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摘 要 【目的】研究赤水凤仙花的叶绿体基因组结构特征与系统发育位置,以期为赤水凤仙花植物种质资源保

护、遗传多样性和系统发育研究提供科学依据。【方法】以中国特有种———赤水凤仙花为材料,基于赤水凤仙花叶

绿体基因组序列,利用生物信息学软件对叶绿体基因组进行组装,注释,基因特征、序列重复和系统发育分析。
【结果】(1)赤水凤仙花叶绿体基因组呈典型的四分体结构,总GC含量为37%,长152

 

892
 

bp;共编码120个基因,

包括95个蛋白质编码基因、8个rRNA基因和17个tRNA基因。(2)共检测到87个SSR序列,以A、T组成为主;

检测到20
 

327个密码子,其中亮氨酸(Leu)最多,色氨酸(Trp)最少。(3)凤仙花属分为2个亚属,为棒凤仙花亚属

与凤仙花亚属,赤水凤仙花为棒凤仙花亚属,且与太子凤仙花亲缘关系最近。【结论】赤水凤仙花为典型的四分体

结构,SSR序列以A/T单碱基为主;系统发育分析结果将其归为棒凤仙花亚属。

关键词 赤水凤仙花;叶绿体基因组;序列结构与特征分析;系统发育分析
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Abstract [Objective]
 

The
 

chloroplast
 

genome
 

structure
 

and
 

phylogenetic
 

location
 

of
 

Impatiens
 

chishuien-
sis

 

were
 

studied
 

in
 

order
 

to
 

provide
 

scientific
 

basis
 

for
 

the
 

conservation
 

of
 

plant
 

germplasm
 

resources,
 

ge-
netic

 

diversity,
 

and
 

phylogeny
 

of
 

I.
 

chishuiensis.
 

[Methods]
 

Based
 

on
 

the
 

chloroplast
 

genome
 

sequence
 

of
 

I.
 

chishuiensis,
 

an
 

endemic
 

species
 

in
 

China,
 

the
 

assembly,
 

annotation,
 

gene
 

characterization,
 

sequence
 

repetition
 

and
 

phylogenetic
 

analysis
 

of
 

chloroplast
 

genome
 

were
 

performed
 

by
 

bioinformatic
 

softwares.
 

[Results]
 

(1)
 

The
 

chloroplast
 

genome
 

of
 

I.
 

chishuiensis
 

has
 

a
 

typical
 

tetrameric
 

structure
 

with
 

a
 

total
 

GC
 

content
 

of
 

37%
 

and
 

a
 

length
 

of
 

152
 

892
 

bp.
 

It
 

encodes
 

a
 

total
 

of
 

120
 

genes,
 

including
 

95
 

protein-coding
 



genes,
 

8
 

rRNA
 

genes,
 

and
 

17
 

tRNA
 

genes.
 

(2)
 

A
 

total
 

of
 

87
 

SSR
 

sequences
 

was
 

detected.
 

20
 

327
 

codons
 

were
 

detected,
 

with
 

leucine
 

(Leu)
 

being
 

the
 

most
 

abundant
 

and
 

tryptophan
 

(Trp)
 

being
 

the
 

least.
 

(3)
 

Im-
patiens

 

was
 

divided
 

into
 

two
 

subgenera,
 

including
 

subg.
 

Clavicarpa
 

and
 

subg.
 

Impatiens.
 

I.
 

chishuiensis
 

is
 

a
 

species
 

of
 

subg.
 

Clavicarpa
 

and
 

is
 

the
 

closest
 

with
 

I.
 

alpicola.
 

[Conclusion]
 

I.
 

chishuiensis
 

has
 

a
 

typical
 

tetrad
 

structure,
 

and
 

the
 

SSR
 

sequence
 

is
 

mainly
 

formed
 

by
 

A/T
 

single
 

base.
 

Phylogenetic
 

analyses
 

place
 

it
 

in
 

the
 

subg.
 

Clavicarpa.
Key

 

words Impatiens
 

chishuiensis;
 

chloroplast
 

genome;
 

sequence
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and
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analysis;
 

phylogeny 

  叶绿体是植物进行光合作用的主要场所,具有

相对独立遗传物质的半自主性细胞器。植物的叶绿

体基因组大小一般为140~160
 

kb,呈现为四部分

组成的环状双链结构[1-2]。与核基因组相比,叶绿体

基因组具有基因组较小、拷贝数高及进化速率适中

等优点,常被用于不同分类等级的系统发育研究[3]。
随着测序技术的发展,实现了很多植物叶绿体基因

组的测序,在NCBI中收录的叶绿体基因组数据正

逐年增加,利用其完整的叶绿体基因组数据进行亲

缘关系研究的报道不断增多[4-7]。余潇等[8]基于锈

毛两型豆叶绿体基因组探究了两型豆属的叶绿体基

因组特征及密码子偏好性;陈晓颖等[9]基于茜草叶

绿体基因组进行了特征比较与系统发育分析;Chen
等[10]利用叶绿体基因组作为鉴别物种的超级条形

码,对6种橐吾属植物进行了有效识别。在凤仙花

属中,Qiu等[11]分析了7种凤仙花属植物的叶绿体

基因组特征,并探讨了27种凤仙花属植物的亲缘关

系,研究结果很好地解决了棒凤仙花亚属和凤仙花

亚属分化关系;Luo等[12]对3种观赏植物凤仙花叶

绿体基因组结构进行分析,确定了分化热点,并确定

了系统发育的位置。由此说明叶绿体基因组在研究

植物进化、物种鉴定、资源开发与分子标记等方面可

作为有利技术手段[13]。
赤水凤仙花(Impatiens

 

chishuiensis)是凤仙花

科(Balsaminaceae)凤仙花属(Impatiens)多年生草

本植物,中国特有种,并被世界自然保护联盟列为濒

危物种,产自中国贵州(赤水)[14]。赤水凤仙花可用

于花境营造、花坛装饰或植物专类园等,同时其全株

均可入药,具有很好的开发和利用价值[15]。有关赤

水凤仙花叶绿体基因组的研究鲜见报道,该研究通

过对赤水凤仙花的叶绿体基因组测序、叶绿体基因

组基本特征、密码子偏好性、简单重复序列分析,并
与其他凤仙花属植物进行比较分析,探讨赤水凤仙

花的系统发育位置与其他凤仙花属植物的亲缘关

系,以期为赤水凤仙花植物种质资源保护、遗传多样

性和系统发育研究提供科学依据。

1 材料和方法

1.1 DNA提取及叶绿体基因组测序注释

以赤水凤仙花叶片为材料,采用百泰克生物技

术有限公司试剂盒提取植物叶片总DNA,将其随机

打断、末端修复和接头连接构建500
 

bp的测序文

库,交由安诺优达基因科技有限公司进行测序,并对

原始数据进行加工处理,最终获得质控后的完整数

据(clean
 

data)。利用GetOrganelle1.7.5.0[16]进行

赤水仙花叶绿体基因组的组装,生成的完整叶绿体

基因组的组装由Bandage
 

v.0.8.1[17]进行验证;再
使用CPGAVAS2(https:∥www.herbalgenomics.
org/cpgavas2)[18]进行基因注释,最终注释的叶绿体

基因组提交至 NCBI,获得登录号PP724655;最后

利 用 Chloroplot(https:∥irscope.shinyapps.io/

Chloroplot/)[19]绘 制 赤 水 凤 仙 花 的 叶 绿 体 基 因

图谱。

1.2 密码子偏好性使用分析

通过CodonW1.4.2[20]计算同义密码子使用频

率(relative
 

synonymous
 

codon
 

usage,RSCU),参数

为默认值。

1.3 重复序列分析

用vmatch完成赤水凤仙花cpDNA的长重复

序列的查找。赤水凤仙花的cpDNA的SSR筛选则

用 MISA软件[21],该软件的检测参数为:单核苷酸

大于8时被检测,二核苷酸和三核苷酸大于4时被

检测。

1.4 赤水凤仙花叶绿体基因组比较分析

通过NCBI数据库下载绿萼凤仙花、山地凤仙

花、贵州凤仙花和路南凤仙的叶绿体基因组序列,用

IRscope软件[22],对5种凤仙花属物种的叶绿体基

因组IR边界收缩与扩张进行比较分析。用 mVIS-
TA在线软件(https:∥genome.lbl.gov/vista/in-
dex.shtml),以绿萼凤仙花的叶绿体基因组为参考,
对这些物种的叶绿体基因组进行序列比较分析。
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1.5 系统进化分析

用29种凤仙花属植物的叶绿体基因组序列,以
同 科 单 种 属 植 物 水 角 为 外 类 群,用 在 线 网 站

MAFFT[23](https:∥www.ebi.ac.uk/Tools/msa/

mafft/)进行叶绿体基因组序列比对;基于最大似然

法用MEGAX软件[24]构建系统发育树,参数自展值

为1
 

000。

2 结果与分析

2.1 赤水凤仙花叶绿体基因组序列特征

赤水凤仙花叶绿体基因组的总长度为152
 

892
 

bp,总 GC含量为37%;呈典型的四分体结构(图

1),分别为LSC(83
 

428
 

bp),GC含量为34.8%;SSC
(17

 

722
 

bp),GC含量为29.77%和1对IR区(25
 

872
 

bp),GC含量为42.98%。
研究发现赤水凤仙花的叶绿体基因组编码有

120个不同的基因(表1),包括蛋白编码基因、tR-
NA基因和rRNA基因,其数量分别为95、17和8;
其基因功能主要为与自我复制有关、与光合作用有

关、其他功能和未知功能有关4种。其中自我复制

相关基因共60个,包括tRNA 编码基因17个、

rRNA编码基因8个、核糖体小亚基蛋白编码基因

16个、核糖体大亚基蛋白编码基因13个、RNA聚

合酶亚基编码基因6个。

2.2 赤水凤仙花叶绿体基因组密码子使用分析

通过对赤水凤仙花的叶绿体基因组密码子研

究,结果表明(图2、表2):在赤水凤仙花cpDNA密

码子中,共检测了20
 

327个密码子,编码了20种氨

基酸。其中最多的是亮氨酸(Leu),共编码了2
 

123
个,占密码子总数的10.44%;其次是丝氨酸(Ser)
及异亮氨酸(Ile),分别有1

 

514个(占7.45%)和

1
 

797个(占8.84%);最少的是色氨酸(Trp),共编

码362个,占密码子总数的1.78%。RSCU值最大

的密码子是编码亮氨酸(Leu)的 UUA,为2.04,其
次是编码精氨酸(Arg)的AGA,为1.82,最小的是

编码亮氨酸(Leu)的CUG,为0.31。
此外,RSCU≤1的密码子有34个,而RSCU>1

的有30个。在RSCU>1的密码子中,有29个密码

子以A/U结尾,仅1个以G结尾,分别占96.66%、

0.33%。

图1 赤水凤仙花叶绿体基因组环形图谱

Fig.1 Chloroplast
 

genome
 

map
 

of
 

I.
 

chishuiensis

929112期        
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表1 赤水凤仙花叶绿体基因组基因信息

Table
 

1 Information
 

of
 

the
 

chloroplast
 

genome
 

of
 

I.
 

chishuiensis

基因功能
Gene

 

function
基因类别

Gene
 

classification
基因名称

 

Gene
 

name

自我复制
Self-replication

核糖体RNA
 

基因
 

rRNA
 

genes rrn16(2)、rrn23(2)、rrn4.5(2)、rrn5(2)

转运RNA基因
 

tRNA
 

genes
 

trnA-UGC*(2)、trnI-CAU(2)、trnI-GAU*(2)、trnL-CAA(2)、trnN-
GUU(2)、trnP-GGG、trnP-UGG、trnR-ACG(2)、trnV-GAC(2)、
trnW-CCA

核糖体的小亚基
 

Small
 

subunit
 

of
 

ribosome
 rps11、rps12、rps12**(2)、rps14、rps15、rps16*、rps18、rps19(2)、

rps2、rps3、rps4、rps7(2)、rps8

核糖体的大亚基
 

Large
 

subunit
 

of
 

ribosome rpl14、rpl16*、rpl2*(4)、rpl20、rpl22、rpl23(2)、rpl32、rpl33、rpl36

依赖于DNA的RNA聚合酶
 

DNA
 

dependent
 

RNA
 

polymerase rpoA(2)、rpoB、rpoC1*(2)、rpoC2

光合作用
Photosynthesis

光系统Ⅰ亚基
 

Subunits
 

of
 

photosystem
 

Ⅰ psaA、psaB、psaC、psaI、psaJ

光系统Ⅱ亚基
 

Subunits
 

of
 

photosystem
 

Ⅱ psbA、psbB、psbC、psbD、psbE、psbF、psbH、psbI、psbJ、psbK、ps-
bL、psbM、psbT、psbZ

NADH脱氢酶亚基
 

Subunits
 

of
 

NADH-dehydrogenase
ndhA*、ndhB*(2)、ndhC、ndhD、ndhE、ndhF、ndhG、ndhH、ndhI、
ndhJ、ndhK

细胞色素b/f复合体
 

Subunits
 

of
 

cytochrome
 

b/f
 

complex
 petA、petB*、petD、petD*、petG、petL、petN

ATP合酶亚基
 

Subunits
 

of
 

ATP
 

synthase
 

atpA、atpB、atpE、atpF*(2)、atpH、atpI
二磷酸核酮糖羧化酶

 

Subunit
 

of
 

rubisco
 

rbcL

其他
Others

乙酰辅酶A羧化酶亚基
Subunit

 

of
 

acetyl-CoA-carboxylase accD

C型细胞色素合成酶
 

c-type
 

cytochrom
 

synthesis
 

gene cemA

外膜蛋白
 

Envelop
 

membrane
 

protein cemA
 

蛋白酶
 

Protease clpP1**(2)

翻译起始因子
 

Translational
 

initiation
 

factor infA

成熟酶
 

Maturase matK

未知功能
Unknown

 

function
保守的开放阅读框
Conserved

 

open
 

reading
 

frames ycf1、ycf2(2)

注:(2)表示在IR区域双拷贝;(4)表示在IR区域四拷贝;*表示含有1个内含子;**表示含有2个内含子。

Note:
 

(2)
 

indicates
 

two
 

gene
 

copies
 

in
 

the
 

IRs.
 

(4)
 

indicates
 

four
 

gene
 

copies
 

in
 

the
 

IRs.*
 

indicates
 

one
 

intron.
 

**
 

indicates
 

two
 

introns.

图2 赤水凤仙花叶绿体基因组密码子偏好性

Fig.2 Codon
 

usage
 

bias
 

of
 

the
 

chloroplast
 

genome
 

of
 

I.
 

chishuiensis
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表2 赤水凤仙花叶绿体基因组密码子的使用频率

Table
 

2 Frequency
 

of
 

synonymous
 

codons
 

in
 

chloroplasts
 

genome
 

of
 

I.
 

chishuiensis

名称
Name

密码子
Codon

次数
Number

密码子偏好性
Codon

 

preference
名称
Name

密码子
Codon

次数
Number

密码子偏好性
Codon

 

preference

苯丙氨酸
 

Phe UUU 787 1.369
 

8 丝氨酸
 

Ser UCC 228 0.903
 

6

UUC 362 0.630
 

2 UCU 424 1.680
 

6

亮氨酸
 

Leu CUC 135 0.381
 

6 UCA 287 1.137
 

6

UUA 721 2.037
 

6 AGC 94 0.372
 

6

CUG 111 0.313
 

8 AGU 330 1.308
 

0

CUA 266 0.751
 

8 UCG 151 0.598
 

2

CUU 445 1.257
 

6 谷氨酰胺
 

Gln CAA 570 1.514
 

0

UUG 445 1.257
 

6 CAG 183 0.486
 

0

赖氨酸
 

Lys AAG 257 0.453
 

6 精氨酸
 

Arg AGG 129 0.625
 

8

AAA 876 1.546
 

4 AGA 375 1.819
 

2

异亮氨酸
 

Ile AUA 556 0.928
 

2 CGG 97 0.470
 

4

AUC 329 0.549
 

3 CGA 285 1.382
 

4

AUG 912 1.522
 

5 CGU 266 1.290
 

0

缬氨酸
 

Val GUC 114 0.426
 

4 CGC 85 0.412
 

2

GUU 405 1.515
 

6 酪氨酸
 

Tyr UAU 633 1.652
 

8

GUG 150 0.561
 

2 UAC 133 0.347
 

2

GUA 400 1.496
 

8 甲硫氨酸
 

Met AUG 465 1.000
 

0

脯氨酸
 

Pro CCA 259 1.239
 

2 半胱氨酸
 

Cys UGU 167 1.477
 

8

CCG 98 0.468
 

8 UGC 59 0.522
 

2

CCC 156 0.746
 

4 终止密码子
 

TER UAG 12 0.705
 

9

CCU 323 1.545
 

6 UGA 9 0.529
 

5

苏氨酸
 

Thr ACC 160 0.640
 

0 UAA 30 1.764
 

6

ACU 428 1.712
 

0 谷氨酸
 

Glu GAA 844 1.550
 

0

ACG 88 0.352
 

0 GAG 245 0.450
 

0

ACA 324 1.296
 

0 天冬氨酸
 

Asp GAU 673 1.633
 

4

丙氨酸
 

Ala GCG 122 0.446
 

8 GAC 151 0.366
 

6

GCA 302 1.106
 

4 组氨酸
 

His CAC 110 0.457
 

4

GCU 495 1.813
 

2 CAU 371 1.542
 

6

GCC 173 0.633
 

6 甘氨酸
 

Gly GGA 539 1.607
 

6

天冬酰胺
 

Asn AAC 216 0.424
 

0 GGG 217 0.647
 

2

AAU 803 1.576
 

0 GGC 138 0.411
 

6

色氨酸
 

Trp UGG 362 1.000
 

0 GGU 447 1.333
 

2

2.3 赤水凤仙花叶绿体基因组长重复序列和SSR分析

在赤水凤仙花的叶绿体基因组中,共检测到48
个散在重复序列,包含15个F型重复序列和21个

P型重复序列,以及12个R型,但并未发现C型重

复序列(表3)。多数的重复序列集的长度集中在18
 

bp、19
 

bp、20
 

bp和21
 

bp,分别占36%、12%、20%
和12%;部分重复序列仅有1种重复类型,如:25

 

bp、30
 

bp的重复序列只有P型,而28
 

bp的重复序

列只有F型。在赤水凤仙花叶绿体基因组中共检测

到87个SSR位点,其中有73个为单核苷酸重复,并
且100%

 

SSR由A或T组成,表明SSR位点有使用

A/T碱基的偏好(表4)。同时研究表明SSR位点在

赤水凤仙花上分布不均,在LSC区、SSC区以及IR区

分别分布了67,10,10个SSR位点。
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2.4 赤水凤仙花基因组比较分析

叶绿体基因组IR边界收缩与扩张结果(图3)
表明,5种凤仙花的JLB边界(LSC/IRb边界)均位

于rpl22 基因和rpl19 基因之间;在JSB边界中除

赤水凤仙花以外其他4种凤仙花属植物的ycfl基

因均位于IRb区的上方,而赤水凤仙花ycfl基因位

于IR区和SSC区的下方,同时赤水凤仙花在IRb
区存在1个完整的trnN 基因,其他4个物种IRb
则没有完整的基因;5种凤仙花属植物在JSA(SSC/

IRa)边界均存在trnN 基因,在JLA(IRa/LSC)边
界均存在rpsl9 基因;根据以上分析可知,5种凤仙

花属植物的叶绿体基因组长度无明显差异,但赤水

凤仙花和其他4种凤仙花属植物边界基因的类型和

位置存在差异,部分基因的扩张程度差异较大。
表3 赤水凤仙花叶绿体基因组散在重复序列统计

Table
 

3 Statistics
 

of
 

scattered
 

repeat
 

sequences
 

in
 

the
 

chloroplast
 

genome
 

of
 

I.
 

chishuiensis

序列长度
Sequence

 

length/bp

F
 

型
Forward

 

type

P
 

型
Palindromic

 

type

R
 

型
Reverse

 

type

C
 

型
Reverse

 

type

总计
Total

18 5 8 5 0 18

19 3 2 1 0 6

20 3 3 4 0 10

21 1 3 2 0 6

25 0 1 0 0 1

26 1 2 0 0 3

28 1 0 0 0 1

30 0 1 0 0 1

40 1 1 0 0 2
总计Total 15 21 12 0 48

  为了研究赤水凤仙花和其他凤仙花物种叶绿体

基因组序列分化水平,通过mVISTA软件检测高变

区,用赤水凤仙花作为参考基因组,并通过序列同源

图分析整个叶绿体基因组之间的序列同源性。结果

(图4)显示赤水凤仙花与其他4个物种叶绿体基因

组属内之间保守性很强,共线性很高,同源性很明

显,高度相似,但存在一定的差异。IR区、SSC区和

LSC区域突变率也不尽相同,前者更加保守,编码

区比非编码区保守性更强。但是在基因间隔区和编

码基因中检测到一定程度的高度分化的区域。
表4 赤水凤仙花叶绿体基因组SSR信息统计

Table
 

4 Statistics
 

of
 

SSR
 

information
 

of
 

the
 

chloroplast
 

genome
 

of
 

I.
 

chishuiensis

重复类型
Repeat

 

type

重复单元
Repeat

 

unit

重复频率
Repetition

数量
Frequency

位置
Location

单核苷酸
Mononucleotides

A 10 20 LSC、SSC、IRa

A 11 10 SSC、IRb

A 12 16 LSC、SSC、IRa

A 13 2 LSC

T 10 11 SSC、IRb

T 11 9 LSC、IRa

T 12 10 LSC、IRa

T 13 1 LSC

T 14 2 LSC、SSC

T 15 1 LSC

T 18 1 LSC

二核苷酸
Dinucleotides

AT 6 2 LSC

AT 7 2 IRa、IRb

图3 5个凤仙花属物种叶绿体基因组IR边界的比较分析

Fig.3 Comparative
 

analysis
 

of
 

IR
 

boundary
 

of
 

the
 

chloroplast
 

genomes
 

in
 

five
 

species
 

of
 

Impatiens
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图4 5个凤仙花属物种叶绿体基因组的序列比较

Fig.4 Sequence
 

comparison
 

of
 

chloroplast
 

genomes
 

in
 

five
 

species
 

of
 

Impatiens

2.5 赤水凤仙花系统发育分析

通过从NCBI下载的28个凤仙花属以及同科

单种属植物水角的完整叶绿体基因组序列,加上本

研究所获得的赤水凤仙花叶绿体基因组,共30个物

种,其中以水角属为凤仙花属的外类群,基于最大似

然法(ML)构建系统发育树。发育树分析(图5)表
明,水角外类群处于分支的基部,依次为棒凤仙亚

属、凤仙花亚属,所有凤仙花属物种自成一大枝,形
成1个单系分支,且将凤仙花属29个物种分为4个

分支。

图5 基于叶绿体基因组构建的凤仙花属30个物种系统发育树

Fig.5 A
 

phylogenetic
 

tree
 

based
 

on
 

the
 

chloroplast
 

genomes
 

of
 

30
 

species
 

of
 

Impatiens
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  分支Ⅰ棒凤仙花亚属最先从凤仙花属物种中分

化出来,并与凤仙花属其他组物种形成姊妹组关系,
并进一步分支,形成2个分支,赤水凤仙花与太子凤

仙花为一支,峨嵋凤仙花与其余2种为一支;分支Ⅱ
分为2个分支,锐齿凤仙花单独为1个分支并位于

顶部,第2个分支又分为6个亚支;分支Ⅲ分为2个

分支,2个分支又分别分为2个亚支;分支Ⅳ分为2
个分支,第一分支为单独的1个分支,第二分支又分

为2个亚支。

3 讨 论

赤水凤仙花的叶绿体基因组呈典型的四分体结

构,包括1个大单拷贝区(LSC)、小单拷贝区(SSC)
以及2个IR区,符合被子植物的基本特征[24];共注

释到120个基因,包括95个蛋白质编码基因、8个

rRNA基因和17个tRNA基因,基因总数与已发表

的凤仙花属植物总数[9-10]基本一致;但是tRNA基

因数量明显减少,大多数植物在进化过程出现了叶

绿体tRNA基因丢失的情况,且tRNA基因丢失大

于基因复制,这可能是赤水凤仙花tRNA基因数量

减少的原因[25];反向重复区(42.98%)的 GC含量

明显的高于大单拷贝区(34.8%)和小单拷贝区

(29.77%),可能是由于rRNA基因在该区域的具

有较高GC值的水平表达,而nadh 基因可能是SSC
区GC含量表达低的重要原因[26]。总的来说,赤水

凤仙花与其他凤仙花属植物叶绿体基因组基本特征

基本一致,说明凤仙花属物种的叶绿体基因组大小、
结构及基因组成高度保守。

密码子使用偏好性与不同因素相关,与基因表

达水平、GC含量、氨基酸保护以及转录选择等都密

切相关[27],赤水凤仙花的GC含量小于50%,这说

明赤水凤仙花植物的叶绿体基因组倾向于使用 A
与U作为末尾碱基。这与已报道的紫花苜蓿等[28]

表现出一致性。重复序列是指在整个基因组中以多

个拷贝出现的单个相同或者对称的核酸序列[29]。
又分为串联重复序列和散在重复序列。串联重复序

列是在基因组中较短且呈簇状排列,分为SSR和小

卫星等;而散在重复序列在基因组中较短且散布在

整个基因组中。通过对赤水凤仙花叶绿体的重复序

列进行分析,发现赤水凤仙花含有48个散在重复序

列,包含15个F型重复序列和21个P型重复序

列,与已发表的凤仙花属植物(16~27个)相比赤水

凤仙花的散在重复序列数量明显大于前者,这可能

是导致赤水凤仙花tRNA基因数量减少的原因,苔

属植物中就出现长重复序列引发基因组结构变

异[30]。在本研究中共检测到87个SSR序列,单核

苷酸最多,双核苷酸次之,与多数被子植物的研究结

果[31-32]一致,检测到的SSR位点可为后续赤水凤仙

花的物种鉴别、亲缘关系分析和分子标记提供理论

依据。

IR边界的扩展与收缩是导致叶绿体基因组的

长度和结构存在差异的重要原因[33]。IR边界与序

列比对的结果表明,赤水凤仙花与其他4种凤仙花

属植物长度无明显差异,但边界基因的类型和位置

存在着差异,SSC/IR边界区域差异性较大,LSC/IR
区域差异变化小,但总体来说,整个基因组仍然较为

保守;存在部分差异的区域,可为凤仙花属不同物种

鉴定和系统发育分析提供分子依据。
系统发育基因组学是利用分子数据研究生物间

发育关系。叶绿体基因组的具有序列保守,结构稳

定,易测序等优点,因此基于叶绿体基因组进行的系

统发育研究得到很好的发展[34]。本研究选取了29
个凤仙花属植物以及同科单种属植物水角作为外类

群构建系统发育树,结果显示以100%支持率赤水

凤仙花为棒凤仙花亚属,与太子凤仙花关系较为亲

近,与Luo等[12]构建的系统发育树相吻合,并与Yu
等[35]基于2个质体atpB-rbcL 和trnL-F 及夏常英[36]

基于4个叶绿体片段得到的凤仙花属系统发育树的

结果一致。此外进一步确定了凤仙花属分化为棒凤

仙花亚属和凤仙花亚属,前一个亚属为单组棒果组,
后一个亚属的7个组都有较高的支持率为单独的

组,这与Qiu等[11]基于27种凤仙花属植物叶绿体

基因组构建的系统发育树相一致。

4 结 论

研究通过高通量测序技术获得了赤水凤仙花完

整的叶绿体全基因组序列,进一步丰富了凤仙花属

植物叶绿体基因组资料,并对其基因组基本特征、密
码偏好性、重复序列以及与其他4种凤仙花属植物

进行比较和分析。发现其具有典型的四分体结构,
在大小、GC含量和功能上与其他凤仙花属植物具

有高度的相似性,而赤水凤仙花表现出tRNA基因

数量减少,可能与散在重复序列有关。此外,通过对

29种凤仙花属植物叶绿体基因组系统发育的分析,
进一步确定了凤仙花属分为棒凤仙花亚属和凤仙花

亚属,而凤仙花亚属又分为7个组。上述结果对进

一步探讨凤仙花属植物的叶绿体基因组结果和系统

发育提供了一定的理论依据。
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CSCD-JRC
 

2023年植物学期刊引证指标(2024年版)

序号 刊名 总被引频次 影响因子 H 指数 论文量 分区

1 Molecular
 

Plant 4
 

521 2.387
 

5 10 178 Q1

2 植物生态学报 4
 

363 2.448
 

8 13 137 Q1

3 西北植物学报 3
 

027 1.201
 

7 7 223 Q1

4 植物生理学报 2
 

024 1.157
 

9 7 199 Q1

5 Journal
 

of
 

Integrative
 

Plant
 

Biology 1
 

902 1.955
 

6 7 177 Q1

6 广西植物 1
 

320 0.793
 

3 5 226 Q2

7 植物学报 1
 

096 1.129
 

3 6 86 Q1

8 植物研究 803 0.686
 

4 4 98 Q3

9 植物科学学报 632 0.818
 

8 5 85 Q2

10 热带亚热带植物学报 614 0.753
 

9 4 103 Q2

11 Journal
 

of
 

Plant
 

Ecology 582 1.068
 

6 4 94 Q2

12 中国野生植物资源 579 0.522
 

3 4 213 Q3

13 植物资源与环境学报 567 1.243
 

1 4 74 Q1

14 Plant
 

Communications 377 — — 144 —

15 Plant
 

Diversity 336 1.226
 

9 6 72 Q1

16 Journal
 

of
 

Molecular
 

Cell
 

Biology 260 0.281
 

8 3 47 Q4

17 Plant
 

Phenomics 156 1.333
 

3 — 67 Q1

注:该统计数据以CSCD数据库为基础,所有指标统计遵循文献计量学的相关定律及统计方法,这些指标如实反映期刊在学术界的影响

力。更详细的期刊所属学科及分区信息请访问CSCD-JCR官网(http:∥sciencechina.cn/scichina2/jcr/search_jcr.jsp)。
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