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毛果茄的鉴定及其在中国的适生性
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摘要: 【目的】针对外来入侵植物毛果茄鉴定存在误区问题ꎬ开展检疫鉴定方法研究ꎬ同时分析其在我国

的适生性ꎬ为口岸外来入侵物种防控提供有效技术支撑ꎮ 【方法】采用形态与分子相结合的方法对毛果

茄进行识别与鉴定ꎬ并根据毛果茄的生物学特性确定适生因子ꎬ采用模糊数学综合评判的原理和方法ꎬ定
量分析其在我国各个地区的适生性ꎮ 【结果】ｗａｘｙ 基因序列比对鉴定可用于区分毛果茄与其他茄属植

物ꎬ适用于毛果茄幼苗期或样本鉴定特征缺失或种子样本的辅助鉴定ꎬ可解决毛果茄与牛茄子、喀西茄容

易混淆的问题ꎻ适生性研究结果表明ꎬ毛果茄潜在的适生地区分布在江苏、河北、天津、上海、广东、海南、
浙江、广西、山东、安徽、福建、湖北、江西、北京、新疆、湖南、河南、重庆、贵州、陕西、四川、山西、云南、甘肃、西藏ꎮ 【结论】鉴
于毛果茄潜在分布广、适应性强、危害性大ꎬ建议加强以上地区该入侵杂草的监测及防控力度ꎮ
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　 　 毛果茄 Ｓｏｌａｎｕｍ ｖｉａｒｕｍ Ｄｕｎａｌ 原产于南美洲的

巴西南部、巴拉圭、乌拉圭和阿根廷北部(Ｅｓｋａｎｄａｒｉ
＆ Ｆｏｕｌａｄｋｏｌａｅｉꎬ ２０２０)ꎬ主要通过牲畜(牛)和野生

动物ꎬ如浣熊、鹿、猪和野生鸟类取食其果实进行传

播ꎬ亦可随受污染的干草、草籽、草皮和流动的水传

播ꎬ是世界公认的重要入侵性有毒杂草ꎮ 毛果茄能

侵入改良牧场ꎬ降低牲畜承载能力 ( Ｓａｌａｕｄｅｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ至少是马铃薯叶卷病毒(Ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｒｏｌｌ
ｖｉｒｕｓꎬ ＰＬＲＶ)、 马 铃 薯 Ｙ 病 毒 ( Ｐｏｔａｔｏ ｖｉｒｕｓ Ｙꎬ
ＰＶＹ)、烟草蚀纹病毒(Ｔｏｂａｃｃｏ ｅｔｃｈ ｖｉｒｕｓꎬ ＴＥＶ)、番
茄花叶病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬ ＴｏＭＶ)、番茄斑驳

病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｍｏｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓꎬ ＴｏＭｏＶ)和黄瓜花叶病毒

(Ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬ ＣＭＶ)等 ６ 种作物病毒的宿

主ꎬ可感染马铃薯早疫链格孢 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｏｌａｎｉ Ｓｏｒ￣
ａｕｅｒ (ＭｃＧｏｖｅｒｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４ａꎬ１９９４ｂꎬ１９９６)ꎮ 另外ꎬ
毛果茄是一些害虫的替代寄主ꎬ如:马铃薯甲虫

Ｌｅｐｔｉｎｏｔａｒｓａ ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ ( Ｓａｙ)、番茄天蛾 Ｍａｎｄｕｃａ
ｑｕｉｎｑｕｅｍａｃｕｌａｔａ (Ｈａｗｏｒｔｈ)、烟芽夜蛾 Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ｖｉ￣
ｒｅｓｃｅｎｓ ( Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ)、番茄蠹蛾 Ｋｅｉｆｅｒｉａ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｅｌｌａ
(Ｗａｌｓｉｎｇｈａｍ)、桃蚜 Ｍｙｚｕｚ ｐｅｒｓｉｃａｅ (Ｓｕｌｚｅｒ)、烟粉虱

Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ (Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ)、大豆夜蛾 Ｃｈｒｙｓｏｄｅｉｘｉｓ
(Ｐｓｅｕｄｏｐｌｕｓｉａ) ｉｎｃｌｕｄｅｎｓ (Ｗａｌｋｅｒ)、稻绿蝽 Ｎｅｚａｒａ
ｖｉｒｉｄｕｌａ (Ｌ.)等(Ｍｅｄａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９ꎬ２０１２)ꎮ 毛果茄

不仅危害农牧生产安全ꎬ而且通过置换自然区、沟
畔、路边的植被ꎬ减少生物多样性ꎬ破环原有的生态

环境ꎮ 毛果茄现已分布在非洲、印度、尼泊尔、西印

度群岛、洪都拉斯、墨西哥、美国、越南、澳大利亚、
伊朗等地ꎻ在我国台湾、西藏东部和云南有记载ꎬ可
能是在边境通过自然传播进入我国ꎬ但该物种早已

在中国部分地区归化(Ｍａｊｉｄ ＆ Ｎｉｌｕｆａｒꎬ２０２０)ꎮ 目

前ꎬ毛果茄在澳大利亚、古巴、智利等国家被列为检

疫性有害生物ꎬ在美国被列为限定性有害生物并投

入大量资金进行防控ꎮ 毛果茄除随混杂在粮食谷

物实现远距离传播外ꎬ来自毛果茄疫区的动物(如
牛)亦是主要传播媒介ꎬ为防止疫情扩散ꎬ加强调运

检疫监管十分重要ꎮ
毛果茄作为一种具有潜在入侵性的茄科植物ꎬ

其正确识别与鉴定对于实施有效防控措施至关重

要ꎮ 但国内对该物种的识别和鉴定存在显著误区

(严靖等ꎬ２０２１ꎻ Ｂａｂｕ ＆ Ｈｅｐｐｅｒꎬ１９７９)ꎬ将其与已被

列为中国自然生态系统外来入侵物种的喀西茄

( Ｓｏｌａｎｕｍ ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ Ｊａｃｑｕｉｎꎬ 异 名: Ｓｏｌａｎｕｍ

ｋｈａｓｉａｎｕｍ Ｃ.Ｂ. Ｃｌａｒｋｅ)混淆ꎬ这种混淆会导致防控

策略偏离和资源误投ꎮ 因此ꎬ建立准确、可靠的鉴

定方法是当务之急ꎬ对于确保毛果茄的精准识别和

有效防控至关重要ꎮ
传统生态位模型ꎬ如 ＭａｘＥｎｔ 和 ＣＬＩＭＥＸꎬ通过

分析物种分布与环境因子之间的关系ꎬ能提供详尽

的地理分布预测ꎮ 但在数据不足或质量不佳的情

况下ꎬ采用模糊数学综合评判的原理和方法开展适

生性分析具有更大优势ꎮ 该方法不依赖特定生态

位理论或模型假设ꎬ能处理各种数据类型ꎬ适用性

更广泛ꎬ尤其在理论基础不够明确时ꎬ仍能提供有

价值的适生性评估ꎮ 适生性研究是理解并预测毛

果茄生态适应性和潜在入侵范围的关键环节ꎬ本研

究通过适生性分析ꎬ预测了毛果茄在不同地区的潜

在风险ꎬ为制定更加精准、有效的防控策略以及更

加科学合理的生态修复和恢复措施提供理论依据ꎮ

１　 研究方法
１.１　 样品来源

样品来自进境粮食生产加工场所杂草监测中

发现的毛果茄ꎮ
１.２　 形态学鉴定

描述毛果茄的根、茎、叶、花、果实及种子的形

态特征ꎬ并编制分类检索表ꎮ
１.３　 分子生物学鉴定

ＤＮＡ 提取采用 ＣＴＡＢ 提取法ꎬ采用商品化的基

因组提取试剂盒亦可ꎮ 通过超微量核酸蛋白测定和

琼脂糖凝胶电泳来检测 ＤＮＡ 提取质量ꎮ 供试引物

序列及退火温度见表 １ꎬＰＣＲ 反应体系 ３０ μＬ:１０×
ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ (含 Ｍｇ２＋) ３ μＬꎬｄＮＴＰｓ (２.５ ｍｍｏｌＬ－１)
２ μＬꎬ上下游引物(１０ μｍｏｌＬ－１)各 １. ０ μＬꎬＴａｑ
ＤＮＡ 聚合酶 ０. ４ μＬꎬＤＮＡ 模板 １. ０ μＬ (３０ ｎｇ
μＬ－１)ꎬｄｄＨ２Ｏ ２１.６ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:９４ ℃ ３ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ９０ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ
７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎬ保存于 ４ ℃ꎮ 扩增产物在 １.５％琼

脂糖凝胶上进行电泳ꎮ 电泳结束后在凝胶成像仪

的紫外透射光下观察是否扩增出条带ꎮ 如有条带ꎬ
将剩余扩增产物送有资质的生物技术公司进行双

向测序ꎮ 测序结果经软件拼接和人工校对后ꎬ将获

得的序列与 ＮＣＢＩ 网站 ＧｅｎＢａｎｋ 中相关序列进行同

源性比对分析ꎮ 将同源序列导入 ＭＥＧＡ￣Ｘ 软件

(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｎｅｉ ＆ Ｋｕｍａｒꎬ２０００)ꎬ多序列比

对后选择最佳模型ꎬ构建系统发育树并分析结果ꎮ
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表 １　 引物序列及退火温度
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｎｎｅａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度
Ａｎｎｅａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ / ℃

ＩＴＳ (Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９０) ＩＴＳ１ ５′￣ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ￣３′ ５５
ＩＴＳ４ ５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′

ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ (ＭｃＫｅｎｚｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６) ｔｒｎＨ￣Ｒ ５′￣ＣＧＣＧＣＡＴＧＧＴＧＧＡＴＴＣＡＣＡＡＴＣＣ￣３′ ５５
ｐｓｂＡ￣Ｆ ５′￣ＧＴＴＡＴＧＣＡＴＧＡＡＣＧＴＡＡＴＧＣＴＣ￣３′

Ｗａｘｙ (张伟等ꎬ２０１３) ＷＡＸＹＳ ５′￣ＡＣＴＧＣＴＡＴＡＡＡＣＧＴＧＧＧＧＴＴＧＡＴＣＧ￣３′ ５２
ＷＡＸＹＡ２ ５’￣ＴＧＧＡＡＣＣＡＡＣＡＴＡＡＡＡＴＣＡＧＣ￣３’

１.４　 适生性分析

１.４.１　 气象资料及土壤 ｐＨ 的获取　 从气象部门获

得全国 ７０７ 个气象观测站点地面气候资料(１９７１—
２０００ 年)ꎮ 以全国土壤酸碱度图和气象站点分布

图为基础ꎬ确定各站点的土壤 ｐＨ 值ꎮ
１.４.２　 适生评判因子的确定及隶属函数的建立 　
依据前人研究资料确定评判因子ꎬ筛选出与毛果茄

适生相关的关键因子ꎬ应用模糊数学综合评判方法

分别创建关键因子隶属函数ꎮ
１.４.３　 评判因子的权重分析 　 根据确定的评判因

子ꎬ采用层次分析法和 １ ~ ９ 标度建立判断矩阵ꎬ通

过公式 Ｍｉ ＝ ∏
ｎ

ｊ
Ｂ ｉｊ ｉ＝ １ꎬ２ꎬ３ｎꎻｊ＝ １ꎬ２ꎬ３ｎ( ) 计算

各行判断值的乘积ꎬ利用公式 Ｎｉ ＝
ｎ Ｍｉ 计算其 ｎ 次

方根ꎬ用公式 Ｗｉ ＝
ｎｉ

∑ｎ
ｉ ｎｉ

ｉ＝ １ꎬ２ꎬ３ｎ( ) 计算各个因

子所占的权重ꎮ 以上公式中ꎬｎ 代表评判因子的数

量ꎬＢ ｉｊ代表判断矩阵第 ｉ 行第 ｊ 列的数值ꎮ
１.４. ４ 　 判断矩阵一致性检验 　 计算一致性指标

(ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ ｉｎｄｅｘꎬ ＣＩ) ＝ (λｍａｘ －ｎ) / (ｎ－１)ꎬ其中ꎬ
λｍａｘ是判断矩阵的最大特征值ꎬｎ 是判断矩阵的阶

数ꎮ 查找相应的平均随机一致性指标( ｒａｎｄｏｍ ｉｎ￣

ｄｅｘꎬ ＲＩ)ꎬ根据 ＣＲ＝ＣＩ
ＲＩ

计算一致性比率ꎮ

当 ＣＲ<０.１ 时ꎬ该判断矩阵具有满意的一致性ꎻ
当 ＣＲ>０.１ 时ꎬ该判断矩阵不具有一致性ꎬ应调整判

断值ꎬ直到通过一致性检验ꎮ
１.４.５　 适生值的计算与划分 　 根据获取的地面气

象资料ꎬ利用以下公式算出各气象站点的适生值ꎮ

μｉ ＝∑
ｎ

ｉ＝１
ａ ｊｒｉｊ( ｉ＝ １ꎬ２ꎬ３ｍꎻｊ＝ １ꎬ２ꎬ３ｎ)

式中ꎬμｉ 为各个站点的适生值ꎬａ ｊ 为各个气象因子

的权重ꎬｒｉｊ为第 ｉ 个站点第 ｊ 个因子的隶属度ꎮ 适生

值 μ 越大ꎬ说明该地区适合毛果茄生长的条件越适

宜ꎬ根据综合适生值的大小作出规定:μ>０.９ 为最适

宜ꎻ０.９≥μ>０.８ 为适宜ꎻ０.８≥μ>０.７ 为可以适宜ꎻ
０.７≥μ>０.６ 为不适宜ꎻμ≤０.６ 为极不适宜ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 毛果茄形态特征

一年生或多年生ꎬ草本至亚灌木ꎬ株高 ０.５ ~ ２.０
ｍꎬ直立多分枝带刺(图 １)ꎻ茎枝圆柱状ꎬ密生单细

胞或多细胞腺毛和均匀长约 １ ｍｍ 的短柔毛ꎮ 茎刺

有 ２ 种ꎬ稀疏至中度多刺ꎬ长度不一ꎬ较小的针状茎

刺长 １~４ ｍｍꎬ较大的尖齿状弯刺长 ２ ~ ８ ｍｍꎮ 叶

单生或对生(大小不等)ꎬ膜质ꎬ叶片宽卵形至卵状

三角形ꎬ基部近心形ꎬ长 ７ ~ １０ ( ~ １５) ｃｍꎬ宽 ６ ~ ８
( ~１５)ｃｍꎬ叶边缘波状分裂ꎬ３ ~ ５ 裂ꎬ基部近钝形ꎬ
顶端急尖至渐尖ꎻ下表面也有星状毛ꎬ４ 或 ５ 根呈放

射状扩展在同一平面上ꎬ长达 ０.５ ｍｍꎻ叶片主脉和

侧脉上生有基部较宽的、侧压的、直立的、黄白色的

刺ꎬ长度不一ꎬ近叶柄主脉上的刺长达约 ２ ｃｍꎻ叶柄

粗壮ꎬ长 ３~８ ｃｍꎬ具短柔毛ꎬ生有与叶面类似的刺ꎬ
比茎刺长ꎮ 花序腋生ꎬ具 ３ ~ ５ 朵花ꎻ花序梗短或不

明显ꎻ花梗粗壮ꎬ长 ５ ~ １１ ｍｍꎬ密被短柔毛ꎬ具长约

２ ｍｍ 的针刺ꎮ 花为雄花两性花同株ꎬ仅基部的花

可育ꎻ花萼钟形ꎬ长 ５~７ ｍｍꎬ被短柔毛ꎬ绿色ꎬ５ 裂ꎻ
萼片长 ０.６ ~ １.２ ｍｍꎬ三角形ꎬ顶端尖锐ꎬ具腺毛和

少量的刺ꎮ 花冠乳白色ꎬ直径 １.５ ~ ２ ｃｍꎬ５ 裂ꎻ花瓣

长 １~１.５ ｃｍꎬ披针形ꎬ反卷ꎬ顶端渐尖至芒尖ꎬ外表

面被细毛ꎮ 雄蕊 ５ 枚ꎬ长 ７ ~ ９ ｍｍꎬ贴生于花瓣基

部ꎻ花丝长 １~ １.５ ｍｍꎬ无毛ꎻ花药长 ６ ~ ７ ｍｍꎬ披针

形ꎬ淡黄白色ꎬ基着ꎬ顶端孔裂ꎮ 子房球形ꎬ直径 １ ~
２ ｍｍꎬ密被细小柔毛ꎬ长约 ２ ｍｍꎻ花柱细长ꎬ直ꎬ长
７~８ ｍｍꎻ头状柱头ꎬ绿色ꎮ 浆果球状ꎬ直径 ２.０ ~ ３.０
ｃｍꎻ幼果果面具细茸毛ꎬ后变平滑无毛ꎻ未成熟果面

具白、绿相间的网状花纹ꎬ像一个小西瓜ꎬ成熟时为

黄色ꎬ外皮具一革质的薄层ꎬ表面光滑ꎬ果肉淡绿

色、有粘液、有香味ꎬ内含 １８０~４２０ 粒红褐色的种子

(图 ２)ꎮ 种子肾形至近圆形ꎬ扁平透镜状ꎬ长 ２.２ ~
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２.８ ｍｍꎬ宽 ２.０~２.５ ｍｍ (图 ３)ꎮ
毛果茄及其近缘种植物分类检索表见表 ２

(Ｋａｌｉｄａｓｓ ＆ Ｐａｎｄａꎬ２０１９)ꎬ毛果茄及常见茄属杂草

种子分种检索表见表 ３ꎮ

图 １　 毛果茄植株(公路边拍摄)
Ｆｉｇ.１　 Ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ (ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｒｏａｄｓｉｄｅ)

图 ２　 毛果茄的花(Ａ、Ｂ)、果实(Ｃ、Ｄ、Ｅ)
Ｆｉｇ.２　 Ｆｌｏｗｅｒｓ (Ａꎬ Ｂ) ａｎｄ ｆｒｕｉｔｓ (Ｃꎬ Ｄꎬ Ｅ) ｏｆ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ

图 ３　 毛果茄种子
Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ
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表 ２　 毛果茄及其近缘种植物分类检索表
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｋｅｙ ｔｏ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ

１　 植株带刺 ２
植株不带刺 ３

２　 叶片不带刺 ４
叶片带刺 ５

３　 植株为树木 假烟叶树 Ｓ. ｅｒｉａｎｔｈｕｍ
植株为灌木、草本植物、攀缘植物、缠绕植物 ６

４　 花白色 水茄 Ｓ. ｔｏｒｖｕｍ
花蓝色或紫色 ７

５　 攀爬或倒伏的植物 ８
植株直立 ９

６　 灌木ꎬ叶着生于木质茎 黄果龙葵 Ｓ. ｄｉｐｈｙｌｌｕｍ
攀缘 /缠绕草本植物ꎬ叶子生于草本茎上 １０

７　 一年生或多年生直立草本ꎬ株高达 ０.６ ｍ 银叶茄 Ｓ. ｅｌａｅａｇｎｉｆｏｌｉｕｍ
多年生直立小树ꎬ株高达 ４~６ ｍ 非洲冬青 Ｓ. ｇｉｇａｎｔｅｕｍ

８　 攀爬小灌木ꎬ具后弯的刺 紫果豌豆茄 Ｓ. ｔｒｉｌｏｂａｔｕｍ
匍匐草本ꎬ具直的刺 黄果茄 Ｓ. ｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｍ

９　 花冠白色或苍白色 １１
花冠紫、蓝色、紫色等 １２

１０　 多年生攀缘藤蔓植物ꎬ通常 ３~７ 叶裂 南青杞 Ｓ. ｓｅａｆｏｒｔｈｉａｎｕｍ
草本植物ꎬ叶片全缘 １３

１１　 花萼不具刺 Ｓ. ａｓｐｅｒｏｌａｎａｔｕｍ
花萼多刺 １４

１２　 浆果直径大小 ２.５~３.０ ｃｍ 刺茄 Ｓ. ｉｎｓａｎｕｍ
浆果直径小于 ２.５ ｃｍ １５

１３　 花冠粉红色、蓝色或蓝紫色 １６
花冠白色ꎬ外面具蓝紫色中脉 １７

１４　 浆果直径大小 １.５~３.０ ｃｍ １８
浆果直径小于 １.５ ｃｍ 蒜芥茄 Ｓ. ｓｉｓｙｍｂｒｉｉｆｏｌｉｕｍ

１５　 花冠外部蓝色ꎬ蓝白色ꎬ花冠喉紫色 Ｓ. ｃｏｒｄａｔｕｍ
花冠淡紫色或淡紫色ꎬ蓝色 １９

１６　 叶片无毛ꎬ花冠粉红色 珊瑚樱 Ｓ. ｐｓｅｕｄｏｃａｐｓｉｃｕｍ
叶被短柔毛ꎬ花冠蓝色或蓝紫色 Ｓ. ｐｕｂｅｓｃｅｎｃｅ

１７　 花冠白色ꎬ外面具深紫色的中脉 红果龙葵 Ｓ. ｖｉｌｌｏｓｕｍ
花冠白色ꎬ外部无蓝紫色中脉 ２０

１８　 茎具稀疏的针状皮刺和尖齿状倒弯刺ꎬ浆果球状ꎬ无毛ꎬ未成熟时表皮具白、绿相间的网状花纹ꎬ像一 个小西瓜ꎬ成熟时
整体颜色淡黄 毛果茄 Ｓ. ｖｉａｒｕｍ
茎密布直的细针状皮刺ꎬ不具尖齿状弯刺ꎬ浆果扁球状或球状ꎬ无毛 ２１

１９　 多年生或一年生小灌木高可达 ２ ｍ 刺天茄 Ｓ. ｖｉｏｌａｃｅｕｍ
多年生大灌木ꎬ高达 ３ ｍ Ｓ. ｍｕｌｔｉｆｌｏｒｕｍ

２０　 花冠大于 ６ ｍｍ 龙葵 Ｓ. ｎｉｇｒｕｍ
花冠小于 ６ ｍｍ 少花龙葵 Ｓ. ａｍｅｒｉｃａｎｕｍ

２１　 浆果球状ꎬ未成熟时表皮具白、绿相间的网状花纹ꎬ像一个小西瓜ꎬ成熟时果实淡黄色 喀西茄 Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ
浆果扁球状ꎬ未成熟时表皮大部分为绿色并具稀疏深绿的纵条纹ꎬ成熟时果实桔红色 牛茄子 Ｓ. ｃａｐｓｉｃｏｉｄｅｓ

表 ３　 毛果茄及其近缘种的种子分类检索表
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｋｅｙ ｔｏ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ

１　 种子淡黄色至红褐色 ２
种子黑褐色至黑色ꎬ扁卵形ꎬ长 ２.０~２.６ ｍｍꎬ表面明显凹凸不平 刺萼龙葵 Ｓ. ｒｏｓｔｒａｔｕｍ

２　 种子扁平ꎬ表面粗糙 ３
种子扁而薄ꎬ边缘翅状ꎬ翅宽 ０.８~１.５ ｍｍ 牛茄子 Ｓ. ｃａｐｓｉｃｏｉｄｅｓ

３　 种子肾形 ４
种子泪滴形ꎬ黄褐色ꎬ基部尖锐ꎬ并向腹面一侧偏斜ꎬ长 １.８~２.０ ｍｍꎬ宽 １.５~１.６ ｍｍꎬ表面有细小凹陷ꎬ呈五边形

龙葵 Ｓ. ｎｉｇｒｕｍ



４　 浅红褐色至红褐色ꎬ种子表面具波浪形网纹ꎬ中间厚边缘薄ꎬ呈透镜状ꎬ长 ２.２~２.８ ｍｍꎬ宽 ２.０~２.５ ｍｍ

毛果茄 Ｓ. ｖｉａｒｕｍ



浅黄褐色ꎬ表面细凹至光滑ꎬ种皮细胞轮廓深波状ꎬ长 ２.５~３.０ ｍｍꎬ宽 ２.０~２.５ ｍｍ 水茄 Ｓ. ｔｏｒｖｕｍ
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２.２　 分子生物学鉴定

ＣＴＡＢ 提取法提取 ＤＮＡ 后ꎬ采用 ＩＴＳ１ / ＩＴＳ４、
ｔｒｎＨ￣Ｆ / ｔｒｎＨ￣Ｒ、ＷＡＸＹＳ / ＷＡＸＹＡ２ 分别进行 ＰＣＲ
扩增ꎬ产物经电泳检测分别出现 ７００、６００、１６００ ｂｐ
左右大小的条带ꎮ 产物送北京擎科生物科技股份

有限公司成都分公司测序ꎬ测序获得的序列经软件

拼接和人工校对后分别获得 ６６４、５３３、１５８６ ｂｐ 的序

列ꎬ与 ＮＣＢＩ 网站 ＧｅｎＢａｎｋ 中相关序列进行同源性

比对分析(表 ４)ꎬ结果表明ꎬＩＴＳ 和 ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ 基因

序列无法区分 Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ 和 Ｓ. ｖｉａｒｕｍꎬ而 ｗａｘｙ
基因序列比对同源性达 １００％的结果仅有 Ｓ. ｖｉａｒｕｍ
(ＡＹ５６２９７３. １、 ＫＣ４６９８８７. １ )ꎬ 与 Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ
(ＫＣ４６９８６１. １)、 Ｓ. ｉｎｃａｒｃｅｒａｔｕｍ ( ＡＹ５６２９５５. １)、 Ｓ.
ｍｙｒｉａｃａｎｔｈｕｍ ( ＡＹ５６２９６０. １ )、 Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ
(ＡＹ５６２９５０. １) 的同源性分别为 ９９.９３％、９９.５０％、
９９.３７％、９９.１８％ꎬ可满足辅助鉴定需求ꎮ

基于 ｗａｘｙ 基因从 Ｇｅｎｂａｎｋ 下载与待测样品同

源性较高的序列ꎬ用 ＭＥＧＡ￣Ｘ 软件构建系统发育

树ꎮ 采用最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｍｅｔｈｏｄ)ꎬ
选取贝叶斯信息准则 ＢＩＣ (Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉ￣
ｔｅｒｉｏｎ)分数最低的“Ｔ９２＋Ｇ”为最佳模型ꎬ自举检测

(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ)重复 １０００ 次ꎬ模型选择“ Ｔａｍｕｒａ ３￣ｐａ￣
ｒａｍｅｔｅｒ”ꎬ“离散伽玛分类数”选择 ５ꎮ 结果表明ꎬ待
测样品与 Ｓ. ｖｉａｒｕｍ (ＡＹ５６２９７３.１)、Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ
(ＡＹ５６２９５０. １ )、 Ｓ. ｍｙｒｉａｃａｎｔｈｕｍ ( ＡＹ５６２９６０.１ )、
Ｓ. ｉｎｃａｒｃｅｒａｔｕｍ (ＡＹ５６２９５５.１)聚类在一组ꎬ同源性分

别为 １００.００％、９９.２２％、９９.４２％、９９.５５％ꎮ 由图 ４ 可

知ꎬ待测样品与Ｓ. ｖｉａｒｕｍ (ＡＹ５６２９７３.１)单独聚类

在同 一 分 支ꎬ 说 明 待 测 样 品 与 Ｓ. ｖｉａｒｕｍ
(ＡＹ５６２９７３.１)为同一物种ꎮ
２.３　 适生性分析

２.３.１　 适生因子的判定及隶属函数的建立 　 毛果

茄可以生长在草原、灌木丛和受人类活动干扰的地

方ꎬ常分布于海拔 １００~２３００ ｍ 的沟边、路边、灌丛、
荒地、草坡或疏林生境ꎬ是农田、牧场和自然区域的

常见杂草ꎮ 毛果茄可在北纬 ３３°的冬季(温度 １０ ℃
下)作为多年生植物存活ꎬ并且可以在较冷的温度

下作为一年生植物存活(Ｂｒｙｓｏｎ ＆ Ｂｙｒｄꎬ２００７)ꎮ 种

子发芽取决于温度、光照和种子的年龄ꎬ在实验室

条件下ꎬ５ 月龄种子萌发率最高达 ９５％ꎬ２５ 月龄种

子萌发率逐渐下降至零ꎻ在田间条件下ꎬ埋藏的种

子可能比留在土壤表面的种子存活时间更长(Ｓｅｌｌ￣

ｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ １０~ ３０ ℃时发芽率由 ４％提高到

６４％ꎬ５ 和 ４０ ℃时无发芽率ꎬ３０ ℃时发芽率最高ꎮ
种子在较宽的 ｐＨ 范围内(２ ~ １４)萌发ꎬｐＨ 为 ８ 时

萌发率最高ꎬｐＨ 为 ２ 和 １４ 时不萌发 ( Ａｋａｎｄａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ１９９６)ꎮ 根据 ＣＡＢＩ ( ｈｔｔｐｓ:∥ｄｏｉ. ｏｒｇ / １０. １０７９ /
ｃａｂｉｃｏｍｐｅｎｄｉｕｍ.５０５６２)报道ꎬ毛果茄在 ２０ ~ ３５ ℃、
年平均降雨量为 ７００~ ２０００ ｍｍ 时ꎬ生长发育良好ꎻ
毛果茄喜好排水良好、有机质含量高的砂质壤土ꎬ
赤红壤较适宜其生长ꎬ黏土不适宜ꎻ毛果茄可适应

干旱的生活条件ꎬ缺水会促进果实的成熟并缩短生

命周期ꎬ但不适应雨水过多的生存条件ꎬ尤其是内

涝ꎬ长时间的积水可导致植株死亡ꎮ
综合前人研究报道ꎬ本研究选择海拔高度

(Ｈ)、年均温(Ｔ)、平均年降雨量(Ｗ)、土壤 ｐＨ (Ｐ)
作为适生性因子ꎬ结合毛果茄现有分布生境环境因

子信息数据ꎬ应用模糊数学综合评判方法建立隶属

函数ꎬ各因子的隶属函数如下:

海拔高度:μ Ｈ( ) ＝

１
０.００４ｈ＋０.６
３３００－ｈ( )

０

ì

î

í

ï
ïï

ï
ïï

　 １００≤ｈ≤２３００
０≤ｈ<１００

　 ２３００<ｈ≤３３００
ｈ>３３００

年均温:μ Ｔ( ) ＝

１
( ｔ－５) / １０
１.２５－０.０１ｔ
(４０－ｔ) / ５

０

ì

î

í

ï
ï
ïï

ï
ï
ï

　 １５≤ｔ≤２５
５<ｔ<１５

　 ２５<ｔ≤３５
３５<ｔ<４０

　 　 ｔ≤５ 或 ｔ≥４０
平均年降雨量:

μ Ｗ( ) ＝

１
ｗ / ７００

(３０００－ｗ) / １０００
０

ì

î

í

ï
ïï

ï
ïï

　 　 ７００≤ｗ≤２０００
ｗ<７００

　 ２０００<ｗ<３０００
ｗ≥３０００

土壤 ｐＨ:μ Ｐ( ) ＝

１
(１３￣ｐ) / ５
(ｐ￣３) / ５

０

ì

î

í

ï
ïï

ï
ïï

ｐ＝ ８
　 ８<ｐ<１３
３<ｐ<８

　 　 ｐ≤３ꎬｐ≥１３
２.３.２　 各因子权重分析 　 由表 ５ 可知ꎬ海拔高度、
年均温、年均降雨量、土壤 ｐＨ 等 ４ 项因子的权重分

别为 ０.１２２１６、０.４２３１４、０.２２７３５ 和 ０.２２７３５ꎮ λｍａｘ ＝
４.０１０３６ꎬ计算一致性指标 ＣＩ＝ ０.００３４５ꎬ查找判断矩

阵的平均随机一致性指标(ＲＩ ＝ ０.８９)ꎬ计算 ＣＲ ＝
０.００３８８<０.１ꎬ表明判断矩阵具有满意的一致性ꎮ
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表 ４　 序列比对分析
Ｔａｂｌｅ ４ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｂｙ ＮＣＢＩ ＢＬＡＳＴ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

扩增片段大小
Ｓｉｚｅ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ / ｂｐ

序列比对为 １００％的结果 １００％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ
序列 ＩＤ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＩＤ 种 Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＩＴＳ ７０３ ＭＷ８４３８３５.１、ＭＷ８４３８３４.１、ＪＦ９７８７８８.１、ＫＣ５３５７９２.１ Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ
ＪＱ６３８８０５.１、ＡＹ５６１２７５.１、ＫＵ６９６９９０.１ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ

ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ ５７８ ＭＷ９４０６９８.１、ＮＣ＿０６１３８８.１、ＭＨ５２１１６１.１、ＭＦ６６３７１０.１ Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍ
ＭＫ３８１２３５.１、ＧＵ１３５４０８.２、ＧＵ１３５３７０.２ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ

ｗａｘｙ １６３２ ＡＹ５６２９７３.１、ＫＣ４６９８８７.１ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ

图 ４　 基于 ｗａｘｙ 基因序列的系统发育树(最大似然法)
Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｗａｘｙ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ｍｅｔｈｏｄ

表 ５　 评判因子判断矩阵
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｊｕｄｇｍｅｎｔ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｆａｃｔｏｒｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ Ｈ Ｔ Ｗ Ｐ 权重

Ｗｅｉｇｈｔ
Ｈ １ １ / ３ １ / ２ １ / ２ ０.１２２１５
Ｔ ３ １ ２ ２ ０.４２３１５
Ｗ ２ １ / ２ １ １ ０.２２７３５
Ｐ ２ １ / ２ １ １ ０.２２７３５

　 　 Ｈ:海拔高度ꎻＴ:年均温ꎻＷ:平均年降雨量ꎻＰ:土壤 ｐＨꎮ
Ｈ: Ａｌｔｉｔｕｄｅꎻ Ｔ: Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎻ Ｗ: Ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ ｒａｉｎｆａｌｌꎻ Ｐ: Ｓｏｉｌ ｐＨ.
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２.３.３　 适生区划分　 通过计算ꎬ适生值 μ>０.９ 以上

的站点共 １０６ 个ꎻ０.８<适生值 μ≤０.９ 的站点共 １９６
个ꎻ０.７<适生值 μ≤０.８ 的站点共 ４８ 个ꎻ０.６<适生值

μ≤０.７ 的站点共 ５１ 个ꎻ适生值 μ≤０.６ 的站点共

３０６ 个ꎮ 适宜毛果茄生长的站点(适生值 μ>０.７)共
３５０ 个ꎬ占 ４９.５％ꎮ

由图 ５ 可知ꎬ毛果茄潜在的适生地区分布在江

苏、河北、天津、上海、广东、海南、浙江、广西、山东、
安徽、福建、湖北、江西、北京、新疆、湖南、河南、重
庆、贵州、陕西、四川、山西、云南、甘肃、西藏ꎮ 其中

最适宜的地区(适生值 μ>０.９)主要分布在江苏、上
海、浙江、安徽、湖北、湖南、河南、广东、江西、广西、
山东、重庆、福建、贵州、陕西、四川、甘肃、云南ꎮ

由图 ６ 可知ꎬ毛果茄在中国较适宜生存的地区

主要集中在南方ꎬ尤其是红色分布区域ꎬ应加强该

物种的监测及防控力度ꎮ

３　 讨论与结论
茄属全世界有 １４００ 余种ꎬ其中有 ４ 种已被我

国列为进境检疫性杂草ꎬ另有 ３０ 余种具有潜在危

险性ꎮ 该类群形态变异复杂ꎬ物种鉴定困难ꎬ主要

表现为:大多数种类分布在国外ꎬ缺乏相关标本及

鉴定资料ꎻ入侵初期数量少易被忽视ꎻ非花果期形

态特征无法识别等ꎮ 随着分子生物学及生物信息

学的快速发展ꎬ采用基因测序比对鉴定的方法可突

破对传统形态分类经验的依赖ꎬ该方法快速、准确ꎬ
可显著提高检测效率ꎬ尽管存在一定的局限性ꎬ如
基因库无相关序列信息、登录的序列信息有误等ꎬ
直接影响鉴定的准确性ꎬ但可作为传统形态学分类

的有效补充ꎮ
因毛果茄与牛茄子容易混淆ꎬ且国内常将毛果

茄错误鉴定为喀西茄 Ｓ. ａｃｕｌｅａｔｉｓｓｉｍｕｍꎬ为准确鉴定

并区分这些物种ꎬ本文列出了毛果茄植株及种子的

形态特征ꎬ适用于毛果茄的监测调查ꎮ 但口岸外来

截获的入侵植物通常以种子的形式出现ꎬ识别难度

大且易鉴定错误ꎬ采用形态学和分子生物学相结合

的方法可实现快速精准鉴定ꎮ 本研究结果表明ꎬ
ｗａｘｙ 基因序列可用于区分毛果茄与其他茄属植物ꎬ
适用于毛果茄幼苗或样本鉴定特征缺失或种子难

以识别的辅助鉴定ꎮ

图 ５　 毛果茄在中国适生值 μ>０.７ 的站点分布[审图号:ＧＳ(２０２４)３１４４ 号]
Ｆｉｇ.５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ ｉｎ Ｃｈｉｎａ (μ>０.７)
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图 ６　 毛果茄在中国适生性分布预测[审图号:ＧＳ(２０２４)３１４４ 号]
Ｆｉｇ.６　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ. ｖｉａｒｕｍ ｉｎ Ｃｈｉｎａ

　 　 适生性分析是有害生物风险分析的重要工作

之一ꎬ准确的分析结果可为后续制定相应的风险管

控措施提供可靠的理论依据ꎮ 外来入侵植物的适

生性和环境条件息息相关ꎬ在开展适生性分析时ꎬ
适生因子的选择尤为重要ꎬ需依据前人的研究结果

并拟合研究对象的生物学特性确定关键适生因子ꎬ
在数据不全、时间有限、经费不足的情况下ꎬ研究结

果会出现与现实情况不一致的情况ꎮ 本文利用模

糊综合评判的方法对毛果茄适生性进行分析ꎬ研究

得出毛果茄潜在适生地区分布在江苏、河北、天津、
上海、广东、海南、浙江、广西、山东、安徽、福建、湖
北、江西、北京、新疆、湖南、河南、重庆、贵州、陕西、
四川、山西、云南、甘肃、西藏ꎬ包含了实际发生地

区ꎬ说明结果可信度比较高ꎬ具有一定的借鉴和参

考意义ꎬ为尽早建立毛果茄监测防控体系提供了理

论依据ꎮ 鉴于毛果茄潜在分布广、适应性强、危害

性大ꎬ建议加强以上地区该入侵杂草的监测及防控

力度ꎬ以保障农牧业生产及环境生态安全ꎮ
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