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ARTICLE INFO ABSTRACT 
Received:  07/11/2021 Pyrularia is a small parasitic genus of the Cervantesiaceae with two 

to five species exhibiting in a well-known classical intercontinental 

disjunct distribution between Eastern Asia and Eastern North 

America. The present study was based on comprehensive taxon 

sampling of Pyrularia and five DNA regions including three 

chloroplasts (matK, rbcL, trnLF) and two nuclear ones ((small subunit 

ribosomal DNA (SSU rDNA), large subunit ribosomal DNA (LSU 

rDNA)) to clarify the phylogeny and historical biogeography of 

Pyrularia. Results of the study supported that Pyrularia in Eastern 

Asia (including P. edulis, P. sinensis, P. bullata and P. inermis) may 

best be treated as a single species, P. edulis. The genus Pyrularia 

includes two speices P. pubera in Eastern North America and P. 

edulis in Eastern Asia. Results of molecular dating and historical 

biogeography indicated that Pyrularia was originated in Africa and 

then dispersed to Asia, and subsequently to North America via the 

Bering land bridge, resulting in the current intercontinental Eastern 

Asia and Eastern North America distribution of Pyrularia. 
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NGHIÊN CỨU SỐ LƯỢNG LOÀI VÀ NGUỒN GỐC PHÁT SINH  

CỦA CHI PYRULARIA MICHX. (CERVANTESIACEAE) 
 

Lê Chí Toàn 
Trường Đại học Sư phạm Hà Nội 2 
 

THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  07/11/2021 Pyrularia là một chi nhỏ trong họ Cervantesiaceae, bao gồm từ hai 

đến năm loài và có sự phân bố không liên tục ở liên lục địa giữa 

Đông Á và Đông Bắc Mỹ. Nghiên cứu dựa trên việc lấy mẫu tối ưu 

cho Pyrularia và sử dụng 5 gen bao gồm: 3 gen lục lạp (matK, rbcL, 

trnLF) và 2 gen nhân (small subunit ribosomal DNA (SSU rDNA), 

large subunit ribosomal DNA (LSU rDNA)) nhằm tiến hành đánh giá 

mối quan hệ phát sinh của các mẫu Pyrularia, cũng như phân tích 

lịch sử địa lý sinh vật của chi này. Kết quả của nghiên cứu ủng hộ đề 

xuất hợp nhất tất cả các loài ở Đông Á của Pyrularia bao gồm P. 

edulis, P. sinensis, P. bullata và P. inermis thành một loài duy nhất là 

P. edulis. Chi Pyrularia bao gồm hai loài là P. pubera phân bố ở 

Đông Bắc Mỹ và P. edulis phân bố ở Đông Á. Ngoài ra, kết quả phân 

tích về thời gian phát sinh, lịch sử địa lý sinh vật, sự phân bố của 

Pyrularia đã đưa ra giả thuyết rằng, tổ tiên của Pyrularia được hình 

thành ở châu Phi, sau đó đã phát tán đến châu Á và tiếp tục đến Bắc 

Mỹ thông qua “cầu đất” trên biển Bering và hình thành nên sự phân 

bố liên lục địa Đông Á - Đông Bắc Mỹ như hiện nay của Pyrularia. 
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1. Mở đầu 

Họ Đàn hương (Santalaceae) là một thành viên lớn trong bộ Đàn hương (Santalales). Hiện 

nay, họ Đàn hương có khoảng 44 chi với 900 loài tập trung phân bố ở vùng ôn đới và nhiệt đới 

trên toàn thế giới [1]-[3]. Một số loài trong họ Đàn hương có giá trị kinh tế, ví dụ như: Santalum 

album được sử dụng để chiết xuất tinh dầu trong sản xuất nước hoa; củ của một số loài Arjona 

được dùng làm thức ăn đối với người dân ở miền Nam Chile [3]. 

Mối quan hệ phát sinh bên trong họ Đàn hương được tiến hành nghiên cứu bởi Le [2], Le và 

cộng sự [3], Der và Nickrent [4], Nickrent và cộng sự [5], Su và cộng sự [6]. Nickrent và cộng sự 

[5] đã công bố một sắp xếp phân loại cho bộ Đàn hương “a revised classification of Santalales”, 

trong đó các tác giả đã thành lập bốn họ mới từ các thành viên trước đây của họ Đàn hương là 

Amphorogynaceae, Cervantesiaceae, Comandraceae và Nanodeaceae.  

Cervantesiaceae được Nickrent và cộng sự thành lập với tám chi, trong đó bao gồm Pyrularia 

Michx [5]. Tam [7] ghi nhận 04 loài cho chi Pyrularia, bao gồm P. edulis (Wall.) A. DC., P. 

sinensis Y.C.Wu., P. inermis S.S.Chien, P. bullata P.C.Tam ở Trung Quốc và châu Á, và chỉ 01 

loài P. pubera Michx. cho Đông Bắc Mỹ. Tuy nhiên, Xia và Gilbert [8]chỉ ghi nhận 01 loài P. 

edulis cho hệ thực vật Trung Quốc và châu Á; và 01 loài P. pubera cho hệ thực vật Đông Bắc Mỹ.  

Lê Chí Toàn và cộng sự tái xây dựng cây phát sinh loài cho họ Đàn hương Santalaceae [3]. 

Kết quả của nghiên cứu này chỉ ra rằng mối quan hệ phát sinh giữa các loài trong chi Pyrularia là 

chưa rõ ràng, đặc biệt là việc xác định số lượng loài của chi này ở châu Á. Tác giả cũng đề xuất 

rằng, nghiên cứu trong tương lai bằng việc tập trung lấy mẫu nhiều cho chi này có thể giúp làm 

sáng tỏ số lượng loài của chi này. Hơn nữa, một phân tích chuyên sâu về nguồn gốc phát sinh sẽ 

giúp làm sáng tỏ lịch sử tiến hóa của chi Pyrularia trên toàn thế giới. Hơn nữa, sẽ làm rõ “con 

đường” phân bố để hình thành sự phân bố các loài của Pyrularia như hiện nay. 

Nghiên cứu này, dựa trên sự nâng cao đáng kể về mẫu vật nghiên cứu của Pyrularia, nhằm: 

(1) xác định rõ số lượng loài của Pyrularia trên thế giới dựa trên dữ liệu phân tử và hình thái; (2) 

tái hiện lịch sử tiến hóa, phân bố của chi Pyrularia. 

2. Vật liệu, phương pháp nghiên cứu 

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Nghiên cứu sử dụng 81 loài (106 mẫu) thực vật của Santalales kết hợp với 05 gen bao gồm: 

03 gen lục lạp (matK, rbcL, trnLF) và 02 gen nhân (small subunit ribosomal DNA (SSU rDNA), 

large subunit ribosomal DNA (LSU rDNA)) cho việc xây dựng dữ liệu phân tử. Các gen và mồi 

trong nghiên cứu này được thiết kế theo các nghiên cứu trước đây [2]-[4]. Trong 106 mẫu nghiên 

cứu, có 26 mẫu của chi Pyrularia, 14 mẫu của Opiliaceae, Loranthaceae và Misodendraceae 

được sử dụng làm đối chứng. 

Chất lượng của các trình tự gen được kiểm tra bằng sử dụng công cụ BLAST trên Genbank 

(NCBI). Việc sắp xếp và xử lý gióng hàng (alignment) cho khối dữ liệu phân tử được tiến hành 

trên phần mềm Geneious 8.0.5 [9]. 

2.2. Phân tích xây dựng cây phát sinh loài phân tử 

Hai phương pháp xây dựng cây phát sinh có độ tin cậy cao và phổ biến hiện này là maximum 

likelihood (ML) và Bayesian inference (BI) đều được sử dụng để xây dựng cây phát sinh cho họ 

Đàn hương và chi Pyrularia. Phân tích ML được thực hiện sử dụng chương trình RAxML 8.2.10 

[10], [11] với mô hình chạy tốt nhất là GTR + I + G model cho khối dữ liệu phân tử được xác 

định từ phần mềm jModelTest 2.1.6 [12]. Chương trình được chạy trực tuyến tại “Cổng thông tin 

CIPRES” thuộc dự án nghiên cứu phát sinh loài do Quỹ Khoa học tự nhiên Hoa Kỳ tài trợ. Chỉ số 

ủng hộ (bootstrap) của phân tích ML được thực hiện với 1000 lần lặp lại. Trong khi đó, phương 

pháp Bayesian inference được tiến hành trong phần mềm MrBayses 3.1.2 [13] với mô hình chạy 

tốt nhất giống với phương pháp ML là GTR + I + G model. Thuật toán MCMC (Markov chain 
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Monte Carlo) của phân tích BI được cài đặt để chạy trong 10.000.000 thế hệ và mỗi một cây phát 

sinh được chọn sau 1000 thế hệ khác nhau. Phần mềm Tracer 1.6 [14], sẽ được sử dụng để kiểm 

tra mức độ ảnh hưởng và chất lượng của cây phát sinh sau khi phân tích kết thúc với tất cả các 

thông số cần phải lớn hơn 200. Trong số 10.000 cây phát sinh được tạo ra sau phân tích, 2500 cây 

đầu tiên tương ứng 25% sẽ được loại bỏ [2], [3], [15]-[17]. Cuối cùng, cây phát sinh phù hợp 

nhất cùng với chỉ số ủng hộ (posterior probabilities (PP)) được xác định và được đọc bằng 

Figtree 1.4. 

3. Kết quả và thảo luận 

3.1. Mối quan hệ phát sinh và số lượng loài của Pyrularia 

Cây phát sinh loài của họ Đàn hương và Pyrularia được trình bày ở Hình 1, kết quả từ phân 

tích phát sinh loài ML và BI cho kết quả tương đồng cao, các nhánh trên cây đều nhận được sự 

ủng hộ tốt từ dữ liệu phân tử. 

Bảy họ bao gồm Thesiaceae, Comandraceae, Cervantesiaceae, Nanodeaceae, Santalaceae, 

Viscaceae, Amphorogynaceae được ghi nhận trên cây phát sinh (Hình 1). Tất cả bảy họ trên đều 

được ghi nhận là đơn phát sinh (monophyletic) với chỉ số ủng hộ cao (ML BS = 100%, PP = 1.0). 

Kết quả này là phù hợp và tương đồng các kết quả của các nghiên cứu trước đây như [3], [5], [6]. 

Họ Cervantesiaceae được thành lập bởi Nickrent và cộng sự [3] với tám chi là Acanthosyris 

(ba loài), Cervantesia (bốn loài), Jodina (một loài), Okoubaka (hai loài), Pilgerina (một loài), 

Pyrularia (ba loài, một loài ở Đông Nam Hoa Kỳ và hai loài ở Trung Quốc và châu Á), 

Scleropyrum (sáu loài), Staufferia (một loài). Kết quả phân tích của chúng tôi ủng hộ mạnh mẽ 

Pyrularia là nhóm đơn phát sinh với hai nhánh phát sinh tương ứng với P. pubera từ Đông Bắc 

Mỹ và Pyrularia từ Đông Á. Pyrularia có thể được phân biệt với các chi khác trong 

Cervantesiaceae bởi đặc điểm hình thái đặc trưng như cây bụi hoặc gỗ nhỏ cao từ 3 - 5 m, lá bắc 

sớm rụng, quả hạch giả và có đĩa lõm ở đỉnh quả. 

Pyrularia được ghi nhận bao gồm hai đến năm loài tùy theo các quan điểm sắp xếp phân loại 

[1], [5], [7], [8], [18]. Các loài của Pyrularia bao gồm P. pubera loài đặc hữu của hệ thực vật 

Đông Bắc Mỹ và một đến bốn loài đặc hữu của hệ thực vật Đông Á [1], [5], [7], [8]. 

Kết quả phân tích dữ liệu phân tử của chúng tôi ủng hộ loài P. pubera từ Đông Bắc Mỹ có 

quan hệ rất gần gũi và nằm trên một nhánh khác biệt rõ ràng so với các mẫu của Đông Á (Hình 

1). Loài P. pubera có sự khác biệt so với đối tác của nó ở Đông Á như cây bụi nhỏ hơn 3 m (so 

với cây thường cao hơn 3 m) [1], [8], phiến lá hẹp hơn nhưng dài hơn, quả nhỏ và ngắn hơn so 

với quả của các thành viên ở Đông Á, cả hai mặt của lá có lông khi trưởng thành (so với chỉ có 

mặt dưới có lông và mặt trên nhẵn ở các loài Đông Á). 

Trong khi đó các mẫu của Đông Á bao gồm bốn loài P. edulis, P. sinensis, P. inermis và P. 

bullata nằm trên hai nhánh còn lại trong Pyrularia. Tuy nhiên kết quả bất ngờ và thú vị nhất đó là 

cả bốn loài trên đều không được ủng hộ là đơn phát sinh và chúng nằm lẫn vào nhau (Hình 1). 

Các phân tích đặc điểm hình thái của cả bốn loài trên chỉ ra rằng chúng rất giống nhau và chỉ tồn 

tại một số ít đặc điểm khác biệt như P. bullata và P. inermis dường như là một vì: (1) cả hai loài 

nằm trên nhánh khác nhau và đều không phải là phát sinh đơn ngành; (2) trình tự gen của cả hai 

loài là rất giống nhau; (3) các đặc điểm hình thái có sự khác biệt nhỏ và các đặc điểm này là 

không chắc chắn để sử dụng nhằm phân biệt hai loài này ngoài tự nhiên. Trong khi đó, các đặc 

điểm để xác định P. sinensis là chồi nhẵn, không lông, lá hình elip, quả gần như hình cầu. Chồi 

của P. sinensis khá là mịn so với các loài ở Đông Á khác, nhưng các cạnh của vảy chồi vẫn vàng 

và có lông nhung. Ngoài ra, P. sinensis có lá ngắn hơn và cuống quả lại dài hơn so với P. edulis [3], 

tuy vậy, khoảng dao động chiều dài lá thực tế của P. edulis là rất rộng (5,8 - 17 cm) [7], [8]; do đó 

kích thước lá của cả hai loài là tương đồng. Hơn nữa, chiều dài cuống quả giữa hai loài chỉ khác 

biệt trong khoảng 2 mm, điều này chỉ quan sát được khi tiến hành phân tích trong phòng tiêu bản, 

và không có sự khác biệt ở ngoài thực địa. Các sự khác biệt trình bày ở trên thể hiện rằng kích 

thước lá hay chiều dài cuống quả là không đáng tin cậy để phân định loài của Pyrularia. 
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Hình 1. Cây phát sinh loài của họ Đàn hương và Pyrularia từ phương pháp Bayesian inference sử dụng 

dữ liệu phân tử kết hợp của 05 gen. Chỉ số ủng hộ của ML và BI được trình bày trên các nhánh của cây, 

các chỉ số nhỏ hơn 50% được thể hiện bằng “–”. 

 

Xét về vị trí phân bố các loài ở Đông Á, chúng có sự phân bố rất gần và chồng chéo nhau 

trong đó P. edulis phân bố rộng ở Đông Á như Trung Quốc, Nepal, Bhutan, Sikkim và India; ba 

loài còn lại tập trung phân bố ở Trung Quốc gồm P. sinensis (Tứ Xuyên, Vân Nam, Quảng Tây, 

Hồ Nam, Giang Tây và Quảng Đông), P. bullata (Quảng Tây, Quảng Đông và Vân Nam), P. 

inermis (Trùng Khánh) [7], [8]. 

Vì vậy, xem xét về sự biến đổi hình thái, sự phân bố chồng chéo và bằng chứng phân tử thì 

sắp xếp tốt nhất cho tất cả các loài ở Đông Á đó là chúng nên được hợp nhất thành một loài duy 

nhất. Hơn nữa, quan điểm này cũng phù hợp và tương đồng với Xia [19], Xia và Gilbert [8]. 
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3.2. Nguồn gốc phát sinh của Pyrularia 

Zhou và cộng sự đã ước lượng thời gian hình thành tổ tiên gần nhất của chi Pyrularia là 

khoảng 22,17 triệu năm trước (Ma) trong đầu thế Trung Tân (Miocene)[20] (Hình 2). Theo kết 

quả của phân tích lịch sử địa lý sinh vật thì tổ tiên của chi được hình thành tại châu Phi vào 

khoảng đầu thế Trung Tân, sau đó Pyrularia phát tán liên tiếp đến châu Á và Bắc Mỹ khoảng 

5,58 Ma, dẫn đến việc phân bố giống như ngày nay của Pyrularia (Hình 2).  

Sự phát tán liên lục địa giữa châu Á và châu Phi của thực vật thường có ba giả thuyết chính 

khác nhau được sử dụng để giải thích sự phát tán dựa trên thời gian phát sinh trong các thời kỳ 

địa chất khác nhau của trái đất [16], [21]-[23]. (1) Giả thuyết về sự di cư nhiệt đới “the 

Borneotropical migration hypothesis” [16], [24]: Giả thuyết này cho rằng phạm vi của rừng nhiệt 

đới được mở rộng từ châu Âu đến Nam Á và đạt cực đại vào thời điểm khí hậu tối ưu trên trái đất 

khoảng 50-52 Ma [25]. Các cuộc di cư nhiệt đới tạo điều kiện cho sự trao đổi sinh học giữa các 

quần thể sinh vật nhiệt đới thuộc vùng nằm trong vĩ độ trung bình ở Bắc Bán cầu và các siêu 

rừng nhiệt đới ở vùng xích đạo đặc biệt là châu Phi và châu Á theo cả hai chiều nhờ các vùng đất 

nối các mảnh của siêu lục địa Laurasian. Giả thuyết này đã được sử dụng để giải thích sự phát tán 

giữa châu Á và châu Phi cho một số họ thực vật hạt kín [26], [27]. Tuy nhiên thời điểm mở rộng 

của rừng nhiệt đới là không trùng với thời gian phát tán từ châu Phi tới châu Á của Purularia 

khoảng 22,17 Ma. (2) Giả thuyết thứ hai là di cư trên đất liền qua dải Ả Rập trong giai đoạn 

Miocene “The Miocene overland migration via land bridges Arabia” [16], [21]: Giả thuyết này 

cho rằng sự phát tán từ châu Phi đến châu Á qua bán đảo Ả Rập có thể khả thi đối với thực vật 

nhiệt đới trong thời kì đầu đến giữa Miocene khoảng 20 Ma, dựa vào sự va chạm của mảng châu 

Phi - Ả Rập với châu Á và một giai đoạn ấm lên trong khí hậu tối ưu khoảng 17-15 Ma [21], 

[25]. (3) Giả thuyết cuối cùng, sự phát tán đường dài xuyên đại dương nhờ động vật, gió hoặc 

dòng chảy đại dương [16]. Tuy nhiên giải thuyết này thường sử dụng cho các trường hợp có thời 

điểm phát sinh gần đây [20].  

Kết quả phân tích thời gian phát sinh ước tính rằng sự phát tán từ châu Phi sang châu Á của 

Purularia là 22,17 Ma và có sự dao động trong khoảng 12,81 - 33,44 Ma (Hình 2). Giả thuyết thứ 

nhất về sự di cư nhiệt đới và giả thuyết thứ 3 về sự phát tán đường dài xuyên đại dương dường 

như không hợp lý khi áp dụng cho trường hợp của Pyrularia do không trùng khớp về thời gian. 

Giả thuyết thứ 2 di cư trên đất liền qua dải Ả Rập trong giai đoạn Miocene dường như là khả thi 

hơn cả đối với Pyrularia. Khoảng 20 Ma, sự va chạm giữa mảng châu Phi - Ả Rập với mảng Iran 

và Anatolia cùng với sự thu hẹp và biến mất dần của biển Tethys (Tethys sea) đã cho phép kết 

nối đất liền và hình thành cầu nối giữa châu Phi và Tây Nam Á. Những sự kiện địa chất này trùng 

hợp với thời kỳ ấm lên đỉnh điểm trong giai đoạn khí hậu tối ưu giữa Miocene, đã tạo điều kiện 

cho sự trao đổi sinh vật rộng rãi giữa châu Phi và châu Á trên bán đảo Ả Rập [21]. 

Kết quả phân tích chỉ ra rằng, tổ tiên của Pyrularia được hình thành ở châu Phi sau đó phát 

tán đến châu Á và từ đây phát tán sang Bắc Mỹ khoảng 5,58 Ma.  
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Hình 2. (A). Cây thời gian phát sinh và lịch sử địa lý sinh vật của Pyrularia;  

(B). Giả thuyết lịch sử tiến hóa và con đường phát tán của Pyrularia 

 

Có thể nói rằng, sự cách biệt về địa lý ở thực vật ký sinh là có liên hệ với lịch sử địa lý sinh 

vật của vật chủ ký sinh của chúng. Pyrularia thường được quan sát thấy ký sinh trên các thành 

viên của họ Dẻ (Fagaceae) đặc biệt trên Cyclobalanopsis Oerst, Castanopsis (D.Don) Spach, 

Quercus L., và một số chi của các họ khác như Carpinus L., Liriodendron L., Magnolia L [28]. 

Rất nhiều loài trong số các chi kể trên được tìm thấy ở Đông Á và Đông Bắc Mỹ [29]. Hơn nữa, 

các cây chủ ký sinh này như Tsuga (Endl.) Carrière có thời gian phát sinh và bùng nổ đa dạng 
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sớm hơn thời gian của Pyrularia khoảng 31,43 Ma [30]. Ngược lại các loài khác có thời gian 

phát sinh và đa dạng tương tự với Pyrularia như Liriodendron khoảng 14,15 Ma [31], Sassafras 

13,8 Ma [32], Rytidospermum Spach 10,57 Ma [31]. 

Pyrularia có khả năng ký sinh gần như với mọi rễ cây khác lân cận, sự phân ly địa lý của 

Pyrularia có thể không liên quan đến một hoặc nhiều cây chủ ký sinh cụ thể, nhưng có thể là kết 

quả của một phản ứng tương ứng với các sự kiện khí hậu từ giữa cho đến cuối Miocene và kéo 

dài đến Messinian cùng với nhiều vật chủ có thể có từ các khu rừng trung sinh. 

Sự phát tán liên lục địa từ châu Á sang Bắc Mỹ trong khoảng 5,58 Ma có thể được giải thích 

bằng giả thuyết di cư xuyên Thái Bình Dương nhờ các “cầu đất” trên biển Bering “The trans-

Pacific migration via the Bering land bridge”. Các dải đảo trên biển Bering xuất hiện trong thời 

kỳ Neogene giúp sự trao đổi sinh vật xuyên Thái Bình Dương đến khoảng 3,5 Ma. Pyrularia rất 

có thể đã di cư vào Bắc Mỹ qua “cầu đất” trên biển Bering. Đặc biệt, nghiên cứu này loại trừ khả 

năng phát tán đường dài “Long-distance dispersal” đối với Pyrularia dựa trên hình thái và các 

đặc điểm khác trên quả của nó. Quả của Pyrularia có chứa một loại dầu chát và một số độc tố. 

Loại quả này độc đối với con người nhưng lại được hươu ở Bắc Mỹ ưa thích [33], [34]. Theo ghi 

nhận ở Châu Á, chuột là đối tượng tiêu thụ chính, còn thỏ và các loài gặm nhấm khác cũng có thể 

ăn quả của Pyrularia một cách an toàn. Mỗi quả nặng khoảng 10–20 gram và có một hạt tròn có 

đường kính 2 - 3 cm, do đó nó quá lớn để các loài chim thông thường ở châu Á có thể tiêu hóa 

được. Hơn nữa, có vẻ như hầu hết các loài động vật ăn quả của Pyrularia được báo cáo ở đây đều 

là những loài phát tán hạt hiệu quả cho Pyrularia trong khoảng cách xa qua các đại dương. 

Nghiên cứu cho thấy, hầu hết các dòng giống của thực vật có hạt giữa Đông Á và Bắc Mỹ đều có 

một hướng di cư từ châu Á sang châu Mỹ thông qua “cầu đất” trên biển Bering [29]. Trường hợp 

của Pyrularia cũng trùng hợp với giả thuyết di cư khỏi châu Á “Out of Asia”, cho rằng nhiều 

nhóm thực vật của rừng ôn đới và cận nhiệt đới có nguồn gốc và đa dạng ở Đông Á, sau đó di 

chuyển ra khỏi châu Á trong suốt 30 triệu năm qua [35]. 

4. Kết luận 

Nghiên cứu dựa trên việc lấy mẫu tối ưu cho Pyrularia kết hợp với các phân tích hình thái, địa 

lý sinh vật ủng hộ đề xuất hợp nhất tất cả các loài ở Đông Á của Pyrularia bao gồm P. edulis, P. 

sinensis, P. bullata và P. inermis thành một loài duy nhất là P. edulis. Chi Pyrularia bao gồm hai 

loài là P. pubera phân bố ở Bắc Mỹ và P. edulis phân bố ở Đông Á. Kết quả các phân tích về thời 

gian phát sinh, lịch sử địa lý sinh vật và chứng minh về nguồn gốc, sự phân bố của Pyrularia giả 

thuyết rằng, tổ tiên của Pyrularia được hình thành ở châu Phi, sau đó đã phát tán đến châu Á và 

tiếp tục đến Bắc Mỹ thông qua “cầu đất” trên biển Bering và hình thành nên sự phân bố liên lục 

địa Đông Á - Bắc Mỹ hiện nay của Pyrularia. 
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