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摘　 要: 为探究云南伤科用毒性药材黄草乌(Ｒａｄｉｘ Ａｃｏｎｉｔｕｍ Ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｉ)栽培品质量的影响因素ꎬ该研究

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ４０００ 高通量测序平台对来自 １０ 个不同栽培基地黄草乌样品的叶绿体基因组展开测序ꎬ
经过对测序数据的组装、注释ꎬ利用生物信息学工具对其叶绿体基因组特征展开分析并构建系统发育树ꎮ
结果表明:(１)１０ 个栽培品的叶绿体基因组全长 １５５ ７４４ ~ １５５ ９３７ ｂｐꎬ大单拷贝区和小单拷贝区分别为

８６ ３６３~８６ ５４８ ｂｐ、１６ ９２１~ １７ ００７ ｂｐꎬ反向重复区大小为 ２６ １７０~ ２６ ２３６ ｂｐꎬ均注释到 １３１ 个基因ꎮ (２)序
列鉴定出 ６０~ ７３ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ基因组比较分析发现ꎬ１０ 个栽培品叶绿体基因组显示出一定的扩张ꎬ并在其

中发现了 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ－ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ 等变异热点区域ꎮ (３)基于 ２ 个数据集的系统发育分析均表明ꎬＪＳ￣１￣４、ＱＪ￣１￣
２、ＬＸ￣１￣３、ＬＪ￣３￣２ 与黄草乌(Ａｃｏｎｉｔｕｍ ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｕｍ)亲缘关系较近ꎻＬＱ￣１￣３、ＧＪ￣１￣３、ＮＬ￣１￣３、ＤＣ￣２￣２ 和滇南草

乌(Ａ. ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ)关系较近ꎻ基于全叶绿体基因组序列构建的系统进化树中 ＬＪ￣４￣３ 与马耳山乌头

(Ａ. ｄｅｌａｖａｙｉ)亲缘关系近ꎬＬＪ￣１￣２ 与宾川乌头(Ａ. ｄｕｃｌｏｕｘｉｉ)的亲缘关系较近ꎻ而基于蛋白质编码基因序列构

建的系统进化树中ꎬＬＪ￣４￣３ 与西南乌头(Ａ. ｅｐｉｓｃｏｐａｌｅ)亲缘关系近ꎬＬＪ￣１￣２ 则与苍山乌头(Ａ. ｃｏｎｔｏｒｔｕｍ)关系

较近ꎮ 综上认为ꎬ黄草乌的栽培种植存在种源混杂的客观问题ꎬ主要有黄草乌和滇南草乌两种植物ꎬ个别栽

培基地还掺混了乌头属(Ａｃｏｎｉｔｕｍ)的其他物种ꎬ这可能是黄草乌栽培品质量不稳定的因素之一ꎮ
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ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ Ｒａｄｉｘ Ａｃｏｎｉｔｕｍ Ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｉ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ｒａｄｉｘ Ａｃｏｎｉｔｕｍ Ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｉꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

　 　 黄草乌 ( Ａｃｏｎｉｔｕｍ ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｕｍ ) 为毛茛科

(Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ ) 乌 头 属 ( Ａｃｏｎｉｔｕｍ ) 蔓 乌 头 系

(Ｓｅｒ. Ｖｏｌｕｂｉｌｉａ) 多年生草本植物ꎬ分布于云南中

部、四川 (会理) 及贵州西部ꎬ生于海拔 ２ １００ ~
２ ５００ ｍ 的山地灌丛中(中国植物志编辑委员会ꎬ
１９７９)ꎮ 其药用部位为根ꎬ有剧毒ꎬ主要含有滇乌

碱等多种二萜类生物碱ꎬ具有祛风散寒、活血止

痛、解毒消肿等作用(李雪佩等ꎬ２０１７)ꎬ是云南红

药、虎力散和百宝丹等云南著名伤科类药物的主

要原料药之一(曾礼芳等ꎬ２０２１)ꎬ有极高的药用价

值ꎮ 黄草乌用药需求大ꎬ最初主要依靠野生资源ꎬ
但过度采挖造成了分布区域锐减和野生资源枯

竭ꎮ 近年来ꎬ黄草乌的人工驯化栽培获得成功(字
淑慧等ꎬ２０１２)ꎬ在云南的泸西、建水、个旧、东川、
禄劝、丽江、巧家等地区有较大规模栽培种植ꎬ有
效解决了资源供应问题ꎮ 然而ꎬ我们对几个栽培

基地的药材进行主要毒性成分含量进行分析时发

现ꎬ滇乌碱的含量不稳定ꎬ另一特征成分黄草乌碱

甲的含量波动范围则更大(董帅等ꎬ２０２０)ꎮ 黄草

乌作为乌头类毒性药材ꎬ质量稳定尤为重要ꎬ因此

对其质量影响因素的研究很有必要ꎮ
黄草乌药材来源在 １９７４ 年和 １９９６ 年版的

«云南省药品标准» 中规定:草乌 ( Ｒａｄｉｘ Ａｃｏｎｉｔｉ
Ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｉ ) 为 毛 茛 科 植 物 黄 草 乌 ( Ａ.
ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｕｍ)或滇南草乌(Ａ. ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ)的
块根(云南省卫生局ꎬ１９７４ꎻ云南省卫生厅ꎬ１９９６)ꎬ
２００５ 年版的«云南省中药材标准»仅收录了黄草

乌一种植物来源ꎬ并修订药材名为黄草乌(Ｒａｄｉｘ
Ａｃｏｎｉｔｕｍ Ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｉ)(云南省食品药品监督管理

局ꎬ２０１３)ꎮ «云南植物志» (中国科学院昆明植物

研究所ꎬ２０００)中记载ꎬ黄草乌与滇南草乌在形态

上十分相近ꎬ黄草乌花期 ８—１０ 月ꎬ滇南草乌花果

期 １０ 月ꎬ块根均供药用ꎬ民间用于治疗风寒湿痹、
中风瘫痪、跌打损伤等疾病ꎬ用途基本相同ꎮ 我们

发现不同地区种植的黄草乌药材有黄皮黄芯、紫
皮黄芯和紫皮紫芯几种情况ꎬ花的形态也略有不

同ꎮ 通过调研了解到ꎬ黄草乌的种植来源中有一

部分是种植户在基地附近采挖的野生品ꎬ并未明

３９８１１０ 期 施晓静等: 基于全叶绿体基因组分析的栽培黄草乌基源研究



确其植物基原ꎮ 由此可见ꎬ黄草乌在栽培过程中

可能存在种源混杂的情况ꎬ进而导致药材质量不

稳定ꎮ 乌头属植物种类较多ꎬ种间界限模糊ꎬ形态

相似难以区别(朱高倩等ꎬ２０２０)ꎬ受外部环境影

响ꎬ植株形态、花色花型、根的数量及根皮颜色等

在种内会有差异ꎬ仅依靠传统形态学鉴定、理化性

质鉴定、显微特征鉴定等方法不能准确区别乌头

类植物(童玉懿等ꎬ１９８６ꎻ罗艳和杨亲二ꎬ２００５ꎻ肖
培根等ꎬ２００６ꎻ周成蕾ꎬ２０１３)ꎮ 因此ꎬ利用分子生

物学手段明确黄草乌植物基原ꎬ可从源头保障药

材质量ꎮ
叶绿体是多数高等植物和少部分藻类及原核

生物进行光合作用和生命代谢活动的重要细胞

器ꎬ是半自主性细胞器ꎬ拥有自己的基因组ꎬ也就

是叶绿体基因组( ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ) (王仕奇等ꎬ
２０２２)ꎮ 叶绿体基因组对于筛选药用植物密切相

关物种的分子标记以及破译亲缘关系较近植物类

群间的系统发育关系具有重要贡献( Ｊａｎｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ Ｗｉｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ 姜汶君等ꎬ２０２０)ꎮ 近年

来ꎬ新一代测序技术发展迅速ꎬ测序成本逐年降

低ꎬ已经有越来越多的叶绿体基因组成功发表ꎬ推
动着分子生物学研究的迅速发展( Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９８６ꎻ Ｏｈｙａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８６)ꎮ 前人利用内转录间

隔区 ＩＴＳ(张富民等ꎬ２００３ꎻＬｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)、ｐｓｂＡ￣
ｔｒｎＨ 序列(朱高倩等ꎬ２０２０)等构建了乌头属植物

的系统发育关系ꎬ在亚属水平上基本能说明其亲

缘关系ꎮ 然而一些研究结果表明ꎬ亚属下分类群

的划分与传统划分不一致ꎻ叶绿体基因组可以作

为 ＤＮＡ 超级条形码对植物物种进行准确鉴别ꎮ
樊东昌等(２０２２)虽然通过叶绿体全基因组序列构

建了乌头属的系统进化树ꎬ但并未囊括乌头属的

大部分物种ꎮ
本研究以采集到的 １０ 个黄草乌栽培品为材

料ꎬ对他们的完整叶绿体基因组序列进行测序、组
装、注释ꎬ揭示其基本序列和结构特征ꎬ同时结合

３２ 个已发表乌头属物种的叶绿体基因组序列分析

１０ 个栽培品的系统发育关系ꎮ 拟探讨以下科学问

题:黄草乌的种植栽培是否确实存在种源混杂的

客观情况ꎬ进而导致了黄草乌药材质量的不稳定ꎮ
本研究将明确黄草乌的栽培种源问题ꎬ并为黄草

乌的基原植物鉴定、规范化种植、合理开发利用等

研究提供一定数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料

黄草乌栽培品采自禄劝县干海子撒营盘、泸
西县三塘乡、巧家县药山镇、宁蒗县永宁乡等栽培

基地(表 １)ꎬ选择健康植株ꎬ采集新鲜嫩叶并用干

燥硅胶保存ꎮ

表 １　 １０ 个栽培品采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

编号
Ｃｏｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

(Ｅ)

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ
(Ｎ)

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

东川区汤丹镇
Ｔａｎｇｄａｎ Ｔｏｗｎꎬ
Ｄｏｎｇｃｈｕａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ

ＤＣ￣２￣２ １３０°０２′ ２６°０９′ ２ ８５０

个旧市对门山
Ｄｕｉｍｅｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ
Ｇｅｉｊｉｕ Ｃｉｔｙ

ＧＪ￣１￣３ １０３°１１′ ２３°２１′ ２ ２６０

建水县普雄乡
Ｐｕｘｉｏｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ
Ｊｉａｎｓｈｕｉ Ｃｏｕｎｔｙ

ＪＳ￣１￣４ １０３°０４′ ２３°２９′ ２ ２２０

丽江市太安乡
Ｔａｉ􀆳ａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ
Ｌｉｊｉａｎｇ Ｃｉｔｙ

ＬＪ￣１￣２ １００°０５′ ２６°４７′ ３ ０００

丽江市太安乡
Ｔａｉ􀆳ａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ
Ｌｉｊｉａｎｇ Ｃｉｔｙ

ＬＪ￣３￣２ １００°０６′ ２６°４８′ ２ ７２８

丽江市太安乡
Ｔａｉ􀆳ａｎ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ
Ｌｉｊｉａｎｇ Ｃｉｔｙ

ＬＪ￣４￣３ １００°０５′ ２６°４４′ ２ ９１０

禄劝县干海子撒
营盘
Ｇａｎｈａｉｚｉ Ｓａｙｉｎｇｐａｎꎬ
Ｌｕｑｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

ＬＱ￣１￣３ １０２°３０′ ２６°０４′ ２ ６２０

泸西县三塘乡
Ｓａｎｔａｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ
Ｌｕｘｉ Ｃｏｕｎｔｙ

ＬＸ￣１￣３ １０３°４８′ ２４°２７′ ２ ２２０

宁蒗县永宁乡
Ｙｏｎｇｎｉｎｇ Ｔｏｗｎｓｈｉｐꎬ
Ｎｉｎｇｌａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

ＮＬ￣１￣３ １００°４８′ ２７°２６′ ２ ６００

巧家县药山镇
Ｙａｏｓｈａｎ Ｔｏｗｎꎬ
Ｑｉａｏｊｉａ Ｃｏｕｎｔｙ

ＱＪ￣１￣２ １０３°０７′ ２７°１０′ ２ ４４０

１.２ 叶绿体 ＤＮＡ 提取与测序

使用 Ｂｉｏ Ｔｅｋｅ 公司的植物基因组 ＤＮＡ 提取试

剂盒 提 取 新 鲜 幼 嫩 叶 片 全 基 因 组 ＤＮＡꎬ 使 用

ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 超微量分光光度计(美国赛默飞世

尔科技有限公司)检测 ＤＮＡ 纯度ꎬ采用琼脂糖凝

胶电泳检测 ＤＮＡ 质量ꎬ检测合格后送往上海美吉

４９８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



生物医药科技有限公司进行 ＤＮＡ 文库构建ꎬ并采

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ４０００ 高通量测序平台进行测序ꎮ
１.３ 叶绿体基因组组装、注释和物理图谱绘制

测序获得的原始数据( ｒａｗ ｄａｔａ)用软件 ＮＧＳ
ＱＣ Ｔｏｏｌｋｉｔ( Ｐａｔｅｌ ＆ Ｊａｉｎꎬ ２０１２)进行过滤ꎬ使用默

认参数ꎬ除去低质量的 ｒｅａｄｓ 后获得待组装序列

( ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ )ꎮ 参 考 乌 头 属 黄 草 乌 Ａ.
ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｕｍ(ＮＣ＿０３８０９４)的叶绿体基因组序列ꎬ
利用 ＮＯＶＯＰｌａｓｔｙ(Ｄｉｅｒｃｋｘｓｅｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)软件对

１０ 个栽培品的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎬｋ￣ｍｅｒ
值设置为 ３９ꎮ 采用在线注释软件 Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｔｏｏｌ
ＧｅＳｅｑ ( Ｔｉｌｌｉｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ ) 进 行 注 释ꎬ 并 在

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｒ１１.１.５ 软件( Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)中进

行 人 工 校 对ꎮ 将 叶 绿 体 基 因 组 序 列 导 入

ＯＧＤＲＡＷ￣Ｄｒａｗ(Ｇｒｅｉｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)在线工具ꎬ绘
制叶绿体基因组物理图谱ꎬ带有完整注释信息的

ｃｐＤＮＡ 序列上传于 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中ꎬ并获得相

应 的 登 录 号 ( ＤＣ￣２￣２ꎬ ＯＰ２２７１９５ꎻ ＧＪ￣１￣３ꎬ
ＯＰ２２７１９６ꎻ ＪＳ￣１￣４ꎬ ＯＰ２２７１９７ꎻ ＬＪ￣１￣２ꎬ ＯＰ２２７１９８ꎻ
ＬＪ￣３￣２ꎬ ＯＰ２２７１９９ꎻ ＬＪ￣４￣３ꎬ ＯＰ２２７２００ꎻ ＬＱ￣１￣３ꎬ
ＯＰ２２７２０１ꎻＬＸ￣１￣３ꎬＯＰ２２７２０２ꎻＮＬ￣１￣３ꎬＯＰ２２７２０３ꎻ
ＱＪ￣１￣２ꎬＯＰ２２７２０４)ꎮ
１.４ 全叶绿体基因组特征分析

使用在线工具 ＭＩＳＡ(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)对各

序列的简单重复序列(ＳＳＲ)进行检测ꎬ参数设置为

单核苷酸 ( ｍｏｎｏ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ) ＳＳＲ≥１０ꎬ二核苷酸

(ｄｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ) ＳＳＲ≥５ꎬ三核苷酸 ( ｔｒｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ)
ＳＳＲ≥４ꎬ四核苷酸( ｔｅｔｒａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ) ＳＳＲ≥３ꎬ五核

苷酸(ｐｅｎｔａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ) ＳＳＲ≥３ 和六核苷酸( ｈｅｘａ￣
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ)ＳＳＲ≥３ꎮ
１.５ 全叶绿体基因组比较分析

使用 ＩＲｓｃｏｐｅ 在 线 工 具 ( Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)对 １０ 个栽培品叶绿体基因组 ４ 个区域边界

进行 差 异 分 析ꎮ 以 黄 草 乌 为 参 考 序 列ꎬ 使 用

ｍＶＩＳＴＡ ( Ｆｒａｚｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ ) 在 线 工 具ꎬ 采 用

ｓｈｕｆｆｌｅ￣ＬＡＧＡＮ 模式进行乌头属叶绿体基因组全序

列比对ꎮ 采用 ＤｎａＳＰ (Ｒｏｚａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)软件测

定 １０ 个栽培品叶绿体基因组的核苷酸多样性

(ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｐｉ)ꎬ参数如下:每步滑行 ２００
ｂｐ ( ｓｔｅｐ ＝ ２００ ｂｐ )ꎬ 窗 口 长 度 ６００ ｂｐ ( ｗｉｎｄｏｗ
ｌｅｎｇｔｈ ＝ ６００ ｂｐ)ꎮ
１.６ 系统发育分析

为探讨 １０ 个栽培品之间的进化关系以及在乌

头属植物中的系统发育位置ꎬ从美国国家生物信

息中心(ＮＣＢＩ)下载了 ３２ 个已发表的乌头属叶绿

体 基 因 组 序 列ꎬ 此 外 还 选 择 １ 种 飞 燕 草 属

(Ｃｏｎｓｏｌｉｄａ)植物 Ｃ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ(ＮＣ＿０４７２９２)ꎬ１ 种翠

雀属 (Ｄｅｌｐｈｉｎｉｕｍ) 植物还亮草 [Ｄ. ａｎｔｈｒｉｓｃｉｆｏｌｉｕｍ
(ＭＫ２５３４６１)]作为外类群ꎬ用以构建系统进化树

(表 ２)ꎮ 采 用 ＭＡＦＦＴ ｖ. ７. ０ 进 行 全 序 列 比 对

(Ｋａｔｏｈ ＆ Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ ２０１３)ꎬ同时选择最大似然法

(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ) 和贝叶斯法 ( Ｂａｙｅｓｉａｎ
ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ)进行系统发育分析以增加结果的可

信度ꎬＭＬ 树在软件 Ｐｈｙｌｏｓｕｉｔｅ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)
中进行构建ꎬ自展值设置为 １ ０００ 次ꎬＢＩ 树同样使

用 Ｐｈｙｌｏｓｕｉｔｅ 软件进行构建ꎬ共运算 ２ ０００ ０００ 代ꎬ
根据马尔科夫链的蒙特卡洛模拟算法 ( Ｍａｒｋｏｖ
ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ ＣａｒｌｏꎬＭＣＭＣ)ꎬ以随机树作为起始树ꎬ
每运算 １ ０００ 代抽样一次ꎮ 舍弃 ｂｕｒｎ￣ｉｎ 阶段 ２５％
的老化样本ꎬ并且在平均标准差降低至 ０.０１ 以下

时ꎬ用剩余的样本构建多数一致树ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 叶绿体全基因组基本结构特征和分类

与大多数被子植物的叶绿体基因组结构相类

似ꎬ１０ 个栽培品叶绿体基因组全长 １５５ ７４４ ｂｐ(ＬＪ￣
１￣２) ~ １５５ ９３７ ｂｐ(ＤＣ￣２￣２) (图 １)ꎬ呈典型的四分

体环状结构ꎬ即一对反向重复区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔꎬ
ＩＲ)将整个环状的叶绿体基因组分为一个大单拷

贝区( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎬ ＬＳＣ)和一个小单拷

贝区( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎬ ＳＳＣ)ꎬ其大小分别

为２６ １７０ ~ ２６ ２３６ ｂｐ、８５ ４５３ ~ ８６ ５４８ ｂｐ、１６ ９２１ ~
１７ ００７ ｂｐꎬ１０ 个样品的叶绿体基因组十分保守ꎬ不
仅大小和结构相似ꎬ而且 ＧＣ 含量均为３８.１％ꎬ都
具有明显的 ＡＴ 偏向性ꎮ 此外ꎬ叶绿体基因组注释

结果(表 ３)显示ꎬ１０ 个样品叶绿体基因组内容和

顺序基本一致ꎬ均含有 １３１ 个基因ꎬ其中包括蛋白

质编码基因 ８５ 个、转运 ＲＮＡ 基因( ｔＲＮＡ)３７ 个和

核糖体 ＲＮＡ 基因( ｒＲＮＡ)８ 个ꎮ
１０ 个栽培品的基因根据各功能的不同可以分

为 ４ 大类:(１)与转录翻译相关的基因ꎻ(２)与光合

作用相关的基因ꎻ(３)其他基因ꎻ(４)未知功能基

因ꎮ 与转录翻译相关的基因包括核糖体蛋白亚基

基因、ＲＮＡ 聚合酶基因、ｒＲＮＡ 基因和 ｔＲＮＡ 基因ꎬ
其中 ｔＲＮＡ 基因数量最多ꎻ与光合作用相关的基因
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表 ２　 用于系统发育树构建的已发表物种名录及其信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｉｓｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ

属名
Ｇｅｎｕｓ

种中文名
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｎａｍｅ
ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

种拉丁名
Ｌａｔｉｎ ｎａｍｅ
ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ
序列号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

乌头属
Ａｃｏｎｉｔｕｍ

黄草乌 Ａ. ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｕｍ ＮＣ＿０３８０９４

瓜叶乌头 Ａ. ｈｅｍｓｌｅｙａｎｕｍ ＮＣ＿０３８０９５

马耳山乌头 Ａ. ｄｅｌａｖａｙｉ ＮＣ＿０３８０９７

丽江乌头 Ａ. ｆｏｒｒｅｓｔｉｉ ＭＺ９５９０４４

西南乌头 Ａ. ｅｐｉｓｃｏｐａｌｅ ＮＣ＿０３８０９６

多枝乌头 Ａ. ｒａｍｕｌｏｓｕｍ ＯＭ２８９０５９

滇西乌头 Ａ. ｂｕｌｌｅｙａｎｕｍ ＯＫ３２３９４９

德钦乌头 Ａ. ｏｕｖｒａｒｄｉａｎｕｍ ＯＭ２８９０５７

滇南草乌 Ａ. ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ ＭＮ６３５７４５

铁棒锤 Ａ. ｐｅｎｄｕｌｕｍ ＮＣ＿０５３８４８

伏毛铁棒锤 Ａ. ｆｌａｖｕｍ ＮＣ＿０５６２８０

宾川乌头 Ａ. ｄｕｃｌｏｕｘｉｉ ＯＭ３２８０７０

显柱乌头 Ａ. ｓｔｙｌｏｓｕｍ ＯＭ３２８０７１

苍山乌头 Ａ. ｃｏｎｔｏｒｔｕｍ ＮＣ＿０３８０９８

— Ａ. ｃｉｌｉａｒｅ ＮＣ＿０３１４２０

— Ａ. ｊａｌｕｅｎｓｅ ｓｕｂｓｐ.
ｊａｌｕｅｎｓｅ

ＫＴ８２０６６８

萝卜乌头 Ａ. ｊａｐｏｎｉｃｕｍ ｓｕｂｓｐ.
ｎａｐｉｆｏｒｍｅ

ＫＴ８２０６７０

北乌头 Ａ. ｋｕｓｎｅｚｏｆｆｉｉ ＮＣ＿０３１４２２

乌头 Ａ. ｃａｒｍｉｃｈａｅｌｉｉ ＮＣ＿０３０７６１

蔓乌头 Ａ. ｖｏｌｕｂｉｌｅ ＫＵ５５６６９０

— Ａ. ｃｈｉｉｓａｎｅｎｓｅ ＮＣ＿０２９８２９

— Ａ. ａｕｓｔｒｏｋｏｒｅｅｎｓｅ ＫＴ８２０６６３

高山乌头 Ａ. ｍｏｎａｎｔｈｕｍ ＮＣ＿０３１４２３

黄花乌头 Ａ. ｃｏｒｅａｎｕｍ ＮＣ＿０３１４２１

— Ａ. ｐｓｅｕｄｏｌａｅｖｅ ＮＣ＿０３５８９２

赣皖乌头 Ａ. ｆｉｎｅｔｉａｎｕｍ ＮＣ＿０３６３５８

高帽乌头 Ａ. ｌｏｎｇｅｃａｓｓｉｄａｔｕｍ ＮＣ＿０３５８９４

— Ａ. ａｎｇｕｓｔｉｕｓ ＮＣ＿０３６３５７

— Ａ. ｒｅｃｌｉｎａｔｕｍ ＭＦ１８６５９３

高乌头 Ａ. ｓｉｎｏｍｏｎｔａｎｕｍ ＮＣ＿０３６３５９

牛扁 Ａ. ｂａｒｂａｔｕｍ ｖａｒ.
ｐｕｂｅｒｕｌｕｍ

ＫＴ９６４６９８

— Ｇｙｍｎａｃｏｎｉｔｕｍ
ｇｙｍｎａｎｄｒｕｍ

ＮＣ＿０３３３４１

飞燕草属
Ｃｏｎｓｏｌｉｄａ

— Ｃ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ ＮＣ＿０４７２９２

翠雀属
Ｄｅｌｐｈｉｎｉｕｍ

还亮草 Ｄ. ａｎｔｈｒｉｓｃｉｆｏｌｉｕｍ ＭＫ２５３４６１

　 注: — 表示在电子版«中国植物志»中找不到该物种的种中

文名ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃａｎ ｎｏｔ ｂｅ
ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ Ｆｌｏｒａ Ｒｅｉｐｕｂｌｉｃａｅ Ｐｏｐｕｌａｒｉｓ Ｓｉｎｉｃａｅ.

主要有光系统 Ｉ 基因、光系统 ＩＩ 基因、ＮＡＤ( Ｐ) Ｈ
氧化还原酶基因、细胞色素 ｂ / ｆ 复合体基因、ＡＴＰ
酶基因和二磷酸核酮糖羧化酶大亚基基因ꎬ其中

光合作用系统基因数量最多ꎻ其他基因共 ６ 个ꎻ未
知功能基因 ８ 个ꎮ 在这些基因中含有 ２１ 个双拷贝

基因ꎬ包括 ２ 个核糖体大亚基( ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３)、２ 个核

糖体小亚基( ｒｐｓ７、ｒｐｓ１２)、４ 个 ｒＲＮＡ 基因( ｒｒｎ４.５、
ｒｒｎ５、ｒｒｎ１６、ｒｒｎ２３)、７ 个 ｔＲＮＡ 基因( ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、ｔｒｎＩ￣
ＣＡＵ、ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、ｔｒｎＶ￣
ＧＡＣ)、１ 个 ＮＡＤＨ 脱氢酶(ｎｄｈＢ)、３ 个未知功能基

因(ｙｃｆ１、ｙｃｆ２、ｙｃｆ１５)(表 ４)ꎮ
２.２ 全叶绿体基因组 ＳＳＲ 分析

１０ 个栽培品的叶绿体基因组中共发现 ６０ 个

(ＬＪ￣１￣２) ~ ７３ 个(ＪＳ￣１￣４) ＳＳＲ 位点(图 ２:Ａ)ꎬ包括

２８~ ３７ 个单核苷酸 ＳＳＲ 位点、１３ ~ １６ 个二核苷酸

ＳＳＲ 位点、６ ~ ９ 个三核苷酸 ＳＳＲ 位点、６ ~ ９ 个四核

苷酸 ＳＳＲ 位点、２ ~ ５ 个五核苷酸 ＳＳＲ 位点ꎬ未发现

六核 苷 酸 ＳＳＲ 位 点ꎬ 单 核 苷 酸 重 复 占 比 最 大

(４４.４％ ~５１.５％)ꎮ 单碱基重复单元 Ａ / Ｔ、Ｃ / Ｇꎬ二
碱基重复单元 ＡＴ / ＴＡꎬ三碱基重复单元 ＡＡＴ / ＡＴＴ、
ＡＴＣ / ＡＴＧꎬ四碱基重复单元 ＡＡＡＧ / ＣＴＴＴ、ＡＡＡＴ /
ＡＴＴＴ 和 ＡＡＴＧ / ＡＴＴＣ、ＡＡＴＴ / ＴＴＡＡꎬ五碱基重复单

元 ＡＡＴＡＴ / ＡＴＡＴＴ 是 １０ 个样品共有的 ＳＳＲ(图 ２:
Ｂ)ꎮ １０ 个栽培品的叶绿体基因组中 ＳＳＲｓ 的分布

有所不同(图 ２:Ｃ)ꎬＬＳＣ 区含有 ５３４ 个 ＳＳＲｓꎬＳＳＣ
区含有 ４２ 个 ＳＳＲｓꎬＩＲ 区含有 ８８ 个 ＳＳＲｓꎬ不同样

品 ＳＳＲｓ 在 ３ 个区域的占比也不尽相同:ＬＳＣ 区为

７８.６％ ~８３.１％ꎬＳＳＣ 区为 １０.８％ ~ １４.７％ꎬＩＲ 区为

５.６％ ~８.６％ꎮ
２.３ ＩＲ 边界扩张和收缩分析

本研究比较了 １０ 个栽培品叶绿体基因组的

ＩＲ 区边界ꎬ结果见图 ３ꎮ １０ 个样品的叶绿体基因

组长度在 １５５ ７４４ ｂｐ(ＬＪ￣１￣２) ~ １５５ ９３７ ｂｐ(ＤＣ￣２￣
２)之间ꎬＩＲ 区域的长度为 ２６ １２７ ｂｐ( ＤＣ￣２￣２) ~
２６ １７０ ｂｐ( ＪＳ￣１￣４、ＱＪ￣１￣２、ＬＸ￣１￣３、ＬＪ￣４￣３)ꎬＬＳＣ 区

域的长度为 ８６ ４９６ ｂｐ(ＬＪ￣１￣２) ~ ８６ ６８０ ｂｐ(ＤＣ￣２￣
２)ꎬＳＳＣ 区域的长度为 １６ ９２１ ｂｐ(ＬＪ￣３￣２) ~ １７ ００７
ｂｐ(ＬＱ￣１￣３、ＧＪ￣１￣３、ＮＬ￣１￣３、ＤＣ￣２￣２)ꎬ所有样品的

ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域的大小相似ꎬＩＲ 区与 ＳＣ 区边

界高度保守ꎬ但各样品叶绿体基因组的 ＩＲ 区和其

他样品间仍略有差异ꎮ １０ 个样品的 ｒｐｓ１９ 基因均

距离 ＩＲｂ 区 ６３ ｂｐꎻ除 ＬＱ￣１￣３、ＧＪ￣１￣３、ＮＬ￣１￣３、ＤＣ￣
２￣２ ４ 个样品的 ｒｐｌ２ 长度为 １ ４８６ ｂｐ 外ꎬ 其余样品

６９８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



不同的颜色表示不同功能的基因ꎮ 粗线表示反向重复区(ＩＲａ 和 ＩＲｂ)的范围ꎬ它们将基因组分为小(ＳＳＣ)和大(ＬＳＣ)单拷贝区ꎮ
内圈基因顺时针方向转录ꎬ外圈基因逆时针方向转录ꎮ 深灰色内圈表示 ＧＣ 含量ꎬ浅灰色表示 ＡＴ 含量ꎮ
Ｃｏｌｏｒｅｄ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｉｃｋ ｌｉｎｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｅｘｔｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎｓ (ＩＲａ ａｎｄ ＩＲｂ)ꎬ ｗｈｉｃｈ ｓｅｐａｒａｔｅ
ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎｔｏ ｓｍａｌｌ (ＳＳＣ) ａｎｄ ｌａｒｇｅ (ＬＳＣ) ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎｓ. Ｇｅｎｅｓ ｄｒａｗｎ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｌｏｃｋｗｉｓｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｏｓｅ ｏｕｔｓｉｄｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｏｕｎｔｅｒ￣ｃｌｏｃｋｗｉｓｅ. Ｔｈｅ ｄａｒｋ ｇｒａｙ ｉｎｎｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｇｒａｙ ｔｏ ＡＴ ｃｏｎｔｅｎｔ.

图 １　 １０ 个栽培品全叶绿体基因组物理图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｍａｐ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

的 ｒｐｌ２ 长度均为 １ ４９０ ｂｐꎻｎｄｈＦ 基因距离 ＩＲｂ / ＳＳＣ
边界 １１３ ~ １１９ ｂｐꎻ所有样品的 ｙｃｆ１ 基因均横跨

ＳＳＣ 区和 ＩＲａ 区ꎬ并且 ｙｃｆ１ 基因大部分位于 ＳＳＣ 区

(４ ０１２ ~ ４ ０２７ ｂｐ)ꎬ均有１ ２８６ ｂｐ 位于 ＩＲａ 区ꎻ在
１０ 个样品中 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界均处于 ｒｐｌ２ 和 ｔｒｎＨ 基

因间ꎬｔｒｎＨ 基因距离 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界 １２０ ~ １２６ ｂｐꎮ

２.４ 全叶绿体基因组比对分析

以黄草乌为参考ꎬ使用 ｍＶＩＳＴＡ 在线工具对

１０ 个栽培品的叶绿体基因组进行全序列比对ꎬ以
分析 １０ 个栽培品的叶绿体基因组序列差异ꎮ 由

图 ４ 可知ꎬ１０ 个栽培品的基因组高度保守ꎬ其中ꎬ
ＩＲ 区更为保守ꎬ编码区相较于非编码区更保守ꎮ

７９８１１０ 期 施晓静等: 基于全叶绿体基因组分析的栽培黄草乌基源研究



表 ３　 １０ 个栽培品叶绿体基因组基本信息
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

全叶绿体基因组
Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

大单拷贝区
ＬＳＣ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

小单拷贝区
ＳＳＣ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

反向重复区
ＩＲ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

基因数量
Ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

总基因
数量
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｇｅｎｅｓ

蛋白质
编码基因

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

核糖体
ＲＮＡ
基因
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｒＲＮＡ
ｇｅｎｅｓ

转运
ＲＮＡ
基因
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｔＲＮＡ
ｇｅｎｅｓ

ＪＳ￣１￣４ １５５ ８４９ ３８.１ ８６ ５８５ ３６.２ １６ ９２４ ３２.６ ２６ １７０ ４３.０ １３１ ８５ ８ ３７

ＱＪ￣１￣２ １５５ ８５７ ３８.１ ８６ ５８２ ３６.２ １６ ９３５ ３２.６ ２６ １７０ ４３.０ １３１ ８５ ８ ３７

ＬＸ￣１￣３ １５５ ８４５ ３８.１ ８６ ５８２ ３６.２ １６ ９２３ ３２.６ ２６ １７０ ４３.０ １３１ ８５ ８ ３７

ＬＪ￣３￣２ １５５ ８７２ ３８.１ ８６ ６２５ ３６.２ １６ ９２１ ３２.５ ２６ １６３ ４３.０ １３１ ８５ ８ ３７

ＬＪ￣４￣３ １５５ ８８４ ３８.１ ８６ ６０６ ３６.２ １６ ９３８ ３２.５ ２６ １７０ ４３.０ １３１ ８５ ８ ３７

ＬＱ￣１￣３ １５５ ８１８ ３８.１ ８６ ５５５ ３６.２ １７ ００７ ３２.５ ２６ １２８ ４３.１ １３１ ８５ ８ ３７

ＧＪ￣１￣３ １５５ ８１８ ３８.１ ８６ ５５５ ３６.２ １７ ００７ ３２.５ ２６ １２８ ４３.１ １３１ ８５ ８ ３７

ＮＬ￣１￣３ １５５ ８１１ ３８.１ ８６ ５４８ ３６.２ １７ ００７ ３２.５ ２６ １２８ ４３.１ １３１ ８５ ８ ３７

ＤＣ￣２￣２ １５５ ９３７ ３８.１ ８６ ６８０ ３６.１ １７ ００３ ３２.５ ２６ １２７ ４３.１ １３１ ８５ ８ ３７

ＬＪ￣１￣２ １５５ ７４４ ３８.１ ８６ ４９６ ３６.２ １６ ９４４ ３２.６ ２６ １５２ ４３.０ １３１ ８５ ８ ３７

此外ꎬ１０ 个栽培品叶绿体基因序列中存在一些高

变区段ꎬ主要是基因间隔区 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ－ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、
ｔｒｎＣ￣ＧＣＡ － ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ、 ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ － ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、 ａｔｐＨ －
ａｔｐＩ、ｔｒｎＰ￣ＵＧＧ－ｐｓａＪ、 ｒｂｃＬ－ａｃｃＤ、ｙｃｆ４ － ｃｅｍＡ、 ｒｐｌ１６ －
ｒｐｓ３ 以及基因 ｒｐｌ２０、ｙｃｆ１ 等ꎮ

使用滑动窗口计算高度可变区域的核苷酸多

样性ꎬ以估计所分析的 １０ 个栽培品叶绿体基因组

中不同区域的差异水平ꎮ 由图 ５ 可知ꎬ核苷酸多

样性的变化范围为 ０ ~ ０.００９ １５ꎬ核苷酸多样性大

于 ０. ００６ 的是基因间隔区 ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ － ｔｒｎＥ￣ＵＵＣ、
ｃｃｓＡ－ ｎｄｈＤ、 ｐｅｔＤ － ｒｐｏＡ 以及基因 ｔｒｎＳ￣ＧＣＵ、 ｙｃｆ１、
ｒｐｌ１６、ｎｄｈＦꎬ基因间隔区 ｃｃｓＡ－ｎｄｈＤ 变异率最高ꎬ
核苷酸多样性值为 ０.００９ １５ꎬ高变异率位点主要位

于 ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区ꎬＩＲ 区未发现变异率高的片段ꎬ以
上结果与 ｍＶＩＳＴＡ 在线工具分析结果一致ꎮ
２.５ 乌头属植物系统发育分析

为了探索不同种植基地的黄草乌之间的亲缘

关系ꎬ结合 １０ 个栽培品叶绿体基因组序列以及从

ＮＣＢＩ 下载的 ３２ 条乌头属序列和 ２ 条外类群物种

的序列ꎬ基于两种数据集(全叶绿体基因组序列和

蛋白质编码基因序列)分别采用两种不同的方法

(ＭＬ 和 ＢＩ)构建系统进化树(图 ６ꎬ图 ７)ꎮ 结果均

显示ꎬ４２ 条乌头属序列聚在同一大支ꎬ整个乌头属

分为 ３ 个亚属(露蕊乌头亚属、牛扁亚属和乌头亚

属)ꎬ露蕊乌头亚属为基部类群ꎬ１０ 个栽培品均属于

乌头亚属ꎮ 以不同数据集建立的进化树在拓扑结

构上存在细微差异ꎬ基于叶绿体全基因组构建的系

统发育树均显示ꎬＬＪ￣１￣２ 与铁棒锤(Ａ. ｐｅｎｄｕｌｕｍ)等
３ 个物种聚为分支 ａꎬ支持率(９９ / １)ꎬ与宾川乌头

(Ａ. ｄｕｃｌｏｕｘｉｉ)亲缘关系较近ꎻＬＱ￣１￣３、ＧＪ￣１￣３、ＮＬ￣１￣３
和 ＤＣ￣２￣２ 与滇南草乌(Ａ. ａｕｓｔｒｏｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ)聚为分

支 ｂꎬ支持率 ( １００ / １)ꎻ ＬＪ￣４￣３ 与马耳山乌头 ( Ａ.
ｄｅｌａｖａｙｉ)、丽江乌头 ( Ａ. ｆｏｒｒｅｓｔｉｉ) 等 ３ 个物种以

(１００ / １)的支持率聚为分支 ｃꎬ与马耳山乌头亲缘关

系较近ꎻＪＳ￣１￣４、ＱＪ￣１￣２、ＬＸ￣１￣３ 以及 ＬＪ￣３￣２ 与黄草乌

(Ａ. ｖｉｌｍｏｒｉｎｉａｎｕｍ)和瓜叶乌头(Ａ. ｈｅｍｓｌｅｙａｎｕｍ)聚
为分支 ｄꎬ与黄草乌有着较近的亲缘关系ꎮ 而基于

蛋白质编码基因序列构建的系统进化树均显示ꎬＬＪ￣
１￣２ 与苍山乌头(Ａ. ｃｏｎｔｏｒｔｕｍ)聚为分支 ａꎬ支持率

(８８ / １)ꎻＬＱ￣１￣３、ＧＪ￣１￣３、ＮＬ￣１￣３ 和 ＤＣ￣２￣２ 与滇南草

乌聚为分支 ｂꎬ支持率(１００ / １)ꎻＬＪ￣４￣３ 与西南乌头

(Ａ.ｅｐｉｓｃｏｐａｌｅ)、马耳山乌头等 ４ 个物种以(７４ / １)的
支持率聚为分支 ｃꎬ与西南乌头亲缘关系较近ꎻＪＳ￣１￣
４、ＱＪ￣１￣２、ＬＸ￣１￣３ 以及 ＬＪ￣３￣２ 与黄草乌聚为分支 ｄꎮ

３　 讨论与结论

药材质量的影响因素有内因和外因ꎬ 主要是

８９８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 ４　 １０ 个栽培品叶绿体基因组基因分类
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

基因功能
Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因类别
Ｇｅｎｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

自身复制有关
Ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ
ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

核糖体蛋白大亚基
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
(ＬＳＵ)

ｒｐｌ２( ×２)、ｒｐｌ１４、ｒｐｌ１６、ｒｐｌ２０、ｒｐｌ２２、ｒｐｌ２３( ×２)、ｒｐｌ３３、ｒｐｌ３６ １０

核糖体蛋白小亚基
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
(ＳＳＵ)

ｒｐｓ２、ｒｐｓ３、 ｒｐｓ４、 ｒｐｓ７ ( × ２)、 ｒｐｓ８、 ｒｐｓ１１、 ｒｐｓ１２ ( × ２)、 ｒｐｓ１４、
ｒｐｓ１５、ｒｐｓ１８、ｒｐｓ１９

１３

ＲＮＡ 聚合酶
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡ、ｒｐｏＢ、ｒｐｏＣ１、ｒｐｏＣ２ ４

核糖体 ＲＮＡ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ ( ｒＲＮＡｓ)

ｒｒｎ４.５( ×２)、ｒｒｎ５( ×２)、ｒｒｎ１６( ×２)、ｒｒｎ２３( ×２) ８

转运 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ ( ｔＲＮＡｓ)

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ( × ２)、 ｔｒｎＣ￣ＧＣＡ、 ｔｒｎＤ￣ＧＵＣ、 ｔｒｎＥ￣ＵＵＣ、 ｔｒｎＦ￣ＧＡＡ、
ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵ、ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、 ｔｒｎＧ￣ＵＣＣ、 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ、 ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ( × ２)、
ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ( × ２)、 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ、 ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ ( × ２)、 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、 ｔｒｎＬ￣
ＵＡＧ、ｔｒｎＭ￣ＣＡＵ、ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ( ×２)、 ｔｒｎＰ￣ＵＧＧ、 ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、 ｔｒｎＲ￣
ＡＣＧ( × ２)、 ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ、 ｔｒｎＳ￣ＧＣＵ、 ｔｒｎＳ￣ＧＧＡ、 ｔｒｎＳ￣ＵＧＡ、 ｔｒｎＴ￣
ＧＧＵ、 ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ ( × ２ )、 ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ、 ｔｒｎＷ￣ＣＣＡ、
ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ

３７

光合作用有关
Ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光系统 Ｉ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ

ｐｓａＡ、ｐｓａＢ、ｐｓａＣ、ｐｓａＩ、ｐｓａＪ ５

光系统 ＩＩ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ

ｐｓｂＡ、ｐｓｂＢ、ｐｓｂＣ、ｐｓｂＤ、ｐｓｂＥ、ｐｓｂＦ、ｐｓｂＨ、ｐｓｂＩ、ｐｓｂＪ、ｐｓｂＫ、ｐｓｂＬ、
ｐｓｂＭ、ｐｓｂＮ、ｐｓｂＴ、ｐｓｂＺ

１５

ＮＡＤ(Ｐ)Ｈ 氧化还原酶
ＮＡＤＰＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｎｄｈＡ、ｎｄｈＢ ( × ２)、 ｎｄｈＣ、 ｎｄｈＤ、 ｎｄｈＥ、 ｎｄｈＦ、 ｎｄｈＧ、 ｎｄｈＨ、
ｎｄｈＩ、ｎｄｈＪ、ｎｄｈＫ

１２

细胞色素 ｂ / ｆ 复合体
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ

ｐｅｔＡ、ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ｐｅｔＧ、ｐｅｔＬ、ｐｅｔＮ ６

ＡＴＰ 酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡ、ａｔｐＢ、ａｔｐＥ、ａｔｐＦ、ａｔｐＨ、ａｔｐＩ ６

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ １

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ

成熟酶
Ｍａｔｕｒａｓｅ

ｍａｔＫ １

转录起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ １

蛋白酶
Ｐｒｏｔｅａｓｅ

ｃｌｐＰ １

包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｅｍＡ １

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

ａｃｃＤ １

Ｃ 型细胞色素合成基因
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ １

未知基因
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｇｅｎｅ

假定叶绿体阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｙｃｆ１( ×２)、ｙｃｆ２( ×２)、ｙｃｆ３、ｙｃｆ４、ｙｃｆ１５( ×２) ８

植物基原和环境因素两方面ꎮ 黄草乌作为云药伤

科要药ꎬ同时又是剧毒类药材ꎬ种植基原的混乱可

能会造成化学成分种类和含量的差异ꎬ进而影响

药材质量的稳定性ꎬ用药安全隐患极大ꎮ 目前有

学者为了黄草乌的安全合理利用ꎬ对其化学成分

(汪焕芹等ꎬ２０１４)、药理作用(温玉莹等ꎬ２０１９)和

生药学鉴定(王丽等ꎬ２０２０)等方面展开了研究ꎬ尚
未见有关黄草乌栽培品基原植物叶绿体基因组的
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Ａ. 六种 ＳＳＲ 的数目ꎻ Ｂ. ＳＳＲ 的类型ꎻ Ｃ. ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区

中 ＳＳＲ 的数目ꎮ
Ａ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｉｘ ＳＳＲ ｒｅｐｅａｔｓꎻ Ｂ. Ｔｙｐｅ ｏｆ ＳＳＲｓꎻ Ｃ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ＳＳＲｓ ｉｎ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ.

图 ２　 １０ 个栽培品全叶绿体基因组的
简单重复序列分析

Ｆｉｇ. ２　 Ｓｉｍｐｌｅ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (ＳＳＲ) ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

报道ꎮ 本研究利用高通量测序技术和生物信息学

分析方法对 １０ 个栽培品的全叶绿体基因组特征

和系统发育关系展开了研究探讨ꎬ结果显示ꎬ１０ 个

栽培品的叶绿体基因组大小相似ꎬ均以典型的、高
度保守的四分体结构存在ꎬ包括 ４ 个部分ꎬ１ 个 ＬＳＣ

区、１ 个 ＳＳＣ 区和 １ 对 ＩＲ 区ꎬ叶绿体基因组长度差

异仅为 １９０ ｂｐꎬＧＣ 含量均为 ３８.１％ꎬ具有明显 ＡＴ 偏

好性ꎬ均注释到 １３１ 个基因ꎬ这与乌头属其他物种的

叶绿体基因组研究结果十分相似(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ说明叶绿体基因组进化速率较

慢ꎬ在同属植物间表现出相对保守性ꎮ
叶绿体基因组中的 ＳＳＲ 因其在数量方面没有

生物学上的限制、多态性高、易复制且具有母系遗

传模式等优点而被广泛应用于遗传多样性分析和

分子标记辅助育种等方面的研究( Ｐａｕｗｅｌｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 本研究通过在线分析工具在 １０ 个栽培品

的叶绿体基因组中共发现 ６０ ~ ７３ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ其
中单核苷酸 ＳＳＲ 占比最大ꎬ其次为二核苷酸ꎬ拷贝

数目增加ꎬＳＳＲ 数量逐渐减少ꎬＡ / Ｔ 为单核苷酸主

要重复类型ꎬＡＴ / ＴＡ 是二核苷酸主要重复类型ꎬ三
核苷酸主要重复类型则是 ＡＡＴ / ＡＴＴꎬ这与李雪佩

等(２０１８)研究的云南省武定县的黄草乌叶绿体基

因组中 ＳＳＲ 类型一致ꎬ这些 ＳＳＲ 位点可以为黄草

乌的分子遗传学相关研究提供候选分子标记ꎮ 虽

然叶绿体基因组高度保守ꎬ但是基因结构和大小

在 １０ 个栽培品叶绿体基因组的 ＩＲ / ＳＣ 边界也有

一定不同ꎬ对 １０ 个栽培品进行全序列对比ꎬ发现

他们的 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域的大小存在细微差异ꎬ
分别为 ８６ ４９６ ~ ８６ ６８０ ｂｐ、１６ ９２１ ~ １７ ００７ ｂｐ、
２６ １２７ ~ ２６ １７０ ｂｐꎬ显示出适度的扩张ꎬ相对于

ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区ꎬＩＲ 区更为保守ꎬ这可能是由于 ＩＲ
区的重复基因会在突变发生时ꎬ通过基因转换对

其进行修正ꎬ因此减弱了此区变异发生的频率

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ所有样品 ｒｐｓ１９、ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１ 和

ｔｒｎＨ 基因的大小和分布在 ４ 个边界间的差异较

小ꎮ 基于 ｍＶＩＳＴＡ 在线工具和 ＤｎａＳＰ 软件分析结

果表明ꎬ１０ 个样品存在一些变异率较高的区段ꎬ如
ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ － ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、 ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ － ｔｒｎＥ￣ＵＵＣ、 ｔｒｎＣ￣
ＧＣＡ － ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ、 ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ － ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、 ａｔｐＨ － ａｔｐＩ、
ｔｒｎＰ￣ＵＧＧ－ ｐｓａＪ、 ｒｂｃＬ － ａｃｃＤ、 ｙｃｆ４ － ｃｅｍＡ、 ｒｐｌ１６ － ｒｐｓ３
以及基因 ｒｐｌ２０、 ｙｃｆ１、 ｎｄｈＦ 等ꎬ Ｐａｒｋ 等 ( ２０１７) 和

Ｍｅｎｇ 等(２０１８)也有相似的研究结果ꎮ 在以往的

研究中ꎬｎｄｈＦ－ ｔｒｎＬ、ｐｓｂＡ－ ｔｒｎＨ、ｐｓｂＤ－ ｔｒｎＴ 和 ｔｒｎＴ－
ｔｒｎＬ 等片段被用于乌头属的系统发育研究(Ｈｏｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ但乌头属种间亲缘关系未能得到很

好的解决ꎬ今后这些变异热点区段ꎬ或许可以作为

新的 ＤＮＡ 条形码ꎬ用于黄草乌及乌头属植物的物

种鉴定和系统发育关系等方面的研究ꎮ
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图 ３　 １０ 个栽培品叶绿体基因组 ＬＳＣ、ＳＳＣ、ＩＲ 边界比较
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＬＳＣꎬＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

　 　 与已有的条形码片段相比ꎬ全叶绿体基因组

序列具有更高的分辨率ꎬ可以阐明较低阶元的系

统进化关系(Ｎｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 本研究基于两种

数据集采用不同的方法构建的系统进化树均表

明ꎬ乌头属 ４２ 条序列分为 ３ 个大的分支(乌头亚

属、牛扁亚属和露蕊乌头亚属)ꎬ乌头亚属与牛扁

亚属构成姊妹类群ꎬ露蕊乌头亚属为乌头属的基

部类群ꎬ１０ 个栽培品均属于乌头亚属ꎬ但仅有 ＪＳ￣
１￣４、ＱＪ￣１￣２、ＬＸ￣１￣３ 和 ＬＪ￣３￣２ ４ 个栽培品与黄草乌

亲缘关系较近ꎬＬＱ￣１￣３、ＧＪ￣１￣３、ＮＬ￣１￣３ 和 ＤＣ￣２￣２
与滇南草乌亲缘关系较近ꎬ丽江的 ＬＪ￣４￣３ 在叶绿

体全基因组序列构建的进化树中与兴安乌头系

(Ｓｅｒ. Ａｍｂｉｇｕａ)的马耳山乌头亲缘关系更近ꎬ在蛋

白质编码基因序列构建的进化树中则与蔓乌头系
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上方的灰色箭头表示基因的方向ꎬ深蓝色区域代表外显子ꎬ浅蓝色区域代表未翻译区域(ＵＴＲｓ)ꎬ粉色区域代表非编码序列
(ＣＮＳ)ꎬｙ 轴表示从 ５０％到 １００％的一致度ꎮ
Ｇｒａｙ ａｒｒｏｗ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅꎬ ｔｈｅ ｄａｒｋ ｂｌｕｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｅｘｏｎｓꎬ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｂｌｕｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ
ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎｓ (ＵＴＲｓ)ꎬ ｔｈｅ ｐｉｎｋ ｒｅｇｉｏｎｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｎｏｎ￣Ｃｏｄｉｎｇ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (ＣＮＳ)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｙ￣ａｘｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ
ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ５０％ ｔｏ １００％.

图 ４　 １０ 个栽培品叶绿体基因组的可视化比对图
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
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图 ５　 １０ 个栽培品叶绿体基因组核苷酸多样性
Ｆｉｇ. ５　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ １０ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

未标中文种名的表示在电子版«中国植物志»上查询不到该物种的种中文名ꎮ 下同ꎮ
Ｉｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ ｉｓ ｎｏｔ ｍａｒｋｅｄ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅꎬ ｉｔ ｍｅａｎｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃａｎ ｎｏｔ ｂｅ ｑｕｅｒｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ Ｆｌｏｒａ
Ｒｅｉｐｕｂｌｉｃａｅ Ｐｏｐｕｌａｒｉｓ Ｓｉｎｉｃａｅ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ６　 基于 ４４ 个物种全叶绿体基因组序列构建的最大似然(ＭＬ)和贝叶斯(ＢＩ)系统进化树
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ４４ ｓｐｅｃｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ (ＢＩ) ｍｅｔｈｏｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

(Ｓｅｒ. Ｖｏｌｕｂｉｌｉａ)的西南乌头关系较近ꎻ丽江另 １ 个

样品 ＬＪ￣１￣２ 在全叶绿体基因组序列构建的进化树

中与保山乌头系( Ｓｅｒ. Ｂｕｌｌａｔｉｆｏｌｉａ)中的宾川乌头

关系更近ꎬ在蛋白质编码基因序列构建的进化树
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图 ７　 基于 ４４ 个物种蛋白质编码基因序列构建的最大似然(ＭＬ)和贝叶斯(ＢＩ)系统进化树
Ｆｉｇ. ７　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ４４ ｓｐｅｃｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ａｎｄ
Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ (ＢＩ) ｍｅｔｈｏｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

中则与显柱乌头系( Ｓｅｒ. Ｓｔｙｌｏｓａ)的苍山乌头关系

近ꎬ这说明非编码区在植物系统进化中可能也起到

了一定的作用ꎮ 可见ꎬ除丽江地区的栽培品来源较

为混乱外ꎬ其他地区的栽培种从亲缘关系上基本分

为黄草乌和滇南草乌两大类ꎬ这说明目前各基地种

植的黄草乌主要存在两种植物来源ꎮ 此外ꎬ研究结

果还显示蔓乌头系、兴安乌头系、显柱乌头系、保山

乌头系等的部分类群交错在一起ꎬ这与中国植物志

中乌头属系的划分并不一致ꎬ张富民等(２００３)也得

出了相似的结果ꎬ这提示依靠植物形态的经典分类

系统可能存在一些问题ꎮ 鉴于乌头属植物在生长

过程中性状的多变性ꎬ仅依靠表型特征对其进行区

别分类显然不够ꎬ这也可能是黄草乌在引种驯化的

过程中出现种源混杂情况的原因ꎮ 虽然目前乌头

属大部分植物已经完成全叶绿体基因组测序ꎬ但有

关该属植物的系统发育学研究还比较少ꎬ本研究推

断的系统关系能够为乌头属植物的物种鉴定和系

统进化等方面的研究提供重要信息ꎮ 但是ꎬ乌头属

植物种类繁多ꎬ仍然需要更多该属植物被加入系统

发育的研究中且结合更多技术手段ꎬ才能得到更全

面、更合乎实际的进化谱ꎮ

综上所述ꎬ本研究从全叶绿体基因组的角度

认为ꎬ目前云南省各大栽培基地所种植的黄草乌

确实存在种源混杂的客观现象ꎬ主要有黄草乌和

滇南草乌两种植物ꎬ但现行质量标准仅有黄草乌

一种植物来源ꎬ因此对于黄草乌栽培药材的质量

问题ꎬ首先应规范其种原ꎬ而对于滇南草乌能否也

作为黄草乌药材来源收载ꎬ还需要通过研究他们

化学成分和药理活性等方面的异同后再综合
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