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摘　 要: 为理解珍稀濒危兰科植物龙头兰(Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ)和景洪白蝶兰(Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ)的叶绿体基因组

的基本特征ꎬ开发用于物种鉴定、保护遗传学和系统发育分析的分子标记ꎬ该研究利用二代测序技术对龙头

兰和景洪白蝶兰进行浅层基因组测序ꎬ采用生物信息学分析方法进行叶绿体基因组的拼接、组装和注释ꎬ并
与其他近缘物种进行比较基因组分析和系统发育分析ꎮ 结果表明:(１)龙头兰和景洪白蝶兰的叶绿体基因

组大小分别为 １５４ ４０７ ｂｐ 和 １５３ ８９１ ｂｐꎬ由一对 ２６ ５５０ ｂｐ 和 ２６ ５２３ ｂｐ 的反向重复序列(ＩＲ)、８４ ２０４ ｂｐ 和

８３ ７５６ ｂｐ 的大单拷贝区(ＬＳＣ)、１７ １０３ ｂｐ 和 １７ ０８９ ｂｐ 的小单拷贝区(ＳＳＣ)组成ꎻ均注释了 １１１ 个唯一基

因ꎬ包括 ７７ 个蛋白质编码基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎮ (２)在叶绿体基因组中分别鉴定出 ９４
个和 ９２ 个简单重复序列(ＳＳＲｓ)ꎮ (３)二者之间存在 ７０６ 个单核苷酸多态性(ＳＮＰｓ)位点和 １５２ 个插入缺失

(ＩｎＤｅｌｓ)位点ꎬ其中 ｃｐＩｎＤｅｌ ０６７ 等可以区分 ２ 个物种ꎮ (４)观察到 １ 个差异较大的基因(ａｃｃＤ)和 ９ 个高变

区( ｒｐｓ１９－ ｐｓｂＡ、ｍａｔＫ－ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、ｐｓｂＭ－ ｐｓｂＤ、 ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ－ｎｄｈＪ、ａｃｃＤ－ ｐｓａＩ、ｙｃｆ４－ ｃｅｍＡ、ｃｌｐＰ－ ｐｓｂＢ、ｎｄｈＦ－ ｔｒｎＬ￣
ＵＡＧ、ｒｐｓ１５－ｙｃｆ１)ꎮ (５)系统发育分析结果显示ꎬ龙头兰、景洪白蝶兰和鹅毛玉凤花(Ｈａｂｅｎａｒｉａ ｄｅｎｔａｔａ)的亲

缘关系较近ꎮ 在白蝶兰属 ２ 种叶绿体基因组研究中获得的 ＳＳＲ 位点、ＩｎＤｅｌｓ 和高变区序列可为物种鉴定、
开发利用及其资源保护提供有价值的遗传信息ꎮ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ ａｒｅ ｒａｒｅ ａｎｄ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍｅｄｉｃｉｎｅ ａｎｄ ｏｒｎａｍｅｎｔ
ｖａｌｕｅ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｌｉｔｔｌｅ ｉｓ ｋｎｏｗｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｂａｓｉｃ
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ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｋｉｍｍｉｎｇ ａｐｐｒｏａｃｈ ｕｓｉｎｇ ｎｅｘｔ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｇｅｎｅｒａｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｗｅｒｅ
ａｓｓｅｍｂｌｅｄ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｂｙ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲｓ)ꎬ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ
(ＳＮＰｓ)ꎬ ａｎｄ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｄｅｌｅｔｉｏｎｓ ( ＩｎＤｅｌｓ) ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ａｎｄ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｎｅｗｌｙ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｐ. ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ ｗｅｒｅ １５４ ４０７ ｂｐ ａｎｄ １５３ ８９１ ｂｐ ｉｎ ｓｉｚｅ. Ｔｈｅｙ ｃｏｍｐｒｉｓｅｄ ａ ｐａｉｒ ｏｆ
２６ ５５０ ｂｐ ａｎｄ ２６ ５２３ ｂｐ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ ( ＩＲ) ｔｈａｔ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａ ｌａｒｇｅ ８４ ２０４ ｂｐ ａｎｄ ８３ ７５６ ｂｐ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ
(ＬＳＣ) ａｎｄ ａ ｓｍａｌｌ １７ １０３ ｂｐ ａｎｄ １７ ０８９ ｂｐ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ ( ＳＳＣ)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｂｏｔｈ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ
ｃｏｎｔａｉｎｅｄ １１１ ｕｎｉｑｕｅ ｇｅｎｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７７ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ ３０ ｔＲＮＡ ａｎｄ ４ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ. (２) Ｎｉｎｅｔｙ￣ｆｏｕｒ ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲｓ) ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｐ. ｓｕｓａｎｎａｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ９２ ｉｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ. (３)
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｔｗｏ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７０６ ｓｉｎｇｌｅ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ １５２ ＩｎＤｅｌｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｓｅｖｅｒａｌ ｍａｒｋｅｒｓ (ｃｐＩｎＤｅｌ ０６７) ｃｏｕｌｄ
ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｅ ｔｈｅ ｔｗｏ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ. (４) Ｔｈｅ ｏｎｅ ｍｏｓｔ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｇｅｎｅ (ａｃｃＤ) ａｎｄ ｔｈｅ ｎｉｎｅ ｍｏｓｔ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ
ｒｅｇｉｏｎｓ (ｒｐｓ１９－ｐｓｂＡꎬ ｍａｔＫ－ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｐｓｂＭ－ｐｓｂＤꎬ ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ－ｎｄｈＪꎬ ａｃｃＤ－ｐｓａＩꎬ ｙｃｆ４－ｃｅｍＡꎬ ｃｌｐＰ－ｐｓｂＢꎬ ｎｄｈＦ－
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｒｐｓ１５－ｙｃｆ１) ａｍｏｎｇ ｇｅｎｏｍｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ. (５) Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ Ｐ. ｓｕｓａｎｎａｅꎬ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ ａｎｄ Ｈａｂｅｎａｒｉａ ｄｅｎｔａｔａ ａｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ
(ＳＳＲｓꎬ ＩｎＤｅｌｓ ａｎｄ ｈｏｔｓｐｏｔｓ) ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｔｗｏ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｂｅ
ｕｓｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｖａｌｕａｂｌｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｕｔｉｌｉｚｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｉｎｇ ｎａｔｕｒａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅꎬ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ

　 　 白蝶兰属 ( Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ) 为地生兰ꎬ隶属于兰科

(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)红门兰亚科(ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｏｒｃｈｉｄｏｉｄｅａｅ)
红门兰族 ( ｔｒｉｂｅ Ｏｒｃｈｉｄｅａｅ) 红门兰亚族 ( ｓｕｂｔｒｉｂｅ
Ｏｒｃｈｉｄｉｎａｅ)ꎬ全世界约有 １０ 种ꎬ主要分布于亚洲热

带至 亚 热 带 地 区 ( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎬ ２０１７ꎻ Ｔｅｏｈꎬ
２０２１)ꎮ 长期以来ꎬ白蝶兰属与红门兰亚族的玉凤

花属(Ｈａｂｅｎａｒｉａ) 系统发育关系不清( Ｐｒｉｄｇｅｏｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００１)ꎮ ２ 个属在形态学方面的关键区别在于

合蕊柱的结构:白蝶兰属的花药室具宽的药隔ꎬ柱
头无柄附着在唇瓣基部ꎻ玉凤花属的花药室的药

隔较 窄ꎬ 柱 头 与 唇 瓣 基 部 之 间 形 成 柱 头 枝

(ｓｔｉｇｍａｐｈｏｒｅ)(Ｗａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 此外ꎬ白蝶兰属

的花通常比玉凤花属的大ꎬ唇瓣通常有较长的距ꎮ
但是ꎬ根据最近的分子系统发育分析ꎬ白蝶兰属并

非单系ꎬ嵌于玉凤花属中(Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎬ２０１７)ꎮ

龙头兰(Ｐ. ｓｕｓａｎｎａｅ)是白蝶兰属的模式种ꎬ也
称白蝶花ꎬ从东喜马拉雅一直到东南亚和马来半

岛都有分布(Ｗａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 在我国ꎬ龙头兰广

泛分布于南部和西南部各省区ꎬ生长于海拔 ５００ ~
２ ５００ ｍ 的山坡林下开阔地、沟边和草坡(Ｗｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ 虽然龙头兰在我国分布范围广ꎬ但近

年来ꎬ生境丧失和过度采挖导致野生种群数量急

剧下降ꎮ 我国分布的白蝶兰属植物还包括滇南白

蝶兰(Ｐ. ｈｅｎｒｙｉ)、狭叶白蝶兰(Ｐ. ｒａｄｉａｔｅ)和景洪

白蝶兰(Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ)ꎮ 景洪白蝶兰分布于东南

亚热带地区ꎬ２０１５ 年才在我国云南西双版纳自治

州发现有分布ꎬ个体数量极少ꎬ非常稀有(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 目前ꎬ我国白蝶兰属植物的野生资源的基

础调查尚不深入ꎬ遗传信息缺乏ꎬ极大地阻碍了对

该属野生资源的保护和利用ꎮ

４４ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



高等植物的叶绿体基因组(ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ
ｃｐＤＮＡ)较小ꎬ通常为典型的环状四分体结构ꎬ由大

单拷贝区 ( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ)、 小单拷贝区

(ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＳＳＣ)和 ２ 个反向重复区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ
ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＲｓ)构成(Ｒｕｈｌｍａｎ ＆ Ｊａｎｓｅｎꎬ２０１４)ꎮ 目前

叶绿体基因组通过高通量的浅层基因组测序

(ｇｅｎｏｍｅ ｓｋｉｍｍｉｎｇ)技术较易获得(Ｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２ꎻ
黎若竹等ꎬ２０２２)ꎮ 植物的叶绿体基因组较核基因

组更具有保守性和遗传稳定性ꎬ进化速率适中ꎬ不
存在基因重组现象等特征ꎬ在植物系统发育研究中

得到广泛应用ꎮ 叶绿体基因组序列揭示了许多基

因结构变异ꎬ包括简单重复序列( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲｓ)、单核苷酸多态性 ( ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓꎬＳＮＰｓ) 和插入缺失 ( ｉｎｓｅｒｔｉｏｎｓ ａｎｄ
ｄｅｌｅｔｉｏｎｓꎬＩｎＤｅｌｓ)等ꎮ 齐丹等(２０１８)利用南方梨属

(Ｐｙｒｕｓ)叶绿体基因组的 ６ 个片段发现秦岭淮河以

南地区的砂梨和白梨亲缘关系较近ꎬ湖南地区的砂

梨遗传多样性更丰富ꎮ 汤晨茜等(２０２２)比较了陕

甘 花 楸 ( Ｓｏｒｂｕｓ ｋｏｅｈｎｅａｎａ ) 和 爪 瓣 花 楸 ( Ｓ.
ｕｎｇｕｉｃｕｌａｔａ)的叶绿体基因组ꎬ探究二者的系统发育

关系ꎮ 陈模舜和杨仲毅(２０２２)利用 ２６ 个天台鹅耳

枥(Ｃａｒｐｉｎｕｓ ｔｉｅｎｔａｉｅｎｓｉｓ)叶绿体基因组的 ＳＮＰ 进行

分析ꎬ揭示天台鹅耳枥的遗传多样性和谱系分化ꎮ
植物叶绿体基因组序列经常被用作 ＤＮＡ 条形码

(ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ)的分子标记进行物种鉴别ꎬ包括

ｍａｔＫ、 ｒｂｃＬ、 ｐｓｂＡ － ｔｒｎＨ 和 ａｔｐＦ － ａｔｐＨ 等 ( Ｋｒｅｓｓ ＆
Ｅｒｉｃｋｓｏｎꎬ２００７ꎻ Ｌａｈａｙｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ )ꎮ 李 镇 兵 等

(２０２２)对 ３ 个品种木芙蓉(Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ)的叶

绿体基因组进行分析后认为ꎬ使用 ｙｃｆ１、ｎｄｈＢ 等基

因可以对木芙蓉品种间及近缘种间进行鉴定ꎮ 李

冉郡等(２０２２)对大黄(Ｒｈｅｕｍ ｓｐｐ.)药材基原物种的

叶绿体基因组高变区进行特异 ＤＮＡ 条形码开发ꎬ可
以精准地鉴别 ３ 种大黄ꎮ 姚辉等(２０１５)认为石斛

属(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ)的 ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ 片段可以作为石斛属

的候选分子标记ꎬ并成功利用其完成 ６ 份样品的鉴

定ꎮ 潘佳佳(２０１７)对高变位点进行筛选后ꎬ成功找

到霍山石斛(Ｄ. ｈｕｏｓｈａｎｅｎｓｅ)的特异性位点ꎬ可以高

效地将霍山石斛从各种枫斗类石斛产品中分辨

出来ꎮ
本研究基于二代测序技术进行基因组浅层测

序ꎬ利用生物信息学软件组装了龙头兰和景洪白蝶

兰的叶绿体基因组ꎬ详细比较了 ２ 种白蝶兰属叶绿

体基因组的结构差异ꎬ并与亲缘较近的玉凤花属植

物进行比较和系统发育关系的分析ꎬ拟探讨:(１)龙
头兰和景洪白蝶兰中的叶绿体基因组中有哪些位

点可以作为特征性分子标记ꎻ(２)叶绿体基因组是

否能够辨析白蝶兰属和玉凤花属的系统发育关系ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

龙头兰和景洪白蝶兰(图 １)均保存于中国科

学院西双版纳热带植物园保育苗圃中(１０１°４６′ Ｅ、
２１°５４′ Ｎ)ꎮ 采集 ２ 种植物的新鲜叶片放置于硅胶

中干燥保存ꎮ
１.２ ＤＮＡ 的提取和测序

取干燥后的龙头兰和景洪白蝶兰叶片ꎬ放入

组织研磨器中充分研磨ꎬ按照植物总 ＤＮＡ 提取试

剂盒 Ｔｉａｎｇｅｎ ＤＮＡ 试剂盒( ＴＩＡＮＧＥＮꎬ中国)说明

书使用方法进行叶片 ＤＮＡ 的提取ꎬ并按照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＴｒｕＳｅｑ 文库制备试剂盒( ＩｌｌｕｍｉｎａꎬＵＳＡ)构建 ＤＮＡ
文库ꎬ测序文库由上海派森诺生物科技有限公司

通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 平台进行浅层基因组测

序ꎬ测序读长为 ＰＥ１５０ꎮ
１.３ 叶绿体基因组的组装和注释

测序所得的原始数据经 ｆａｓｔｐ 软件 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１８)进行过滤ꎬ获得高质量的 ＨＱ ｄａｔａꎬ之后

使用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ 平台进行叶绿体基因组的组装

(Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ组装后获得的数据导入 Ｂａｎｄａｇｅ
ｖ０.８.１ 检查(Ｗｉｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎬ判断其是否为双

链环状四分体结构ꎮ 确认组装所得的数据合格可

用后ꎬ将其分别上传至 ＧｅＳｅｑ(Ｍｉｃｈａｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)
和 ＣＰＧＡＶＡＳ２(Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)平台进行叶绿体基

因 组 注 释ꎮ 在 ＮＣＢＩ ( Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ)数据库中检索兰科红门

兰亚族已发表且注释的狭叶白蝶兰(ＫＸ８７１２３７)、
线叶十字兰 ( Ｈ. ｌｉｎｅａｒｉｆｏｌｉａꎬ ＮＣ ＿ ０５９６９６) 和 Ｈ.
ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ(ＮＣ＿０５９６９５)作为参考序列ꎬ将注释后

获得的两组数据使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｐｒｉｍｅ ２０２２.０. ２ 软

件进行人工校正比对ꎮ 利用 Ｏｒｇａｎｅｌｌａｒ Ｇｅｎｏｍｅ
ＤＲＡＷ(Ｇｒｅｉｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)在线工具绘制龙头兰

和景洪白蝶兰的叶绿体基因组图谱ꎮ 基因组长

度、ＬＳＣ 区长度、ＳＳＣ 区长度、ＩＲ 区长度、ＧＣ 含量

等通过 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｐｒｉｍｅ ２０２２.０.２ 进行统计ꎮ
１.４ 简单重复序列分析

利用 ＭＩＳＡ 程序(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)预测龙头

５４１ 期 汪雨等: 两种珍稀白蝶兰属(兰科)叶绿体基因组比较分析



兰和景洪白蝶兰的简单重复序列( ＳＳＲｓ)ꎬ单核苷

酸的最小重复单位设置为 １０ 个ꎬ二核苷酸的最小

重复单位设置为 ５ 个ꎬ三核苷酸的最小重复单位

设置为 ４ 个ꎬ四核苷酸、五核苷酸和六核苷酸的最

小重复单位设置为 ３ 个ꎮ
１.５ 序列差异分析

使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｐｒｉｍｅ ２０２２.０. ２ 的插件 ＭＡＦＦＴ
Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ 将 ２ 种白蝶兰属的叶绿体基因组序列进

行比对ꎬ通过 ＢｉｏＥｄｉｔ 软件编辑整理ꎬ使用 ＤｎａＳＰ
ｖ６.１２.０３ 计算单核苷酸变异( ＳＮＰｓ)和插入缺失

( ＩｎＤｅｌｓ)的数量ꎬ每 １００ ｂｐ 计算突变率ꎬ并评估 ２
种白蝶兰属植物的叶绿体基因组的核苷酸多样性

(Ｐｉ)值ꎬ当 Ｐｉ 值高于 ０. ０３０ ０ 时ꎬ将其定义为高

变区ꎮ
１.６ 比较基因组分析

从 ＮＣＢＩ 上下载已公布的 １ 种白蝶兰属和 ３
种玉凤花属的叶绿体基因组ꎬ包括狭叶白蝶兰、鹅
毛玉凤花 (Ｈ. ｄｅｎｔａｔｅꎬＯＫ０１２０９５)、线叶十字兰、
Ｈ. ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓꎬ与本研究组装的龙头兰和景洪白蝶

兰ꎬ利用 ｍＶＩＳＴＡ 程序(Ｆｒａｚｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４))对 ３ 种

白蝶兰属和 ３ 种玉凤花属的叶绿体基因组序列进

行比较ꎮ 通过 Ｒ ｖ４. １. ３ 软件运行 ＩＲｓｃｏｐｅ 脚本

(Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎬ比较 ６ 个物种中 ＬＳＣ
区、ＳＳＣ 区和 ＩＲ 区的边界基因ꎮ
１.７ 系统发育分析

除了已下载的上述 ４ 种白蝶兰属和玉凤花属

植物以外ꎬ再从 ＮＣＢＩ 上下载另外 ４ 种已公布的玉

凤花属植物的叶绿体基因组序列ꎬ包括丝瓣玉凤

花 ( Ｈ. ｆｏｒｄｉｉꎬ ＮＣ ＿ ０２６７７５ )、 毛 葶 玉 凤 花 ( Ｈ.
ｃｉｌｉｏｌａｒｉｓꎬＭＮ４９５５９４)、Ｈ. ｃｈｅｊｕｅｎｓｉｓ( ＮＣ＿０４６８２１)、
落地金钱(Ｈ. ａｉｔｃｈｉｓｏｎｉｉꎬＭＷ３１６６９３)ꎬ以红门兰亚

族的缘毛鸟足兰( Ｓａｔｙｒｉｕｍ ｎｅｐａｌｅｎｓｅ ｖａｒ. ｃｉｌｉａｔｕｍꎬ
ＭＮ４９７２４４)为外类群( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ将龙头兰

和景洪白蝶兰的叶绿体基因组序列与这些近缘物

种进行系统发育关系分析ꎮ 通过 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ ｖ１.２.２
平台(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)查找最适模型后使用 ＩＱ￣
ＴＲＥＥ 构建 Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ(ＭＬ)系统发育树ꎮ
通过 ＦｉｇＴｒｅｅ ｖ１.４.０ 软件编辑系统发育树ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 龙头兰和景洪白蝶兰叶绿体基因组的基本特征

在去除低质量 ｒｅａｄｓ 后ꎬ分别得到了龙头兰和

景洪白蝶兰 ３.３７ Ｇｂ 和 １.０７ Ｇｂ 的叶绿体基因组

序列数据ꎮ 在组装之后通过 Ｂａｎｄａｇｅ ｖ０.８.１ 软件

检查ꎬ判断组装后的数据可用ꎮ 基因组结构为闭

合的环状四分体结构ꎬ与典型的被子植物叶绿体

基因组结构相同ꎮ
２ 个白蝶兰属植物的叶绿体基因组的基因图谱

如图 ２ 所示ꎮ 龙头兰叶绿体基因组全长 １５４ ４０７
ｂｐꎬ包含一对 ２６ ５５０ ｂｐ 的 ＩＲ 区ꎬ由 ８４ ２０４ ｂｐ 的

ＬＳＣ 区和 １７ １０３ ｂｐ 的 ＳＳＣ 区分开ꎮ 景洪白蝶兰叶

绿体基因组全长 １５３ ８９１ ｂｐꎬ包含一对 ２６ ５２３ ｂｐ 的

ＩＲ 区ꎬ由 ８３ ７５６ ｂｐ 的 ＬＳＣ 区和 １７ ０８９ ｂｐ 的 ＳＳＣ 区

分开(表 １)ꎮ 龙头兰叶绿体基因组的 ＧＣ 含量为

３６.５％ꎬ景洪白蝶兰的 ＧＣ 含量为 ３６.６％ꎬ二者都是

在 ＩＲ 区的 ＧＣ 含量最高(４３.０％)ꎬ并且高于基因组

的 ＧＣ 含量ꎮ 龙头兰和景洪白蝶兰的叶绿体基因组

均注释了 １１１ 个唯一基因( ｕｎｉｑｕｅ ｇｅｎｅｓ)ꎬ包含 ７７
个蛋白质编码基因、３０ 个转运 ＲＮＡ( ｔＲＮＡ)基因和

４ 个核糖体 ＲＮＡ(ｒＲＮＡ)基因(表 ２)ꎮ 其中ꎬ１８ 个基

因含有 １ 个内含子ꎬ２ 个基因(ｐａｆＩ 和 ｃｌｐＰ １)含有 ２
个内含子(表 ２)ꎮ 在所有基因中ꎬ有 １９ 个基因位于

反向重复区且具有 ２ 个拷贝 ( ｎｄｈＢ、 ｒｐｓ７、 ｒｐｓ１２、
ｒｐｓ１９、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｒｒｎ４.５、ｒｒｎ５、ｒｒｎ１６、ｒｒｎ２３、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、
ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ、 ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｙｃｆ２、 ｔｒｎＮ￣
ＧＵＵ、ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ 和 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣꎬ表 ２)ꎮ 注释的龙头兰和

景洪白蝶兰的叶绿体基因组信息已提交至 ＧｅｎＢａｎｋ
上ꎬ序列号分别为 ＯＰ４３５９１６ 和 ＯＰ４３５９１７ꎮ
２.２ 叶绿体基因组中的简单重复序列特征

在龙头兰的叶绿体基因组中共检测到 ９４ 个

ＳＳＲｓꎬ包括 ４ 种类型的 ＳＳＲｓꎬ单核苷酸、二核苷酸、
三核苷酸和四核苷酸重复序列分别为 ７４、１６、１、３
个ꎬ其中 ５４ 个 ＳＳＲｓ 位于基因间隔区 ( ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ
ｓｐａｃｅｒꎬＩＧＳ)、１７ 个 ＳＳＲｓ 位于蛋白质编码区(ｃｏｄｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬＣＤＳ)、２３ 个 ＳＳＲｓ 位于内含子上(图 ３)ꎮ
在景洪白蝶兰的叶绿体基因组中共检测到 ９２ 个

ＳＳＲｓꎬ包括 ５ 种类型的 ＳＳＲｓꎬ单核苷酸、二核苷酸、
三核苷酸、四核苷酸和五核苷酸重复序列分别为

７２、１５、１、３、１ 个ꎬ其中ꎬ５８ 个 ＳＳＲｓ 位于 ＩＧＳ 中ꎬ１５
个 ＳＳＲｓ 位于 ＣＤＳ 中ꎬ１９ 个 ＳＳＲｓ 位于内含子中(图
３)ꎮ 在单核苷酸 ＳＳＲｓ 中ꎬ龙头兰和景洪白蝶兰分

别有 ３ 个和 ４ 个 Ｃ / Ｇ 型ꎬ其余均为 Ａ / Ｔ 型ꎮ 大多数

二核苷酸 ＳＳＲｓ 为 ＡＴ / ＴＡ 型ꎮ 这一结果与叶绿体基

因组的 ＳＳＲｓ 通常由 Ａ / Ｔ 组成而很少包含 Ｃ / Ｇ 的观

点一致(Ｋｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ陈模舜和杨仲毅ꎬ２０２２)ꎮ
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Ａ. 龙头兰花ꎻ Ｂ. 龙头兰植株ꎻ Ｃ. 景洪白蝶兰ꎮ
Ａ. Ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅꎻ Ｂ. Ｐｌａｎｔ ｏｆ Ｐ. ｓｕｓａｎｎａｅꎻ
Ｃ. Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ.

图 １　 龙头兰和景洪白蝶兰
Ｆｉｇ. １ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

２.３ 叶绿体基因组中的突变和插入缺失

比对 ２ 种白蝶兰属植物的叶绿体基因组序列ꎬ
发现共有 ７０６ 个点突变ꎮ 其中 ＩＲ 区、ＬＳＣ 区、ＳＳＣ
区发生点突变次数分别为 ４８、５１７、１４１ 次(表 ３)ꎮ
７０６ 个 ＳＮＰｓ 标记中包括 ２５９ 个转换和 ４４７ 个颠换

(图 ４)ꎮ 经统计发现ꎬ在两条叶绿体基因组序列

中ꎬ发生突变频次最高的区域为内含子ꎬ每 １００ ｂｐ
大约会发生 ６.２３８ ５３ 次突变事件ꎮ

在 ２ 种白蝶兰属植物的叶绿体基因组中共检

测到 ＩｎＤｅｌｓ １５２ 个ꎬ其中 ＩＲ 区、ＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区分

别产生了 ８、１３１、１３ 个 ＩｎＤｅｌｓ(表 ３)ꎮ 内含子区域

每 １００ ｂｐ 会发生 １.７４３ １２ 次 ＩｎＤｅｌｓ 事件ꎮ 而蛋白

质编码区相对保守ꎬ每 １００ ｂｐ 仅发生 ０.０１３ ９４ 次ꎮ
在 ＬＳＣ 区 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ 和 ｔｒｎＦ￣ＧＡＡ ２ 个基因之间的序

列中发现了最长的 ＩｎＤｅｌｓ(１０４ ｂｐ)ꎮ 另外 ３ 个较

长的 ＩｎＤｅｌｓ 也在 ＬＳＣ 区ꎬ分别位于 ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ 和

ｐｓｂＤ 基因之间(８４ ｂｐ)、ｎｄｈＣ 和 ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ 基因之

间(５４ ｂｐ)、ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ 基因内(５０ ｂｐ)ꎮ 这 ４ 个较大

的 ＩｎＤｅｌｓ 可以作为潜在的分子标记开发区域ꎬ用
来特异性识别龙头兰和景洪白蝶兰ꎮ
２.４ 叶绿体基因组序列的核苷酸多样性

通过计算龙头兰和景洪白蝶兰的叶绿体基因

组间的核苷酸多样性(Ｐｉ)值可知ꎬ基因间隔区的 Ｐｉ
值为 ０ ~ ０.０５３ ４(图 ５: Ａ)ꎬ编码区的 Ｐｉ 值为 ０ ~
０.０１８ ９(图 ５: Ｂ)ꎬ表明二者的编码区序列相对保

守ꎮ 大多数的高变位点位于 ＬＳＣ 区ꎬ其次是 ＳＳＣ
区ꎬＩＲ 区序列的 Ｐｉ 值较低ꎮ 在非编码区中ꎬｐｅｔＧ－
ｔｒｎＷ￣ＣＣＡ 的核苷酸多样性值最高(Ｐｉ ＝ ０.０５３ ４)ꎬ除
此之外ꎬ还有 ５ 个基因间隔区 ｒｐｓ１６－ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、ｒｐｓ１４－
ｐｓａＢ、ｐｅｔＤ－ｒｐｏＡ、ｒｐｌ１６－ｒｐｓ３、ｒｒｎ４.５－ｒｒｎ５(Ｐｉ>０.０３０ ０)
可视为高变区ꎮ 在编码区中ꎬｐｓａＪ 基因的核苷酸多

样性值最高(Ｐｉ＝ ０.０１８ ９)ꎬ以及其他 ２ 个基因 ｔｒｎＳ￣
ＧＧＡ(Ｐｉ＝ ０.０１１ ５)和 ｒｐｌ３２(Ｐｉ＝ ０.０１１ ５)的核苷酸多

样性值均大于 ０.０１０ ０ꎬ可视为多样性较高的基因ꎮ
这些核苷酸多样性程度高的基因和基因间隔区可

开发为潜在的物种鉴定的特异性分子标记ꎮ
２.５ 白蝶兰属和玉凤花属的基因组比较

笔者将新测序的 ２ 种白蝶兰属植物与其近缘

种狭叶白蝶兰、鹅毛玉凤花、线叶十字兰和 Ｈ.
ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ 共 ６ 个种的叶绿体基因组的边界基因进

行了比较分析ꎮ 叶绿体基因组边界收缩扩张分析

显示(图 ６)ꎬ６ 个种在 ＬＳＣ / ＩＲｂ、ＩＲｂ / ＳＳＣ、ＳＳＣ / ＩＲａ
和 ＩＲａ / ＬＳＣ 边界都具有相同的基因ꎬ包括 ｒｐｌ２２、
ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１、ｒｐｓ１９ 和 ｐｓｂＡꎬ并且收缩和扩张的程度

较为相似ꎮ Ｒｐｌ２２ 基因跨 ＬＳＣ / ＩＲｂ 边界ꎬ６ 个种仅

有 １ ｂｐ 之差ꎮ ｎｄｈＦ 基因跨 ＩＲｂ / ＳＳＣ 边界ꎬ６ 个种

仅有 ６ ｂｐ 之差ꎬ其中龙头兰、景洪白蝶兰和鹅毛玉

凤花 相 同ꎬ 而 狭 叶 白 蝶 兰、 线 叶 十 字 兰 和 Ｈ.
ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ 相同ꎮ ｙｃｆ１ 基因跨 ＳＳＣ / ＩＲａ 边界ꎬ在龙

头兰和鹅毛玉凤花中延伸至 ＩＲ 区 ９９３ ｂｐꎬ在景洪

白蝶兰和狭叶白蝶兰中延伸至 ＩＲ 区 １ ００２ ｂｐꎬ在
线叶十字兰和 Ｈ. ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ 中延伸至 ＩＲ 区 １ ０３２
ｂｐ(图 ６)ꎮ 从边界分析来看ꎬ白蝶兰属 ３ 种和玉凤

花属 ３ 种之间无明显差异ꎬ表明叶绿体基因组结

构不支持 ２ 个属的划分ꎮ
以注释的狭叶白蝶兰序列为参考序列ꎬ利用

在线软件 ｍＶＩＳＴＡ 分析了 ６ 个物种叶绿体基因组

的序列差异(图 ７)ꎮ 由图 ７ 可知ꎬ６ 个物种中 ＬＳＣ
区和 ＳＳＣ 区的差异性高于 ＩＲ 区ꎬ非编码区的差异

性高于编码区ꎮ 其中ꎬ差异性较大的基因为 ａｃｃＤꎬ
差异性较高的区域有 ｒｐｓ１９－ｐｓｂＡ、ｍａｔＫ－ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、
ｐｓｂＭ－ｐｓｂＤ、ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ－ｎｄｈＪ、ａｃｃＤ－ｐｓａＩ、ｙｃｆ４－ｃｅｍＡ、
ｃｌｐＰ－ｐｓｂＢ、ｎｄｈＦ－ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ、 ｒｐｓ１５ －ｙｃｆ１ 等区域ꎬ可
以利用这些区域ꎬ开发特异性标记ꎬ进行物种鉴定

和系统发育研究ꎮ
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外环基因按逆时针方向转录ꎬ内环基因按顺时针方向转录ꎮ 内圈深灰色部分表示龙头兰叶绿体基因组的 ＧＣ 含量ꎮ 浅灰色表示
ＡＴ 含量ꎮ 标示了小单拷贝区(ＳＳＣ)、大单拷贝区(ＬＳＣ)、反向重复区(ＩＲａ、ＩＲｂ)ꎮ
Ｇｅｎｅｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｕｔｓｉｄｅ ｔｈｅ ｏｕｔｅｒ ｒｉｍ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｉｎ ａ ｃｏｕｎｔｅｒｃｌｏｃｋｗｉｓｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｅ ｏｕｔｅｒ ｒｉｍ ａｒｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｉｎ ａ
ｃｌｏｃｋｗｉｓｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｄａｒｋｅｒ ｇｒａｙ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐ. ｓｕｓａｎｎａｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔｅｒ ｇｒａｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ
ＡＴ ｃｏｎｔｅｎｔ. Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ (ＳＳＣ)ꎬ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ (ＬＳＣ) ａｎｄ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ (ＩＲａꎬ ＩＲｂ) ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ.

图 ２　 龙头兰和景洪白蝶兰的叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

２.６ 系统发育分析

通过 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ 获取最适模型为 ＴＶＭ＋Ｒ２＋Ｆꎬ
采用此模型构建所选白蝶兰属和玉凤花属的系统

发育树ꎬ以缘毛鸟足兰作为外类群ꎮ 由图 ８ 可知ꎬ
１０ 种白蝶兰属和玉凤花属植物形成了 ３ 个分支ꎬ
其中丝瓣玉凤花单独分出来为基部分支ꎬ 毛葶玉
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表 １　 叶绿体基因组的基本特征
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

项目
Ｉｔｅｍ

龙头兰
Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ

景洪白蝶兰
Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

基因组长度
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ (ｂｐ) １５４ ４０７ １５３ ８９１

ＬＳＣ 区长度
ＬＳＣ ｓｉｚｅ (ｂｐ) ８４ ２０４ ８３ ７５６

ＳＳＣ 区长度
ＳＳＣ ｓｉｚｅ (ｂｐ) １７ １０３ １７ ０８９

ＩＲ 区长度
ＩＲ ｓｉｚｅ (ｂｐ) ２６ ５５０ ２６ ５２３

蛋白质编码基因数量
Ｎｏ. ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ７７ ７７

ｒＲＮＡ 数量
Ｎｏ. ｏｆ ｒＲＮＡ ４ ４

ｔＲＮＡ 数量
Ｎｏ. ｏｆ ｔＲＮＡ ３０ ３０

总 ＧＣ 含量
Ｔｏｔａｌ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ (％) ３６.５ ３６.６

ＬＳＣ 区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＬＳＣ (％) ３４.０ ３４.１

ＳＳＣ 区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＳＳＣ (％) ２８.９ ２８.９

ＩＲ 区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＩＲ (％) ４３.０ ４３.０

凤花、Ｈ. ｃｈｅｊｕｅｎｓｉｓ、鹅毛玉凤花、景洪白蝶兰、龙头

兰聚为一个单系分支ꎬ而落地金钱、狭叶白蝶兰、
Ｈ. ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ、线叶十字兰聚为一个单系分支ꎮ 龙

头兰、鹅毛玉凤花和景洪白蝶兰则聚为一个亚分

支ꎬ而后二者形成了姐妹群的关系ꎬ表明三者的亲

缘关系较近ꎮ ２ 种白蝶兰属嵌入玉凤花属ꎬ表明这

２ 属从叶绿体基因组构建的系统发育树上不能

分开ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 基因组序列特征比较分析

在兰科红门兰亚族中玉凤花属、舌唇兰属、鸟
足兰属( Ｓａｔｙｒｉｕｍ)、无柱兰属( Ａｍｉｔｏｓｔｉｇｍａ)、手参

属(Ｇｙｍｎａｄｅｎｉａ)等属已有叶绿体基因组的报道ꎬ
基因组大小为 １４６ ７５４ ~ １５６ １２０ ｂｐ( Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 本文首次报道并解析了红门亚兰族中白

蝶兰属 ２ 种的叶绿体基因组的序列特征ꎮ 龙头兰

和景洪白蝶兰的叶绿体基因组结构与大多数被子

植物叶绿体基因组结构相似ꎬ 都为典型的环状四

表 ２　 龙头兰和景洪白蝶兰叶绿体基因组基因
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ

Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

基因类型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

光系统 Ｉ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪ

光系统 Ⅱ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

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

细胞色素复合物
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢ�ꎬ ｐｅｔＤ�ꎬ ｐｅｔＧꎬ
ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

ＡＴＰ 合成酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦ�ꎬ
ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

ＮＡＤＨ 脱氢酶
ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

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

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

光系统组装 / 稳定因子
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ａｓｓｅｍｂｌｙ / ｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｆａｃｔｏｒｓ

ｐａｆＩ��ꎬ ｐａｆⅡ

ＲＮＡ 聚合酶
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１�ꎬ ｒｐｏＣ２

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

ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７ ( ×２)ꎬ
ｒｐｓ８ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２� ( ×２)ꎬ
ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６�ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ
ｒｐｓ１９ ( ×２)

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

ｒｐｌ２� ( ×２)ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６�ꎬ
ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２３ ( ×２)ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ
ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

ｃｌｐＰ１��ꎬ ｍａｔＫꎬ ａｃｃＤꎬ ｃｃｓＡꎬ
ｉｎｆＡꎬ ｃｅｍＡ

假定叶绿体开放性阅读框( ｙｃｆ)
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ
ｆｒａｍｅｓ( ｙｃｆ)

ｙｃｆ１ꎬ ｙｃｆ２ ( ×２)

核糖体 ＲＮＡ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ

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

转运 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ � ( × ２)ꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ
ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＦ￣
ＧＡＡꎬ ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ �ꎬ
ｔｒｎＧ￣ＵＣＣ �ꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ ( × ２)ꎬ
ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ� ( ×２)ꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ� ( ×
２)ꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ �ꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ ( ×
２ )ꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ �ꎬ 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￣ＵＡＣ �ꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ
ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ

　 注: � 表示基因含 １ 个内含子ꎻ �� 表示基因含 ２ 个内含子ꎻ
(×２)表示有 ２ 个拷贝的基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ � � ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ (×２) ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｇｅｎｅ ｈａｓ ｔｗｏ ｃｏｐｉｅｓ.
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Ａ. 叶绿体基因组中不同类型简单重复序列的数量ꎻ Ｂ. 在叶绿体基因组的编码区(ＣＤＳ)、基因间隔区( ＩＧＳ)和内含子中识别的
ＳＳＲｓ 数量ꎮ
Ａ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＳＲｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (ＣＤＳ)ꎬ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒ
(ＩＧＳ) ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ.

图 ３　 龙头兰和景洪白蝶兰叶绿体基因组的简单重复序列
Ｆｉｇ. ３　 Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲｓ) ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

图 ４　 龙头兰和景洪白蝶兰的核苷酸替代模式
Ｆｉｇ. ４　 Ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ

ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ
ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

分体结构ꎬ它们的长度、基因组结构、基因数目、ＧＣ
含量等均与以前报道的红门兰族物种的基因组特

征相似ꎮ 已报道的 Ｈ. ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ、狭叶白蝶兰等物

种的叶绿体基因组均编码了 １１３ 个唯一基因ꎬ包括

７９ 个蛋白质编码基因、３０ 个 ｔＲＮＡ 和 ４ 个 ｒＲＮＡꎬＧＣ
含量为 ３６.６％(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎬ２０２０)ꎻ在本研究中ꎬ

龙头兰和景洪白蝶兰都包含 １１１ 个唯一基因ꎬ包括

７７ 个蛋白质编码基因、 ３０ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ４ 个

ｒＲＮＡ 基因ꎬＧＣ 含量分别为 ３６.５％和 ３６.６％ꎮ 在兰

科植物叶绿体基因组中编码ＮＡＤ(Ｐ)Ｈ脱氢酶复合

体的 ｎｄｈ 基因截短或丢失的现象较为多见ꎬ但在红

门兰亚科中很少发生(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 丝瓣玉凤

花的叶绿体基因组中具有 １１ 个 ｎｄｈ 基因( Ｌｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１５)ꎬ本研究中龙头兰和景洪白蝶兰的叶绿体

基因组中也包含了完整基因结构的 １１ 个 ｎｄｈ 基因ꎬ
没有截短和丢失的现象ꎮ
３.２ 特异分子鉴定标记的筛选

本研究通过基因组的比较研究ꎬ在 ２ 种白蝶兰

属植物中鉴定出的 ＳＳＲｓ、ＩｎＤｅｌｓ 和核苷酸序列高

变区等均可作为特异的分子标记鉴定物种ꎮ 本研

究发现龙头兰叶绿体基因组中共有 ９４ 个 ＳＳＲｓꎬ景
洪白蝶兰叶绿体基因组中共有 ９２ 个 ＳＳＲｓꎬ二者在

ＳＳＲｓ 数量上仅相差 ２ 个ꎮ 龙头兰不存在五核苷酸

重复序列ꎬ景洪白蝶兰有 １ 个五核苷酸重复ꎮ 已

报道的同属狭叶白蝶兰中共检测到 ７６ 个 ＳＳＲｓ 位

点ꎬ包括 ５８ 个单核苷酸 ＳＳＲｓ、１７ 个二核苷酸 ＳＳＲｓ

０５ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 ３　 龙头兰和景洪白蝶兰叶绿体基因组的点突变、插入缺失和突变率
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｕｔａｔｉｏｎｓꎬ ＩｎＤｅｌｓꎬ ａｎｄ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

点突变
Ｍｕｔａｔｉｏｎｓ

插入缺失
ＩｎＤｅｌｓ

总长度
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

每 １００ ｂｐ 点突变
Ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｐｅｒ １００ ｂｐ

每 １００ ｂｐ 插入缺失
ＩｎＤｅｌｓ ｐｅｒ １００ ｂｐ

ＣＤＳ ２１０ １１ ７８ ９１５ ０.２６６ １１ ０.０１３ ９４
ＩＧＳ ３８１ １０８ ３７ ８６５ １.００６ ２１ ０.２８５ ２２
Ｉｎｔｒｏｎ １３６ ３８ ２ １８０ ６.２３８ ５３ １.７４３ １２
ＩＲ ４８ ８ ２６ ５７５ ０.１８０ ６２ ０.０３０ １０
ＬＳＣ ５１７ １３１ ８４ ５８６ ０.６１１ ２１ ０.１５４ ８７
ＳＳＣ １４１ １３ １７ １４３ ０.８２２ ４９ ０.０７５ ８３

Ａ. 基因间隔区的核苷酸多样性值ꎻ Ｂ. 编码基因的核苷酸多样性值ꎮ
Ａ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒꎻ Ｂ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ.

图 ５　 龙头兰和景洪白蝶兰叶绿体基因组间的核苷酸多样性(Ｐｉ)值比较分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｐｉ) ｖａｌｕｅｓ ａｍｏｎｇ

ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｕｓａｎｎａｅ ａｎｄ Ｐ. ｈａｗｋｅｓｉａｎａ

主线上方或下方的方框表示与边界相邻的基因ꎮ
Ｂｏｘｅｓ ａｂｏｖｅ ｏｒ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｌｉｎｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｇｅｎｅｓ ａｄｊａｃｅｎｔ ｔｏ ｂｏｒｄｅｒｓ.

图 ６　 ３ 种白蝶兰属和 ３ 种玉凤花属叶绿体基因组中 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区相邻边界的比较
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｂｏｒｄｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｅｉｇｈｂｏｒｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｊｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ

ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ Ｈａｂｅｎａｒｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ
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ｘ 轴对应叶绿体基因组内的坐标ꎬｙ 轴表示 ５０％ ~１００％范围内的百分比同一性ꎮ
Ｔｈｅ ｘ￣ａｘｉｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｙ￣ａｘｉｓ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ５０％ ｔｏ １００％.

图 ７　 以狭叶白蝶兰为参考ꎬ３ 种白蝶兰属和 ３ 种玉凤花属叶绿体基因组序列的比对
Ｆｉｇ. ７　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｐｅｃｔｅｉｌｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ

ｔｈｒｅｅ Ｈａｂｅｎａｒｉａ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｉｔｈ Ｐ. ｒａｄｉａｔａ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

和 １ 个三核苷酸 ＳＳＲｓ( Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 这些

ＳＳＲｓ 位点可进一步开发为遗传标记用于遗传多样

性研究及同属近缘种间鉴别的分子标记ꎮ ＩｎＤｅｌ
标记具有稳定性好、多态性高、分型系统简单等优

点ꎬ在作物育种、医学诊断等领域多有应用(杨洁

等ꎬ２０１６)ꎮ 在黄麻(Ｃｏｒｃｈｏｒｕｓ ｃａｐｓｕｌａｒｉｓ)和长蒴黄

麻(Ｃ. ｏｌｉｔｏｒｉｕｓ)中共鉴定出了 ２９４ 个 ＩｎＤｅｌｓꎬ其中

ｃｐＩｎｄｅｌ ２０５ 可以将这 ２ 种黄麻属植物区分开来

(Ｆａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 本研究在龙头兰和景洪白蝶

兰叶绿体基因组中共鉴定出 １５２ 个 ＩｎＤｅｌｓꎬ其中

ｃｐＩｎＤｅｌ ０６７(１０４ ｂｐ)位于大单拷贝区 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ 基

因和 ｔｒｎＦ￣ＧＡＡ 基因之间ꎬ全长超过 １００ ｂｐꎬ可以作

为潜在的区分 ２ 个物种的分子标记ꎮ 高变序列较

短ꎬ作为 ＤＮＡ 条形码可以经济、快速地区分同属

近缘物种(杨嘉鹏等ꎬ２０２０)ꎮ Ｌｉ 等(２０２０)利用叶

绿体基因组的 ＬＳＣ 区可高效、精准地对枫斗类石

斛进行中药材鉴定ꎮ 姚辉等(２０１５)利用 ｐｓｂＫ－ｐｓｂＩ
片段可成功分辨 １８ 种药用石斛及其混伪品ꎮ 杨

２５ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



节点上的数字表示支持率ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｔ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ.

图 ８　 基于叶绿体基因组序列构建的系统发育树
Ｆｉｇ. ８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

嘉鹏等(２０２０)筛选出 ５ 个高度变异的基因间隔区

序列( ｐｓｂＩ－ ｔｒｎＳ、ｐｓｂＣ－ ｔｒｎＳ、 ｃｌｐＰ － ｅｘ１ － ｐｓｂＢ、ｐｓａＪ－
ｒｐｌ３３、 ｒｐｌ３３ － ｒｐｓ１８ ) 可 用 于 药 用 石 豆 兰

(Ｂｕｌｂｏｐｈｙｌｌｕｍ)的鉴定ꎮ 本研究中 ２ 种白蝶兰属

植物中的多数高变位点位于 ＬＳＣ 区ꎬ基因间隔区

序列 ｐｅｔＧ－ｔｒｎＷ￣ＣＣＡ、ｒｐｓ１６－ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、ｒｐｓ１４－ｐｓａＢ、
ｐｅｔＤ－ｒｐｏＡ、ｒｐｌ１６－ｒｐｓ３、ｒｒｎ４.５－ ｒｒｎ５ 为高变区ꎬ可用

于中药材龙头兰及其混淆种的鉴别ꎮ
３.３ 基于叶绿体基因组的白蝶兰属和玉凤花属的

系统发育关系

长期以来ꎬ关于红门兰亚族内的进化与分类

问题争议不断ꎮ 在白蝶兰属与玉凤花属中具宽大

扇形的唇瓣侧裂片的种类在形态上最为接近ꎬ传
统的形态学分类主要是根据柱头是否有柄将二者

区分开来(Ｗａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 但是ꎬ形态学特征往

往变异丰富、个体差异较大ꎮ 因此ꎬ我们需要结合

更加充分的分子证据ꎮ 玉凤花属和白蝶兰属的遗

传背景资料尚十分缺乏ꎬ仅报道了为数不多的一

些物种的叶绿体基因组ꎮ 本研究通过 ＧｅｎＢａｎｋ 检

索到的玉凤花属和白蝶兰属物种的叶绿体基因组

序列构建了基于叶绿体基因组的系统发育树ꎬ发
现景洪白蝶兰和鹅毛玉凤花亲缘关系最近ꎬ并与

龙头兰聚为一个单系分支ꎬ这一单系分支与 Ｊｉｎ 等

(２０１４ꎬ２０１７)基于 ２ 个核基因和 ５ 个叶绿体基因

片段得到的结果一致ꎮ 龙头兰和景洪白蝶兰在花

形态上与分布于亚洲热带的玉凤花属的一些类群

非常接近ꎬ如花白色、花大、宽药隔、唇瓣具扇形裂

片等ꎮ 因此ꎬ二者的柱头是否有柄的形态特征不

能作为分属的特征ꎮ Ｊｉｎ 等(２０１７)指出柱头有柄

的特征在这一单系分支中至少独立消失了 ２ 次ꎮ
同属于白蝶兰属的分布于温带的狭叶白蝶兰并未

与龙头兰和景洪白蝶兰聚成一支ꎬ而是和玉凤花

属的 Ｈ. ｃｒｕｃｉｆｏｒｍｉｓ 和线叶十字兰亲缘关系更近ꎮ
Ｋｉｍ 等(２０１７)和 Ｔａｃｈｉｂａｎａ 等(２０２１)认为该种属

于玉凤花属ꎬ本研究支持该观点ꎬ狭叶白蝶兰应置

于玉凤花属中ꎮ 本研究初步的系统发育结果与 Ｊｉｎ
等(２０１４ꎬ２０１７)基于核基因和叶绿体基因片段的

分子系统发育分析得出的结果一致ꎬ均认为目前

划分的白蝶兰属并非单系ꎬ与玉凤花属嵌套不能

分开ꎬ可归并至玉凤花属中ꎮ 完整的叶绿体基因

组长度约 １５ ｋｂꎬ包含 ７７ ~ ７８ 个蛋白质编码基因ꎬ
通过叶绿体基因组建树ꎬ序列长度、变异率和信息

位点均大大增加ꎬ物种间关系的支持率都很高ꎬ多
数分支的支持率高达 １００％ꎬ表明利用叶绿体基因

组序列构建系统的发育树为解决白蝶兰属和玉凤

花属物种之间的物种关系提供了有用信息ꎬ在今

后的研究中ꎬ可在进一步全面取样的基础上ꎬ探讨

这一复杂类群的种间系统发育关系ꎮ
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