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珍稀濒危植物越南小花金花茶的叶绿体基因组特征分析

邓永彪ꎬ 张　 进ꎬ 蓝伦礼ꎬ 赵　 博∗

( 桂林医学院 药学院ꎬ 广西 桂林 ５４１１９９ )

摘　 要: 越南小花金花茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｎｉｍａ) 是一种珍稀濒危的金花茶组植物ꎬ目前尚未有其叶绿体基因组

的相关研究ꎮ 该研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２０００ 平台对越南小花金花茶进行了叶绿体基因组序列的测序、组
装、注释和分析ꎮ 结果表明:(１) 越南小花金花茶叶绿体基因组全长 １５６ ９６１ ｂｐꎬ为典型的四分体结构ꎬ共注

释到 １３６ 个基因ꎬ其中包含 ８７ 个蛋白编码基因、４１ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎮ (２) 分析鉴定出 ６６ 个

ＳＳＲ 位点和 ３９ 个重复序列ꎮ (３) 密码子偏好使用以 Ａ / Ｕ 结尾的密码子ꎬ综合有效密码数(ＥＮＣ)绘图、ＰＲ２￣
ｐｌｏｔ 和中性分析推测自然选择是影响密码子使用模式的主导因素ꎮ (４) 边界分析显示 ｙｃｆ１ 基因的长度和位

置在不同金花茶组植物间存在差异ꎮ (５) 对已发表的金花茶组植物叶绿体基因组的系统发育分析发现越

南小花金花茶与小花金花茶聚为一支ꎬ亲缘关系最近ꎮ 该研究结果为探索物种进化和提高外源基因表达提

供了重要的参考信息ꎬ同时为后续的金花茶组植物的保护和利用提供了理论基础ꎮ
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　 　 金花茶组( Ｓｅｃｔ. Ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ ) 隶属于山茶科

(Ｔｈｅａｃｅａｅ)山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ Ｌ.)ꎬ主要分布在我国

的广西、云南以及越南部分地区(赛璇ꎬ２０１８)ꎮ 其

生长环境为人类活动踪迹较少的喀斯特地貌和潮

湿山地等(李桂娥等ꎬ２０２２)ꎮ 所有金花茶组植物

都被列入我国国家重点保护野生植物名录ꎬ保护

等级为二级 (国家林业和草原局 农业农村部ꎬ
２０２１)ꎮ 金花茶组植物被称为“植物界的大熊猫”
“茶中皇后”ꎬ因为该组植物是山茶属唯一拥有金

黄色 花 瓣 的 类 群 ( 张 蕾 等ꎬ ２０１９ꎻ 吴 丽 君 等ꎬ
２０２０)ꎮ 金花茶组植物的花瓣和叶片中含有丰富

的黄酮ꎬ常被用作保健食品与饮品(刘青等ꎬ２０２１ꎻ
赛璇ꎬ２０１８)ꎮ 金花茶植物由于频繁的种间杂交和

多倍化导致其分类研究十分困难 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ Ｗｅｉ 等(２０２２)基于双酶切位点相关的简

化基因组测序( ｄｄＲＡＤ)、转录组和核糖体内部转

录间隔区( ｎｒＩＴＳ)等数据对 ２０ 个中国金花茶物种

进行系统发育重建ꎬ结合形态学证据确定了物种

之间的亲缘关系ꎮ 研究表明ꎬ强烈的杂交 /渗入信

号表明网状进化是造成核基因数据和叶绿体基因

组数据构建的系统发育树不一致的主要原因ꎮ 本

研究利用基因内容较少的叶绿体基因组进行有关

信息的研究ꎬ更多完整的叶绿体基因组数据的积

累将为今后金花茶属植物的系统发育和网状进化

关系的研究提供更多的分子证据ꎬ也可以为金花

茶组植物的保护与综合利用提供基础理论支持ꎮ
四分体结构是叶绿体基因组的典型特征ꎬ由一

个大单拷贝(ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ)区、一个小单拷

贝(ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣ)区和两个倒置重复序列

(ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＲｓ)显示和编码 １１０ ~ １３０ 个基

因ꎬ大小范围为 １２０ ~ １８０ ｋｂ(Ｌｉ ＤＭ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
相较于核基因组ꎬ叶绿体基因组在基因结构、基因

内容、基因序列方面更加稳定ꎬ较慢的进化速率ꎬ因
此被广泛应用于系统发育、ＤＮＡ 条形码、基因工程

和种群间亲缘关系等研究中(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ

近年来叶绿体基因组测序的成本大大降低ꎬ越来越

多的叶绿体基因组数据被成功应用于植物系统发

育和进化研究ꎮ 同时ꎬ叶绿体基因组中包含大量的

重复序列是研究物种进化进程以及遗传特征的重

要依据 ( Ｈｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ其中简单重复序列

(ＳＳＲｓ)又称微卫星序列可以作为有效的分子标记

来检测种群多态性ꎬ广泛应用于分子辅助育种和物

种保护等方面 (Ｃａｖａｌｉｅｒꎬ ２００２)ꎮ 密码子是连接核

酸和蛋白质的纽带ꎬ在遗传信息的传递过程中具有

重要作用(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 研究物种密码子使用

模式并确定最优密码子ꎬ有助于设计基因表达载体

来提高目的基因的表达量ꎬ在品种改良方面具有重

要应用价值(Ｑｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ 胡晓艳等ꎬ２０１９)ꎮ
越南小花金花茶(Ｃ. ｍｉｎｉｍａ)为金花茶组植物

之一ꎬ 可 做 观 赏 植 物 和 嫁 接 砧 木 ( Ｇｅｏｒｇｅ ＆
Ａｎｔｈｏｎｙꎬ ２０１５)ꎮ 目前ꎬ尚未有关于越南小花金花

茶叶绿体基因组的相关研究ꎬ限制了对其遗传特

征和系统发育关系的理解ꎮ 为此ꎬ本研究利用高

通量测序技术对越南小花金花茶进行了叶绿体全

基因组测序组装ꎬ拟探讨以下科学问题:(１) 越南

小花金花茶叶绿体基因组图谱和序列特征ꎻ(２)越
南小花金花茶叶绿体基因组密码子使用的偏好性

及影响密码子使用模式主导因素ꎻ(３)越南小花金

花茶与其近缘物种在 ＩＲ 和 ＳＣ 边界区域碱基分布

的差异ꎻ(４)越南小花金花茶在金花茶组植物系统

发育中的位置ꎮ 本研究不仅为后续开展越南小花

金花茶物种鉴定、遗传多样性分析、叶绿体基因工

程以及分子育种等研究提供了重要的理论基础ꎬ
也为金花茶组植物的系统发育研究提供了丰富的

叶绿体基因组数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 植物材料

越南小花金花茶采集于中国广西壮族自治区

１３１ 期 邓永彪等: 珍稀濒危植物越南小花金花茶的叶绿体基因组特征分析



南宁市金花茶公园(１０８°２１′４３″ Ｅ、 ２２°４９′３０″ Ｎ)ꎬ
采集单株新鲜幼嫩的叶片ꎬ装进有硅胶的自封袋

内低温保存ꎬ用于后续提取总 ＤＮＡꎬ标本保存在广

西壮族自治区中国科学院广西植物研究所标本

馆ꎬ标本凭证为 ＣＳＦ２０２０００３ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取和测序

使用改良的 ＣＴＡＢ 法从越南小花金花茶干燥

的叶片中提取总 ＤＮＡꎬ叶绿体基因组测序服务由

北京格致博雅生物科技有限公司提供ꎮ 使用 Ｆａｓｔｐ
软件处理测序获得的原始数据ꎬ除去过多的 Ｎ 序

列、接头序列和过短序列ꎬ输出大小为 １ ００５.１８ Ｍｂ
的 ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎬ用于后续的叶绿体基因组组装(Ｇｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
１.３ 基因组组装注释和序列表征

使用 ｇｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ ｖ１.７.６.１ 组装 ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎬ参
考数据库为 ｅｍｂｐｌａｎｔ＿ｐｔ(陆生植物叶绿体)ꎬ最大

扩充循环数为 ２０ꎬ调用 Ｓｐｅｄａｓ 的 Ｋ￣ｍｅｒ 值为 ２１、
４５、６５、８５、１０５、１２７ꎻ拼接完成后用 Ｂａｎｄａｇｅ 软件

可视化(Ｊｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 使用叶绿体基因组在

线注释网站 ＣＰＧＡＶＡＳ２ ( ｈｔｔｐ: / / ４７. ９６. ２４９. １７２:
１６０１９ / ａｎａｌｙｚｅｒ / ｈｏｍｅ)ꎬ 以 Ｃ. ｐａｒｖｉｐｅｔａｌａ ( ＮＣ ＿
０６７０８９. １ ) 为 参 照 基 因 组 进 行 注 释ꎮ 使 用

ＧＢ２ｓｅｑｕｉｎ 检查序列分区是否存在颠倒并手动调

整准 确 位 置ꎬ 得 到 完 整 的 注 释 结 果 ( Ｐａｓｃａｌ ＆
Ｓｔｅｐｈａｎꎬ ２０１８ꎻ Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 最后使用在线

网站 ＣＰＧｖｉｅｗ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. １ｋｍｐｇ. ｃｎ / ｃｐｇｖｉｅｗ / )
绘制了叶绿体基因组圈图( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ 注

释完成的叶绿体基因组提交至 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库ꎬ
登录号为 ＮＣ＿０６９３１０.１ꎬ相应的 ＳＲＡ、ＢｉｏＰｒｏｊｅｃｔ 和
ＢｉｏＳａｍｐｌｅ 编号分别为 ＳＲＲ２０６４８３１７、ＰＲＪＮＡ８６１８７２
和 ＳＡＭＮ２９９３０８４９ꎮ
１.４ 密码子使用偏好性分析

１.４.１ 密码子相关参数计算 　 在剔除重复基因、含
有终止密码子和长度小于 ３００ ｂｐ 的编码序列

(ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ＣＤＳ)后ꎬ选取 ５２ 条 ＣＤＳ 序列进

行密码子分析ꎮ 使用 Ｃｏｄｏｎ Ｗ １.４.２ 软件对相对

同义 密 码 子 使 用 度 ( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ
ｕｓａｇｅꎬＲＳＣＵ)进行分析ꎮ 利用 ＥＭＢＯＳＳ 工具包中

的 ＣＵＳＰ 程序分析总 ＧＣ 含量以及第 １、第 ２ 和第 ３
个碱基位置(ＧＣ１、ＧＣ２、ＧＣ３)的 ＧＣ 含量ꎬＣＨＩＰＳ
程序用于分析有效密码子数( ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｃｏｄｏｎｓꎬＥＮＣ) (朱伟垚等ꎬ２０２２)ꎮ 采用 Ｒ 软件中

的 ｃｏｒ()函数计算相关性ꎮ

１.４.２ 密码子中性绘图、ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 及 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图

　 在中性绘图分析中ꎬ以 ＧＣ１２ 和 ＧＣ３ 做散点图ꎬ
研究密码子 ３ 个位置碱基之间的相关性ꎬ从而分

析突变压力和自然选择对于密码子偏好性的影响

(Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ ＧＣ１２ 为 ＧＣ１ 和 ＧＣ２ 的平均

值ꎮ 如果 ＧＣ１２ 和 ＧＣ３ 之间显著相关ꎬ即 Ｒ２越大

且趋于 １ 时ꎬＧＣ１２ 与 ＧＣ３ 的相关程度越高ꎬ表明

突变压力是密码子使用偏向的决定因素ꎻ相反ꎬ如
果相关性不显著ꎬ则回归曲线斜率偏低甚至接近

于零ꎬ 表 明 密 码 子 偏 好 性 由 自 然 选 择 主 导

(Ｓｕｅｏｋａꎬ １９８８)ꎮ
ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 绘图进一步分析了密码子偏好性受

碱基组成对的影响ꎬ以 ＧＣ３为横坐标、有效密码子

数为纵坐标进行绘制散点图ꎬ根据下式计算:
ＥＮＣ ＝ ２＋ ＧＣ３＋２９ / [ ＧＣ３

２ ＋(１－ＧＣ３) ２] (杨祥燕

等ꎬ２０２１ꎻ辛雅萱等ꎬ２０２１)ꎮ 当密码子偏好性仅受

突变影响时ꎬ基因将沿着或接近标准曲线分布ꎬ而
当基因落在标准曲线以下时则说明自然选择等因

素是影响密码子偏好性的主要因素(Ｃｈａｋｒａｂｏｒｔｙ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ

奇偶偏好性分析(ｐａｒｉｔｙ ｒｕｌｅ ２ ｐｌｏｔꎬ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ)
用于计算各密码子第 ３ 位 Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 的含量ꎬ通常

用于估计突变压力和自然选择对密码子偏好性的

影响(Ｘｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 以 Ａ３ / ( Ａ３＋Ｔ３)为 ｙ
轴ꎬＧ３ / (Ｇ３＋Ｃ３)为 ｘ 轴绘制 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 图ꎮ 中心

点(Ａ＝Ｔꎬ Ｇ＝Ｃ)意味着自然选择和突变压力之间

没有偏差ꎮ 如果基因均匀分布在中心点周围ꎬ则
认为密码子偏好性可能完全是由突变压力造成

的ꎬ否则ꎬ密码子的使用可能受到自然选择和其他

因素的影响(Ｘｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ
１.５ 重复序列分析

使用在线网站 ＲＥＰｕｔｅｒ 对散在重复序列进行

计算ꎮ 参数设置:最大计算重复次数 ＝ ２００ꎻ 最小

重复序列>３０ ｂｐꎻ重复序列相似度>９０％ꎻ汉明距

离(Ｈａｍｍｉｎｇ Ｄｉｓｔａｎｃｅ) ＝ ３ (Ｋｕｒｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ
简单重复序列使用在线网站 ＭＩＳＡ 进行鉴定和统

计分析ꎮ 各重复单元( ｕｎｉｔ ｓｉｚｅ) 对应的最少重复

次数分别为 １ ~ １０、２ ~ ５、３ ~ ４、４ ~ ３、５ ~ ３、６ ~ ３ꎬ相
邻 ＳＳＲ 之间的最小单位间隔距离设置为 １００ ｂｐ
(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
１.６ 叶绿体基因组 ＩＲ 边界分析

基于系统发育分析的结果ꎬ以簇蕊金花茶

(Ｃ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｒｉｓ)叶绿体基因组为参考ꎬ使用本地部

２３ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



署的 ＩＲｓｃｏｐｅ 对越南小花金花茶及其近缘物种叶

绿体基因组的 ＬＳＣ / ＩＲｂ / ＳＳＣ / ＩＲａ 边界进行可视化

分析(Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
１.７ 系统发育分析

将测序组装得到的越南小花金花茶以及从

ＮＣＢＩ 数据库中获得的 ２３ 个为金花茶组植物的叶

绿体基因组全长序列ꎬ以 Ｐｏｌｙｓｐｏｒａ ｐｅｎａｎｇｅｎｓｉｓ 为

外类群ꎬ构建系统发育树ꎮ 具体流程:使用 ＭＡＦＦＴ
(ｖｅｒｓｉｏｎ ７. ５０５ ) 进 行 多 序 列 比 对ꎬ 使 用 ｔｒｉｍＡＩ
(Ｖ１.４)去除多序列比对结果中的低质量区域ꎬ以
提高比对结果的质量和准确性ꎻ使用 ＩＱ￣ＴＲＥＥ２ 软

件在 ＴＶＭ ＋ Ｆ ＋ Ｉ ＋ Ｉ ＋ Ｒ６ 模型下ꎬ以最大似然法

(Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)构建系统发育树(Ｋａｔｏｈ ＆
Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ ２０１３ꎻ Ｍｉｎｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 叶绿体基因组特征

越南小花金花茶叶绿体基因组包含 １３６ 个功

能基因(表 １)ꎬ包括 ８７ 个蛋白质编码基因ꎬ４１ 个

ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ在这些基因中ꎬ与自

我复制相关的基因有 ７８ 个ꎬ与光合作用有关的基

因有 ４５ 个ꎬ其他功能未知的基因共有 １３ 个ꎮ 基因

组中有 １６ 个双拷贝基因 ( ｎｄｈＢ、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｒｐｓ７、
ｒｐｓ１２、 ｒｒｎ４.５Ｓ、 ｒｒｎ５Ｓ、 ｒｒｎ１６Ｓ、 ｒｒｎ２３Ｓ、 ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ、
ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、 ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、 ｙｃｆ２、
ｙｃｆ１５)ꎬ ２ 个四拷贝基因( ｔｒｎＩ￣ＧＡＵꎬ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ)ꎮ
在越南小花金花茶的叶绿体基因组中共有 １０ 个

基因含有内含子ꎬ分别是 ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、 ｒｐｓ１６、 ｒｐｌ１６、
ｒｐｌ１２、ａｔｐＦ、 ｒｐｏＣ１、ｃｌｐＰ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＡꎬ其中 ｒｐｌ１２ 和

ｎｄｈＢ 基因都含有 ２ 个内含子ꎮ
越南小花金花茶叶绿体基因组为环状双链四

分体结构(图 １)ꎬ长度为 １５６ ９６１ ｂｐꎬ其中有两个

长度为 ２６ ０４７ ｂｐ 的反向重复( ＩＲ)区域被一个 ８６
６００ ｂｐ 的大单拷贝(ＬＳＣ)区域和一个 １８ ２６７ ｂｐ 的

小单拷贝( ＳＳＣ)区域分开ꎮ 叶绿体基因组的 ＧＣ
总含量为 ３７.３２％ꎬ其中 ＬＳＣ 区为 ３５.３３％ꎬＳＳＣ 区

为 ３０.６０％ꎬＩＲ 区为 ４２.９８％ꎮ
２.２ 重复序列分析

通过 ＭＩＳＡ 在线网站分析ꎬ发现越南小花金花

茶的叶绿体基因组中含有的 ＳＳＲ 位点数目为 ６６
个ꎬ类型包括单核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四核

苷酸和六核苷酸且大多数为单核苷酸重复(图 ２:Ａꎬ

Ｃ)ꎮ 这些类型的 ＳＳＲ 有 １７ 个分布在蛋白编码区、
４０ 个分布在基因间隔区、９ 个分布在内含子区(图
２:Ｂ)ꎮ 通过 ＲＥＰｕｔｅｒ 软件分析了越南小花金花茶

叶绿体基因组中的散在重复序列ꎬ共检测到 ３９ 个散

在重复序列ꎬ分别是 １６ 个正向重复序列( ｆｏｒｗａｒｄ)
和 ２３ 个回文重复序列(ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ)ꎬ但没有检测到

反向( ｒｅｖｅｒｓｅ)和互补( ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ)重复序列的存

在ꎮ 这些散在重复序列的长度在 ３０~６４ ｂｐ 之间ꎬ且
大部分位于 ＩＲ 区的 ｙｃｆ２ 基因中(图 ２:Ｄ)ꎮ
２.３ 密码子偏好性分析

２.３.１ 同义密码子相对使用度分析 　 对越南小花

金花茶叶绿体基因组的 ５２ 个大于 ３００ ｂｐ 的蛋白

质编码序列进行密码子偏好性分析发现ꎬ其中相

对同义密码子使用度(ＲＳＣＵ)值大于 １ 的密码子

有 ３０ 个ꎬ其中 １３ 个以 Ａ (３０ 个中 １３ 个)或 Ｕ (３０
个中 １６ 个) 结尾ꎬ以 Ｇ 结尾的数目仅有 １ 个ꎻ
ＲＳＣＵ 值小于 １ 的 ３２ 个密码子多以 Ｃ (３２ 个中 １６
个)或 Ｇ (３２ 个中 １３ 个)结尾 ꎬ表明密码子偏好

使用以 Ａ / Ｕ 结尾的密码子(图 ３)ꎮ
２.３.２ 密码子中性绘图、ＥＮｃ￣ｐｌｏｔ 及 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 分析

　 对越南小花金花茶叶绿体基因进行中性图

(ＧＣ１２ ｖｓ ＧＣ３)分析ꎮ 由图 ４:Ａ 可知ꎬ叶绿体基因

分布相对集中ꎬ但并不密集ꎮ ＧＣ１２ 和 ＧＣ３ 的平均

值分别为 ４３.１０％和 ２７.４９％ꎮ ＧＣ１２ 和 ＧＣ３ 的相

关系数为 ｒ ＝ ０.１１８(Ｒ２ ＝ ０.０１４)ꎬ回归曲线斜率为

０.１０７ꎬ表明 ＧＣ１２ 与 ＧＣ３ 无显著相关性ꎮ 由此推

断密码子使用偏好性受突变压力影响较小ꎬ而自

然选择等因素的贡献更大ꎮ
为了评估越南金花茶叶绿体基因组中蛋白编

码基因的密码子偏好程度ꎬ计算并分析了 ＥＮＣ 值ꎮ
如图 ４:Ｂ 所示ꎬ大部分基因的 ＥＮＣ 值低于预期

值ꎬ位于标准曲线下方ꎬ表明密码子使用偏好性主

要受自然选择等因素的影响ꎬ而突变压力仅起次

要作用ꎮ 为了进一步反映差异ꎬ分析了越南小花

金花茶叶绿体基因的 ＥＮＣ 频数分布(表 ２)ꎮ ＥＮＣ
比值在－０.０５ ~ ０.４５ 之间ꎬ其中 ９ 个(１７.００％ )基

因分布在－０.０５ ~ ０.０５ 范围内ꎬ表明这部分基因分

布在标准曲线周围ꎬ而剩余的大部分基因都距离

标准曲线较远ꎬ以上结果说明了自然选择对越南

小花金花茶叶绿体基因组密码子偏好的影响

更大ꎮ
如果密码子偏好性完全受突变影响ꎬ则密码

子第 ３ 位核苷酸 Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 的使用频率相同ꎮ 在本

３３１ 期 邓永彪等: 珍稀濒危植物越南小花金花茶的叶绿体基因组特征分析



表 １　 越南小花金花茶叶绿体基因组的注释基因信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｎｉｍａ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

家族
Ｆａｍｉｌｙ ｎａｍｅ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

自我复制
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

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

ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ８ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｓ７�ꎬ
ｒｐｓ１２�

核糖体 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡ ( ｒＲＮＡｓ)

ｒｒｎ４.５Ｓ�ꎬ ｒｒｎ５Ｓ�ꎬ ｒｒｎ１６Ｓ�ꎬ ｒｒｎ２３Ｓ�

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

ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６ꎬ ｒｐｌ２�ꎬ ꎬ ｒｐｌ２３�

ＤＮＡ 依赖性 ＲＮＡ 聚合酶
ＤＮＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２

转运 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡ ( ｔＲＮＡｓ)

ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎＧ￣
ＵＣＣꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ
ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＴ￣
ＵＧＵꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ �ꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ �ꎬ ｔｒｎＶ￣
ＧＡＣ�ꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ�ꎬ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ�ꎬ ｒｎＡ￣ＵＧＣ��ꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ��

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ＡＴＰ 合成酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

ＮＡＤＨ－脱氢酶
ＮＡＤＨ￣ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫꎬ
ｎｄｈＢ�

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

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

光系统Ⅰ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪ

光系统Ⅱ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＣꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＬꎬ
ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＺ

二磷酸核酮糖氧合酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

其他
Ｏｔｈｅｒ

假定叶绿体阅读框 ( ｙｃｆ)
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ ( ｙｃｆ)

ｙｃｆ１ꎬ ｙｃｆ３ꎬ ｙｃｆ４ꎬ ｙｃｆ１５�ꎬ ｙｃｆ２�

乙酰－ＣｏＡ－羧化酶
Ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

ａｃｃＤ

包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ

ｃｅｍＡ

ｃ 型细胞色素合成基因
Ｔｙｐｅ ｃ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ

蛋白酶基因
Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｇｅｎｅ ( ｃｌｐＰ)

ｃｌｐＰ

成熟酶基因
Ｍａｔｕｒｅ ｅｎｚｙｍｅ ｇｅｎｅ (ｍａｔＫ)

ｍａｔＫ

转录起始因子
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ

　 注: �表示存在一个内含子ꎻ ��表示存在两个内含子ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ �� ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓ.

研究中ꎬＰＲ２ 平面的 ４ 个区域并非均匀分布ꎮ 由

图 ４:Ｃ 可知ꎬ大部分基因位于平面的下半部分ꎬ尤
其是右下方ꎮ 因此ꎬ从碱基的使用频率来看ꎬＴ>Ａꎬ
Ｇ>Ｃꎬ表明叶绿体基因组中 Ａ / Ｔ 和 Ｇ / Ｃ 的密码子

使用偏好性不平衡ꎬ推断越南小花金花茶叶绿体

基因组的密码子偏好性同时受到突变压力和自然

选择等因素的影响ꎮ
２.４ ＩＲ 边界分析

叶绿体基因组在 ＬＳＣ、ＩＲｂ、ＩＲａ 和 ＳＳＣ 之间有

４ 个边界ꎬ即 ＬＳＣ / ＩＲｂ 边界、 ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界、ＳＳＣ /
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图 １　 越南小花金花茶的叶绿体基因组物理图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｍａｐ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｎｉｍａ

ＩＲａ 边界和 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界ꎮ 本研究对越南小花金

花茶及 ６ 个近缘金花茶组植物的叶绿体基因组边

界进行了比较分析ꎮ 由图 ５ 可知ꎬ在所有比较的

叶绿体基因组中ꎬＩＲ 区仅有轻微的扩张和收缩ꎬ长
度从 ２５ ９９６ ｂｐ(四季花金花茶)到 ２６ ０９６ ｂｐ(毛瓣

金花茶)ꎮ 在 ＬＳＣ / ＩＲｂ 边界处ꎬ所有物种的 ｒｐｓ１９
基因都跨越了 ＬＳＣ / ＩＲｂ 边界ꎬ向 ＩＲｂ 区域延伸了

４６ ｂｐꎮ 在 ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界处ꎬ７ 个金花茶组植物的

边界均位于 ｙｃｆ１ 假基因和 ｎｄｈＦ 基因的重叠处ꎬ在
越南金花茶和毛瓣金花茶中ꎬｎｄｈＦ 基因跨越 ＩＲｂ /
ＳＳＣ 边界ꎬ分别有 ３９、２５ ｂｐ 位于 ＩＲｂ 区域中ꎮ 在

ＳＳＣ / ＩＲａ 边界处ꎬｙｃｆ１ 基因跨越该边界ꎬ包含在 ＩＲａ
１ ０３４ ~ １ ０５５ ｂｐ 区域内ꎮ 在 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界处ꎬ所
有物种的边界均位于 ｒｐｓ１９ 拷贝基因和 ｔｒｎＨ 基因

之间ꎬｔｒｎＨ 距离 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界 １ ｂｐꎮ
２.５ 系统发育分析

基于 ２５ 种山茶科植物(包括 ２４ 种金花茶组

植物和 １ 种大头茶属物种)叶绿体全基因组序列

构建系统发育树ꎬ以 Ｐ. ｐｅｎａｎｇｅｎｓｉｓ 作为外类群ꎬ利

用最大似然法构建系统发育树ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ２４
种金花茶组植物主要分为 ２ 个分支ꎬ即 Ｃｌａｄｅ Ⅰ分

支和 Ｃｌａｄｅ Ⅱ分支ꎮ Ｃｌａｄｅ Ⅰ分支中ꎬ越南小花金

花茶(Ｃ. ｍｉｎｉｍａ)与小花金花茶(Ｃ. ｍｉｃｒａｎｔｈａ)以

１００％的支持率聚为了一个单支ꎬ表明这两个物种

的亲缘关系最近ꎮ

３　 讨论与结论

金花茶组植物均为国家二级保护植物(国家

林业和草原局 农业农村部ꎬ２０２１)ꎬ具有较高的观

赏和药用价值ꎮ 其中ꎬ越南小花金花茶是一种原

产于越南北部的金花茶组植物ꎬ生长于潮湿荫蔽

的山谷ꎬ具有较强的适应能力ꎬ被视为优良的嫁接

砧木ꎬ近年来受到了园艺界的广泛关注(李桂娥

等ꎬ２０２２)ꎮ 越南小花金花茶叶绿体基因组为典型

的环状双链四分体结构ꎬ长度为 １５６ ９６１ ｂｐꎬＧＣ 含

量为 ３７.３２％ꎬ叶绿体全基因组注释到了 １３６ 个基

因ꎬ包括 ８７ 个蛋白编码基因ꎬ４１ 个转运 ＲＮＡ 基因
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Ａ. ＳＳＲ 的类型与数量ꎻ Ｂ. ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区域的蛋白编码区、基因间的间隔区和内含子中 ＳＳＲ 的数量ꎻ Ｃ. 不同类型 ＳＳＲ 的占
比ꎻ Ｄ. 散在重复序列类型与数量ꎮ
Ａ. Ｔｙｐｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲｓꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｓ (ＩＧＳｓ) ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎｓ ｏｆ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ
ｒｅｇｉｏｎｓꎻ Ｃ. Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＳＲｓꎻ Ｄ. Ｔｙｐｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｔｅｒｓｐｅｒｓｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ.

图 ２　 越南小花金花茶叶绿体基因组的简单重复序列分布
Ｆｉｇ. ２　 ＳＳＲ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｎｉｍａ

表 ２　 ＥＮＣ 值频数分布
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｎｕｍｂｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＥＮＣ ｖａｌｕｅ

组限
Ｃｌａｓｓ ｂｏｕｎｄａｒｙ

中值
Ｍｅｄｉｕｍ
ｖａｌｕｅ

频数
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ｎｕｍｂｅｒ

频率
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

－０.０５~ ０.０５ ０ ９ ０.１７

０.０５~ ０.１５ ０.１ ３０ ０.５８

０.１５~ ０.２５ ０.２ １０ ０.１９

０.２５~ ０.３５ ０.３ ２ ０.０４

０.３５~ ０.４５ ０.４ １ ０.０２

和 ８ 个核糖体 ＲＮＡ 基因ꎬ 共有 １０ 个基因含有内

含子ꎬ其中 ｒｐｌ１２ 和 ｎｄｈＢ 基因含有 ２ 个内含子ꎬ与
金花茶组其他植物的特征一致ꎬ可能与叶绿体基因

组的特殊结构和复制方式有关 ( Ｈｅｎｒｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０１６)ꎮ 此外ꎬ越南小花金花茶的叶绿体基因组长

度、基因的类型和排列顺序、ＧＣ 含量等与山茶属的

其他已发表物种 (如山茶、油茶、凹脉金花茶等) 相

似(ＬＩ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 这表明越南小花金花茶叶绿

体基因组的进化可能保守而缓慢(Ｓｏｐｈｉａｒａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ 丁祥青等ꎬ２０２２ａ)ꎮ

简单重复序列(ＳＳＲｓ)是由 ＤＮＡ 链的滑移而产

生ꎬ在基因组和叶绿体基因组中都有较广分布ꎮ 与

其他中性 ＤＮＡ 区域相比ꎬＳＳＲｓ 通常具有更高的突

变率(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｚｈａｎｇꎬ ２０１９)ꎮ 由于其具有

非重组、单倍体和单亲遗传的特性ꎬ因此常被用作

遗传标记ꎬ为植物群体遗传学和生态学及进化研究

提供有价值的信息 ( Ａｉｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ Ｇｕｉ ｅｔ ａｌꎬ
２０２０)ꎮ 本研究在越南小花金花茶叶绿体基因组中
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不同颜色表示 ＲＳＣＵ 值的大小ꎬ随着颜色变深密码子使用率增加ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｉｚｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅｓ. Ａｓ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｄａｒｋｅｎｓꎬ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｒａｔｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ.

图 ３　 越南小花金花茶的 ＲＳＣＵ 值热图
Ｆｉｇ. ３　 ＲＳＣＵ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｎｉｍａ

共鉴定了 ６６ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ主要位于大单拷贝区

(ＬＳＣ)ꎬ其中所有的单核苷酸重复都是由 Ａ / Ｔ 组

成ꎬ类似的结果在金花茶组叶绿体基因组(丁祥青

等ꎬ２０２２ｂ)和其他被子植物中均有发现(Ｈｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎬ可能归因于 ｐｏｌｙＡ 和 ｐｏｌｙＴ 相比 ｐｏｌｙＣ 和

ｐｏｌｙＧ 具有更高的结构稳定性(Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ 然

而ꎬ我们检测到的 ＳＳＲ 位点数量与 Ｈｕｉ 等(２０１４)的
结果存在差异ꎬ可能是由于检索 ＳＳＲ 位点的参数设

定不同ꎬ导致输出的结果不同ꎮ 在越南小花金花茶

的叶绿体基因组中ꎬｃｐ￣ＳＳＲｓ 含量丰富ꎬ可用于检测

群体的遗传多态性ꎮ 此外ꎬ在越南小花金花茶叶绿

体基因组中鉴定出的散在重复序列主要以正向和

回文重复为主ꎬ与抱茎金花茶叶绿体基因组序列特

征类似(丁祥青等ꎬ２０２２ｂ)ꎮ 这些重复序列是重要

的遗传资源ꎬ在系统发育研究中具有重要作用(Ｗｅｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ

密码子使用偏好性对于研究基因的分子进化

和外源表达具有重要意义(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 本研

究首次系统分析了越南小花金花茶叶绿体基因组

的密码子使用模式ꎬ发现精氨酸、异亮氨酸、甘氨酸

是密码子编码的最丰富的氨基酸ꎬ由 ６ 个密码子编

码ꎬ相比之下ꎬ色氨酸、甲硫氨酸仅有一个密码子编
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Ａ. 中性绘图分析ꎻ Ｂ. ＥＮＣ￣ＧＣ３ 关联分析ꎻ Ｃ. ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 关联分析ꎮ
Ａ. Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｐｌｏｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ Ｂ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＥＮＣ￣ＧＣ３ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐꎻ Ｃ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ.

图 ４　 越南小花金花茶叶绿体基因的进化因素分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｆｏｒｃｅｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｎｉｍａ

码ꎬ叶绿体基因倾向于使用 Ａ / Ｕ 密码子ꎬ与耿晓姗

等(２０２２)对金花茶的密码子分析研究结果一致ꎮ
通过进行中性绘图分析ꎬ本研究发现 ＧＣ１２ 和 ＧＣ３
之间并无显著相关性且基因分布相对集中ꎬ表明自

然选择是影响密码子偏好的主要因素(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 进一步结合 ＥＮＣ 绘图、ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 分析结果ꎬ
表明越南小花金花茶的密码子使用偏好性受多个

因素影响ꎬ包括突变压力、碱基组成和基因长度ꎬ其
中自然选择是主导影响因素ꎬ这与丁祥青等(２０２３)
和李清等(２０２２)的研究结果一致ꎮ 自然选择是叶

绿体基因组进化的主要驱动力ꎬ这一发现加深了我

们对越南小花金花茶进化历史的理解ꎬ特别是与自

然选择有关的进化历史ꎮ 对密码子偏好性的分析

结果有利于密码子优化ꎬ可为今后金花茶组植物转

基因技术提供理论依据(段义忠和张凯ꎬ２０２０ꎻ Ｚｈａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ

在叶绿体基因组中ꎬＩＲ 的收缩和扩张时常发

生ꎬ这些差异会导致假基因的产生、基因重复和基

因缺失ꎬ进一步造成 ＩＲ / ＳＣ 连接处的位置变化ꎬ高
等植物叶绿体基因组长度变异就是由这种位置变

化而造成(Ｌｉ ＤＭ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 本研究对越南小花

金花茶及 ６ 个近缘金花茶组植物的叶绿体基因组边

界进行比较分析ꎬ结果表明 ７ 个物种 ＩＲ 区长度(２５
９９６~２６ ０９６ ｂｐ)基本一致ꎬ未检测到基因丢失ꎬ表明

ＩＲ 区的高度保守可能对于维持其长度和结构稳定

至关重要ꎮ 通过边界收缩和扩张分析ꎬ本研究发现

ｙｃｆ１ 基因的长度和位置在不同金花茶组植物间存在

差异ꎬ可能是潜在的突变热点区域ꎮ Ｌｉ Ｌ 等(２０２１)
研究表明ꎬｙｃｆ１ 基因因其高度的多态性而被推荐作

为植物的核心 ＤＮＡ 条形码ꎬ然而这一潜在的高变区

是否可以作为金花茶组植物有效的 ＤＮＡ 条形码还

需要进一步的验证ꎮ 此外ꎬ越南小花金花茶及 ６ 个
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图 ５　 来自 ７ 种金花茶组植物的叶绿体基因组 ＩＲ 区域的边界分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｆｒｏｍ ｓｅｖｅｎ ｙｅｌｌｏｗ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

近缘金花茶组植物的叶绿体基因组边界相对保守ꎬ
表明其亲缘关系较近ꎬ之后的系统发育研究也支持

这一推论ꎮ
迄今为止ꎬ许多学者已经采用诸如随机扩增多

态性 ＤＮＡ ( ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡꎬ
ＲＡＰＤ )、叶绿体 ＤＮＡ ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ、扩增片段长度多态

性(ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ＡＦＬＰ)、
ＩＳＳＲ 以及核糖体内转录间隔区 ( ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｓｏｍａｌ
ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅ ｓｐａｃｅｒꎬ ｎｒＩＴＳ )等多样化的分子标

记ꎬ以阐明山茶属之间的亲缘关系 ( Ｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ Ｗｅｉ 等(２０２２)整合了 ｄｄＲＡＤ、转录组、ｎｒＩＴＳ
和 ＳＳＣ 等分子标记研究金花茶组系统发育关系ꎬ但
基于叶绿体基因组 ＳＳＣ 区的系统发育树支持率极

低ꎮ 本研究基于叶绿体全基因组序列ꎬ对越南小花

金花茶和其余 ２３ 种金花茶组植物的系统发育关系

进行了分析ꎮ 结果表明ꎬ依据系统发育的结果可将

系统发育树分为两个大的分支ꎬ其中越南小花金花

茶与小花金花茶聚为高支持率的分支ꎬ亲缘关系最

近ꎮ 各分支支持率较高ꎬ表明完整的叶绿体基因组

数据可为重建金花茶组系统发育关系提供重要的

数据支持ꎮ

综上所述ꎬ本文首次完成了越南小花金花茶叶

绿体基因组的序列测序、组装注释和基础信息分

析ꎬ揭示了越南小花金花茶叶绿体基因组基本特

征ꎮ 在此基础上ꎬ通过剖析密码子使用模式以及影

响密码子偏好的各类因素ꎬ确定了越南小花金花茶

叶绿体基因组的高频密码子ꎬ为后续山茶属金花茶

组植物的转基因研究提供了理论支持ꎮ 此外ꎬ基于

全叶绿体基因组构建的系统发育树明确了越南小

花金花茶在金花茶组植物中的系统位置ꎮ 本研究

为后续越南小花金花茶和其他金花茶组植物的保

护和合理开发利用研究提供了理论基础ꎮ
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