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极小种群植物川柿叶绿体基因组特征与系统发育分析
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摘　 要: 川柿(Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ)为极小种群和国家重点保护野生植物ꎬ分布范围狭窄ꎬ种群数量极少ꎮ
目前ꎬ川柿基因组信息缺乏ꎬ在柿属(Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ)中的系统亲缘关系不明确ꎮ 该研究通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台对川柿

叶绿体基因组进行测序ꎬ应用 Ｇｅｔｏｒｇａｎｅｌｌｅｖ１. ７. ３. ４ 和 ＰＧＡ 软件对基因组进行组装和注释ꎬ使用 ＤｎａＳＰ６.
１２.０３ 软件进行多序列对比分析ꎬ并使用 ＲＥＰｕｔｅｒ、Ｔａｎｄｅｍ Ｒｅａｐｅａｔｓ Ｆｉｎｄｅｒ 和 ＭＩＳＡ 软件进行重复序列分析ꎬ
使用 ＣｏｄｏｎＷ１.４ 和 ＥａｓｙＣｏｄｅｍＬ 软件分别进行密码子偏好性和选择压力分析ꎮ 同时ꎬ基于 ４ 个不同的叶绿

体基因组序列数据集ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ 软件分析川柿与 １１ 个柿属物种的系统发育关系ꎮ 结果表明:(１)川柿叶

绿体基因组全长 １５７ ９１７ ｂｐꎬ包含 １ 对２６ １１１ ｂｐ 的反向重复区、大单拷贝区( ８７ ３０３ ｂｐ)和小单拷贝区

(１８ ３９２ ｂｐ)ꎬＧＣ 碱基含量为 ３７.４％ꎮ (２)川柿叶绿体基因组共注释到 １１３ 个基因ꎬ包括 ７９ 个蛋白编码基

因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎻ共检测到 ４９ 个长重复序列、２７ 个串联重复序列和 ３４ 个简单重复序

列ꎻ蛋白编码基因中高频密码子 ３１ 个ꎬ多数密码子末位碱基为 Ａ 或 Ｕꎬ编码亮氨酸的密码子使用最多ꎻ基因

组编码区比非编码区更为保守ꎬ１０ 个高变热点区域可作为潜在的分子标记ꎻ蛋白编码基因中有 ８ 个基因

(ｎｄｈＢ、ｎｄｈＧ、ｎｄｈＩ、ｒｂｃＬ、ｒｐｏＢ、ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ｒｐｓ１２)受到正选择压力ꎮ ( ３)系统发育分析显示ꎬ川柿与老鸦柿

(Ｄ. ｒｈｏｍｂｉｆｏｌｉａ)和乌柿(Ｄ. ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ)亲缘关系最为密切ꎬ它们与海南柿(Ｄ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ)共同形成一个单

系分支ꎮ 该研究结果既为川柿及柿属种质资源鉴定、遗传多样性保护以及种群恢复等提供了叶绿体基因组

资源ꎬ也为阐明川柿的系统进化提供了重要的分子信息ꎮ
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ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎꎬ ＲＥＰｕｔｅｒꎬ Ｔａｎｄｅｍ Ｒｅａｐｅａｔｓ Ｆｉｎｄｅｒꎬ ＭＩＳＡ ｆｏｒ ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬ ＣｏｄｏｎＷ１.４ ｆｏｒ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ
ｂｉａｓꎬ ａｎｄ ＥａｓｙＣｏｄｅｍＬ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｐｒｅｓｓｕｒｅ. Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｏｕｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａｓｅｔｓꎬ ｔｈｅ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｄ. ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ａｎｄ １１ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ＩＱｔｒｅｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ
ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｄ. ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ｗａｓ １５７ ９１７ ｂｐ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｗｏ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ (ＩＲｓ) ｏｆ
２６ １１１ ｂｐꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｂｙ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ (ＬＳＣ) ａｎｄ ｓｈｏｒｔ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ (ＳＳＣ) ｏｆ ８７ ３０３ ｂｐ ａｎｄ １８ ３９２ ｂｐꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ３７.４％. (２) Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ １１３ ｇｅｎｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７９ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ ３０
ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓꎬ ａｎｄ ４ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４９ ｌｏｎｇ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ２７ ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ａｎｄ ３４ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｗｅｒｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ３１ ｈｉｇｈ￣ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅｍ ｅｎｄｅｄ ｉｎ Ａ ｏｒ Ｕꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｕｓｅｄ
ｃｏｄｏｎｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｏｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｌｅｕｃｉｎｅ. Ｔｈｅ ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｏｎｅｓꎬ ａｎｄ １０ ｒｅｇｉｏｎｓ
ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ｍｏｓｔ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｈｏｔｓｐｏｔｓ ｆｏｒ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｔｈｅｒｅ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｎ ｎｄｈＢꎬ
ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＩꎬ ｒｂｃＬꎬ ｒｐｏＢꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤ ａｎｄ ｒｐｓ１２ ａｍｏｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ. (３) Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
Ｄ. ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ｗａｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｄ. ｒｈｏｍｂｉｆｏｌｉａ ａｎｄ Ｄ. ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ. Ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ Ｄ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓꎬ ｔｈｅｓｅ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｆｏｒｍｅｄ ａ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｓｕｐｐｏｒｔ
ｖａｌｕｅｓꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｗｉｔｈ ｍｏｓｔ ｖａｒｉａｂｌｅ ａｎｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｕｓｅｆｕｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ ｒｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｄ. ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｐｒｅｓｓｕｒｅꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 柿科(Ｅｂｅｎａｃｅａｅ)是一个主要分布于热带和亚

热带的木本植物科ꎬ包含 ３ ~ ４ 个属 (Ｗａｌｌｎöｆｅｒꎬ
２００１ꎻ Ｄｕａｎｇｊａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 柿属(Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ)是柿

科内种类最多、分布最广的属ꎬ也是柿科在中国唯

一的属ꎮ 同时ꎬ柿属很多种类也是重要的经济树

种ꎬ在食用、药用、木材、园艺等方面用途广泛(左大

勋等ꎬ １９８４ꎻ Ｒａｕｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 柿属的系统分类

研究主要集中在形态学和孢粉学(Ｕｔｓｕｎｏｍｉｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８ꎻ Ｖｅｎｋａｔａｓａｍｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ａｋｉｎｓｕｌｉｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻ 胡超琼等ꎬ ２０１８ꎻ 邹璞等ꎬ ２０２２)ꎮ 近年来ꎬ
有学者陆续对柿属不同类群开展了分子系统学和

基因组学研究(Ｙｏｎｅｍｏｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｔｕｒｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３ꎻ 梁晋军ꎬ ２０１４ꎻ 傅建敏等ꎬ ２０１５ꎻ 傅建敏等ꎬ
２０１７)ꎮ 在国内ꎬ柿属包含的物种数量一直存有争

议ꎬ很多种类的系统地位也不明确 (左大勋等ꎬ
１９８４ꎻ 吴征镒和崔鸿宾ꎬ １９８７ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)ꎮ
Ｔａｎｇ 等(２０１９)通过资料分析、标本查阅和实地调

查ꎬ确认了 ４５ 种中国特有的柿属种类ꎬ其中 １８ 种分

布极为狭窄ꎬ川柿(Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ )即为分布

范围狭窄的种类之一ꎮ
川柿由森林植物学家杨衔晋于 １９４５ 年在«华

西边疆研究学会杂志» 上命名发表ꎬ模式标本于

１９４１ 年采自四川盆地东部华蓥山海拔 １ ３００ ｍ 的杂

木林中(Ｙａｎｇꎬ １９４５)ꎮ 但是ꎬ自川柿发表后ꎬ几十年

来一直未在野外见到ꎮ 研究人员曾去模式原产地

调查ꎬ也未采到(方文培ꎬ １９８５)ꎮ ２０１７ 年ꎬ科研人

员在重庆市江津区四面山林区再次调查到川柿ꎬ目
前共发现 ６ 株个体ꎬ分散在 ３ 个分布点(刘燕琴等ꎬ
２０２１ａꎬｂ)ꎮ 川柿在野外分布范围狭窄ꎬ种群数量极

少ꎬ生境受威胁严重ꎬ 根据极小种群野生植物

(ＰＳＥＳＰ) 的定义 (孙卫邦等ꎬ ２０１５ꎻ 杨文忠等ꎬ
２０１５)ꎬ该种应属于极小种群野生植物ꎮ 在 ２０２１ 年

公布的«国家重点保护野生植物名录»中( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｇｏｖ.ｃｎ / ｚｈｅｎｇｃｅ / ｚｈｅｎｇｃｅｋｕ / ２０２１－０９ / ０９ / ｃｏｎｔｅｎｔ＿
５６３６４０９.ｈｔｍ)ꎬ柿科共有 ２ 种被列为国家二级保护

植物ꎬ分别为川柿和小萼柿(Ｄ. ｍｉｎｕｔｉｓｅｐａｌａ)ꎮ 目
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前ꎬ仅有刘燕琴等(２０２１ａꎬｂ)对川柿的生物学特性

和种子萌发进行了初步研究ꎮ 在柿属已有的系统

分类学研究中ꎬ由于所涉及的类群均没有包含川

柿ꎬ因此该物种的系统亲缘关系尚不明确ꎮ
叶绿体作为植物细胞特有的细胞器ꎬ拥有一

套半自主性遗传的基因组ꎮ 与核基因相比ꎬ叶绿

体基因组具有高度的保守性以及进化相对独立、
基因组小、结构稳定、突变率低等特点ꎬ已被越来

越多用于植物分子进化、系统发育以及物种鉴定

等 研 究 中 ( Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 同时ꎬ叶绿体基因组还可为重要经济植物

及珍稀濒危植物的保育提供分子信息(陆奇丰等ꎬ
２０２１)ꎮ 在柿属中ꎬ目前共报道了 １１ 个物种的叶

绿体基因组( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )ꎮ 其

中ꎬＦｕ 等(２０１６)首次对 ４ 种和 １ 品种柿属植物ꎬ
即柿 ( Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｋａｋｉ)、 君 迁 子 ( Ｄ. ｌｏｔｕｓ)、 油 柿

(Ｄ. ｏｌｅｉｆｅｒａ)、 粉叶柿 ( Ｄ. ｇｌａｕｃｉｆｏｌｉａ ) 和金枣柿

(Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ‘Ｊｉｎｚａｏｓｈｉ’)进行了叶绿体基因组测序和

系统发育分析ꎬ结果显示柿与油柿的亲缘关系较

近ꎬ而君迁子则与粉叶柿较近ꎮ Ｌｉｕ 等(２０１８)报道

了琼岛柿(Ｄ. ｍａｃｌｕｒｅｉ)和海南柿(Ｄ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ)两
个海南特有种的叶绿体基因组序列ꎬ发现两者基因

组特征相近ꎬ但亲缘关系却较远ꎮ
本文依托“中国西南地区极小种群野生植物

调查与种质保存”项目对重庆市四面山川柿的调

查结果ꎬ以川柿叶片为研究材料ꎬ通过叶绿体基因

组高通量测序、组装和基因注释ꎬ结合已经报道的

其他 １１ 种柿属植物叶绿体基因组数据进行系统

发育分析ꎬ拟探讨:(１)川柿的叶绿体基因组特征ꎬ
包括基因重复序列、变异位点、密码子偏好性和进

化选择压力ꎻ(２)川柿与部分柿属种类的系统发育

关系以及不同叶绿体基因组序列建立系统发育树

的比较ꎮ 本研究结果有助于增加对川柿系统发生

关系的理解ꎬ并为后续开展川柿及柿属种质资源

鉴定、遗传育种、遗传多样性保护以及种群恢复等

研究提供分子信息ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 植物材料与 ＤＮＡ 提取

川柿的叶片材料采自重庆市江津区四面山大

窝铺林场(２８°３４′３４.４８″ Ｅ、１０６°２１′４.４８″ Ｎ)ꎬ用硅

胶干燥保存ꎬ凭证标本(ＢＪＦＵＺＬＣ０２２)存放于北京

林业大学植物标本馆(ＢＪＦＣ)ꎮ 利用改良 ＣＴＡＢ 法

(Ｐａｈｌｉｃｈ ＆ Ｇｅｒｌｉｔｚꎬ １９８０)提取川柿叶片总 ＤＮＡꎬ
试剂盒采用新型植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒(北
京美吉桑格生物医药科技有限公司)ꎮ
１.２ 叶绿体基因组拼装与注释

叶绿体全基因组的测序分为五步ꎬ即基因组

ＤＮＡ 质检、 ＤＮＡ 片段化、文库构建、桥式 ＰＣＲ、
Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ４０００ 测序仪进行双端测序ꎮ 共得到

５.４４ Ｇｂ 原始数据( ｒａｗ ｄａｔａ)ꎬ去除其中测序质量

较低的序列后得到 ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎬ利用 Ｇｅｔｏｒｇａｎｅｌｌｅ
ｖ１.７.３.４ 软件( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ以柿的叶绿体全

基因组作为参考ꎬ对所获得的 ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 进行从头

拼接ꎮ
将所获得的川柿叶绿体全基因组序列使用软

件 ＰＧＡ(Ｐｌａｓｔｉｄ Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｔａｔｏｒ)进行注释ꎬ参照

柿的叶绿体全基因组注释信息ꎬ得到注释结果ꎮ
注释结果经过 ＮＣＢＩ 中 Ｂｌａｓｔ 比对ꎬ比对正确后提

交至 ＧｅｎＢａｎｋꎬ得到基因序列号 ＯＫ６４１５９０ꎮ 使用

在线网站 ＯＧ ＤＲＡＷ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ. ｍｐｉｍｐ －
ｇｏｌｍ.ｍｐｇ.ｄｅ / ＯＧＤｒａｗ.ｈｔｍｌ)ꎬ参数为默认值ꎬ绘制

川柿叶绿体全基因组图谱ꎮ
１.３ 多序列对比分析

使用 ＤｎａＳＰ６. １２. ０３ 软件 ( Ｌｉｂｒａｄｏ ＆ Ｒｏｚａｓꎬ
２００９)对 １１ 个柿属物种的叶绿体基因组进行滑动窗

口分析ꎬ计算核苷酸多样性(Ｐｉ)ꎮ 步长设定为 １００
ｂｐꎬ窗口长度为 ３００ ｂｐꎮ 使用ＭＡＦＦＴ ７ 软件(Ｋａｔｏｈ ＆
Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ ２０１３)分别对编码区与非编码区进行同源

位点比对ꎬ计算每段序列的变异位点百分比ꎮ
１.４ 重复序列与 ＳＳＲ 分析

使用 ＲＥＰｕｔｅｒ 软件(Ｋｕｒｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)查找川

柿叶绿体全基因组中的散在重复序列 ( ｄｉｓｐｅｒｓｅｄ
ｒｅｐｅａｔｓ)ꎬ海明距离(Ｈａｍｍｉｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ)设置为 ３ꎮ
串 联 重 复 序 列 ( ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔｓ ) 通 过 Ｔａｎｄｅｍ
Ｒｅａｐｅａｔｓ Ｆｉｎｄｅｒ(Ｂｅｎｓｏｎꎬ １９９９)进行分析ꎮ 简单重

复序列(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲ)的检测利用

ＭＩＳＡ 软件(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ参数设置为单核苷

酸重复≥１０ꎬ二核苷酸重复≥６ꎬ三核苷酸重复≥
５ꎬ四核苷酸重复≥４ꎬ五和六核苷酸重复≥３ꎮ
１.５ 密码子偏好分析

使用 ＣｏｄｏｎＷ１.４ 软件分析川柿叶绿体基因组

中蛋 白 编 码 基 因 同 义 密 码 子 的 相 对 使 用 度
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( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎬ ＲＳＣＵ)ꎬ 通 过

ＲＳＣＵ 值判断密码子使用偏好ꎮ 当 ＲＳＣＵ>１ 时ꎬ说
明该密码子被高频使用ꎻ当 ＲＳＣＵ＝ １ 时ꎬ说明密码

子没有使用偏好ꎻ当 ＲＳＣＵ<１ 时ꎬ说明该密码子使

用频率较低ꎮ 软件参数设置为默认ꎬ并根据所获

得的参数绘制相关堆积柱形图ꎮ
１.６ 选择压力分析

选择川柿以及与川柿亲缘关系较近的老鸦柿

(Ｄ. ｒｈｏｍｂｉｆｏｌｉａ)、乌柿(Ｄ. ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ)、海南柿ꎬ对
其叶绿体全基因组的 ７８ 个共有蛋白编码基因进

行选择压力计算与分析ꎮ 利用 ＥａｓｙＣｏｄｅｍＬ 软件

(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ选择预置模式(ｐｒｅｓｅｔ ｍｏｄｅ)与
位点模型( ｓｉｔｅ ｍｏｄｅｌ)ꎬ对这些基因的非同义突变

率(ｄＮ)与同义突变率( ｄＳ)及其比值(ω ＝ ｄＮ / ｄＳ)
进行计算ꎮ 为了检验统计的显著性ꎬ进行 ＬＲＴ 检

验( ｌｉｋｌｉｈｏｏｄ ｒａｔｉｏ ｔｅｓｔｓ)ꎮ 此外ꎬ选取 ＰａｍｌＸ 软件

(Ｘｕ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２０１３)中的 ＹＮ００ 模块计算 ４ 个物种

两两对比后每个蛋白编码基因的 ｄＮ、ｄＳ 及 ω 值ꎬ
所得结果与 ＥａｓｙＣｏｄｅｍｌ 所得结果进行比较ꎬ以确

认结果的准确性ꎮ
１.７ 系统发育分析

在 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )数据

库中下载柿属已经过验证的 １１ 个物种的叶绿体

全基 因 组 序 列ꎬ 包 括 分 布 于 中 国 的 柿 ( ＮＣ ＿
０３０７８９.１)、君迁子 ( ＮＣ ＿０３０７８６. １)、乌柿 ( ＮＣ ＿
０３９５５４.１)、粉叶柿 ( ＮＣ ＿０３０７８４. １)、油柿 ( ＮＣ ＿
０３０７８７.１)、海南柿(ＮＣ＿０４２１６０.１)、琼岛柿(ＮＣ＿
０４２１６１.１)、老鸦柿 (ＮＣ＿０３９５５６.１)ꎬ以及分布于

东南亚的 Ｄ. ｂｌａｎｃｏｉ ( ＮＣ＿０３３５０２. １)、Ｄ. ｃｅｌｅｂｉｃａ
(ＮＣ ＿ ０４６０４０. １ ) 和 分 布 于 北 美 的 美 洲 柿 ( Ｄ.
ｖｉｒｇｉｎｉａｎａ)(ＮＣ＿０３９５５５.１)ꎬ与本研究川柿的叶绿

体全基因组序列一起进行系统发育分析ꎮ 由于安

息香科与柿科存在较近的亲缘关系ꎬ选用中华安

息香(Ｓｔｙｒａｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)(ＭＴ６４８７５２.１)作为外类群ꎮ
使用 Ｐｈｙｌｏｓｕｉｔｅ 软件(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)筛选出编

码区序列与非编码区序列ꎬ并进行序列串联ꎬ用于

后续系统发育关系分析ꎮ
为比较不同基因组序列ꎬ本研究对川柿的系

统发育关系分析采用了 ４ 个不同的数据集:(１)叶
绿体全基因组序列ꎻ(２)编码区序列ꎻ(３)非编码

区序列ꎻ(４)非编码区 ２０ 个变异热点区域的一致

性序列ꎮ 使用 ＭＥＧＡ Ｘ 软件(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)

对序列进行比对ꎬ每个数据集的最适模型选择采

用 Ｍｏｄｅｌ￣Ｆｉｎｄｅｒ ( Ｋａｌｙａａｎａｍｏｏｒｔｈｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７) 进

行计算ꎮ 利用 ＩＱｔｒｅｅ (Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)构建基

于最大似然法 ( ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ) 的系统发育

树ꎮ ５ ０００ 次自展分析检验ꎬ计算各节点的靴带支

持率(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓꎬ ＢＳ)ꎬ同时采用贝叶斯方法

(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ) ( Ｐｏｓａｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ重复

１ ０００次ꎬ通过贝叶斯后验概率( Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ
ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓꎬ ＰＰ)对系统发育树进行检验ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 川柿叶绿体全基因组基本特征

川柿叶绿体全基因组呈现闭合环状四分体结

构ꎬ包含一个大单拷贝区(ＬＳＣ)、一个小单拷贝区

(ＳＳＣ)和一对反向重复区 ＩＲ( ＩＲａ、ＩＲｂ) (图 １)ꎮ
基因组序列全长 １５７ ９１７ ｂｐꎬ其中 ＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区、
ＩＲ 区长度分别为 ８７ ３０３、１８ ３９２、２６ １１１ ｂｐꎮ 基因

组总 ＧＣ 碱基含量为 ３７.４％ꎬＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区、ＩＲ 区

ＧＣ 含量分别为 ３５.４％、３０.９％、４３.０％ꎮ
川柿叶绿体全基因组中共注释到 １１３ 个基

因ꎬ包括 ７９ 个蛋白编码基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ４
个 ｒＲＮＡ 基因ꎮ ＩＲ 区重复的基因分别为 ７ 个蛋白

编 码 基 因 ( ｒｐｌ２、 ｒｐｌ２３、 ｙｃｆ１５、 ｎｄｈＢ、 ｒｐｓ７、 ｒｐｓ１２、
ｙｃｆ２)ꎬ７ 个 ｔＲＮＡ ( ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、
ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、 ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ、 ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ )、 ４ 个

ｒＲＮＡ( ｒｒｎ１６、 ｒｒｎ４.５、 ｒｒｎ２３、 ｒｒｎ５)ꎮ 含有 １ 个内含

子的基因有 １５ 个 ( ｒｐｌ１６、 ｒｐｌ２、 ｎｄｈＢ、 ｒｐｓ１６、 ａｔｐＦ、
ｒｐｏＣ１、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ、 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、
ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ、ｒｐｓ１２、ｔｒｎＧ￣ＵＣＣ、ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ)ꎬ含有 ２ 个内

含子的基因有 ２ 个( ｙｃｆ３、ｃｌｐＰ)ꎮ 根据基因功能的

不同ꎬ川柿叶绿体基因组基因可分为与表达有关

的基因(５９ 个)、光合作用相关基因(４６ 个)以及

其他基因(８ 个)(表 １)ꎮ 川柿与已报道的其他 １１
个柿属物种叶绿体全基因组特征比较见附表 １ꎮ
２.２ 重复序列和 ＳＳＲ 分析

通过鉴定得到川柿叶绿体基因组中的长重复

序列共 ４９ 个ꎬ长度在 １８ ~ ３０ ｂｐ 之间ꎬ包括正向重

复序列( ｆｏｒｗａｒｄ) １８ 个、反向重复序列( ｒｅｖｅｒｓｅ) ７
个、回文重复( ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ)２４ 个ꎬ未检测到互补序

列(ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ)ꎮ 共检测到串联重复序列 ２７ 个ꎬ
长度在 ４~３２ ｂｐ 之间ꎬ其中 １９ 个序列重复了 ２ 次、

８１ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



图 １　 川柿叶绿体基因组的基因图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｍａｐ ｏｆ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

３ 个序列重复了 ３ 次、２ 个序列重复了 ６ 次、２ 个序

列重复了 ４ 次、１ 个序列重复了 １２ 次、１ 个序列重

复了 ５ 次ꎮ １７ 个串联重复发生在基因间隔区

( ＩＧＳ)、７ 个发生在基因 ｙｃｆ２ 上、 １ 个位于基因

ｎｄｈＦ、其余 ２ 个分布在基因 ｎｄｈＡ 的内含子上ꎮ 在

川柿叶绿体基因组共检测到 ３４ 个简单重复序列

ＳＳＲꎬ其中 ３３ 个为单核苷酸重复序列ꎬ另外 １ 个为

复合 ＳＳＲ(表 ２)ꎮ 单核苷酸重复序列的重复单元

大部分为碱基 Ａ 或碱基 Ｔꎬ只在 ＬＳＣ 区出现了一

个 Ｇ 碱基的重复单元ꎮ 五核苷酸重复序列 １ 个ꎬ
重复单元为 ＡＧＴＴＴꎮ
２.３ 序列变异分析

通过计算比较了 １２ 个柿属物种叶绿体全基因

组序列间的核苷酸多样性 (Ｐ ｉ)ꎮ 图 ２ 结果显示ꎬ

９１１ 期 杨楠等: 极小种群植物川柿叶绿体基因组特征与系统发育分析



表 １　 川柿叶绿体基因组注释基因表
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

基因分类
Ｃａｔｅｇｏｒｙ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因分组
Ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅ

自我复制相关基因
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｎｇ
ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ

核糖体 ＲＮＡ 基因
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ ｇｅｎｅ

ｒｒｎ１６( ×２)ꎬ ｒｒｎ２３ ( ×２)ꎬ ｒｒｎ４.５ ( ×２)ꎬ ｒｒｎ５ ( ×２)

转运 ＲＮＡ 基因
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ ｇｅｎｅ

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ( ×２)ꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ ｔｒｎｆＭ￣
ＣＡＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎＧ￣ＵＣＣꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧꎬ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ ( ×２)ꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ
( ×２)ꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ ( ×２)ꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬ
ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ ( ×２)ꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ ( ×２)ꎬ ｔｒｎＲ￣
ＵＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬ ｔｒｎＶ￣
ＧＡＣ ( ×２)ꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ

核糖体蛋白小亚基基因
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｇｅｎｅ

ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７ ( ×２)ꎬ ｒｐｓ８ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２ ( ×２)ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ
ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２

核糖体蛋白大亚基基因
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｇｅｎｅ

ｒｐｌ２ ( ×２)ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３ ( ×２)ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ
ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

光合作用相关基因
Ｇｅｎｅ ｉｎｖｏｌｖｉｎｇ ｉｎ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ＡＴＰ 酶合成基因
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

装配 / 稳定光系统 Ⅰ 基因
Ａｓｓｅｍｂｌｙ / ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ ｇｅｎｅ

ｙｃｆ３ꎬ ｙｃｆ４

细胞色素 ｂ / ｆ 复合物基因
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｇｅｎｅ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

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

ｃｃｓＡ

ＮＡＤＨ 脱氢酶基因
ＮＡＤＰＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ

ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＢ ( ×２)ꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ
ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫ

光系统 Ⅰ 基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ ｇｅｎｅ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＪ

光合系统 Ⅱ 基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ ｇｅｎｅ

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

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基基因
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｇｅｎｅ

ｒｂｃＬ

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ

蛋白水解作用基因
Ｐｒｏｔｅｏｌｙｓｉｓ ｇｅｎｅ

ｃｌｐＰ

成熟酶基因
Ｍａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｍａｔＫ

包裹膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ

ｃｅｍＡ

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基基因
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｇｅｎｅ

ａｃｃＤ

转录起始因子基因
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＩＦ￣１ ｇｅｎｅ

Ｉｎｆ Ａ

ＴＩＣ 复合体组成基因
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｆ ＴＩＣ ｃｏｍｐｌｅｘ ｇｅｎｅ

ｙｃｆ１

假定叶绿体开放性阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ ｇｅｎｅ

ｙｃｆ２ ( ×２)ꎬ ｙｃｆ１５ ( ×２)

０２ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 ２　 川柿叶绿体基因组所含简单重复序列 (ＳＳＲ)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) ｉｎ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

类型
Ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ

起始位点
Ｓｔａｒｔ

终止位点
Ｅｎｄ

序列所在区域
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

ｐ１ (Ａ) １４ ３９１ ４０４ ＩＧＳ ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｐｓｂＡ)

ｐ１ (Ａ) １１ ４ ８３２ ４ ８４２ ＩＧＳ ( ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ￣ｒｐｓ１６)

ｐ１ (Ｔ) １０ １１ ２２８ １１ ２３７ ＩＧＳ ( ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ￣ａｔｐＡ)

ｐ１ (Ａ) １０ １３ ６７０ １３ ６７９ ａｔｐＦ

ｐ１ (Ｔ) １１ １４ １８２ １４ １９２ ＩＧＳ (ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ)

ｐ１ (Ｔ) １０ １５ ５３４ １５ ５４３ ＩＧＳ (ａｔｐＨ￣ａｔｐＩ)

ｐ１ (Ｔ) １１ １６ ７２７ １６ ７３７ ＩＧＳ (ａｔｐＩ￣ｒｐｓ２)

ｐ１ (Ａ) １０ １７ ５４８ １７ ５５７ ＩＧＳ ( ｒｐｓ２￣ｒｐｏＣ２)

ｐ１ (Ｔ) １１ １９ ７５５ １９ ７６５ ｒｐｏＣ２

ｐ１ (Ｔ) １０ ２７ ４７４ ２７ ４８３ ｒｐｏＢ

ｐ１ (Ａ) １０ ４９ ３２７ ４９ ３３６ ＩＧＳ ( ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ)

ｐ１ (Ｔ) １２ ５２ ６５０ ５２ ６６１ ＩＧＳ (ｎｄｈＫ￣ｎｄｈＣ)

ｐ１ (Ｔ) １０ ５３ ４５３ ５３ ４６３ ＩＧＳ (ｎｄｈＣ￣ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ)

ｐ１ (Ｔ) １０ ５７ ０７４ ５７ ０８３ ａｔｐＢ

ｐ１ (Ｇ) １０ ５７ ６７０ ５７ ６７９ ＩＧＳ (ａｔｐＢ￣ｒｂｃＬ)

ｐ１ (Ａ) １０ ６６ ６７０ ６６ ６７９ ＩＧＳ ( ｐｅｔＡ￣ｐｓｂＪ)

ｐ１ (Ｔ) １３ ６９ ８７４ ６９ ８８６ ＩＧＳ ( ｔｒｎＰ￣ＵＧＧ￣ｐｓａＪ)

ｐ１ (Ｔ) １０ ７４ ３４９ ７４ ３５８ ｃｌｐＰ

ｐ１ (Ａ) １１ ７８ ４５４ ７８ ４６４ ｐｅｔＢ

ｐ１ (Ｔ) １０ ８１ ０１０ ８１ ０１９ ＩＧＳ ( ｐｅｔＤ￣ｒｐｏＡ)

ｐ１ (Ｔ) １０ ８１ ２６７ ８１ ２７６ ｒｐｏＡ

ｐ１ (Ｔ) １０ ８３ １８４ ８３ １９３ ＩＧＳ ( ｉｎｆＡ￣ｒｐｓ８)

ｐ１ (Ｔ) １０ ８７ ３２４ ８７ ３３３ ＩＧＳ ( ｒｐｓ１９￣ｒｐｌ２)

ｐ１ (Ａ) １０ １１０ ９７６ １１０ ９８５ ＩＧＳ ( ｒｒｎ５￣ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ)

ｐ５ (ＡＧＴＴＴ) ３ １５ １１７ １６４ １１７ １７８ ＩＧＳ ( ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)

ｃ
(Ｔ) １０ ｃａｔｔｔｔｔｔａａｔｇａｔｔｃａｔｔｔｔ
ｔｃａｔｔｔａｔｃｔｇａｔｔｔｃａｔａａａｔａｔｇ (Ａ)

１０ ｃｇｔｔｔｔｔｔｇ (Ｔ) １２
８７ １１７ ３５９ １１７ ３６８ ＩＧＳ ( ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)

ｐ１ (Ｔ) １０ １２４ ０３１ １２４ ０４０ ｎｄｈＡ

ｐ１ (Ｔ) １１ １２４ ２８８ １２４ ２９８ ｎｄｈＡ

ｐ１ (Ｔ) １１ １２９ ０１５ １２９ ０２５ ｙｃｆ１

ｐ１ (Ｔ) １０ １２９ ５０６ １２９ ５１５ ｙｃｆ１

ｐ１ (Ｔ) １０ １２９ ９７４ １２９ ９８３ ｙｃｆ１

ｐ１ (Ｔ) １０ １３１ １２０ １３１ １２９ ｙｃｆ１

ｐ１ (Ｔ) １０ １３４ ２３６ １３４ ２４５ ＩＧＳ ( ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ￣ｒｒｎ５)

ｐ１ (Ａ) １０ １５７ ８８８ １５７ ８９７ ＩＧＳ ( ｒｐｌ２３￣ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ)

　 注: ｐ１ / ｐ５. 单核苷酸 / ５ 核苷酸重复数ꎻ ｃ. 复合 ＳＳＲｓꎻ ＩＧＳ. 基因间隔区ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｐ１ / ｐ５. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｏｎｏ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ / ｐｅｎｔａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓꎻ ｃ. Ｃｏｍｐｏｕｎｄ ＳＳＲｓꎻ ＩＧＳ. Ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ.
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图 ２　 １２ 个柿属物种叶绿体基因组核苷酸多样性(Ｐ ｉ)的滑动窗口分析

Ｆｉｇ. ２　 Ｓｌｉｄｉｎｇ ｗｉｎｄｏｗ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ (Ｐｉ) ｉｎ １２ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

Ｐ ｉ 值区间为 ０ ~ ０.０５３ ５９ꎬ平均值为 ０.００６ ９９ꎮ 各

分区中ꎬＬＳＣ 区 Ｐ ｉ 值为 ０ ~ ０.０５３ ５９ꎬＳＳＣ 区 Ｐ ｉ 值

０ ~ ０.０３８ ６３ꎬＩＲ 区 Ｐ ｉ 值为 ０ ~ ０.０１５ ７ꎮ ＬＳＣ 区的

高变 区 域 ( Ｐ ｉ > ０. ０３ ) 包 括 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｐｓｂＡ、 ｔｒｎＴ￣
ＵＧＵ￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、ｐｅｔＡ￣ｐｓｂＪ、 ｐｓｂＥ￣ｐｅｔＬ、 ｙｃｆ２ꎬ ＳＳＣ 区的

高变区域(Ｐ ｉ>０.０２)为 ｎｄｈＦ￣ｒｐｌ３２、ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ、
ｃｃｓＡ￣ｎｄｈＤ、ｙｃｆ１ꎬ ＩＲ 区 的 高 变 区 域 ( Ｐ ｉ > ０. ０１ )
为 ｒｐｌ２ꎮ

此外ꎬ还分别统计了 １２ 个柿属物种叶绿体全

基因组、编码区、非编码区ꎬ以及 ＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区、
ＩＲ 区变异位点的数量和百分比ꎮ 叶绿体全基因组

共发现 ３ ９８０ 个变异位点ꎬ占比 ２.４３％ꎻ编码区变

异位点 １ １４１ 个ꎬ占比 １.２３％ꎻ非编码区变异位点

２ ４４４个ꎬ占比 ３.０９％ꎮ 在 ４ 个分区中ꎬＬＳＣ 区变异

位点数量最多ꎬ为 １ ５８８ 个ꎬ占比 １. ７８％ꎻ其次是

ＳＳＣ 区ꎬ为 ８６３ 个ꎬ占比 ４.６０％ꎻＩＲ 区变异位点最

少ꎬ仅有 １１９ 个ꎬ占比 ０.４５％ꎮ
在 １２ 种柿属植物叶绿体基因组中ꎬ编码区共

发现含有变异位点的基因 ２１ 个ꎬ不同基因变异位

点从高到低占比为 ２５.９４％ ~ １.１５％(附表 ２)ꎮ 其

中ꎬｐｓｂＫ 变异位点百分比最高ꎬ为 ２５.９４％ꎮ 在 ２１
个基因中ꎬ１６ 个位于 ＬＳＣ 区、３ 个位于 ＩＲ 区、２ 个

位于 ＳＳＣ 区ꎮ 非编码区共发现含变异位点的基因

序列 １１８ 条ꎬ不同序列变异位点从高到低占比为

４９.３０％ ~ ０. １８％ꎮ 其中ꎬ ｒｐｓ１２￣２￣ｒｐｓ１２￣１ 变异位点

百分比最高ꎬ为 ４９.３０％ꎮ 非编码区变异位点百分

比最高的 ２０ 个基因序列如表 ４ 所示ꎮ
２.４ 密码子偏好性分析

川柿叶绿体全基因组序列中的蛋白编码基因

共包含 ５２ ６３９ 个密码子ꎬ高频密码子(ＲＳＣＵ>１)
共有 ３１ 个ꎮ 其中ꎬ以 Ａ 结尾的 １３ 个、以 Ｕ 结尾的

１２ 个、以 Ｃ 结尾的 ３ 个、以 Ｇ 结尾的 ３ 个(图 ３)ꎮ
密码子 Ａｕｇ、Ｔｒｐ 的 ＲＳＣＵ 值为 １ꎬ表示其无偏好

性ꎮ 在这些密码子所编码的蛋白质中ꎬ亮氨酸

(Ｌｅｕ) 所占数量最多ꎬ含 ５ ０９６ 个密 码 子ꎬ占 比

９.６８％ꎻ色氨酸(Ｔｒｐ)所占数量最少ꎬ含 ６８９ 个密码

子ꎬ占比 １.３１％ꎮ
２.５ 选择压力分析

对川柿、老鸦柿、乌柿、海南柿叶绿体基因组

的 ７８ 个共有蛋白编码基因进行选择压力检测(图
４)ꎮ 图 ４ 结果表明ꎬ在两两物种的比较中ꎬ各基因

的 ｄＮ 平均值为 ０.４７０ ０ꎬｄＳ 平均值为 ０.６５２ １ꎬｄＮ
最高的基因为 ｐｅｔＤ( ２. ０５４ ９)ꎬｄＳ 最高的基因为

ｒｐｏＣ１(３.３５２ ４)ꎬω( ｄＮ / ｄＳ)平均值为 ０.７２０ ８ꎮ 共

有 ８ 个基因 ( ｎｄｈＢ、 ｎｄｈＧ、 ｎｄｈＩ、 ｒｂｃＬ、 ｒｐｏＢ、 ｐｅｔＢ、
ｐｅｔＤ、ｒｐｓ１２)的 ω 平均值大于 １ꎬ４１ 个基因的 ω 等
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图 ３　 川柿叶绿体基因组的密码子偏好性 ＲＳＣＵ 值
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｄｏｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

图 ４　 川柿与老鸦柿、乌柿、海南柿叶绿体基因组中 ７８ 个共有蛋白编码基因的 ω 值
Ｆｉｇ. ４　 ω ｖａｌｕｅ ｏｆ ７８ ｓｈａｒｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ

ｓｕｔｃｈｕｅｎｓｉｓꎬ Ｄ. ｒｈｏｍｂｉｆｏｌｉａꎬ Ｄ. ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｄ. ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ
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于 ０ꎬ其余基因的 ω 平均值均小于 １ꎮ 对于川柿而

言ꎬ两两物种比较中ꎬ基因 ｒｐｓ１２ 的 ω 最大ꎬ为

３.９５７ ３ꎬ出现在川柿与海南柿的比较中ꎮ 基因

ｎｄｈＧ 和 ｎｄｈＩ 的 ω 较大ꎬ分别为 ２.５８９ ０ 和 ２.５６３ ９ꎬ
出现在川柿与乌柿及川柿与海南柿的比较中ꎮ
２.６ 系统发育分析

分别以叶绿体全基因组、非编码区序列、非编

码区 ２０ 个变异热点区域的一致性序列以及编码

区序列 ４ 个不同的数据集ꎬ进行包括川柿在内的

１２ 种柿属植物的系统发育分析(图 ５:ａ－ｄ)ꎮ 全基

因组、非编码区序列、非编码区变异热点序列 ３ 个

系统树(图 ５:ａ－ｃ)均强烈支持川柿与乌柿和老鸦

柿亲缘关系最为接近ꎬ乌柿与老鸦柿互为姐妹种ꎬ
川柿与这 ２ 个种形成姐妹群(支持率均为 ＰＰ / ＢＳ:
１ / １００)ꎮ 这 ３ 个种又与海南柿形成姐妹群ꎬ共同

构成一个单系分支ꎮ 在以上 ４ 个物种构成的分支

中ꎬ海南柿位于基部ꎬ较先分化ꎮ 海南柿与其他 ３
个种的姐妹关系在全基因组系统树上表现为强支

持(图 ５:ａ)ꎬ但在非编码区及其变异热点系统树上

的靴带支持率却较弱(图 ５:ｂꎬ ｃ)ꎮ
在编码区序列构建的系统树上ꎬ川柿的近缘

类群与以上 ３ 个数据集的系统树相比有一些差异

(图 ５: ｄ )ꎮ 老 鸦 柿 先 与 美 洲 柿 ( Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ
ｖｉｒｇｉｎｉａｎａ)形成姐妹群ꎬ二者再与乌柿形成姐妹

群ꎬ川柿则是这 ３ 个种的姐妹群ꎮ 海南柿与川柿、
乌柿、老鸦柿及美洲柿共同构成一个单系分支ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 叶绿体基因组特征分析

本研究中ꎬ川柿叶绿体全基因组为典型的四

分体结构ꎬ基因组全长 １５７ ９１７ ｂｐꎬ共编码 １１３ 个

基因ꎬ没有发生基因重排现象ꎮ 经比较ꎬ在基因组

结构、大小及基因类型和排列顺序等方面ꎬ川柿与

柿属其他 １１ 个物种的叶绿体全基因组非常相似ꎮ
周晓君等(２０２０)研究表明基因组的 ＧＣ 含量是判

断物种间亲缘关系的重要指标ꎬ本研究川柿叶绿

体基因组的 ＧＣ 含量与其他 １１ 个物种一致ꎬ均为

３７.４％ꎮ 这表明柿属物种的叶绿体基因组结构较

为保守ꎮ
基因组中存在的重复序列在序列变异中发挥

着重要作用ꎬ其长度影响基因组的结构和功能

(Ｗｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 在许多已知的被子植物中

都发现叶绿体基因组具有不同类型的重复序列ꎬ
特别是在基因间隔区中(Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 本

研究川柿叶绿体基因组的长重复序列中ꎬ６３.０％的

重复序列位于非编码区ꎬ在串联重复序列中也得

到了类似的结果ꎬ７０.０％的序列位于非编码区ꎮ 检

测到的 ３ 种重复序列类型中ꎬ回文序列占比最高ꎬ
为４９.０％ꎮ这一结果与柿属其他一些种类相似ꎬ在
柿、油柿、金枣柿、粉叶柿、君迁子中ꎬ重复序列同

样主要分布于非编码区ꎬ并且回文序列占比最高

(Ｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
简单重复序列 ＳＳＲ 具有含量丰富、多态性高、

共显性等优点ꎬ被广泛用作分子标记 (罗冉等ꎬ
２０１０)ꎮ 戚建锋等(２０１８)已将 ＳＳＲ 成功应用于柿

地方品种的鉴定中ꎮ 在所有 ＳＳＲ 类型中ꎬＡ 和 Ｔ
是最常用的碱基ꎬ很少包含碱基 Ｇ 或 Ｃ 重复ꎬ这可

能是 因 为 碱 基 Ａ / Ｔ 比 碱 基 Ｇ / Ｃ 更 容 易 改 变

(Ｋｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 本研究川柿叶绿体基因组

鉴定出的 ３４ 个 ＳＳＲ 中ꎬ仅一个位点由碱基 Ｃ、Ｇ 组

成ꎮ 此外ꎬ 非编码区 ＳＳＲ 位点出现的数量占比

６１.８％ꎬ远多于编码区ꎮ 川柿 ＳＳＲ 以上特点与其他

很多被子植物叶绿体基因组 ＳＳＲ 序列组成的规律

基本一致(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ这可能是导致叶绿体

基因组具有较强保守性的原因之一ꎮ 这些 ＳＳＲ 序

列为川柿的遗传多样性研究提供了候选的分子

标记ꎮ
密码子的使用偏好性与物种长期的进化过程

密切相关ꎬ能够对基因功能及其编码蛋白的表达

产生影响(冉然等ꎬ ２０２２)ꎮ 川柿叶绿体基因组密

码子具有明显的 Ａ / Ｕ 偏好性ꎬ此特征与其他柿属

植物及很多双子叶植物相似( Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ 傅

建敏等ꎬ ２０１７)ꎮ 与已报道的 ５ 种柿属(柿、油柿、
君迁子、金枣柿、粉叶柿)叶绿体基因组密码子比

较发现(傅建敏等ꎬ ２０１７)ꎬ在共有密码子中ꎬ有 ８
个密码子的使用频率不同:在 ＧＧＵ、ＡＧＵ、ＣＧＵ 中ꎬ
这 ５ 个柿属植物的 ＲＳＣＵ>１ꎬ而川柿 ＲＳＣＵ<１ꎻ在
ＡＵＡ、ＧＧＧ、ＡＧＧ、ＣＣＣ、ＡＣＣ 中ꎬ这 ５ 个柿属植物的

ＲＳＣＵ<１ꎬ而川柿 ＲＳＣＵ>１ꎬ显示川柿对这些密码子

的使用频率有一定的独特性ꎮ
本研究中ꎬ对川柿及其他 １１ 种柿属植物叶绿

体基因组序列的变异分析显示ꎬＬＳＣ 区包含最多

核苷酸变异值高的序列ꎬ表明 ＬＳＣ 区具有更高的
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ａ. 叶绿体基因组序列ꎻ ｂ. 非编码区序列ꎻ ｃ. 非编码区高变位点序列ꎻ ｄ. 编码区序列ꎮ
ａ. Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎻ ｂ. Ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎻ ｃ. Ｈｉｇｈｌｙ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎꎻ ｄ. Ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ.

图 ５　 基于 １２ 种柿属植物叶绿体基因组序列所构建的 ＭＬ 系统树 [分支上的
数字表示后验概率(ＰＰ)和靴带值(ＢＳ)]

Ｆｉｇ. ５　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅｓ ｏｆ １２ Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
[Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ (ＰＰ) ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ (ＢＳ) ｖａｌｕｅｓ]
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序列多样性水平ꎮ 在编码区与非编码区的比较

中ꎬ非编码区变异位点数量和比例明显高于编码

区ꎬ表明编码区更加保守ꎬ这与大多数被子植物的

结果相一致(Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 通过比较共选

定了 １０ 个高变热点区域ꎬ其中 ＬＳＣ 区 ５ 个、ＳＳＣ 区

４ 个、ＩＲ 区 １ 个ꎮ 这些高变热点区域提供了非常

有价值的变异信息ꎬ可作为潜在的分子标记用于

柿属物种鉴定和系统发育研究ꎮ
不同的环境会对物种产生不同的选择压力ꎬ

蛋白编码基因中非同义突变率(ｄＮ)与同义突变率

(ｄＳ)的比值 ω 是一个衡量分子进化选择压力的重

要指标(Ｄｏｓ ｒｅｉｓꎬ ２０１５)ꎮ ω ＝ １ 表示基因受到中

性选择ꎬω>１ 表示基因受到正选择ꎬω<１ 表示基因

受到负选择ꎮ 本研究对川柿、老鸦柿、乌柿、海南

柿 ４ 个物种共有的 ７８ 个叶绿体蛋白编码基因进行

两两比较ꎬ发现 ４１ 个基因的 ω 平均值为 ０ꎬ意味着

在适应性进化过程中ꎬ多数基因并没有发生同义

和非同义替换ꎬ在一定程度上表明了柿属基因的

稳定性ꎮ 对于川柿而言ꎬｒｐｓ１２、ｎｄｈＧ 和 ｎｄｈＩ 的 ω>
２ꎬ显示这几个基因受到较强烈的正选择压力ꎮ
ｒｐｓ１２ 基因在所有叶绿体基因中结构极为特殊且高

度 保 守 ( 平 晶 耀 等ꎬ ２０２１ )ꎮ Ｍａｒｔíｎ 和 Ｓａｂａｔｅｒ
(２０１０)的研究表明 ｎｄｈ 基因可能参与叶绿体对光

氧化胁迫的保护ꎬ同时植物抗氧化胁迫能力与其

对其他环境条件的抗性密切相关ꎮ 因此ꎬｒｐｓ１２ 和

ｎｄｈ 基因对研究川柿和柿属植物叶绿体基因组适

应性进化过程以及进化速率具有重要价值ꎮ
３.２ 系统发育分析

近年来ꎬ对于柿属的部分种类ꎬ国内外基于叶

绿体全基因组、叶绿体基因片段以及核基因片段ꎬ
已进行了一些分子系统学研究ꎬ为了解柿属的系

统发育提供了重要线索ꎮ 虽然川柿早在 １９４５ 年

即已发表ꎬ但直到近年才在野外被再次发现ꎬ目前

对川柿的研究极少ꎬ其系统亲缘关系也不明确ꎮ
本研究中ꎬ叶绿体全基因组、非编码区以及非

编码区变异热点构建的系统发育树均显示川柿与

老鸦柿和乌柿亲缘关系最为接近ꎬ并且支持率均

为最高ꎮ 老鸦柿与乌柿的形态特征非常相似ꎬ以
至于过去老鸦柿的标本常被误定为乌柿(吴征镒

和崔鸿宾ꎬ １９８７)ꎮ 本研究中ꎬ二者的果实均较

小ꎬ直径 １.５ ~ ３ ｃｍꎬ比川柿果实略小ꎬ其他形态特

征与川柿很相似ꎮ 在地理分布上ꎬ川柿、老鸦柿和

乌柿在中国均分布于亚热带山地ꎬ在生境上非常

相似ꎮ 这 ３ 种柿树进而与分布于海南热带常绿阔

叶林的海南柿组成一个单系ꎬ显示有最近的共同

祖先ꎮ 海南柿果实直径 ３ ~ ４ ｃｍ 且幼时密被毛ꎬ与
川柿果实大小相近ꎮ

在编码区构建的系统树中ꎬ美洲柿与老鸦柿

聚为同一分支ꎬ与乌柿形成姐妹群ꎬ进而与川柿汇

于同一分支ꎮ 然而ꎬ美洲柿的染色体为 ６ 倍体

(２ｎ ＝ ９０)ꎬ而老鸦柿染色体为 ４ 倍体 ( ２ｎ ＝ ６０)
(Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８)ꎮ 其他叶绿体和核基因片段

分子证据显示ꎬ美洲柿与柿、油柿和君迁子关系密

切ꎬ而与老鸦柿关系较远(Ｙｏｎｅｍｏｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ
Ｔｕｒｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 张永芳等(２０１６)和胡超琼

等(２０１８)对部分柿属植物花粉形态的观察显示ꎬ
美洲柿、柿、油柿、粉叶柿在花粉表面纹饰上非常

相似ꎬ而乌柿花粉表面呈现较多的褶皱ꎬ与这些种

类有较大差异ꎮ 编码区系统树的不一致可能是因

叶绿体基因组编码区序列较为保守、变异信息位

点较少而导致ꎮ
另外ꎬ由 分 布 于 东 南 亚 的 Ｄ. ｂｌａｎｃｏｉ 和 Ｄ.

ｃｅｌｅｂｉｃａ 以及中国海南的琼岛柿(Ｄ. ｍａｃｌｕｒｅｉ)组成

的分支ꎬ与其他国内种类分支的拓扑关系在 ４ 个

系统树中并不完全一致ꎬ并且支持率均很低ꎬ显示

叶绿体基因组数据尚不能阐明这 ３ 种柿树的系统

发育关系ꎬ需进一步深入研究ꎮ
综上所述ꎬ基于叶绿体全基因组、非编码区及

其变异热点所得到的川柿系统发育研究结果与其

他已有证据的相一致ꎮ 因此ꎬ在这 １１ 个柿属物种

中ꎬ与川柿亲缘关系最近的是乌柿和老鸦柿ꎮ 在

全基因组、非编码区及其变异热点建立的 ３ 个系

统树中ꎬ全基因组系统树的支持率最高ꎬ显示应该

优先选择信息位点最多的叶绿体全基因组进行柿

属的系统发育研究ꎮ
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