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崖壁植物太行菊与长裂太行菊全基因组大小及特征分析
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摘　 要: 太行菊(Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ)、长裂太行菊(Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ)ꎬ为太行山特有多年生崖壁草本植

物ꎬ菊科(Ｃｏｍｐｏｓｉｔａｅ)重要野生资源ꎬ具有较高的经济与生态价值ꎮ 为确定适合两物种的全基因组测序策

略ꎬ该研究利用流式细胞法和高通量测序技术ꎬ分析两物种基因组大小、杂合率、重复序列及 ＧＣ 含量等信

息ꎮ 结果表明:(１)流式细胞法估算太行菊基因组大小约为 ２.１ Ｇｂꎬ长裂太行菊基因组大小约为 ２.４ Ｇｂꎮ
(２)高通量测序修正后太行菊基因组大小为 ３.１３ Ｇｂꎬ重复序列比例为 ８４.３５％ꎬ杂合度为 ０.９９％ꎬＧＣ 含量为

３６.５６％ꎻ长裂太行菊基因组为 ３.１８ Ｇｂꎬ重复序列比例为 ８３.８３％ꎬ杂合度为 １.１７％ꎬＧＣ 含量为 ３６.６２％ꎮ (３)
初步组装后 ＧＣ 含量分布及平均深度存在异常ꎬ出现分层现象ꎬ可能是两物种基因组杂合率较高所致ꎮ 综上

结果表明ꎬ太行菊、长裂太行菊均属于高重复、高杂合、大基因组的复杂基因组ꎬ建议使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＋ ＰａｃＢｉｏ
测序组装策略ꎬ进行全基因组测序分析ꎮ
关键词: 太行菊ꎬ 长裂太行菊ꎬ 基因组调查ꎬ 基因组大小ꎬ 高通量测序
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(ｓｉｎｇｌｅ￣ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)的发展与成熟ꎬ测序的

时间成本不断降低ꎬ为不同物种基因组测序提供了

条件和便利(Ａｉｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ施季森等ꎬ ２０１２ꎻＬｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 而物种全基因组测定可为其基因组学

和进化生物学领域研究提供线索参考ꎬ为其分子生

物学、转录组学、生物信息学研究奠定基础ꎮ 从基

因组水平出发ꎬ分析植物物种的生长、适应、进化等

问题ꎬ可很好促进对植物的进一步认识ꎬ同时加快

新基因的发现、挖掘与利用(Ｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ李江莹

等ꎬ ２０２１ꎻ赵乐等ꎬ ２０２１)ꎮ 但在大规模实施深度测

序之前ꎬ有必要进行基因组 Ｓｕｒｖｅｙꎬ通过 Ｓｕｒｖｅｙ 判断

植物物种基因组大小及复杂程度ꎬ提前了解植物基

因组基本情况ꎬ减少测序盲目性ꎬ并据此选取合适

测序策略和序列拼接软件(唐其等ꎬ ２０１５ꎻ霍恺森等ꎬ
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菊(Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ)均为太行菊属(Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ)多

年生草本植物ꎬ仅生长在太行山的悬崖裂缝中ꎬ典
型的崖壁植物ꎬ具有良好的抗旱抗寒性(Ｃｈａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
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野生种质资源ꎬ其体内可能含有如耐寒耐旱等方

面的大量优异基因ꎬ是菊科种质创新的良好基因

源ꎮ 然而太行菊、长裂太行菊全基因组大小以及

基因组特征等信息较为缺乏ꎬ阻碍其基因组测序

工作的进一步开展ꎬ也不利于其进化生物学等相

关工作的研究 (霍恺森等ꎬ ２０１８))ꎮ 因此ꎬ开展太

行菊与长裂太行菊全基因组的测序工作十分必

要ꎬ这将从分子水平揭示其适应、演化、抗性等机

理ꎬ并为其经济价值的综合合理利用提供科学理

论支持 (宋立肖等ꎬ ２０１８) ꎮ
自模式植物拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)的全
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ａｌ.ꎬ ２０１７)、小蓬草(Ｃｏｎｙｚａ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ)(Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)、刺苞菜蓟(Ｃｙｎａｒａ ｃａｒｄｕｎｃｕｌｕｓ) (Ｓｃａｇｌｉｏｎｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)全基因组的完成ꎬ对于太行菊、长裂太行

菊基因组的解析具有重要的借鉴作用ꎮ
在 系 统 关 系 上ꎬ 太 行 菊 属 与 菊 属

(Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ)、亚菊属(Ａｊａｎｉａ)的大部分类群组

成菊属群ꎬ其位置更接近于蒿亚族(Ａｒｔｅｍｉｉｓｉｎａｅ)
(赵宏波等ꎬ ２０１０ꎻＺｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 同为蒿亚

族(Ｏｂｅｒｐｒｉｅｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)的菊属植物野菊和蒿

属植物青蒿ꎬ其基因组均为高重复、高杂合、大基

因组的复杂基因组(Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎬ而与其系统关系相近的太行菊属两物种的

基因组如何? 是否呈现出相似的基因组特征?
为此ꎬ本研究通过流式细胞法(Ａｒｕｍｕｇａｎａｔｈａｎ ＆

Ｅａｒｌｅꎬ １９９１ꎻＤｏｌｅžｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)和高通量测序技

术ꎬ拟解决以下问题:(１)预估太行菊与长裂太行菊

基因组大小ꎻ(２)测定、评估两物种全基因组大小和

特点ꎮ 研究结果旨在全面了解太行菊与长裂太行

菊基因组特征ꎬ为后续其全基因组 ｄｅ ｎｏｖｏ 测序及

组装策略提供依据ꎬ为挖掘其抗旱抗寒基因及利用

其潜在的基因资源提供线索 (霍恺森等ꎬ ２０１８) ꎮ
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１　 材料与方法

１.１ 材料

２０１９ 年 １０ 月ꎬ从山西王莽岭(太行菊生长点)
和壶关(长裂太行菊生长点)收集太行菊和长裂太

行菊的种子并带回实验室ꎬ于 ２０２０ 年 １ 月在实验

室进行萌发ꎬ然后盆栽培养ꎮ ６ 月挑选长势良好的

健康个体(每个物种 ３ 个个体)ꎬ选取完整叶片ꎬ液
氮速冻后ꎬ置于－８０ ℃超低温冰箱中保存备用 (宋
立肖等ꎬ ２０１８) ꎮ
１.２ 流式细胞法检测

各取两物种 ０.５ ｃｍ 叶片ꎬ将其放在平底培养

皿中ꎬ加入 ４００ ｍＬ 提取 ＯＴＴＯ 缓冲液ꎬ用刀片垂直

把叶片切碎ꎬ持续 ３０ ~ ６０ ｓꎮ 室温下ꎬ孵育 ３０ ~ ９０
ｓꎬ然后过滤器过滤ꎬ加入 １.６ ｍＬ 染色溶液(染色缓

冲液 ＋ ＰＩ ＋ ＲＮａｓｅ 储存液)ꎬ避光室温ꎬ孵育 ３０ ~
６０ ｍｉｎꎮ 最后在 Ｓｙｓｍｅｘ ＣｙＦｌｏｗ® Ｃｕｂｅ６ 流式细胞

仪上进行检测ꎮ
将已知基因组大小的玉米(大小约 ２.３ Ｇｂ)作

为对照样品ꎬ首先将玉米、太行菊、长裂太行菊单

独测定ꎬ检测每个样品的相对荧光强度ꎻ然后以玉

米为对照ꎬ对玉米与太行菊、玉米与长裂太行菊的

混合样品进行相对荧光强度的检测ꎻ最后根据不

同样品相对荧光强度峰值ꎬ参考对照样品的基因

组ꎬ估算太行菊、长裂太行菊的基因组大小ꎮ
１.３ 基因组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析

１.３.１ ＤＮＡ 提取　 用改良 ＣＴＡＢ 法对太行菊、长裂

太行菊叶片基因组 ＤＮＡ 进行提取ꎮ 随后用分光

光度计和琼脂糖凝胶电泳分别对提取的 ＤＮＡ 纯

度、浓度和完整性进行检测 (赵乐等ꎬ ２０２０) ꎮ
１.３.２ 样品测序 　 将太行菊、长裂太行菊(各 ３ 个

样品)的 ＤＮＡ 样品委托杭州联川生物公司进行测

序ꎮ 通过 Ｃｏｖａｒｉｓ 超声波破碎仪ꎬ随机打断成片段ꎬ
经末端修复－加 Ａ 尾－加测序接头－纯化－ＰＣＲ 扩

增等完成整个文库制备ꎮ 构建好的文库通过

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 进行 ＰＥ(双末端ꎬＰａｉｒ￣ｅｎｄ)测序ꎮ
测序得到的原始序列ꎬ含有低质量带接头的

Ｒｅａｄｓꎬ会对后续分析带来影响ꎬ对 Ｒａｗ Ｒｅａｄｓ 进行

精细过滤ꎬ得到 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓꎬ用于后续基因组大

小、杂合度、ＧＣ 含量等分析ꎮ 以 Ｑ２０、Ｑ３０ 作为衡

量测序质量的指标ꎬ当 Ｑ２０≥９０％、Ｑ３０≥８０％时ꎬ
表明测序数据质量较好ꎮ
１.３.３ 污染评估　 所测物种基因组 ＤＮＡ 样品ꎬ如果

存在污染ꎬ不仅会降低有效数据量ꎬ还会影响基因

组 Ｓｕｒｖｅｙ 分析结果的准确性ꎬ所测物种基因组评估

结果将会呈现误差ꎬ导致基因组组装策略出现偏

差ꎬ影响后续基因组的组装效果 (赵乐等ꎬ ２０２０)ꎮ
为了判断提取的太行菊、长裂太行菊的基因

组 ＤＮＡ 是否受到污染ꎬ从过滤后的高质量 Ｃｌｅａｎ
Ｒｅａｄｓ 数据中随机抽取 １０ ０００ 条 Ｒｅａｄｓꎬ用 Ｂｌａｓｔ 软
件比对 ＮＣＢＩ 核苷酸数据库(ＮＴ 库)ꎬ如果是同源

比对ꎬ则认为样本不存在外源污染ꎮ
１.３.４ 基因组特征预估 　 为了对基因组大小有个

大致判断ꎬ用 Ｋ￣ｍｅｒ 法进行(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻＣｈｅｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 以每个 Ｋ￣ｍｅｒ 深度( ｄｅｐｔｈ)为横坐

标ꎬＫ￣ｍｅｒ 频度( ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ) 为纵坐标ꎬ绘制 Ｋ￣ｍｅｒ
深度频度分布图ꎬ根据曲线估计 Ｋ￣ｍｅｒ 的深度值ꎬ
对基因组大小进行估测ꎮ 从测序数据中提取出的

长度ꎬ视为 Ｋ￣ｍｅｒ 的寡聚核苷酸序列ꎬ对太行菊、
长裂太行菊预测序列有效数据进行 Ｋ ＝ １７ 分析ꎬ
根据公式:基因组大小 ＝ 总碱基数 / 平均测序深

度 ＝ 总 Ｋ￣ｍｅｒ 数 / 平均 Ｋ￣ｍｅｒ 深度ꎬ计算基因组

大小 (霍恺森等ꎬ ２０１８ꎻ 赵乐等ꎬ ２０２０)ꎮ
通过贝叶斯模型ꎬ根据 Ｋ￣ｍｅｒ 的频率数和深度

值ꎬ通过迭代修正所测物种基因组的杂合度和重

复序列ꎮ 根据杂合种类数百分比、纯合种类数百

分比、所有种类数ꎬ计算太行菊、长裂太行菊的杂

合度ꎮ 同时ꎬ计算标准泊松分布及实际数据曲线

峰值后的面积差ꎬ计算两物种基因组重复序列的

百分比ꎮ
１.３.５ 基因组组装 　 运用 Ｓｏａｐｄｅｎｏｖｏ 软件(Ｖｕｒｔｕｒｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ 对 太 行 菊、 长 裂 太 行 菊 的 Ｃｌｅａｎ
Ｒｅａｄｓ 有效序列进行拼接ꎬ用 Ｋ ＝ ４１ 组装到 Ｃｏｎｔｉｇ
和 Ｓｃａｆｆｏｌｄꎮ 将组装好的基因组序列与 Ｒａｗ Ｒｅａｄｓ
进行比对ꎬ分析组装序列的 ＧＣ 含量、Ｃｏｎｔｉｇ 覆盖

深度、长度和数量分布ꎮ
根据基因组测序序列 ＧＣ ｄｅｐｔｈ 的分布图ꎬ分

析两物种测序序列是否有明显的 ＧＣ 偏向ꎮ 一般

高 ＧＣ 或低 ＧＣ 区域ꎬ测序深度与正常区域会存在

较大差异ꎬ覆盖度较低ꎮ 本研究中ꎬ以 １０ ｋｂ 无重

叠区域作为窗口ꎬ计算太行菊、长裂太行菊基因组

的 ＧＣ 含量ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 流式细胞法估测太行菊、长裂太行菊基因组大小

对玉米、太行菊和长裂太行菊每个样品的相
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对荧光强度进行了检测(图 １:Ａ－Ｃ)ꎮ 结果显示ꎬ
玉米、太行菊、长裂太行菊样品基因组 ＤＮＡ 相对

荧光强度的峰值分别为 ５８、５６、４１ꎮ 玉米与太行菊

混合样品基因组 ＤＮＡ 相对荧光强度的峰值约为

４０(图 １:Ｄ)ꎬ玉米与长裂太行菊混合样品相对荧

光强度的峰值同样约为 ４０(图 １:Ｅ)ꎮ 根据流式细

胞结果ꎬ太行菊基因组大小估算为 ２.１ Ｇｂꎬ长裂太

行菊基因组大小约为 ２.４ Ｇｂꎮ
２.２ Ｓｕｒｖｅｙ 分析太行菊、长裂太行菊基因组大小

２.２.１ 测序产量统计 　 通过文库构建ꎬ太行菊产出

原始数据为 ９９. ９４ Ｍｂꎬ过滤后高质量数据 ２２. ６７
Ｍｂꎻ长裂太行菊原始数据 １０９.７４ Ｍｂꎬ过滤后高质

量数据 ８０.４９ Ｍｂꎮ 不论太行菊还是长裂太行菊ꎬ
测序数据 Ｑ２０ 均在 ９７.４２％以上ꎬＱ３０ 均在 ９２.５３％
以上ꎬ测序错误率 ０.０４％(正常范围为<０.０５％)ꎬ
表明测序质量较好ꎬ可进行进一步的后续分析ꎮ
２.２.２ 样品污染评估 　 １０ ０００ 条随机抽取的 Ｃｌｅａｎ
Ｒｅａｄｓ 在 ＮＴ 库中进行同源比对ꎬ发现太行菊比对到

Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ、 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ、 Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ
ｍａｘｉｍｉｌｉａｎｉ、 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 分别占比对上 ＮＴ 库

Ｒｅａｄｓ 数的 １.５６％、０.７２％、０.５４％、０.２７％ꎮ长裂太行

菊比对到上述四个物种分别占比对上 ＮＴ 库 Ｒｅａｄｓ
数 的 １. ０９％、 ０. ４８％、 ０. ３１％、 ０.０９％ꎮ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ｆｒｉｇｉｄａ、Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ 与太行菊、长裂太行

菊同属于菊亚族ꎬ但与 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ 亲缘关系更

近ꎬ比对所占比例较高ꎮ 由于太行菊、长裂太行菊

基因组信息未知ꎬ在 ＮＴ 库中基因注释极少ꎬ所以与

其他物种比对比例较低ꎮ
另外ꎬ比对结果中未发现动物、微生物等异常

比对ꎬ表明太行菊、长裂太行菊基因组 ＤＮＡ 样品

测序数据没有污染ꎬ可用于 Ｓｕｒｖｅｙ 分析ꎮ
２.２.３ 基因组大小估计　 由图 ２ 可知ꎬ太行菊、长裂

太行菊的 Ｋ＝ １７ 曲线具有严重拖尾ꎬ暗示都有很高

的重复序列比例ꎮ 在 ｄｅｐｔｈ ＝ ２８ 附近ꎬ出现太行菊主

峰值ꎬ由公式 Ｋ￣ｍｅｒ￣ｎｕｍｂｅｒ / ｄｅｐｔｈ 计算得到太行菊

基因组大小为 ３.１５ Ｇｂ 左右ꎬ修正后基因组大小为

３.１３ Ｇｂꎬ基因组的杂合率为 ０.９９％ꎬ重复序列比例

为 ８４.３５％(表 １)ꎻｄｅｐｔｈ ＝ ２６ 时出现长裂太行菊的

主峰值ꎬ基因组大小为 ３.２０ Ｇｂ 左右ꎬ修正后的基因

组大小为 ３.１８ Ｇｂꎬ基因组杂合率为 １.１７％ꎬ重复序

列比例为 ８３.８３％(表 １)ꎮ 由此可知ꎬ太行菊属太行

菊与长裂太行菊都为高重复、杂合基因组ꎮ
２.２.４ 基因初步组装结果 　 在太行菊中ꎬ共得到

４ １４８ ８６９条 Ｃｏｎｔｉｇｓꎬ序列总长为 １. １９ Ｍｂꎬ Ｃｏｎｔｉｇ

Ｎ５０ 长度 ４４５ ｂｐꎬ Ｎ９０ １１４ ｂｐꎬ最长序列长度为

２４ ６７４ ｂｐꎬ 进 一 步 组 装 后 得 到 ３ ８８５ ８０２ 条

Ｓｃａｆｆｏｌｄｓꎬ总长 １.２２ Ｍｂꎬ最长序列长度为 ２４ ６７４ ｂｐꎬ
Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 为 ５１０ ｂｐꎬＮ９０ １１８ ｂｐ(表 ２)ꎮ 长裂太

行菊中ꎬ共有 ４ ７７６ ９４５ 条 Ｃｏｎｔｉｇｓꎬ序列总长为 １.３０
ＭｂꎬＣｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 长度 ４０８ ｂｐꎬＮ９０ １１３ ｂｐꎬ最长序列

长度 为 ２４ １９８ ｂｐꎬ 进 一 步 组 装 后 ４ ４５３ ３１７ 条

Ｓｃａｆｆｏｌｄｓꎬ总长 １.３４ Ｍｂꎬ最长序列长度为２４ １９８ ｂｐꎬ
Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 为 ４７７ ｂｐꎬＮ９０ １１６ ｂｐ(表 ２)ꎮ 其中ꎬ
Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 和 Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 的长度较短ꎬ可能是由于

两个物种基因组杂合率在 ０.９９％以上所致ꎮ 从图 ３
可以看出明显的峰ꎬ主峰前的峰为杂合峰ꎬ主峰后

的峰为重复峰ꎮ 不论是太行菊还是长裂太行菊ꎬ峰
值在 ２０ Х 左右时的峰值为纯合峰ꎬ初步判断两物种

基因组为复杂基因组ꎮ
２.２.５ ＧＣ 含量及分布情况 　 太行菊属两物种中ꎬ
窗口的 ＧＣ 含量几乎全部处于 ２０％ ~ ６０％之间ꎬ并
主要集中在 ３０％ 左右ꎬ其中太行菊 ＧＣ 含量为

３６.５６％ꎬ长裂太行菊为 ３６.６３％(表 １)ꎮ 两物种样

品不存在明显异常ꎬＧＣ 含量没有明显偏向ꎬＧＣ
ｄｅｐｔｈ 的分布可分为三层:高中低深度 ３ 个区域

(图 ４)ꎮ 中深度区域为高深度区域的 ５０％左右ꎬ
可能与太行菊、长裂太行菊一定的杂合有关ꎮ 在

组装过程中ꎬ杂合可能会导致同源染色体杂合部

位单条组装ꎬ引起 ＧＣ 含量出现分层现象ꎮ

３　 讨论与结论

本研究通过流式细胞法和高通量测序 Ｋ￣ｍｅｒ
法初步调查了菊科崖壁植物太行菊、长裂太行菊

的基因组大小、杂合率和 ＧＣ 含量等特征(宋立肖

等ꎬ ２０１８)ꎮ 太行菊、长裂太行菊基因组初步估算

大小分别为 ２.１ Ｇｂ 和 ２.４ Ｇｂꎻ修正后ꎬ基因组大小

分别为 ３.１３ Ｇｂ 和 ３.１８ Ｇｂꎮ
目前公布的菊科植物中ꎬ最小的基因组为管

状花亚科紫菀族(Ａｓｔｅｒｅａｅ)的小蓬草ꎬ其基因组只

有 ３３５ Ｍｂ(Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ最大的是春黄菊族

(Ａｎｔｈｅｍｉｄｅａｅ ) 植 物ꎬ 基 因 组 约 为 １３８. ８８ Ｇｂ
(Ｇａｒｃｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 与太行菊、长裂太行菊亲缘

关系较近的青蒿、野菊ꎬ基因组大小分别为 １. ７４
Ｇｂ( Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８) 和 ３. ０７ Ｇｂ ( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 太行菊属太行菊、长裂太行菊基因组大小

符合菊科植物的基因组特征(Ｇａｒｃｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
物种的进化与 ＤＮＡ 含量之间的关系复杂ꎬ 基因组
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Ｍ１. Ｍａｒｋｅｒꎻ Ａ. 玉米单独样品ꎻ Ｂ. 太行菊单独样品ꎻ Ｃ. 长裂太行菊单独样品ꎻ Ｄ. 太行菊与玉米混合样品ꎻ Ｅ. 长裂太行菊与玉
米混合样品ꎮ
Ｍ１. Ｍａｒｋｅｒꎻ Ａ. Ｍａｉｚｅ ｓａｍｐｌｅｓꎻ Ｂ. Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ ｓａｍｐｌｅｓꎻ Ｃ. Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ ｓａｍｐｌｅｓꎻ Ｄ. Ｍｉｘｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｏ. ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ
ｍａｉｚｅꎻ Ｅ. Ｍｉｘｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ ａｎｄ ｍａｉｚｅ.

图 １　 流式细胞法检测结果
Ｆｉｇ. １ Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ｏｆ Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ

Ａ. 太行菊ꎻ Ｂ. 长裂太行菊ꎮ
Ａ. Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓꎻ Ｂ. Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ.

图 ２　 太行菊、长裂太行菊的 Ｋ￣ｍｅｒ 分布曲线
Ｆｉｇ. ２　 Ｋ￣ｍｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ

ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ

越大 的 物 种ꎬ 其 濒 危 程 度 越 高 ( Ｖｉｎｏｇｒａｄｏｖꎬ
２００３)ꎮ 相对于野菊、青蒿等ꎬ太行菊、长裂太行菊

生长在相对恶劣的崖壁环境下ꎬ已被列为国家二

级濒危物种ꎮ
本研究中ꎬ流式细胞法估测结果比 Ｋ￣ｍｅｒ 分析

法的结果小大约 １ Ｇｂꎮ 流式细胞法估测太行菊、
长裂太行菊基因组较小ꎬ可能与选择基因组较小

的玉米为对照样品(２.３ Ｇｂ)有关ꎬ而 Ｋ￣ｍｅｒ 分析

基因 组 法 是 基 于 数 学 计 算 可 能 更 全 面 准 确

(Ｄｏｌｅžｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 在野菊

基因组分析中ꎬ流式细胞法估测的结果大于 Ｋ￣ｍｅｒ
分析结果( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ而其他植物的基因

组调查ꎬ两种方法估测的结果也不完全一致ꎬ如甘

薯属的马鞍藤 ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｐｅｓ￣ｃａｐｒａｅ) (霍恺森等ꎬ
２０１９)、绣球属的绣球(Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ) (陈
双双等ꎬ ２０２１)

在已释放的植物基因组中ꎬＧＣ 含量大多在

３０％~４７％之间(邓果特等ꎬ ２０１３ꎻ宋立肖等ꎬ ２０１９ꎻ
于福来等ꎬ ２０１９)ꎮ 太行菊、长裂太行菊基因组 ＧＣ
含量分别为 ３６.５６％和 ３６.６３％ꎮ 同属管状花亚科的

刺苞菜蓟基因组 ＧＣ 含量为 ３２％ (Ｓｃａｇｌｉｏｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
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表 １　 太行菊、长裂太行菊 Ｋ￣ｍｅｒ 分析数据统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｋ￣ｍｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄａｔａ ｏｆ Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｋ￣ｍｅｒ 总数量
Ｋ￣ｍｅｒ ｔｏｔａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

Ｋ￣ｍｅｒ 深度
Ｋ￣ｍｅｒ
ｄｅｐｔｈ

基因组
大小

Ｇｅｎｏｍｅ
ｓｉｚｅ

(Ｇｂ)

修正后基因组
大小

Ｒｅｖｉｓｅｄ
ｇｅｎｏｍｅ
ｓｉｚｅ

(Ｇｂ)

杂合率
Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ

(％)

重复序列比例
Ｒｅｐｅａｔ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒａｔｉｏ
(％)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

太行菊
Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ

９４ ４７３ ８３７ ５５３ ３０ ３.１５ ３.１３ ０.９９ ８４.３５ ３６.５６

长裂太行菊
Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ

８９ ６３９ ７７５ ７０５ ２８ ３.２０ ３.１８ １.１７ ８３.８３ ３６.６３

表 ２　 太行菊、长裂太行菊基因组组装统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ

ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

项目
Ｉｔｅｍ

重叠群
Ｃｏｎｔｉｇ

片段
Ｓｃａｆｆｏｌｄ

太行菊
Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ
ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓ

总长度
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ (Ｍｂ)

１.１９ １.２２

总数量
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

４ １４８ ８６９ ３ ８８５ ８０２

最大长度
Ｍａｘ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

２４ ６７４ ２４ ６７４

Ｎ５０ 长度
Ｎ５０ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

４４５ ５１０

Ｎ９０ 长度
Ｎ９０ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

１１４ １１８

长裂太行菊
Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ

总长度
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ (Ｍｂ)

１.３０ １.３４

总数量
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

４ ７７６ ９４５ ４ ４５３ ３１７

最大长度
Ｍａｘ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

２４ １９８ ２４ １９８

Ｎ５０ 长度
Ｎ５０ ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

４０８ ４７７

Ｎ９０ 长度
Ｎ９０ ｌｅｎｇｔｈ(ｂｐ)

１１３ １１６

２０１６)ꎬ 青 蒿 中 ＧＣ 含 量 ３１. ５％ ( Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎬ野菊为 ３７. ２％ ( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 太行

菊、长裂太行菊基因组 ＧＣ 含量在所释放的植物基

因组 ＧＣ 含量范围之内ꎮ
根据基因组杂合度大小ꎬ基因组分为微杂合基

因组(０.５％≤杂合率 < ０.８％)、高杂合基因组(杂合

率 ≥ ０.８％) 和高重复基因组(重复序列比例 ≥
５０％)(伍艳芳等ꎬ ２０１４ꎻ周佳熠等ꎬ ２０１７ꎻ王雪等ꎬ
２０１８)ꎮ 太行菊、长裂太行菊基因组杂合率分别为

０.９９％和 １. １７％ꎬ重复序列比例分别为 ８４. ３５％和

８３.８３％ꎮ 植物基因组杂合受繁殖方式影响ꎬ一般具

有自花授粉繁育方式的物种的杂合度低于异花授

粉植物(王雪等ꎬ ２０１８ꎻ都明理等ꎬ ２０１９)ꎮ 太行菊、

Ａ. 太行菊 Ｃｏｎｔｉｇ 覆盖深度和长度、数量分布图ꎻ Ｂ. 长裂太
行菊 Ｃｏｎｔｉｇ 覆盖深度和长度、数量分布图ꎮ
Ａ. Ｃｏｎｔｉｇ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｐｔｈꎬ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ
Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓꎻ Ｂ. Ｃｏｎｔｉｇ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｐｔｈꎬ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ
ｑｕａｎｔｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ.

图 ３　 Ｃｏｎｔｉｇ 分布图
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｎｔｉｇ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

长裂太行菊自交不亲和(胡枭和赵恩惠ꎬ ２００８)ꎬ可
进行有性生殖形成种子ꎬ也可在茎节处长出新的枝

条ꎬ即有性繁殖和无性繁殖并存ꎬ这种繁育方式使

得太行菊、长裂太行菊基因组存在一定的杂合率ꎮ
青蒿基因组的杂合率在 １.０％~１.５％之间ꎬ重复序列

比例 ６１.５７％(Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎻ野菊基因组也呈

现出高的杂合率且重复序列为 ６９.６％(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 具有高比例的重复序列是菊科已公布的大

基因组物种 ( ３ Ｇｂ) 的共有特征 ( Ｇａｒｃｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)ꎮ 这些高比例的重复序列在一定程度上加大

了太行菊、长裂太行菊的基因组ꎮ
综上ꎬ从基因组基本结构特征看ꎬ太行菊和长

裂太行菊基因组都属于高重复、高杂合、大基因组

的复杂基因组ꎮ
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Ａ. 太行菊ꎻ Ｂ. 长裂太行菊ꎮ
Ａ. Ｏｐｉｓｔｈｏｐａｐｐｕｓ ｔａｉｈａｎｇｅｎｓｉｓꎻ Ｂ. Ｏ. ｌｏｎｇｉｌｏｂｕｓ.

图 ４　 Ｃｏｎｔｉｇ ＧＣ 含量和覆盖深度
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｎｔｉｎｇ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ｃｏｖｅｒａｇｅ

　 　 另外ꎬ采用 Ｋ￣ｍｅｒ ＝ ４１ 进行基因组初步组装ꎬ
太行 菊 Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 为 ４４５ ｂｐꎬ 进 一 步 组 装 后

Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 为 ５１０ ｂｐꎬ最长序列长度为 ２４ ６７４
ｂｐꎮ 长裂太行菊 Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 长度 ４０８ ｂｐꎬ进一步组

装 后 Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 为 ４７７ ｂｐꎬ最 长 序 列 长 度 为

２４ １９８ ｂｐꎮ 根据两物种基因组的调查分析ꎬ建议

后续研究采用第二代和第三代测序技术相结合ꎬ
对太行菊、长裂太行菊基因组进行测序和组装ꎬ同
时ꎬ辅以 Ｈｉ￣Ｃꎬ进行染色体水平组装ꎬ以期获得两

物种高质量的全基因组图谱ꎮ
本研究获得的太行菊属太行菊、长裂太行菊

基因组大小和特征等信息ꎬ为以后绘制两物种基

因组的精细图谱奠定了基础ꎬ也为研究利用菊科

野生种质资源提供了参考ꎮ
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