｅｅｄ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ ｈｏｍｏｓｔｙｌｅ ｐｒｉｍｒｏｓｅｓ.
Ｎａｔｕｒｅ. ３１０ꎬ ５０－５１.

Ｒａｙｍｏｎｄꎬ Ｍ.ꎬ Ｒｏｕｓｓｅｔꎬ Ｆ.ꎬ １９９５. ＧＥＮＥＰＯＰ (ｖｅｒｓｉｏｎ １.２): Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｅｘａｃｔ ｔｅｓｔｓ ａｎｄ ｅｃｕｍｅｎｉｃｉｓｍ. Ｊ. Ｈｅｒｅｄ. ８６ꎬ ２４８－
２４９.

Ｒｉｃｈａｒｄｓꎬ Ａ.Ｊ.ꎬ ２００２. Ｐｒｉｍｕｌａꎬ ２ｎｄ ｅｄ. Ｌｏｎｄｏｎ: Ｂａｔｓｆｏｒｄ.
Ｚｈｏｕꎬ Ｗ.ꎬ Ｂａｒｒｅｔｔꎬ Ｓ.Ｃ.Ｈ.ꎬ Ｗａｎｇꎬ Ｈ.ꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ ｈｅｒｋｏｇａ￣

ｍｙ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｄｉｓａｓｓｏｒｔａｔｉｖｅ ｍａｔｉｎｇ ｉｎ ａ ｄｉｓｔｙｌｏｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｔｒａｍｏｒ￣
ｐｈ ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ. Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌ. ２０６ꎬ １５０３－１５１２.

(Ｅｄｉｔｏｒ: Ｓｅｒｇｅｉ Ｖｏｌｉｓ)

３１１　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｗｅｉ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ. / Ｐｌａｎｔ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ３８ / ２ (２０１６) １１０－１１３　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　


