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两种梧桐叶绿体基因组密码子使用偏性分析
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摘　 要: 为了分析美丽梧桐、云南梧桐叶绿体基因组密码子的使用偏性ꎬ该研究通过筛选美丽梧桐、云南梧

桐叶绿体基因组中各 ５２ 条蛋白编码序列ꎬ并利用 ＣｏｄｏｎＷ、ＣＵＳＰ 和 ＳＰＳＳ 软件对其密码子使用模式及偏性

进行了分析ꎮ 结果表明:(１)美丽梧桐、云南梧桐的 ＧＣ 含量分别为 ３８.１２％、３８.０５％ꎬ表明叶绿体基因组内

富含 Ａ / Ｔ 碱基ꎮ (２)有效密码子数(ＥＮＣ)范围为 ３６.９１ ~ ５６.４６、３６.５５ ~ ５８.０４ꎬ表明多数密码子偏性较弱ꎮ
(３)相对同义密码子(ＲＳＣＵ)分析显示ꎬＲＳＣＵ>１ 的密码子各有 ２９ 个ꎬ其中 ２８ 个以 Ａ、Ｕ 结尾ꎮ (４)中性绘

图显示ꎬＧＣ３ 与 ＧＣ１２的相关性不显著ꎬ回归曲线斜率分别为 ０.１９５ 和 ０.３０４ꎬ说明密码子偏好性主要受到自然

选择的影响ꎮ (５)ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 分析中大部分基因分布于曲线的周围和下方ꎬＥＮＣ 比值多分布于－０.０４ ~ ０.１０ 之

间ꎬ表明突变会影响密码子偏性的形成ꎮ 此外ꎬ１７、１８ 个密码子分别被鉴定为美丽梧桐、云南梧桐的最优密

码子ꎮ 以上结果说明美丽梧桐、云南梧桐叶绿体基因组的密码子使用偏性可能受选择和突变共同作用ꎬ且
使用模式较为相似ꎬ但具有一定的差异ꎬ可能与适应环境的进化机制有关ꎮ
关键词: 美丽梧桐ꎬ 云南梧桐ꎬ 叶绿体基因组ꎬ 密码子偏性ꎬ 最优密码子

中图分类号: Ｑ９４３.２　 　 文献标识码: Ａ
文章编号: １０００￣３１４２(２０２０)０２￣０１７３￣１１ 开放科学(资源服务)标识码(ＯＳＩＤ):

Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｂｉａｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｆｒｏｍ
ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｆｉｒｍｉａｎａ Ｍａｒｓｉｌｉ
ＬＵ Ｑｉｆｅｎｇꎬ ＬＵＯ Ｗｅｎｈｕａꎬ ＨＵＡＮＧ Ｚｈｉｈｕａｎ∗

( Ｇｕａｎｇｘｉ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｇｕｉｌｉｎ ５４１００６ꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ.
ｍａｊｏｒ. Ｆｉｆｔｙ￣ｔｗｏ ｇｅｎｅｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ (Ｃｐ ｇｅｎｏｍｅ) ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ＣｏｄｏｎＷꎬ
ＣＵＳＰ ａｎｄ ＳＰＳＳ ｓｏｆｔｗａｒｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ: (１) ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ｗａｓ ３８.１２％ꎬ ａｎｄ ｔｈａｔ ｉｎ
Ｆ. ｍａｊｏｒ ｗａｓ ３８.０５％ꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ Ａ / Ｔ ｂａｓｅ ｗａｓ ｒｉｃｈ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ. (２) Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ
Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３６.９１ ｔｏ ５６.４６ꎬ ａｎｄ ｔｈａｔ ｉｎ Ｆ. ｍａｊｏｒ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３６.５５ ｔｏ ５８.０４ꎬ ｍｅａｎｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ｗａｓ

收稿日期: ２０１９－０３－２１
基金项目: 国家自然科学基金(３１７００１９６)ꎻ广西科学院基本业务费项目(２０１７ＹＪＪ２３００８)ꎻ广西植物研究所基本业务费项目
(ＧＺＹ１６００３ꎬ ＧＺＹ１７００８ ) [ Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ( ３１７００１９６ )ꎻ Ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ( ２０１７ＹＪＪ２３００８ )ꎻ Ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙ
(ＧＺＹ１６００３ ꎬ ＧＺＹ１７００８)]ꎮ
作者简介: 陆奇丰(１９８８－)ꎬ男ꎬ广西容县人ꎬ硕士ꎬ助理研究员ꎬ主要从事植物生物技术研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｌｕｉｑｆｅｎｇ＠ １６３.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 黄至欢ꎬ博士ꎬ副研究员ꎬ主要从事植物繁殖生态学研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｚｈｉｈｕａｎ＿ｈｕａｎｇ＠ ｗｈｕ.ｅｄｕ.ｃｎꎮ



ｗｅａｋ ｉｎ Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ. (３) Ｂｏｔｈ Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ ｈａｄ ２９ ｃｏｄｏｎｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ
ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ (ＲＳＣＵ) ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ １ ａｎｄ ２８ ｃｏｄｏｎｓ ｅｎｄｉｎｇ ｗｉｔｈ Ａ ａｎｄ Ｕ ｂａｓｅ. (４) Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｐｌｏｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ
ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＧＣ３ ａｎｄ ＧＣ１２ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｓｌｏｐｅ ｗａｓ ０.１９５ ｉｎ Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａꎬ ａｎｄ ０.３０４ ｉｎ
Ｆ. ｍａｊｏｒꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ. (５) ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｍｏｓｔ ｏｆ
ｇｅｎｅｓ ｆｅｌｌ ｂｅｌｏｗ ａｎｄ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｒｖｅꎬ ａｎｄ ＥＮＣ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍｏｓｔ ｇｅｎｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ －０.０４ ｔｏ ０.１０ꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ａｌｓｏ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ｉｎ Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ １７ ｃｏｄｏｎｓ ｗｅｒｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ｏｐｔｉｍａｌ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａꎬ ａｎｄ １８ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ Ｆ. ｍａｊｏｒ. Ｗｅ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｂｉａｓ ｏｆ
Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ ａｒｅ ｆｏｒｍｅｄ ｕｎｄｅｒ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｍｕｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ. Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ
Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ ａｒｅ ｖｅｒｙ ｓｉｍｉｌａｒꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｏｍｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｍａｙ ｂｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｍｅ￣
ｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ａｄａｐｔｉｖｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａꎬ Ｆ. ｍａｊｏｒꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｂｉａｓꎬ ｏｐｔｉｍａｌ ｃｏｄｏｎｓ

　 　 自然界中ꎬ基因序列根据三联密码子法则翻

译成氨基酸序列ꎬ并进一步组装修饰形成具有特

定空间结构和功能活性的蛋白质ꎮ 密码子由 ３ 个

相连的核苷酸碱基所组成ꎬ一共存在 ６４ 个密码

子ꎬ除去 ３ 个终止密码子 ( ＵＡＡ、ＵＡＧ、ＵＧＡ)ꎬ６１
个密码子对应特定的氨基酸ꎮ 天然氨基酸有 ２０
种ꎬ除了甲硫氨酸(ＡＵＧ)、色氨酸(ＵＧＧ)对应单一

密码子编码以外ꎬ其余 １８ 种氨基酸还均对应 ２ ~ ６
个编码密码子ꎮ 编码相同氨基酸的不同密码子又

称为同义密码子ꎬ同义密码子使用频率在基因内

不是随机的ꎬ而是优先使用其中一些密码子ꎬ这一

现象被称为密码子使用偏性 ( Ｇｕｓｔａｆｓｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 影响密码子偏性的因素较

多ꎬ如自然选择下 ＤＮＡ 的变异(Ａｓｈｅｓｈꎬ ２００２ꎻＳｕ￣
ｚｕｋｉꎬ ２０１１)、ｔＲＮＡ 丰度(Ｂｕｃｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)、基
因序列长度 ( Ｇａｂｒｉｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ꎻＳｔｏｌｅｔｚｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１ꎻ Ｒｉｂｅｉｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ )、 蛋 白 质 翻 译 效 率

(Ｈａｕｐｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)等ꎮ 研究密码

子偏性不仅有助于解释物种间进化规律ꎬ而且还

对基因表达、载体构建、未知功能基因的分析具有

重要意义ꎮ
叶绿体属于半自主性细胞器ꎬ是进行光合作

用和固定 ＣＯ２的主要场所ꎬ参与植物生长环境胁迫

(干旱、盐、光等)相关的重要代谢过程(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 此外ꎬ叶绿体具有母系遗传、结构稳定和

基因组较小等特性ꎬ从而广泛运用于植物多样性、
系统发育、ＤＮＡ 条码开发、植物适应性和遗传工程

研究中(Ｓａｊｊａｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＬｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 不

同物种叶绿体基因组密码子使用偏性存在一定差

异(Ｌｉｕ ＆ Ｘｕｅꎬ ２００５ꎻ郑薇玮等ꎬ２０１６)ꎮ 密码子使

用模式对基因功能和表达有一定的影响作用ꎬ基

因的密码子偏性越强ꎬ其表达水平越高( Ｚｈｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 因此ꎬ为提高叶绿体遗传转化效率及

目的基因表达水平ꎬ很有必要开展叶绿体全基因

组密码子使用模式的研究ꎮ
美丽梧桐 ( Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ)、云南梧桐

(Ｆ. ｍａｊｏｒ)是梧桐属内的重要物种ꎬ具有较高的研

究价值和经济价值ꎮ 但是ꎬ由于生态环境的破坏ꎬ
美丽梧桐、云南梧桐野外资源日益减少ꎬ已被列为

濒危树种(中国科学院ꎬ１９８４ꎻ余志祥等ꎬ２０１３ꎻ周
亚东等ꎬ２０１３)ꎮ 目前ꎬ对美丽梧桐、云南梧桐的研

究主要集中于资源调查(黎国运等ꎬ２０１１ꎻＹａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)、种苗繁育(黎国运等ꎬ２０１１ꎻ余志祥等ꎬ
２０１３ꎻ周亚东等ꎬ２０１３)等方面ꎬ两种梧桐叶绿体全

基因组虽已完成测序 (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＹａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ但关于两者的叶绿体基因组编码基因

的密码子使用模式比较的研究却尚未见有报道ꎮ
因此ꎬ本研究在前人研究的基础上ꎬ对美丽梧桐和

云南梧桐的叶绿体基因组中 ５２ 个基因的密码子

碱基组成特点及使用偏性进行比较分析ꎬ揭示其

密码子偏性的影响因素ꎬ并分析最优密码子ꎬ旨在

为美丽梧桐、云南梧桐制定全面的保育策略以及

为梧桐科叶绿体基因组学研究提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 叶绿体基因序列数据

从 ＮＣＢＩ 分别检索下载美丽梧桐、云南梧桐叶

绿体 全 基 因 组 序 列 信 息ꎬ 登 录 号 分 别 为 ＮＣ ＿
０３６３９５.１(Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ 美丽梧桐)、ＮＣ＿０３７２４２.１
(Ｆ. ｍａｊｏｒ 云南梧桐)ꎬ分别获得 ８２ 条和 ８５ 条编码

基因ꎮ 对所获得的编码基因按以下条件进行筛
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选:基因长度大于 ３００ ｂｐꎬ以 ＡＴＧ 为起始密码子ꎬ以
ＴＡＡ、ＴＡＧ、ＴＧＡ 为终止密码子ꎬ并剔除重复的编码

基因ꎬ最终获得各 ５２ 条编码基因进行后续分析ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 密码子相关参数的计算 　 分别利用软件

ＣｏｄｏｎＷ( ｈｔｔｐ: / / ｃｏｄｏｎｗ. ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ. ｎｅｔ / ) 和 ＣＵＳＰ
(ｈｔｔｐ: / / ｉｍｅｄ.ｍｅｄ.ｕｃｍ. ｅｓ / ＥＭＢＯＳＳ / )分析 ＣＤＳ 的

有效密码子数( ＥＮＣ)、密码子第 ３ 位碱基组成特

性ꎬ以 ＣＴ３、ＣＣ３、ＣＡ３、ＣＧ３表示ꎬ统计密码子第 １ 位、
第 ２ 位、第 ３ 位碱基的 ＧＣ 含量及 ５２ 个基因总 ＧＣ
含量ꎬ分别用 ＣＧＣ１、ＣＧＣ２、ＣＧＣ３、ＧＣ 表示ꎮ
１.２.２ 中性绘图分析 　 计算各 ＣＤＳ 的 ＣＧＣ１、ＣＧＣ２的

平均值ꎬ记为 ＣＧＣ１２ꎬ以此为纵坐标ꎬ以 ＣＧＣ３为横坐

标绘制散点图ꎬ分析 ＣＧＣ３与 ＣＧＣ１２的相关性ꎬ并推测

影响密码子偏性的因素ꎮ 若 ＣＧＣ３与 ＣＧＣ１２呈显著相

关ꎬ表明密码子对碱基使用无差异ꎬ突变是密码子

偏性的主要影响因素ꎻ若 ＣＧＣ３与 ＣＧＣ１２相关性不显

著ꎬ且斜率接近 ０ꎬ表明密码子第 １ 位、第 ２ 位碱基

与第 ３ 位碱基使用存在差异ꎬ密码子偏性与第 ３ 位

碱基显著相关ꎬ选择压力对密码子偏性的影响较

强(尚明照等ꎬ２０１１ꎻ 秦政等ꎬ２０１８)ꎮ
１.２.３ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图分析 　 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 分析是考察突

变和自然选择对密码子偏性影响的方法之一(尚

明照等ꎬ２０１１ꎻ刘慧等ꎬ２０１７)ꎮ 为避免密码子第 ３
位碱基上的 Ａ / Ｔ 和 Ｇ / Ｃ 突变的不平衡ꎬ通过统计

两种梧桐叶绿体 ５２ 条基因中编码丙氨酸、甘氨

酸、亮氨酸(ＣＴＴ、ＣＴＣ、ＣＴＡ、ＣＴＧ)、脯氨酸、精氨酸

(ＣＧＴ、ＣＧＣ、ＣＧＡ、ＣＧＧ)、丝氨酸(ＴＣＴ、ＴＣＣ、ＴＣＡ、
ＴＣＧ)、苏氨酸、缬氨酸的密码子第 ３ 位碱基的 Ｔ３、
Ｃ３、Ａ３、Ｇ３的组成情况ꎬ并以 Ａ３ / ( Ａ３ ＋Ｔ３) 为纵坐

标ꎬ以 Ｇ３ / (Ｇ３＋Ｃ３)为横坐标绘制散点图ꎮ
１.２.４ ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 绘图分析　 为进一步了解两种梧桐

碱基组成对密码子偏性的影响ꎬ以两种梧桐叶绿

体中各基因的 ＥＮＣ、ＧＣ３ 值为纵、横坐标做散点

图ꎬ并与 ＥＮＣ 期望值(ＥＮＣ ＝ ２＋ＧＣ３＋２９ / ([ＧＣ３
２＋

(１－ＧＣ３) ２]) 进行比较ꎬ期望值代表密码子偏性仅

受碱基组成的影响ꎮ 若基因分布于期望值曲线的

上方ꎬ其密码子偏性仅受突变影响ꎻ若基因分布于

曲线下方较远位置ꎬ表明选择是影响密码子偏性

的主要因素(牛元等ꎬ２０１８)ꎮ
１.２.５ 相对同义密码子使用度分析 　 为考察同义

密码子偏好性情况ꎬ以相对同义密码子使用度

(ＲＳＣＵ)表示特定密码子在编码对应氨基酸的同

义密码子间的相对使用概率(杨国锋等ꎬ２０１５)ꎮ
当 ＲＳＣＵ>１ 时ꎬ表示该密码子使用频率较高ꎬ偏好

性较强ꎻ当 ＲＳＣＵ<１ 时ꎬ表示该密码子使用频率较

低ꎬ偏好性较弱ꎻ当 ＲＳＣＵ ＝ １ 时ꎬ该密码子无偏

好性ꎮ
１.２.６ 最优密码子分析 　 对 ＣＤＳ 的 ＥＮＣ 值进行排

序ꎬ从两极各选出 ５ 个基因作为高、低表达组ꎬ分
别计算对应的密码子 ＲＳＣＵ 值ꎬ筛选高低表达组内

对应密码子△ＲＳＣＵ 之差大于 ０.０８ 作为优越高表

达密码子ꎬ并与整体密码子 ＲＳＣＵ 进行结合比较ꎬ
将△ＲＳＣＵ≥０.０８ꎬ且整体 ＲＳＣＵ>１ 的密码子定义

为最优密码子(秦政等ꎬ２０１８ꎻ石元豹等ꎬ２０１８ )ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 密码子组成分析

通过 ＣｏｄｏｎＷ 和在线 ＣＵＳＰ 对美丽梧桐、云南

梧桐叶绿体编码基因组的 ５２ 条 ＣＤＳ 进行分析ꎬ结
果如表 １ 所示ꎬ美丽梧桐、云南梧桐叶绿体编码基

因密码子 ＣＴ３和 ＣＡ３的含量分别为 ４６.５６％、４６.６７％
与 ４３.０４％、４３.１７％ꎬ表明两种梧桐叶绿体编码基

因第 ３ 位碱基以 Ａ / Ｔ 结尾为主ꎮ 密码子上不同位

置碱基 ＧＣ 含量有所差异ꎬ第 １ 位碱基的 ＧＣ 含量

最高ꎬ分别为 ４６.１０％、４６.１７％ꎻ其次为第 ２ 位ꎬ分
别为 ３８.１４％、３８.０６％ꎻ最低为第 ３ 位碱基ꎬ分别为

３０.１１％、２９.９２％ꎬ且两种梧桐叶绿体基因组 ＧＣ 含

量分别为 ３８.１２％、３８.０５％ꎬ表明叶绿体编码基因

富含 Ａ / Ｔ 碱基ꎮ ＥＮＣ 值可反映密码子偏性程度ꎬ
其取值范围为 ２０ ~ ６１ꎬＥＮＣ 值越小表明偏性越强ꎬ
ＥＮＣ 值越大则密码子偏性越弱ꎬ一般以 ＥＮＣ 的值

为 ３５ 时区分密码子偏性强弱( Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎮ
本研究中ꎬ两种梧桐叶绿体基因组的 ＥＮＣ 值为 ５０
左右ꎬ大于 ３５ 表明其密码子偏性较弱ꎮ

利用在线 ＣＵＳＰ 对各基因密码子不同位置碱

基的 ＧＣ 含量进行分析ꎬ结果如表 ２ 所示ꎬ不同基

因的 ＧＣ 含量存在一定的差异ꎬＣＧＣ１、ＣＧＣ２与 ＣＣＧ３差

异较大ꎬ两种梧桐叶绿体编码基因 ＥＮＣ 范围分别

为 ３６.９１ ~ ５６. ４６、３６. ５５ ~ ５８. ０４ꎬ且大部分基因的

ＥＮＣ 大于 ４４ꎬ表明叶绿体编码基因密码子偏性较

弱ꎮ 美丽梧桐、云南梧桐中 ａｔｐＥ 基因的 ＥＮＣ 值最

大ꎬ分别为 ５６.４６ 和 ５８.０４ꎬ说明美丽梧桐中编码

ａｔｐＥ 基因密码子偏性强于云南梧桐ꎬ同时两种梧

桐叶绿体编码基因 ＧＣ 含量、ＥＮＣ 值之间也存在差
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异ꎬ但差异不大ꎮ 此外ꎬ本研究还发现ꎬ美丽梧桐

中不存在 ｃｌｐＰ 基因及云南梧桐中的 ｎｄｈＫ 基因为

假基因ꎬ表明两种梧桐叶绿体基因组具有较高的

保守性ꎬ但种间却存在一定的差异ꎮ
ＣＧＣ１、 ＣＧＣ２、 ＣＣＧ３、 ＧＣ、 ＥＮＣ 及 序 列 长 度

(ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈꎬ ＳＬ)相关性分析结果如表 ３ 所

示ꎬＣＧＣ１与 ＣＧＣ２极显著相关ꎬＣＧＣ１、ＣＧＣ２均与 ＣＣＧ３相

关性不显著ꎬ表明两种梧桐叶绿体 ＣＤＳ 密码子的

第 １ 位、第 ２ 位碱基组成相似ꎬ且与第 ３ 位碱基组

成存在较大差异ꎬＧＣ 与 ＣＧＣ１、ＣＧＣ２、ＣＣＧ３ 均呈极显

著相关ꎬＳＬ 与 ＣＧＣ２ 呈负相关ꎮ 此外ꎬ美丽梧桐的

ＥＮＣ 与 ＣＣＧ３呈显著相关ꎬ与 ＣＧＣ１、ＣＧＣ２、ＧＣ、ＳＬ 均未

达到显著水平ꎬ表明美丽梧桐叶绿体编码基因密

码子第 ３ 位碱基组成对密码子偏性影响较大ꎮ 云

南梧桐中 ＥＮＣ 与 ＣＣＧ １、ＣＧＣ ３显著相关ꎬ相关值分别

为 ０.２９、０. ３２ꎬ与 ＣＧＣ２、ＧＣ、ＳＬ 相关性较低ꎬ表明

ＣＣＧ３对云南梧桐叶绿体密码子偏性的影响强于

ＣＧＣ１ꎮ 两种梧桐密码子参数的相关性分析结果存

在差异ꎬ其中 ＣＧＣ １与云南梧桐叶绿体基因组密码

子偏性显著相关ꎬ而美丽梧桐叶绿体基因组密码

子偏性与 ＣＧＣ１相关不显著ꎬ进一步说明两种植物叶

绿体基因组密码子偏性的影响因素有所差异ꎮ

表 １　 两种梧桐叶绿体基因组密码子第 ３ 位碱基组成及 ＧＣ 含量 (单位:％)
Ｔａｂｌｅ １　 ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ｂａｓｅ ｏｆ ｃｏｄｏｎ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ (Ｕｎｉｔ: ％)

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ＣＴ３ ＣＣ３ ＣＡ３ ＣＧ３ ＣＧＣ１ ＣＧＣ２ ＣＧＣ３ ＧＣ ＥＮＣ

美丽梧桐 Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ４６.５６ １７.４０ ４３.０７ １８.０９ ４６.１０ ３８.１４ ３０.１１ ３８.１２ ５０.００

云南梧桐 Ｆ. ｍａｊｏｒ ４６.６７ １７.２３ ４３.１７ １８.０３ ４６.１７ ３８.０６ ２９.９２ ３８.０５ ４９.９４

２.２ 中性绘图分析

如图 １ 所示ꎬ美丽梧桐的叶绿体 ＣＤＳ 的 ＣＧＣ３

与 ＣＧＣ１２含量分布范围分别为 ０. ２２３ ０ ~ ０. ３７０ ５、
０.３２９ ２ ~ ０.５６８ ４ꎬ云南梧桐为 ０.２２３ ０ ~ ０.３６９ ７、
０.３２８ ８~ ０.５６４ ８ꎬ两者的分布范围几乎重合ꎬ说明

两种梧桐叶绿体基因组较为保守ꎮ 两种梧桐的

ＣＧＣ３与 ＣＧＣ１２ 的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数分别为 ０. １２１ 和

０.２０６ꎬ进一步说明 ＣＧＣ１和 ＣＧＣ２均与 ＣＣＧ３相关性不

显著ꎬ密码子的第 １ 位、第 ２ 位碱基与第 ３ 位碱基

组成存在显著差异ꎬ密码子偏性与第 ３ 位碱基显

著相关ꎮ 同时ꎬ回归曲线斜率分别为 ０. １９５ 和

０.３０４ꎬ表明选择压力对两种梧桐属叶绿体基因组

密码子偏性的影响较强ꎮ 此外ꎬ突变对密码子偏

性也有一定的影响ꎬ且云南梧桐叶绿体密码子偏

性受到突变的影响高于美丽梧桐ꎮ
２.３ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图分析

ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图分析是指通过对密码子第 ３ 位

碱基组成进行分析ꎬ探讨突变和自然选择对密码

子使用偏性的影响ꎬ当密码子第 ３ 位碱基表现为

Ａ＝Ｔ 和 Ｃ ＝ Ｇ 时ꎬ表明 ＤＮＡ 两条互补链上不存在

选择效应ꎮ 突变是影响密码子偏性的唯一因素

(Ｓｕｅｏｋａꎬ ２００１ꎻＺｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 本研究中ꎬ两
种梧桐大部分基因分布在左下方区域(图 ２)ꎬＴ、Ｃ

碱基频率高于 Ａ、Ｇ 碱基ꎬ说明密码子第 ３ 位碱基

偏爱使用嘧啶碱基ꎬ表明两种梧桐叶绿体编码基

因密码子使用偏性不仅受到突变的影响ꎬ而且还

受到其他因素的影响ꎬ如自然选择压力等ꎮ
２.４ ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 绘图分析

从图 ３ 可以看出ꎬ两种梧桐的大部分基因较集

中分布于标准曲线的两侧ꎬ说明其 ＥＮＣ 值与 ＥＮＣ
期望值较为接近ꎬ而 ｒｐｓ８、ｒｐｓ１４、ｒｐｓ１８、ｐｅｔＤ、ｒｐｌ１６、
ｐｓｂＡ 基因偏离标准曲线较远ꎬ且 ＥＮＣ 值较小ꎬ密码

子偏 性 较 强ꎮ 根 据 公 式 ( ＥＮＣ期望 － ＥＮＣ实际 ) /
ＥＮＣ期望统计基因 ＥＮＣ 的分布频数(表 ４)ꎬ结果显

示大部分基因的 ＥＮＣ 频数集中于－０.０４ ~ ０.１０ 之

间ꎬ进一步表明大部分基因的 ＥＮＣ 值与 ＥＮＣ 期望

值差异较小ꎬ表明这部分基因密码子偏性主要受

到突变的影响ꎮ ｒｐｓ８、ｒｐｓ１４、ｒｐｓ１８、ｐｅｔＤ、ｒｐｌ１６、ｐｓｂＡ
分布于 ０.１８ ~ ０.３３ 之间ꎬ与 ０ 点相差较远ꎬ表明这

部分基因密码子偏性主要受到选择压力的影响ꎮ
２.５ ＲＳＣＵ 分析

利用 ＣｏｎｄｏｎＷ 程序对两种梧桐叶绿体基因组

５２ 个编码基因进行 ＲＳＣＵ 分析ꎬ结果如表 ５ 所示ꎬ
两种梧桐的高频密码子(ＲＳＣＵ>１)各有 ２９ 个ꎬ除
了 ＵＵＧ 以外ꎬ其余密码子均以 Ａ / Ｕ 结尾ꎬ表明两

种梧桐密码子偏好使用以 Ａ / Ｕ 结尾的密码子ꎬ且
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表 ２　 两种梧桐叶绿体编码基因密码子 ＧＣ 含量 (单位:％)
Ｔａｂｌｅ ２　 ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ (Ｕｎｉｔ: ％)

基因
Ｇｅｎｅ

美丽梧桐 Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ

ＣＧＣ１ ＣＧＣ２ ＣＧＣ３ ＧＣ ＥＮＣ

云南梧桐 Ｆ. ｍａｊｏｒ

ＣＧＣ１ ＣＧＣ２ ＣＧＣ３ ＧＣ ＥＮＣ

ａｃｃＤ ４０.３７ ３５.５０ ２６.５７ ３４.１４ ４７.２９ ４０.３７ ３５.２９ ２６.５７ ３４.０８ ４７.１１
ａｔｐＡ ５４.７２ ４０.１６ ２８.１５ ４１.０１ ４７.６３ ５４.９２ ４０.３５ ２８.１５ ４１.１４ ４７.８４
ａｔｐＢ ５６.１１ ４１.２８ ３１.８６ ４３.０９ ４８.２０ ５６.５１ ４１.４８ ３１.８６ ４３.２９ ４８.５０
ａｔｐＥ ５２.２４ ４０.３０ ３４.３３ ４２.２９ ５６.４６ ５２.２４ ４０.３０ ３５.０７ ４２.５４ ５８.０４
ａｔｐＦ ４７.５７ ３２.９７ ３４.０５ ３８.２０ ４７.８５ ４７.５７ ３２.９７ ３４.０５ ３８.２０ ４６.８３
ａｔｐＩ ５０.００ ３７.５０ ２８.６３ ３８.７１ ４５.１４ ５０.００ ３７.５０ ２８.６３ ３８.７１ ４５.６１
ｃｃｓＡ ３６.１１ ３８.５８ ２７.４７ ３４.０５ ４４.２８ ３６.１１ ３８.２７ ２７.１６ ３３.８５ ４４.８９
ｃｅｍＡ ４１.７４ ２８.７０ ３０.８７ ３３.７７ ４３.３２ ４０.８７ ２９.１３ ３０.８７ ３３.６２ ４３.５９
ｃｌｐＰ — — — — — ５７.０７ ３８.３８ ３１.３１ ４２.２６ ５３.８９
ｍａｔＫ ３９.３６ ３１.２１ ２８.８３ ３３.３３ ４９.３２ ３９.７６ ３１.２１ ２７.８３ ３２.９４ ４９.７９
ｎｄｈＡ ４１.２１ ３８.４６ ２３.３５ ３４.３４ ４３.５９ ４１.４８ ３８.１９ ２３.６３ ３４.４３ ４４.４５
ｎｄｈＢ ４１.８８ ３９.１４ ３１.３１ ３７.４４ ４７.８４ ４１.８８ ３９.１４ ３１.３１ ３７.４４ ４７.８４
ｎｄｈＣ ４８.７６ ３４.７１ ２５.６２ ３６.３６ ５１.２３ ４７.９３ ３４.７１ ２５.６２ ３６.０９ ５１.２３
ｎｄｈＤ ４０.８６ ３７.８５ ３０.３２ ３６.３４ ４９.７２ ４０.８６ ３７.８５ ２９.６８ ３６.１３ ４９.２３
ｎｄｈＥ ３８.２４ ３５.２９ ２４.５１ ３２.６８ ４７.０６ ３８.２４ ３６.２７ ２４.５１ ３３.０１ ４７.０１
ｎｄｈＦ ３６.７７ ３５.５５ ２５.５１ ３２.６１ ４６.６１ ３６.９１ ３５.２８ ２４.８３ ３２.３４ ４５.６８
ｎｄｈＧ ４３.５０ ３４.４６ ２５.４２ ３４.４６ ４５.５２ ４３.５０ ３４.４６ ２５.４２ ３４.４６ ４４.９７
ｎｄｈＨ ５０.００ ３６.２９ ２８.６８ ３８.３２ ４８.６７ ５０.００ ３６.８０ ２８.１７ ３８.３２ ４９.０８
ｎｄｈＩ ４２.８６ ３７.５０ ２７.９８ ３６.１１ ４９.１０ ４３.４５ ３７.５０ ２７.９８ ３６.３１ ４９.７０
ｎｄｈＪ ５２.２０ ３７.７４ ３２.０８ ４０.６７ ５５.７７ ５２.２０ ３７.７４ ３２.０８ ４０.６７ ５５.７７
ｎｄｈＫ ４４.２５ ４５.１３ ２８.３２ ３９.２３ ５１.２７ Ｐｓｅｕｄｏｇｅｎｅ
ｐｅｔＡ ５２.９６ ３５.８３ ３３.０２ ４０.６０ ５４.３７ ５２.９６ ３５.８３ ３３.０２ ４０.６０ ５４.８７
ｐｅｔＢ ４９.５４ ４１.２０ ３１.４８ ４０.７４ ４５.７８ ４９.５４ ４１.２０ ３１.０２ ４０.５９ ４５.５７
ｐｅｔＤ ５１.５５ ４０.３７ ２２.９８ ３８.３０ ３８.９０ ５１.５５ ３９.１３ ２２.３６ ３７.６８ ３７.５５
ｐｓａＡ ５２.４６ ４３.６８ ３４.７５ ４３.６３ ５１.０８ ５２.４６ ４３.６８ ３４.３５ ４３.５０ ５０.６６
ｐｓａＢ ４８.９８ ４３.１３ ３２.５２ ４１.５４ ４９.６６ ４８.９８ ４３.１３ ３２.５２ ４１.５４ ４９.４６
ｐｓｂＡ ４９.４４ ４３.７９ ３３.９０ ４２.３７ ４１.１６ ４９.４４ ４３.７９ ３３.９０ ４２.３７ ４０.６４
ｐｓｂＢ ５４.２２ ４５.９７ ３０.８４ ４３.６８ ４７.５１ ５４.２２ ４６.１７ ３０.４５ ４３.６１ ４６.８６
ｐｓｂＣ ５３.３９ ４６.２０ ３３.１２ ４４.３０ ４７.５３ ５３.３８ ４６.４１ ３３.１２ ４４.３０ ４７.１４
ｐｓｂＤ ５２.８２ ４３.２２ ３２.４９ ４２.８４ ４４.７３ ５２.８２ ４３.２２ ３１.９２ ４２.６６ ４４.８９
ｒｂｃＬ ５７.４４ ４３.１９ ３１.６６ ４４.１０ ５０.２２ ５７.１１ ４３.３０ ３１.５５ ４３.９９ ５０.３９
ｒｐｌ１４ ５６.９１ ３８.２１ ２６.８３ ４０.６５ ４８.９８ ５６.１０ ３８.２１ ２６.８３ ４０.３８ ４７.８８
ｒｐｌ１６ ４８.５３ ５２.２１ ２７.２１ ４２.６５ ４０.５４ ４８.５３ ５２.２１ ２７.９４ ４２.８９ ４０.５４
ｒｐｌ２ ５１.２７ ４９.０９ ３２.７３ ４４.３６ ５３.６８ ５１.６４ ４９.０９ ３２.００ ４４.２４ ５３.１７
ｒｐｌ２０ ３８.９８ ４４.９２ ２４.５８ ３６.１６ ４７.４０ ３８.９８ ４３.２２ ２５.４２ ３５.８８ ４８.８２
ｒｐｌ２２ ４１.６７ ４１.０７ ２５.００ ３５.９１ ４８.６２ ４１.６７ ４１.０７ ２５.６０ ３６.１１ ４９.２５
ｒｐｏＡ ４５.４３ ３２.０１ ２８.３５ ３５.２６ ４９.６４ ４５.１２ ３２.０１ ２８.０５ ３５.０６ ４９.０４
ｒｐｏＢ ５０.３３ ３７.７２ ３０.４４ ３９.５０ ５０.３２ ５０.２３ ３７.７２ ３０.２５ ３９.４０ ５０.２８
ｒｐｏＣ１ ５０.４４ ３７.９０ ２７.１１ ３８.４８ ４８.７３ ４９.７８ ３７.６６ ２６.９８ ３８.１４ ４８.６０
ｒｐｏＣ２ ４６.４５ ３７.４０ ３０.６５ ３８.１７ ５１.１６ ４６.１６ ３７.６０ ２９.９９ ３７.９２ ５１.２３
ｒｐｓ１１ ５６.１２ ５７.５５ ２２.３０ ４５.３２ ４３.９４ ５５.４０ ５７.５５ ２２.３０ ４５.０８ ４３.７１
ｒｐｓ１２ ５２.４２ ４８.３９ ２７.４２ ４２.７４ ４６.５３ ５２.０８ ４７.２２ ３１.２５ ４３.５２ ４９.５９
ｒｐｓ１４ ４２.５７ ４７.５２ ３４.６５ ４１.５８ ３７.１８ ４２.５７ ４７.５２ ３４.６５ ４１.５８ ３７.１８
ｒｐｓ１８ ３５.２９ ４１.１８ ２７.４５ ３４.６４ ３８.５１ ３５.２９ ４３.１４ ２７.４５ ３５.２９ ３８.３０
ｒｐｓ２ ４５.１５ ４３.４６ ２７.８５ ３８.８２ ４９.７０ ４５.５７ ４３.４６ ２８.６９ ３９.２４ ５０.７４
ｒｐｓ３ ４７.９５ ３３.３３ ２６.４８ ３５.９２ ５１.９９ ４７.９５ ３３.３３ ２５.５７ ３５.６２ ５１.０５
ｒｐｓ４ ５１.４９ ３８.６１ ２６.２４ ３８.７８ ５０.４３ ５０.５０ ３８.６１ ２６.２４ ３８.４５ ５０.９０
ｒｐｓ７ ５２.５６ ４５.５１ ２３.７２ ４０.６０ ４５.００ ５２.５６ ４５.５１ ２３.７２ ４０.６０ ４５.００
ｒｐｓ８ ４０.００ ４１.４８ ２９.６３ ３７.０４ ３６.９１ ４０.００ ４１.４８ ２８.８９ ３６.７９ ３６.５５
ｙｃｆ１ ３６.５３ ２９.３０ ２５.５２ ３０.４５ ４８.０７ ３６.６２ ２９.１３ ２５.０９ ３０.２８ ４７.９４
ｙｃｆ２ ４２.３０ ３４.４１ ３７.０５ ３７.９２ ５３.７５ ４２.１７ ３４.３２ ３６.９７ ３７.８２ ５３.６２
ｙｃｆ３ ４７.９３ ３８.４６ ３３.１４ ３９.８４ ５５.７１ ４７.９３ ３８.４６ ３２.５４ ３９.６４ ５３.１９
ｙｃｆ４ ４１.６２ ４１.０８ ３１.３５ ３８.０２ ５０.１１ ４１.６２ ４１.０８ ３０.２７ ３７.６６ ４９.４５
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表 ３　 两种梧桐编码基因密码子相关参数的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ

美丽梧桐
Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ

云南梧桐 Ｆ. ｍａｊｏｒ

ＣＧＣ１ ＣＧＣ２ ＣＧＣ３ ＧＣ ＥＮＣ ＳＬ

ＣＧＣ１ １.０００ ０.４０１∗∗ ０.２７３ ０.８４１∗∗ ０.２８８∗ －０.１５８

ＣＧＣ２ ０.４０４∗∗ １.０００ ０.０８３ ０.７４７∗∗ －０.２５７ －０.３０２∗

ＣＧＣ３ ０.２２２ ０.００５ １.０００ ０.５０９∗∗ ０.３１７∗ ０.２１４

ＧＣ ０.８４０∗∗ ０.７４３∗∗ ０.４５２∗∗ １.０００ ０.１３３ －０.１７０

ＥＮＣ ０.２５３ －０.２６１ ０.３１３∗ ０.１０９ １.０００ ０.２３０

ＳＬ －０.１５５ －０.３０９∗ ０.２６２ －０.１６１ ０.２２０ １.０００

　 注: ∗表示在 ０.０５ 水平上显著相关ꎻ ∗∗表示在 ０.０１ 水平上显著相关ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ.

ＣＧＣ１２表示密码子第 １ 位、第 ２ 位碱基 ＧＣ 平均含量ꎬＣＧＣ３表
示第 ３ 位碱基 ＧＣ 含量ꎮ
ＣＧＣ１２ ｍｅａｎｓ ａｖｅｒａｇｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｃｏｄｏｎｓꎬ ＣＧＣ３ ｍｅａｎｓ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｄｏｎｓ.

图 １　 中性绘图分析
Ｆｉｇ. １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｐｌｏｔ ＣＧＣ１２ ａｇａｉｎｓｔ ＣＧＣ３

两种梧桐植物对应密码子 ＲＳＣＵ 值极为接近ꎬ进一

步说明其叶绿体基因组密码子使用偏性较为接

近ꎬ叶绿体基因组较为保守ꎬ种间差异较小ꎮ
２.６ 最优密码子分析

对两种梧桐植物叶绿体基因组基因的 ＥＮＣ 值

进行排序ꎬ选出两极的 １０％基因作为高、低表达基

美丽梧桐横坐标平均位置为 ０. ４５３ ２± ０. ０７３ ９ꎬ纵坐标为

０.４５０３ ± ０.１０３ ７ꎻ 云南梧桐横坐标平均位置为 ０.４５４ ４±
０.０７３ ６ꎬ纵坐标为 ０.４５１ ５ ± ０.１０７ ８ꎮ
Ｏｐｅｎ ｃｉｒｃｌｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐｌｏｔ. Ｆｉｒｍｉａｎａ
ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ: Ａｖｅｒａｇｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｓ ｘ ＝ ０. ４５３ ２ ± ０. ０７３ ９ꎬ ｙ ＝
０.４５０ ３ ± ０.１０３ ７ꎻ Ｆ. ｍａｊｏｒ: Ａｖｅｒａｇｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｓ ｘ ＝ ０.４５４ ４ ±
０.０７３ ６ꎬ ｙ＝０.４５１ ５ ± ０.１０７ ８.

图 ２　 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图分析
Ｆｉｇ. ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ [Ａ３ / (Ａ３＋Ｔ３)]

ａｇａｉｎｓｔ [Ｇ３ / (Ｇ３＋Ｃ３)]

因库ꎬ其中两种梧桐属叶绿体基因组高表达基因

为 ｒｐｓ８、ｒｐｓ１４、ｐｅｔＤ、 ｒｐｓ１８、 ｒｐｌ１６ꎬ平均 ＥＮＣ 值分别

为 ３８.４１(Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ)、３８.０２(Ｆ. ｍａｊｏｒ)ꎻＦ. ｐｕｌ￣
ｃｈｅｒｒｉｍａ 低表达基因为 ｙｃｆ２、ｐｅｔＡ、 ｙｃｆ３、ｎｄｈＪ、ａｔｐＥꎬ

８７１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



图 ３　 ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 绘图分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ (ＥＮＣ ｖａｌｕｅ ａｇａｉｎｓｔ ＣＧＣ３)

而 Ｆ. ｍａｊｏｒ 为 ｙｃｆ２、ｃｌｐＰ、ｐｅｔＡ、ｙｃｆ３、ｎｄｈＪ、ａｔｐＥꎬ平均

ＥＮＣ 值 分 别 为 ５５. ２１ ( Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ )、 ５５. ２４
(Ｆ. ｍａｊｏｒ)ꎮ 分别计算高、低表达基因库的 ＲＳＣＵ
值ꎬ并计算对应密码子的△ＲＳＣＵ 值 (高表达库

ＲＳＣＵ 值－低表达库 ＲＳＣＵ 值)ꎬ同时与整体密码子

的 ＲＳＣＵ 值结合比较ꎬ筛选出△ＲＳＣＵ 值≥０.０８ꎬ且
整体 ＲＳＣＵ>１ 的密码子ꎬ定义为优越密码子ꎮ 最

终分别确定了 １７、１８ 个表达优越密码子(表 ４)ꎬ分
别为 ＧＣＡ、ＵＧＵ、ＧＡＡ、ＵＵＵ、ＧＧＡ、ＧＧＵ、ＣＡＵ、ＡＵＵ、
ＡＡＡ、ＵＵＡ、ＣＡＡ、ＣＧＡ、ＣＧＵ、ＡＧＵ、ＡＣＡ、ＡＣＵ(为 Ｆ.
ｍａｊｏｒ 优越密码子)、ＧＵＡ、ＵＡＵꎬ这些优越密码子

均以 Ａ / Ｕ 结尾ꎮ 此外ꎬ 我们观察到两种梧桐植物

叶绿体基因组使用的优越密码子基本相同ꎬ但其

△ＲＳＣＵ 值存在一定的差异ꎬＦ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ 中的

ＧＡＡ、 ＣＧＡ 密码子△ＲＳＣＵ>０.０８ 且<０.３０ꎬ 而 Ｆ.

表 ４　 ＥＮＣ 比值频率分布
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＥＮＣ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｒａｔｉｏ

组限
Ｃｌａｓｓ ｂｏｕｎｄａｒｙ

组中值
Ｃｌａｓｓ ｍｉｄ￣ｖａｌｕｅ

美丽梧桐 Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ

组数 Ｎｕｍｂｅｒ 组频 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

云南梧桐 Ｆ. ｍａｊｏｒ

频数 Ｎｕｍｂｅｒ 组频 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

－０.１ ~ ０ －０.０５ ９ ０.１７ ９ ０.１７

０~ ０.１ ０.０５ ３０ ０.５８ ２９ ０.５６

０.１ ~ ０.２ ０.１５ ９ ０.１７ １０ ０.１９

０.２ ~ ０.３ ０.２５ ３ ０.０６ ３ ０.０６

０.３ ~ ０.４ ０.３５ １ ０.０２ １ ０.０２

总计 Ｔｏｔａｌ ５２ １.００ ５２ １.００

ｍａｊｏｒ 中△ＲＳＣＵ>０.３ꎬＡＵＵ 表现则相反ꎬＡＣＵ 仅为

Ｆ. ｍａｊｏｒ 的 优 越 密 码 子ꎬ 在 Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ 中

△ＲＳＣＵ＝ ０ꎬ推测可能与两种梧桐低表达库中所使

用的编码基因差异有关ꎮ

３　 讨论与结论

密码子是遗传信息的基本单位ꎬ是核酸与蛋

白质的联系纽带ꎬ研究其使用情况对了解物种基

因组进化具有重要意义(李平等ꎬ２０１１)ꎮ 密码子

使用偏性是物种不断进化适应的结果ꎬ其形成机

制受多种因素的影响ꎬ其中突变作用和自然选择

压力是其重要影响因素(王鹏良等ꎬ ２０１８)ꎮ 不同

物种、基因家族中密码子使用偏性存在一定的差

异ꎬ因此密码子使用偏性是研究物种基因组进化

关系及影响的重要指标之一ꎮ
碱基组成差异对密码子的使用有重要的影

响ꎮ 密码子在第 １ 位、第 ２ 位碱基上的突变通常会

导致编码氨基酸的改变ꎬ第 ３ 位碱基存在简并性ꎬ
其突变对编码氨基酸的改变通常无影响(尚明照

等ꎬ２０１１)ꎮ 因此ꎬ密码子第 ３ 位碱基的使用模式

与密码子偏性密切相关ꎮ 有研究表明ꎬ植物叶绿

体基因组中密码子第 ３ 位碱基偏好使用 Ａ / Ｔ
(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ秦政等ꎬ２０１８ )ꎮ 本研究中ꎬ两
种梧桐植物 ＣＴ３和 ＣＡ３高于 ＣＧ３、ＣＣ３ꎬ且 ＣＧＣ１、ＣＧＣ２均

与 ＣＣＧ３相关性不显著ꎬＣＣＧ３比例最低ꎬ说明梧桐属

植物叶绿体基因组密码子偏好使用 Ａ / Ｔ 碱基结

尾ꎬ与大花香水月季(Ｒｏｓａ ｏｄｏｒａｔａ ｖａｒ. ｇｉｇａｎｔｅａ)、

９７１２ 期 陆奇丰等: 两种梧桐叶绿体基因组密码子使用偏性分析



表 ５　 两种梧桐密码子 ＲＳＣＵ 及最优密码子
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ (ＲＳＣＵ) ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ

ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ａｎｄ Ｆ. ｍａｊｏｒ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

美丽梧桐 Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ

叶绿体基因组
Ｃｐ ｇｅｎｏｍｅ

高表达
Ｈｉｇｈ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

低表达
Ｌｏｗ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

云南梧桐 Ｆ. ｍａｊｏｒ

叶绿体基因组
Ｃｐ ｇｅｎｏｍｅ

高表达
Ｈｉｇｈ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

低表达
Ｌｏｗ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ａｌａ(Ａ) ＧＣＡ∗ １.０９ １.１４ ０.９０ １.０８ １.１４ ０.９９

ＧＣＣ ０.６７ ０.３４ ０.６３ ０.６８ ０.３４ ０.６４

ＧＣＧ ０.４７ ０.８０ ０.７０ ０.４８ ０.８０ ０.６０

ＧＣＵ １.７６ １.７１ １.７７ １.７７ １.７１ １.７７

Ｃｙｓ(Ｃ) ＵＧＣ ０.５０ ０.４０ ０.５９ ０.５２ ０.４０ ０.６３

ＵＧＵ∗ １.５０ １.６０ １.４１ １.４８ １.６０ １.３７

Ａｓｐ(Ｄ) ＧＡＣ ０.４２ ０.９３ ０.３５ ０.４１ ０.９３ ０.３８

ＧＡＵ １.５８ １.０７ １.６５ １.５９ １.０７ １.６２

Ｇｌｕ(Ｅ) ＧＡＡ∗∗ １.５１ １.４８ １.２４ １.５０ １.５６ １.２４

ＧＡＧ ０.４９ ０.５２ ０.７６ ０.５０ ０.４４ ０.７６

Ｐｈｅ(Ｆ) ＵＵＣ ０.６８ ０.２６ ０.９８ ０.６７ ０.３５ ０.９６

ＵＵＵ∗∗∗ １.３２ １.７４ １.０２ １.３３ １.６５ １.０４

Ｇｌｙ(Ｇ) ＧＧＡ∗ １.５６ １.６５ １.５０ １.５７ １.６５ １.５０

ＧＧＣ ０.４３ ０.３５ ０.４７ ０.４３ ０.３５ ０.５１

ＧＧＧ ０.７２ ０.６１ ０.９５ ０.６８ ０.６１ ０.９２

ＧＧＵ∗∗ １.２９ １.３９ １.０８ １.３３ １.３９ １.０７

Ｈｉｓ(Ｈ) ＣＡＣ ０.５１ ０.４０ ０.５０ ０.５０ ０.４０ ０.５１

ＣＡＵ∗ １.４９ １.６０ １.５０ １.５０ １.６０ １.４９

Ｉｌｅ( Ｉ) ＡＵＡ ０.９３ １.１１ １.００ ０.９４ １.１１ １.００

ＡＵＣ ０.５７ ０.３２ ０.７４ ０.５７ ０.３２ ０.７１

ＡＵＵ∗∗ １.５０ １.５８ １.２７ １.４８ １.５８ １.２９

Ｌｙｓ(Ｋ) ＡＡＡ∗∗ １.５０ １.６０ １.２３ １.５１ １.６０ １.２４

ＡＡＧ ０.５０ ０.４０ ０.７７ ０.４９ ０.４０ ０.７６

Ｌｅｕ(Ｌ) ＣＵＡ ０.８１ ０.５７ ０.８７ ０.８１ ０.５７ ０.８４

ＣＵＣ ０.３７ ０.１９ ０.５８ ０.３７ ０.１９ ０.５９

ＣＵＧ ０.３９ ０.００ ０.５４ ０.３９ ０.００ ０.６１

ＣＵＵ １.２３ １.５２ １.４４ １.２５ １.５２ １.５０

ＵＵＡ∗∗∗ １.９７ ２.１９ １.１０ １.９６ ２.１９ ０.９９

ＵＵＧ １.２３ １.５２ １.４８ １.２２ １.５２ １.４８

Ｍｅｔ(Ｍ) ＡＵＧ １.００ １.００ １.００ １.００ １.００ １.００

Ａｓｎ(Ｎ) ＡＡＣ ０.４７ ０.７２ ０.４８ ０.４６ ０.６９ ０.４８

ＡＡＵ １.５３ １.２８ １.５２ １.５４ １.３１ １.５２

Ｐｒｏ(Ｐ) ＣＣＡ １.１３ ０.７８ １.２２ １.１２ ０.６７ １.２４

ＣＣＣ ０.７６ １.１１ ０.８５ ０.７５ １.２２ ０.８６

ＣＣＧ ０.５６ ０.７８ ０.６４ ０.５７ ０.７８ ０.５６

ＣＣＵ １.５５ １.３３ １.２８ １.５６ １.３３ １.３３

Ｇｌｎ(Ｑ) ＣＡＡ∗∗∗ １.５５ ２.００ １.３７ １.５４ ２.００ １.４２

ＣＡＧ ０.４５ ０.００ ０.６３ ０.４６ ０.００ ０.５８

Ａｒｇ(Ｒ) ＡＧＡ １.７７ １.９４ １.７６ １.８０ １.９２ １.８９

ＡＧＧ ０.６２ ０.６８ ０.９８ ０.６２ ０.６７ ０.９９
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续表 ５

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

美丽梧桐 Ｆ. ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ

叶绿体基因组
Ｃｐ ｇｅｎｏｍｅ

高表达
Ｈｉｇｈ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

低表达
Ｌｏｗ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

云南梧桐 Ｆ. ｍａｊｏｒ

叶绿体基因组
Ｃｐ ｇｅｎｏｍｅ

高表达
Ｈｉｇｈ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

低表达
Ｌｏｗ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ＣＧＡ∗∗ １.３９ １.６１ １.４７ １.４０ １.６７ １.３６

ＣＧＣ ０.４９ ０.４２ ０.４２ ０.４９ ０.４２ ０.４６

ＣＧＧ ０.４３ ０.２５ ０.６５ ０.４０ ０.２５ ０.５６

ＣＧＵ∗∗ １.２９ １.１０ ０.７２ １.２９ １.０８ ０.７３

Ｓｅｒ(Ｓ) ＡＧＣ ０.３９ ０.６７ ０.３０ ０.３７ ０.５５ ０.３２

ＡＧＵ∗ １.２３ １.２０ １.０２ １.２５ １.２３ １.０１

ＵＣＡ １.１８ ０.９３ １.１４ １.２０ ０.９５ １.１８

ＵＣＣ ０.９７ １.０７ １.１２ ０.９６ １.０９ １.１２

ＵＣＧ ０.５４ ０.８０ ０.８１ ０.５５ ０.８２ ０.７６

ＵＣＵ １.６９ １.３３ １.６１ １.６７ １.３６ １.６２

Ｔｈｒ(Ｔ) ＡＣＡ∗ １.２３ １.３７ １.２０ １.２２ １.３７ １.２５

ＡＣＣ ０.８０ １.０３ ０.７７ ０.７８ ０.９１ ０.６９

ＡＣＧ ０.４０ ０.２３ ０.６７ ０.４２ ０.２３ ０.７９

ＡＣＵ∗ １.５７ １.３７ １.３７ １.５７ １.４９ １.２８

Ｖａｌ(Ｖ) ＧＵＡ∗∗∗ １.４６ ２.３２ １.２４ １.４７ ２.３２ １.２３

ＧＵＣ ０.４８ ０.１３ ０.４５ ０.４８ ０.１３ ０.４１

ＧＵＧ ０.５９ ０.１３ ０.８２ ０.６０ ０.１３ ０.８２

ＧＵＵ １.４７ １.４２ １.４８ １.４５ １.４２ １.５３

Ｔｒｐ(Ｗ) ＵＧＧ １.００ １.００ １.００ １.００ １.００ １.００

Ｔｙｒ(Ｙ) ＵＡＣ ０.４１ ０.００ ０.４３ ０.４１ ０.００ ０.４２

ＵＡＵ∗∗ １.５９ ２.００ １.５７ １.５９ ２.００ １.５８

Ｃｏｄｏｎｓ Ｎｏ. — ２１１３８ ６３５ ３０７６ ２１１２４ ６３５ ３０７９

　 注: ∗表示 ΔＲＳＣＵ≥０.０８ 且叶绿体基因组 ＲＳＣＵ>１ꎻ ∗∗表示 ΔＲＳＣＵ≥０.３ 且叶绿体基因组 ＲＳＣＵ>１ꎻ ∗∗∗表示 ΔＲＳＣＵ≥０.５ 且
叶绿体基因组 ＲＳＣＵ>１ꎬΔＲＳＣＵ 表示高、低表达基因库相应密码子之差ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｍｅａｎｓ ΔＲＳＣＵ≥０.０８ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＲＳＣＵ>１ ꎻ ∗∗ｍｅａｎｓ ΔＲＳＣＵ≥０.３ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＲＳＣＵ>１ꎻ ∗∗∗ｍｅａｎｓ ΔＲＳＣＵ≥０.５
ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＲＳＣＵ>１ꎬ ΔＲＳＣＵ ｍｅａｎｓ ＲＳＣＵ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｌｏｗ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ.

樟树 ( Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ)、甜 荞 ( Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ
ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ) (罗洪等ꎬ２０１５ꎻ牛元等ꎬ２０１８ꎻ秦政等ꎬ
２０１８)等植物的研究结果一致ꎮ

自然选择和突变是影响密码子使用偏性的重

要因素(Ｓｈａｒｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０ꎻＲａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 本研

究通过对两种梧桐叶绿体基因组 ５２ 个编码基因

ＣＧＣ３与 ＣＧＣ１２相关分析表明ꎬ密码子第 ３ 位碱基 ＧＣ
含量与第 １ 位、第 ２ 位碱基相关性弱ꎬ且线性回归

斜率较小ꎬ表明两种梧桐密码子的使用受到选择

压力因素较强ꎮ 此外ꎬＰＲ２￣ｐｌｏｔ 分析发现ꎬ密码子

第 ３ 位碱基上 Ａ / Ｔ 碱基和 Ｃ / Ｇ 碱基使用频率存在

差异ꎬ更偏好使用 Ｔ、Ｃ 碱基ꎬ进一步表明两种梧桐

叶绿体基因组密码子使用不仅与碱基突变的有

关ꎬ而且还更多受到选择的影响ꎮ ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ 分析

显示:大部分基因的 ＥＮＣ 值与期望 ＥＮＣ 值较为接

近ꎬ其分布频数集中于－０.０４ ~ ０.１０ 之间ꎬ表明这部

分基因受密码子偏性与第 ３ 位碱基的 ＧＣ 含量相

关ꎬ突变是主要影响因素ꎻ而 ｒｐｓ８、 ｒｐｓ１４、 ｒｐｓ１８、
ｐｅｔＤ、ｒｐｌ１６、ｐｓｂＡ 分布于标准曲线的下方较远位置ꎬ
自然选择影响其密码子偏性的主要因素ꎮ 综合中

性绘图分析、ＥＮＣ￣ｐｌｏｔ、ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 等分析发现ꎬ突变

和自然选择等多重因素共同影响着两种梧桐叶绿

体密码子使用偏性ꎮ 这与柿属植物、普通油茶、苦
荞、甜荞等物种的叶绿体基因组密码子偏性研究

结果相似(罗洪等ꎬ２０１５ꎻ胡莎莎等ꎬ２０１６ꎻ傅建敏

等ꎬ２０１７ꎻ王鹏良等ꎬ２０１８)ꎮ

１８１２ 期 陆奇丰等: 两种梧桐叶绿体基因组密码子使用偏性分析



本研究发现ꎬ两种梧桐中 ２９ 个高频密码子

(ＲＳＣＵ>１)第 ３ 位碱基主要以 Ａ / Ｕ 结尾ꎬ与前人

在其他植物中的研究结果相似(尚明照等ꎬ２０１１ꎻ
秦政等ꎬ２０１８)ꎮ 与高表达密码子进行综合分析ꎬ
最终确定美丽梧桐的最优密码子为 １７ 个ꎬ云南梧

桐 １８ 个ꎬ 分 别 为 ＧＣＡ、 ＵＧＵ、 ＧＡＡ、 ＵＵＵ、 ＧＧＡ、
ＧＧＵ、 ＣＡＵ、 ＡＵＵ、 ＡＡＡ、 ＵＵＡ、 ＣＡＡ、 ＣＧＡ、 ＣＧＵ、
ＡＧＵ、ＡＣＡ、ＡＣＵ(为 Ｆ. ｍａｊｏｒ 优越密码子)、ＧＵＡ、
ＵＡＵꎬ这些最优密码子以 Ａ / Ｕ 结尾ꎬ与大多植物叶

绿体基因组最优密码子相似ꎬ表明梧桐与其他双

子叶植物叶绿体基因组密码子第 ３ 位碱基偏爱使

用 Ａ / Ｕ 结尾(Ｋａｗａｂｅ ＆ Ｍｉｙａｓｈｉｔａꎬ ２００３)ꎮ 有研究

表明ꎬ物种间的亲缘关系越近ꎬ其密码子使用模式

越相似(张太奎等ꎬ２０１７ꎻ张孟伟等ꎬ２０１８)ꎮ 本研

究中ꎬ两种梧桐叶绿体基因组密码子使用偏性极

为相似ꎬ但存在一定的差异ꎮ 此外ꎬ本研究还发

现ꎬ美丽梧桐中叶绿体 ｃｌｐＰ 编码基因丢失ꎬ云南梧

桐的 ｎｄｈＫ 为假基因ꎬ推测两种梧桐适应环境改变

的进化趋势有所不同ꎬ有待深入研究ꎮ
本研究分析了美丽梧桐、云南梧桐叶绿体基

因组编码基因的密码子偏性形成的影响因素和特

点ꎬ以及两种梧桐叶绿体基因组的最优密码子ꎬ为
外源基因密码子改造及梧桐属叶绿体基因组进化

机制研究提供一定的理论基础ꎮ
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