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白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析
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摘　 要: 白花刺续断在中国西藏是一种常用的药用植物ꎬ但其叶绿体全基因组的相关研究较少ꎮ 为揭示该物

种叶绿体全基因组的基本特征并探讨其谱系遗传结构ꎬ该研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台对来自 ５ 个野生居群的

１０ 个白花刺续断个体进行二代测序ꎬ经组装、注释ꎬ得到 １０ 条完整的叶绿体全基因组序列ꎬ并对它们的基因组

特征和居群间的谱系进化关系进行了初步研究ꎮ 结果表明:(１)白花刺续断的叶绿体全基因组大小为

１５５ ３３５~１５６ ２６６ ｂｐꎬ共注释 １１３ 个基因ꎬ包括 ７２ 个蛋白编码基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ其叶绿

体基因组的大小、结构、ＧＣ 含量及基因组成等方面在种内高度保守ꎮ (２)基因组比较分析表明ꎬ白花刺续断

变异较大的片段均位于单拷贝区ꎬ且 ＩＲ 边界未出现明显的扩张和收缩ꎮ (３)群体遗传分析发现ꎬ白花刺续断

的野生居群具有明显的地理遗传结构ꎬ不同居群间在遗传距离与地理距离上具有一定的相关性ꎮ 研究认为ꎬ
白花刺续断叶绿体基因组在种内居群水平上比较保守ꎬ且叶绿体基因组可在居群水平上揭示物种的地理遗传

结构ꎮ 这为后续开展刺续断属物种群体遗传学和系统发育基因组学研究奠定了基础ꎮ
关键词: 白花刺续断ꎬ 叶绿体全基因组ꎬ 药用植物ꎬ 基因ꎬ 系统发育基因组学

中图分类号: Ｑ９４３　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１０￣１７５０￣１２

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

ＺＨＡＮＧ Ｑｉａｎ１ꎬ ＺＨＡＮＧ Ｄｅｑｕａｎ１ꎬ２∗

( １. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｈａｒｍａｃｙꎬ Ｄａｌｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｄａｌｉ ６７１０００ꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｙｕｎｎａｎ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ Ａｎｔｉ￣ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｒｏｍ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｄａｌｉ ６７１０００ꎬ Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｉｓ ａ ｃｏｍｍｏｎ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ ｉｎ Ｔｉｂｅｔａｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｆｅｗ ｒｅｐｏｒｔｓ ｏｎ ｉｔｓ ｗｈｏｌｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｎｏｗ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ａ. ａｌｂａ ａｎｄ ｅｘｐｌｏｒｅ ｉｔｓ

收稿日期: ２０２１－０９－２０
基金项目: 国家自然科学基金(３２０６００９１)ꎻ云南省中青年学术和技术带头人后备人才项目(２０２１０５ＡＣ１６００６３)ꎻ大理大学中药资
源与民族药创新团队项目( ＺＫＬＸ２０１９３１８)ꎻ云南省李剑专家工作站( ２０２００５ＡＦ１５００１３) [ Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３２０６００９１)ꎻ Ｒｅｓｅｒｖｅ Ｔａｌｅｎｔｓ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｆｏｒ Ｙｏｕｎｇ ａｎｄ Ｍｉｄｄｌｅ Ａｇｅｄ Ａｃａｄｅｍｉｃ (２０２１０５ＡＣ１６００６３)ꎻ Ｄａｌｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｔｈｎｉｃ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｔｅａｍ Ｐｒｏｊｅｃｔ ( ＺＫＬＸ２０１９３１８)ꎻ Ｌｉ Ｊｉａｎ Ｅｘｐｅｒｔ Ｗｏｒｋｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (２０２００５ＡＦ１５００１３)]ꎮ
第一作者: 张倩(１９９６－)ꎬ硕士研究生ꎬ主要从事药用植物基因组学研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)１３４９３６２９９４＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 张德全ꎬ教授ꎬ硕士研究生导师ꎬ主要从事药用植物的分类和生药的分子鉴定研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｚｈａｎｇｄｅｑ２００８＠ １２６.ｃｏｍꎮ



ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｔｅｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂｙ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｐｌａｔｆｏｒｍ. Ａｆｔｅｒ ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎꎬ ｔｅｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｇｅｎｏｍｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｅｒｅ ｅｘｐｌｏｒｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ａ. ａｌｂａ ｗｅｒｅ １５５ ３３５－１５６ ２６６ ｂｐ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １１３ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７２ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ
３０ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｅｒｍｓ ｏｆ ｓｉｚｅꎬ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ. (２) Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒａｃｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ＩＲ
ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ. (３) Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｒｉｃｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｃｅｒｔａｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｌａｙｓ ｔｈｅ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａꎬ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔꎬ ｇｅｎｅꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ

　 　 白花刺续断(Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ)ꎬ又名白花刺

参ꎬ隶 属 于 川 续 断 科 ( Ｄｉｐｓａｃａｃｅａｅ ) 刺 续 断 属

(Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ)ꎮ 该属在我国有 ４ 种 ２ 变种ꎬ主要分

布在云南、四川、西藏等地(Ｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 白

花刺续断以全草入药ꎬ为传统藏药ꎬ其藏药名为“江
才嘎保”ꎬ始载于«四部医典»(国家中医药管理局中

华本草编委会ꎬ２００２)ꎮ 它是国家卫生部藏药药品

标准中收载的三种“刺参”之一(青海省药品检验所

和青海省藏医药研究所ꎬ１９９６)ꎬ具有健胃、催吐之

功效ꎮ 内服可用于关节疼痛、小便失禁、腰痛、眩晕

及口眼歪斜ꎬ外用治疗疮、化脓性创伤ꎬ还具有抗肿

瘤作用(国家中医药管理局中华本草编委会ꎬ２００２ꎻ
杨竞生ꎬ１９８９)ꎮ 近年来ꎬ有关白花刺续断的研究主

要集中在其有效成分、含量测定及提取工艺等方面

(吴春蕾等ꎬ ２０１１ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ杨圣贤等ꎬ
２０１４ꎻ张志锋等ꎬ２０１５)ꎮ 如张志锋等(２０１８)发现白

花刺续断中含有皂苷、生物碱、甾醇等类型化合物ꎬ
其中皂苷类是其主要有效成分ꎮ 而分子生物学方

面的研究较少ꎬ仅有 Ｗａｎｇ 等(２０２０)报道了该种的

叶绿体基因组序列ꎮ 那么ꎬ在白花刺续断的种内居

群水平上ꎬ其叶绿体基因组序列有什么变化特征呢?
叶绿体基因组在被子植物中通常为母系遗传ꎮ

与核基因组和线粒体基因组相比ꎬ其基因进化速率

慢ꎬ且在基因组成及结构方面比较保守 ( Ｓｍｉｔｈꎬ
２０１５ꎻＳｚｙｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻＤｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ这使得

叶绿体基因组在植物物种鉴定和谱系进化研究中

具有重要作用ꎮ Ｃｕｉ 等(２０１９)对比分析了 ３２ 种豆

蔻属(Ａｍｏｍｕｍ)植物叶绿体基因组ꎬ结果表明叶绿

体全基因组可准确鉴定豆蔻属物种ꎻ李依容等

(２０２０) 利用叶绿体基因组揭示了民族药滇白珠

(Ｇａｕｌｔｈｅｒｉａ ｌｅｕｃｏｃａｒｐａ ｖａｒ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)复合群的系

统发育关系ꎻＺｈａｎｇ 等(２０２１)基于叶绿体基因组重

建了桃金娘目(Ｍｙｒｔｉｆｌｏｒａｅ)的物种分化时间和系统

发育关系ꎮ 但叶绿体基因组在长期进化过程中ꎬ结
构上会发生一些变异ꎬ如反向重复区收缩、倒位、基
因和内含子的丢失等 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻＬｉａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ姜汶君等ꎬ２０２０)ꎬ这些结构变异为揭示物

种系统发育和进化关系等提供了遗传信息ꎮ 由此

可见ꎬ植物叶绿体全基因组序列能提供丰富的遗传

信息ꎬ在分类鉴定、系统发育及进化等方面具有重

要意义ꎮ 那么ꎬ植物叶绿体全基因组是否适用于种

内居群水平上的群体遗传学研究? 由于群体水平

上测序成本较高ꎬ数据分析方法尚不成熟等ꎬ相关

研究还较少ꎮ
本研究以白花刺续断野生居群个体为研究材

料ꎬ拟采用二代测序技术进行高通量测序ꎬ并对其

叶绿体全基因组进行拼接、注释及进化分析ꎮ 拟

探讨以下科学问题:(１)白花刺续断的叶绿体全基

因组序列有何特征ꎻ(２)叶绿体全基因组能否用于

解析白花刺续断种内居群水平上的遗传结构ꎮ 本

研究将为刺续断属相关物种的分子遗传学研究奠

定基础ꎬ也为叶绿体全基因组在群体遗传研究方

面开展初步尝试ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 实验材料

本实验中ꎬ白花刺续断分子材料采自于四川

省甘孜州的 ５ 个野生居群(表 １)ꎬ共 １０ 份实验材

料ꎮ 经大理大学张德全教授鉴定为白花刺续断

(Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ)ꎬ其凭证标本保存于大理大学

药学院药用植物与生药标本馆ꎮ
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表 １　 白花刺续断样品采集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｓａｍｐｌｅｓ

编号
Ｃｏｄｅ

采集地点
Ｌｏｃａｌｉｔｙ

凭证标本
Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ (ｍ)

ＳＤ０１ 四川省稻城县桑堆镇
Ｓａｎｇｄｕｉ Ｔｏｗｎꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１１５ １００°１０′２１.４１″ Ｅꎬ ２９°０７′５３.４１″ Ｎ ４ ００５

ＳＤ０２ 四川省稻城县桑堆镇
Ｓａｎｇｄｕｉ Ｔｏｗｎꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１１５ １００°１０′２１.４１″ Ｅꎬ ２９°０７′５３.４１″ Ｎ ４ ００５

ＹＤ０１ 四川省稻城县亚丁机场
Ｙａｄｉｎｇ Ａｉｒｐｏｒｔꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１０５ １００°０５′０２.７６″ Ｅꎬ ２９°１５′１７.８７″ Ｎ ３ ８２３

ＹＤ０２ 四川省稻城县亚丁机场
Ｙａｄｉｎｇ Ａｉｒｐｏｒｔꎬ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１０５ １００°０５′０２.７６″ Ｅꎬ ２９°１５′１７.８７″ Ｎ ３ ８２３

ＤＦ０１ 四川省道孚县
Ｄａｏｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１７８ １０１°１９′５１.１９″ Ｅꎬ ３０°４４′５９.６２″ Ｎ ３ ８５０

ＤＦ０２ 四川省道孚县
Ｄａｏｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１７８ １０１°１９′５１.１９″ Ｅꎬ ３０°４４′５９.６２″ Ｎ ３ ８５０

ＬＴ０１ 四川省理塘县
Ｌｉｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１２４ １００°１３′４０.３５″ Ｅꎬ ２９°２９′０４.７３″ Ｎ ４ ５１０

ＬＴ０２ 四川省理塘县
Ｌｉｔａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１７１２４ １００°１３′４０.３５″ Ｅꎬ ２９°２９′０４.７３″ Ｎ ４ ５１０

ＫＤ０１ 四川省康定县
Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１６０３５ １０１°２４′０１.５７″ Ｅꎬ ３０°０２′５１.００″ Ｎ ３ ８８４

ＫＤ０２ 四川省康定县
Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＤＱ１６０３５ １０１°２４′０１.５７″ Ｅꎬ ３０°０２′５１.００″ Ｎ ３ ８８４

１.２ 基因组 ＤＮＡ 提取与测序

ＤＮＡ 提取采用改良的 ＣＴＡＢ 方法ꎬ从硅胶干

燥的叶片材料中提取总基因组 ＤＮＡꎮ 利用 Ｃｏｖａｒｉｓ
超声波破碎仪将基因组 ＤＮＡ 片段化ꎬ经末端修

复、加 Ａ 尾、加测序接头、纯化及 ＰＣＲ 扩增等过

程ꎬ构建测序文库ꎮ 文库经质量检测合格后ꎬ使用

带有双末端(ｐａｉｒ￣ｅｎｄ) (２×３００ ｂｐ) Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ
２ ５００ 平台进行二代测序ꎬ整个测序工作在北京诺

禾致源生物科技有限公司完成ꎮ
１.３ 叶绿体全基因组的组装、注释

经二代测序ꎬ得到 ４ Ｇ 左右原始数据 ( Ｒａｗ
Ｄａｔａ)ꎬ经 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ Ｖ. ０. ３２ 过滤处理后ꎬ利用

ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ.ｐｙ 进行组装ꎬ后续数据处理参考本课

题组前期工作(胡海粟和张德全ꎬ２０２１)ꎮ 以白花刺

续断 (序列号:ＮＣ ＿０４５０５５) 为参考基因组ꎬ使用

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ８.０.２ 软件完成白花刺续断叶绿体全基因

组的注释ꎬ并将其提交到 ＮＣＢＩ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )ꎬ利用在线工具 Ｏｒｇａｎｅｌｌａｒ
Ｇｅｎｏｍｅ Ｄｒａｗ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ. ｍｐｉｍｐ￣ｇｏｌｍ. ｍｐｇ.
ｄｅ / ＯＧＤｒａｗ.ｈｔｍｌ)绘制叶绿体基因组物理图谱ꎮ
１.４ ＩＲ / ＳＣ 边界收缩扩张及 ＳＳＲ 分析

将注释好的 １０ 条基因组序列上传至网站

ＩＲｓｃｏｐｅ( ｈｔｔｐｓ: / / ｉｒｓｃｏｐｅ. ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / ｉｒａｐｐ / ) 进行

ＩＲ 边界的收缩和扩张分析ꎬ最后得到的图片采用

绘图工具 Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ ＣＣ ２０１５ 进行人工调整ꎮ
同时ꎬ利用 ＭＩＳＡ 软件搜索简单重复序列( ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲ)位点并分析白花刺续断叶绿

体基因组的 ＳＳＲ 特征ꎮ
１.５ 序列差异比较分析

在采用 ＭＡＦＦＴ Ｖ.７.１２９ 软件对 １０ 条白花刺

续断叶绿体基因组序列进行比对后ꎬ使用 ＢｉｏＥｄｉｔ
软件手动调整序列ꎮ 使用 ＤｎａＳＰ Ｖ.７.０.２６ 对叶绿

体基因组中的核苷酸变异性(Ｐ ｉ)进行滑动窗口分

析ꎮ 步长设置为 ２００ ｂｐꎬ窗口长度为 ６００ ｂｐꎮ Ｐ￣
ｄｉｓｔａｎｃｅ 使用 ＭＥＧＡ ｖ.７.０.２６ 软件进行统计分析ꎮ
此外ꎬ将叶绿体基因组序列的注释进行格式转换ꎬ
利用 在 线 软 件 ｍＶＩＳＴＡ ( ｈｔｔｐ: / / ｇｅｎｏｍｅ. ｌｂｌ. ｇｏｖ /
ｖｉｓｔａ / ｍｖｉｓｔａ / ｓｕｂｍｉｔ. ｓｈｔｍｌ) 的 Ｓｈｕｆｆｌｅ￣ＬＡＧＡＮ 模 式

对白花刺续断叶绿体全基因组比较分析ꎬ选取

Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ(ＮＣ＿０４５０５５)作为参考序列ꎮ
１.６ 系统发育分析

根据白花刺续断叶绿体基因组注释信息ꎬ从
ＮＣＢＩ 数据库下载已发表的川续断科及忍冬科

(Ｃａｐｒｉｆｏｌｉａｃｅａｅ)的 １１ 种植物的叶绿体全基因组序

列ꎬ用于系统发育分析ꎮ 选择小粒咖啡 ( Ｃｏｆｆｅａ
ａｒａｂｉｃａ)和中粒咖啡(Ｃ. ａｒａｂｉｃａ)为外类群ꎬ使用

ＭＡＦＦＴ Ｖ.７.１ 将白花刺续断与下载的叶绿体全基

因组序列进行多序列比对ꎮ 系统发育树的构建ꎬ

２５７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



采用了最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)、最
大简约法(ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙꎬ ＭＰ)和贝叶斯推论

法(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ)３ 种方法ꎮ 核苷酸替代

模型经 ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ Ｖ ２.１.７ 软件筛选定为 ＧＴＲ＋Ｇ
模型ꎮ 利用 ＲＡｘＭＬ Ｖ.８.２.４ 软件构建 ＭＬ 系统树ꎬ
采用快速靴带算法ꎬ重复 １ ０００ 次ꎮ 利用 ＭＥＧＡ
Ｖ.７.０.２６ 软件构建 ＭＰ 树ꎬ重复 １ ０００ 次ꎮ 利用

ＭｒＢａｙｅｓ Ｖ.３.２.６ 构建 ＢＩ 树ꎬ基于马尔科夫链蒙特

卡洛(ＭＣＭＣ)算法ꎬ计算 １００ 万代ꎬ每隔 １ ０００ 代

取样一次ꎬ舍弃前 ２５％棵树ꎬ根据剩余的样本构建

一致树ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因组结构与基本特征

白花刺续断的叶绿体全基因组为常见的四分

体结构ꎬ由两个反向重复区 ＩＲｓ(ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ)、一
个大单拷贝区 ＬＳＣ(ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ)和一个小单拷

贝区 ＳＳＣ(ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ)组成(图 １ꎬ表 ２)ꎮ 拼接

后的白花刺续断叶绿体基因组ꎬ全长为１５５ ３３５~
１５６ ２６６ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３８.１％~３８.２％ꎮ 各区段长度

分别为 ８９ ０２７~８９ ０７６ ｂｐ(ＬＳＣ)、１７ ６８９~１７ ８４２ ｂｐ
(ＳＳＣ)、２４ ２５３~２４ ６６６ ｂｐ(ＩＲｓ)ꎮ ４ 个区段中 ＧＣ 含

量最高的是 ＩＲ 区(４２.８％ ~ ４３.２％)ꎬ其次是 ＬＳＣ 区

(３６.５％)和 ＳＳＣ 区(３２.９％)ꎮ 经注释ꎬ得到 １１３ 个

基因ꎬ包括 ７２ 个编码蛋白基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因、４
个 ｒＲＮＡ 基因和 ７ 个假基因( ｃｌｐＰ、ａｃｃＤ、ｙｃｆ２、ｙｃｆ１、
ｒｐｓ１８、ｒｐｓ３ 和 ｙｃｆ３)ꎮ 此外ꎬ白花刺续断叶绿体全基

因组中有 １６ 个基因含有内含子( ｉｎｔｒｏｎ)ꎬ且均只含

有一个内含子(表 ３)ꎮ
２.２ ＩＲ / ＳＣ 边界收缩扩张及 ＳＳＲ 分析

叶绿体基因组由两个反向重复的 ＩＲ 区、ＬＳＣ
区与 ＳＳＣ 区构成ꎬ因此存在 ＬＳＣ / ＩＲｂ、 ＩＲｂ / ＳＳＣ、
ＳＳＣ / ＩＲａ 和 ＩＲａ / ＬＳＣ ４ 个边界ꎮ 在基因组进化过

程中ꎬ４ 个边界会发生扩张与收缩ꎬ使某些基因进

入 ＩＲ 区或单拷贝区ꎮ 不同地点白花刺续断的叶

绿体基因组的 ４ 个边界相对保守(图 ２)ꎮ ＬＳＣ /
ＩＲｂ 边界在白花刺续断中位于 ｒｐｌ２３ 基因内部ꎬ且
位于 ＬＳＣ 区域的差异不大ꎬ为 １８５ ~ １８６ ｂｐꎻＳＤ０１、
ＹＤ０１、ＹＤ０２、ＬＴ０１、ＬＴ０２、ＫＤ０１、ＫＤ０２ 的 ＩＲｂ / ＳＳＣ
边界基因完全相同ꎬ位于 ＩＲｂ 区 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ 基因

１３８ ｂｐ 处ꎬ而 ＳＤ０２、ＤＦ０１、ＤＦ０２ 的 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ 基因

扩张到 ＳＳＣ 内部ꎬ距离 ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界 ４８ ~ ２２３ ｂｐꎻ

ＳＳＣ / ＩＲａ 的边界在白花刺续断基因组中都位于

ｙｃｆ１ 基因内部ꎻＩＲａ / ＬＳＣ 边界全部位于 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ
基因附近ꎮ

利用 ＭＩＳＡ 软件对白花刺续断叶绿体全基因

组进行分析ꎬ在白花刺续断 １０ 条序列中分别检测

到 ７０、６８、７０、７０、７４、７４、７０、７０、７１、７１ 个 ＳＳＲ 位点

(图 ３:Ｂ)ꎮ ＳＳＲ 最丰富的类型为单核苷酸重复ꎬ
其次是二核苷酸重复、三核苷酸重复、五核苷酸重

复、四核苷酸重复和六核苷酸重复ꎮ 白花刺续断

叶绿体基因组中的 ＳＳＲ 主要是由 Ａ 和 Ｔ 组成ꎬ其
中大部分是以 Ａ / Ｔ 碱基构成的单核苷酸重复ꎬ其
次是由 ＡＴ / ＴＡ 构成的二核苷酸重复 (图 ３:Ａ)ꎮ
进一步分析表明ꎬ大部分 ＳＳＲ 位于 ＬＳＣ 区域ꎬ小部

分位于 ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域(图 ３:Ｃ)ꎮ 同时ꎬ基因组中

的 ＳＳＲ 大部分分布于基因间区( ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒꎬ
ＩＧＳ)中ꎬ其他少数 ＳＳＲ 分布在内含子和蛋白编码

区域(ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬＣＤＳ)中(图 ３:Ｄ)ꎮ
２.３ 序列差异比较分析

将比对好的 ５ 个地区白花刺续断叶绿体基因

组进行 Ｓｌｉｄｉｎｇ ｗｉｎｄｏｗ 分析(图 ４)ꎮ 结果显示ꎬＳＳＣ
区域的变异水平最高ꎬＩＲ 区域最低ꎮ 同时ꎬ筛选到

３ 条高变异序列ꎬ分别位于 ＬＳＣ 区( ｒｐｏＣ１)和 ＳＳＣ
区 ( ｎｄｈＦ 和 ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)ꎮ 其 中ꎬ ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣
ＵＡＧ 的变异性最高ꎬ其次是 ｎｄｈＦꎬ而 ｒｐｏＣ１ 最低ꎮ
此外ꎬ本研究中以 ＳＤ０１ 作为参考序列ꎬ与其余 ９
条白花刺续断叶绿体基因组进行两两比较分析ꎮ
结果显示ꎬ叶绿体基因组序列中非编码区变异高

于蛋白编码区域ꎬ单拷贝区(ＬＳＣ ＆ ＳＳＣ)变异明显

大于反向重复区( ＩＲ)ꎮ ５ 个地区白花刺续断叶绿

体基因组序列整体上高度相似ꎬ变异较大的基因

有 ｒｐｏＣ２、ｐｓｂＣ、ｒｒｎ２３ 和 ｙｃｆ１ꎬ其他基因保守程度非

常高ꎮ 基因间区的变异大于基因区ꎬ如 ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ、
ｐｓａＢ￣ｐｓａＡ、 ｐｓａＡ￣ｙｃｆ３、 ｔｒｎＭ￣ＣＡＵ￣ａｔｐＥ、 ｐｓｂＦ￣ｐｓｂＥ、
ｐｓｂＥ￣ｐｅｔＬ、 ｒｒｎ５￣ｔｒｎＮ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ￣ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ￣ｃｃｓＡ(图 ５)ꎮ 从这些区域中ꎬ可开发特

异性片段ꎬ用于该属种间及种下水平的系统进化

与发育研究ꎮ
２.４ 系统发育分析

本研究利用 Ｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ 种间遗传变异及核苷

酸替换比较了 １０ 条白花刺续断的叶绿体全基因

组进 化 差 异ꎬ 研 究 结 果 表 明ꎬ Ｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ 为 ０ ~
０.０００ ７ꎬ核苷酸差异值为 ０ ~ １ ５１５ꎬ且大部分序列

间地理位置越远ꎬ 其相互间 Ｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅ 和核苷酸差
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圆圈外的基因是顺时针转录ꎬ圆圈内的基因是逆时针ꎮ 图中颜色表示功能基因ꎮ 内部的深灰色对应于 ＧＣ 含量ꎬ浅灰色对应于

ＡＴ 含量ꎮ
Ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｏｕｔｓｉｄｅ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｌｏｃｋｗｉｓｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｃｏｕｎｔｅｒｃｌｏｃｋｗｉｓｅ. Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒｓ ｈｅｒｅ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｄａｒｋ ｇｒａｙ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｇｒａｙ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ＡＴ ｃｏｎｔｅｎｔ.

图 １　 白花刺续断叶绿体全基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｍａｐ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

异值越大(表 ４)ꎮ 系统发育分析结果显示ꎬ３ 种方

法构建的进化树所反映的不同野生居群之间的进

化关系相似(图 ６)ꎬ也与遗传距离分析的结果相

吻合ꎮ 在系统发育树中ꎬ康定(ＫＤ)和道孚(ＤＦ)
的 ４ 个个体最早分化出来ꎬ其次是亚丁(ＹＤ)和桑

堆(ＳＤ)ꎬ最后是理塘( ＬＴ)的 ２ 个个体ꎮ 但亚丁

(ＹＤ)和桑堆(ＳＤ)的 ４ 个个体不能明显分开ꎮ

３　 讨论与结论

本研究报道了白花刺续断的叶绿体全基因组

序列特征ꎬ并在居群水平上揭示了其地理遗传结

构ꎮ 不同野生居群的叶绿体基因组所编码的基因

类别、数量及排列顺序高度一致ꎮ 同时个体间具有

高度相似的 ＧＣ 含量ꎬ单个序列中 ＩＲｓ 区序列的 ＧＣ

含量最高ꎮ 白花刺续断叶绿体基因组中共含有 ７ 个

假基因ꎬ其中 ５ 个假基因是川续断科植物所共有的

(ｃｌｐＰ、ａｃｃＤ、ｙｃｆ２、ｙｃｆ１、ｒｐｓ１８)ꎬ故推测可能普遍存在

川续断科植物假基因现象(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 叶

绿体 ＳＳＲ 位点是一种高效的分子标记ꎮ 本研究中ꎬ
白花刺续断叶绿体全基因组序列的 ＳＳＲｓ 主要以 Ａ /
Ｔ 碱基为主ꎬ这与其他被子植物中的情况相似(Ｇｕｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＮａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 同

时ꎬ这也进一步证实了叶绿体 ＳＳＲｓ 主要是由 ｐｏｌｙＡ
和 ｐｏｌｙＴ 重复所构成ꎬ而较少含有 Ｃ 或 Ｇ 串联重复

的观点(Ｋｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 此外ꎬ这些 ＳＳＲｓ 主要

分布在 ２ 个单拷贝区ꎬ故推测这些高 Ａ / Ｔ 含量的

ＳＳＲｓ 和分布于 ＩＲ 区的 ｒＲＮＡ 序列可能是导致叶

绿体基因组中 ＧＣ 含量偏低以及各区域碱基含量

差异的潜在原因(张明英等ꎬ２０２０)ꎮ

４５７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 白花刺续断 １０ 条叶绿体全基因组序列特征的比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

编号
Ｃｏｄｅ

总长
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

大单
拷贝区
ＬＳＣ
(ｂｐ)

小单
拷贝区
ＳＳＣ
(ｂｐ)

反向重复区
ＩＲｓ

(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

基因总数
Ｔｏｔａｌ
ｇｅｎｅｓ

蛋白编码
基因
ＣＤＳ

ｔＲＮＡ ｒＲＮＡ
ＧｅｎＢａｎｋ
登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

ＳＤ０１ １５６ ０８２ ８９ ０３０ １７ ７４０ ２４ ６５６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８８

ＳＤ０２ １５５ ３３５ ８９ ０３５ １７ ７９４ ２４ ２５３ ３８.２ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８９

ＹＤ０１ １５６ １１０ ８９ ０３６ １７ ８４２ ２４ ６１６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６９０

ＹＤ０２ １５６ ０５３ ８９ ０３６ １７ ７０５ ２４ ６５６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８７

ＤＦ０１ １５６ ２６６ ８９ ０２７ １７ ７１３ ２４ ７６３ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８６

ＤＦ０２ １５６ ２６６ ８９ ０２７ １７ ７１３ ２４ ７６３ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０５３６８５

ＬＴ０１ １５６ ０５４ ８９ ０３２ １７ ７９０ ２４ ６１６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０１

ＬＴ０２ １５６ ０５４ ８９ ０３２ １７ ７９０ ２４ ６１６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０２

ＫＤ０１ １５６ ０９７ ８９ ０７６ １７ ６８９ ２４ ６６６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０３

ＫＤ０２ １５６ ０９７ ８９ ０７６ １７ ６８９ ２４ ６６６ ３８.１ １１３ ７２ ３０ ４ ＭＷ０１８７０４

表 ３　 白花刺续断叶绿体全基因组基因组成

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

基因类别
Ｇｅｎｅ ｇｒｏｕｐ

基因功能
Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

自我复制 核糖体大亚基
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｎｅ

ｒｐｌ２ꎬｒｐｌ１２ Ｉ�ꎬｒｐｌ３２ꎬｒｐｌ２２ꎬｒｐｌ１６�ꎬｒｐｌ１４ꎬｒｐｌ３６ꎬｒｐｌ２０ꎬｒｐｌ３３

Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ 核糖体小亚基
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｎｅ

ｒｐｓ７ Ｉꎬｒｐｓ１５ꎬｒｐｓ１９ꎬｒｐｓ３＃ꎬｒｐｓ８ꎬｒｐｓ１１ꎬｒｐｓ１２ Ｉ�ꎬｒｐｓ１８＃ꎬｒｐｓ４ꎬｒｐｓ１４ꎬｒｐｓ２ꎬｒｐｓ１６�

ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｒｐｏＡꎬｒｐｏＢꎬｒｐｏＣ１�ꎬｒｐｏＣ２

ｒＲＮＡ ｒｒｎ１６ Ｉꎬｒｒｎ２３ Ｉꎬｒｒｎ４.５ Ｉꎬｒｒｎ５ Ｉ

ｔＲＮＡ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ Ｉꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ Ｉꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ Ｉꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ Ｉ�ꎬ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ Ｉ�ꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ Ｉꎬ ｔｒｎＮ￣
ＧＵＵ Ｉꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ �ꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ
ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ�ꎬｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬｔｒｎＧ￣ＵＣＣꎬｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ
ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ�ꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ
ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬｔｒｎＫ￣ＵＵＵ�ꎬｔｒｎＨ￣ＧＵＧ

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光学系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ
光学系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

ＮＡＤＨ￣脱氢酶
ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
细胞色素复合物
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ
ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ
二磷酸核酮糖羧化酶大亚基基因
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｕｂｉｓｃｏ

ｐｓａＣꎬｐｓａＪꎬｐｓａＩꎬｐｓａＡꎬｐｓａＢ
ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＣꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＩꎬ
ｐｓｂＫꎬｐｓｂＡ
ｎｄｈＢ Ｉ�ꎬｎｄｈＨꎬｎｄｈＡ�ꎬｎｄｈＩꎬｎｄｈＧꎬｎｄｈＥꎬｎｄｈＤꎬｎｄｈＦꎬｎｄｈＣꎬｎｄｈＫꎬｎｄｈＪ
ｐｅｔＤ�ꎬｐｅｔＢ�ꎬｐｅｔＧꎬｐｅｔＬꎬｐｅｔＡꎬｐｅｔＮ

ａｔｐＢꎬａｔｐＥꎬａｔｐＩꎬａｔｐＨꎬａｔｐＦ�ꎬａｔｐＡ
ｒｂｃＬ

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｉｎｉｔａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ
成熟酶基因 Ｍａｔｕｒａｓｅ
蛋白酶基因 Ｐｒｏｔｅａｓｅ
包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
乙酰 ＣｏＡ 羧化酶的亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ Ａｃｅｔｙｌ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ
Ｃ 型细胞色素合成
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
开放阅读框
Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｉｎｆＡ

ｍａｔＫ
ｃｌｐＰ �＃
ｃｅｍＡ

ａｃｃＤ＃

ｃｃｓＡ

ｙｃｆ２ Ｉ＃ꎬｙｃｆ１＃ꎬｙｃｆ４ꎬｙｃｆ３＃

　 注: Ｉ 表示该基因位于 ＩＲ 区ꎬ �表示该基因含有内含子ꎬ ＃代表假基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｉ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎꎬ � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｓ ｉｎｔｒｏｎｓꎬ ａｎｄ ＃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｐｓｅｕｄｏｇｅｎｅ.
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图 ２　 白花刺续断叶绿体基因组 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 边缘区的比较
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｂｏｒｄｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

　 　 ＩＲ 区和 ＳＣ 区的扩张和收缩被认为是直接影响

被子植物叶绿体基因组大小的重要因素(Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＳｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 本研究表明ꎬ不同野

生居群个体间叶绿体基因组 ４ 个边界均未出现明显

的扩张和收缩现象ꎬ说明白花刺续断叶绿体基因组

ＩＲｓ 区大小高度保守ꎬ这也与 Ｗａｎｇ 等(２０２０)研究结

果一致ꎮ 从叶绿体基因组中发掘的高变片段ꎬ不仅

可以在物种水平上用于系统发育和物种鉴定研究ꎬ
也可以在居群水平上提供丰富的遗传信息ꎬ从而揭

示物种的居群动态与进化历史等ꎮ Ｆａｔｅｍｅｈ 等

(２０１８)基于 ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ 对滇紫草属(Ｏｎｏｓｍａ)
物种进行系统发育分析和分化时间估计ꎻＮａｈｌａ 等

(２０２０)采用 ｒｐｏＣ１ 对苜蓿属(Ｍｅｄｉｃａｇｏ)植物进行亲

缘关系分析ꎻＣｈｅｎ 等(２０２０)基于叶绿体基因组对贝

母属(Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ)植物进行研究ꎬ结果发现筛选出的

ｙｃｆ１ 和 ｐｓｂＭ￣ｐｓｂＤ 可作为特定条形码用于贝母属植

物物种鉴定ꎮ 这些研究工作也进一步证实高变片

段在物种进化及鉴定等方面具有特殊作用ꎮ 本研

究中ꎬ筛选出 ３ 个高变片段( ｒｐｏＣ１、ｎｄｈＦ 和 ｒｐｌ３２￣
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)ꎬ可用于刺续断属内种间系统发育及种

内群体遗传学研究ꎮ
传统上ꎬ常用叶绿体基因片段来研究物种的

群体遗传结构和谱系进化关系ꎬ但因叶绿体片段

多态位点不足而作用有限 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ刘家奇等ꎬ２０２１)ꎮ 与之相比ꎬ
叶绿体全基因组具有极为丰富的遗传变异ꎬ为复

杂植物类群的遗传进化研究提供有效手段ꎮ Ｗａｎｇ
等(２０２０)基于美国山核桃(Ｃａｒｙａ ｉｌｌｉｎｏｉｎｅｎｓｉｓ)两

个不同居群间叶绿体基因组核苷酸差异性ꎬ揭示

了该物种居群水平的遗传多样性ꎮ 本研究中ꎬ白
花刺续断 ５ 个野生居群间具有较为明显的遗传结

构ꎬ个体间的遗传距离、核苷酸差异值与地理距离

之间呈较好的相关性ꎮ 这也与系统发育树所揭示

的进化关系相吻合ꎮ 值得注意的是ꎬ桑堆( ＳＤ)和

亚丁(ＹＤ)的四个个体没有形成独立分支ꎬ这可能

是两个居群间地理距离较近引起相对频繁的基因

流所致ꎮ 这一结果也说明ꎬ与核基因组相比ꎬ叶绿

体基因组进化较慢及单亲遗传的特性ꎬ其作用也

有明显的局限性ꎮ
综上所述ꎬ 叶绿体全基因组序列具有极为丰
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Ａ. ＳＤ０１ 叶绿体基因组中不同重复类型 ＳＳＲ 出现频率ꎻ Ｂ. １０ 个基因组中不同 ＳＳＲ 类型的数目ꎻ Ｃ. 在 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域中出

现 ＳＳＲ 的频率ꎻ Ｄ. 在 ＩＧＳ、ＣＤＳ 和内含子中出现 ＳＳＲ 的频率ꎮ
Ａ. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＳＳＲ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＤ０１ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＳＲｓ ｔｙｐｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｅｎ ｇｅｎｏｍｅｓꎻ
Ｃ. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＳＳＲ ｉｎ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ Ｄ. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＳＳＲ ｉｎ ＩＧＳꎬ ＣＤＳ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ.

图 ３　 白花刺续断 １０ 条叶绿体基因组的 ＳＳＲ 分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｏｎ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

窗口长度为 ６００ ｂｐꎬ 步长为 ２００ ｂｐꎮ Ｘ 轴. 窗口中点的位置ꎻ Ｙ 轴. 每个窗口的核苷酸多样性ꎮ
Ｗｉｎｄｏｗ ｌｅｎｇｔｈ ｉｓ ６００ ｂｐꎬ ｓｔｅｐ ｓｉｚｅ ｉｓ ２００ ｂｐ. Ｘ￣ａｘｉｓ. Ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｄｐｏｉｎｔ ｏｆ ａ ｗｉｎｄｏｗꎻ Ｙ￣ａｘｉｓ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅａｃｈ ｗｉｎｄｏｗ.

图 ４　 白花刺续断 １０ 条叶绿体全基因组的滑动窗口分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｌｉｄｉｎｇ ｗｉｎｄｏｗ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

７５７１１０ 期 张倩等: 白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析



基于 ＶＩＳＴＡ 的标识图显示以 ＳＤ０１ 为参照ꎬ对九个白花刺续断进行序列鉴定ꎮ
ＶＩＳＴＡ￣ｂａｓｅｄ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｌｏｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ａｍｏｎｇ ｎｉｎｅ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｕｓｉｎｇ ＳＤ０１ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ.

图 ５　 白花刺续断 １０ 条叶绿体基因组的可视化比对
Ｆｉｇ. ５　 Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

富的遗传信息ꎬ可为复杂植物类群及种下居群水

平上的群体遗传及谱系进化研究提供有效手段ꎮ
但由于二代测序的价格仍旧较为高昂ꎬ本文中居

群样本量较少ꎬ本研究结果的科学性尚有不足ꎮ

因此ꎬ叶绿体基因组能否作为传统的分子片段或

标记的技术补充ꎬ需要更多研究工作来验证ꎮ 此

外ꎬ将叶绿体全基因组用于群体遗传学分析的数

据分析方法也有待于进一步完善ꎮ
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表 ４　 白花刺续断个体间遗传距离与核苷酸差异值
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ

编号
Ｃｏｄｅ ＳＤ０１ ＳＤ０２ ＹＤ０１ ＹＤ０２ ＤＦ０１ ＤＦ０２ ＬＴ０１ ＬＴ０２ ＫＤ０１ ＫＤ０２

ＳＤ０１ ９４０ ２６３ ４５ ８１９ ８１８ ２１８ ２１８ ５８８ ５８８

ＳＤ０２ ０.０００ １ ７９１ ９３３ １ ５１５ １ ５１４ ７４６ ７４６ １ ３０６ １ ３０６

ＹＤ０１ ０.０００ １ ０.０００ ０ ２５６ ８５１ ８５０ ６７ ６７ ６２５ ６２５

ＹＤ０２ ０.０００ ０ ０.０００ １ ０.０００ １ ７８１ ７８０ ２１１ ２１１ ５５１ ５５１

ＤＦ０１ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ １ ８０５ ８０５ ５７６ ５７６

ＤＦ０２ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ０ ８０４ ８０４ ５７５ ５７５

ＬＴ０１ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０ ５８１ ５８１

ＬＴ０２ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ １ ０.０００ ６ ０.０００ ６ ０.０００ ０ ５８１ ５８１

ＫＤ０１ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ５ ０.０００ ５ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０

ＫＤ０２ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ５ ０.０００ ５ ０.０００ ７ ０.０００ ７ ０.０００ ０

上面的节点数是支持值ꎬ左边是 ＭＰ 自展值ꎬ中间是 ＭＬ 自展值ꎬ右边是贝叶斯后验概率(ＰＰ)值ꎮ 图中加黑部分为本文主要研究对象ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒ ａｂｏｖｅ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ＭＰ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔꎬ ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅꎬ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ
(ＰＰ) ｖａｌｕｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ. Ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｐａｒｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｂｊｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ.

图 ６　 利用最大简约法(ＭＰ)、最大似然法(ＭＬ)和贝叶斯分析法(ＢＩ)研究了
１０ 个白花刺续断叶绿体全基因组的系统发育关系

Ｆｉｇ. ６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｔｅｎ Ａｃａｎｔｈｏｃａｌｙｘ ａｌｂａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｕｓｉｎｇ
ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ (ＭＰ)ꎬ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ)ꎬ ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｅｓ (ＢＩ) ｍｅｔｈｏｄｓ
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