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摘要: 对星毛唐松草(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.)叶绿体基因组的碱基组成和基因类型等特征进行分析ꎬ并与同属

近缘种黏唐松草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｖｉｓｃｏｓｕｍ Ｃ. Ｙ. Ｗｕ)、丝叶唐松草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｆｏｅｎｉｃｕｌａｃｅｕｍ Ｂｕｎｇｅ)、朝鲜唐松草

(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｏｒｅａｎｕｍ Ｈ. Ｌéｖ.)和芸香唐松草〔Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｔｈａｌｉｃｔｒｏｉｄｅｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｅａｍｅｓ ｅｔ Ｂｏｉｖｉｎ〕的叶绿体基因组进行

比较和系统发育分析ꎮ 结果显示:星毛唐松草叶绿体基因组中 ＡＴ 含量(６１.６％)明显高于 ＧＣ 含量(３８.４％)ꎬ反向

重复区(ＩＲ)的 ＧＣ 含量最高(４３.２％)ꎻ注释到的 １３３ 个基因中 ２０ 个基因含有 ２ 份拷贝ꎬ１７ 个基因含有 ２ 个内含子ꎬ
仅 ｃｌｐＰ１ 基因含有 ３ 个内含子ꎻ根据基因对应的产物ꎬ１３３ 个基因可分为 １７ 类ꎬ其中ꎬ蛋白质编码基因中核糖体蛋白

小亚基和光系统Ⅱ亚基的编码基因数量最多(１４)ꎻ叶绿体基因组中共检测到 ５８ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ其中ꎬ由 Ｔ、Ａ 和 Ｃ 组

成的单核苷酸 ＳＳＲ 位点最多(５１)ꎬ占总 ＳＳＲ 位点数的 ８８％ꎮ 星毛唐松草及其 ４ 个近缘种叶绿体基因组的大单拷贝

区(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和 ＩＲ 区分别包含 ４０９、８４ 和 ２６０ 个多态性位点ꎬ核苷酸多态性平均值分别为 ０.００９ ４、
０.０１４ ０ 和 ０.００２ １ꎻＩＲ 区序列变异较小ꎬ表明 ＩＲ 区相对保守ꎮ 星毛唐松草及其 ４ 个近缘种的叶绿体基因组结构、基
因数量和 ＧＣ 含量均较为相似ꎬ非编码序列变异程度均明显高于编码序列ꎬ但在 ＩＲ 区的边界处有一定差异ꎮ 聚类

分析结果显示:唐松草属(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ Ｌｉｎｎ.)植物聚为一支ꎬ其中ꎬ星毛唐松草与黏唐松草的亲缘关系最近ꎮ 综合研

究结果表明:星毛唐松草叶绿体基因组的碱基组成偏向使用 Ａ 或 ＴꎬｔｒｎＶ－ＵＡＣ 基因、ｎｄｈＦ 和 ｎｄｈＤ 基因以及 ｙｃｆ１ 基

因对应的 ３ 个区域为星毛唐松草及其 ４ 个近缘种的核苷酸多态性热点区域ꎻ星毛唐松草及其 ４ 个近缘种的叶绿体

基因组特征较为相似ꎬｙｃｆ１、ｎｄｈＦ、ｒｐｌ２ 和 ｒｐｓ１９ 基因的收缩或扩张可能是唐松草属植物叶绿体基因组 ＩＲ 区存在差

异的主要原因ꎻ叶绿体基因组可为唐松草属植物的分类及鉴定提供可靠依据ꎮ
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(１４) ａｍｏｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎻ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ５８ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇ ｏｆ Ｔꎬ Ａꎬ ａｎｄ Ｃ ａｒｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ( ５１)ꎬ ｗｈｉｃｈ ａｃｃｏｕｎｔｓ ｆｏｒ ８８％ ｏｆ ｔｏｔａｌ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲ ｌｏｃｉ. Ｔｈｅ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＬＳＣ)ꎬ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＳＳＣ)ꎬ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎ
ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｔ. ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｏｕｒ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｎｔａｉｎ ４０９ꎬ ８４ꎬ ａｎｄ ２６０
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｒｅ ０.００９ ４ꎬ ０.０１４ ０ꎬ ａｎｄ
０.００２ １ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎ ｉｓ ｓｍａｌｌꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎ ｉｓ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ. Ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓꎬ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒｓꎬ ａｎｄ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｔ.
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ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｓ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬ ｂｕｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｏｍｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ ｏｆ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ Ｌｉｎｎ. ｓｐｅｃｉｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ
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ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｏｆ ｙｃｆ１ꎬ ｎｄｈＦꎬ ｒｐｌ２ꎬ ａｎｄ ｒｐｓ１９ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒｅａｓｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｒｅｌｉａｂｌｅ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.ꎻ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎻ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔꎻ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 星毛唐松草(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.)为毛茛

科(Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ)唐松草属(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ Ｌｉｎｎ.)草本

植物ꎬ一般分布于中国云南和四川一带[１]ꎮ 唐松草

属植物在全世界约有 １５０ 种ꎬ中国有 ７６ 种ꎬ其中约 ３０
种富含生物碱、三萜、酚类和黄酮等化合物ꎬ具有较高

的药用价值ꎬ根和茎常作为传统的民间药物ꎬ用于治

疗流感和结膜炎等疾病[２－３]ꎮ 目前ꎬ关于唐松草属植

物的研究主要集中在化学成分分析等方面[４]ꎬ而唐

松草属植物许多类群在分类系统学上尚存在着一定

的争议ꎬ唐松草属植物系统发育关系的研究有待进一

步探讨ꎮ 近年来ꎬ基于叶绿体基因组构建的系统发育

树在揭示不同物种系统发育关系方面取得了一定的

进展[５]ꎮ
叶绿体基因组是高等植物独立的遗传物质[６]ꎬ

长度一般在 １２０ ~ １６０ ｋｂꎬ组装成功的叶绿体基因组

通常具有闭合的环状结构ꎬ包含 １ 个序列较长的大单

拷贝区(ＬＳＣ)、１ 个序列较短的小单拷贝区(ＳＳＣ)和
２ 个反向重复区(ＩＲａ 和 ＩＲｂ)ꎬ其中ꎬＩＲａ 区与 ＩＲｂ 区

的碱基序列一致但方向相反[７]ꎮ 叶绿体基因组有

１１０~１３０ 个基因[８]ꎬ其编码区的基因序列相对保守ꎬ
与其他质体基因组相比ꎬ叶绿体基因组的进化速率较

低ꎬ结构较为稳定ꎬ常被用于植物的群体进化、群体遗

传学和系统发育关系的研究[９－１２]ꎮ 迄今为止ꎬＮＣＢＩ
(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )数据库中已包含大

量的植物叶绿体基因组序列ꎬ其中唐松草属仅有几个

物种的叶绿体基因组公布ꎮ 本项目组前期对星毛唐

松草的叶绿体基因组进行了测序[１３]ꎬ但星毛唐松草

在毛茛科唐松草属内的系统发育位置尚不明确ꎬ形态

学方面的研究也未见相关报道ꎬ不利于唐松草属植物

后续研究工作的开展ꎮ 鉴于此ꎬ本文在项目组前期测

序结果的基础上对星毛唐松草叶绿体基因组序列特

征进行了分析ꎬ并与已发表的唐松草属其他植物的叶

绿体基因组进行比对和系统发育分析ꎬ以期为唐松草

属植物后续的群体遗传学、种质资源保护和系统发育

研究提供理论基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试材料星毛唐松草为云南省漾濞县大平地山

(东经 ９９°５７′２９.３０″、北纬 ２５°４０′１１.７１″)原生分布单

株ꎬ于 ２０２２ 年 ３ 月从各植株上随机采集新梢嫩叶 ３~
５ 枚ꎬ共采集 ３ 株ꎬ混合后装入含有硅胶的自封袋带

回实验室保存、备用ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 序列碱基组成和基因类型分析　 基于前期获

得的星毛唐松草叶绿体基因组数据(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

ＯＬ７１１６９３) [１３]ꎬ使用南京集思慧远生物科技有限公

司开发的在线程序 ( ｈｔｔｐ:∥ｃｌｏｕｄ. ｇｅｎｅｐｉｏｎｅｅｒ. ｃｏｍ:
９９２９ / ＃ / ｔｏｏｌ / ａｌｌｔｏｏｌ? ｔｙｐｅ ＝ ４)中的序列 ＧＣ 含量统计

５２
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工具对星毛唐松草叶绿体基因组中大单拷贝区

(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和反向重复区( ＩＲ)的 Ａ、
Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 组成进行统计和分析ꎬ使用 ＧｅＳｅｑ[１４] 软件

和 ｔＲＮＡｓｃａｎ－ＳＥ[１５]软件对星毛唐松草叶绿体基因组

进行注释ꎮ
１.２.２　 简单重复序列(ＳＳＲ)分析 　 使用 ＭＩＳＡ 在线

工具( ｈｔｔｐｓ:∥ｗｅｂｂｌａｓｔ. ｉｐｋ －ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ. ｄｅ / ｍｉｓａ / )分

析星毛唐松草叶绿体基因组的简单重复序列ꎬ其中ꎬ
单核苷酸的重复次数设置为 １０ꎬ双核苷酸的重复次

数设置为 ５ꎬ三核苷酸的重复次数设置为 ４ꎬ四核苷

酸、五核苷酸和六核苷酸的重复次数均设置为 ３ꎬ其
余参数采用默认值ꎮ
１.２.３　 核苷酸多态性(Ｐｉ)分析　 为确定唐松草属植

物叶绿体基因组的多态性热点区域 ( ｈｏｔｓｐｏｔ)ꎬ在

ＮＣＢＩ 数据库中选择星毛唐松草及其近缘种黏唐松草

(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｖｉｓｃｏｓｕｍ Ｃ. Ｙ. Ｗｕ) ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

ＮＣ０５８８３１)、 丝叶唐松草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｆｏｅｎｉｃｕｌａｃｅｕｍ
Ｂｕｎｇｅ) ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＮＣ０５３５７０)、朝鲜唐松草

(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｏｒｅａｎｕｍ Ｈ. Ｌéｖ.) ( ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号

ＮＣ０２６１０３) 和芸香唐松草 〔 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｔｈａｌｉｃｔｒｏｉｄｅｓ
(Ｌｉｎｎ.) Ｅａｍｅｓ ｅｔ Ｂｏｉｖｉｎ〕(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＮＣ０３９４３３)
的叶绿体基因组序列ꎬ使用 ＤｎａＳＰ ｖ６.１２.０３ 软件ꎬ采
用滑动窗口法对星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因

组的核苷酸多态性进行分析ꎬ步长设置为 ２００ ｂｐꎬ窗
口长度设置为 ６００ ｂｐ[１６]ꎮ 峰值越大表示核苷酸多态

性越高ꎮ
１.２.４　 与近缘种叶绿体基因组的比较　 为了解星毛

唐松草叶绿体基因组与亲缘关系相近的同属植物叶

绿体基因组间的差别ꎬ以黏唐松草叶绿体基因组为参

考基因组ꎬ使用 ｍＶＩＳＴＡ 在线工具( ｈｔｔｐｓ:∥ｇｅｎｏｍｅ.
ｌｂｌ.ｇｏｖ / ｖｉｓｔａ / ｍｖｉｓｔａ / ｓｕｂｍｉｔ.ｓｈｔｍｌ)对星毛唐松草和上

述 ４ 个近缘种叶绿体基因组进行比对分析(Ｓｈｕｆｆｌｅ－
ＬＡＧＡＮ 模式)ꎬ窗口长度设置为 １００ ｂｐꎬ若各物种的

序列图完全一致则代表各基因组间无分化ꎬ序列图中

峰值越大表示变异程度越高ꎻ使用 ＩＲｓｃｏｐｅ 在线工具

(ｈｔｔｐｓ:∥ｉｒｓｃｏｐｅ. ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / ｉｒａｐｐ / )对星毛唐松草

及其 ４ 个近缘种叶绿体基因组 ＩＲ 区边界的收缩与扩

张情况进行分析ꎮ
１.２.５　 唐松草属植物系统发育分析　 从 ＮＣＢＩ 数据

库中下载唐松草属目前已知的 １２ 条叶绿体基因组序

列ꎬ以同科近缘属的尾囊草〔Ｕｒｏｐｈｙｓａ ｈｅｎｒｙｉ (Ｏｌｉｖ.)
Ｖｌｂｒ.〕 ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＮＣ０３９７４４) 和距瓣尾囊草

(Ｕｒｏｐｈｙｓａ ｒｏｃｋｉｉ Ｕｌｂｒ.) (ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＮＣ０３９７４２)
为外类群ꎬ使用 ＭＡＦＦＴ 软件[１７]对所有物种的叶绿体

基因组序列进行比对ꎬ人工调整后ꎬ使用 ＭＥＧＡ７.０ 软

件[１８](基于 Ｔａｍｕｒａ － Ｎｅｉ 模型)ꎬ采用最大似然法

(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ)构建系统发育树ꎬｂｏｏｔｓｔｒａｐ
值设置为 １ ０００ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 星毛唐松草叶绿体基因组碱基组成和基因类型

分析

　 　 对星毛唐松草叶绿体基因组中大单拷贝区

(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和反向重复区(ＩＲ)的碱基

组成情况进行统计ꎬ结果见表 １ꎮ 结果显示:星毛唐

松草叶绿体基因组中 Ａ、 Ｔ、 Ｃ 和 Ｇ 含量分别为

３０.５％、３１.１％、１９.６％和 １８.８％ꎬＧＣ 含量为 ３８.４％ꎬ明
显低于 ＡＴ 含量(６１.６％)ꎻ其中ꎬＩＲ 区的 ＧＣ 含量最高

(４３.２％)ꎬＬＳＣ 区次之(３６.６％)ꎬＳＳＣ 区的 ＧＣ 含量最

低(３２.４％)ꎮ

表 １　 星毛唐松草叶绿体基因组中碱基组成
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｓｅｓ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ
ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.

区域 Ｒｅｇｉｏｎ
碱基含量 / ％　 Ｂａｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ａ Ｔ Ｃ Ｇ ＧＣ

大单拷贝区 Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ ３１.０ ３２.３ １８.８ １７.８ ３６.６
小单拷贝区 Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ ３４.１ ３３.６ １７.１ １５.３ ３２.４
反向重复区 Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ ２８.６ ２８.２ ２０.９ ２２.３ ４３.２

总体 Ｏｖｅｒａｌｌ ３０.５ ３１.１ １９.６ １８.８ ３８.４

　 　 基因组注释结果(表 ２)显示:根据基因对应的产

物ꎬ星毛唐松草叶绿体基因组 １３３ 个基因可分为 １７
类ꎮ 蛋白质编码基因中核糖体蛋白小亚基和光系统

Ⅱ亚基的编码基因数量最多ꎬ均有 １４ 个ꎻ核酮糖－１ꎬ
５－二磷酸羧化酶大亚基、成熟酶、蛋白酶、被膜蛋白、
乙酰 ＣｏＡ 亚基和细胞色素 Ｃ 合成酶的编码基因数量

最少ꎬ均仅有 １ 个ꎮ ｔｒｎＡ－ＵＧＣ、ｔｒｎＩ－ＣＡＵ、ｔｒｎＩ－ＧＡＵ、
ｔｒｎＬ－ＣＡＡ、 ｔｒｎＭ －ＣＡＵ、 ｔｒｎＮ －ＧＵＵ、 ｔｒｎＲ － ＡＣＧ、 ｔｒｎＶ －
ＧＡＣ、ｒｒｎ４.５、ｒｒｎ５、ｒｒｎ１６、ｒｒｎ２３、ｒｐｓ７、ｒｐｓ１２、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、
ｎｄｈＢ、ｙｃｆ１、ｙｃｆ２ 和 ｙｃｆ１５ 这 ２０ 个基因均有 ２ 份拷贝ꎬ
ｔｒｎＡ－ＵＧＣ、 ｔｒｎＧ － ＧＣＣ、 ｔｒｎＩ － ＧＡＵ、 ｔｒｎＫ －ＵＵＵ、 ｔｒｎＬ －
ＵＡＡ、ｔｒｎＶ－ＵＡＣ、ｒｐｓ１２、ｒｐｓ１６、ｒｐｌ２、ｒｐｌ１６、ｒｐｏＣ１、ｎｄｈＡ、
ｎｄｈＢ、ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ａｔｐＦ 和 ｐａｆＩ 这 １７ 个基因均含有 ２ 个

６２
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内含子ꎬｃｌｐＰ１ 基因含有 ３ 个内含子ꎮ
２.２　 星毛唐松草叶绿体基因组 ＳＳＲ 分析

星毛唐松草叶绿体基因组中共检测到 ５８ 个 ＳＳＲ
位点ꎬ对不同重复频率的 ＳＳＲ 位点数量进行统计ꎬ结
果(表 ３)显示:单核苷酸 ＳＳＲ 位点最多(５１)ꎬ占总

ＳＳＲ 位点数的 ８８％ꎬ双核苷酸 ＳＳＲ 位点有 ７ 个ꎬ其他

核苷酸 ＳＳＲ 位点未检测到ꎮ 在单核苷酸 ＳＳＲ 位点

中ꎬ由 Ｔ 组成的单核苷酸 ＳＳＲ 位点最多(３３)ꎬ由 Ａ 组

成的单核苷酸 ＳＳＲ 位点次之(１６)ꎬ由 Ｃ 组成的单核

苷酸 ＳＳＲ 位点仅 ２ 个ꎬ未检测到由 Ｇ 组成的单核苷

酸 ＳＳＲ 位点ꎬ表明星毛唐松草叶绿体基因组的碱基

组成偏向使用 Ａ 或 Ｔꎮ

表 ２　 星毛唐松草叶绿体基因组注释结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.

产物类别
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｃａｔｅｇｏｒｙ

基因１)

Ｇｅｎｅ１)
数量

Ｎｕｍｂｅｒ

ｔＲＮＡ ｔｒｎＡ－ＵＧＣ(×２)∗∗ꎬｔｒｎＣ－ＧＣＡꎬｔｒｎＤ －ＧＵＣꎬｔｒｎＥ－ＵＵＣꎬｔｒｎＦ－ＧＡＡꎬｔｒｎＧ－ＵＣＣꎬ
ｔｒｎＧ－ＧＣＣ∗∗ꎬｔｒｎＨ－ＧＵＧꎬｔｒｎＩ－ＣＡＵ(×２)ꎬｔｒｎＩ－ＧＡＵ(×２)∗∗ꎬｔｒｎＫ－ＵＵＵ∗∗ꎬ
ｔｒｎＬ－ＵＡＡ∗∗ꎬｔｒｎＬ－ＵＡＧꎬｔｒｎＬ－ＣＡＡ(×２)ꎬｔｒｎＭ－ＣＡＵ(×２)ꎬｔｒｎＮ－ＧＵＵ(×２)ꎬ
ｔｒｎＰ－ＵＧＧꎬｔｒｎＱ－ＵＵＧꎬｔｒｎＲ－ＵＣＵꎬｔｒｎＲ－ＡＣＧ(×２)ꎬｔｒｎＳ－ＧＣＵꎬｔｒｎＳ－ＵＧＡꎬｔｒｎＳ－
ＧＧＡꎬｔｒｎＴ－ＵＧＵꎬｔｒｎＴ－ＧＧＵꎬｔｒｎＶ－ＵＡＣ∗∗ꎬｔｒｎＶ－ＧＡＣ(×２)ꎬｔｒｎＷ－ＣＣＡꎬ
ｔｒｎＹ－ＧＵＡ

３７

ｒＲＮＡ ｒｒｎ４.５(×２)ꎬｒｒｎ５(×２)ꎬｒｒｎ１６(×２)ꎬｒｒｎ２３(×２) ８
核糖体蛋白小亚基 Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒｐｓ２ꎬｒｐｓ３ꎬｒｐｓ４ꎬｒｐｓ７(×２)ꎬｒｐｓ８ꎬｒｐｓ１１ꎬｒｐｓ１２(×２)∗∗ꎬｒｐｓ１４ꎬｒｐｓ１５ꎬｒｐｓ１６∗∗ꎬ

ｒｐｓ１８ꎬｒｐｓ１９
１４

核糖体蛋白大亚基 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒｐｌ２(×２)∗∗ꎬｒｐｌ１４ꎬｒｐｌ１６∗∗ꎬｒｐｌ２０ꎬｒｐｌ２２ꎬｒｐｌ２３(×２)ꎬｒｐｌ３３ꎬｒｐｌ３６ꎬｒｐｌ３２ １１
ＲＮＡ 聚合酶亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｒｐｏＡꎬｒｐｏＢꎬｒｐｏＣ１∗∗ꎬｒｐｏＣ２ ４
ＮＡＤＨ 脱氢酶亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｎｄｈＡ∗∗ꎬｎｄｈＢ(×２)∗∗ꎬｎｄｈＣꎬｎｄｈＤꎬｎｄｈＥꎬｎｄｈＧꎬｎｄｈＨꎬｎｄｈＩꎬｎｄｈＪꎬｎｄｈＦꎬ

ｎｄｈＫ
１２

光系统Ⅰ亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ ｐｓａＡꎬｐｓａＢꎬｐｓａＣꎬｐｓａＩꎬｐｓａＪ ５
光系统Ⅱ亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ ｐｓｂＡꎬｐｓｂＢꎬｐｓｂＣꎬｐｓｂＤꎬｐｓｂＥꎬｐｓｂＦꎬｐｓｂＨꎬｐｓｂＩꎬｐｓｂＪꎬｐｓｂＫꎬｐｓｂＬꎬｐｓｂＭꎬｐｓｂＴꎬｐｓｂＺ １４
细胞色素亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｐｅｔＡꎬｐｅｔＢ∗∗ꎬｐｅｔＤ∗∗ꎬｐｅｔＧꎬｐｅｔＬꎬｐｅｔＮ ６
ＡＴＰ 合成酶亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａｔｐＡꎬａｔｐＢꎬａｔｐＥꎬａｔｐＦ∗∗ꎬａｔｐＨꎬａｔｐＩ ６
核酮糖－１ꎬ５－二磷酸羧化酶大亚基 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ
ｏｆ ｒｕｂｉｓｃｏ

ｒｂｃＬ １

成熟酶 Ｍａｔｕｒａｓｅ ｍａｔＫ １
蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｃｌｐＰ１∗∗∗ １
被膜蛋白 Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｅｍＡ １
乙酰 ＣｏＡ 亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ ａｃｃＤ １
细胞色素 Ｃ 合成酶 Ｓｙｎｔｈａｓｅ ｏｆ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ｃ ｃｃｓＡ １
未知功能蛋白 Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｙｃｆ１(×２)ꎬｙｃｆ２(×２)ꎬｙｃｆ１５(×２)ꎬｉｎｆＡꎬｐａｆＩ∗∗ꎬｐａｆＩＩꎬｐｂｆ１ １０

合计 Ｔｏｔａｌ １３３

　 １) (×２): ２ 份拷贝 Ｔｗｏ ｃｏｐｉｅｓꎻ ∗∗: 含有 ２ 个内含子 Ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ ∗∗∗: 含有 ３ 个内含子 Ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｉｎｔｒｏｎｓ.

表 ３　 星毛唐松草叶绿体基因组 ＳＳＲ 分析
Ｔａｂｌｅ ３ 　 ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ
ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.

重复单元
Ｒｅｐｅａｔ
ｕｎｉｔ

不同重复频率的 ＳＳＲ 位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

６ ７ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ 总计
Ｔｏｔａｌ

Ａ ９ ４ ３ １６
Ｃ １ １ ２
Ｔ １７ ６ ３ ２ ４ １ ３３
ＡＴ ２ １ ３
ＴＡ ２ ２ ４

总计 Ｔｏｔａｌ ５８

２.３　 星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因组的核苷酸

多态性分析

　 　 对星毛唐松草及其 ４ 个近缘种叶绿体基因组的

核苷酸多态性进行分析ꎬ结果见图 １ꎮ 结果显示:共
检测到 ７５３ 个多态性位点ꎬ其中大单拷贝区(ＬＳＣ)包
含的多态性位点最多(４０９)ꎬ核苷酸多态性平均值为

０.００９ ４ꎻ小单拷贝区(ＳＳＣ)包含的多态性位点最少

(８４)ꎬ核苷酸多态性平均值为 ０.０１４ ０ꎻ反向重复区

(ＩＲ)包含 ２６０ 个多态性位点ꎬ核苷酸多态性平均值

为 ０.００２ １ꎮ 说明 ＩＲ 区序列变异较小ꎬ表现相对保

７２
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守ꎮ 图中峰值较高的 ３ 个区域为核苷酸多态性热点

区域ꎬ分别对应 ｔｒｎＶ－ＵＡＣ 基因、ｎｄｈＦ 和 ｎｄｈＤ 基因以

及 ｙｃｆ１ 基因ꎬ其中ꎬｔｒｎＶ－ＵＡＣ 基因(核苷酸多态性为

０.０３２ ０)位于 ＬＳＣ 区ꎬｎｄｈＦ 和 ｎｄｈＤ 基因(核苷酸多

态性为 ０. ０４８ ３) 以及 ｙｃｆ１ 基因 (核苷酸多态性为

０.０４０ ０)位于 ＳＳＣ 区ꎮ
２.４　 星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因组的比较

２.４.１　 基因组特征和序列比对 　 星毛唐松草、黏唐

松草、丝叶唐松草、朝鲜唐松草和芸香唐松草的叶绿

体基因组特征见表 ４ꎮ 结果显示:星毛唐松草及其

４ 个近缘种的叶绿体基因组结构相似ꎬ均为典型的四

分体结构ꎬ其中ꎬ芸香唐松草的叶绿体基因组长度最

短(１５４ ９２４ ｂｐ)ꎬ黏唐松草的叶绿体基因组长度最长

(１５５ ９８４ ｂｐ)ꎻ朝鲜唐松草的大单拷贝区(ＬＳＣ)长度

最短 ( ８４ ７３３ ｂｐ)ꎬ黏唐松草的 ＬＳＣ 区长度最长

(８５ ３３９ ｂｐ)ꎻ芸香唐松草的小单拷贝区( ＳＳＣ)长度

最短(１７ ４９７ ｂｐ)ꎬ星毛唐松草的 ＳＳＣ 区长度最长

(１７ ６５７ ｂｐ)ꎮ 星毛唐松草及其 ４ 个近缘种的叶绿体

基因数量(１３２ ~ １３４)和 ＧＣ 含量(３８.０％ ~ ３８.４％)也
较为相近ꎮ

ＬＳＣ: 大单拷贝区 Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＳＳＣ: 小单拷贝区 Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＩＲａꎬＩＲｂ: 反向重复区 Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ.

图 １　 星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因组核苷酸多态性分析
Ｆｉｇ. １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ. ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

表 ４　 星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因组特征的比较１)

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ａｍｏｎｇ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ. ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ１)

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌＧ / ｂｐ ｌＬＳＣ / ｂｐ ｌＳＳＣ / ｂｐ ｌＩＲ / ｂｐ ｎ１ ｎ２ ｎ３ ｎ４ ＣＧＣ / ％

星毛唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ １５５ ９６９ ８５ ３２４ １７ ６５７ ２６ ４９４ １３３ ８８ ３７ ８ ３８.４
黏唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｖｉｓｃｏｓｕｍ １５５ ９８４ ８５ ３３９ １７ ６５５ ２６ ４９５ １３４ ８８ ３８ ８ ３８.０
丝叶唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｆｏｅｎｉｃｕｌａｃｅｕｍ １５５ ９２３ ８５ ３２３ １７ ６２８ ２６ ４８６ １３２ ８７ ３７ ８ ３８.２
朝鲜唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｏｒｅａｎｕｍ １５５ ０８８ ８４ ７３３ １７ ５４９ ２６ ４０３ １３３ ８８ ３７ ８ ３８.１
芸香唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｔｈａｌｉｃｔｒｏｉｄｅｓ １５４ ９２４ ８４ ８９９ １７ ４９７ ２６ ２７３ １３４ ８９ ３７ ８ ３８.１

　 １) ｌＧ: 基因组长度 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅꎻ ｌＬＳＣ: 大单拷贝区长度 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ｌＳＳＣ: 小单拷贝区长度 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ
ｒｅｇｉｏｎꎻ ｌＩＲ: 反向重复区长度 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎꎻ ｎ１: 基因数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅꎻ ｎ２: 蛋白质编码基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓꎻ ｎ３: ｔＲＮＡ 对应的基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｔＲＮＡꎻ ｎ４: ｒＲＮＡ 对应的基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｒＲＮＡꎻ ＣＧＣ:
ＧＣ 含量 ＧＣ Ｃｏｎｔｅｎｔ.

　 　 叶绿体基因组序列比对结果(图 ２)显示:星毛唐

松草及其 ４ 个近缘种叶绿体基因组的非编码序列变

异程度均明显高于编码序列ꎬ而与反向重复区( ＩＲ)

相比ꎬＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区在物种间的差异较大ꎮ 大多数

序列的变异发生在基因间隔区ꎬ这些区域比其他区域

表现出明显较高的分化程度ꎮ

８２
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２.４.２　 ＩＲ 区边界的收缩与扩张分析　 星毛唐松草及

其近缘种叶绿体基因组 ＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区和 ＩＲ 区边界

的比较结果见图 ３ꎮ 结果显示:星毛唐松草的叶绿体

基因组中ꎬＩＲ 区边界与 ４ 个近缘种基本一致ꎬ星毛唐

松草、黏唐松草、丝叶唐松草和朝鲜唐松草的 ＪＬＢ 边

界(ＬＳＣ 区与 ＩＲｂ 区的边界)均位于 ｒｐｓ１９ 基因内ꎬ而
芸香唐松草 ＪＬＢ 边界位于 ｒｐｓ１９ 基因和 ｒｐｌ２ 基因间ꎻ
星毛唐松草与黏唐松草的 ＪＳＢ 边界(ＩＲｂ 区与 ＳＳＣ 区

的边界)位于 ｙｃｆ１ 基因内ꎬ丝叶唐松草的 ＪＳＢ 边界位

于 ｎｄｈＦ 基因内ꎬ而朝鲜唐松草与芸香唐松草的 ＪＳＢ
边界位于 ｙｃｆ１ 基因与 ｎｄｈＦ 基因间ꎻ５ 种植物的 ＪＳＡ
边界(ＳＳＣ 区与 ＩＲａ 区的边界)均位于 ｙｃｆ１ 基因内ꎻ星
毛唐松草、黏唐松草和芸香唐松草的 ＪＬＡ 边界( ＩＲａ
区与 ＬＳＣ 区的边界)均位于 ｒｐｌ２ 基因与 ｔｒｎＨ 基因间ꎬ
丝叶唐松草和朝鲜唐松草的 ＪＬＡ 边界均位于 ｒｐｓ１９
基因与 ｔｒｎＨ 基因间ꎮ 说明 ５ 种唐松草属植物叶绿体

基因组的 ＪＳＡ 边界差异最小ꎬ而 ＪＳＢ 和 ＪＬＡ 边界差异

较大ꎬ可能在这些区域基因发生了收缩或扩张ꎮ

Ｔｖ: 黏唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｖｉｓｃｏｓｕｍ Ｃ. Ｙ. Ｗｕꎻ Ｔｃ: 星毛唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ.ꎻ Ｔｆ: 丝叶唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｆｏｅｎｉｃｕｌａｃｅｕｍ Ｂｕｎｇｅꎻ Ｔｉ: 朝鲜唐
松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｏｒｅａｎｕｍ Ｈ. Ｌéｖ.ꎻ Ｔｔ: 芸香唐松草 Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｔｈａｌｉｃｔｒｏｉｄｅｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｅａｍｅｓ ｅｔ Ｂｏｉｖｉｎ. : 重叠群 Ｃｏｎｔｉｇꎻ : 基因 Ｇｅｎｅꎻ : 外显子
Ｅｘｏｎꎻ : 非翻译区 Ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎꎻ : 非编码序列 Ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎻ : ｍＲＮＡ. 右侧百分比表示每个位点碱基在不同参考序列间的最高
(１００％)和最低(５０％)保守性 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ (１００％) ａｎｄ ｌｏｗｅｓｔ (５０％) ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｉｔｅ ｂａｓｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ.

图 ２　 星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因组的序列比对结果
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ａｍｏｎｇ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ. ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
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ＪＬＢ: ＬＳＣ 区和 ＩＲｂ 区的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＬＳＣ ａｎｄ ＩＲｂ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ＪＳＢ: ＩＲｂ 区和 ＳＳＣ 区的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ｌＲｂ ａｎｄ ＳＳＣ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ＪＳＡ: ＳＳＣ 区和 ＩＲａ 区
的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲａ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ＪＬＡ: ＩＲａ 区和 ＬＳＣ 区的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＩＲａ ａｎｄ ＬＳＣ ｒｅｇｉｏｎｓ.

图 ３　 星毛唐松草及其近缘种叶绿体基因组大单拷贝区(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和反向重复区(ＩＲ)边界的比较
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＬＳＣ)ꎬ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＳＳＣ)ꎬ ａｎｄ ｉｎｖｅｒｔｅｄ

ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ (ＩＲ) ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ａｍｏｎｇ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｃｉｒｒｈｏｓｕｍ Ｌéｖｌ. ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

２.５　 唐松草属植物系统发育分析

基于 ＮＣＢＩ 数据库中已知的唐松草属 １２ 种植物

叶绿体基因组序列ꎬ以尾囊草和距瓣尾囊草为外类群

构建系统发育树ꎮ 结果(图 ４)显示:１４ 种植物的遗

传变异度为 ０.００７ꎬ共形成 １１ 个节点ꎬ其中 ９ 个节点

　 　 　

的自展支持率为 １００％ꎬ２ 个节点的自展支持率为

９９％ꎮ 从亲缘关系来看ꎬ星毛唐松草、黏唐松草和丝

叶唐松草聚为一支ꎬ星毛唐松草与黏唐松草的亲缘关

系最近ꎻ朝鲜唐松草和芸香唐松草聚为一支ꎻ欧洲唐

松 草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ａｑｕｉｌｅｇｉｉｆｏｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ.)、 唐 松 草

　 　 　 　 　 　

系统发育树分支上的数据为自展支持率ꎬ括号内编号为 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 Ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｒｅ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
Ｎｏｓ. ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ.

图 ４　 基于叶绿体基因组的唐松草属植物的系统发育树
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ Ｌｉｎｎ. ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

０３
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(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ａｑｕｉｌｅｇｉｉｆｏｌｉｕｍ ｖａｒ. ｓｉｂｉｒｉｃｕｍ Ｌｉｎｎ.)、亚欧

唐 松 草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｍｉｎｕｓ Ｌｉｎｎ.)、 细 唐 松 草

(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｔｅｎｕｅ Ｆｒａｎｃｈ.)、瓣蕊唐松草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ
ｐｅｔａｌｏｉｄｅｕｍ Ｌｉｎｎ.)、 贝 加 尔 唐 松 草 ( Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ
ｂａｉｃａｌｅｎｓｅ Ｔｕｒｃｚ.)和多叶唐松草(Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ ｆｏｌｉｏｌｏｓｕｍ
ＤＣ.)聚为一支ꎮ

３　 讨论和结论

星毛唐松草叶绿体基因组为典型的四分体结构ꎬ
包含 １ 个大单拷贝区(ＬＳＣ)、１ 个小单拷贝区(ＳＳＣ)
和 ２ 个反向重复区(ＩＲａ 和 ＩＲｂ)ꎬ长度为 １５５ ９６９ ｂｐꎬ
这符合大部分被子植物叶绿体基因组的特征[１９]ꎮ 本

文中ꎬ星毛唐松草叶绿体基因组 ＩＲ 区序列变异较小ꎬ
而 ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区序列变异较大ꎬ这与目前已经公

布的唐松草属植物的叶绿体基因组类似[２０－２１]ꎮ
Šｍａｒｄａ 等[２２]的研究结果显示:植物基因组的碱基组

成(ＧＣ 含量)会显著影响基因组的功能ꎮ 本研究结

果显示:唐松草属不同植物的叶绿体基因组ꎬ甚至同

一个叶绿体基因组内不同区域的 ＧＣ 含量是不同的ꎮ
星毛唐松草叶绿体基因组中ꎬＬＳＣ 区的 ＧＣ 含量为

３６.６％ꎬＳＳＣ 区的 ＧＣ 含量为 ３２.４％ꎬＩＲ 区的 ＧＣ 含量

最高(４３.２％)ꎮ 这可能是由于 ＩＲ 区存在 ８ 个 ｒＲＮＡꎬ
而 ｒＲＮＡ 一般具有非常高的 ＧＣ 含量ꎬ且 ＬＳＣ 区、ＳＳＣ
区和 ＩＲ 区间 ＧＣ 含量的这种差异是被子植物叶绿体

基因组的典型特征[２３]ꎮ
尽管星毛唐松草叶绿体基因组与同属近缘种黏

唐松草、丝叶唐松草、朝鲜唐松草和芸香唐松草的叶

绿体基因组比较相似ꎬ但在 ＩＲ 区的边界处有一定差

异ꎬ５ 种植物 ＳＳＣ 区与 ＩＲａ 区的边界差异最小ꎬ而 ＩＲｂ
区与 ＳＳＣ 区以及 ＩＲａ 区与 ＬＳＣ 区的边界差异较大ꎬ
ｙｃｆ１、ｎｄｈＦ、ｒｐｌ２ 和 ｒｐｓ１９ 基因显示出较高的序列分化ꎬ
在兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)植物叶绿体基因组中也得到类

似的结果[２４]ꎮ 推测这 ４ 个基因可能在唐松草属植物

的叶绿体基因组进化过程中发挥了至关重要的作用ꎮ
ｍＶＩＳＴＡ 分析结果显示:非编码序列变异程度明显高

于编码序列ꎬ这与大多数被子植物中发现的多样性模

式相一致[２５]ꎬ总的来说ꎬ星毛唐松草叶绿体基因组的

序列变异集中在非编码序列ꎬ而编码序列的变异是有

限的ꎮ 许多研究也发现非编码序列富含多种序列调

节因子ꎬ说明非编码序列可能在生物进化和关键的生

物功能上扮演着十分重要的角色[２６]ꎮ

叶绿体基因组比较保守ꎬ在物种分类及鉴定过程

中有十分重要的作用ꎮ 例如:Ｌｉｕ 等[２７]利用叶绿体基

因组数据对樟科(Ｌａｕｒａｃｅａｅ)２５ 属 １３３ 种的 １９１ 份材

料进行分类鉴定和系统发育研究ꎬ探讨了传统叶绿体

条形码、专属条形码以及叶绿体全基因组条形码对樟

科物种的分辨情况ꎬ发现叶绿体全基因组条形码可以

鉴定约 ６０％的樟科物种ꎬ这与传统叶绿体条形码和

专属条形码的鉴定率相比有大幅度的提高ꎬ且叶绿体

全基因组在纠正物种错误鉴定以及发现隐存种与新

物种方面具有十分明显的优势ꎮ 基于唐松草属 １２ 种

植物及 ２ 个外类群种类叶绿体基因组的系统发育树

显示:发育树所有节点的自展支持率均大于等于

９９％ꎬ唐松草属所有植物聚为一个分支ꎬ而尾囊草属

(Ｕｒｏｐｈｙｓａ Ｕｌｂｒ.)植物聚为另一个分支ꎬ其中ꎬ星毛唐

松草与黏唐松草的亲缘关系最近ꎮ 此外ꎬ ｔｒｎＶ－ＵＡＣ
基因、ｎｄｈＦ 和 ｎｄｈＤ 基因以及 ｙｃｆ１ 基因对应的 ３ 个核

苷酸多态性热点区域变异度较高ꎬ可以为唐松草属植

物的群体遗传学提供可靠的分子标记ꎮ 表明叶绿体

基因组在解决唐松草属植物的分类及鉴定方面是可

靠的ꎮ
综上所述ꎬ星毛唐松草叶绿体基因组共有 １３３ 个

基因ꎬＡＴ 含量明显高于 ＧＣ 含量ꎬＩＲ 区的 ＧＣ 含量最

高ꎻ叶绿体基因组的碱基组成偏向使用 Ａ 或 Ｔꎮ 星毛

唐松草及其 ４ 个近缘种的叶绿体基因组特征较为相

似ꎬ非编码序列变异程度均明显高于编码序列ꎬｙｃｆ１、
ｎｄｈＦ、ｒｐｌ２ 和 ｒｐｓ１９ 基因的收缩和扩张可能是唐松草

属植物的叶绿体基因组 ＩＲ 区存在差异的主要原因ꎮ
星毛唐松草与唐松草属其他近缘植物可聚为一支ꎬ
ｔｒｎＶ－ＵＡＣ 基因、ｎｄｈＦ 和 ｎｄｈＤ 基因以及 ｙｃｆ１ 基因对

应的区域为核苷酸多态性热点区域ꎬ叶绿体基因组可

为唐松草属植物的分类及鉴定提供可靠依据ꎮ
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