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Abstract  The taxonomic treatment of Caragana davazamcii Sancz. has been a controversial 
matter, as its relationship with C. microphylla Lam. and C. korshinskii Kom. is not clear. It 
was treated as an independent species, or a variety under C. microphylla or C. korshinskii. 
This study is to examine the interspecific relationship of these three species and the origin of 
C. davazamcii based on internal transcribed spacer (ITS) and non-coding region of chloroplast 
trnL-F, combined with morphological data and geographical distribution. The trnL-F 
sequence of C. davazamcii is identical to that of C. microphylla but differs distinctly from that 
of C. korshinskii. The high congruence of ITS copies through both direct and cloning 
sequencing rejects the recent hybridization hypothesis of C. davazamcii between C. 
microphylla and C. korshinskii. In contrast, two different ITS sequence copies were found 
respectively in each individual of C. microphylla and C. korshinskii. One of the two ITS 
sequences in C. microphylla is identical to that of C. davazamcii. This result indicates that C. 
davazamcii might have taken part in the hybridization of C. microphylla as one parent , or that 
extensive gene flow might have occurred between these two species, thus resulting in the 
morphological similarity of them. However, the similarity of some morphological characters 
of C. davazamcii to those of C. korshinskii might result from the convergent adaptation to 
their common ecological environment. 
Key words  Caragana microphylla Lam., Caragana davazamcii Sancz., Caragana 
korshinskii Kom., ITS, trnL-F. 
摘要   中间锦鸡儿Caragana davazamcii Sancz.的分类处理一直存在争议 , 它与小叶锦鸡儿C. 
microphylla Lam.和柠条锦鸡儿C. korshinskii Kom.的关系尚不清楚。该种被处理为一个独立的种或后两
个种的变种。本文利用ITS序列和叶绿体trnL-F序列, 综合形态和地理分布, 探讨了中间锦鸡儿的起源
及与另外两个种的种间关系。结果显示, 中间锦鸡儿的trnL-F序列与小叶锦鸡儿完全一致, 而与柠条锦
鸡儿有明显差异。中间锦鸡儿的ITS序列高度纯合, 不支持该种可能是杂交起源的假设。相反, 另外两
个种的ITS序列均出现多个位点杂合, 克隆后均得到2种不同的序列。中间锦鸡儿的ITS序列与小叶锦鸡
儿2种序列中的1种完全一致。该结果表明, 中间锦鸡儿可能作为亲本之一参与了小叶锦鸡儿的杂交起
源, 或者基因流是造成这两个种形态相似的主要原因。中间锦鸡儿与柠条锦鸡儿形态上的相似可能是
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趋同进化的表现。 
关键词  小叶锦鸡儿; 中间锦鸡儿; 柠条锦鸡儿; ITS序列; trnL-F序列 

豆科Leguminosae锦鸡儿属Caragana Fabr.植物在世界上约有80余种, 广布于欧亚大
陆的温带地区, 但尤以亚洲大陆的中部种类最多(赵一之, 1993)。我国本属植物最为丰富, 
约有60种左右, 而且属内亚属、组、系都有代表, 从森林区到草原区, 直至荒漠区都有分
布, 但主要集中分布在草原区和荒漠区(赵一之, 1993)。 
锦鸡儿属是研究温带亚洲植物区系形成及系统演化的典型分类群(Komarov, 1945)。

该属植物在亚洲大陆中部广泛分布, 形态变异复杂, 对环境(尤其是对干旱和寒冷)的适
应以及可能存在的杂交有时模糊了种间的形态学界限, 从而为种间亲缘关系等系统与进
化方面的研究带来一系列困难与有趣的争论(赵一之, 1993; Ma et al., 2003a; Zhang, 
2004)。该属植物的起源、演变与迁移也一直是学者们研究和讨论的焦点, 虽然新的证据
不断增加, 但这方面的探讨还远远没有结束(Zhang, 2004)。 
目前国内外学者对于该属小叶系ser. Microphyllae (Kom.) Pojark.的小叶锦鸡儿C. 

microphylla Lam.、中间锦鸡儿C. davazamcii Sancz.和柠条锦鸡儿C. korshinskii Kom. 3个
种亲缘关系和分类处理的意义不一, 尤其对中间锦鸡儿这个种是否成立有较大的争议。
Sanczir(1974)、富象乾(1977)、刘媖心(1984)不仅承认中间锦鸡儿是一个独立的物种, 而
且分别依据该种分布区内不同产地的标本发表了C. davazamcii Sancz.、C. intermedia 
Kuang & H. C. Fu和C. erenensis Liou f. 3个学名。根据赵一之(1990)的研究, 中间锦鸡儿的
正确学名应为C. davazamcii Sancz.。对于这3种锦鸡儿, Yakovlev(1988)认为中间锦鸡儿与
柠条锦鸡儿属于同一物种, 张明理和朱光华(2004)认为中间锦鸡儿是柠条锦鸡儿的一个
变种——C. korshinskii Kom. var. intermedia (Kuang & H. C. Fu) M. L. Zhang & G. H. Zhu, 
而徐朗然和郝秀英(1989)则认为中间锦鸡儿最初由Komarov(1909)定名为小叶锦鸡儿的
一个变种——C. microphylla var. tomentosa Kom., 从而否定了中间锦鸡儿是一个独立物
种的观点。赵一之(1993)则承认了3个种的独立地位, 而Ma等(2003a)认为小叶锦鸡儿、中
间锦鸡儿和柠条锦鸡儿的地理替代分布是连续过渡的, 是一个连续的地理渐变群。 
本文作者发现, 在野外观察到的这3个种的植株的确具有比较相似的形态学特征, 中

间锦鸡儿在形态上似介于小叶锦鸡儿和柠条锦鸡儿之间, 尤其与小叶锦鸡儿非常相近。3
个种间可供辨别的形态特征的对比见表1。在地理分布上, 小叶锦鸡儿为蒙古高原北部和
东部—华北分布种, 较为广布; 中间锦鸡儿分布区位于小叶锦鸡儿的西邻, 为东戈壁－
鄂尔多斯—黄土高原分布种; 柠条锦鸡儿为南阿拉善—西鄂尔多斯分布种, 其分布区又
位于中间锦鸡儿的西邻。可见中间锦鸡儿的分布区也位于另外两个种之间。这些现象很

容易使我们想到: 中间锦鸡儿是否为小叶锦鸡儿和柠条锦鸡儿杂交渗入的后代？或起源
于其中一个种, 与另一个种的相似是趋同进化所致？或者其他原因造成3个物种形态上
的连续性？本文在前人研究的基础上, 主要利用核基因和叶绿体基因对中间锦鸡儿的起
源和这3个种的种间关系进行初步探讨, 为将来研究小叶系以及整个锦鸡儿属内的种间
关系提供基础。 
核糖体DNA(nrDNA)和叶绿体DNA(cpDNA)是植物系统学研究中常用的分子标记
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(高连明等, 2003; 王玉金, 刘健全, 2004)。nrDNA的转录间隔区(ITS)进化速率较快, 且易
于用通用引物PCR扩增和测序, 所以被广泛应用于属和属以下分类群的系统发育研究中
(Baldwin, 1992; Baldwin et al., 1995; Soltis & Soltis,1998); 对于本研究更为重要的是, 该
核基因可以通过碱基的粘合(additivity)来验证种间杂交(Sang et al., 1995), 因而被广泛应
用于网状进化研究中。尽管多数的叶绿体基因进化速率较慢, 因而主要用于探讨较高分
类群的系统学问题, 但是一些进化比较快的叶绿体基因间隔区(如trnL-F等), 也可以被有
效地应用于较低等级分类群的分子系统学研究(Taberlet et al., 1991; Sang et al., 1997; 
Bakker et al., 1999; Kajita et al., 1998)。 

表1  小叶锦鸡儿、中间锦鸡儿和柠条锦鸡儿的形态学比较 
Table 1  Morphological comparison of Caragana microphylla, C. davazamcii and C. korshinskii 

性状 
Character 

小叶锦鸡儿 
C. microphylla 

中间锦鸡儿 
C. davazamcii 

柠条锦鸡儿 
C. korshinskii 

旗瓣形状 
Shape of vexillum 

近圆形 
suborbicular 

近圆形 
suborbicular 

扁圆形,宽远大于长 
oblate, much wider than long 

龙骨瓣形状 
Shape of keel 

无耳 
not auriculate 

具短耳,圆形 
with short, rounded auricles 

无耳 
not auriculate 

小叶形状 
Shape of leaflet 

倒卵形或矩圆状倒卵形
obovate or oblong- 
obovate 

矩圆状倒卵形或矩圆形 
oblong-obovate or oblong 

条状披针形 
linear-lanceolate 

荚果 
Pod 

细圆筒形 
thinly cylindric 

条状披针形,长为宽的 4–7倍
linear-lanceolate, 4–7 times 
longer than wide 

披针形,长为宽的 2.5–4倍 
lanceolate, 2.5–4 times longer 
than wide 

植株高 
Height of plant (cm) 

50–80 100–200 300–500 

 

本研究选取nrDNA的ITS片段和叶绿体基因间隔区trnL-F片段, 对ITS片段进行PCR
产物直接测序和克隆测序, 以考察碱基粘合存在与否, 从而验证中间锦鸡儿是否起源于
种间杂交; 对trnL-F片段则只进行PCR产物直接测序。基于这两种DNA片段进行系统发
育分析, 以期为小叶锦鸡儿、中间锦鸡儿和柠条锦鸡儿的种间关系研究提供新的资料。 

1   材料和方法 

1.1   材料 
材料来源见表2。小叶锦鸡儿和柠条锦鸡儿各取2份样品, 中间锦鸡儿取3份样品, 树

锦鸡儿C. sibrica Fabr.取1份样品; 采集地为内蒙古呼和浩特的样品是内蒙古林业科学院
树木园引种的。凭证标本均保存于内蒙古大学植物标本馆。树锦鸡儿属于大叶系ser. 
Caragana, 被认为是该属的原始种(赵一之, 1993), 研究中选作外类群。 
新采集的样品处理采用硅胶干燥法, 在野外采集植物叶片后用变色硅胶迅速干燥, 

叶片彻底干燥后存放于–80 ℃冰箱备用。二连浩特的中间锦鸡儿样品直接取自腊叶标本。 
1.2   总DNA提取、目的序列的PCR扩增、克隆以及DNA测序 

从干燥的叶片中提取总DNA采用CTAB法并略加改进。聚合酶链式反应(PCR)扩增 
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表2  材料来源 
Table 2  Source of materials  

序列号 GenBank number 样品 
Sample 

凭证标本 
Voucher 

采集地 
Locality ITS trn L-F 

树锦鸡儿 
Caragana sibrica 

Hx0301 内蒙古呼和浩特 
Huhhot, Nei Mongol 

AY626912 AY633698 

中间锦鸡儿 
C. davazamcii-1 

Hx0303-1 内蒙古呼和浩特 
Huhhot, Nei Mongol 

AY626913 AY633699 

中间锦鸡儿 
C. davazamcii-2 

Zhao0370 内蒙古伊克昭盟 
Ih Ju Meng, Nei Mongol 

－ － 

中间锦鸡儿 
C. davazamcii-3 

Zhao8205 内蒙古二连浩特 
Erenhot, Nei Mongol 

－ － 

柠条锦鸡儿 
C. korshinskii-1 

Hx0308 内蒙古呼和浩特 
Huhhot, Nei Mongol 

AY626914 AY633700 

柠条锦鸡儿 
C. korshinskii-2 

Hx0461 内蒙古阿拉善盟 
Alxa Meng, Nei Mongol 

－ － 

小叶锦鸡儿 
C. microphylla-1 

Hx0334 内蒙古锡林郭勒盟 
Xilin Gol Meng, Nei Mongol 

AY626915 AY633701 

小叶锦鸡儿 
C. microphylla-2 

Hx0310 内蒙古呼和浩特 
Huhhot, Nei Mongol 

 
－ 

 
－ 

  
ITS序列的程序为: 70 ℃预热4 min, 2个循环的94 ℃变性1 min, 52 ℃退火20 s和72 ℃延
伸50 s; 然后是35个循环的94 ℃变性20 s, 52 ℃退火20 s, 72 ℃延伸50 s, 随后72 ℃延
伸7 min。trnL-F序列的扩增程序为: 94 ℃预变性3 min, 35个循环的94 ℃变性30 s, 57 ℃
退火30 s, 72 ℃延伸90 s; 随后72 ℃延伸7 min。 

ITS序列扩增采用通用引物 : ITS1(5′-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3′)和
ITS4(5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′)(White et al., 1990); trnL-F序列扩增采用通用引物c 
(5′-CGAAATCGGTAGACGCTACG-3′)和通用引物f (5′-ATTTGAACTGGTGACACGAG-3′) 
(Taberlet et al., 1991)。 

ITS序列扩增产物取50 µL(约20 µg)直接纯化和测序, 3 µL(约1.2 µg)用于克隆。PCR产
物使用购自大连宝生物公司的TA克隆载体pMD18-T克隆, 选取经蓝白斑筛选和EcoRI＋
SalI双酶切筛选的15个阳性克隆寄往上海生工测序(这2个酶切位点分别位于克隆载体上
基因插入位点的两侧, 酶切获得预期大小片段者视为阳性克隆); trnL-F序列扩增产物取50 
µL(约20 µg)直接纯化和测序, 并不进行克隆测序。所有序列均进行双向测序, 对测序结
果首先进行手工判读和校对, 以发现叠峰等难以判读之处; 然后用VectorNTI软件拼接, 
从而保证测序结果的可靠性。 
1.3   数据分析 

序列用CLUSTAL W(Thompson et al., 1994)软件进行对位排列后再进行手工校正。系
统发育分析采用PAUP 4.0版beta 10(Swofford, 2002)中的似然法和简约法进行, 其中最大
似然性(ML)分析选择分支界限法(branch and search)进行1000次搜寻; 最大简约性(MP)分
析也选用分支界限法进行, 对于由序列长度多态性所造成的空位(gap), 在运算中处理为
缺失(missing)状态。使用1000次重复的自展(bootstrap)检验评价系统发育树拓扑结构的可
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靠性(Felsenstein, 1985)。序列间进化距离根据Kimura-2参数遗传距离模型用MEGA计算
(Kimura, 1981; Kumar et al., 1993)。 

2   结果 

2.1   序列特点 

ITS序列的扩增长度为654–690 bp, 对位排列后长度为710 bp, 包括64个变异位点, 
其中44个为信息位点。该片段包括ITS1(232–267 bp)、5.8S(164 bp)和ITS2(253–261 bp), 
ITS1含信息位点21个, 5.8S序列含信息位点2个, ITS2含信息位点21个。 
对小叶锦鸡儿样品C. microphylla-1和C. microphylla-2的ITS序列进行PCR产物直接测

序的结果显示, 在其ITS1区域179 bp处和ITS2区域131 bp各有1处叠峰(其中1个峰信号较
弱)。克隆测序后发现, 这2处叠峰的确代表了不同的碱基, 据此可将其ITS序列分为两种
类型: A型在ITS1区域179 bp处为A, ITS2区域131 bp处为C; B型在ITS1区域179 bp处为T, 
ITS2区域131 bp处为T。C. microphylla-1的15个克隆中3个为A型 , 12个为B型 ; C. 
microphylla-2的15个克隆中5个为A型, 10个为B型。对中间锦鸡儿样品C. davazamcii-1至
C. davazamcii-3的ITS序列进行PCR产物直接测序, 所获图谱均未发现叠峰。克隆测序的
结果证实, 这3个样品的15个克隆均为B型(与小叶锦鸡儿B型序列完全一致)。对柠条锦鸡
儿样品C. korshinskii-1和C. korshinskii-2的ITS序列进行PCR产物直接测序的结果显示, 
ITS2区域74 bp处有1叠峰(其中1个峰信号亦较弱)。克隆测序后发现, 其ITS序列亦可分为
两种类型: A型在ITS2区域74 bp处为G, B型在此处为C, 而小叶锦鸡儿和中间锦鸡儿在此
处均为A。C. korshinskii-1的15个克隆中14个为A型, 1个为B型; C. korshinskii-2的15个克隆
中13个为A型, 2个为B型(表2中所列ITS序列的GenBank接收号是小叶锦鸡儿B类型序列
和柠条锦鸡儿A类型序列的)。对树锦鸡儿样品的ITS序列进行PCR产物直接测序, 所获图
谱未发现明显叠峰, 未进行克隆测序。 

trnL-F序列PCR产物直接测序未发现叠峰等难以判读之处, 故未进行克隆测序。该序
列包括trnL(UAA)基因的内含子(intron)和3′外显子(exon), 以及trnL(UAA)-trnF(GAA)基
因间隔区(IGS)。序列扩增后长度为1009–1021 bp, 对位排列后长度为1053 bp, 包括87个
变异位点, 其中54个为信息位点。小叶锦鸡儿和中间锦鸡儿的5个样品trnL-F序列测序结
果完全一致。ITS序列提供的信息(6.2%)较trn L-F序列(5.1%)多, 详细信息见表3。 
2.2   序列间进化距离 

根据Kimura-2参数遗传距离模型计算得到的ITS序列间进化距离见表4, 其中树锦鸡
儿与柠条锦鸡儿之间的距离为0.1128–0.1145, 与小叶锦鸡儿和中间锦鸡儿之间的距离为
0.1959–0.1996, 小叶锦鸡儿和中间锦鸡儿之间的距离仅为0–0.0031(即序列差异仅存在于
不同类型克隆之间)。trnL-F序列间进化距离见表5, 其中树锦鸡儿与柠条锦鸡儿之间的距
离为0.1013, 与小叶锦鸡儿和中间锦鸡儿之间的距离为0.1701, 小叶锦鸡儿和中间锦鸡儿
之间的距离为0。 
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表3  各DNA序列的参数 
Table 3  Characteristics for each DNA sequence 

DNA序列 
DNA 

sequence 

序列对位长度 
Aligned length 

(bp) 

变异位点

Variable 
site 

信息位点 
Informative 

site 

信息位点(%)
Informative 

site (%) 

GC 
(%) 

树长 
Tree 

length 

CI RI 

ITS 710 64 44 6.2 72 72 0.91 0.91 
trnL-F 1053 87 54 5.1 35 214 0.95 0.91 
ITS/ trnL-F 1763 151 98 5.6 50 289 0.92 0.89 

表4  ITS序列间的Kimura进化距离 
Table 4  Pairwise divergence of ITS sequences using Kimura-2-parameter distance 

样品 
Sample 

C.sib C.kor-A C.kor-B C.dav-B C.mic-A C.mic-B 

C.sib  0.1145 0.1128 0.1996 0.1959 0.1996 
C.kor-A 0.0042  0.0015 0.0994 0.0961 0.0994 
C.kor-B 0.0045 0.0031  0.0980 0.0947 0.0980 
C.dav-B 0.0039 0.0051 0.0054  0.0031 0.0000 
C.mic-A 0.0047 0.0063 0.0035 0.0033  0.0031 
C.mic-B 0.0039 0.0051 0.0054 0.0037 0.0046  
上右是距离值,下左是标准差值。 
Distance values are in the upper right matrix, and standard errors are in the lower left matrix. 
C.sib=C. sibrica; C.kor=C. korshinskii; C.dav=C. davazamcii; C.mic=C. microphylla; A and B indicate different types of 
clones. 

表5  trnL-F序列间的Kimura进化距离 
Table 5  Pairwise divergence of trnL-F sequences using Kimura-2-parameter distance 

样品 
Sample 

C.sib C.kor C.dav C.mic 

C.sib  0.1013 0.1701 0.1701 
C.kor 0.0033  0.0923 0.0923 
C.dav 0.0052 0.0042  0.0000 
C.mic 0.0039 0.0061 0.0055  

说明见表 4。 
For the explanation of abbreviations, see Table 4. 
 

2.3   系统发育分析 

对ITS和trnL-F序列分别采用最大简约法(MP)和最大似然法(ML)进行系统发育分析。
ITS序列获得最简约树2个, trnL-F序列获得最简约树1个, 表3中列出了其严格一致树的树
长、一致性指数(CI)和保持指数(RI)。最大似然法得到的系统发育树在分支结构上与最大
简约法树完全一致, 自展支持率略有不同, 图1、2中只展示了最大似然树。若仅选择小叶
锦鸡儿和柠条锦鸡儿ITS的A或B类型序列进行分析, 则由ITS和trnL-F序列获得的系统树
分支结构非常相似或完全一致, 故基于ITS单一类型序列的系统树并未展示。图1显示, 中
间锦鸡儿和小叶锦鸡儿所有样品的B类型ITS序列聚在一起并获得100%的支持率, 小叶
锦鸡儿A类型ITS序列同样聚在一起, 二者构成一个单系分支并获得99%的支持率, 该分
支与柠条锦鸡儿构成姐妹群关系, 最后再与树锦鸡儿的分支构成姐妹群。图2显示, 中间
锦鸡儿和小叶锦鸡儿的所有样品构成一个单系分支并获得100%的支持率, 然后与柠条
锦鸡儿构成姐妹群关系, 最后与树锦鸡儿的分支构成姐妹群。 
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图1  ITS序列的最大似然树,分支上的数字为自展支持率
Fig. 1.  The maximum likelihood tree based on ITS;  
numbers above branches indicate bootstrap values. 

 

 

图2  trnL-F序列的最大似然树,分支上的数字为自展支持率
Fig. 2.  The maximum likelihood tree based on trnL-F; 
numbers above branches indicate bootstrap values. 

3   讨论 

在本研究中, 中间锦鸡儿的样品来自分布区内自南至北3个采集点, 其ITS的测序结
果完全一致且均未显示碱基的粘合, 因而不支持该种为杂交起源的推测。但我们在小叶
锦鸡儿和柠条锦鸡儿中发现了ITS序列的粘合性并从中分别得到了两种完全不同的ITS克
隆。中间锦鸡儿ITS序列与小叶锦鸡儿一种类型的ITS序列完全一致, 其trnL-F序列也与小
叶锦鸡儿的完全一致, 因此在系统发育树中二者构成一个单系分支并获得强的支持率。
这种遗传上的高度同源提示我们, 这两个二倍体种(2n=16)(富象乾, 1989)的亲缘关系很
近, 序列间进化距离的数据也支持这一结论(表4, 5)。在形态上, 中间锦鸡儿也与小叶锦
鸡儿更为相近, 与柠条锦鸡儿则从小叶形状上就可以区分(表1)。这一现象最可能的解释
是: 小叶锦鸡儿本身是一个杂交起源的物种, 其亲本之一为中间锦鸡儿, 另一亲本可能
位于小叶系或者其外的类群。柠条锦鸡儿也具有两种ITS类型, 这种ITS的杂合性可以解
释为: 这两个物种可能起源较晚, 致同进化(concerted evolution)尚未将所有的ITS拷贝形
成完全一致的序列。但本文的研究结果尚不足以阐明柠条锦鸡儿的起源, 揭示这3个物种
起源和种间关系还需要对小叶系及其邻近物种进行更为广泛和深入的研究。 
小叶锦鸡儿ITS的杂合性也有可能是近期基因渗入的结果。王洪新等(1994a, b)在研

究了毛乌素沙地锦鸡儿的种群形态变异和种子蛋白多样性后认为这3个种在形态上不易
辨别, 而且其高度异交的生殖方式造成了强大的基因流, 导致种间的界限更为模糊, 魏
伟等(1999)和周永刚等(2000)基于RAPD和种子蛋白多样性的研究也支持这一结论。由于
中间锦鸡儿的trnL-F序列与小叶锦鸡儿完全一致, 而ITS序列也与后者的两种类型之一相
同, 如果不是小叶锦鸡儿的杂交起源导致二者形态相似, 那么二者之间肯定存在着频繁
的基因交流。 
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柠条锦鸡儿2个样品的ITS序列均存在杂合性, 但克隆鉴定的任何一种类型均与中间
锦鸡儿显著差别, 序列间进化距离为0.0980–0.0994; 其trnL-F序列也与中间锦鸡儿有明
显差异, 序列间进化距离为0.0923。这一结果不支持Yakovlev(1988)认为中间锦鸡儿与柠
条锦鸡儿同种的观点, 以及张明理和朱光华(2004)认为中间锦鸡儿与柠条锦鸡儿亲缘关
系更近, 甚至可能源于该物种, 并处理为该物种的种下分类群等观点。本文研究发现, 中
间锦鸡儿的ITS拷贝表现为纯合, 因此可能是一个十分稳定的物种。而其余两个物种则可
能由于杂交起源、基因流或者其他原因造成ITS序列的杂合。 
如果说中间锦鸡儿与小叶锦鸡儿形态上的相似是由于中间锦鸡儿参与了后者的物种

形成过程或者基因流所致, 那么中间锦鸡儿为何与另外一个二倍体种——柠条锦鸡儿在
形态上也如此相似呢？Ma等(2003a, b)在研究了不同地区分布的小叶锦鸡儿、中间锦鸡儿
和柠条锦鸡儿的形态、生长发育、种群的遗传结构以及光合特性和水分代谢特性等后认

为, 以上形态、生理和遗传指标均呈现沿分布区自东向西的渐变。推测这种渐变可能是
适应环境演变的结果。小叶锦鸡儿适应半湿润及半干旱气候, 中间锦鸡儿和柠条锦鸡儿
则适应干旱至强干旱气候, 二者生境更为相近。在适应相近生境的过程中, 由于趋同进
化, 亲缘关系相对较远的中间锦鸡儿和柠条锦鸡儿也可能演化出一些较为相近的形态学
特征。 
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