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摘　 要: 轮叶蒲桃(Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ)系桃金娘科(Ｍｙｒｔａｃｅａｅ)蒲桃属( Ｓｙｚｙｇｉｕｍ)常绿灌木ꎬ其开发前景较好ꎬ
但其叶绿体基因组特征及系统发育关系尚未有相关报道ꎮ 为弥补轮叶蒲桃基因组学方面的空缺ꎬ该文对轮

叶蒲桃的叶绿体基因组进行了系统的研究ꎮ 运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序ꎬ并在 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ 平台进行完整组

装ꎬ同时利用组装好的数据分析轮叶蒲桃叶绿体基因组的结构特征和系统发育关系ꎬ其中包括轮叶蒲桃叶

绿体基因组结构、功能及特征、密码子偏好性分析、叶绿体基因组的比较分析和系统发育的分析ꎮ 结果表

明:(１)轮叶蒲桃叶绿体基因组大小为 １５８ ５９１ ｂｐꎬ包含 １２９ 个基因ꎮ 其中ꎬｒＲＮＡ 基因 ８ 个ꎬｔＲＮＡ 基因 ３７
个ꎬ蛋白编码基因 ８４ 个ꎮ 分析检测到 ３９ 个重复序列和 ８４ 个 ＳＳＲ 位点ꎮ (２)密码子偏好性分析发现轮叶蒲

桃叶绿体基因组中末端存在对 Ａ / Ｕ 的偏性ꎬ使用最多的是编码亮氨酸的密码子ꎮ (３)与近缘种比较ꎬ轮叶

蒲桃的边界长度保守ꎬ边界处的基因种类与多个蒲桃属物种相似ꎻ轮叶蒲桃叶绿体基因组在 ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区

变异度较大ꎬ有 ４５ 处 ０.０１０<Ｐ ｉ < ０.０１５ꎬ核苷酸多样性水平高ꎮ (４)系统发育分析表明ꎬ轮叶蒲桃与蒲桃

(Ｓ. ｊａｍｂｏｓ)、滇边蒲桃(Ｓ. ｆｏｒｒｅｓｔｉｉ)和乌墨(Ｓ. ｃｕｍｉｎｉ)亲缘关系最近ꎬ其次是马六甲蒲桃(Ｓ. ｍａｌａｃｃｅｎｓｅ)ꎮ 因

此ꎬ该文结果表明轮叶蒲桃的叶绿体基因组结构保守ꎬ特征明显ꎬ与同属物种相比ꎬ其序列具有相似性ꎬ核苷

酸具有多样性ꎬ并且其与多种桃金娘科物种之间存在亲缘关系ꎮ 该文对轮叶蒲桃叶绿体基因组进行基因组

特征和系统发育分析ꎬ为轮叶蒲桃的种质资源鉴定和开发利用奠定理论基础ꎮ
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　 　 叶绿体(ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔꎬ ｃｐ)是绿色植物进行光合

作用的场所ꎬ也是绿色植物所特有的细胞器ꎮ 叶

绿体具有相对自主的遗传系统ꎬ有自己的遗传物

质ꎬ能够进行半自主的复制( Ｘｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
在高等植物中ꎬ大多数植物的叶绿体基因组包括

一个大单拷贝区( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ)、一个小

单拷贝区( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣ )和两个反向的

重复区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＲｓ) ( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
叶绿体基因组按功能可分为参与叶绿体生物合成

的基因、参与叶绿体基因表达的基因、参与光合作

用的基因和一些功能未知的开放阅读框(孙志轩

等ꎬ２０２２)ꎮ 叶绿体拥有简单的基因组结构ꎬ它包

含大量的遗传信息ꎬ基因组内碱基交换的速度处

于中间水平ꎬ分子进化速度在编码区和非编码区

的差别很大ꎬ所以叶绿体基因组也被广泛利用在

系统发育推断和群体遗传学等领域(赵玉芬等ꎬ
２０２２)ꎮ 近年来ꎬ随着高通量测序技术越发成熟ꎬ
近 ６ ０００ 个物种的叶绿体基因组成功被组装和注

释ꎮ 目前ꎬ叶绿体基因组分析已经涵盖了大部分

被子植物ꎬ例如姜科( Ｚｉｎｇｉｂｅｒａｃｅａｅ) ( Ｌｉｅｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)、兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)(Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)、石竹

属(Ｄｉａｎｔｈｕｓ)(Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)等ꎬ这些分析为研

究物种变异、物种遗传和系统发育关系等方面做

出了卓越的贡献ꎮ
桃金娘科(Ｍｙｒｔａｃｅａｅ)主要分布于热带和近热

带地区ꎬ多为乔木或者灌木ꎬ约有 １５０ 属 ５ ６００ 种ꎬ
我国现有近 １００ 种ꎮ 蒲桃属( Ｓｙｚｙｇｉｕｍ)是桃金娘

科下的一个重要属ꎬ全世界约有 ５００ 种ꎬ中国约有

７２ 种(陈介ꎬ２００７)ꎮ 因为蒲桃属植物外形美观ꎬ
抗逆性强ꎬ所以大多用于城市绿化ꎬ但随着近年研

究的深入ꎬ蒲桃属中的轮叶蒲桃、蒲桃和洋蒲桃等

也被发掘出了药用价值ꎮ 轮叶蒲桃根和叶可用于

祛风散寒ꎬ活血化瘀ꎬ治疗跌打损伤、伤风感冒和

风湿性头痛ꎬ具有巨大的开发利用价值(罗德志

等ꎬ２０２０)ꎮ 目前ꎬ在蒲桃属中ꎬ仅有 ８ 个物种通过

高通量测序获得了完整的叶绿体基因组ꎬ学者们

对蒲桃属的主要研究重点包括植物化学成分的分

离鉴定以及药物研发等方面ꎮ 一些学者也探讨过

桃金娘科的系统发育关系ꎬ但只停留于系统发育

分析(王雪芹等ꎬ２０２１)ꎮ 在蒲桃属中ꎬ仅有肖蒲桃

的叶绿体基因组被详细分析过ꎬ但包括轮叶蒲桃

在内的其余物种的叶绿体基因组特征和系统发育

０５８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



相关分析等方面的研究成果则尚未见详细报告ꎮ
本文首次对轮叶蒲桃进行测序ꎬ并对测序结

果进行组装分析ꎮ 分析内容涵盖了基因组结构、
功能及特征、重复序列、ＳＳＲ 分析和系统发育分析

等多方面ꎬ并且首次对轮叶蒲桃及其亲缘物种进

行对比分析ꎬ对其物种间遗传变异做出了阐述ꎮ
轮叶蒲桃开发前景较好ꎬ叶绿体基因组资源可以

为其物种进化提供有效信息ꎬ但轮叶蒲桃叶绿体

基因组特征和相关系统发育关系尚未有相关报

道ꎬ影响了其进一步开发利用ꎮ 本研究通过使用

高通量测序技术对轮叶蒲桃的叶绿体基因组进行

解码ꎬ并以已发表的密切相关物种肖蒲桃的叶绿

体基因组序列作为参考进行拼接ꎬ得到完整的轮

叶蒲桃叶绿体基因组ꎬ并在此基础上进行分析ꎬ解
析轮叶蒲桃与其他桃金娘科植物的系统发育关

系ꎬ为轮叶蒲桃在个体发育过程中存在的遗传和

变异问题及其开发和系统研究提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料、测序和组装

轮叶蒲桃材料采集于福建龙海ꎬ用液氮冷冻

处理 后 交 与 安 诺 优 达 生 物 技 术 有 限 公 司ꎬ 在

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６ ０００ 平台上测序(中国浙江)ꎬ
测序共获得 ４. ８ Ｇ 数据量ꎬ测序读长为 ＰＥ １５０ꎮ
通过 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ( ｖ １. ６. ２)进行数据组装( Ｊｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０ )ꎮ 组 装 后 用 在 线 软 件 ＣＰＧＡＶＡＳ ２
(ｈｔｔｐ: / / ４７.９６.２４９.１７２:１６０１９ / ａｎａｌｙｚｅｒ / ｖｉｅｗ)进行

注释(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ( ｖ ９.０.２)进
行人工校正ꎮ 测序产生的原始数据 ( Ｓｕｂｍｉｓｓｉｏｎ
ＩＤ: ＳＵＢ１１２５７１７４ꎻ ＢｉｏＰｒｏｊｅｃｔ ＩＤ: ＰＲＪＮＡ８２６３２３)
和组 装 完 成 的 叶 绿 体 基 因 组 信 息 ( ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ: ＯＮ２４３７６４) 均上传至 ＮＣＢＩ 数

据库ꎮ
１.２ 叶绿体基因组结构、功能分析

通 过 在 线 软 件 ＣＰＧＡＶＡＳ２ ( ｈｔｔｐ: / / ４７. ９６.
２４９.１７２:１６０１９ / ａｎａｌｙｚｅｒ / ｖｉｅｗ)注释轮叶蒲桃叶绿

体基因组后ꎬ根据注释信息ꎬ用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ( ｖ ９.０.２)
对轮叶蒲桃叶绿体基因组进行基因组成和基因功

能分析(穆雨农ꎬ２０２０)ꎮ 通过在线软件 ＯＧＤＲＡＷ
( ｈｔｔｐｓ: / / ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ. ｍｐｉｍｐ￣ｇｏｌｍ. ｍｐｇ. ｄｅ / ＯＧＤｒａｗ.
ｈｔｍｌ)绘制轮叶蒲桃叶绿体基因组的物理图谱

(Ｌｏｈｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ

１.３ 重复序列和 ＳＳＲ 位点分析

使用在线软件 ＲＥＰｕｔｅｒ ( Ｋｕｒｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)
(ｈｔｔｐｓ: / / ｂｉｂｉｓｅｒｖ.ｃｅｂｉｔｅｃ. ｕｎｉ￣ｂｉｅｌｅｆｅｌｄ)对轮叶蒲桃

叶绿体基因组重复序列进行分析ꎬ其中包括同向、
反向、互补和回文重复ꎮ 软件的参数设置如下:重
复序列数目上限为 １ ０００ꎬ最小重复长度为 ３０ꎬ汉
明距离为 ３(表示一对重复序列的相似度不能小于

９０％)ꎬ编辑距离为默认参数ꎮ
通过在线软件 ＭＩＳＡ( ｖ ２.１)检测轮叶蒲桃叶

绿体基因组的简单重复序列(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
参数设置如下:单核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四
核苷酸、五核苷酸、六核苷酸的重复次数分别设置

为 １０、５、４、３、３、３ꎬ其余均为默认ꎮ 得到的结果文

件用 Ｋｒａｉｔ( ｖ１.３.３)软件进行手动修正(Ｄｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ
１.４ 密码子偏好性分析

通过 ＣｏｄｏｎＷ(ｖ １.４. ２)软件对轮叶蒲桃叶绿

体基因组进行密码子偏好性分析ꎮ 为了减少误

差ꎬ本研究选择的蛋白质编码区长度≥３００ ｂｐꎬ并
且计算出了轮叶蒲桃叶绿体蛋白编码基因的相对

同义密码子使用度 ＲＳＣＵ 值 ( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ
ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ)ꎬ参数均为初始默认值ꎮ
１.５ 基因组的比较分析

使 用 在 线 网 站 ＪＳＨＹＣｌｏｕｄ ( ｈｔｔｐ: / / ｃｌｏｕｄ.
ｇｅｎｅｐｉｏｎｅｅｒ.ｃｏｍ:９９２９)比较轮叶蒲桃与 ４ 个近缘

物种ꎬ即白果蒲桃( Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ａｌｂｕｍ)、马六甲蒲桃

(Ｓ. ｍａｌａｃｃｅｎｓｅ)、香蒲桃 ( Ｓ. ｏｄｏｒａｔｕｍ) 和肖蒲桃

( Ｓ. ａｃｕｍｉｎａｔｉｓｓｉｍｕｍ) 的 ＩＲ 边界 ( ＬＳＣ / ＩＲｂ、 ＩＲｂ /
ＳＳＣ、ＳＳＣ / ＩＲａ 和 ＩＲａ / ＬＳＣ)信息ꎮ

通过在线软件 ｍＶＩＳＴＡ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｅｎｏｍｅ. ｌｂｌ.
ｇｏｖ / ｖｉｓｔａ / ｉｎｄｅｘ.ｓｈｔｍｌ)中的 Ｓｈｕｆｆｌｅ￣ＬＡＧＡＮ 模型比

较轮叶蒲桃与以上 ４ 个近缘物种基因组序列差异

(Ｆｒａｚｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ
通过 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ( ｖ ９.０.２)对轮叶蒲桃及 ４ 个近

缘种进行 ＭＡＦＦＴ 比对 (陈韵等ꎬ２０１７)ꎬ再使用

ＤｎａＳＰ(ＤＮＡ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ) 进行核酸变

异度分析(Ｌｉｂｒａｄｏ ＆ Ｒｏｚａｓꎬ ２００９)ꎬ滑动窗口长度

为 ６００ ｓｉｔｅｓꎬ步长为 ２００ ｓｉｔｅｓꎬ其余所有参数均为

默认ꎬ得出 Ｐ ｉ 值ꎮ
１.６ 系统发育分析

为阐明轮叶蒲桃与桃金娘科其他物种的系统

发 育 关 系ꎬ 从 ＧｅｎＢａｎｋ 数 据 库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｎｕｃｃｏｒｅ)中下载了桃金娘科 ２２ 个
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物种的叶绿体基因组序列ꎬ采用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ(ｖ ９.０.２)
软件(ＭＡＦＦＴ 插件)比对 ２３ 种叶绿体基因组全序

列ꎮ 使用 ＲＡｘＭＬ(ｖ ８.２.１２)构建最大似然进化树ꎬ
最佳模型为 ＧＴＲ＋Ｆ＋Ｒ２ꎬｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值设置为 １ ０００ꎬ
以推断各节点的支持率ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 叶绿体基因组结构、功能及特征

轮叶蒲桃叶绿体基因组全长 １５８ ５９１ ｂｐ(图

１)ꎬ共编码 １２９ 个基因ꎬ其中包括 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ
３７ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎬ８４ 个蛋白编码基因ꎮ 轮叶蒲桃

叶绿体基因组为环状ꎮ 其中ꎬ大单拷贝区的长度

为 ８８ ０４６ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３４.８％ꎻ小单拷贝区长度

为 １８ ４０９ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３０.９％ꎻ单个反向重复区

的长度为 ２６ ０６８ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ４２.７％ꎬ明显高于

ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区ꎮ 在轮叶蒲桃叶绿体基因组中ꎬ
总 ＧＣ 含量为 ３７. ０％ꎬ低于 ＡＴ(６３. ０％)含量ꎮ 由

图 ２ 可知ꎬ白色、灰色和黑色区域为外显子ꎬ箭头

表示基因的方向ꎮ 轮叶蒲桃包含了 ３ 个外显子ꎬ
其中两个外显子因在反向重复区而分别具有 ２ 个

拷贝ꎬ５′端位于 ＬＳＣ 区ꎬ３′端位于 ＩＲ 区ꎮ 此外ꎬ轮
叶蒲桃叶绿体基因组中有 ２２ 个含有内含子的基

因ꎬ其中在 １９ 个基因中发现 １ 个内含子ꎬ另外 ３ 个

基因中发现有两个内含子(表 １)ꎮ 其中ꎬｒｐｓ１２ 作

为一种反式剪切基因ꎮ
２.２ 重复序列和 ＳＳＲ 分析

在轮叶蒲桃叶绿体基因组中可以检测到 ３９ 个

大小为 ３０ ~ ４５ ｂｐ 的重复序列ꎬ包含了 １ 个反向重

复ꎬ１９ 个回文重复及 １９ 个同向重复ꎬ未检测到互

补重复(图 ３)ꎮ 这些重复序列分布广泛ꎬ有 １８ 个

(包含 ９ 个同向重复ꎬ９ 个回文重复) 位于 ｙｃｆ２、
ｐｓａＢ、ｐｓａＡ、ｔｒｎＳ－ＧＣＵ、 ｔｒｎＳ－ＵＧＡ、ｙｃｆ１ 基因上ꎬ９ 个

跨 区 域ꎬ ８ 个 位 于 基 因 间 区 ( ＩＧＳꎬ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ
ｓｐａｃｅｒ)ꎬ４ 个位于内含子区域ꎬ４ 个最长的重复序

列(４５ ｂｐ)全部位于 ｙｃｆ２ 基因上ꎮ
在轮叶蒲桃叶绿体基因组中共检测到 ８４ 个

ＳＳＲ 位点ꎬ平均长度( ＳＳＲ 总长度 / ＳＳＲ 总计数)为

１１.３４ ｂｐꎮ 其中ꎬ单核甘酸 ６０ 个ꎬ二核苷酸 ２ 个ꎬ
三核苷酸 ８ 个ꎬ四核苷酸 １３ 个ꎬ五核苷酸 １ 个ꎮ 此

外ꎬ轮叶蒲桃叶绿体基因组中大部分 ＳＳＲ 位点位

于 ＩＧＳ 区域(６４ 个)ꎬ少部分位于基因上(２０ 个)ꎮ
叶绿体中两个二核苷酸 ( ＴＡ、ＴＣ)ꎬ长度均为 １０

ｂｐꎬ三核苷酸的长度均为 １２ ｂｐꎬ四核苷酸重复长

度仅有一个为 １６ ｂｐꎬ其余均为 １２ ｂｐꎬ唯一的五核

苷酸长度为 １５ ｂｐꎮ
２.３ 密码子偏好性分析

对轮叶蒲桃叶绿体基因组的 ４１ 个大于 ３００ ｂｐ
的蛋白质编码序列进行密码子偏好性分析 (表

２)ꎮ 轮叶蒲桃叶绿体基因密码子中ꎬＲＳＣＵ 值> １
的密码子有 ３０ 个ꎬＲＳＣＵ 最高值为 １.９８ꎬ为亮氨酸

中的 ＵＵＡꎬ最低值为 ０.３３ꎬ为亮氨酸中的 ＣＵＧꎮ 其

中ꎬ有 ２９ 个以 Ａ / Ｕ 结尾ꎬ说明轮叶蒲桃叶绿体基

因组密码子更偏向以 Ａ / Ｕ 结尾ꎮ 轮叶蒲桃叶绿体

基因的密码子总数为 １７ ５０６ 个ꎬ其中 １ ８４６ 个

(１０.５４％) 为编码亮氨酸的密码子ꎬ仅有 １９５ 个

(１.１１％)密码子编码半胱氨酸ꎬ表明在轮叶蒲桃

叶绿体基因组中使用最多的是亮氨酸ꎬ使用最少

的是半胱氨酸ꎮ 在所有密码子中ꎬ异亮氨酸中的

ＡＵＵ 使用次数最多ꎬ次数为 ７８６ꎬ使用次数最少的

是半胱氨酸中的 ＵＧＣꎬ次数为 ４４ꎮ
２.４ 叶绿体基因组的比较分析

通过在线网站 ＪＳＨＹＣｌｏｕｄ 比较分析了蒲桃属

５ 个物种的 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区的边界位置ꎮ 结果表

明这 ５ 个物种的 ＩＲ 区长度较保守(２６ ０６８ ~ ２６ ４７２
ｂｐ)ꎮ 结果如图 ４ 所示ꎬ５ 个物种 ＬＳＣ / ＩＲｂ 边界在

ｒｐｓ１９ 基因内部ꎬ并且扩张程度均一致ꎮ 轮叶蒲桃

和马六甲蒲桃的 ｎｄｈＦ 基因紧挨着 ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界ꎬ
而白果蒲桃、香蒲桃和肖蒲桃的 ｎｄｈＦ 基因距边界

为 ５３ ~ ５８ ｂｐꎮ ５ 个物种的 ＳＳＣ / ＩＲａ 边界都位于

ｙｃｆ１ 基因上ꎬ轮叶蒲桃和马六甲蒲桃的 ｙｃｆ１ 基因朝

ＳＳＣ 区分别进入了 ４ ８５１ ｂｐ 和 ４ ８５７ ｂｐꎬ朝 ＩＲａ 区

进入了 ７５０ ｂｐꎮ 白果蒲桃、香蒲桃和肖蒲桃均有 ４
８５７ ｂｐ 位于 ＳＳＣ 区、１ １８８ ｂｐ 位于 ＩＲａ 区ꎮ

图 ５ 结果显示(灰色箭头表示基因的方向ꎬ纵
坐标表示从 ５０％到 １００％的一致度ꎻＵＴＲ 表示非翻

译区ꎬＣＮＳ 表示保守非编码序列)ꎬ以白果蒲桃为

参照序列ꎬ轮叶蒲桃的基因组与另外 ４ 种植物叶

绿体基因组之间有所区别ꎮ 在变异较大的 ＬＳＣ 和

ＳＳＣ 区ꎬ轮叶蒲桃的变异度较另外 ４ 种而言较大ꎮ
５ 个物种的 ＩＲ 区较为保守ꎬＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区中 ｐｓｂＭ－
ｐｓｂＤ、ｐｓｂＺ － ｔｒｎＭ ( ＣＡＴ)、 ｔｒｎＭ ( ＣＡＴ) － ａｔｐＥ、 ｙｃｆ４ －
ｐｓｂＥ、ｎｄｈＦ－ｃｃｓＡ 基因之间存在较大的序列差异ꎮ

使用 ＤｎａＳＰ 软件进行分析且经过 ＭＡＦＦＴ 比

对后的 ５ 种桃金娘科植物叶绿体基因组序列结果

如图 ６ 所示ꎬ Ｘ 轴表示核苷酸的位置ꎬ Ｙ 轴表示每
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图 １　 轮叶蒲桃叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ

图 ２　 轮叶蒲桃叶绿体基因组的反式剪切基因组结构示意图
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒａｎｓ￣ｓｈｅａｒｅｄ ｇｅｎｏｍｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ
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表 １　 轮叶蒲桃叶绿体基因组基因功能总结
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ

基因功能分类
Ｃａｔｅｇｏｒｙ ｆｏｒ ｇｅｎｅ

基因分组
Ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅ

参与光合作用的基因
Ｇｅｎｅ ｉｎｖｏｌｖｉｎｇ ｉｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光合系统亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪꎬ ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＣꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＥꎬ
ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＺ

细胞色素 ｂ / ｆ 复合体亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢ�ꎬ ｐｅｔＤ�ꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

ＮＡＤＨ－脱氢酶亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ＮＡＤＨ￣ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｎｄｈＡ�ꎬ ｎｄｈＢ �( ２)ꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＨꎬ
ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫ

ＡＴＰ 合成酶亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦ�ꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

自身复制相关基因
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｎｇ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ

ＤＮＡ 依赖型 ＲＮＡ 聚合酶
ＤＮＡ ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１�ꎬ ｒｐｏＣ２

核糖体蛋白大亚基
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ �ꎬ ｒｐｌ２ � ( ２ )ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３ ( ２ )ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ
ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

核糖体蛋白小亚基
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２ ��( ２)ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６ �ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｓ２ꎬ
ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７(２)ꎬ ｒｐｓ８

核糖体 ＲＮＡ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ

ｒｒｎ１６Ｓ(２)ꎬ ｒｒｎ２３Ｓ(２)ꎬ ｒｒｎ４.５Ｓ(２)ꎬ ｒｒｎ５Ｓ(２)

转运 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ

ｔｒｎＡ－ＵＧＣ�(２)ꎬ ｔｒｎＣ－ＧＣＡꎬ ｔｒｎＤ－ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ－ＵＵＣꎬ ｔｒｎＦ－ＧＡＡꎬ
ｔｒｎＧ－ＧＣＣ �ꎬ ｔｒｎＧ－ＵＣＣꎬ ｔｒｎＨ－ＧＵＧꎬ ｔｒｎＩ－ＣＡＵ(２)ꎬ ｔｒｎＩ－ＧＡＵ �
(２)ꎬ ｔｒｎＫ － ＵＵＵ �ꎬ ｔｒｎＬ － ＣＡＡ ( ２)ꎬ ｔｒｎＬ － ＵＡＡ �ꎬ ｔｒｎＬ － ＵＡＧꎬ
ｔｒｎＭ－ＣＡＵꎬ ｔｒｎＮ－ＧＵＵ ( ２)ꎬ ｔｒｎＰ －ＵＧＧꎬ ｔｒｎＱ －ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ －ＡＣＧ
(２)ꎬ ｔｒｎＲ－ＵＣＵꎬ ｔｒｎＳ－ＧＣＵ(２)ꎬ ｔｒｎＳ－ＵＧＡꎬ ｔｒｎＴ－ＧＧＵꎬ ｔｒｎＴ－
ＵＧＵꎬ ｔｒｎＶ － ＧＡＣ ( ２ )ꎬ ｔｒｎＶ － ＵＡＣ �ꎬ ｔｒｎＷ － ＣＣＡꎬ ｔｒｎＹ －
ＧＵＡꎬ ｔｒｎｆＭ－ＣＡＵ

其他功能基因
Ｏｔｈｅｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ

乙酰－ＣｏＡ－羧化酶亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

ａｃｃＤ

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

ｃｃｓＡ

包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｅｍＡ

蛋白酶
Ｐｒｏｔｅａｓｅ

ｃｌｐＰ��

成熟酶
Ｍａｔｕｒａｓｅ

ｍａｔＫ

未知功能基因
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ

保守开放性阅读框
Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｙｃｆ１ꎬ ｙｃｆ２(２)ꎬ ｙｃｆ３��ꎬ ｙｃｆ４

　 注: �表示有一个内含子的基因ꎻ ��表示有两个内含子的基因ꎻ括号内的数字表示多拷贝基因的拷贝数量ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｗｉｔｈ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ �� ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｐｉｅｓ ｏｆ ａ
ｍｕｌｔｉ￣ｃｏｐｙ ｇｅｎｅ.

个窗口的核苷酸多样性ꎬ可显著发现 ＩＲ 区的变异

度比 ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区更低ꎮ Ｐ ｉ 值最高点为 ０.０１５ꎬ位
于 ＬＳＣ 区的 ｐｓｂＺ － ｐｓａＢ 基因间区ꎮ 图中有 ２ 处

Ｐ ｉ ＝ ０.０１５ 的热点ꎬ４５ 处 ０.０１０<Ｐ ｉ <０.０１５ꎬ可以看

出核苷酸多样性水平较高ꎮ

２.５ 系统发育分析

结果如图 ７ 所示ꎬ分支上的数字为 １ ０００ 次自

展支持率ꎮ 系统发育树中具有 ２０ 个支持率为

１００％的拓扑结构节点ꎬ遗传变异度为 ０.０１ꎬ可信

度比较高ꎮ 蒲桃属、桉属(Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ)、伞房桉属
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图 ３　 轮叶蒲桃叶绿体基因组中的 ＳＳＲ 类型和分布
Ｆｉｇ. ３　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ ｉｎ

Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

(Ｃｏｒｙｍｂｉａ) 和杯果木属 ( Ａｎｇｏｐｈｏｒａ) 亲缘关系较

近ꎮ 在蒲桃属中ꎬ轮叶蒲桃与滇边蒲桃和乌墨亲

缘关系最近ꎬ其次是蒲桃ꎮ

３　 讨论与结论

轮叶蒲桃叶绿体基因组全长 １５８ ５９１ ｂｐꎬ总
ＧＣ 含量为 ３７.０％ꎬ与已发表的桃金娘科物种叶绿

体基因组(王雪芹等ꎬ２０２１)相似ꎮ 轮叶蒲桃完整

叶绿体基因组对 Ａ / Ｔ 具有偏好性(推测可能是因

为 Ａ / Ｔ 比 Ｇ / Ｃ 更容易解链) (左文明等ꎬ２０１９ꎻ赵
祺等ꎬ２０２１)ꎮ 另外ꎬ轮叶蒲桃完整叶绿体基因组

中有 １２９ 个基因被编码ꎬ这些基因中含有蛋白编

码基因 ８４ 个和 ｔＲＮＡ 基因 ３７ 个ꎬ与邓演文等

(２０２１)的研究结果一致ꎬ表明轮叶蒲桃叶绿体基

因组相对保守ꎮ 可以根据这一性状推测出易变性

存在于轮叶蒲桃叶绿体基因组序列ꎬ并且易发生

变异ꎮ
有研究者发现ꎬ重复序列分析对于分析叶绿

体的基因重排、碱基替换、系统发育和基因组进化

有重 要 的 作 用 ( Ｓｍｉｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ Ｎｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 轮叶蒲桃叶绿体基因组中包含了 ３ 种重

复序列类型ꎬ大部分位于基因上ꎬ其中ꎬ最大的四

个重复序列均位于 ｙｃｆ２ 基因上ꎮ 在轮叶蒲桃的叶

绿体基因组中检测到 ８４ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ随着基序长

度的增加ꎬＳＳＲ 的频率降低ꎬ具有多态性ꎮ ＳＳＲ 多

态性是由重复单元的伸长或缩短引起ꎬ广泛用于

种群遗传多样性或种群分类分析(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 轮叶蒲桃的单核苷酸均为 Ａ /
Ｔ 型ꎬ与蒲桃属的肖蒲桃一致(邓演文等ꎬ２０２１)ꎮ
由前人研究可知ꎬ从叶绿体基因组中鉴定出的重

复序列和 ＳＳＲ 可以作为未来木材生态学、进化和

追踪研究的宝贵标记(申响保等ꎬ２０２１ꎻ梁燕妮等ꎬ
２０２２)ꎮ

叶绿体基因对于密码子的使用普遍具有偏好

性ꎬ而通过密码子的偏好性能反映物种对外界环

境的选择压力ꎬ在叶绿体基因组的研究中发挥着

重要作用(Ｍｏｒｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ Ａｓａｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
轮叶蒲桃叶绿体基因组中编码亮氨酸的密码子

(１ ８４６ꎬ１０.５４％)使用的频率最多ꎬ编码半胱氨酸

的密码子(１９５ꎬ１.１１％)使用的频率最少ꎮ 分析表

明ꎬ轮叶蒲桃密码子具有很强的 Ａ / Ｕ 碱基偏性ꎬ与
睡莲、木兰等(季凯凯等ꎬ２０２０ꎻ 黄祥等ꎬ２０２２)被

子植物一致ꎮ 这说明在被子植物间密码子偏好性

具有相似性ꎬ这种相似性的产生或许与自然选择、
遗传变异或者其他方面有关系ꎮ

虽然蒲桃属植物叶绿体基因组的部分特征与

其他被子植物基本一致(王玲等ꎬ２０１２)ꎬ但是轮叶

蒲桃和蒲桃属其他物种之间亲缘关系的远近尚不

明确ꎮ 蒲桃属的 ５ 个物种边界处的基因种类比较

保守ꎮ 由分析可看出ꎬ轮叶蒲桃与白果蒲桃的边

界区域比较相似ꎬ可能是具有较为接近的起源时

间(王一麾等ꎬ２０２２)ꎮ ＩＲ 区的收缩和扩张广泛存

在于 ５ 个蒲桃属植物中ꎬ进行进一步的评估可以

揭示轮叶蒲桃及相关类群的进化演变过程ꎮ
在全序列比对分析中ꎬ参试的 ５ 个蒲桃属物种

间具有较高的相似性ꎬ同时也存在几个变异较大

的区域ꎬ这些区域的差异位点可以应用于种质资

源的鉴定、ＤＮＡ 条形码的开发以及后续其他研究

(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 从核苷酸多样性分析可以看

出ꎬ变异位点的 Ｐ ｉ 值位于 ０.００ ０６７ ~ ０.０１５ 之间ꎬ
有较高水平的核苷酸多样性ꎬＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区是

轮叶蒲桃叶绿体基因组中会发生高频变异的区

域ꎬ这些区间可以作为进化分析的区域( Ｐａｒｋ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ有助于研究轮叶蒲桃的种间关系ꎮ
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表 ２　 轮叶蒲桃叶绿体基因密码子偏好性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｄｏｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅｓ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

占比
Ｒａｔｉｏ
(％)

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ＲＳＣＵ 氨基酸

Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
占比
Ｒａｔｉｏ
(％)

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ＲＳＣＵ

亮氨酸
Ｌｅｕｃｉｎｅ

１０.５４ ＵＵＡ ６０８ １.９８ 苯丙氨酸
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ

５.４３ ＵＵＵ ６１５ １.２９

ＵＵＧ ３６４ １.１８ ＵＵＣ ３３６ ０.７１

ＣＵＵ ３９１ １.２７ 酪氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

３.８３ ＵＡＵ ５４７ １.６３

ＣＵＣ １２７ ０.４１ ＵＡＣ １２３ ０.３７

ＣＵＡ ２５３ ０.８２ 终止密码子
Ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

０.２３ ＵＡＡ ２６ １.９０

ＣＵＧ １０３ ０.３３ ＵＡＧ ９ ０.６６

异亮氨酸
Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ

９.０３ ＡＵＵ ７８６ １.４９ ＵＧＡ ６ ０.４４

ＡＵＣ ３０５ ０.５８ 组氨酸
Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ

２.４６ ＣＡＵ ３３６ １.５６

ＡＵＡ ４９０ ０.９３ ＣＡＣ ９５ ０.４４

甲硫氨酸
Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ

２.３０ ＡＵＧ ４０２ １.００ 谷氨酰胺
Ｇｌｕｔａｍｉｎｅ

３.７８ ＣＡＡ ５１５ １.５６

缬氨酸
Ｖａｌｉｎｅ

５.１５ ＧＵＵ ３２９ １.４６ ＣＡＧ １４７ ０.４４

ＧＵＣ ９７ ０.４３ 天冬酰胺
Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ

５.０５ ＡＡＵ ６８６ １.５５

ＧＵＡ ３４７ １.５４ ＡＡＣ １９８ ０.４５

ＧＵＧ １２９ ０.５７ 赖氨酸
Ｌｙｓｉｎｅ

５.４０ ＡＡＡ ７１７ １.５２

丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

７.５２ ＵＣＵ ３８９ １.７７ ＡＡＧ ２２８ ０.４８

ＵＣＣ １９９ ０.９１ 天冬氨酸
Ａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ

４.０８ ＧＡＵ ５９１ １.６６

ＵＣＡ ２７４ １.２５ ＧＡＣ １２３ ０.３４

ＵＣＧ １３０ ０.５９ 谷氨酸
Ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ

５.５１ ＧＡＡ ７３０ １.５１

ＡＧＵ ２４９ １.１３ ＧＡＧ ２３４ ０.４９

ＡＧＣ ７６ ０.３５ 半胱氨酸
Ｃｙｓｔｅｉｎｅ

１.１１ ＵＧＵ １５１ １.５５

脯氨酸
Ｐｒｏｌｉｎｅ

４.００ ＣＣＵ ２７９ １.５９ ＵＧＣ ４４ ０.４５

ＣＣＣ １３４ ０.７７ 色氨酸
Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ

１.６６ ＵＧＧ ２９１ １.００

ＣＣＡ ２１２ １.２１ 精氨酸
Ａｒｇｉｎｉｎｅ

６.１８ ＣＧＵ ２１１ １.１７

ＣＣＧ ７５ ０.４３ ＣＧＣ ６７ ０.３７

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

４.９６ ＡＣＵ ３２９ １.５２ ＣＧＡ ２６５ １.４７

ＡＣＣ １５０ ０.６９ ＣＧＧ ６７ ０.３７

ＡＣＡ ２８８ １.３３ ＡＧＡ ３５０ １.９４

ＡＣＧ １０１ ０.４７ ＡＧＧ １２２ ０.６８

丙氨酸
Ａｌａｎｉｎｅ

５.１９ ＧＣＵ ４０３ １.７７ 甘氨酸
Ｇｌｙｃｉｎｅ

６.５７ ＧＧＵ ３６９ １.２８

ＧＣＣ １５２ ０.６７ ＧＧＣ １０５ ０.３６

ＧＣＡ ２５０ １.１０ ＧＧＡ ５００ １.７４

ＧＣＧ １０４ ０.４６ ＧＧＧ １７７ ０.６２

　 注: 带下划线所对应的密码子表示被高频使用的密码子(ＲＳＣＵ>１)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｌｉｎｅｄ ｃｏｄｏｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ａ ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｃｏｄｏｎ (ＲＳＣＵ>１) .

　 　 本研究从 ＮＣＢＩ 已公开的植物中选取了包括

轮叶蒲桃在内的 ２３ 种植物ꎬ通过系统进化分析确

定了轮叶蒲桃的进化地位和亲缘关系ꎮ 轮叶蒲

桃、蒲桃、滇边蒲桃和乌墨构成了一个支持率高的

单支ꎬ与马六甲蒲桃的关系比较密切ꎬ亲缘关系较

近ꎮ 在中国植物志分类系统中ꎬ轮叶蒲桃、滇边蒲

桃和乌墨属小花蒲桃组ꎬ这与本研究中构建的系

统发育树一致ꎬ表明该文聚类分析结果具有可靠

性ꎮ 虽然蒲桃属物种组成丰富ꎬ但是目前所有的

系统发育数据较少ꎬ轮叶蒲桃系统发育关系的研

究弥补了部分空缺ꎬ但之后依然需要更加深入的

分析ꎮ

６５８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 ４　 蒲桃属 ５ 种植物叶绿体基因组边界分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ ｉｎ ｆｉｖｅ Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ

　 　 通过高通量测序和组装轮叶蒲桃叶绿体样

本ꎬ获得了轮叶蒲桃完整的叶绿体基因组ꎮ 该叶

绿体基因组的长度为 １５８ ５９１ ｂｐꎬ具有典型的环状

结构ꎬ含有 １２９ 个功能基因ꎮ 叶绿体基因组含有

丰富的 ＳＳＲ 位点 ( Ａ / Ｔ 作为主要成分)ꎬ并且以

Ａ / Ｕ结尾的密码子在轮叶蒲桃叶绿体基因组中更

容易被使用ꎮ 通过叶绿体基因组比较分析可以发

现ꎬ轮叶蒲桃叶绿体基因组的 ＩＲ 边界保守ꎬ与蒲

桃属其他物种间有较高的相似性ꎬ核苷酸水平高ꎮ
系统发育树支持率比较高ꎬ物种间亲缘关系较近ꎮ
轮叶蒲桃叶绿体基因组特征和系统发育研究对于

了解蒲桃属的不同物种非常重要ꎬ有助于开发该

属的植物资源ꎬ并为进一步研究提供理论基础ꎮ
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图 ５　 蒲桃属 ５ 种植物叶绿体基因组序列比对
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图 ６　 滑动窗口分析 ５ 个蒲桃属植物叶绿体基因组核苷酸多样性
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图 ７　 基于叶绿体基因组序列用最大似然法构建的 ２３ 个桃金娘科物种的系统进化树
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