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摘　 要: 为了深入发掘日本厚朴、厚朴、凹叶厚朴叶绿体基因组差异ꎬ筛选厚朴优良性状候选基因ꎬ开展三种

厚朴的分子遗传研究ꎬ该文利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量测序平台首次对日本厚朴叶绿体进行测序、组装ꎬ并与

已有的厚朴、凹叶厚朴叶绿体基因组共同注释ꎬ获得三个物种叶绿体基因图谱ꎬ筛选出三个基因组中的差异基

因ꎬ又与同科中 １１ 个亲缘物种进行叶绿体基因组比对ꎬ构建 ＮＪ 遗传树ꎮ 结果表明:(１)日本厚朴叶绿体基因

组的 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ 为 １９ ７９１ ０１９ꎬＱ３０ 为 ９１.３３％ꎬ组装后基因组全长 １６０ ０５１ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３９.２％ꎬ含 ｔＲＮＡ ３７
个ꎬｒＲＮＡ ８ 个ꎮ (２)比对分析发现三种厚朴具有相似的 ＩＲ、ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 结构ꎬ以及 ＧＣ 含量和 ｔＲＮＡ 数量ꎬ但编

码基因种类和数量、内含子和外显子的数量和结构等存在差异ꎮ (３)日本厚朴的功能基因数目较厚朴、凹叶厚

朴分别多 ６ 个和 ４ 个ꎬ主要分布于 ＬＳＣ 区和 ＩＲ 区ꎬ涉及核糖体大亚基、核糖体小亚基和未知功能基因类群ꎮ
(４)系统发育分析结果进一步显示日本厚朴与凹叶厚朴亲缘关系较近ꎬ其次是厚朴ꎮ 该研究表明日本厚朴具

有更丰富的叶绿体基因组结构、组成和变异特征ꎬ是其适应高纬度地区弱光、低温环境的分子机制ꎬ这为厚朴

类优良品种的分子选育提供有力的指导ꎮ
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　 　 厚 朴 ( Ｍａｇｎｏｌｉａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ)、 凹 叶 厚 朴 ( Ｍ.
ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｂｉｌｏｂａ)及日本厚朴(Ｍ. ｈｙｐｏｌｅｕｃａ)
均为木兰科药材两用经济林阔叶树种ꎬ广泛分布

于韩国、日本和中国等地区ꎬ具有水土保持、绿化、
美化环境和药用等多种应用价值(彭梦婕ꎬ２０２０)ꎮ
目前三种厚朴的相关研究主要集中在化学成分、
临床应用及资源调查等方面(胥爱丽等ꎬ２０２１)ꎮ
然而ꎬ日本厚朴非我国原产资源ꎬ生长于相对低温

环境中ꎬ具备许多优于另两者的生物学性状ꎬ如其

耐寒能力相比于其他木兰属植物更强 ( Ｋｗｏｎ ＆
Ｏｈꎬ ２０１５)ꎬ生长速度和成熟率都比同类植物更

快ꎬ尤其是在生长幼期ꎬ以每年 ６０ ~ ９０ ｃｍ 的速度

成长(Ｏｇｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ是解析和培育厚朴类

物种优良性状的理想材料ꎮ 然而ꎬ日本厚朴的分

子遗传学研究资料匮乏ꎬ且三种厚朴的生长速度

和抗寒能力差异的形成原因缺乏分子生物学机制

研究ꎬ进而影响了厚朴类优良品种的选育ꎮ
叶绿体是植物细胞中必不可少的细胞器ꎬ在光

合作用、固碳以及氨基酸的合成中起到重要作用ꎬ
其全基因组包含大量遗传信息ꎬ结构高度保守ꎬ被
广泛应用于植物分子进化及系统发育研究ꎬ并在药

用植物的遗传转化、基因工程和分子选育等方面发

挥着重要作用(赵祺等ꎬ２０２１)ꎮ 目前ꎬ厚朴和凹叶

厚朴已有叶绿体基因组报道ꎬ而具有更多生物特性

的日本厚朴却缺乏叶绿体基因组的研究ꎮ 鉴于此ꎬ
本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量测序技术ꎬ对日本

厚朴进行了叶绿体基因组测序ꎬ与既有的厚朴、凹
叶厚朴叶绿体基因组比对ꎬ筛选出了诸多差异的核

苷酸序列ꎬ破译三种厚朴之间的亲缘关系ꎬ找出三

种厚朴具有更强生长发育能力和耐寒性等功能的

相关基因ꎬ在一定程度上为以更强的生长速度和抗

寒能力为优良性状的目标物种提供了依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料及预处理

日本厚朴新鲜、幼嫩、健康的叶片于 ２０１９ 年

１０ 月 １０ 日采自四川省成都市温江区成都中医药

大学药用植物园(３０°４２′ Ｅꎬ１０３°４９′ Ｎ)ꎬ经国家中

药种质资源库专家高继海副教授鉴定所有样品均

来 源 于 木 兰 科 木 兰 亚 属 日 本 厚 朴 ( Ｍａｇｎｏｌｉａ
ｈｙｐｏｌｅｕｃａ)ꎮ 三种厚朴的命名参考于中国植物物种
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信息数据库( ｈｔｔｐ: / / ｄｂ. ｋｉｂ. ａｃ. ｃｎ / )ꎮ 叶片使用无

菌水擦拭干净ꎬ迅速冻存备用ꎮ 凭证标本(馆藏序

列号为 ＺＹＣ１９０９１０)保存于成都中医药大学中医

药传统文化博物馆ꎮ
叶绿体提取步骤如下:新鲜叶片于液氮中研

磨后 悬 于 一 定 量 Ａ 液 ( ５０ ｍｍｏｌ 􀅰 Ｌ￣１ Ｔｒｉｓꎬ ２５
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ ＥＤＴＡꎬ１.２５ ｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ ＮａＣｌꎬ０.２５ ｍｍｏｌ􀅰
Ｌ￣１ Ｖｃꎬ１.５％ ＰＶＰꎬｐＨ ３.６)中ꎬ４ 层纱布过滤ꎬ４ ℃
下 ２００ ｇ 离心 ２０ ｍｉｎꎬ取上清ꎬ加入常温缓冲液 Ｂ
(５０ ｍｍｏｌ 􀅰 Ｌ￣１ Ｔｒｉｓꎬ ２５ ｍｍｏｌ 􀅰 Ｌ￣１ ＥＤＴＡꎬ １. ２５
ｍｏｌ􀅰 Ｌ￣１ ＮａＣｌꎬ ０. ２５ ｍｍｏｌ􀅰 Ｌ￣１ Ｖｃꎬ １ ｍｍｏｌ􀅰 Ｌ￣１

ＤＴＴꎬ０.１％牛血清蛋白 ＢＳＡꎬｐＨ ８.０)ꎬ常温静置ꎬ
４ ℃下 ２ ０００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎꎬ弃上清ꎬ叶绿体沉淀于

４ ℃保存备用ꎮ
１.２ 叶绿体基因组提取和测序

针对 叶 绿 体 材 料ꎬ 采 用 改 良 的 ＣＴＡＢ 法

(Ｍａｔｔｈｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)分离提取 ＤＮＡꎮ ＤＮＡ 经检测

合格后ꎬ先用超声波机械打断ꎬ再进行片段纯化、末
端修复、３′端加 Ａ、连接测序接头ꎬ进行 ＰＣＲ 扩增形

成测序文库ꎬ最后使用高通量测序平台 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ ＰＥ１５０ 进行测序ꎮ 测序得到的原始测序序列

(Ｒａｗ Ｒｅａｄｓ)ꎬ里面含有带接头的、低质量的 Ｒｅａｄｓꎬ
为了保证信息分析质量ꎬ对 Ｒａｗ Ｒｅａｄｓ 进行过滤、质
控ꎬ得到 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓꎬ用于后续信息分析ꎮ 数据过

滤的主要步骤如下:(１)去除带接头的 Ｒｅａｄｓꎻ(２)过
滤 Ｎ 含量超过 １０％的 Ｒｅａｄｓꎻ(３)去除质量值低于

１０ 的碱基超过 ５０％的 Ｒｅａｄｓꎮ 对过滤后的高质量数

据随机抽取 ２ ０００ 条 Ｒｅａｄｓ 数据ꎬ通过 ＢＬＡＳＴ 软件

比对 ＮＴ 库检测样品是否受到污染ꎮ
１.３ 叶绿体基因组的组装和注释

原始序列上传于国家生物信息中心数据库

(序列号 ＰＲＪＣＡ００４３４８)ꎮ 先利用 Ｇａｌａｘｙ 在线平

台(ｈｔｔｐｓ: / / ｕｓｅｇａｌａｘｙ. ｏｒｇ)对日本厚朴叶绿体基因

组测序结果进行组装(Ｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ且下载

厚朴 ( Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓꎬ ＮＣ ＿ ０２０３１６ ) 和 凹 叶 厚 朴

(Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｂｉｌｏｂａꎬ ＪＮ８６７５８１)的叶绿体

基因组 ＦＡＳＴＡ 文件ꎬ合并后作为日本厚朴的参考

基因文件ꎮ 再通过 ＣＰＧＡＶＡＳ２ 在线平台( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｈｅｒｂａｌｇｅｎｏｍｉｃｓ.ｏｒｇ / ｃｐｇａｖａｓ２)完成厚朴、凹叶

厚朴、日本厚朴叶绿体基因组的注释ꎮ
１.４ 聚类分析

除厚朴、凹叶厚朴外ꎬ又于 ＮＣＢＩ 数据库中下

载荷花玉兰(Ｍａｇｎｏｌｉａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａꎬ ＪＮ８６７５８４)、星

花玉兰( Ｙｕｌａｎｉａ ｓｔｅｌｌａｔａꎬ ＮＣ＿０３９９４１)、望春玉兰

(Ｙ. ｂｉｏｎｄｉｉꎬ ＫＹ０８５８９４)、武当玉兰 ( Ｙ. ｓｐｒｅｎｇｅｒｉꎬ
ＪＸ２８０４０１)、 玉 灯 玉 兰 ( Ｙ. ｄｅｎｕｄａｔａ ‘ Ｌａｍｐ ’ꎬ
ＪＮ２２７７４０)、宝华玉兰(Ｙ. ｚｅｎｉｉꎬ ＭＨ６０７３７８)、紫玉

兰( Ｙ. ｌｉｌｉｉｆｌｏｒａꎬ ＪＸ２８０３９７ )、 天 女 木 兰 ( Ｏｙａｍａ
ｓｉｅｂｏｌｄｉｉꎬ ＮＣ ＿ ０４１４３５ )、 云 南 拟 单 性 木 兰

( Ｐａｒａｋｍｅｒｉａ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓꎬ ＫＦ７５３６３８ )、 鹅 掌 楸

(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅꎬ ＮＣ＿０３０５０４)、北美鹅掌楸

(Ｌ. ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａꎬ ＮＣ＿００８３２６)共 １１ 种木兰科植物的

叶绿体基因组数据ꎬ其中包括 ２ 种鹅掌楸属植物

和其他 ９ 种木兰科植物ꎮ 利用 ＭＥＧＡ Ｘ 软件ꎬ基
于邻接法(ＮＪ 法)构建日本厚朴在内的 １４ 种木兰

科植物的系统发育树ꎬ观察并分析它们之间的亲

缘关系(Ｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 叶绿体基因组信息

通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量测序平台测序共获

得日本厚朴叶绿体 １９ ８１６ ７０８ 条原始数据ꎬ移除

接头 和 低 质 量 的 Ｒｅａｄｓꎬ 共 获 得 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ
１９ ７９１ ０１９条ꎬＱ３０ 为 ９１. ３３％ꎮ 通过在线组装发

现日本厚朴全长 １６０ ０５１ ｂｐꎬ符合目前已知的木兰

类植物叶绿体基因组大小范围(１５９ ４２９ ~ １６０ １８３
ｂｐ)ꎬ厚朴叶绿体拥有目前已知木兰类植物的最大

基因组(１６０ １８３ ｂｐ)ꎬ而凹叶厚朴的叶绿体基因组

为 １６０ ０９９ ｂｐꎮ
三种厚朴叶绿体基因均具有典型的四分区域

结构ꎬ其中 ＬＳＣ 分别为 ８８ ２１０ ｂｐ(厚朴)、８８ １４５ ｂｐ
(凹叶厚朴)和 ８８ １５６ ｂｐ(日本厚朴)ꎬＳＳＣ 分别为

１８ ８４３、１８ ８３２ 和 １８ ７７１ ｂｐꎬ２ 段反向互补重复的 ＩＲ
区(ＩＲＡ 和 ＩＲＢ)分别为 ２６ ５６５、２６ ５６６ 和２６ ５６２ ｂｐꎮ
三种厚朴 ＩＲ、ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区域的 ＧＣ 值存在一定的

差异ꎬ其中 ＧＣ 含量最高的区域都为 ＩＲ 区ꎬ分别为

４３.２％、４３.１％和 ４３.２％ꎬＬＳＣ 区次之ꎬ均为 ３７.９％ꎬ而
ＳＳＣ 区域的 ＧＣ 值最小ꎬ仅分别为 ３４.２％、３４.３％和

３４.３％ꎮ 与其他物种叶绿体基因组相似的是ꎬ三种

厚朴的 ｙｃｆ１ 也跨越了 ＳＳＣ 和 ＩＲＡ 区ꎬ其中位于 ＩＲＡ
区域长度均为 １ ２７９ ｂｐꎬ厚朴、凹叶厚朴位于 ＳＳＣ 区

域长度为４ ３１１ ｂｐꎬ比日本厚朴长 ５１ ｂｐꎮ 除此之

外ꎬ日本厚朴特有的 ｙｃｆ１ 基因还跨越了 ＳＳＣ 和 ＩＲＢ
区ꎬ其序列长度分别为 ２９、１ ２７９ ｂｐꎮ

通过基因组结构比较ꎬ发现三种厚朴叶绿体

６９３１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



的 ｒＲＮＡ 和 ｔＲＮＡ 数量相同(表 １)ꎮ 在基因数量方

面ꎬ凹叶厚朴相比厚朴多 ２ 个单拷贝基因ꎬ而两者

又较日本厚朴分别少了 ４ 个和 ６ 个ꎮ 在编码区数

量方面ꎬ凹叶厚朴与厚朴相比多 ２ 个编码区ꎬ而日

本厚朴数量最多ꎬ比前两者分别多 ８ 个和 １０ 个ꎮ
这揭示了厚朴与凹叶厚朴的叶绿体基因组可能存

在较小的结构和功能差异ꎬ而日本厚朴的叶绿体

基因组结构和功能可能较其他两者更为丰富ꎮ

表 １　 三种厚朴叶绿体基因基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

名称
Ｎａｍｅ

全长
Ｏｖｅｒａｌｌ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

单拷贝基因总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｇｅｎｅｓ

编码区
Ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｒＲＮＡ ｔＲＮＡ

厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ

１６０ １８３ ３９.２ １２６ ８２ ８ ３７

凹叶厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｂｉｌｏｂａ

１６０ ０９９ ３９.２ １２８ ８４ ８ ３７

日本厚朴
Ｍ. ｈｙｐｏｌｅｕｃａ

１６０ ０５１ ３９.２ １３２ ９２ ８ ３７

２.２ 叶绿体内含子、外显子比较

对三种厚朴的叶绿体基因组注释文件进行分

析ꎬ发现在近百个木兰类叶绿体基因组编码基因

中ꎬ１９ 个存在内含子、外显子的差异而 ３ 个基因的

内含子、外显子数量和长度完全一致(表 ２)ꎮ 在

这 １９ 个差异片段中ꎬ厚朴与凹叶厚朴的差异主要

表现在 １１ 个ꎬ其中 ９ 个片段的差异区在 Ｉ 类内含

子( Ｉｎ Ｉꎬ核苷酸数量差异在 ２０ 以内)ꎬ２ 个在Ⅱ类

内含子( ＩｎⅡꎬ核苷酸数量差异在 ２ 以内)ꎬ还有 １
个差异片段存在Ⅱ类外显子( ｒｐｌ２ｂ的 ＥＰⅡꎬ４０ ｂｐꎬ
此区域也为厚朴、凹叶厚朴叶绿体基因组差异最

大的区域)ꎮ 相较于前两个厚朴物种ꎬ日本厚朴存

在更多差异ꎬ尤其是 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ 基因的 Ｉ 类内含子比

前两者多 ９２０ 个核苷酸ꎬ甚至还多了三种全表达

的功能基因( ｒｐｓ２２Ｌ、ｙｃｆ１ ｓ￣ｂ和 ｙｃｆ１５ａꎬｂ) (表 ２)ꎬ这些

结果再次显示厚朴与凹叶厚朴的叶绿体基因组之

间的差异较小ꎬ而日本厚朴的叶绿体基因组在结

构和功能方面较其他两者更为丰富ꎮ
在三种厚朴叶绿体的 ２ 个 ｒｐｓ１２ 基因中ꎬ一个

正常含有 ３ 个外显子ꎬ而另一个缺失了 Ｉ 类外显

子ꎬ无法正常表达ꎬ可能为假基因ꎮ 植物叶绿体基

因普遍具有保守性与突变性(转移或损失等)并存

的现象ꎬ其转录涉及到复杂的反向剪接等过程ꎬ本
研究发现三种厚朴中 ｒｐｓ１２ 的几个外显子为反向

排列ꎬ且为非顺序式ꎮ 核糖体小亚基基因的假基

因转化在物种进化过程中起到重要作用( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ因此 ｒｐｓ１２ 核苷酸序列的差异可为厚

朴类亲缘关系研究提供重要参考ꎮ 三种厚朴叶绿

体差异最大的 ｙｃｆ３ 基因ꎬ其差异区域数达 ４ 个( Ｉ
类、Ⅱ类内含子和 Ｉ 类、Ⅲ类外显子)ꎬ日本厚朴的

Ｉ 类外显子增加了 １０２ 个核苷酸ꎮ 此外ꎬ与木兰类

植物的叶绿体基因组条形码 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ、 ｔｒｎＬ 等相

似ꎬ本研究针对三种厚朴的比较分析发现 ｔｒｎＩ￣
ＧＡＵ、ｒｐｓ１６、ｒｐｏＣ１、ｃｌｐＰ、ｎｄｈＡ、ｒｐｌ２ 等基因的变异位

点率、信息位点率较高ꎬ也具备开发为少数木兰植

物鉴定条形码的潜力ꎮ
２.３ 叶绿体功能基因比较

在叶绿体四大类基因组成中ꎬ厚朴含有光合作

用相关基因 ４６ 个、基因表达相关基因 ６９ 个、其他基

因 ６ 个及未知功能基因 ５ 个ꎮ 凹叶厚朴的基因表达

相关基因多 ２ 个( ｒｐｓ３ 和 ｒｐｓ１５)ꎮ 而日本厚朴相比

于前两者ꎬ存在 ６ 个差异基因ꎬ主要集中于基因表达

相关基因及未知功能基因ꎬ即 ｒｐｓ３、ｒｐｓ１５、ｙｃｆ１、ｙｃｆ１５ａꎬｂ

及 ｒｐｌ２２(表 ３)ꎬ部分参与多肽形成(Ｐｓｚｃｚółｋｏｗｓｋａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)功能外ꎬ其他基因的作用还存在一定争

论ꎬ如 ｙｃｆ１５ 基因在龙葵属 ( Ａｍｂｏｒｅｌｌａ)、萍蓬草属

(Ｎｕｐｈａｒ)、单子叶和蔷薇类等原始被子植物中是无

功能的ꎬ甚至在八角属( Ｉｌｌｉｃｉｕｍ)、菖蒲属(Ａｃｏｒｕｓ)、
金鱼藻属(Ｃｅｒａｔｏｐｈｙｌｌｕｍ)、毛茛属(Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ)等

植物的进化过程中已经完全丢失了 ( Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)ꎬ而木兰属(Ｍａｇｎｏｌｉａ)和胡椒属(Ｐｉｐｅｒ)植物

基本保留了这类基因ꎮ
综合本文内含子与外显子、功能基因的结构

分析结果ꎬ 三种厚朴叶绿体基因组的差异主要分
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表 ２　 三种厚朴叶绿体基因组内含子、外显子比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｉｎｔｒｏｎｓ ａｎｄ ｅｘｏｎｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ

厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ

Ｅｐ Ｉ Ｉｎ Ｉ ＥｐⅡ ＩｎⅡ ＥｐⅢ

凹叶厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｂｉｌｏｂａ

ＥＰ Ｉ Ｉｎ Ｉ ＥｐⅡ ＩｎⅡ ＥｐⅢ

日本厚朴
Ｍ. ｈｙｐｏｌｅｕｃａ

Ｅｐ Ｉ Ｉｎ Ｉ ＥｐⅡ ＩｎⅡ ＥｐⅢ

ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ ３７ ２ ４９８ ３５ — — ３７ ２ ４９２ ３５ — — ３７ ２ ４９３ ３５ — —
ｒｐｓ１６ ４２ ８２４ ２４６ — — ４２ ８２４ ２４６ — — ４０ ８２３ ２２１ — —
ａｔｐＦ １４５ ７０９ ４１０ — — １４５ ７０７ ４１０ — — １４４ ７０９ ４１１ — —
ｒｐｏＣ１ ４３２ ７４０ １ ６１４ — — ４３２ ７３４ １ ６１４ — — ４３２ ７３４ １ ６１４ — —
ｙｃｆ３ １２４ ７３３ ２３２ ７２９ １５１ １２４ ７３４ ２３２ ７２７ １５１ ２２６ ７３２ ２３２ ７２７ １５３

ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ ３５ ４９１ ５０ — — ３５ ４９１ ５０ — — ３５ ４９１ ５０ — —
ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ
ｒｐｌ２ ｂ

３９
３９１

５８４
６６１

３７
４３１ — —

３９
３９１

５８５
６６１

３７
３９１ — —

３９
３９７

５８４
６６１

３７
４３１ — —

ｒｐｓ１２ ｂ １１４ ５３６ ２３２ — ２６ １１４ ５２６ ２３２ — ２６ １１４ ５３６ ２３２ — ２６
ｃｌｐＰ ７１ ７８６ ２９１ ６２９ ２４６ ７１ ７８１ ２９１ ６２８ ２４６ ７１ ７８１ ２９１ ６２８ ２４６
ｐｅｔＢ ６ ７８４ ６４２ — — ６ ７８４ ６４２ — — ６ ７９２ ６４２ — —
ｐｅｔＤＬ ８ ７０１ ４７５ — — ８ ７０１ ４７５ — — ８ ７０１ ４７５ — —
ｒｐｌ１６ ９ ９６９ ３９９ — — ９ ９６９ ３９９ — — ９ ９６９ ３９９ — —
ｎｄｈＢｂ ７７５ ７００ ７５８ — — ７７５ ７００ ７５８ — — ７７６ ７００ ７５５ — —

ｔｒｎＩ￣ＧＡＵａ ４２ ９３７ ３５ — — ４２ ９３６ ３５ — — ４２ ９３６ ３５ — —
ｔｒｎＡ￣ＵＧＣｂ ３８ ８００ ３５ — — ３８ ８００ ３５ — — ３８ ７９９ ３５ — —

ｎｄｈＡ ５５３ １ ０８２ ５３９ — — ５５３ １ １０２ ５３９ — — ５５２ １ １０３ ５４０ — —
ｔｒｎＡ￣ＵＧＣａ ３８ ８００ ３５ — — ３８ ８００ ３５ — — ３８ ７９９ ３５ — —
ｔｒｎＩ￣ＧＡＵｂ ３６ １６ ３６ — — ３６ １６ ３６ — — ４２ ９３６ ３５ — —
ｎｄｈＢａ ７７５ ７００ ７５８ — — ７７５ ７００ ７５８ — — ７７６ ７００ ７５５ — —
ｒｐｌ２ａ ３９１ ６６１ ４３１ — — ３９１ ６６１ ４３１ — — ３９７ ６６１ ４３１ — —

ｔｒｎＧ￣ＵＣ /
ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ

２４ ７７０ ４８ — — ２４ ７６７ ４８ — — ２３ ７６８ ４７ — —

　 注: ｔｒｎ. 转运 ＲＮＡꎻ ａｔｐ. ＡＴＰ 合成酶ꎻ ｒｐｓ. 核糖体小亚基ꎻ ｒｐｏ. ＲＮＡ 聚合酶ꎻ ｙｃｆ. 开放阅读框ꎻ ｃｌｐ. 酪蛋白水解蛋白酶ꎻ ｐｅｔ. 多
肽ꎻ ｎｄｈ. ＮＡＤＨ 脱氢酶ꎻ ｒｐｌ. 核糖体大亚基ꎻ Ｅｐ. 外显子ꎻ Ｉｎ. 内含子ꎻ ａ. ＩＲＡ 区ꎻ ｂ. ＩＲＢ 区ꎻ Ｌ. ＬＳＣ 区ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｔｒｎ. Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡꎻ ａｔｐ. ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅꎻ ｒｐｓ. Ｓｍａｌｌ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｓｕｂｕｎｉｔꎻ ｒｐｏ. ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎻ ｙｃｆ. Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅꎻ ｃｌｐ.
Ｃａｓｅｉｎｏｌｙｔｉｃ ｐｒｏｔｅａｓｅꎻ ｐｅｔ. Ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅꎻ ｎｄｈ. ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎻ ｒｐｌ. Ｌａｒｇｅ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｓｕｂｕｎｉｔꎻ Ｅｐ. Ｅｘｏｎꎻ Ｉｎ. Ｉｎｔｒｏｎꎻ ａ. ＩＲＡ ｒｅｇｉｏｎꎻ
ｂ. ＩＲＢ ｒｅｇｉｏｎꎻ Ｌ. ＬＳＣ ｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

布于 ＬＳＣ 区和 ＩＲ 区ꎬ涉及核糖体大亚基、核糖体

小亚基和未知功能基因类群ꎬ尤其是诸多未知功

能的基因ꎬ而木兰属中这类疑似非功能基因的结

构特征、变异原因ꎬ以及与适生环境差异的关联

性ꎬ有待进一步深入研究ꎮ
２.４ 部分木兰科植物的亲缘关系

由图 １ 可知ꎬ在 １４ 种近缘物种叶绿体基因组

构建的 ＮＪ 发育树(节点支持率均在 ７５％以上)中ꎬ
鹅掌楸属和其他属是木兰科中的两个独立的谱

系ꎬ这与之前报道的结果一致(陈凯ꎬ２０１９)ꎮ 在其

他属的 ２ 个次级类群中ꎬ三种厚朴、天女木兰、荷
花玉兰聚类在一起ꎬ其中日本厚朴与凹叶厚朴亲

缘关系最为密切ꎬ其次是厚朴ꎮ 其他属中另外一

个次级类群包括云南拟单性木兰、玉灯玉兰、紫玉

兰、武当玉兰、望春玉兰、星花玉兰、宝华玉兰ꎬ它
们与三种厚朴亲缘关系由近及远ꎮ

３　 讨论与结论

本研究使用全基因组测序来组装和比较三种

厚朴的叶绿体基因组ꎬ以此来推测三种厚朴之间

多种生物学性状差异的形成原因ꎮ 低温环境下ꎬ
植物最先受到抑制的生理代谢过程是光合作用ꎬ
低温能显著降低光合效率、ＣＯ２同化作用和光系统

Ⅱ活性ꎬ从而影响植物的正常生长发育(王璐等ꎬ
２０２０)ꎮ 通过三种厚朴叶绿体的功能基因比较ꎬ发
现日本厚朴 ｐｓｂＣ 基因在数量上较另两者增加了一

个ꎬ这可能缘于 ｐｓｂＣ 基因的自我复制ꎮ ｐｓｂＣ 和

ｐｓｂＤ 是光合系统Ⅱ的关键基因ꎬ例如小麦成熟叶

绿体 ｐｓｂＣ 蛋白的合成发生于含 ｐｓｂＤ 序列的转录

本上ꎬ形成 ｐｓｂＤ￣ｐｓｂＣ 复合物ꎬ它们的转录水平受

到光诱导ꎬ 通过增强光合系统Ⅱ亚基的合成和维
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表 ３　 三种厚朴叶绿体的功能基因比较
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

基因功能
Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因种类
Ｇｅｎｅ ｔｙｐｅ

日本厚朴
Ｍ. ｈｙｐｏｌｅｕｃａ

厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ

凹叶厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｂｉｌｏｂａ

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ＡＴＰ 合酶亚基
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ
ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ
ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ
ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ

光合系统Ⅰ亚基
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｓｙｓｔｅｍ Ｉ
ｓｕｂｕｎｉｔ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ
ｐｓａＪ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ
ｐｓａＪ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ
ｐｓａＪ

光合系统Ⅱ亚基
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｓｙｓｔｅｍⅡ
ｓｕｂｕｎｉｔ

ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＣＬꎬ ｐｓｂＣＬꎬ
ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＩꎬ
ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＭꎬ
ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＨ

ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＣＬꎬ ｐｓｂＤꎬ
ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＪꎬ
ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＮꎬ
ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＨ

ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＣＬꎬ ｐｓｂＤꎬ
ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＪꎬ
ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＮꎬ
ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＨ

基因表达
Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ＮＡＤＨ 脱氢酶亚基
ＮＡＤＨ
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＢａꎬ ｎｄｈＢｂꎬ ｎｄｈＣꎬ
ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ
ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫＬꎬ
ｎｄｈＫＬ

ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＢａꎬ ｎｄｈＢｂꎬ ｎｄｈＣꎬ
ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ
ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫ

ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＢａꎬ ｎｄｈＢｂꎬ ｎｄｈＣꎬ
ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ
ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫ

细胞色素 ｂ / ｆ 复合体
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤＬꎬ ｐｅｔＤＬꎬ
ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤＬꎬ ｐｅｔＧꎬ
ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤＬꎬ ｐｅｔＧꎬ
ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ

二磷酸核酮糖羧化酶亚基
Ｒｉｂｕｌｏｓｅ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ ｒｂｃＬ ｒｂｃＬ

核糖体大亚基
Ｌａｒｇｅ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２ａꎬ ｒｐｌ２ｂꎬ
ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２３ａꎬ ｒｐｌ２３ｂꎬｒｐｌ３２ꎬ
ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２ａꎬ ｒｐｌ２ｂꎬ
ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２３ａꎬ ｒｐｌ２３ｂꎬｒｐｌ３２ꎬ
ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２ａꎬ ｒｐｌ２ｂꎬ
ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２３ａꎬ ｒｐｌ２３ｂꎬ
ｒｐｌ３２ꎬ ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

核糖体小亚基
Ｓｍａｌｌ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２ａꎬ ｒｐｓ１２ｂꎬ ｒｐｓ１２Ｌꎬ
ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ
ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ
ｒｐｓ７ａꎬ ｒｐｓ７ｂꎬ ｒｐｓ８

ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２ａꎬ ｒｐｓ１２ｂꎬ ｒｐｓ１４ꎬ
ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｓ２ꎬ
ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７ａꎬ ｒｐｓ７ｂꎬ ｒｐｓ８

ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２ａꎬ ｒｐｓ１２ｂꎬ ｒｐｓ１４ꎬ
ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９ꎬ
ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７ａꎬ
ｒｐｓ７ｂꎬ ｒｐｓ８

依赖于 ＤＮＡ 的 ＲＮＡ
聚合酶亚基
ＤＮＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２Ｌꎬ
ｒｐｏＣ２Ｌ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２ ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２

核糖体
ＲＮＡ Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ

ｒｒｎ１６ａꎬ ｒｒｎ２３ａꎬ ｒｒｎ４.５ａꎬ
ｒｒｎ５ａꎬ ｒｒｎ５ｂꎬ ｒｒｎ２３ｂꎬ ｒｒｎ１６ｂꎬ
ｒｒｎ４.５ｂ

ｒｒｎ１６ａꎬ ｒｒｎ２３ａꎬ ｒｒｎ２３ａꎬ
ｒｒｎ４.５ａꎬ ｒｒｎ５ａꎬ ｒｒｎ５ｂꎬ
ｒｒｎ２３ｂꎬ ｒｒｎ２３ｂꎬ ｒｒｎ１６ｂꎬ
ｒｒｎ４.５ｂ

ｒｒｎ５ｂꎬ ｒｒｎ２３ｂꎬ ｒｒｎ２３ｂꎬ
ｒｒｎ１６ｂꎬ ｒｒｎ４.５ｂꎬ ｒｒｎ１６ａꎬ
ｒｒｎ２３ａꎬ ｒｒｎ２３ａꎬ ｒｒｎ４.５ａꎬ
ｒｒｎ５ａꎬ

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基
Ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ａｃｃＤ ａｃｃＤ ａｃｃＤ

Ｃ 型细胞色素合成酶
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ｃｃｓＡ ｃｃｓＡ ｃｃｓＡ

膜蛋白 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｅｍＡ ｃｅｍＡ ｃｅｍＡ

蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｃｌｐＰ ｃｌｐＰ ｃｌｐＰ

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ ｉｎｆＡ ｉｎｆＡ

成熟酶 Ｍａｔｕｒｅ ｅｎｚｙｍｅ ｍａｔＫ ｍａｔＫ ｍａｔＫ

未知功能基因
Ｕｎｋｎｏｗｎ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ

保守的开放阅读框
Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ
ｆｒａｍｅ

ｙｃｆ１ｓ￣ａꎬ ｙｃｆ１ ｓ￣ｂꎬ ｙｃｆ２ａꎬ ｙｃｆ２ｂꎬ
ｙｃｆ３ꎬ ｙｃｆ４ꎬ ｙｃｆ１５ａꎬ ｙｃｆ１５ｂ

ｙｃｆ１ｓ￣ａꎬ ｙｃｆ２ａꎬ ｙｃｆ２ｂꎬ ｙｃｆ３ꎬ
ｙｃｆ４

ｙｃｆ１ｓ￣ａꎬ ｙｃｆ２ａꎬ ｙｃｆ２ｂꎬ ｙｃｆ３ꎬ
ｙｃｆ４

　 注: ｐｓａ. 光合器ꎻ ｐｓｂ. 光合系统Ⅱ蛋白ꎻ ｒｒｎ. 核糖体 ＲＮＡꎻ ａｃｃ. 乙酰辅酶 Ａ 羧化酶ꎻ ｒｂｃ. 二磷酸核酮糖羧化酶ꎻ ｃｃｓ. Ｃ 型细胞色素合成
基因ꎻ ｃｅｍ. 叶绿体包膜蛋白ꎻ ｉｎｆ. 翻译起始因子ꎻ ｍａｔ. 成熟酶基因ꎻ ａ. ＩＲＡ 区ꎻ ｂ. ＩＲＢ 区ꎻ ｓ￣ａ. 横跨 ＳＳＲ 区和 ＩＲＡ 区ꎻ ｓ￣ｂ. 横跨 ＳＳＲ 区和
ＩＲＢ 区ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｐｓａ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｐｐａｒａｔｕｓꎻ ｐｓｂ. Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ ｒｒｎ. Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡꎻ ａｃｃ. Ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅꎻ ｒｂｃ. Ｒｉｂｕｌｏｓｅ
ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅꎻ ｃｃｓ. Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅꎻ ｃｅｍ. Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ ｉｎｆ. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎻ
ｍａｔ. Ｍａｔｕｒｅ ｅｎｚｙｍｅ ｇｅｎｅꎻ ａ. ＩＲＡ ｒｅｇｉｏｎꎻ ｂ. ＩＲＢ ｒｅｇｉｏｎꎻ ｓ￣ａ. Ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ＳＳＲ ａｎｄ ＩＲＡ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ｓ￣ｂ. Ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ＳＳＲ ａｎｄ ＩＲＢ ｒｅｇｉｏｎｓ.
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图 １　 部分木兰科物种系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ

持能力ꎬ提高叶绿体的合成速度 ( Ｇａｍｂｌｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９８８ꎻ Ｇａｍｂｌｅ ＆ Ｍｕｌｌｅｔꎬ １９８９)ꎬ从而提高叶绿体

的光合作用强度ꎬ进而加快植物的生长发育ꎮ 此

外ꎬｐｓｂＤ￣ｐｓｂＣ 基因协同转录的 ｍＲＮＡｓ 可以翻译产

生 Ｄ２ 和 ＣＰ４３ 蛋白ꎬ与反应中心 Ｄ１、ＣＰ４７、放氧

复合体蛋白及捕光复合体Ⅱ等蛋白ꎬ共同参与叶

绿体光合系统Ⅱ的光合电子传递ꎬ在强光条件下

维持光合系统Ⅱ的功能 (庄焜扬ꎬ２０２０)ꎮ ｐｓｂＤ￣
ｐｓｂＣ 复合体直接参与光合系统Ⅱ亚基的形成ꎬ在
生长旺盛和存在颜色差异的叶片中发挥着保护光

合系 统、 减 少 强 光 伤 害 的 作 用 ( Ａｄａｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎬ这在花叶矢竹叶等光合系统Ⅱ中 ｐｓｂＤ 基

因的研究中也得到证实(许冰清等ꎬ２０１５)ꎮ 因此ꎬ
日本厚朴叶绿体增加的 ｐｓｂＣ 基因表明其具备合成

更多 ｐｓｂＤ￣ｐｓｂＣ 复合体与 Ｄ２ 蛋白的潜力ꎬ这可能

是日本厚朴生长速度更快、适应较北纬度地区低

温和强光胁迫环境的原因之一ꎮ
在高变异位点率的功能基因中ꎬｒｐｌ２２ 为日本

厚朴中特有ꎬ其位于 ＬＳＣ 区ꎬ属于基因表达相关功

能基因ꎬ可用于物种鉴定( Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 此

外ꎬ本研究发现三种厚朴的差异基因主要分布于

ｒｐｌ２２ 所属的基因簇中ꎬ它们组成 ｒｐｌ２３ 操纵子的大

转录单元ꎬ翻译为核糖体大蛋白亚基ꎮ 本研究发

现ꎬ此操纵子在三种厚朴中存在显著的结构差异:
ｒｐｌ２３￣ｒｐｌ２￣ｒｐｓ１９￣ｒｐｌ２２(日本厚朴) ￣ｒｐｓ３(凹叶厚朴、

日 本 厚 朴 ) ￣ｒｐｌ１６￣ｒｐｌ１４￣ｒｐｓ８￣ｉｎｆＡ￣ｒｐｌ３６￣ｒｐｓ１１￣ｒｐｏＡꎮ
通过三个物种的亲缘关系可知ꎬ凹叶厚朴、日本厚

朴与厚朴分化的过程中ꎬ该操纵子 ｒｐｓ１９￣ｒｐｌ１６ 之

间原有的核苷酸空隙逐次被 ｒｐｓ３、ｒｐｌ２２ 基因填充ꎬ
同时造成操纵子中多个功能基因的内含子、外显

子核苷酸发生了增减(减少为主)ꎬ功能蛋白的数

量和活性也发生了改变ꎮ 植物叶绿体除了光合作

用外ꎬ还部分参与氨基酸、核苷酸、脂类和淀粉等

各类成分的生物合成ꎬ支撑起该植物的生物学性

状(Ｎａｍｇｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ日本厚朴具备更丰富

的核糖体基因簇ꎬ这无疑形成了其更丰富的生物

学特性ꎮ
ｔＲＮＡ 作为核酸信息水平和蛋白质功能水平

的适配器ꎬ在蛋白质翻译中起着核心作用ꎬ其结构

修饰影响植物体的温度适应能力( Ｌｏｒｅｎｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 本研究发现日本厚朴 ｔＲＮＡ￣ＡＬＡ 比其他

两种厚朴多 ３ 个ꎬ具有快速转运和积累丙氨酸的

潜力ꎬ而游离态的丙氨酸能抵抗多种外界环境刺

激(Ｍｕｓｔｒｏｐｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ如寒冷因子ꎮ 除了数

量因素外ꎬ三种厚朴叶绿体中 ｔＲＮＡ 对应的氨基酸

种类也不同ꎮ 日本厚朴为本属植物中分布较为北

端(如千岛群岛)的物种ꎬ其生境中弱光和低温信

号交叉影响着植物的生长发育ꎬ在这种光温胁迫

条件下ꎬ ｔＲＮＡ 可能一方面积累更多的游离丙氨

酸ꎬ另一方面降低正常蛋白质翻译速率ꎬ将正常蛋

白质合成转向应激反应蛋白质的合成(冯德江等ꎬ
２００２)ꎬ最终使得植株具备更强的耐寒性ꎬ这又为

厚朴优良品种的分子筛选和培育提出了参考ꎮ
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