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印度血桐与中平树基因组调查及 ＳＳＲ 分子标记分析
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中国西南野生生物种质资源库ꎬ 昆明 ６５０２０４ꎻ ３. 中国科学院大学ꎬ 北京 １０１４０８ )

摘　 要: 印度血桐与中平树是大戟科血桐属植物ꎬ该属植物具有多种药用价值ꎬ被广泛应用于民间医学中

许多疾病的治疗ꎬ这两种植物种子中含有的神经酸也引起了研究者的高度关注ꎮ 为确定适合印度血桐与中

平树的全基因组测序研究策略ꎬ该研究采用二代高通量测序技术ꎬ结合生物信息学的方法首次测定了印度

血桐与中平树的基因组大小、杂合率、重复率等基因组信息并初步分析了两种材料的 ＳＳＲ 序列特征ꎮ 结果

表明:(１)印度血桐与中平树的基因组大小分别为 ９８６.８４ 和 ９４６.２３ Ｍꎮ (２)印度血桐与中平树的杂合率分

别为 ０.７５％和 ０.６５％ꎬ重复序列比例分别为 ７３.０２％和 ７１.５％ꎮ (３)通过对 ２ 种材料基因组序列的 ＳＳＲ 特征

分析ꎬ在印度血桐中共鉴定了 ４ ４９９ １８５ 个 ＳＳＲꎬ在中平树中共鉴定了 ４ ９６９ ０９８ 个 ＳＳＲꎮ 该研究结果为印度

血桐与中平树 ＳＳＲ 分子标记的筛选、开发以及全基因组深度测序提供了理论指导ꎮ
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　 　 印度血桐 (Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａ) 与中平树 (Ｍ.
ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ) 属 于 大 戟 科 铁 苋 菜 族 血 桐 属

(Ｍａｃａｒａｎｇａ Ｔｈｏｕ.)植物ꎬ二者均为叶盾状着生的

高大乔木ꎬ广泛分布于我国西南地区的山谷、次生

林或常绿阔叶林中ꎮ «中华本草»中记录了中平树

的主要药用部位根与树皮具有退黄、清热利湿等

功效ꎬ可用于治疗胃脘疼痛、黄疸型肝炎(黄建猷

等ꎬ２０１５)ꎮ 已有相关研究报道了从印度血桐中分

离出了鞣花酸ꎬ异戊烯化黄酮等多种化合物ꎬ这些

化合物具有如抗氧化作用、抗炎作用等多种生物

活性ꎬ可发展为一种新的工业萃取源(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 通过对印度血桐与中平树种子中所含脂

肪酸的成分测定ꎬ我们发现印度血桐与中平树的

种子脂肪酸组成成分中ꎬ都含有超长链单不饱和

脂肪酸———神经酸ꎬ这一实验结果验证了王性炎

等(２００６)在多份植物样品中发现盾叶木 [注: 新

版« 中 国 植 物 志 » 已 修 订 盾 叶 木 ( Ｍａｃａｒａｎｇａ
ａｄｅｎａｎｔｈａ)与印度血桐(Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａ)为同一

个种]是自然界已发现的植物中种子油脂中神经

酸含量较高的木本植物ꎬ是目前已发现物种中较

为理想的开发神经酸产品的植物资源ꎮ 神经酸是

大脑纤维和神经细胞的核心天然成分ꎬ与脑部神

经的生物合成密切相关ꎬ具有多种重要的生物学

功能ꎬ如促进大脑发育、改善记忆、延缓大脑衰老

(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ摄入神经酸能预防和治疗老年

痴呆症、脑中风后遗症、脑萎缩、脑瘫、健忘失眠及

记忆力减退等脑神经系统疾病(田德雨等ꎬ２０１５)ꎮ
基于以上原因ꎬ神经酸的开发与应用引起了国内

外专家的高度关注ꎮ 因此ꎬ为满足人们对神经酸

的需求ꎬ利用富含神经酸的植物开发神经酸产品

已成为获取神经酸的主要途径ꎮ
目前ꎬ对印度血桐与中平树的研究主要集中

在常见药用部位化学成分的药理活性及种子脂肪

酸成分方面ꎬ而关于印度血桐与中平树基因组信

息的研究未见报道ꎬ这给高效利用印度血桐与中

平树野生资源选育植物新品种带来了极大不便ꎬ
由于印度血桐与中平树均为木本植物ꎬ基因组大

小尚不明确ꎬ各种因素使得血桐属植物的分子生

物学研究进展缓慢ꎬ因此在对两种材料进行全基

因组深度测序之前ꎬ需要先对两种材料进行低覆

盖度的基因组调查ꎬ以了解材料基因组的组成特

征和模式( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 深入分析 ＤＮＡ 中的

遗传信息是一项浩大的工程ꎬ其首要任务就是突

破技术上的重难点(Ａｌｂａｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 植物全

基因组的研究进程的迅速发展得益于新一代测序

技术日益进步(施季森等ꎬ２０１２)ꎮ 随着测序技术

的逐渐成熟及测序价格的降低ꎬ基因组测序已被

广泛应用到各种具有科研价值、经济价值、观赏价

值的物种中ꎮ 物种的基因组测序有助于我们了解

各种生物体中生命现象的调控机制以及物种的群

体进化、生长发育等生物学问题ꎮ 目前ꎬ可对物种

进行 基 因 组 大 小 测 定 的 方 法 有 流 式 细 胞 术、
Ｆｅｕｌｇｅｎ 分光光度法、脉冲场凝胶电泳法以及在技

术不断进步革新的条件下快速发展的高通量测序

技术(伍艳芳等ꎬ２０１４)ꎮ 在大戟科植物中ꎬ麻风

树、蓖 麻、 木 薯、 橡 胶 树 等 ( Ｃｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ
Ｓｈｕｓｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｓｉｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｚｏｕ ＆
Ｙａｎｇꎬ ２０１９)植物的基因组信息已有报道ꎬ这些已

测物种的基因组可为我们研究大戟科血桐属植物

的基因组信息提供参考ꎮ
本研究采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 二代高通量测序技术ꎬ首

次对印度血桐与中平树进行了基因组调查ꎬ并利

用生物信息学方法估计了两种材料的重复率、杂
合率及基于基因组调研的 ＳＳＲ ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔ)特征分析ꎬ旨在为印度血桐与中平树的全

基因组的测序和组装方案的制定和该属植物的进

一步研究和开发利用提供依据为血桐属植物的遗

传改良提供支持ꎬ也为进一步运用 ＳＳＲ 分子标记

在对两种材料的种质资源保护和遗传多样性等方

面的研究提供一定参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

本实验材料印度血桐与中平树均为正常开花

８９８１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



结果的野生植株ꎬ于 ２０１９ 年 ７ 月采自西双版纳傣

族自治州景洪市勐龙镇勐宋村公路边ꎬ带回实验

室ꎬ液氮速冻后放置于－ ８０ ℃ 超低温冰箱保存ꎬ
备用ꎮ
１.２ 样品基因组 ＤＮＡ 的提取、检测与测序

采用 ＣＴＡＢ 法提取印度血桐与中平树叶片基

因组 ＤＮＡꎬ紫外分光光度计检测样品浓度ꎬ琼脂糖

凝胶电泳检测完整性ꎻ将提取的 ＤＮＡ 样品送至公

司进行建库测序ꎬ参考其他木本植物的基因组大

小及大戟科植物的 Ｃ 值范围ꎬ选取 １ Ｇｂ 左右的基

因组大小来评估印度血桐与中平树的基因组测序

覆盖度ꎮ
１.３ 建库信息及数据量统计

印度血桐与中平树基因组采用二代测序技

术ꎬ利用 ＷＧＳ (全基因组鸟枪法)ꎬ分别构建插入

片段为 ３５０ 和 ５００ ｂｐ 的 ＤＮＡ 文库ꎬ再用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉｓｅｑＴＭ２０００ 平台进行双末端( Ｐａｉｒ￣Ｅｎｄ)测序ꎬ最
终得到原始测序数据( ｒａｗ ｒｅａｄｓ)ꎬ取全部原始数

据对测序结果进行图像识别ꎬ去污染ꎬ去接头ꎻ统
计结果包括测序 ｒｅａｄ 数量、数据产量、测序错误

率、Ｑ２０、Ｑ３０、ＧＣ 含量等ꎮ
１.４ 基因组大小预测和杂合度估计

将本实验通过测序得到的序列ꎬ基于 Ｋ￣ｍｅｒ 的
分析方法估计印度血桐与中平树的基因组大小及

杂合率ꎬ取 Ｋ＝ １７ 进行分析ꎮ Ｋ￣ｍｅｒ 分布图用来判

断基因组的重复序列多少ꎬ如果材料的基因组重

复比例较高ꎬＫ￣ｍｅｒ 分布图右侧将会出现拖尾现

象ꎮ ｍｅｒ 深度分布服从泊松分布ꎬ根据曲线获得

Ｋ￣ｍｅｒ 深度期望值ꎬ用于估计基因组大小(周媛等ꎬ
２０１９)ꎮ 另外ꎬ在 Ｋ￣ｍｅｒ 的分布曲线中ꎬ一般会出

现一个覆盖度最高的主峰ꎬ若在主峰两侧出现另

一个小峰ꎬ则说明该材料的基因组有较高的杂合

度ꎻ反之ꎬ则没有ꎮ
１.５ 样品污染判断

在基因组研究中ꎬ样品是否存在污染问题至关

重要ꎮ 若数据未被污染ꎬ可保证实验样品基因组序

列的完整性ꎬ数据真实有效ꎬ结果可靠ꎻ若数据被污

染ꎬ则无法获得相关信息ꎮ 对过滤后的高质量数据

随机抽取 １０ ０００ 条 ｒｅａｄｓ ( ｒｅａｄ１ 和 ｒｅａｄ２ 各５ ０００
条)数据ꎬ通过 ＢＬＡＳＴ 软件比对 ＮＣＢＩ 核苷酸数据

库(ＮＴ 库)ꎬ若比对结果是同源比对ꎬ则认为样本不

存在外源污染ꎻ若比对结果出现亲缘关系较远的物

种ꎬ说明样品可能存在污染(闫婧ꎬ２０１８)ꎮ

１.６ ＳＳＲ 分析

采用 微 卫 星 识 别 工 具 ( ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉ￣
ｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｏｏｌꎬ ＭＩＳＡ) ( ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ. Ｉｐｋ￣ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.
ｄｅ / ｍｉｓａ / )在所有序列中搜索 ＳＳＲ 位点ꎬ搜索参数如

下:ｍｏｎｏ￣１０、ｄｉ￣６、 ｔｒｉ￣５、Ｔｅｔｒａ￣５、ｐｅｎｔａ￣５、ｈｅｘａ￣６ꎮ 其

中ꎬ复合序列中两个不同 ＳＳＲ 之间允许的最大间隔

设置为 １００ ｂｐ (张璟璇等ꎬ２０１９)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 材料的 ＤＮＡ 提取

采用 ＣＴＡＢ 法提取印度血桐与中平树幼嫩叶

片的基因组 ＤＮＡꎮ 电泳图显示提取的两种材料基

因组 ＤＮＡ 质量良好 (图 １)ꎮ 其中ꎬ印度血桐的

ＤＮＡ 浓度为 １５.４２ ｎｇμＬ￣１ꎬ中平树的 ＤＮＡ 浓度

为 １０.４６ ｎｇμＬ￣１ꎬ可用于后续实验分析ꎮ

Ｓ. 标准品ꎻ Ｍ－ １. Ｔｒａｎｓ ２ｋ ｐｌｕｓꎻ Ｍ－ ２. Ｔｒａｎｓ １５ｋ ｐｌｕｓꎻ
１. 印度血桐 ＤＮＡ 提取结果ꎻ ２. 中平树 ＤＮＡ 提取结果ꎮ
Ｓ. Ｓａｍｐｌｅꎻ Ｍ－１. Ｔｒａｎｓ ２ｋ ｐｌｕｓꎻ Ｍ－２. Ｔｒａｎｓ １５ｋ ｐｌｕｓꎻ １. ＤＮＡ
ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａꎻ ２. ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ.

图 １　 实验材料 ＤＮＡ 提取结果
Ｆｉｇ. １　 ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

２.２ 测序数据产量统计

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台对两种材料进行高通量双

端测序ꎬ经过对原始测序数据的严格筛选ꎬ得到高

质量的产出数据( ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)ꎬ以下统计是印度血

桐与中平树 ４ 个文库的产出数据(表 １)ꎮ 统计结

果包括测序数据数量、数据产量、错误率、Ｑ２０、
Ｑ３０、ＧＣ 含量等ꎮ 过滤掉低质量的数据后ꎬ分别得

到了 ５３.５６ 和 ６８.０７ Ｇｂ 的印度血桐与中平树的数

９９８１１１ 期 李江莹等: 印度血桐与中平树基因组调查及 ＳＳＲ 分子标记分析



表 １　 印度血桐与中平树的数据产出统计信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａ ａｎｄ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

文库
Ｌｉｂｒａｒｙ

原始数据
Ｒａｗ ｂａｓｅ
(ｂｐ)

过滤后碱基数
Ｃｌｅａｎ ｂａｓｅ

(ｂｐ)

错误率
Ｅｒｒｏｒ ｒａｔｅ
(％)

Ｑ２０ 比例
Ｑ２０ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

Ｑ３０ 比例
Ｑ３０ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

印度血桐＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)
Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)

２２ ８８３ １３７ ８００ ２２ ８５９ ６４１ ５００ ０.０４ ９６.７８ ９１ ３３.８３

印度血桐＿Ｌ１ (５００ ｂｐ)
Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ１(５００ ｂｐ)

３０ ７２５ １０４ ２００ ３０ ７０８ ３４７ ７００ ０.０４ ９７.０２ ９１.５３ ３３.９５

合计
Ｔｏｔａｌ

５３ ６０８ ２４２ ０００ ５３ ５６７ ９８９ ２００ ０.０４ ９６.９ ９１.２６ ３３.８９

中平树＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)
Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)

２６ ６５９ ８５７ ０００ ２６ ６５８ ４５６ ６００ ０.０４ ９７.２３ ９１.９１ ３３.０２

中平树＿Ｌ４(５００ ｂｐ)
Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ４(５００ ｂｐ)

４１ ４２５ ４９２ ５００ ４１ ４１２ ９８２ ２００ ０.０４ ９７.１３ ９１.６１ ３２.９７

合计
Ｔｏｔａｌ

６８ ０８５ ３４９ ５００ ６８ ０７１ ４３８ ８００ ０.０４ ９７.１８ ９１.７６ ３３

　 注: Ｑ２０ (％). 碱基识别的正确率为 ９９％ꎻ Ｑ３０ (％). 碱基识别的正确率为 ９９.９％ꎻ Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)ꎬ Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ１(５００
ｂｐ)ꎬ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)ꎬ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ４(５００ ｂｐ)表示插入片段大小ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｑ２０ (％). Ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｂａｓｅ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｉｓ ９９％ꎻ Ｑ３０ (％). Ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｂａｓｅ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｉｓ ９９.９％ꎻ Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ２(３５０
ｂｐ)ꎬ Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ１(５００ ｂｐ)ꎬ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ２(３５０ ｂｐ)ꎬ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ４(５００ ｂｐ) ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｉｎｓｅｒｔ ｓｉｚｅｓ.

据用于后续分析ꎮ 两种材料碱基质量正常ꎬＱ２０
与 Ｑ３０ 都大于 ９０％ꎬ测序错误率都为０.０４％ꎬ印度

血桐的 ＧＣ 含量为 ３３.８９％ꎬ中平树的 ＧＣ 含量为

３３％ꎬ结果表明原始测序质量较好ꎬ能保证后续实

验分析的正常进行ꎮ
２.３ Ｋ￣ｍｅｒ 分析与基因组大小估测

采用基于 Ｋ￣ｍｅｒ 的分析方法对印度血桐与中

平树的 ５３.５６ 和 ６８.０７ Ｇｂ 的数据进行分析ꎬ得到

印度血桐与中平树的 １７￣ｍｅｒ 分布情况(图 ２)ꎬ横
坐标表示 Ｋ￣ｍｅｒ 出现的总次数ꎬ纵坐标表示 Ｋ￣ｍｅｒ
出现的频率(唐其等ꎬ２０１５)ꎬ两种材料主峰之前都

出现杂合峰ꎬ说明它们都有一定的杂合率ꎮ 两种

材料的 １７￣ｍｅｒ 曲线均有严重拖尾ꎬ说明它们都有

很高的重复序列比例ꎮ 结合表 ２ 可知ꎬ印度血桐

与中平树的测序深度分别为 ４０Ｘ 和 ５４Ｘꎬ印度血

桐的 Ｋ￣ｍｅｒ 总数为 ３９ ７２５ ８５１ １９５ꎬ中平树的 Ｋ￣
ｍｅｒ 总数为 ５１ ５９４ ９８３ １１７ꎬ根据公式基因组大小

(Ｇ)的估计算法:Ｇ ＝ Ｋ￣ｍｕｎ / Ｋ￣ｄｅｐｔｈꎬ其中 Ｋ￣ｄｅｐｔｈ
表示 Ｋ￣ｍｅｒ 的期望测序深度ꎬＫ￣ｍｕｎ 表示 Ｋ￣ｍｅｒ 的
总数(闫婧ꎬ２０１８)ꎬ由此公式可得印度血桐的大小

为 ９９３.１５ Ｍꎬ修正后的基因组大小为 ９８６.８４ Ｍꎻ中
平树的基因组大小为 ９５５.４６ Ｍꎬ修正后的基因组

大小为 ９４６.２３ Ｍꎻ印度血桐与中平树的杂合率分

别为 ０.７５％和 ０.６５％ꎬ印度血桐与中平树的重复率

分别为 ７３.０２％和 ７３.５％ꎮ 由测序结果可知ꎬ印度

血桐与中平树都属于高重复微杂合基因组ꎮ

２.４ 样品污染评估———核苷酸比对结果

分别从印度血桐与中平树的 ３５０ 和 ５００ ｂｐ 的

序列文库中随机抽取 １０ ０００ 条过滤后的单端高质

量 ｒｅａｄｓ ( ｒｅａｄ１ 和 ｒｅａｄ２ 各 ５ ０００ 条)ꎬ与 ＮＴ 库

(ＮＣＢＩ 核苷酸数据库)进行 ＢＬＡＳＴ 比对ꎬ将比对结

果比率最高的前六位物种展示出来(表 ３)ꎬ比对结

果显示ꎬ在印度血桐与中平树的两个文库中ꎬ比对

结果比率最高的物种均为蓖麻ꎬ在印度血桐的 ３５０
和 ５００ ｂｐ 文库中ꎬ蓖麻分别占比对上 ＮＴ 库的 ｒｅａｄｓ
总数的 １.６１％和 １.９％ꎬ而在中平树的 ３５０ 和 ５００ ｂｐ
文库中ꎬ蓖麻分别占比对上的 ＮＴ 库的 ｒｅａｄｓ 总数的

１.７８％和 １.６５％ꎬ根据分类学结果可知ꎬ蓖麻属于大

戟科植物ꎬ为印度血桐与中平树的近缘物种ꎮ 此

外ꎬ比对结果的其他物种均为植物ꎬ未发现动物或

微生物等异常物种的高比率情况ꎬ因此判断样品材

料无污染ꎬ可用于后续基因组调研图的正常分析ꎮ
２.５ 印度血桐与中平树基因组 ＳＳＲ 分析

利用微卫星识别工具 ＭＩＳＡ 在印度血桐与中平

树初步组装的所有序列中进行 ＳＳＲ 查找ꎬ搜索结果

如表 ４ 所示ꎬ在印度血桐中共搜索到４ ４９９ １８５个
ＳＳＲꎬ在所含有 ＳＳＲ 的序列中ꎬ４４５ １１７条序列包含 １
个以上 ＳＳＲꎬ以复合形式存在的 ＳＳＲ 数量有 ４９２ ３４１
个ꎻ在中平树中共搜索到４ ９６９ ０９８个 ＳＳＲꎬ在所含

有 ＳＳＲ 的序列中ꎬ４５８ ７２６条序列包含 １ 个以上

ＳＳＲꎬ以复合形式存在的 ＳＳＲ 序列有５０７ ８８７条ꎮ
分别对两种材料的不同类型的 ＳＳＲ 核苷酸数量进

００９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



Ａ. 印度血桐ꎻ Ｂ. 中平树ꎮ
Ａ. Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａꎻ Ｂ. Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ.

图 ２　 １７￣ｍｅｒ 分布曲线
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ １７￣ｍｅｒ

表 ２　 １７￣ｍｅｒ 分析数据统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ １７￣ｍｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ｋ￣ｍｅｒ
长度

Ｋ￣ｍｅｒ ｌｅｎｇｔｈ
深度
Ｄｅｐｔｈ

Ｋｍｅｒ 总数
Ｋｍｅｒ ｓｕｍ

基因组大小
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ

(Ｍ)

修正后的
基因组大小

Ｒｅｖｉｓｅｄ ｇｅｎｏｍｅ
ｓｉｚｅ (Ｍ)

杂合率
Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ
ｒａｔｅ (％)

重复率
Ｒｅｐｅａｔ ｒａｔｅ

(％)

印度血桐
Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａ

１７ ４０ ３９ ７２５ ８５１ １９５ ９９３.１５ ９８６.８４ ０.７５ ７３.０２

中平树
Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

１７ ５４ ５１ ５９４ ９８３ １１７ ９５５.４６ ９４６.２３ ０.６５ ７１.５

行统计ꎬ在印度血桐的 ＳＳＲ 核苷酸数量中ꎬ单、双、
三、四、五和六核苷酸重复模体分别有２ ８００ ２９２、
１ １９９ ７０７、４３２ ５０９、４８ ８９０、１０ ４９８、７ ２８９个ꎬ分别

占印 度 血 桐 总 重 复 模 体 的 ６２. ２４％、 ２６. ６６％、
９.６１％、１.０９％、０.２３％、０.１６％ꎻ在中平树的 ＳＳＲ 核

苷酸数量中ꎬ单、双、三、四、五和六核苷酸核苷酸

重复模体分别有 ３ ０３７ ６１３、１ ３２１ ７５２、５２２ ８０１、
６３ ９７３、１１ ２５４、１１ ７０５个ꎬ分别占中平树总重复模

体的 ６１. １３％、２６. ６０％、１０. ５２％、１. ２９％、０. ２３％、
０.２４％ꎮ 然后ꎬ进一步对印度血桐与中平树中每种

ＳＳＲ 重复模体按照序列组成进行细分ꎬ分别展示

出两种材料中重复类型的部分数目(表 ５)ꎮ

３　 讨论与结论

基因组大小是比较和进化基因组学的基础ꎬ
基因组的杂合率和重复率是决定基因组组装质量

的关键ꎬ评估测序数据的杂合率与重复率ꎬ有助于

找到合适的组装策略(Ｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 对印度血

桐与中平树进行 １７￣ｍｅｒ 分析后发现ꎬ印度血桐与

中平树的预估基因组大小分别为 ９８７ 和 ９４６ Ｍꎬ由
测定结果来看ꎬ印度血桐与中平树的基因组大小

相近ꎬ两种材料的基因组大小均比大戟科植物木

薯的基因组 ７７０ Ｍ(Ｓｉｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)、蓖麻的基

１０９１１１ 期 李江莹等: 印度血桐与中平树基因组调查及 ＳＳＲ 分子标记分析



表 ３　 原始数据文库与 ＮＴ 库 ＢＬＡＳＴ 比对表
Ｔａｂｌｅ ３　 ＢＬＡＳＴ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒａｗ ｄａｔｅ ｗｉｔｈ ＮＴ ｄａｔａｂａｓｅ

库名
Ｌｉｂｒａｒｙ

第一个
比对结果
Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ

ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ
ｒｅｓｕｌｔ

第二个
比对结果
Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

ｒｅｓｕｌｔ

第三个
比对结果
Ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

ｒｅｓｕｌｔ

第四个
比对结果
Ｔｈｅ ｆｏｕｒｔｈ
ｃｏｍｐａｒｓｉｏｎ

ｒｅｓｕｌｔ

第五个
比对结果
Ｔｈｅ ｆｉｆｔｈ

ｃｏｍｐａｒｓｉｏｎ
ｒｅｓｕｌｔ

第六个
比对结果
Ｔｈｅ ｓｉｘｔｈ
ｃｏｍｐａｒｓｉｏｎ

ｒｅｓｕｌｔ

印度血桐＿Ｌ２
Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ２ (３５０ ｂｐ)

蓖麻
Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ

(１.６１)

橡胶树
Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ

(０.３２)

墨水树
Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ
ｍａｘｉｍｉｌｉａｎｉ
(０.０９)

葡萄
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ

(０.０６)

麻疯树
Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ

(０.０６)

无油樟
Ａｍｂｏｒｅｌｌａ ｔｒｉｃｈｏｐｏｄａ

(０.０５)

印度血桐＿Ｌ１
Ｍ. ｉｎｄｉｃａ＿Ｌ１
(５００ ｂｐ)

蓖麻
Ｒｉｃｉｎｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｓ
(１.９)

橡胶树
Ｈｅｖｅａ

ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ
(０.１８)

木薯
Ｍａｎｉｈｏｔ
ｅｓｃｕｌｅｎｔａ
(０.１４)

墨水树
Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ
ｍａｘｉｍｉｌｉａｎｉ

(０.１)

麻疯树
Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ

(０.０８)

野茶树
Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

(０.０６)

中平树＿Ｌ２
Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ２ (３５０ ｂｐ)

蓖麻
Ｒｉｃｉｎｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｓ
(１.７８)

橡胶树
Ｈｅｖｅａ

ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ
(０.１９)

麻疯树
Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ

(０.０７)

木薯
Ｍａｎｉｈｏｔ
ｅｓｃｕｌｅｎｔａ
(０.０６)

亚麻
Ｌｉｎｕｍ

ｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ
(０.０５)

葡萄
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ

(０.０４)

中平树＿Ｌ４
Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ＿Ｌ４

(５００ ｂｐ)

蓖麻
Ｒｉｃｉｎｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｓ
(１.６５)

橡胶树
Ｈｅｖｅａ

ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ
(０.２)

墨水树
Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ
ｍａｘｉｍｉｌｉａｎｉ
(０.１８)

木薯
Ｍａｎｉｈｏｔ
ｅｓｃｕｌｅｎｔａ
(０.１２)

麻疯树
Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ

(０.１１)

葡萄
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ

(０.０８)

表 ４　 印度血桐与中平树基因组中 ＳＳＲ 的数目与类型
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＳＲ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａ ａｎｄ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

搜索项目
Ｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｉｔｅｍ

印度血桐的数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｍ. ｉｎｄｉｃａ

中平树的数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

检测的序列总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

６７ ５２７ ５７７ ７７ ７９６ ９５２

检测的序列总长度
Ｔｏｔａｌ ｓｉｚｅ ｏｆ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (ｂｐ)

１０ １２９ １３６ ５５０ １１ ６６９ ５４２ ８００

检测出的 ＳＳＲ 总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＳＳＲｓ

４ ４９９ １８５ ４ ９６９ ０９８

包含 ＳＳＲ 的序列数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

３ ９９５ ６７７ ４ ４４９ ６８４

包含 １ 个以上 ＳＳＲ 的序列数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ １ ＳＳＲ

４４５ １１７ ４５８ ７２６

以复合形式存在的 ＳＳＲ 数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ

４９２ ３４１ ５０７ ８８７

因组 ３５０ Ｍ(Ｓｈｕｓｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)、麻疯树的基因组

４１０ Ｍ(Ｃｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ比橡胶树的基因组１.１ Ｇ
(Ｚｏｕ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２０１９)要稍小一些ꎬ这种现象可能是

因为印度血桐与中平树属于大戟科血桐属植物ꎬ而
木薯、蓖麻、麻风树与橡胶树分别为大戟科其他属

植物ꎬ结果显示属内差异较小ꎬ而属间差异较大ꎬ这
可能是由于种系发育关系较远、染色体数目不同或

者自交亲和现象的出现所导致(周佳熠等ꎬ２０１７)ꎮ
基因组大小的测定对了解物种的生长发育、起源进

化等问题具有重大意义ꎮ 印度血桐与中平树基因

组大小测定的完成ꎬ为研究大戟科血桐属植物基因

组大小变化规律提供了一定的参考依据ꎮ
判断测序数据的杂合度有利于寻找合适的基

因组拼接方法ꎬ根据杂合度大小可将基因组进一

步分为微杂合基因组(０.５％≤杂合率<０.８％)、高
杂合基因组(杂合率≥０.８％) 以及高重复基因组

(重复序列比例≥５０％) (王雪等ꎬ２０１８)ꎮ 测序结

果显示ꎬ印度血桐与中平树的杂合率分别为０.７５％
和 ０.６５％ꎬ重复率分别为 ７３.０３％和 ７１.６％ꎬ两种植

物的基因组都有一定的杂合率以及较高的重复

率ꎬ印度血桐与中平树都属于雌雄异株的植物ꎬ这
可能是导致二者含有较高杂合率的原因之一ꎬ 因

２０９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ５　 印度血桐与中平树中单、双、三、四、五、六核苷酸重复模体部分统计结果
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｄｉｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｔｉｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ
ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ Ｍａｃａｒａｎｇａ ｉｎｄｉｃａ ａｎｄ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

印度血桐的重复类型
Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ ｏｆ Ｍ. ｉｎｄｉｃａ

数目
Ｎｕｍｂｅｒ

中平树的重复类型
Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ ｏｆ Ｍ. ｄｅｎｔｉｃｕｌａｔａ

数目
Ｎｕｍｂｅｒ

单核苷酸重复模体
Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

Ａ / Ｔ
Ｃ / Ｇ

双核苷酸重复模体
Ｄｉｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＴ / ＡＴ
ＡＧ / ＣＴ
ＡＣ / ＧＴ
ＣＧ / ＣＧ

三核苷酸重复模体
Ｔｉｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＴ / ＡＴＴ
ＡＡＧ / ＣＴＴ
ＡＴＣ / ＡＴＧ
ＡＡＣ / ＧＴＴ

四核苷酸重复模体
Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ
ＡＡＴＴ / ＡＡＴＴ
ＡＡＡＧ / ＣＴＴＴ
ＡＣＡＴ / ＡＴＧＴ

五核苷酸重复模体
Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＡＡＧ / ＣＴＴＴＴ
ＡＡＡＡＴ / ＡＴＴＴＴ
ＡＡＡＴＴ / ＡＡＴＴＴ
ＡＡＴＡＴ / ＡＴＡＴＴ

六核苷酸重复模体
Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＡＡＡＴ / ＡＴＴＴＴＴ
ＡＡＡＡＡＧ / ＣＴＴＴＴＴ
ＡＡＴＧＡＴ / ＡＴＣＡＴＴ
ＡＣＡＴＡＴ / ＡＴＡＴＧＴ

２ ７６０ ０７１
４０ ２２１

９８０ ９７８
１０９ ４８８
１０８ ８９３

３４８

２５４ ５２３
８９ ７７７
３３ ７８１
１９ １４２

２９ ２３１
８ ７７５
４ ５５７
３ １７９

４ １６４
２ ９３７
４８２
４７２

１ ６９８
１ １１４
３２９
３２８

单核苷酸重复模体
Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

Ａ / Ｔ
Ｃ / Ｇ

双核苷酸重复模体
Ｄｉｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＴ / ＡＴ
ＡＣ / ＧＴ
ＡＧ / ＣＴ
ＣＧ / ＣＧ

三核苷酸重复模体
Ｔｉｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＴ / ＡＴＴ
ＡＡＧ / ＣＴＴ
ＡＴＣ / ＡＴＧ
ＡＡＣ / ＧＴＴ

四核苷酸重复模体
Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ
ＡＡＴＴ / ＡＡＴＴ
ＡＡＡＧ / ＣＴＴＴ
ＡＣＡＴ / ＡＴＧＴ

五核苷酸重复模体
Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＡＡＴ / ＡＴＴＴＴ
ＡＡＡＡＧ / ＣＴＴＴＴ
ＡＡＴＡＴ / ＡＴＡＴＴ
ＡＡＡＴＴ / ＡＡＴＴＴ

六核苷酸重复模体
Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ

ＡＡＡＡＡＴ / ＡＴＴＴＴＴ
ＡＡＡＡＡＧ / ＣＴＴＴＴＴ
ＡＡＴＡＧＴ / ＡＣＴＡＴＴ
ＡＡＣＡＡＴ / ＡＴＴＧＴＴ

３ ０１３ ６０１
２４ ０１２

１ ０８４ ５１１
１１９ ７２１
１１７ ２１９

３０１

２９７ ７９１
１０５ ８０９
４７ ７３１
２５ ２３７

３６ ８３０
１２ ２３４
５ ２２１
４ １６７

４ ０９４
２ ２９８
１ ２５９
５８４

１ ９１６
１ ４９７
１ ０９３
８５５

此ꎬ使用 ＷＧＳ 策略对印度血桐与中平树的基因组

分析有一定的风险和难度ꎬ建议后续的研究采用

二代测序( Ｉｌｌｕｍｉｎａ)和三代测序( ＰａｃＢｉｏ)技术相

结合的策略ꎬ对印度血桐与中平树基因组进行测

序和组装ꎬ此外ꎬ利用 Ｈｉ￣Ｃ 技术达到染色体水平

的组装ꎬ多种方法互补ꎬ以期获得两种材料的高质

量全基因组图谱ꎮ
ＳＳＲ 分子标记具有易操作、多态性高、成本低、

数量丰富等优点ꎮ 本研究基于印度血桐与中平树

基因组调查数据进行 ＳＳＲ 分析发现ꎬ印度血桐中

平均 ２ ２５１ ｂｐ 出现 １ 个 ＳＳＲꎬ中平树中平均 ２ ３４８
ｂｐ 出现 １ 个 ＳＳＲꎬ含丰富的重复类型ꎬ结果显示两

种材料的 ＳＳＲ 分子标记具有显著的碱基偏好性ꎬ
其单核苷酸重复模体中 Ａ / Ｔ 含量均高于 Ｃ / Ｇ 含

量ꎻ两种材料中双核苷酸重复模体中含量最高均

为 ＡＴ / ＡＴꎬ含量最低为 ＣＧ / ＣＧꎬ这可能是甲基化的

Ｃ 残基变为 Ｔꎬ使得两种核苷酸重复的差异较大

(周佳煜等ꎬ２０１７)ꎮ 有研究认为基因组中低级重

复单元较多则表示该物种进化水平较高ꎬ而高级

重复单元比例高的物种其进化时间短或变异频率

低(于福来等ꎬ２０１９)ꎮ 因此ꎬ在基因组调查测序的

基础上规模化开发与筛选 ＳＳＲ 分子标记ꎬ为进一

步运用 ＳＳＲ 标记在物种遗传图谱的构建和遗传多

样性分析以及 ＱＴＬ 定位等方面的研究提供参考ꎮ

３０９１１１ 期 李江莹等: 印度血桐与中平树基因组调查及 ＳＳＲ 分子标记分析
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