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摘　 要: 最新的分子系统发育(ＡＰＧ ＩＶ)研究中以猴欢喜属(Ｓｌｏａｎｅａ Ｌ.)为代表的杜英科(Ｅｌａｅｏｃａｒｐａｃｅａｅ)所在

的酢浆草目(Ｏｘａｌｉｄａｌｅｓ)被置于豆类分支(Ｆａｂｉｄｓ)ꎬ且与卫矛目(Ｃｅｌａｓｔｒａｌｅｓ)、金虎尾目(Ｍａｌｐｉｇｈｉａｌｅｓ)组成一支

(ＣＯＭ 分支)ꎬ但支持率较低ꎮ 为提高 ＣＯＭ 分支支持率ꎬ该文以杜英科猴欢喜属猴欢喜(Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)为材

料ꎬ应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ 对猴欢喜叶绿体基因组进行测序ꎬ并通过 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ １１.０ꎬＰＧＡ 和 Ｓｈｉｎｙ 软件进行组

装ꎬ注释和绘制基因组图谱ꎬ之后使用 ＭＩＳＡ 和 ＩＲｓｃｏｐｅ 软件对叶绿体基因组特征进行分析ꎬ并使用 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ
软件构建豆类分支系统发育树ꎮ 结果表明:(１)猴欢喜叶绿体基因组全长 １５７ ５４６ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３７.０％ꎬ包含

一对 ２５ ９８４ ｂｐ 的反向重复区、大单拷贝区(８７ ９０３ ｂｐ)和小单拷贝区(１７ ６７５ ｂｐ)ꎮ (２)在猴欢喜叶绿体基因

组中有 １１３ 个非重复基因ꎬ包括 ７９ 个蛋白质编码基因、４ 个 ｒＲＮＡ 基因和 ３０ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎻ共检测到 ８１ 个 ＳＳＲ
位点ꎬ其中大部分是单核苷酸重复序列ꎻ通过 ＩＲ 边界区比较分析ꎬ发现日本杜英(Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ)和猴欢

喜在 ＬＳＣ / ＩＲｂ 和 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界上存在明显差异ꎮ (３)构建豆类分支叶绿体全基因组最大似然法系统发育树ꎬ
猴欢喜同日本杜英亲缘关系最近ꎬ与酢浆草科(Ｏｘａｌｉａｄａｃｅａｅ)阳桃(Ａｖｅｒｒｈｏａ ｃａｒａｍｂｏｌａ)、红花酢浆草(Ｏｘａｌｉｓ
ｃｏｒｙｍｂｏｓａ)和 Ｏ. ｄｒｕｍｍｏｎｄｉｉ 聚为一支ꎬ支持杜英科归于酢浆草目并且处在豆类分支中ꎬ且卫矛目、酢浆草目和

金虎尾目演化支(ＣＯＭ 分支)支持率高达 １００％ꎮ 该研究基于猴欢喜叶绿体基因组进一步确定了杜英科和

ＣＯＭ 分支的系统地位ꎮ
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　 　 叶绿体是色素、脂类物质、激素和核糖体等合

成的重要细胞器 ( Ｐａｌｍｅｒ １９８５ꎻ Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９８６)ꎮ 叶绿体的遗传物质为叶绿体基因组ꎬ通常

表现为四联体结构ꎬ由两个倒位形成的高度保守

的重复区域( ＩＲａ 和 ＩＲｂ)ꎬ一个大单拷贝区域和另

一个小单拷贝区域 (分别为 ＬＳＣ 和 ＳＳＣ) 组成

( Ｐｏｇｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １８４７ꎻ Ｒａｍａｎ ＆ Ｐａｒｋꎬ ２０１５ꎻ Ｃｈｅｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 叶绿体基因组因其结构保守ꎬ同核

基因更易于获得且叶绿体基因组一般是单亲遗

传ꎬ易于分析 (陶晓丽等ꎬ ２０１７ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｊｅｏｎ ＆ Ｋｉｍꎬ ２０１９ )ꎮ 随 着

ＮＣＢＩ 数据库中叶绿体基因组数据的日益增长ꎬ为
叶绿体比较基因组学提供了丰富的材料ꎬ特别是

系统发育分析、分子系统地理学、单倍型分析和转

基因遗传改良方面应用潜力极大 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 杨亚蒙等(２０１９)基于 ３４ 个葡萄属(Ｖｉｔｉｓ)
叶绿体全基因组数据重建系统发育树ꎬ结果与传

统分类一致ꎻＢｈａｔｉ 等(２０１８)应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平

台对茴香(Ｆｏｅｎｉｃｕｌｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ)叶绿体基因组进行

测序比较ꎬ共获得 ２３ 对分子标记引物ꎬ其中 ２１ 对

引物是伞形科植物的有效微卫星ꎻ Ｍａｒｅｃｈａｌ ＆
Ｂｒｉｓｓｏｎ(２０１０)研究发现 ＩＲ 边界区的扩张与收缩

是叶绿体基因组结构的重要特征ꎻＳｕ 等(２０２０)比

较小麦属的叶绿体基因组结构中发现 ＩＲ 区较其

他物种的遗传差异大ꎬ变异明显ꎬ这可能与二粒系

小麦的遗传多样性相关ꎮ
以形态学特征为主的解剖学证据曾将杜英科

归属于锦葵目、红树目等( Ｔａｋｈｔａｊａｎꎬ １９８０ꎻ张宏

达ꎬ １９８９ꎻＴｈｏｒｎｅꎬ ２０００)ꎮ Ｃｒａｙｎ 等(２００６)基于分

子数据推断杜英科 ( Ｅｌａｅｏｃａｒｐａｃｅａｅ) 与瓶子草科

(Ｃｅｐｈａｌｏｔａｃｅａｅ)、槽柱花科(Ｂｒｕｎｅｌｌｉａｃｅａｅ)的亲缘

关系最近ꎬ应隶属于豆类酢浆草目ꎮ 最新的 ＡＰＧ
ＩＶ 系统把包括杜英科的酢浆草目、卫矛目、金虎尾

目(ＣＯＭ 分支)放置于豆类中ꎬ但 ＣＯＭ 分支的支

持率较低(Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
近年来有学者开展了杜英科属间的系统发育

关系研究ꎬ利用 ｒｂｃＬ 片段和 ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ 间隔区构建

了 杜 英 科 Ａｃｅｒａｔｉｕｍ、 Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ、 Ｐｌｏｔｙｔｈｅｃａ、
Ｃｒｉｎｏｄｅｎｄｒｏｎ、Ｖａｌｅａ 和 Ｓｌｏａｎｅａ 的属间系统发育关

系ꎬ划分为(Ｃｒｉｎｏｄｅｎｄｒｏｎ ＋ Ｖａｌｅａ) ＋ Ｓｌｏａｎｅａ 分支

和 ( Ａｃｅｒａｔｉｕｍ ＋ Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ ) ＋ Ｐｌｏｔｙｔｈｅｃａ 分 支

(Ｂｒａｄｆｏｒｄ ＆ Ｂａｒｎｅｓꎬ ２０１１)ꎮ 根据形态和分子证

据ꎬ 将 杜 英 科 分 为 Ｓｌｏａｎｅａ ａｌｌｉａｎｃｅ ( Ｖａｌｌｅａꎬ
Ａｒｉｓｔｏｔｅｌｉａ ａｎｄ Ｓｌｏａｎｅａ )、 Ｔｒｅｍａｎｄｒａｃｅｏｕｓ ｇｅｎｅｒａ
( Ｐｌａｔｙｔｈｅｃａꎬ Ｔｅｔｒａｔｈｅｃａ ａｎｄ Ｔｒｅｍａｎｄｒａ ) 和

Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ ａｌｌｉａｎｃｅ ( Ｓｅｒｉｃｏｌｅａꎬ Ａｃｅｒａｔｉｕｍ ａｎｄ
Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ) 三 个 分 支 ( Ｐｈｏｏｎꎬ ２０１５ꎻ 谢 宜 飞ꎬ
２０１８ )ꎮ Ｓｌｏａｎｅａ ａｌｌｉａｎｃｅ ( Ｖａｌｌｅａꎬ Ａｒｉｓｔｏｔｅｌｉａ ａｎｄ
Ｓｌｏａｎｅａ) 分支主要分布在南美洲西部和北部、东
南亚和澳洲东部ꎮ 本研究以猴欢喜为材料ꎬ通过

叶绿体基因组高通量测序、组装和基因注释ꎬ利用

猴欢喜和日本杜英叶绿体全基因组系统发育树进

一步确定杜英科和 ＣＯＭ 分支的位置ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料

测序材料为猴欢喜( Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)ꎬ于 ２０１７

０４ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



年 ４ 月 ２２ 日 在 云 南 省 麻 栗 坡 县 天 保 乡

(１０４°４３′１２″ Ｅ、２３°０′３６″ Ｎ)采摘其新鲜嫩叶ꎮ 材

料凭证标本保存于北京林业大学标本馆(ＢＪＦＣ)ꎬ
采集号为谢宜飞、王磊 ＸＷ１９５６ꎬ鉴定人为谢宜飞ꎮ
１.２ 基因组 ＤＮＡ 提取及测序

采用改良的十六烷基三甲基溴化铵( ＣＴＡＢ)
法提取猴欢喜总 ＤＮＡ(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ之后利用

琼脂糖凝胶电泳和 ＮａｎｏＤｒｏｐ￣２０００ 微量分光光度

计检测 ＤＮＡ 纯度和浓度并将猴欢喜的 ＤＮＡ 送至

北京睿博兴科生物技术有限公司ꎬ并使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ (ＴＭ) ２０００ 进行高通量测序ꎮ 将得到的原

始图 像 数 据 文 件 经 ＣＡＳＡＶＡ 碱 基 识 别 ( ｂａｓｅ
ｃａｌｌｉｎｇ)分析转化为原始测序序列( ｒａｗ ｄａｔａ)ꎬ将原

始测序序列过滤掉带接头的、低质量的 ｒｅａｄｓꎬ获得

６.０４ Ｇｂ 的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ并且命名为 ＤＭＳ１４６２７￣
Ｓ. ｆｑ. ｇｚ 文 件 ( Ｃｏｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｈａｎｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ
１.３ 基因组组装与注释

经 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ １１.０ 软件 Ｔｒｉｍ Ｅｎｄｓ 去除接头两

端低质量序列后的高质量分析序列ꎬ以 Ｂｒｕｎｅｌｌｉａ
ｔｒｉａｎａｅ (槽柱花科槽柱花属ꎬ ＧｅｎＢａｎｋ 登录号:
ＭＮ５８５２１７)叶绿体基因组为参考序列进行组装和

注释ꎮ 利用 ＳＰＡｄｅｓ ｖ３.６.１ 在默认参数下进行从头

拼接ꎬ 并 生 成 一 系 列 Ｃｏｎｔｉｇｓ ( Ｐｒｊｉｂｅｌｓｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎬ将长度大于 １ ０００ ｂｐ 的 Ｃｏｎｔｉｇｓ 用于叶绿

体基因组组装ꎬ匹配连接构建完整的叶绿体基因

组序列(Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ二代测序技术补齐

组装后的空缺ꎮ 使用 ＰＧＡ 基因组注释工具对猴欢

喜叶绿体基因组进行功能注释ꎬ并使用 Ｓｈｉｎｙ 软件

绘制猴欢喜叶绿体基因组图谱( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ
Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 测序后的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 上传至

ＮＣＢＩ 的 ＳＲＡ 数 据 库 ( ＰＲＪＮＡ６６１６９５ꎬ
ＳＲＲ１２５９９３５８)ꎬ使用 Ｂａｎｋｉｔ 将注释好的序列提交

至 ＮＣＢＩꎬ获得 Ｇｅｎｂａｎｋ 登录号:ＭＷ００４６７０ꎮ
１.４ 叶绿体基因组特征分析

猴欢喜叶绿体基因组序列为材料ꎬ使用 ＭＩＳＡ
软件 ( ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ. ｉｐｋ￣ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ. ｄｅ / ｍｉｓａ / ｍｉｓａ. ｈｔ￣
ｍｌ)鉴定猴欢喜叶绿体基因组中简单重复序列

(ＳＳＲ)ꎬ参数采用默认值ꎬ即单核苷酸、二核苷酸、
三核苷酸、四核苷酸、五核苷酸和六核苷酸的最小

重复次数分别为 １０、６、５、５、５、５ꎬ２ 个 ＳＳＲ 之间的

最小距离为 １００ ｂｐ ( Ｓａｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 使用

ＩＲｓｃｏｐｅ ( ｈｔｔｐｓ: ∥ ｉｒｓｃｏｐｅ. ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / ｉｒａｐｐ / ) 绘

制猴欢喜、阳桃、Ｏｘａｌｉｓ ｃｏｒｎｉｃｕｌａｔｅ、Ｏ. ｄｒｕｍｍｏｎｄｉｉ
和日本杜英叶绿体基因组边界(Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ
１.５ 序列比对和系统发育分析

从 ＮＣＢＩ 数据库下载榛(Ｃｏｒｙｌｕｓ ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ)、
天台鹅耳枥 ( Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ)、沼桦 ( Ｂｅｔｕｌａ
ｎａｎａ)等 ５２ 个物种完整叶绿体基因组序列ꎮ 其

中ꎬ９ 个物种来自壳斗目ꎬ４ 个物种来自葫芦目ꎬ９
个物种来自蔷薇目ꎬ２ 个物种来自豆目ꎬ４ 个物种

来自酢浆草目ꎬ２ 个物种来自卫矛目ꎬ１９ 个物种来

自金虎尾目ꎬ３ 个物种来自木兰目(表 １)ꎮ 利用

ＭＥＧＡ ７.０ 软件比对序列ꎬ去除两端不整齐序列

(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ )ꎮ 使 用 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ 软 件

ＭｏｄｅｌＦｉｎｄｅｒ 进行模型分析ꎬ并构建最大似然法系

统发育树ꎮ 按照自展值 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 为 １ ０００ꎬ运行最

长时间为 １６８ ｈꎬ其他参数为默认值进行计算ꎮ
Ｔｒｅｅ 文件使用软件 ＦｉｇＴｒｅｅ ｖ１.３ 读取(Ｐｒｉｃｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因组基本特征

猴欢喜叶绿体基因组全长 １５７ ５４６ ｂｐꎬ ＬＳＣ、
ＳＳＣ 与 ＩＲ 的长度分别为 ８７ ９０３ ｂｐ、１７ ６７５ ｂｐ、
２５ ９８４ ｂｐꎮ 全基因组的 ＧＣ 含量为 ３７. ０％ꎬ其中

ＧＣ 含量最高的是反向重复区(４２.９％)ꎬ大单拷贝

区和小单拷贝区分别为 ３５.１％和 ３１.４％(表 ２ꎬ图
１)ꎮ 猴欢喜叶绿体基因组共包括 １３２ 个基因ꎬ非
重复基因 １１３ 个(表 ３)ꎮ
２.２ ＳＳＲ 分析

本研究发现猴欢喜叶绿体基因组中存在 ８１ 个

ＳＳＲ(Ｓｉｍｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｐｅａｔꎬ简单重复序列标记)ꎬ
其中大部分是单核苷酸重复序列(７６ 个ꎬ９３.８３％)ꎬ
二核苷酸重复序列有 ４ 个(４.９４％)ꎬ三核苷酸重复

序列只有 １ 个(１.２３％)ꎬ未检测到四核苷酸、五核苷

酸和六核苷酸序列ꎮ ８８.８９％的 ＳＳＲ 由 Ａ 或 Ｔ 组成ꎬ
这表明 ＳＳＲ 基因组偏向 Ａ / Ｔ 基因ꎮ ＳＳＲ 以长度

１０~１２ ｂｐ 的短序列为主ꎬ占全部的 ７５.３１％ꎬ１６ ｂｐ
以上的仅占 ９.８８％(表 ４)ꎮ ＬＳＣ 区域内核苷酸重复

序列达 ６５ 个(８０.２５％)ꎬ其中大部分是单核苷酸重

复序列ꎮ ＳＳＣ 区域内核苷酸重复序列有 １０ 个

(１２.３５％)ꎬ且都是单核苷酸重复序列ꎬ而两个 ＩＲ 区

内有 ６ 个(７.４１％)单核苷酸重复序列ꎮ

１４１ 期 王一麾等: 猴欢喜叶绿体全基因组及杜英科系统地位分析



表 １　 ＮＣＢＩ 下载物种序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｏｗｎｌｏａｄ ｆｒｏｍ ＮＣＢＩ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

榛
Ｃｏｒｙｌｕｓ

ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ

ＫＸ８２２７６９ 天台鹅耳枥
Ｃａｒｐｉｎｕｓ
ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ

ＮＣ０３４９１０ 沼桦
Ｂｅｔｕｌａ ｎａｎａ

ＮＣ０３３９７８ 欧洲桤木
Ａｌｎｕｓ ｇｌｕｔｉｎｏｓａ

ＭＦ１３６５０１

杨梅
Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ

ＫＹ４７６６３７ 化香树
Ｐｌａｔｙｃａｒｙａ
ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅａ

ＫＸ８６８６７０ Ｊｕｇｌａｎｓ ｈｉｎｄｓｉｉ ＭＦ１６７４５９ 太鲁阁栎
Ｑｕｅｒｃｕｓ

ｔａｒｏｋｏｅｎｓｉｓ

ＭＦ１３５６２１

栗
Ｃａｓｔａｎｅａ
ｍｏｌｌｉｓｓｉｍａ

ＫＹ９５１９９２ 苦瓜
Ｍｏｍｏｒｄｉｃａ
ｃｈａｒａｎｔｉａ

ＭＧ０２２６２２ 南瓜
Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ
ｍｏｓｃｈａｔａ

ＮＣ０３６５０６ 红瓜
Ｃｏｃｃｉｎｉａ ｇｒａｎｄｉｓ

ＫＸ１４７３１１

西瓜
Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓ ｌａｎａｔｕｓ

ＮＣ０３５７２７ Ｓｏｒｂｕｓ
ｔｏｒｍｉｎａｌｉｓ

ＫＹ４５７２４２ Ｍａｌｕｓ ｔｒｉｌｏｂａｔａ ＫＸ４９９８５８ 日本木瓜
Ｃｈａｅｎｏｍｅｌｅｓ
ｊａｐｏｎｉｃａ

ＮＣ０３５５６６

川梨
Ｐｙｒｕｓ ｐａｓｈｉａ

ＫＹ６２６１６９ 菩提树
Ｆｉｃｕｓ ｒｅｌｉｇｉｏｓａ

ＮＣ０３３９７９ 糙叶树
Ａｐｈａｎａｎｔｈｅ ａｓｐｅｒａ

ＡＰ０１７９１１ 沙棘
Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ
ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ

ＫＹ７９４８０８

枣
Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ

ＭＦ７８１０７１ 小勾儿茶
Ｂｅｒｃｈｅｍｉｅｌｌａ
ｗｉｌｓｏｎｉｉ

ＫＹ９２６６２１ Ｐｉｔｈｅｃｅｌｌｏｂｉｕｍ
ｆｌｅｘｉｃａｕｌｅ

ＫＸ８５２４４４ Ａｃａｃｉａ
ｊｉｂｂｅｒｄｉｎｇｅｎｓｉｓ

ＬＮ８８５２７９

阳桃
Ａｖｅｒｒｈｏａ
ｃａｒａｍｂｏｌａ

ＫＵ５６９４８８ 陕西卫矛
Ｅｕｏｎｙｍｕｓ
ｓｃｈｅｎｓｉａｎｕｓ

ＫＹ５１１６１０ 巧茶
Ｃａｔｈａ ｅｄｕｌｉｓ

ＫＴ８６１４７１ 响叶杨
Ｐｏｐｕｌｕｓ

ａｄｅｎｏｐｏｄａ

ＫＸ４２５６２２

山桐子
Ｉｄｅｓｉａ

ｐｏｌｙｃａｒｐａ

ＫＸ２２９７４２ 鸡蛋果
Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ

ＫＸ２９０８５５ 古柯
Ｅｒｙｔｈｒｏｘｙｌｕｍ
ｎｏｖｏｇｒａｎａｔｅｎｓｅ

ＫＸ２５６２８７ 乳浆大戟
Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｅｓｕｌａ

ＫＹ０００００１

蓖麻
Ｒｉｃｉｎｕｓ

ｃｏｍｍｕｎｉｓ

ＪＦ９３７５８８ 麻风树
Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ

ＦＪ６９５５００ 木薯
Ｍａｎｉｈｏｔ
ｅｓｃｕｌｅｎｔａ

ＥＵ１１７３７６ 橡胶树
Ｈｅｖｅａ

ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ

ＫＹ４１９１３３

亚麻
Ｌｉｎｕｍ

ｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ

ＮＣ０３６３５６ 莽吉柿
Ｇａｒｃｉｎｉａ

ｍａｎｇｏｓｔａｎａ

ＫＸ８２２７８７ Ｄａｃｔｙｌａｄｅｎｉａ
ｂｕｃｈｎｅｒｉ

ＮＣ０３０５５６ Ａｎｇｅｌｅｓｉａ
ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ

ＮＣ０３０５４５

Ａｆｒｏｌｉｃａｎｉａ
ｅｌａｅｏｓｐｅｒｍａ

ＮＣ０３０５４４ Ｎｅｏｃａｒｙａ
ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ

ＫＸ１８００８８ Ｐａｒａｓｔｅｍｏｎ
ｕｒｏｐｈｙｌｌｕｓ

ＫＸ１８００８９ Ｍａｇｎｉｓｔｉｐｕｌａ
ｂｕｔａｙｅｉ

ＫＸ１８００８４

Ｍａｒａｎｔｈｅｓ
ｇｌａｂｒａ

ＫＸ１８００８６ Ｍａｒａｎｔｈｅｓ
ｇａｂｕｎｅｎｓｉｓ

ＫＸ１８００８５ 红花酢浆草
Ｏｘａｌｉｓ

ｃｏｒｙｍｂｏｓａ

ＮＣ０４８８９０ Ｏｘａｌｉｓ
ｄｒｕｍｍｏｎｄｉｉ

ＮＣ０４３８０２

日本杜英
Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ
ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

ＭＴ６８３３３５ 荷花玉兰
Ｍａｇｎｏｌｉａ
ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ

ＮＣ０２０３１８ 紫玉兰
Ｙｕｌａｎｉａ
ｌｉｌｉｉｆｌｏｒａ

ＮＣ０２３２３８ 玉兰
Ｙｕｌａｎｉａ
ｄｅｎｕｄａｔａ

ＮＣ０１８３５７

２.３ ＩＲ 边界区分析

借助 ＩＲｓｃｏｐｅ 工具生成 ５ 种酢浆草目植物的

边界图(图 ２)ꎬ５ 种植物 ＩＲａ / ＳＳＣ 边界的基因分布

相似ꎮ 其中ꎬ猴欢喜和日本杜英的 ｎｄｈＦ 基因距离

ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界较远ꎮ 在 ＬＳＣ / ＩＲｂ 和 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界

上ꎬ猴欢喜同 ３ 种酢浆草属植物所含基因相同

( ｒｐｓ１９ 和 ｒｐｌ２)ꎬ而日本杜英在这两个边界上是

ｒｐｓ３ 和 ｒｐｌ２２ꎮ
２.４ 系统发育分析

将猴欢喜、杨梅等 ５３ 种植物叶绿体基因组序

列利用最大似然法构建系统发育树(图 ３)ꎬ运行

的最佳模型为 ＧＴＲ＋Ｆ＋Ｉ＋Ｇ４ꎮ 系统发育分析表明

猴欢 喜 同 日 本 杜 英 聚 在 一 支ꎬ 分 支 支 持 率 达

１００％ꎬ属于杜英科ꎮ 此外ꎬ猴欢喜与阳桃、红花酢

浆草和 Ｏｘａｌｉｓ ｄｒｕｍｍｏｎｄｉｉ 聚为一支ꎬ分支支持率为

１００％ꎬ说明猴欢喜同酢浆草科具有较近的亲缘

关系ꎮ

３　 讨论与结论

猴欢喜叶绿体基因组包含 １５７ ５４６ ｂｐ 碱基ꎬ
ＩＲ 的长度为 ２５ ９８４ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３７.０％ꎬ 与被子

２４ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 猴欢喜叶绿体基因组基本特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｓｌｏａｎｅａ
ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

基因组特征
Ｇｅｎｏｍｅ ｆｅａｔｕｒｅ

特征值
Ｆｅａｔｕｒｅ ｖａｌｕｅ

基因组大小
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ (ｂｐ) １５７ ５４６

反向重复区长度
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＩＲ (ｂｐ) ２５ ９８４

大单拷贝区长度
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＬＳＣ (ｂｐ) ８７ ９０３

小单拷贝区长度
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＳＳＣ (ｂｐ) １７ ６７５

基因组 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ (％) ３７.０

反向重复区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＩＲ (％) ４２.９

大单拷贝区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＬＳＣ (％) ３５.１

小单拷贝区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＳＳＣ (％) ３１.４

总基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｓ １３２

蛋白编码基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ７９

核糖体 ＲＮＡ 基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ４

转移 ＲＮＡ 基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ３０

ＩＲ 重复区基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｄｕｐｌｉｃａｔｅｄ ｂｙ ＩＲ １８

植物叶绿体基因组已有数据(１２０ ０００ ~ １８０ ０００
ｂｐ)相符(Ｗｏｌｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 猴欢喜叶绿体基因

组共注释了 １１３ 个基因ꎬ与被子植物叶绿体基因

组通常为 １２０ 个左右的基因接近(杨芳ꎬ２０１９)ꎮ
对比日本杜英的叶绿体基因结构ꎬ发现猴欢喜存

在 ｉｎｆＡ 和 ｎｄｈＫ 两个基因ꎮ 在被子植物中有部分

物种的叶绿体基因组 ｉｎｆＡ 和 ｎｄｈ 基因转移到核糖

体ꎬ如朝鲜唐松草(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｉｃｈａｎｇｅｎｓｅ)叶绿体基

因组中 ｉｎｆＡ 基因转移至核糖体 ( Ｍｉｌｌｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１ꎻ Ｐａｒｋ ＆ Ｊａｎｓｅｎꎬ ２０１５)ꎬ蝴蝶兰(Ｐｈａｉａｅｎｏｐｓｉｓ
ａｐｈｒｏｄｉｔｅ)中三个 ｎｄｈ 基因( ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＦ 和 ｎｄｈＨ)
转移到核糖体内(Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 此外ꎬｎｄｈ
基因在鞭寄生属(Ｈｙｄｎｏｒａ)、菟丝子属(Ｃｕｓｃｕｔａ)等
寄生植物和部分蕨类植物中缺失ꎬ可能是进化过

程中适应水分过多环境的结果 ( ＤｅＰａｍｐｈｉｌｉｓ ＆
Ｐａｌｍｅｒꎬ １９９０ꎻ ＭｃＮｅａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｗｉｃｋｅｔｔꎬ

２００８ꎻ Ｗｉｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｋｉｍꎬ ２０１５ꎻ Ｎａｕｍａｎｎꎬ
２０１６)ꎮ 日本杜英在适应进化过程中叶绿体全基

因组丢失了 ｎｄｈＫ 和 ｉｎｆＡ 两个基因ꎬ可能经历了不

同的生境扩张ꎮ
ＳＳＲ 比较分析发现猴欢喜 Ａ / Ｔ 碱基重复比

Ｇ / Ｃ碱基重复多ꎬＳＳＲ 在非编码区比编码区更多ꎬ
符合 真 核 生 物 的 ＳＳＲ 分 布 ( Ｔｏｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ
Ｍｏｒｇａｎｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｓｒｉｖａｓｔａｖａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 猴欢喜 Ａ / Ｔ 碱基重复较多可能与

减数分裂的重组热点有关(Ｈｅｉｓｓｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
在基因组中ꎬＧＣ 含量越高则 ＤＮＡ 密度越大ꎬ基因

序列越稳定ꎮ 猴欢喜 ＩＲ 区的 ＧＣ 含量为 ４２.９％ꎬ
ＳＳＣ 区的 ＧＣ 含量较 ＬＳＣ 区和 ＩＲ 区低ꎬ推测其 ＳＳＣ
区有更多的 ＳＳＲ 突变位点 ( Ｏｈｍｅ￣Ｔａｋａｇｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００)ꎮ 不同物种的叶绿体基因组 ｙｃｆ 基因通常存

在高频率的 ＳＳＲꎬ造成基因的高度变异ꎬ例如在爵

床属(Ｊｕｓｔｉｃｉａ) 中出现多态性位点次数最多的是

ｙｃｆ１ 基因( Ｋｉｍ ＆ Ｌｅｅꎬ ２００４ꎻ钮峥洋ꎬ ２０２０)ꎮ 在

猴欢喜叶绿体基因组的编码区中ꎬｙｃｆ３ 基因的多态

性位点最多ꎬ存在 Ｔ 和 Ａ 两种重复类型ꎬ基因变异

的几率大ꎮ 总体来看ꎬ猴欢喜的叶绿体 ＳＳＲ 呈现

出分布不均匀、具有丰富变异性的特点ꎬ这些 ＳＳＲ
可以作为猴欢喜属植物种内遗传变异和物种鉴定

的微卫星分子标记ꎮ 因此ꎬ猴欢喜叶绿体基因组

的发表有助于杜英科植物的 ＱＴＬ 分析、亲缘关系

鉴定和遗传多样性研究(刘列钊和林呐ꎬ２００４)ꎮ
有研究发现叶绿体基因组的大小不同会导致

ＩＲ / ＳＣ 边界区出现扩张或者收缩现象ꎬ而 ＩＲ / ＳＣ 边

界的扩张与收缩又与植物进化有密切的关系ꎮ ＩＲ
边界区大的扩张或收缩可能与双链 ＤＮＡ 的断裂修

复有关ꎬ小的扩张或收缩与基因转化有关(Ｋｉｍ ＆
Ｌｅｅꎬ ２００４ꎻＫｈａｋｈｌｏｖａ ＆ Ｂｏｃｋꎬ ２００６ꎻＨａｎｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻＭａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ梁凤萍

等ꎬ２０１８ꎻ马丽ꎬ２０２０)ꎮ 通过比较酢浆草目 ５ 种植

物叶绿体全基因组的 ＩＲ 边界区ꎬ发现猴欢喜在

ＩＲ / ＳＣ 边界区存在较大的扩张ꎬ这可能与双链

ＤＮＡ 的断裂修复有关ꎻ并且其边界区域与日本杜

英相比ꎬ反而同酢浆草科的边界区域更加相似ꎬ可
能反映猴欢喜属与酢浆草科的起源时间更接近ꎬ
经历了相似的地质进化事件ꎮ 对比 ＩＲ 边界区ꎬ猴
欢喜的 ｒｐｓ１９ 基因横跨 ＬＳＣ / ＩＲｂ 区ꎬ而日本杜英则

是 ｒｐｓ３ 基因ꎮ 研究结果表明 ｒｐｓ１９、 ｒｐｓ３ 基因在

单、 双子叶植物叶绿体基因组中存在一定差异ꎬ在

３４１ 期 王一麾等: 猴欢喜叶绿体全基因组及杜英科系统地位分析



表 ３　 猴欢喜叶绿体基因组基因列表
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｉｎ Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

基因分类
Ｃａｔｅｇｏｒｙ ｆｏｒ ｇｅｎｅ

基因分组
Ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅ

自我复制
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ｒＲＮＡ ｒｒｎ４.５、ｒｒｎ５、ｒｒｎ１６、ｒｒｎ２３

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

核糖体小亚基
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ (ＳＳＵ)

ｒｐｓ２、ｒｐｓ３、ｒｐｓ４、ｒｐｓ７、ｒｐｓ８、ｒｐｓ１１、ｒｐｓ１２、ｒｐｓ１４、ｒｐｓ１５、ｒｐｓ１６、ｒｐｓ１８、ｒｐｓ１９

核糖体大亚基
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ (ＬＳＵ)

ｒｐｌ２、ｒｐｌ１４、ｒｐｌ１６、ｒｐｌ２０、ｒｐｌ２２、ｒｐｌ２３、ｒｐｌ３３、ｒｐｌ３６

ＲＮＡ 聚合酶亚基
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡ、ｒｐｏＢ、ｒｐｏＣ１、ｒｐｏＣ２

光合作用相关
Ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光合系统 Ｉ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ

ｐｓａＡ、ｐｓａＢ、ｐｓａＣ、ｐｓａＩ、ｐｓａＪ

光合系统Ⅱ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

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

细胞色素复合物
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ

ｐｅｔＡ、ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ｐｅｔＧ、ｐｅｔＬ、ｐｅｔＮ

ＡＴＰ 合酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡ、ａｔｐＢ、ａｔｐＥ、ａｔｐＦ、ａｔｐＨ、ａｔｐＩ

依赖 ＡＴＰ 的蛋白酶单元
ＰＡＴＰ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｐｒｏｔｅａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｐ

ｃｌｐＰ

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基
ＲｕＢｉｓＣＯ ＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

ＮＡＤＨ 脱氢酶 ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｎｄｈＡ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＣ、ｎｄｈＤ、ｎｄｈＥ、ｎｄｈＦ、ｎｄｈＧ、ｎｄｈＨ、ｎｄｈＩ、ｎｄｈＪ、ｎｄｈＫ

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

成熟酶
Ｍａｔｕｒａｓｅ

ｍａｔＫ

包裹膜蛋白
Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｅｍＡ

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

ａｃｃＤ

ｃ 型细胞色素合成
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｃｃｓＡ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ

转录起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＩＦ￣１

ｉｎｆＡ

未知功能
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

假定叶绿体阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｙｃｆ１、ｙｃｆ２、ｙｃｆ３、ｙｃｆ４、ｙｃｆ１５

部分双子叶植物中 ｒｐｓ１９ 基因仅部分存在于 ＩＲ 区ꎬ
而 ｒｐｓ３ 基因横跨 ＬＳＣ / ＩＲｂ 区的现象仅在重楼属

(Ｐａｒｉｓꎬ藜芦科)和黑药花科(Ｍｅｌａｎｔｈｉａｃｅａｅ)植物中

发现(Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻＳａｒａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ杨丽芳ꎬ
２０１９)ꎮ 由此可见ꎬ杜英科的猴欢喜属与杜英属向

东亚扩散的过程中经历了完全不同的复杂进化事件ꎮ
构建的系统发育树表明猴欢喜同日本杜英聚

为一支ꎬ同属于杜英科酢浆草目ꎬ与之前 Ｈｅｉｂｌ ＆
Ｒｅｎｎｅｒ (２０１２)和 Ｍａｇａｌｌｏｎ 等(２０１５)构建的系统

发育树相吻合ꎮ 酢浆草目、卫矛目与金虎尾目聚

为 ＣＯＭ 分支ꎬ与 ＡＰＧ ＩＶ 系统一致( Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ ＣＯＭ 分支又与固氮分支 (壳斗目、葫芦

目、蔷薇目、豆目)同属于豆类分支( Ｆａｂｉｄｓ)ꎬ这一

结果进一步确定了 ＣＯＭ 分支的系统位置ꎬ也印证

了叶绿体基因组系统发育分析方法在系统发育分

析中的重要作用ꎮ
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表 ４　 猴欢喜叶绿体基因组 ＳＳＲ信息
Ｔａｂｌｅ ４　 ＳＳＲ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

简单
重复
序列
ＳＳＲ

重复次数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｐｅａｔｓ

５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７ １８ １９ ２０ ２１

总计
Ｔｏｔａｌ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

Ａ / Ｔ — — — — — ２５ １３ １１ ６ — — ５ — — — — — ６０ ＬＳＣ
ＡＴ / ＡＴ — １ １ ２ — — — — — — — — — — — — — ４ —

ＡＡＴ / ＡＴＴ １ — — — — — — — — — — — — — — — — １ —
Ａ/ Ｔ — — — — — ５ １ ２ — １ — — １ — — — — １０ ＳＳＣ
Ａ / Ｔ — — — — — — — — — — — — — — — — ２ ２ ＩＲａ / ＩＲｂ
Ｃ / Ｇ — — — — — ２ — ２ — — — — — — — — ４ —

ＪＬＢ. ＩＲｂ 与 ＬＳＣ 边界区ꎻ ＪＳＢ. ＩＲｂ 与 ＳＳＣ 边界区ꎻ ＪＳＡ. ＩＲａ 与 ＳＳＣ 边界区ꎻ ＪＬＡ. ＩＲａ 与 ＬＳＣ 边界区ꎮ
ＪＬＢ. ＩＲｂ ａｎｄ ＬＳＣ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＪＳＢ. ＩＲｂ ａｎｄ ＳＳＣ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＪＳＡ. ＩＲａ ａｎｄ ＳＳＣ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＪＬＡ. ＩＲａ ａｎｄ ＬＳＣ
ｂｏｕｎｄａｒｙ ｒｅｇｉｏｎ.

图 ２　 酢浆草目物种叶绿体基因组序列 ＩＲ 边界区比较图
Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ ｏｆ Ｏｘａｌｉｄａｌｅｓ ｐｌａｎｔｓ

图 ３　 基于 ５３ 个物种叶绿体基因组序列构建的最大似然法系统发育树
Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ５３ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｄａｔａ
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