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摘　 要: 中甸刺玫(Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ)是云南香格里拉市的特有“极危”植物和国家二级重点保护植物ꎬ也是著

名的高山花卉和重要的十倍体月季种质资源ꎬ种内存在丰富的表型多样性ꎮ 为了澄清中甸刺玫种内表型变

异的遗传背景ꎬ该文利用二代测序技术对 ４０ 个不同表型的中甸刺玫代表性个体的叶绿体基因组进行测序、
组装注释和比较分析ꎮ 结果表明:(１)中甸刺玫的基因组序列长 １５７ １７３~ １５７ ２６１ ｂｐꎬ植株间仅相差 ８８ ｂｐꎬ
共编码 １３２ 个功能基因ꎬ主要为与光合作用和自我复制相关的基因ꎮ 全部基因共由 ２７ １５５ 个密码子编码ꎬ
以 Ａ－和 Ｕ－为末端的密码子较常见ꎮ (２)中甸刺玫的叶绿体基因组共鉴定出 ３６ 个重复序列和 ７３ 个简单重

复序列(ＳＳＲｓ)ꎬ后者大部分为单核苷酸 ＳＳＲｓꎬ主要位于大单拷贝(ＬＳＣ)区的基因间隔区ꎮ (３)中甸刺玫种

内叶绿体全基因组的单倍型多样性为 ０.９２８± ０.０２７ꎬ核酸多态性(Ｐ ｉ)为０.０００ １２ꎻ位于 ＬＳＣ 的 ｐｅｔＮ￣ｔｒｎＤ、
ｐｓａＡ￣ｙｃｆ３ 等基因间隔区ꎬ以及 ｒｐｓ１６ 和 ｙｃｆ１ 等基因的核酸多态性相对较高ꎻ不同表型的代表性个体的叶绿体

基因组间在结构上不存在大片段或基因的逆转或者丢失ꎮ 该研究结果表明ꎬ中甸刺玫种内在叶绿体基因组

大小、序列和结构等方面均高度保守ꎬ其种内丰富的表型多样性并非由叶绿体基因组变异而引起ꎮ
关键词: 中甸刺玫ꎬ 叶绿体基因组ꎬ 比较基因组ꎬ 简单重复序列ꎬ 核酸多态性ꎬ 密码子偏好
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Ｒ. ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｌａｎｔｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ ２０００ ｐｌａｔｆｏｒｍꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ａｓｓｅｍｂｌｅｄꎬ ａｎｎｏｔａｔｅｄꎬ ｃｏｍｐａｒｅｄ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ( １)
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｒ. ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｗｅｒｅ １５７ １７３ － １５７ ２６１ ｂｐ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｗｉｔｈ ａ ｓｉｚｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ８８ ｂｐ ａｍｏｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ １３２ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓꎬ ｍａｉｎｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｓｅｌｆ￣
ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２７ １５５ ｃｏｄｏｎｓꎬ ｐｒｅｆｅｒｒｉｎｇ ｕｓｉｎｇ ｃｏｄｏｎ ｅｎｄｉｎｇ ｏｆ Ａ ｏｒ Ｕꎬ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ａｌｌ ｔｈｅ ｃｏｄｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ. (２) Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３６ ｒｅｐｅａｔｓ ａｎｄ ７３ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲｓ) ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ
Ｒ. ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ. Ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ＳＳＲｓ ｗｅｒｅ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｓｃａｌｅ
(ＬＳＣ). ( ３) Ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ４０ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｗａｓ ０. ９２８ ± ０. ０２７ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (Ｐｉ) ｗａｓ ０.０００ １２. Ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｐｅｔＮ￣ｔｒｎＤ ａｎｄ ｐｓａＡ￣ｙｃｆ３ꎬ ｇｅｎｅ ｒｐｓ１６ ａｎｄ ｙｃｆ１ ｗｅｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ
ｍｏｒｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ. Ｎｏ ｒｅｖｅｒｓｅ ｏｒ ｌｏｓｓ ｏｆ ｌａｒｇｅ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｓｉｚｅꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｉｔｈｉｎ Ｒ. ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ. Ｔｈｅ ｒｉｃｈ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ｎｏｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｌａｎｔｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲｓ)ꎬ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (Ｐｉ)ꎬ ｃｏｄｏｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

　 　 叶绿体在植物的生活史中具有重要作用

(Ｗｉｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 大多数维管植物的叶绿体

基因组长度约为 １５０ ｋｂꎬ为保守的四分体结构ꎬ包
括一个大单拷贝区( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ)、一个

小单拷贝区(ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣ)和两个反向重

复区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＲｓ) (Ｗｉｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ
Ｓｈｅｔｔｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 高等植物

的叶绿体基因组高度保守ꎬ但某些类群的叶绿体

基因组中存在大片段的倒置(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)、大
量重复序列(Ｇｕｉｓｉｎｇｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)、基因丢失或

假基因化(Ｙｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)以及 ＩＲ 区的扩张或收

缩(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 叶绿体基因

组在大多数被子植物中为母系遗传 ( Ｎｅａｌｅ ＆
Ｓｅｄｅｒｏｆｆꎬ １９８９ꎻＤａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 与核基因组

相比ꎬ叶绿体基因组具有分子量低、结构简单、保
守性强等特点ꎬ还包含大量的重复序列ꎬ包括简单

重 复 序 列 ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲｓ )
(Ｃａｖａｌｉｅｒ￣Ｓｍｉｔｈꎬ ２００２)ꎮ 因此ꎬ被广泛应用于系统

发育、ＤＮＡ 条形码、基因工程和亲缘关系等研究

(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 随着二代测序技术 ( ｎｅｘｔ￣
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ＮＧＳ)的发展ꎬ越来越多的植

物叶绿体全基因组序列被报道ꎬＮＣＢＩ 数据库迄今

已公布了超过８ ５００个植物叶绿体基因组ꎮ
中甸刺玫(Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ)是云南省香格里拉

市的特有“极危”植物(Ｋｕ ＆ Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎꎬ ２００３ꎻ覃
海宁等ꎬ２０１７)ꎬ也是国家二级保护植物( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ. ｆｏｒｅｓｔｒｙ. ｇｏｖ. ｃｎ / ｍａｉｎ / ３９５４ / ２０２１０９０８ /

１６３９４９１７０３７４０５１.ｈｔｍｌ)ꎮ 中甸刺玫是著名的高山

花卉(Ｌｉ ＆ Ｚｈｏｕꎬ ２００５)和重要的月季种质资源ꎬ
既耐寒(邓菊庆等ꎬ２０１３)ꎬ也高抗蚜虫(范元兰等ꎬ
２０２１)ꎮ 自 Ｊｉａｎ 等(２０１０)发现其是蔷薇属野生种

中唯一的最高倍性———十倍体( ２ｎ ＝ １０ｘ ＝ ７０)以

来ꎬ人们对中甸刺玫的生境和群落特征(关文灵

等ꎬ２０１２)、繁育系统(伍翔宇等ꎬ２０１４)、种群现状

(周玉泉等ꎬ２０１６)、系统位置(王开锦等ꎬ２０１８)、
基于染色体荧光原位杂交的核型特征(方桥等ꎬ
２０２０)以及遗传多样性和遗传结构 ( Ｊｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ａ)等进行了系统研究ꎬ发现中甸刺玫种内存

在丰富的表型多样性ꎬ其中花色和花型变异尤其

显著(李树发等ꎬ２０１３ꎻＪｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ａ)ꎮ
理解多倍性如何修饰表型性状是进化生物学

的一个研究热点和主要目标(Ｂａｌａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
大量研究表明自然形成或人工诱导的多倍体植物

都会产生遗传和表观遗传的改变ꎬ从而改变基因

的表达ꎬ使其在遗传、生理和形态上产生分化ꎬ形
成新的表型(Ｒａｍｓｅｙ ＆ Ｓｃｈｅｍｓｋｅꎬ ２００２)ꎮ 对于十

倍体的中甸刺玫而言ꎬ其种内丰富的表型变异的

机制尚不清楚ꎮ 中甸刺玫的高倍性特征ꎬ限制了

多种分子技术手段在其遗传背景研究上的应用ꎮ
Ｊｉａｎ 等(２０１７)报道了中甸刺玫的叶绿体基因组大

小、各分区的长度和 ＧＣ 含量、编码的基因数量等

基本信息ꎬ发现中甸刺玫的叶绿体基因组大小为

１５７ １８６ ｂｐꎬ与同属的单瓣月季花 ( Ｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ
ｖａｒ. ｓｐｏｎｔａｎｅａ)等其他植物相比ꎬ其叶绿体基因组

６１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



最大且在 ＬＳＣ 区的 ｐｓｂＭ 和 ｔｒｎＤ 之间有一个长为

５０５ ｂｐ 的插入ꎮ 在此基础上ꎬ为了探究中甸刺玫

种内表型变异的遗传背景ꎬ本研究利用二代测序

技术对 ４０ 个不同表型的中甸刺玫代表性个体的

叶绿体基因组进行了测序、组装和比较分析ꎬ探讨

以下问题:(１)中甸刺玫叶绿体基因组的序列特征

和密码子偏好性ꎻ(２)中甸刺玫种内不同表型个体

在叶绿体基因组上是否存在较大的变异ꎮ 以期为

中甸刺玫的物种形成和保护提供更多的遗传信

息ꎬ也为探讨其种内表型变异的分子机制提供叶

绿体基因组方面的基础数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究材料

用于叶绿体基因组序列特征分析的中甸刺玫

植株来源于香格里拉市小中甸镇和平村塘安培组

(９９°４９′３８.１″ Ｅ、２７°３２′１６.６８″ Ｎꎬ ３ ２４８ ｍ)ꎬ其原

始序列已上传至 ＮＣＢＩꎬ序列号为 ＭＧ４５０５６５.１ꎮ 其

余 ４０ 个不同表型的代表性植株的基本信息见表

１ꎮ 于 ２０２１ 年 ６ 月底在野外采集当年生成熟健康

叶片ꎬ立即用硅胶进行干燥ꎬ－１８ ℃低温保存用于

后续实验ꎮ
１.２ 研究方法

１.２.１ 基因组总 ＤＮＡ 的提取、测序、组装及注释 　
使用改良的 ＣＴＡＢ 法进行中甸刺玫叶片的总 ＤＮＡ
提取ꎬ达到建库测序要求的 ＤＮＡ 送到北京诺禾致源

科技股份有限公司用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２０００ 测序平台

进行建库测序ꎬ每个样品得到约 ３.５ Ｇｂ 的 １５０ ｂｐ 短

片段原始序列(ｒａｗ ｄａｔａ)ꎬ用 ＮＧＳＱＣ Ｔｏｏｌｋｉｔ＿ｖ２.３.３
软件(Ｐａｔｅｌ ＆ Ｊａｉｎꎬ ２０１２)按照默认参数对原始序列

进行过滤筛选ꎬ 得到高质量的有效序列 ( ｃｌｅａｎ
ｄａｔａ )ꎮ 使 用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ /
Ｋｉｎｇｇｅｒｍ / ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ)进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 从头组装ꎬ得到

叶绿体全基因组序列ꎮ 将组装好的基因组序列使

用 ＣｐＧＡＶＡＳ(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)自动进行注释ꎬ用
Ｇｅｎｉｏｕｓ ９.１(Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)进行校对和调整每

个注释基因的边界区域ꎬ采用 ＯＧＤＲＡＷ(Ｌｏｈｓｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)绘制叶绿体基因组物理图谱ꎮ
１.２.２ 叶绿体基因组结构分析 　 利用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ 软

件对已上传到 ＮＣＢＩ、序列号为 ＭＧ４５０５６５.１ 的中

甸刺玫叶绿体全基因组进行叶绿体全基因组编码

基因构成统计ꎮ 用 ＭＥＧＡ６( Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)

进行密码子偏好分析ꎬ计算同义密码子相对使用

值( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｖａｌｕｅｓꎻ ＲＳＣＵ)
并统计 ＡＴ 含量ꎮ 用重复序列分析软件 ＲＥＰｕｔｅｒ
软 件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｂｉｂｉｓｅｒｖ. ｃｅｂｉｔｅｃ. ｕｎｉ － ｂｉｅｌｅｆｅｌｄ. ｄｅ /
ｒｅｐｕｔｅｒ)(Ｋｕｒｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎬ搜索基因组中的正向

重复( ｆｏｒｗａｒｄ ｒｅｐｅａｔｓ)和反向重复( ｒｅｖｅｒｓｅ ｒｅｐｅａｔｓ)
序列ꎮ 软件运行时ꎬ设置搜索的重复序列长度不

小于 ２０ ｂｐꎬ序列一致性大于 ８５％ꎮ 此外ꎬ利用

ＭＩＳＡ(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)软件来鉴定简单重复序

列ꎬ搜索的阈值设置为单核苷酸、二核苷酸、三核

苷酸、四核苷酸、五核苷酸和六核苷酸重复次数分

别不小于 １０、５、４、３、３ 和 ３ꎮ
１.２.３ 种内不同个体的叶绿体基因组序列比较 　
在 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ 软件中调用 Ｍａｕｖｅ 程序(Ｄａｒｌｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４)对中甸刺玫 ４０ 个代表性植株的叶绿体基因

组进行比对ꎬ分析不同植株的叶绿体基因组间是

否存在大片段的逆转或丢失ꎮ 用 ＤＮＡＳＰ ｖ５.１０ 软

件(Ｌｉｂｒａｄｏ ＆ Ｒｏｚａｓꎬ ２００９)计算种内叶绿体基因

组的单倍型多样性和核苷酸多态性(Ｐ ｉ)ꎬ筛选叶

绿体基因组中的高变区ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 中甸刺玫叶绿体基因组的结构特征

中甸刺玫种内不同表型的 ４０ 个代表性植株的

叶绿体基因组序列的长度、各分区长度、ＧＣ 含量、
编码基因数目等基本信息见图 １ 和表 ２ꎮ 中甸刺

玫的基因组序列全长１５７ １７３ ~ １５７ ２６１ ｂｐꎬ植株间

相差 ８８ ｂｐꎮ 基因组最大的是 ７ － １ 号植株ꎬ为

１５７ ２６１ ｂｐꎬ基 因 组 最 小 的 是 ２ － ５ 号 植 株ꎬ 为

１５７ １７３ ｂｐꎮ ＬＳＣ 区长为 ８６ ３００ ~ ８６ ３５３ ｂｐꎬ相差

５３ ｂｐꎬ最长的是 ７－１ 号植株ꎬ最短的是 ２－５ 号植

株ꎻＳＳＣ 区长为 １８ ７６５ ~ １８ ８０３ ｂｐꎬ相差 ３８ ｂｐꎻ反
向重复 ＩＲ 区长度均为 ２６ ０５４ ｂｐꎬ说明种内基因组

大小的差异主要来源于 ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区ꎮ 基因组

的 ＧＣ 含量在不同个体间无显著差异ꎬ全基因组的

ＧＣ 含量均为 ３７. ２％ꎬ其中 ＩＲ 区的 ＧＣ 含量为

４２.７％ꎬＬＳＣ 区的 ＧＣ 含量为 ３５.２％ꎬＳＳＣ 区的 ＧＣ
含量为 ３１.２％ꎮ
２.２ 中甸刺玫叶绿体基因组的基因构成

由表 ３ 可知ꎬ中甸刺玫的叶绿体基因组共编码

１３２ 个功能基因ꎬ包括 ８７ 个蛋白质编码基因ꎬ３７
个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎮ 其中ꎬ与光合作

７１１ 期 王其刚等: 中甸刺玫的叶绿体基因组特征及种内变异



表 １　 不同表型的中甸刺玫代表性植株的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｐｌａｎｔｓ

编号
Ｃｏｄｅ

表型特征
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

花色
Ｆｌｏｗｅｒ ｃｏｌｏｒ

花直径
Ｆｌｏｗｅｒ ｓｉｚｅ

( ｃｍ)

花瓣数
Ｐｅｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

０－１ 白色 Ｗｈｉｔｅ １２.５ ５ 格桑公司苗圃 Ｎｕｒｓｅｒｙ ｏｆ Ｇｅｓａｎｇ Ｆｌｏｗｅｒ Ｃｏｍｐａｎｙ

０－２ 白色 Ｗｈｉｔｅ １０ ５ 格桑公司苗圃 Ｎｕｒｓｅｒｙ ｏｆ Ｇｅｓａｎｇ Ｆｌｏｗｅｒ Ｃｏｍｐａｎｙ

０－３ 粉白色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｗｈｉｔｅ ８ ~ ８.５ ５~ ７ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

０－４ 粉白色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｗｈｉｔｅ ６ ~ ７ ５~ ６ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

１－１ 玫红色 Ｒｏｓｅ ｒｅｄ １１ ５~ ８ 塘安培村 Ｔａｎｇ’ａｎｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

１－２ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ １０~ １２ ５~ ７ 塘安培村 Ｔａｎｇ’ａｎｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

１－３ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ １０~ １３ ５~ ７ 基公村 Ｊｉｇｏｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ

１－４ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ １０~ １２ ５~ ７ 基公村 Ｊｉｇｏｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ

１－５ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ １０ ５~ ７ 托木南村 Ｔｕｏｍｕｎａｎ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－１ 玫红色 Ｒｏｓｅ ｒｅｄ ７~ １０.５ ５ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－２ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ ６.５ ~ ９ ５ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－３ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ ８~ １０ ５ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－４ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ ８~ １０ ５ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－５ 粉红色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｒｅｄ ８~ １０ ５ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－６ 深粉红色 Ｄａｒｋ ｐｉｎｋ ７~ １０ ５ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

２－７ 桃红色 Ｃｒｉｍｓｏｎ ｒｅｄ ９~ １１ ５~ １１ 塘培村 Ｔａｎｇｐｅｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

３－１ 深桃红芯白 Ｄｅｅｐ ｃｒｉｍｓｏｎ ｒｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｉｔｅ ｃｏｒｅ ８ ５ 热水塘村 Ｒｅｓｈｕｉｔａｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ

３－２ 深桃红芯白 Ｄｅｅｐ ｃｒｉｍｓｏｎ ｒｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｉｔｅ ｃｏｒｅ ７~ １０ ５ 碧古村 Ｂｉｇｕ Ｖｉｌｌａｇｅ

３－３ 深桃红芯白 Ｄｅｅｐ ｃｒｉｍｓｏｎ ｒｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｉｔｅ ｃｏｒｅ ７~ １０ ５ 碧古村 Ｂｉｇｕ Ｖｉｌｌａｇｅ

４－１ 浅粉红色 Ｌｉｇｈｔ ｐｉｎｋ ８.５ ~ １１ ５ 胡批村 Ｈｕｐｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

４－２ 粉色 Ｐｉｎｋ ８~ １０ ５ 胡批村 Ｈｕｐｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

４－３ 粉色 Ｐｉｎｋ ８~ １０ ５ 胡批村 Ｈｕｐｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

４－４ 粉色 Ｐｉｎｋ ８~ １０ ５~ ７ 胡批村 Ｈｕｐｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

５－１ 粉红色 Ｒｅｄｄｉｓｈ ｐｉｎｋ ８~ １１ ５ 胡批村 Ｈｕｐｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

５－２ 粉红色 Ｒｅｄｄｉｓｈ ｐｉｎｋ １０~ １１ ５ 胡批村 Ｈｕｐｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

６－１ 深粉红色 Ｄａｒｋ ｐｉｎｋ ９~ １０ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

６－２ 深粉红色 Ｄａｒｋ ｐｉｎｋ ７~ １０ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

６－３ 深粉红色 Ｄａｒｋ ｐｉｎｋ １０~ １２ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

６－４ 深粉红色 Ｄａｒｋ ｐｉｎｋ ９~ １１ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

６－５ 深粉红色 Ｄａｒｋ ｐｉｎｋ ９~ １２ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

７－１ 粉红色 Ｒｅｄｄｉｓｈ ｐｉｎｋ ９~ １１ ５ 乃司村 Ｎａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

７－２ 粉红色 Ｒｅｄｄｉｓｈ ｐｉｎｋ ９~ １１ ５ 乃司村 Ｎａｉｓｉ Ｖｉｌｌａｇｅ

８－１ 淡粉色 Ｌｉｇｈｔ ｐｉｎｋ ７~ ８ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

８－２ 淡粉色 Ｌｉｇｈｔ ｐｉｎｋ ８~ １０ ５~ ８ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

８－３ 粉白色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｗｈｉｔｅ １１ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

８－４ 粉色 Ｐｉｎｋ ７~ １０ ５~ ７ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

８－５ 粉色 Ｐｉｎｋ ７~ １０ ５~ ７ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

８－６ 粉白色 Ｐｉｎｋｉｓｈ ｗｈｉｔｅ １０ ５ 布呵谷老村 Ｂｕｈｅｇｕｌａｏ Ｖｉｌｌａｇｅ

９－１ 淡粉色 Ｌｉｇｈｔ ｐｉｎｋ ９~ １２ ５ 桃木谷村 Ｔａｏｍｕｇｕ Ｖｉｌｌａｇｅ

９－２ 淡粉色 Ｌｉｇｈｔ ｐｉｎｋ １０~ １２ ５ 桃木谷村 Ｔａｏｍｕｇｕ Ｖｉｌｌａｇｅ

８１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



环内基因为正向转录ꎬ环外基因为反向转录ꎮ
Ｇｅｎｅｓ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅ ａｒｅ ｆｏｒｗａｒｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｏｓｅ ｏｕｔｓｉｄｅ ｗａｓ ｒｅｖｅｒｓｅｌｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ.

图 １　 中甸刺玫叶绿体基因组图
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ

用有关的基因有 ４５ 个ꎬ与自我复制相关的基因有

７６ 个ꎬ功能未知的其他基因共 １１ 个ꎮ ６ 个蛋白编码

基因(ｎｄｈＢ、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｒｐｓ７、ｒｐｓ１２、ｙｃｆ２)、７ 个 ｔＲＮＡｓ
( ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、 ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＮ￣
ＧＵＵ、 ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ) 和 ４ 个 ｒＲＮＡｓ ( ｒｒｎ１６、
ｒｒｎ２３、ｒｒｎ ４.５、ｒｒｎ５)在 ＩＲ 区完全重复ꎮ 在 １３２ 个基

因中ꎬ ｐｅｔＢ、 ｐｅｔＤ、 ｎｄｈＡ、 ｎｄｈＢ、 ｒｐｓ１６、 ｒｐｌ２、 ｒｐｌ１６、
ｒｐｏＣ１、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ、 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、
ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ 等 １３ 个基因有 １ 个内含子ꎬｙｃｆ３ 和 ｃｌｐＰ
这 ２ 个基因各有 ２ 个内含子ꎬｒｐｓ１２ 为反式剪接的基

因ꎬ其 ５′端在 ＬＳＣ 区ꎬ而 ３′端在 ＩＲ 区重复ꎮ

２.３ 中甸刺玫叶绿体基因组密码子偏好性

中甸刺玫的叶绿体基因组密码子使用频率

(ＲＳＣＵ)如表 ４ꎮ 全部基因由 ２７ １５５ 个密码子编

码ꎬ其中亮氨酸( ｌｅｕｃｉｎｅ)是使用频率最高的氨基

酸ꎬ共编码了其中的 ２ ７６５ 个密码子ꎬ占总数的

１０.８５％ꎬ而组氨酸(ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ)是使用频率最低的氨

基酸ꎬ仅编码了其中的 ５３０ 个密码子ꎬ占总数的

１.９５％ꎮ 以 Ａ－和 Ｕ－为末端的密码子较常见ꎬ除了

ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＳ￣ＧＧＡ、精氨酸 Ａｒｇ￣ＡＧＧ 和甘氨酸

Ｇｌｙ￣ＧＧＧ 以外ꎬ所有的首选同义密码子(ＲＳＣＵ>１)
都是以 Ａ 或 Ｕ 结尾ꎮ
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表 ２　 中甸刺玫种内代表性植株的叶绿体基因组特征
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｐｌａｎｔｓ

编号
Ｃｏｄｅ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

总长
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

大单拷贝区
ＬＳＣ

小单拷贝区
ＳＳＣ

反向重复区
ＩＲ

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

全基因组
Ｔｏｔａｌ

大单拷贝区
ＬＳＣ

小单拷贝区
ＳＳＣ

反向重复区
ＩＲ

０－１ １５７ １８４ ８６ ３１１ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

０－２ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

０－３ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

０－４ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

１－１ １５７ １８８ ８６ ３１５ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

１－２ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

１－３ １５７ １８７ ８６ ３１４ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

１－４ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

１－５ １５７ １８５ ８６ ３１２ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－１ １５７ １７７ ８６ ３０４ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－２ １５７ １８０ ８６ ３０７ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－３ １５７ １７７ ８６ ３０４ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－４ １５７ １７８ ８６ ３０５ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－５ １５７ １７３ ８６ ３００ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－６ １５７ １７９ ８６ ３０６ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

２－７ １５７ １７９ ８６ ３０６ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

３－１ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

３－２ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

３－３ １５７ ２３１ ８６ ３２０ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

３－４ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

４－１ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

４－２ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

４－３ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

５－１ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

５－２ １５７ １８６ ８６ ３１３ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

６－１ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

６－２ １５７ ２２９ ８６ ３１８ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

６－３ １５７ ２２９ ８６ ３１８ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

６－４ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

６－５ １５７ ２２９ ８６ ３１８ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

７－１ １５７ ２６１ ８６ ３５３ １８ ８００ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

７－２ １５７ １８５ ８６ ３１２ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

８－１ １５７ ２２９ ８６ ３１８ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

８－２ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

８－３ １５７ ２３０ ８６ ３１９ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

８－４ １５７ ２２９ ８６ ３１８ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

８－５ １５７ １８５ ８６ ３１２ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

８－６ １５７ ２３１ ８６ ３２０ １８ ８０３ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

９－１ １５７ ２１３ ８６ ３４０ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７

９－２ １５７ １８８ ８６ ３１５ １８ ７６５ ２６ ０５４ ３７.２ ３５.２ ３１.２ ４２.７
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表 ３　 中甸刺玫叶绿体基因组的基因构成
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｏｓｅ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因分组
Ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因
Ｇｅｎｅ

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ＡＴＰ 合成酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

细胞色素复合体
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢ∗ꎬ ｐｅｔＤ∗ꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

ＮＡＤＨ 合成酶
ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｎｄｈＡ∗ꎬ ｎｄｈＢ※ ∗ꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＨꎬ
ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫ

光系统 Ｉ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪ

光系统Ⅱ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＣꎬ
ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＡ

二磷酸核酮糖氧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

自我复制
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

核糖体蛋白小亚基
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ (ＳＳＵ)

ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７※ꎬ ｒｐｓ８ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２＃ ※ ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ
ｒｐｓ１６∗ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９

核糖体蛋白大亚基
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ (ＬＳＵ)

ｒｐｌ２ ∗※ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ ∗ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３※ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ
ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

ＲＮＡ 聚合酶
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１∗ꎬ ｒｐｏＣ２

转运 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ ∗※ꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ
ｔｒｎＧ￣ＵＣＣꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ∗ꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧꎬ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ※ꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ∗※ꎬ
ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ∗ꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ※ꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ∗ꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ
ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ※ꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬ
ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ※ꎬ ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬ ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＶ￣
ＵＡＣ∗ꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ※

核糖体 ＲＮＡ
Ｒｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｒＲＮＡｓ

ｒｒｎ１６※ꎬ ｒｒｎ２３※ꎬ ｒｒｎ４.５※ꎬ ｒｒｎ５※

其他 Ｏｔｈｅｒｓ 假定叶绿体阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ ( ｙｃｆ)

ｙｃｆ１ ꎬ ｙｃｆ２※ꎬ ｙｃｆ３∗∗ꎬ ｙｃｆ４

乙酰￣ＣｏＡ￣羧化酶亚基
Ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ａｃｃＤ

蛋白酶基因
ｃｌｐＰ

ｃｌｐＰ∗∗

包膜蛋白
Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｅｍＡ

ｃ 型细胞色素合成
Ｔｙｐｅ ｃ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｃｃｓＡ

成熟酶基因
ｍａｔＫ

ｍａｔＫ

转录起始因子
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ

　 注: ∗表示有 １ 个内含子ꎻ∗∗表示有 ２ 个内含子ꎻ＃表示反式剪接ꎻ※表示在 ＩＲ 区有两个反向重复拷贝ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ ＃ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｒａｎｓ￣ｓｐｌｉｃｅｄ ｇｅｎｅꎻ ※ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｔｗｏ
ｃｏｐｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎ.

２.４ 中甸刺玫叶绿体基因组的重复序列

重复序列分析结果表明ꎬ中甸刺玫的叶绿体

基因组中共有 ３３ 个正向重复序列和 ３ 个反向重复

序列ꎬ这些重复序列长度大多为 ２０ ~ ３０ ｂｐ(表 ５)ꎮ
最长的重复序列分别位于 ｒｐｓ１２￣ｔｒｎＶ(ＧＡＣ)基因

间隔区和 ｎｄｈＡ 基因的含子区域ꎮ 大多数重复序
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表 ４　 中甸刺玫的密码子－反密码子识别模式及密码子偏好
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｎｄｏｎ￣ａｎｔｉｃｏｄｏｎ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｃｏｄｏｎ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｃｏｕｎｔ

相对同义密码子
ＲＳＣＵ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｃｏｕｎｔ

相对同义密码子
ＲＳＣＵ

苯丙氨酸 Ｐｈｅ

亮氨酸 Ｌｅｕ

ＵＵＵ(Ｆ) １ ０９２ １.２１

ＵＵＣ(Ｆ) ７０６ ０.７９

ＵＵＡ(Ｌ) ５９７ １.３

ＵＵＧ(Ｌ) ６１９ １.３４

ＣＵＵ(Ｌ) ５５６ １.２１

ＣＵＣ(Ｌ) ３１９ ０.６９

ＣＵＡ(Ｌ) ３９３ ０.８５

ＣＵＧ(Ｌ) ２８１ ０.６１

丝氨酸 Ｓｅｒ

脯氨酸 Ｐｒｏ

ＵＣＵ(Ｓ) ５０４ １.２６

ＵＣＣ(Ｓ) ４２２ １.０６

ＵＣＡ(Ｓ) ４７７ １.１９

ＵＣＧ(Ｓ) ３４２ ０.８６

ＣＣＵ(Ｐ) ２６２ １.１

ＣＣＣ(Ｐ) ２０７ ０.８７

ＣＣＡ(Ｐ) ２７２ １.１４

ＣＣＧ(Ｐ) ２１１ ０.８９

异亮氨酸 Ｉｌｅ

甲硫氨酸 Ｍｅｔ

ＡＵＵ( Ｉ) ９２５ １.３５

ＡＵＣ( Ｉ) ５１７ ０.７５

ＡＵＡ( Ｉ) ６１５ ０.９

ＡＵＧ(Ｍ) ５７１ １

苏氨酸 Ｔｈｒ

ＡＣＵ(Ｔ) ３５２ １.１４

ＡＣＣ(Ｔ) ２８０ ０.９１

ＡＣＡ(Ｔ) ３７５ １.２２

ＡＣＧ(Ｔ) ２２３ ０.７３

缬氨酸 Ｖａｌ

ＧＵＵ(Ｖ) ４２１ １.３５

ＧＵＣ(Ｖ) ２０８ ０.６７

ＧＵＡ(Ｖ) ３７２ １.２

ＧＵＧ(Ｖ) ２４４ ０.７８

丙氨酸 Ａｌａ

ＧＣＵ(Ａ) ２３９ １.２４

ＧＣＣ(Ａ) １７６ ０.９１

ＧＣＡ(Ａ) ２２３ １.１６

ＧＣＧ(Ａ) １３４ ０.６９

酪氨酸 Ｔｙｒ
ＵＡＵ(Ｙ) ８００ １.３３

ＵＡＣ(Ｙ) ４０５ ０.６７
半胱氨酸 Ｃｙｓ

ＵＧＵ(Ｃ) ３８２ １.１３

ＵＧＣ(Ｃ) ２９２ ０.８７

终止子 Ｓｔｏｐ
ＵＡＡ(∗) ４８８ １.０７ 终止子 Ｓｔｏｐ ＵＧＡ(∗) ４４５ ０.９７

ＵＡＧ(∗) ４３９ ０.９６ 色氨酸 Ｔｒｐ ＵＧＧ(Ｗ) ５４２ １

组氨酸 Ｈｉｓ

谷氨酰胺 Ｇｌｎ

ＣＡＵ(Ｈ) ３５２ １.３３

ＣＡＣ(Ｈ) １７８ ０.６７

ＣＡＡ(Ｑ) ５４７ １.３２

ＣＡＧ(Ｑ) ２８３ ０.６８

精氨酸
Ａｒｇ

ＣＧＵ(Ｒ) ２１８ ０.７２

ＣＧＣ(Ｒ) １４１ ０.４６

ＣＧＡ(Ｒ) ３０４ １

ＣＧＧ(Ｒ) ２６１ ０.８６

天冬酰胺 Ａｓｎ
ＡＡＵ(Ｎ) ９５７ １.３４ 丝氨酸 ＡＧＵ(Ｓ) ３６２ ０.９１

ＡＡＣ(Ｎ) ４７０ ０.６６ Ｓｅｒ ＡＧＣ(Ｓ) ２９２ ０.７３

离氨酸 Ｌｙｓ
ＡＡＡ(Ｋ) １ ０１５ １.２６

ＡＡＧ(Ｋ) ５９０ ０.７４
精氨酸
Ａｒｇ

ＡＧＡ(Ｒ) ５２６ １.７３

ＡＧＧ(Ｒ) ３７０ １.２２

天冬氨酸 Ａｓｐ

谷氨酸
Ｇｌｕ

ＧＡＵ(Ｄ) ６２８ １.４６

ＧＡＣ(Ｄ) ２３５ ０.５４

ＧＡＡ(Ｅ) ６９１ １.３

ＧＡＧ(Ｅ) ３７５ ０.７

甘氨酸 Ｇｌｙ

ＧＧＵ(Ｇ) ３５０ ０.９８

ＧＧＣ(Ｇ) ２２４ ０.６３

ＧＧＡ(Ｇ) ４５８ １.２８

ＧＧＧ(Ｇ) ４００ １.１２

列位于 ＬＳＣ 区和 ＩＲ 区ꎬ还有 ９ 个重复序列在不同

的区域开始ꎬ如第 １ 号重复的 ２ 个序列分别开始于

ＩＲｂ 区和 ＳＳＣ 区ꎮ

２.５ 中甸刺玫叶绿体基因组的简单重复序列

ＭＩＳＡ 软件在中甸刺玫的叶绿体基因组中共

找到 ７３ 个简单重复序列(ＳＳＲｓ)ꎬ其中单核苷酸 ＳＳＲｓ

２２ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



表 ５　 中甸刺玫叶绿体基因组的重复序列
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

编号
Ｃｏｄｅ

重复第 １ 个
开始处

Ｒｅｐｅａｔ ｓｔａｒｔ １

重复类型
Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

重复长度
Ｓｉｚｅ
(ｂｐ)

重复第 ２ 个
开始处

Ｒｅｐｅａｔ ｓｔａｒｔ ２

失配碱基
Ｍｉｓｍａｔｃｈ
(ｂｐ)

所在具体位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

所在区域
Ｒｅｇｉｏｎ

１ １００７７０ Ｆ ４０ １２２８１８ ０ ＩＧＳꎻ ｎｄｈＡ ＩＲｂꎬ ＳＳＣ

２ ４４９９７ Ｆ ３９ １００７７２ ０ ｙｃｆ３ꎻ ＩＧＳ ＬＳＣꎬ ＩＲｂ

３ ４４９９７ Ｆ ３８ １２２８２０ ０ ｙｃｆ３ꎻ ｎｄｈＡ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ

４ ５９２５４ Ｆ ３４ ５９２８５ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

５ １２３０１０ Ｒ ３７ １２３０２３ －３ ｎｄｈＡ ＳＳＣ

６ １０９７３９ Ｆ ３２ １０９７７１ －２ ＩＧＳ ＩＲｂ

７ １３３６９６ Ｆ ３２ １３３７２８ －２ ＩＧＳ ＩＲａ

８ ６７４３６ Ｆ ２５ ６７４６０ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

９ ９８２２ Ｆ ２７ ３７７１４ －１ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎＧ￣ＵＣＣ ＬＳＣ

１０ ８３８０ Ｆ ２９ ３６６４０ －２ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡ ＬＳＣꎬ ＩＲｂ

１１ ９１１０８ Ｆ ２９ ９１１２９ －２ ｙｃｆ２ ＩＲｂ

１２ １５２３４１ Ｆ ２９ １５２３６２ －２ ｙｃｆ２ ＩＲａ

１３ ５１０３９ Ｆ ２２ ５１０６０ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

１４ ４３１９６ Ｆ ２５ １４７７４３ －１ ＩＧＳ ＬＳＣꎬ ＩＲａ

１５ ５８６１０ Ｆ ２５ ５８６３５ －１ ｒｂｃＬꎻ ＩＧＳ ＬＳＣ

１６ ３９９６２ Ｆ ３０ ４２１８６ －３ ｐｓａＢꎻ ｐｓａＡ ＬＳＣ

１７ １０４９９ Ｆ ２１ １０５２０ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

１８ ８７３３ Ｆ ２９ ６５１７２ －３ ＩＧＳ ＬＳＣ

１９ ８３６６１ Ｆ ２９ １２２８０８ －３ ｒｐｌ１６ꎬ ｎｄｈＡ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ

２０ １０６２３ Ｆ ２０ １０６４７ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

２１ １３５７０ Ｆ ２０ ９０１０４ ０ ＩＧＳꎬｙｃｆ２ ＬＳＣꎬ ＩＲｂ

２２ ２８５８２ Ｆ ２０ ２８６０２ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

２３ ３３０４２ Ｒ ２０ ８６３２７ ０ ＩＧＳ ＬＳＣꎬ ＩＲｂ

２４ ６７５１１ Ｆ ２０ ６７５３０ ０ ＩＧＳ ＬＳＣ

２５ １２０１４４ Ｆ ２０ １２０１６４ ０ ＩＧＳ ＳＳＣ

２６ １３３７０５ Ｆ ２３ １３３７３７ －１ ＩＧＳ ＩＲａ

２７ ８６６９ Ｆ ２８ ３１２１４ －３ ＩＧＳ ＬＳＣ

２８ １２２２３ Ｆ ２８ ７２４２０ －３ ＩＧＳꎬｃｌｐＰ ＬＳＣ

２９ ８３６６７ Ｆ ２８ １２２８１４ －３ ｒｐｌ１６ꎬ ｎｄｈＡ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ

３０ ７５９８ Ｒ ２５ ６１１８６ －２ ＩＧＳ ＬＳＣ

３１ ８３６７０ Ｆ ２５ １００７６９ －２ ｒｐｌ１６ꎬ ＩＧＳ ＩＲｂ

３２ ３７５８２ Ｆ ２２ ３７６０４ －１ ＩＧＳ ＬＳＣ

３３ ４３７６４ Ｆ ２２ ７３５３０ －１ ＩＧＳꎬｃｌｐＰ ＬＳＣ

３４ ４５６６２ Ｆ ２２ １４２４９９ －１ ｙｃｆ３ꎻ ＩＧＳ ＩＲａ

３５ １０９７４９ Ｆ ２２ １０９７８１ －１ ＩＧＳ ＩＲｂ

３６ ５２０３ Ｆ ２４ １２７７２６ －２ ＩＧＳꎻｙｃｆ１ ＳＳＣ

　 注: Ｆ 表示正向重复ꎻＲ 表示反向重复ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｆ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｆｏｒｗａｒｄ ｒｅｐｅａｔꎻ Ｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｒｅｖｅｒｓｅ ｒｅｐｅａｔ.
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(Ａ / Ｔ / Ｇ / Ｃ)最多ꎬ共有 ４２ 个ꎻ其次是二核苷酸类

型(ＡＧ / ＡＴ / ＴＡ / ＴＣ)ꎬ有 ９ 个ꎬ三核苷酸类型有 ４
个ꎬ四核苷酸类型有 ８ 个ꎬ六核苷酸 ＳＳＲｓ 有 ２ 个ꎬ
没有五核苷酸 ＳＳＲｓꎮ 绝大部分为单纯类型 ＳＳＲｓꎬ
复合类型的 ＳＳＲｓ 较少ꎬ二者分别为 ６５ 个和 ８ 个ꎬ
没有间接型 ＳＳＲｓ (表 ６)ꎮ ５８ 个 ＳＳＲｓ 位于 ＬＳＣ
区ꎬ占全部 ＳＳＲｓ 的 ７９.５％ꎬ５ 个 ＳＳＲｓ 位于 ＳＳＣ 区ꎬ
ＩＲａ 和 ＩＲｂ 区各有 ５ 个 ＳＳＲｓꎮ 只有 ２３ 个 ＳＳＲｓ 位

于基因中ꎬ其他均位于基因间隔区ꎮ 单核苷酸

ＳＳＲｓ 中的 ７４％属于 Ａ / Ｔꎬ这与 ＳＳＲｓ 主要由短腺嘌

呤(ａｄｅｎｉｎｅꎬＡ)或胸腺嘧啶( ｔｈｙｍｉｎｅꎬ Ｔ)重复组成

而很 少 有 串 联 鸟 嘌 呤 ( ｇｕａｎｉｎｅꎬ Ｇ) 和 胞 嘧 啶

(ｃｙｔｏｓｉｎｅꎬ Ｃ)组成的假说相一致ꎮ
２.６ 中甸刺玫种内的叶绿体基因组序列差异

中甸刺玫种内不同个体的叶绿体基因组序列

差异较小ꎮ 所有代表性个体的全基因组序列比对

分析共检测到 ５８ 个变异位点共 ２２ 个单倍型ꎬ单倍

型多样性为 ０.９２８±０.０２７ꎬ核酸多态性为 ０.０００ １２ꎮ
种内叶绿体基因组在基因、基因间隔区的核酸多

态性都较低ꎬ相对多态性较大的是位于 ＬＳＣ 区的

ｐｓｂＩ￣ｔｒｎＳ ( ＧＣＵ )、 ｔｒｎＳ ( ＧＣＵ ) ￣ｔｒｎＧ ( ＵＣＣ )、 ｔｒｎＧ
(ＵＣＣ) ￣ｔｒｎｆＭ( ＣＡＵ)、ｐｅｔＮ￣ｔｒｎＤ(ＧＵＣ)、ｐｅｔＡ￣ｐｓｂＪ、
ｐｓａＡ￣ｙｃｆ３ 等基因间隔区ꎬ以及 ｒｐｓ１６ 和 ｙｃｆ１ 等基因

(图 ２)ꎮ Ｍａｕｖｅ 比对的结果表明ꎬ中甸刺玫种内不

同代表性个体的叶绿体基因组在结构上并无显著

差异ꎬ并且不存在大片段或基因的逆转或者丢失

(图 ３)ꎮ

３　 讨论与结论

虽然植物的叶绿体基因组在基因组成和排列

顺序上具有较高的保守性ꎬ但由于长期对不同环

境的适应常导致同属植物的叶绿体基因组在大小

上发生改变ꎬ从而产生结构重排以及 ＩＲ 区的收缩

或扩张等(Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 中甸刺玫不同表

型 ４０ 个 代 表 性 个 体 的 叶 绿 体 基 因 组 大 小 为

１５７ １７３ ~ １５７ ２６１ ｂｐꎬ整个基因组共编码 １３２ 个基

因ꎬ主要与光合作用和自我复制相关ꎮ 与同属的

单瓣月季花 ( Ｊｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ｂ)、亮叶月季 ( Ｒ.
ｌｕｃｉｄｉｓｓｉｍａ) ( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ )、 木 香 花 ( Ｒ.
ｂａｎｋｓｉａｅ)(杨芳ꎬ２０１９)ꎬ大花香水月季(Ｒ. ｏｄｏｒａｔａ
ｖａｒ. ｇｉｇａｎｔｅａ) ( Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ )、 金 樱 子 ( Ｒ.
ｌａｅｖｉｇａｔａ)(Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)以及其他种( Ｃｈｅｎ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｃｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)的叶绿体基因组相比ꎬ
中甸刺玫的基因组除在长度上明显多出约 ５００ ｂｐ
以外ꎬ在基因组的 ＧＣ 含量、基因构成和排列顺序

上与其他种基本一致ꎬ表明蔷薇属植物的叶绿体

基因组较保守ꎬ种间差异较小ꎬ主要在非编码区有

序列长度的变化ꎮ
密码子是连接核酸和蛋白质的纽带ꎬ研究物

种的密码子偏好并确定最优密码子ꎬ有助于设计

基因表达载体来提高目的基因的表达量ꎬ在作物

遗传育种和品种改良方面具有重要应用价值(Ｑｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 密码子偏好性分析显示中甸刺玫

的叶绿体基因组编码密码子中ꎬ亮氨酸是使用频

率最高的氨基酸ꎬ而组氨酸使用频率最低ꎮ 此外ꎬ
中甸刺玫所有的首选同义密码子都是以 Ａ－或 Ｕ－
结尾(ＲＳＣＵ > １)ꎬ由于 ＲＳＣＵ 大于 １ 则表示实际

频率高于其他同义密码子的使用频率(晁岳恩等ꎬ
２０１２)ꎬ因此中甸刺玫的密码子偏好以 Ａ－和 Ｕ－结
尾ꎮ 这与同属的单瓣月季花的密码子偏好性( Ｊｉａｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ｂ)基本一致ꎬ为研究相关基因的分子

进化和外源表达奠定了基础ꎮ
植物的叶绿体简单重复序列为单亲遗传且有

较高的种内多态性ꎬ是物种进化和多态性的重要

遗传标记(Ｃａｖａｌｉｅｒ￣Ｓｍｉｔｈꎬ ２００２)ꎬ常被用作野生植

物系 统 演 化 和 居 群 遗 传 研 究 ( Ｐｒｏｖａｎꎬ ２０００ꎻ
Ｆｌａｎｎｅｒｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)以及作物遗传图谱构建的分

子标记 ( Ｐｏｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５ꎻ Ｘｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ
由于 ｐｏｌｙ Ａ 和 ｐｏｌｙ Ｔ 相比 ｐｏｌｙ Ｃ 和 ｐｏｌｙ Ｇ 可能具

有更高的结构稳定性(Ｇｒａｇｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ因此大

多数植物的叶绿体基因组单核苷酸 ＳＳＲｓ 多为 ｐｏｌｙ
Ａ 和 ｐｏｌｙ Ｔ 结构ꎮ 中甸刺玫叶绿体基因组中共有

７３ 个简单重复序列 ＳＳＲｓꎬ主要为单核苷酸 ＳＳＲｓꎬ
大部分由短腺嘌呤(Ａ)或胸腺嘧啶(Ｔ)重复组成ꎬ
主要位于 ＬＳＣ 区的基因间隔区ꎬ与同属的单瓣月

季花(Ｊｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ｂ)基本一致ꎬ也与其他多种

植物如山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ)(丁祥青等ꎬ２０２２ꎻ邓永彪

等ꎬ２０２４)、绢蒿属( Ｓｅｒｉｐｈｉｄｉｕｍ) ( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)
等类似ꎮ

Ｊｉａｎ 等(２０１８ｂ)研究表明ꎬ蔷薇属内不同物种

的叶绿体基因组间的核酸高变区主要位于 ＬＳＣ 区

的 ｔｒｎＫ￣ｒｐｓ１６、ｐｓ１６￣ｔｒｎＱ、 ｔｒｎＳ￣ｔｒｎＧ、ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ、 ｒｐｓ２￣
ｒｐｏＣ２ 等多个基因隔区、 ｒｐｓ１９ 和 ｙｃｆ１ 等基因的编

码区ꎬ以及 ｒｐｌ２、ｒｐｓ１６、ｎｄｈＡ 等基因的内含子区域ꎮ
中甸刺玫种内不同表型代表性个体的全基因组核

４２ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



表 ６　 中甸刺玫叶绿体基因组中的简单序列重复
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲｓ) ｉｎ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

序号
Ｓｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

类型
Ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ
(ｂｐ)

开始位置
Ｓｔａｒｔ

ｐｏｓｉｔｉｏｎ

结束位置
Ｅｎｄ

ｐｏｓｉｔｉｏｎ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

基因
Ｇｅｎｅ

１ ｐ１ (Ａ)１５ １５ １８５ １９９ ＬＳＣ

２ ｐ１ (Ａ)１２ １２ ３７６４ ３７７５ ＬＳＣ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ

３ ｐ１ (Ａ)１５ １５ ４３６１ ４３７５ ＬＳＣ

４ ｐ１ (Ｃ)１１ １１ ６１８７ ６１９７ ＬＳＣ ｒｐｓ１６

５ ｃ (Ｔ)１１ａｔａｔｃａｔｔｃｔａａａｔｔｔｔａｇａａｔａｔｔｔｔｔｃｇａｔｔａｔｔｇｔａａａａａｔ
ｃａａａｔｔａｇｔｔａａｃｔａａａｔｔｃｔａａｃｔａａａｔａｔａａｃａｃｇ(ＡＡＴＡ)３ １０４ ６４７８ ６５８１ ＬＳＣ

６ ｐ２ (ＡＧ)５ １０ ６７９１ ６８００ ＬＳＣ

７ ｐ１ (Ａ)１２ １２ ６９７１ ６９８２ ＬＳＣ

８ ｐ２ (ＡＴ)６ １２ ７１６３ ７１７４ ＬＳＣ

９ ｐ３ (ＴＡＡ)４ １２ ８３１９ ８３３０ ＬＳＣ

１０ ｐ１ (Ａ)１０ １０ ８５０８ ８５１７ ＬＳＣ

１１ ｐ１ (Ａ)２０ ２０ ８６７８ ８６９７ ＬＳＣ

１２ ｃ (Ｔ)１２ａｔｔｔｔａａｔａｔｔ(Ａ)１１ ３４ ９８９４ ９９２７ ＬＳＣ

１３ ｐ２ (ＡＴ)９ １８ １０１１５ １０１３２ ＬＳＣ

１４ ｐ３ (ＴＴＡ)４ １２ １０３６８ １０３７９ ＬＳＣ

１５ ｐ１ (Ｔ)１３ １３ １２２２８ １２２４０ ＬＳＣ

１６ ｐ１ (Ｃ)１１ １１ １４２９７ １４３０７ ＬＳＣ

１７ ｐ１ (Ｔ)１１ １１ １８４１６ １８４２６ ＬＳＣ ｒｐｏＣ２

１８ ｐ２ (ＴＡ)５ １０ １９７８５ １９７９４ ＬＳＣ ｒｐｏＣ２

１９ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ ２６１３２ ２６１４１ ＬＳＣ ｒｐｏＢ

２０ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ ２８９９４ ２９００３ ＬＳＣ

２１ ｐ１ (Ｃ)１４ １４ ２９６２７ ２９６４０ ＬＳＣ

２２ ｃ (ＡＡＴ)４ｔｃ(Ｔ)１０ ２４ ３０５６５ ３０５８８ ＬＳＣ

２３ ｐ１ (Ａ)１４ １４ ３０７２２ ３０７３５ ＬＳＣ

２４ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ ３３０４２ ３３０５１ ＬＳＣ

２５ ｐ２ (ＴＡ)５ １０ ３６８７６ ３６８８５ ＬＳＣ

２６ ｃ (ＡＴＡＡ)３ｔａｔａａ(ＡＴ)５ ２７ ３７６３２ ３７６５８ ＬＳＣ

２７ ｐ２ (ＴＡ)５ １０ ４４６５７ ４４６６６ ＬＳＣ ｙｃｆ３

２８ ｐ１ (Ａ)１０ １０ ４５６６３ ４５６７２ ＬＳＣ ｙｃｆ３

２９ ｐ１ (Ａ)１２ １２ ４５９７９ ４５９９０ ＬＳＣ

３０ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ ４６５２２ ４６５３１ ＬＳＣ

３１ ｐ１ (Ａ)１４ １４ ４７８８５ ４７８９８ ＬＳＣ

３２ ｐ１ (Ａ)１１ １１ ４８４７６ ４８４８６ ＬＳＣ

３３ ｐ４ (ＴＡＡＴ)３ １２ ４８６６６ ４８６７７ ＬＳＣ

３４ ｐ１ (Ｔ)１４ １４ ４８８５０ ４８８６３ ＬＳＣ

３５ ｃ (Ａ)１３ｇａａｔｃｇａｃｃｇｔｔｃａａｇｔａｔｔｃａａａａｔｔｇｃａｃａｃｔａａａａａ
ｔｇａｔａｇａａａａｔｃａｔａｇａａａｔｔｇｇｇａｃａｔｇ(ＴＡ)５ ９１ ４８９６５ ４９０５５ ＬＳＣ

３６ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ ４９７８５ ４９７９４ ＬＳＣ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ

３７ ｐ４ (ＴＴＴＡ)３ １２ ５１００７ ５１０１８ ＬＳＣ

３８ ｃ (ＴＡ)５ｔ(ＴＡ)５ ２１ ５３２９７ ５３３１７ ＬＳＣ

３９ ｃ (Ｔ)１０ｃａａｇｔｇｃｇｇａａａｃｃｃｃａｇｇａｃｃａｇａａｇｔａｇｔａｇｇａｔｔｔａｔｔｃｔｃ
ａｔａａｔａａａａｔａｔｇｔｃｇａａａｔｔｔｔｔｔｔｇｃｇａａａａｔｇａｃｔｇａａａｔｃａａ(ＡＡＡＴ)３ １１２ ５６３７７ ５６４８８ ＬＳＣ ａｔｐＢ

４０ ｐ４ (ＡＡＴＴ)３ １２ ５８９６６ ５８９７７ ＬＳＣ

４１ ｃ (Ｔ)１０ａｔａｇｇｔａｔｔｔａｇｔ(Ａ)１０ ３３ ６１０２４ ６１０５６ ＬＳＣ

４２ ｐ１ (Ｔ)１２ １２ ６１３９４ ６１４０５ ＬＳＣ

４３ ｐ２ (ＴＣ)５ １０ ６２８６３ ６２８７２ ＬＳＣ ｃｅｍＡ

４４ ｐ１ (Ｇ)１０ １０ ６４９６８ ６４９７７ ＬＳＣ

５２１ 期 王其刚等: 中甸刺玫的叶绿体基因组特征及种内变异



续表 ６
序号
Ｓｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

类型
Ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ
(ｂｐ)

开始位置
Ｓｔａｒｔ

ｐｏｓｉｔｉｏｎ

结束位置
Ｅｎｄ

ｐｏｓｉｔｉｏｎ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

基因
Ｇｅｎｅ

４５ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ ６６８４７ ６６８５６ ＬＳＣ

４６ ｐ１ (Ｔ)１１ １１ ６９０４９ ６９０５９ ＬＳＣ

４７ ｐ１ (Ａ)１１ １１ ７０２５５ ７０２６５ ＬＳＣ

４８ ｐ１ (Ｔ)１２ １２ ７１７４２ ７１７５３ ＬＳＣ

４９ ｐ１ (Ｔ)１２ １２ ７２４２５ ７２４３６ ＬＳＣ ｃｌｐＰ

５０ ｐ１ (Ｔ)１１ １１ ７３４３６ ７３４４６ ＬＳＣ ｃｌｐＰ

５１ ｐ２ (ＡＴ)６ １２ ７４１１０ ７４１２１ ＬＳＣ

５２ ｐ１ (Ａ)１２ １２ ７９７１２ ７９７２３ ＬＳＣ

５３ ｐ１ (Ａ)１４ １４ ７９８７４ ７９８８７ ＬＳＣ

５４ ｐ４ (ＡＴＧＴ)３ １２ ８００１２ ８００２３ ＬＳＣ ｒｐｏＡ

５５ ｐ１ (Ｔ)１１ １１ ８２０８１ ８２０９１ ＬＳＣ

５６ ｐ１ (Ａ)１０ １０ ８３１３６ ８３１４５ ＬＳＣ

５７ ｐ１ (Ａ)１０ １０ ８３９９１ ８４０００ ＬＳＣ ｒｐｌ１６

５８ ｐ１ (Ｔ)１５ １５ ８５４２０ ８５４３４ ＬＳＣ

５９ ｐ３ (ＴＡＴ)４ １２ ８７１１７ ８７１２８ ＩＲｂ ｒｐｌ２

６０ ｐ６ (ＴＡＧＡＡＧ)４ ２４ ９４４８５ ９４５０８ ＩＲｂ ｙｃｆ２

６１ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ １０２１１１ １０２１２０ ＩＲｂ

６２ ｐ４ (ＡＧＧＴ)３ １２ １０８３３３ １０８３４４ ＩＲｂ ｒｒｎ２３

６３ ｐ４ (ＴＴＴＡ)３ １２ １１０５２１ １１０５３２ ＩＲｂ

６４ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ １２１３３５ １２１３４４ ＳＳＣ

６５ ｐ２ (ＡＴ)６ １２ １２２１６８ １２２１７９ ＳＳＣ

６６ ｐ１ (Ａ)１０ １０ １２３０６１ １２３０７０ ＳＳＣ ｎｄｈＡ

６７ ｐ１ (Ｔ)１３ １３ １２３３０８ １２３３２０ ＳＳＣ ｎｄｈＡ

６８ ｐ１ (Ｔ)１０ １０ １３０３３３ １３０３４２ ＳＳＣ ｙｃｆ１

６９ ｐ４ (ＡＡＴＡ)３ １２ １３２９６６ １３２９７７ ＩＲａ

７０ ｐ４ (ＣＴＡＣ)３ １２ １３５１５４ １３５１６５ ＩＲａ ｒｒｎ２３

７１ ｐ１ (Ａ)１０ １０ １４１３８０ １４１３８９ ＩＲａ

７２ ｐ６ (ＣＴＴＣＴＡ)４ ２４ １４８９９２ １４９０１５ ＩＲａ ｙｃｆ２

７３ ｐ３ (ＡＴＡ)４ １２ １５６３７２ １５６３８３ ＩＲａ ｒｐｌ２

滑窗大小 ＝ １ ０００ ｂｐꎬ步长 ＝ １ ０００ ｂｐꎮ
Ｗｉｎｄｏｗ ｓｉｚｅ ＝１ ０００ ｂｐꎬ ａｎｄ ｓｔｅｐ ｌｅｎｇｔｈ＝１ ０００ ｂｐ.

图 ２　 中甸刺玫种内叶绿体基因组的核酸多态性
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (Ｐｉ) ａｍｏｎｇ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ
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以 ＮＣＢＩ 序列号 ＭＧ４５０５６５.１ 的中甸刺玫叶绿体基因组参照ꎬ 用线连接的颜色相同的块表示局部共线块ꎮ
Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｒ. ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ. ＭＧ４５０５６５.１ ｉｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅꎬ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｂｌｏｃｋｓ ａｒｅ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ ｂｌｏｃｋｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｏｒ ｃｏｎｎｅｃｔｅｄ ｂｙ ｌｉｎｅ.

图 ３　 中甸刺玫种内代表性植株的叶绿体基因组 Ｍａｕｖｅ 比对
Ｆｉｇ. ３　 Ｍａｕｖｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ Ｒｏｓａ ｐｒａｅｌｕｃｅｎｓ ｐｌａｎｔｓ

７２１ 期 王其刚等: 中甸刺玫的叶绿体基因组特征及种内变异



酸多态性较低ꎬ核酸多态性相对较高的是位于 ＬＳＣ
区内的 ｐｅｔＮ￣ｔｒｎＤ(ＧＵＣ)、ｐｅｔＡ￣ｐｓｂＪ、ｐｓａＡ￣ｙｃｆ３ 等少

数几个基因间隔区ꎬ以及 ｒｐｓ１６ 和 ｙｃｆ１ 等少数几个

基因ꎮ 结合 Ｍａｕｖｅ 比对的结果ꎬ说明中甸刺玫种

内的叶绿体基因组的基因序列和结构均高度保

守ꎬ不存在大片段序列或基因的逆转或者丢失ꎬ其
种内不同个体的表型变异并非由叶绿体基因组变

异而引起ꎮ
综上所述ꎬ本研究在对中甸刺玫的叶绿体基

因组进行简单报道的基础上ꎬ详细地分析了中甸

刺玫叶绿体基因组的基因构成、密码子偏好以及

简单重复序列等基本特征ꎬ并对种内具有不同表

型的代表性个体的叶绿体基因组进行了比较基因

组分析ꎬ结果表明ꎬ中甸刺玫种内的叶绿体基因组

大小、序列和基因结构等方面均高度保守ꎬ不存在

大片段序列或基因的逆转或者丢失ꎬ为中甸刺玫

的保护和开发利用提供了叶绿体基因组方面基础

数据ꎮ 本研究也表明中甸刺玫种内丰富的表型变

异并非由叶绿体基因组变异而引起ꎬ应结合中甸

刺玫的高倍性特征ꎬ从染色体的数量和结构、基因

表达以及表观遗传等角度进行深入系统的研究ꎮ
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