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摘　 要: 木芙蓉 (Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ) 栽培历史悠久ꎬ是原产中国的古老园林树种和药用植物ꎮ 为了探讨木

芙蓉品种及近缘种的进化特征ꎬ厘清木芙蓉品种间及其与近缘种间的亲缘关系ꎬ以及探究木芙蓉叶绿体基

因组 (ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡꎬ ｃｐＤＮＡ) 的遗传方式ꎬ该文选择了一个杂交组合中的 ３ 个木芙蓉栽培品种 (‘单瓣

白’‘金秋颂’‘牡丹粉’)ꎬ用高通量测序平台 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 对其 ｃｐＤＮＡ 进行首次测序ꎮ 经组装注释后得

到 ３ 条完整的 ｃｐＤＮＡ 序列ꎬ结合该团队已经完成的近缘种台湾芙蓉(Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ)和来自基因库的木槿、
朱槿的 ｃｐＤＮＡꎬ对木槿属 ４ 种及木芙蓉种下的 ３ 个品种进行了 ｃｐＤＮＡ 组成和结构特征的比较分析ꎬ并完成

了其系统发育树重建ꎮ 结果表明:(１) ‘单瓣白’ ‘金秋颂’ ‘牡丹粉’的 ｃｐＤＮＡ 序列长度分别为 １６０ ８８０、
１６０ ８７９、１６０ ９２０ ｂｐꎬ基因数目均为 １３０ 个ꎬ其中蛋白编码基因 ８５ 个、核糖体 ＲＮＡ ８ 个和转运 ＲＮＡ ３７ 个ꎮ
(２)比较分析结果显示ꎬ木芙蓉的种下 ３ 个品种及其近缘种台湾芙蓉在 ｃｐＤＮＡ 上高度保守ꎬ反向重复区

(ＩＲ)均为 ２６ ３００ ｂｐꎻ木槿和朱槿在 ＩＲ 区发生了收缩ꎬ分别为 ２５ ７４５、２５ ５９８ ｂｐꎮ (３)系统发育分析结果显

示ꎬ种下 ３ 个品种先聚成一个单系支ꎬ再与台湾芙蓉聚成一个高支持率分支ꎬ表明木芙蓉和台湾芙蓉的亲缘

关系最近ꎻ相较于木槿和朱槿ꎬ木芙蓉、台湾芙蓉 ２ 种与海滨木槿、黄槿、大麻槿在亲缘关系上更近ꎮ (４)木
芙蓉 ３ 个品种之间能通过 ｃｐＤＮＡ 序列区分开ꎬ在大 /小单拷贝区(ＬＳＣ / ＳＳＣ)长度上ꎬ‘单瓣白’‘金秋颂’‘牡
丹粉’分别为 ８９ ３５５ ｂｐ / １８ ９２５ ｂｐ、８９ ３５３ ｂｐ / １８ ９２６ ｂｐ、８９ ４００ ｂｐ / １８ ９２０ ｂｐꎬ并且从重复序列和核苷酸多

样性分析中开发出了候选分子标记和 ＤＮＡ 条形码ꎬ可以作为品种鉴定的分子条码ꎮ (５)木芙蓉品种‘单瓣

白’与‘金秋颂’ｃｐＤＮＡ 差异最小ꎬ亲缘关系最近ꎬ根据两者母本与子代的关系ꎬ证明了木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的母

系遗传特征ꎮ 该研究结果有助于更好地了解 ３ 个木芙蓉品种及台湾芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的进化特征和物种间的系

统发育关系ꎬ为木芙蓉品种的准确鉴定和优良品种选育提供了 ｃｐＤＮＡ 方面的基础资料ꎮ
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ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｈ. ｈａｍａｂｏꎬ Ｈ. ｔｉｌｉａｃｅｕｍ ａｎｄ Ｈ. ｃａｎａｂｉｎｕｓ. (４)
Ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ｂｙ ｃｐＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＬＳＣ / ＳＳＣ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ
ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎ ｗｅｒｅ ８９ ３５５ ｂｐ / １８ ９２５ ｂｐꎬ ８９ ３５３ ｂｐ / １８ ９２６
ｂｐꎬ ８９ ４００ ｂｐ / １８ ９２０ ｂｐꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｎｄ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ
ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ. (５) Ｔｈｅ
ｃｐＤＮＡｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ ａｎｄ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｍｉｎｉｍｕｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｈａｄ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅｉｒ ｆｅｍａｌｅ ａｎｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｎａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡｓ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｗｅｒｅ ｐｒｏｖｅｄ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ｕｓ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ
ｂａｓｉｃ ｄａｔａ ｏｎ ｃｐＤＮＡ ｆｏｒ ａｃｃｕｒａｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｅｘｃｅｌｌｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓꎬ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ( ｃｐＤＮＡ )ꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎬ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ

　 　 木芙蓉 (Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ) 别名拒霜花ꎬ属锦

葵科木槿属ꎬ原产于中国ꎬ在东亚及东南亚地区均

有分布ꎮ 其花大色艳且花期较长 (杨苑钊等ꎬ
２０１９)ꎮ 木芙蓉具有较强的固碳、释氧、降温的能

力ꎬ在城市园林中具有重要的应用价值 (郑鹏等ꎬ
２０１２)ꎮ 成都市植物园长期以来致力于市花木芙

蓉的研究及应用ꎬ并培育了许多抗病抗虫品种和

不同花期的品种 (王莹ꎬ２０１７)ꎮ 但是ꎬ长期以来

的人工选育和自然杂交导致木芙蓉品种间遗传关

系错综复杂、亲缘关系不明、分类和进化关系模

糊ꎮ 对木芙蓉进行品种分类以及探讨其亲缘关

系ꎬ对于木芙蓉品种间杂交以及新品种的选育具

有重 要 意 义 ( 张 璐 等ꎬ ２０２１ )ꎮ 台 湾 芙 蓉 ( Ｈ.
ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ)别名狗头芙蓉或山芙蓉ꎬ亦属于木槿

属ꎬ原产于台湾阿里山ꎬ是当地特有的原生种

(Ｌｉｍꎬ ２０１４)ꎮ 据中国植物志记载ꎬ台湾芙蓉非常

８００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



像木芙蓉ꎬ区别仅为前者全株具糙硬毛和粗糙的

毛被ꎬ而后者全株为星状绒毛ꎬ因此ꎬ有学者提出

两者可能不是明确的 ２ 个种 (冯国楣ꎬ１９８４)ꎮ 此

外ꎬ木芙蓉与台湾芙蓉很容易杂交ꎬ坐果率为

５７.８９％ꎬ这 与 木 芙 蓉 品 种 之 间 杂 交 的 坐 果 率

６２.５０％相差无几ꎬ而木芙蓉与朱槿杂交坐果率为

８.３３％ꎬ与木槿杂交成功率更低ꎬ这在某种程度上

反映了亲缘关系的远近ꎮ 遗传信息不足通常使我

们无法充分了解栽培植物和近缘种ꎬ明确栽培种

和野生近缘种之间的遗传变异对将近缘种的有利

性状引入栽培品种至关重要(Ａｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
因此ꎬ我们需要开发更多的遗传信息ꎬ以便能够比

较栽培种的遗传差异ꎬ并快速和准确地鉴定它们ꎬ
从而更有效地利用这些物种(Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ

叶绿体基因组(ｃｐＤＮＡ)大小为 ７５ ~ ２５０ ｋｂꎬ大
多数植物的 ｃｐＤＮＡ 由大约 １２０ 个基因组成ꎬ包括

转运 ＲＮＡ ( ｔＲＮＡ)、核糖体 ＲＮＡ ( ｒＲＮＡ) 和蛋白

质编码基因( ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅꎬ ＰＣＧｓ)ꎮ ｃｐＤＮＡ
因结构简单、高度保守、拷贝数多而分子量少的特

点ꎬ已被应用于分子标记开发和系统发育等研究

中(杨俏俏等ꎬ２０１９)ꎮ 越来越多的研究表明ꎬ叶绿

体基因工程在植物遗传改良方面具有很大优势ꎬ
叶绿体已经成为植物遗传转化的新工具(母连胜

等ꎬ２０１７)ꎮ 前人关于木芙蓉的研究大多集中在木

芙蓉栽培育种(王莹ꎬ２０１７ꎻ石小庆等ꎬ２０２１)和化

学成分上(蔡露等ꎬ２０２１ꎻ 王艺等ꎬ２０２１)ꎬ鲜有关

于木芙蓉品种间以及与其近缘种间亲缘关系的研

究ꎮ 近 年 来ꎬ 有 学 者 在 木 芙 蓉 和 台 湾 芙 蓉 的

ｃｐＤＮＡ 分析和亲缘关系研究上取得了一定的进

展ꎬＡｂｄｕｌｌａｈ 等(２０２１)第一次对包括木芙蓉在内

的 ３ 个物种的 ｃｐＤＮＡ 进行了测序和比较分析ꎬ但
其研究对象为整个锦葵科的 ３ 个不同属植物ꎬ范
围偏大ꎮ 本团队的 Ｘｕ 等 ( ２０１９) 对台湾芙蓉的

ｃｐＤＮＡ 进行了报道ꎻ张璐等(２０２１)采用扫描电镜

观察了一些木芙蓉品种的花粉显微结构ꎬ并探讨

了其分类学意义ꎮ 花粉稳定性极强ꎬ在一定程度

上能反映植物演化和亲缘关系ꎬ并对物种鉴定有

一定的分类价值(彭焕文等ꎬ２０１８)ꎬ但基因组层面

的分子数据具有海量的遗传信息ꎬ通常认为与基

因组层面的研究相结合有助于更精确和深入地进

行亲缘关系和物种鉴定的研究ꎮ 而迄今为止公布

的木芙蓉品种的遗传信息很少且未有对木芙蓉品

种间及其与近缘种台湾芙蓉间的 ｃｐＤＮＡ 相关研

究ꎬ极大地阻碍了木芙蓉品种的系统发育和优良

性状改良研究ꎮ 由于 ｃｐＤＮＡ 并非都是母系遗传ꎬ
只是在大多数被子植物中为母系遗传ꎬ因此在裸

子植物中主要为父系遗传ꎮ 此外ꎬ少部分被子植

物的 ｃｐＤＮＡ 存在父系遗传和双亲遗传的现象

(Ｎｅａｌｅ ＆ Ｓｅｄｅｒｏｆｆꎬ １９８９)ꎬ 为 了 探 索 木 芙 蓉 的

ｃｐＤＮＡ 遗传方式ꎬ我们选取一个杂交组合中的 ３
个木芙蓉品种ꎬ首次对木芙蓉品种及其近缘种台

湾芙蓉 ｃｐＤＮＡ 进行比较分析和系统发育分析ꎮ
本研究拟探讨以下科学问题:(１)木芙蓉 ３ 个

品种及其近缘种台湾芙蓉的 ｃｐＤＮＡ 有什么进化特

征ꎻ(２)木芙蓉与其近缘种台湾芙蓉间有怎样的亲

缘关系ꎻ(３)在 ｃｐＤＮＡ 的组成和结构方面ꎬ能否开

发出品种鉴定的分子标记或 ＤＮＡ 条形码ꎻ(４) 探

究木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的遗传方式ꎮ 本研究结果将为木

芙蓉的品种鉴定、进化研究和植物遗传改良、优良

品种选育提供重要的第一手遗传资料ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 木芙蓉品种材料来源

３ 个 木 芙 蓉 品 种 采 自 成 都 市 植 物 园

(１０４°８′１１″ Ｅ、３０° ４５′ ５２″ Ｎ)ꎬ分别为 ‘单瓣白’
(Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ )、 ‘ 金 秋 颂 ’ ( Ｈ.
ｍｕｔａｉｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ)、 ‘牡丹粉’ (Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ
ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎ)ꎮ 这 ３ 个品种为杂交组合ꎬ其中‘单
瓣白’是母本ꎬ‘牡丹粉’是父本ꎬ‘金秋颂’为子一

代ꎬ这样有利于对木芙蓉叶绿体的遗传方式进行

探讨ꎮ 从生态特性来看ꎬ‘单瓣白’和‘牡丹粉’为

早花品种ꎬ花期为 ６—９ 月ꎬ‘金秋颂’为中花品种ꎬ
花期为 ９—１０ 月ꎮ 从形态上来看ꎬ‘金秋颂’为重

瓣花ꎬ雄蕊退化ꎬ有子房但不结实ꎬ另外 ２ 种结实ꎮ
‘单瓣白’为单瓣花ꎬ花白色ꎬ‘牡丹粉’ 和‘金秋

颂’分别为粉色和红色ꎮ ‘牡丹粉’的花形似牡丹

且平均花径比前两者大ꎮ 近缘种台湾芙蓉的花期

始于 １０ 月下旬ꎬ结实ꎬ花为单瓣ꎬ白中带粉ꎮ 花的

形态如图版Ⅰ所示ꎮ
１.２ 基因组 ＤＮＡ 的提取和测序

采集 ３ 个木芙蓉品种新鲜健康的叶片ꎬ用改良

ＣＴＡＢ 法从叶片组织中提取总基因组 ＤＮＡꎮ 使用

１％ 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 和 荧 光 染 料 ( Ｑｕａｎｔ￣ｉＴ
ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ ｄｓＤＮＡ Ａｓｓａｙ Ｋｉｔ)评估 ＤＮＡ 产物的质量

和浓度ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＴｒｕＳｅｑ Ｎａｎｏ ＤＮＡ ＬＴ 文库

９００２１２ 期 李镇兵等: 木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析



制备实验流程构建插入片段大小( ｉｎｓｅｒｔ ｓｉｚｅ) 为

４００ ｂｐ 的 ＤＮＡ 文库ꎮ 应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台

对 ＤＮＡ 文库进行二代测序 ( ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄꎬ ２ × １５０
ｂｐ)ꎮ ＤＮＡ 提取及测序均在南京派森诺基因科技

有限公司完成ꎮ
１.３ ｃｐＤＮＡ 的组装和注释

每个物种得到了至少 ５Ｇ 的原始数据 ( ｒａｗ
ｄａｔａ)ꎬ 经 过 数 据 过 滤 后ꎬ 使 用 ＮＯＶＯＰｌａｓｔｙ
(Ｄｉｅｒｃｋｘｓｅｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)软件 ( ｋ￣ｍｅｒ ＝ ３９) 进

行组装拼接ꎬ选择台湾芙蓉的 ｒｂｃＬ 基因作为种子

序列 ( ｓｅｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ )ꎮ 利 用 在 线 程 序 ＧｅＳｅｑ
( Ｔｉｌｌｉｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ ) 注 释 ｃｐＤＮＡ 序 列ꎬ 并 用

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｖ９.０.２( Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)进行手动校

正ꎮ 将带有注释信息的 ３ 条序列上传至 ＮＣＢＩ 数

据库ꎬ‘单瓣白’‘金秋颂’ ‘牡丹粉’的序列号分别

为 ＭＺ８４６１９１、ＭＺ８４６１９２、ＭＺ８５５５０２ꎮ 借助在线程

序 Ｏｒａｎｅｌｌａｒ Ｇｅｎｏｍｅ ＤＲＡＷ(Ｇｒｅｉｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)
绘制 ｃｐＤＮＡ 的物理图谱ꎮ 台湾芙蓉的序列号为

ＭＫ９３７８０７ꎬ亦为本项目的研究成果 ( Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 本文中用到的其他 ｃｐＤＮＡ 序列均下载于

ＮＣＢＩꎬ其详细信息见表 １ꎮ

表 １　 所选用的物种名称和 ＧｅｎＢａｎｋ 序列编号
Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｍｅｓ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｄｅｓ

ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

序列编号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｃｏｄｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

序列编号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｃｏｄｅ

木槿
Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓｙｒｉａｃｕｓ ＫＲ２５９９８９ 桐棉

Ｔｈｅｓｐｅｓｉａ ｐｏｐｕｌｎｅａ ＮＣ０４８５１８

朱槿
Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ＮＣ０４２２３９ 苘麻

Ａｂｕｔｉｌｏｎ ｔｈｅｏｐｈｒａｓｔｉ ＮＣ０５３７０２

大麻槿
Ｈ. ｃａｎａｂｉｎｕｓ ＮＣ０４５８７３ 蜀葵

Ａｌｃｅａ ｒｏｓｅａ ＮＣ０５３８３９

黄槿
Ｈ. ｔｉｌｉａｃｅｕｍ ＭＴ６４４１６０ 野葵

Ｍａｌｖａ ｖｅｒｔｉｃｉｌｌａｔａ ＭＴ１０６７７５

海滨木槿
Ｈ. ｈａｍａｂｏ ＮＣ０３０１９５ 拔毒散

Ｓｉｄａ ｓｚｅｃｈｕｅｎｓｉｓ ＮＣ０５１８７７

海岛棉
Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｂａｒｂａｄｅｎｓｅ ＮＣ００８６４１ 美丽异木棉

Ｃｅｉｂａ ｓｐｅｃｉｏｓａ ＭＫ８２０６７４

Ｇ. ｔｈｕｒｂｅｒｉ ＧＵ９０７１００

１.４ ｃｐＤＮＡ 比较分析

使 用 ＭＩＳＡ ( ＭｉｃｒｏＳａｔｅｌｌｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｏｏｌ )
(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ识别木芙蓉 ３ 个品种即台湾

芙蓉、木槿和朱槿基因组中的微卫星序列 ( ＳＳＲ)ꎮ

参数设置:单核苷酸(ｍｏｎｏ￣)、双核苷酸 ( ｄｉ￣)、三
核苷 酸 ( ｔｒｉ￣)、 四 核 苷 酸 ( ｔｅｔｒａ￣)、 五 核 苷 酸

(ｐｅｎｔａ￣)、六核苷酸 ( ｈｅｘａ￣) ＳＳＲ 的最小重复次数

分别为 １０、５、４、３、３、３ꎮ 利用 ＲＥＰｕｔｅｒ(Ｋｕｒｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１)来分析木芙蓉 ３ 个品种和台湾芙蓉 ｃｐＤＮＡ
中的重复类型(Ｈａｍｍｉｎｇ 距离设置为 ３ꎬ重复序列

的 最 小 长 度 限 制 为 ３０ )ꎮ 借 助 ＩＲｓｃｏｐｅ
(Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)绘制木芙蓉 ３ 个品种即

台湾芙蓉、木槿和朱槿 ｃｐＤＮＡＩＲ 边界的扩张和收

缩ꎮ 使 用 ｍＶＩＳＴＡ ( Ｍａｙｏｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ ) 中 的

Ｓｈｕｆｆｌｅ￣ＬＡＮＧＡＮ 模式对木芙蓉 ３ 个品种即台湾芙

蓉、木槿和朱槿的 ｃｐＤＮＡ 序列进行全局比对ꎬ以评

估序列之间的相似性ꎮ 使用 ＤＮＡｓｐ ６( Ｌｉｂｒａｄｏ ＆
Ｒｏｚａｓꎬ ２００９)软件计算序列之间的核苷酸多态性ꎮ
使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｖ９.０２(Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)分别提取

每个物种的蛋白编码区域(ＣＤＳ)ꎬ存在多拷贝的

基因仅保留 １ 条ꎮ 使用 Ｃｏｄｏｎ Ｗ ( Ｓｈａｒｐ ＆ Ｌｉꎬ
１９８７)计算这些 ＣＤＳ 的同义密码子的相对使用度

( ｒｅｌａｔｅｄ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎬ ＲＳＣＵ)ꎮ
１.５ 系统发育分析

使用 ｐｈｙｌｏｓｕｉｔｅ(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)提取 １７ 个

物种 ｃｐＤＮＡ 的 ＣＤＳꎬ删去重复基因和非共有的基

因后ꎬ使用 ＭＡＦＦＴ 对序列进行比对ꎬ之后使用

ＭＡＣＳＥ 优化序列ꎬ用 Ｇｂｌｏｃｋ 修剪比对好的序列ꎬ
最终 使 用 ｃｏｎｃａｔｅｎａｔｅ 功 能 将 序 列 串 联ꎮ 使 用

Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ 检测最佳核苷酸替代模型为 ＪＣ＋Ｉ＋Ｇꎮ 使

用 ＭｒＢａｙｅｓ 进行贝叶斯(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ)分
析ꎮ 基于 Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ (ＭＣＭＣ)算法ꎬ
运行 １×１０７ 代ꎬ每 １ ０００ 代取 １ 棵树ꎬ前 ２０％的树

当作老化样本丢弃ꎬ剩余的树用于构建一致树ꎮ
使用 ＩＱｔｒｅｅ 进行最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ
ＭＬ)分析ꎬ重复次数为１ ０００ꎮ 将建树结果使用在

线程序 ｉＴＯＬ( Ｉｖｉｃａ ＆ Ｐｅｅｒꎬ ２０２１)进行美化ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ｃｐＤＮＡ 基本特征

如图 １ 所示ꎬ‘单瓣白’和‘金秋颂’的长度差

异较小ꎬ分别为 １６０ ８８０、１６０ ８７９ ｂｐꎬ仅相差 １ 个

碱基ꎬ而‘牡丹粉’的长度与前 ２ 种则有稍大的差

异ꎬ为 １６０ ９２０ ｂｐꎮ 三者的 ｃｐＤＮＡ 呈现出典型的

四分体环状结构ꎬ均由 １ 对反向重复区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ
ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＲ) ( ＩＲａ 和 ＩＲｂꎬ长度均为 ２６ ３００ ｂｐ) 以

０１０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 木槿属 ４ 个种(包含木芙蓉 ３ 个品种) ｃｐＤＮＡ 基本特征比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ( ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ)

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

长度 / ＧＣ 含量
Ｓｉｚｅ (ｂｐ) / ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

全基因组
Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ

小单拷贝区
ＳＳＣ

大单拷贝区
ＬＳＣ

反向重复区
ＩＲ

基因数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

总和
Ｔｏｔａｌ

蛋白编码
基因
ＰＣＧｓ

核糖体
ＲＮＡ /
ｒＲＮＡ

转运
ＲＮＡ /
ｔＲＮＡ

‘单瓣白’
Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ

１６０ ８８０ / ３６.９ １８ ９２５ / ３１.５ ８９ ３５５ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

‘金秋颂’
Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ

１６０ ８７９ / ３６.９ １８ ９２６ / ３１.５ ８９ ３５３ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

‘牡丹粉’
Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎ

１６０ ９２０ / ３６.９ １８ ９２０ / ３１.５ ８９ ４００ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

台湾芙蓉
Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ

１６１ ０５６ / ３６.９ １８ ９１８ / ３１.５ ８９ ５３８ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

朱槿
Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ

１６０ ９５１ / ３７.０ ２０ ２４６ / ３１.３ ８９ ５０９ / ３４.９ ２５ ５９８ / ４２.９ １３０ ８５ ８ ３７

木槿
Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓ

１６１ ０２２ / ３６.８ １９ ８３１ / ３１.１ ８９ ７０１ / ３４.７ ２５ ７４５ / ４２.８ １３０ ８５ ８ ３７

及 １ 个大单拷贝区 ( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＬＳＣꎬ长度分

别为 ８９ ３５５、８９ ３５３、８９ ４００ ｂｐ) 和 １ 个小单拷贝

区 ( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣꎬ长度分别为 １８ ９２５、
１８ ９２６、１８ ９２０ ｂｐ) 组成ꎮ 从表 ２ 可以看出ꎬ台湾

芙蓉的 ＬＳＣ 区长度明显长于 ３ 个木芙蓉品种ꎬ而
在品种内部ꎬ‘单瓣白’ 与‘金秋颂’ 的 ＬＳＣ 区与

ＳＳＣ 区长度相差 １ ~ ２ ｂｐꎬ但与‘牡丹粉’相差较大ꎮ
木芙蓉的 ｃｐＤＮＡ 共有 １３０ 个基因ꎬ包含 ８５ 个

蛋白编码基因 (ＰＣＧｓ)、３７ 个 ｔＲＮＡ 和 ８ 个 ｒＲＮＡꎮ
大多数基因以单拷贝形式出现于 ＬＳＣ 区或 ＳＳＣ 区

中ꎬ其中 ＳＳＣ 区中有 １３ 个基因ꎬ包括 １２ 个 ＰＣＧｓ
( ｎｄｈＦ、 ｒｐｌ３２、 ｃｃｓＡ、 ｎｄｈＤ、 ｐｓａＣ、 ｎｄｈＥ、 ｎｄｈＧ、 ｎｄｈＩ、
ｎｄｈＡ、ｎｄｈＨ、ｒｐｓ１５、ｙｃｆ１) 和 １ 个 ｔＲＮＡ ( ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)ꎻ
ＬＳＣ 区中有 ８５ 个基因ꎬ包括 ６３ 个 ＰＣＧｓ 和 ２２ 个

ｔＲＮＡꎮ 仅有 １７ 个基因在 ＩＲ 区重复ꎬ包括 ６ 个

ＰＣＧｓ ( ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｙｃｆ２、ｎｄｈＢ、ｒｐｓ７、ｒｐｓ１２)、７ 个 ｔＲＮＡ
( ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ、 ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、
ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ) 和 ４ 个 ｒＲＮＡ ( ｒｒｎ１６、 ｒｒｎ２３、
ｒｒｎ４.５、ｒｒｎ５)ꎮ ｙｃｆ１ 基因跨越 ＳＳＣ 区和 ＩＲ 区ꎬｒｐｓ１２
基因第一个外显子位于 ＬＳＣ 区ꎬ其他 ２ 个外显子位

于 ＩＲｓ 区ꎮ １７ 个基因有 １ 个内含子ꎬｙｃｆ３ 和 ｃｌｐＰ 基

因有 ２ 个内含子ꎮ 所有基因按照基本功能划分为表

达相关基因、光合作用相关基因和其他基因三类ꎬ
每类基因的名称和数量展示在表 ３ 中ꎮ
２.２ ＩＲ 边界分析

通过比较木芙蓉 ３ 个品种即台湾芙蓉、朱槿和

木槿 ｃｐＤＮＡ 的 ＩＲ / ＬＳＣ 和 ＩＲ / ＳＳＣ 边界区域的基

因分布状况ꎬ识别 ＩＲ 的扩张或收缩ꎮ 如图 ２ 所示ꎬ
ＩＲ / ＬＳＣ 和 ＩＲ / ＳＳＣ 边 界 附 近 分 布 的 基 因 包 括

ｒｐｓ１９、ｒｐｌ２、ｙｃｆ１、ｎｄｈＦ、 ｔｒｎＨꎬ木芙蓉 ３ 个品种与台

湾芙蓉之间 ＩＲ 边界一致ꎮ ６ 条序列的 ＳＳＣ / ＩＲａ 边

界均为 ｙｃｆ１ 基因ꎬ在木芙蓉和台湾芙蓉 ＳＳＣ 区长

度均为 ４ ０２６ ｂｐꎬ而在朱槿和木槿的 ＳＳＣ 区长度分

别为 ５ ５９９、５ ０８３ ｂｐꎮ ｎｄｈＦ 基因在 ６ 条序列中均

位于 ＳＳＣ 区内ꎬ其中木芙蓉和台湾芙蓉的 ｎｄｈＦ 基

因距 ＳＳＣ / ＩＲｂ 边界均为 ３２ ｂｐꎬ其余 ２ 种距边界

１５０ ｂｐꎮ 同样ꎬｒｐｌ２ 基因在 ６ 条序列中均位于 ＩＲｂ
区内ꎬ其中木芙蓉和台湾芙蓉的 ｒｐｌ２ 基因距 ＬＳＣ /
ＩＲｂ 边界均为 １０３ ｂｐꎬ朱槿距边界 ６７ ｂｐꎬ木槿距边

界 １１３ ｂｐꎮ
２.３ 叶绿体微卫星分析和重复序列分析

微卫星序列 (ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ)ꎬ也叫简单序

列重复 (ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲ)ꎬ是 １ ~ ６ ｂｐ
的重复序列ꎬ广泛分布于 ｃｐＤＮＡꎮ ＳＳＲ 具有高度

多态性和特异性ꎬ是研究基因流、种群遗传学和基

因作图的有价值标记 (Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 在本

研究中ꎬ我们分析了 ６ 种 ＳＳＲ (单、二、三、四、五、
六核苷酸 ＳＳＲ) 在 ６ 条 ｃｐＤＮＡ 中的分布ꎮ 如图 ３
所示ꎬ数量最多的均为单核苷酸重复ꎬ占比从

６６.６７％到 ７４.５５％不等ꎬ均比其他所有重复类型加

起来还多ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种的 ＳＳＲ 总数为 ９５ꎬ台
湾芙蓉与其非常近似ꎬ为 ９６ꎮ 作为对照ꎬ朱槿和木

１１０２１２ 期 李镇兵等: 木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析



表 ３　 木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的基因信息

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡｓ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

基因类型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因分组
Ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

表达相关基因
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅ

核糖体大亚基基因
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ
ｇｅｎｅ

ｒｐｌ２ａ�ꎬ２３ａꎬ３２ꎬ２２ꎬ１６�ꎬ
１４ꎬ３６ꎬ２０ꎬ３３

１１

核糖体小亚基基因
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ
ｇｅｎｅ

ｒｐｓ７ａꎬ １５ꎬ １９ꎬ ３ꎬ ８ꎬ １１ꎬ
１２ａ�ꎬ１８ꎬ４ꎬ１４ꎬ２ꎬ１６�

１４

ＲＮＡ 聚合酶亚基基因
ＤＮＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｒｐｏＡꎬｒｐｏＢꎬｒｐｏＣ１�ꎬｒｐｏＣ２ ４

核糖体 ＲＮＡ 基因
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅ

ｒｒｎ１６ａꎬｒｒｎ２３ａꎬｒｒｎ４.５ａꎬ
ｒｒｎ５ａ

８

转运 ＲＮＡ 基因
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡ ｇｅｎｅ

ｔｒｎＩ￣ＣＡＵａꎬｔｒｎＬ￣ＣＡＡａꎬ
ｔｒｎＶ￣ＧＡＣａꎬｔｒｎＡ￣ＵＧＣａ�ꎬ
ｔｒｎＲ￣ＡＣＧａꎬｔｒｎＩ￣ＧＡＵａ�ꎬ
ｔｒｎＮ￣ＧＵＵａꎬｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ
ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ
ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬｔｒｎＶ￣ＵＡＣ�ꎬ
ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬｔｒｎＬ￣ＵＡＡ�ꎬ
ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ
ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ
ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ
ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬ
ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ
ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬｔｒｎＧ￣ＵＣＣ�ꎬ
ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ
ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ�ꎬｔｒｎＨ￣ＧＵＧ

３７

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光合系统Ⅰ基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ ｇｅｎｅ

ｐｓａＣꎬＪꎬＩꎬＡꎬＢ ５

光合系统Ⅱ基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ ｇｅｎｅ

ｐｓｂＨꎬＮꎬＴꎬＢꎬＥꎬＦꎬＬꎬＪꎬ
ＺꎬＣꎬＤꎬＭꎬＩꎬＫꎬＡ

１５

ＮＡＤＨ 氧化还原酶亚基
基因
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ＮＡＤＨ￣
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ

ｎｄｈＢａ�ꎬＨꎬＡ�ꎬ ＩꎬＧꎬＥꎬ
ＤꎬＦꎬＣꎬＫꎬＪ

１２

细胞 色 素 复 合 物 亚 基
基因
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ /
ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｇｅｎｅ

ｐｅｔＤ�ꎬＢ�ꎬＧꎬＬꎬＡꎬＮ ６

ＡＴＰ 合酶亚基基因
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ

ａｔｐＢꎬＥꎬＩꎬＨꎬＦ�ꎬＡ ６

核酮糖二磷酸羧化酶大
亚基基因
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｇｅｎｅ

ｒｂｃＬ １

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ １

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ

ＡＴＰ 依赖性蛋白酶亚基
ｐ 基因
ＡＴＰ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｐｒｏｔｅａｓｅ
ｓｕｂｕｎｉｔ ｐ ｇｅｎｅ

ｃｌｐＰ�� １

成熟酶基因
Ｍａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｍａｔＫ １

包裹酶蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｇｅｎｅ

ｃｅｍＡ １

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基
基因
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣
ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｇｅｎｅ

ａｃｃＤ １

Ｃ 型细胞色素合成基因
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｇｅｎｅ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ １

假设的叶绿体阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ(ｙｃｆ)

ｙｃｆ２ａꎬｙｃｆ１ꎬｙｃｆ４ꎬｙｃｆ３�� ５

总和 Ｔｏｔａｌ １３０

　 注: � １ 个内含子ꎻ �� ２ 个内含子ꎻ ａ. 重复基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � Ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ �� Ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ ａ. Ｄｕｐｌｉｃａｔｅｄ ｇｅｎｅ.

槿分别为 ６３ 和 １１０ꎬ差异较大ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种

和台湾芙蓉的基因组中存在 ６ 种完全微卫星序

列ꎬ而朱槿和木槿中不存在六核苷酸重复ꎮ 木芙

蓉 ３ 个品种与台湾芙蓉的共同区别仅仅在于前者

均只有 １ 个五核苷酸重复ꎬ而后者存在 ２ 个五核苷

酸重复ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种中ꎬ‘牡丹粉’明显区别

于另外 ２ 种ꎬ‘牡丹粉’的单核苷酸重复比另外 ２
种多 １ 个ꎬ而六核苷酸重复比另外 ２ 种少 １ 个ꎮ

重复序列有 ４ 种类型ꎬ即正向( ｆｏｒｗａｒｄ)、反向

(ｒｅｖｅｒｓｅ)、互补( ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ)、回文( ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ)ꎮ
如图 ４ 所示ꎬ木芙蓉 ３ 个品种中均检测到 ４ 种类

型的重复ꎬ而台湾芙蓉无互补重复ꎻ木芙蓉 ３ 个品

种均为 ２２ 个正向重复和 ３ 个反向重复ꎬ而台湾芙

蓉的正向重复和反向重复分别为 ２６ 和 １ꎮ 木芙蓉

３ 个品种间的 ４ 种重复的比例十分类似ꎬ但同时互

相之间则存在着差异ꎮ 虽然三者的正向重复均为

２２ 个ꎬ但其构成略有差别ꎬ‘牡丹粉’重复单元长

度为 ３０ ~ ３９ 和 ４０ ~ ４９ 的正向重复数量分别为 １６
和 ６ꎬ而其他 ２ 种都分别是 １７ 和 ５ꎻ‘单瓣白’和

‘金秋颂’的回文重复均为 １２ 个ꎬ而‘牡丹粉’为

１１ 个ꎻ‘单瓣白’ 和‘牡丹粉’ 的互补重复均为 ２
个ꎬ而‘金秋颂’为 １ 个ꎮ
２.４ 核苷酸多态性分析

利用 ｍＶＩＳＴＡ 在线程序ꎬ比对了木芙蓉 ３ 个品

种即台湾芙蓉、朱槿、木槿的 ｃｐＤＮＡꎮ 其中ꎬ‘单瓣

白’作为参考序列ꎬ朱槿和木槿则作为对照ꎮ 从图

５ 可以明显观察到朱槿、木槿均与参考序列差异较

大ꎬ而‘牡丹粉’‘金秋颂’台湾芙蓉则与参考序列差

异较小ꎮ ５ 个 ｃｐＤＮＡ 中高度分化的区域主要位于

基因间隔区ꎬ但一些蛋白编码区如 ｙｃｆ１ 基因变异度

较大ꎬ而最保守的 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ在木芙蓉 ３ 个品

种和台湾芙蓉中完全一致ꎮ
为了更加精确地反映木芙蓉 ３ 个品种之间以

及与台湾芙蓉间的核苷酸多态性ꎬ我们分别计算

了‘金秋颂’ ‘牡丹粉’台湾芙蓉的 ＣＤＳ 和基因间

隔区相对于参考序列单瓣白的核苷酸多样性值

( ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｖａｌｕｅｓꎬ Ｐ ｉ)ꎮ 如图 ６ 所示ꎬＣＤＳ
序列较为保守ꎬ其 Ｐ ｉ 普遍较小ꎮ 就 ＣＤＳ 序列来

看ꎬ‘金秋颂’仅在 ｙｃｆ１ 基因处出现多态性ꎬ‘牡丹

粉’ 仅在 ｎｄｈＢ 基因处出现ꎬ台湾芙蓉在 ａｃｃＤ、
ａｔｐＡ、ｃｌｐＰ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＤ、ｍａｔＫ、ｙｃｆ１ 均出现ꎬ但 Ｐ ｉ 最

大不超过 ０.００１ ７ꎮ 而在基因间隔区中ꎬ台湾芙蓉

有 １４ 个基因间隔区有差异ꎬ其中 ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ~ ａｔｐＡ、

２１０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ‘单瓣白’ꎻ Ｂ. ‘牡丹粉’ꎻ Ｃ. ‘金秋颂’ꎻ Ｄ. 台湾芙蓉ꎮ
Ａ. Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉꎻ Ｂ. Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎꎻ Ｃ. Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇꎻ Ｄ. Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ.

图版 Ⅰ　 ３ 个木芙蓉品种和台湾芙蓉花的形态特征
ＰｌａｔｅⅠ　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｕｃｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ

１. 光合系统 Ｉꎻ ２. 光合系统Ⅱꎻ ３. 胞色素复合物ꎻ ４. ＡＴＰ 合成酶ꎻ ５. ＮＡＤＨ 脱氢酶ꎻ ６. 核酮糖二磷酸羧化酶大亚基ꎻ ７. ＲＮＡ 聚

合酶ꎻ ８. 核糖体蛋白小亚基 (ＳＳＵ)ꎻ ９. 核糖体蛋白大亚基 (ＬＳＵ)ꎻ １０. 转运 ＲＮＡꎻ １１. 核糖体 ＲＮＡꎻ １２. ｃｌｐＰ、ｍａｔＫ 基因ꎻ １３. 其
他基因ꎻ １４. 假设的叶绿体阅读框 (ｙｃｆ)ꎮ
１. Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉꎻ ２. ＰｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍⅡꎻ ３. Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ４. ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅꎻ ５. ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎻ ６. ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔꎻ
７. ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎻ ８. Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ( ＳＳＵ)ꎻ ９. Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ( ＬＳＵ)ꎻ １０. Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓꎻ １１.
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓꎻ １２. ｃｌｐＰꎬ ｍａｔＫ ｇｅｎｅｓꎻ １３. Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓꎻ １４. Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｌａｍｅｓ (ｙｃｆ).

图 １　 木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 物理图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｍａｐ ｏｆ ｃｐＤＮＡ ｉｎ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

ｐｓｂＺ~ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、 ｉｎｆＡ ~ ｒｐｓ８、ｎｄｈＥ ~ ｎｄｈＧ 这 ４ 个基

因间隔区为台湾芙蓉的变异热点区域ꎬ其 Ｐ ｉ 均不

低于 ０.００４ １８ꎮ 这 ４ 个高度可变的区域有 ３ 个在

ＬＳＣ 区ꎬ有 １ 个在 ＳＳＣ 区ꎬＩＲ 区中 Ｐ ｉ 较小ꎬ均小于

０.０２０ ９ꎮ ‘牡丹粉’有 ３ 个基因间隔区有多态性ꎬ
其中 ｐｓｂＺ~ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、ｙｃｆ４ ~ ｃｅｍＡ 为牡丹粉的热点

３１０２１２ 期 李镇兵等: 木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析



图 ２　 台湾芙蓉、木槿、朱槿与木芙蓉 ３ 个品种 ｃｐＤＮＡ 的反向重复区 ( ＩＲ)、
大单拷贝区 (ＬＳＣ)、小单拷贝区 (ＳＳＣ) 边界对比

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｊｕｎｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ａｍｏｎｇ
Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓꎬ Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

图 ３　 台湾芙蓉、朱槿、木槿与木芙蓉 ３ 个品种
ｃｐＤＮＡ 的微卫星分析(ＳＳＲ)

Ｆｉｇ. ３　 ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ｉｎ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ
ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓ

ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

变异区域且这 ２ 个热点都在 ＬＳＣ 区ꎮ 显然ꎬＩＲ 区

的变异低于 ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区ꎮ ‘金秋颂’无基因间

隔区差异ꎮ 这些变异度较高的区域ꎬ可用于设计

特定的 ＤＮＡ 条形码ꎮ
２.５ 选择压力分析和密码子偏好性分析

相对同义密码子使用度 (ＲＳＣＵ) 用于评估编

码序列中同义密码子的使用情况ꎬ其中 ＲＳＣＵ 越大

表示偏好性越强ꎮ 我们选取了木芙蓉 ３ 个品种、

台湾芙蓉以及其他 １３ 个相关物种ꎬ测定了每个物

种 ｃｐＤＮＡ 的密码子的数量以及 ＲＳＣＵꎮ 计算结果

表明ꎬ基因组中亮氨酸含量最高ꎬ异亮氨酸和甘氨

酸其次ꎬ编码半胱氨酸的密码子数量最少ꎬ次少为

色氨酸和丝氨酸ꎮ 如图 ７ 所示ꎬ除色氨酸和甲硫

氨酸外ꎬ所有氨基酸都使用 ２ 个或多个同义密码

子ꎬ精氨酸和亮氨酸均由 ６ 个同义密码子表达ꎮ
ＲＳＣＵ 值较大的密码子大部分为 Ａ 或 Ｕ 结尾ꎬ即基

因上的碱基 Ａ / Ｔꎬ这与前人的研究结论一致ꎬ即植

物中 Ａ / Ｔ 结尾的密码子使用偏好 ( Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 如图 ７ 所示ꎬ锦葵科植物的密码子偏好表

现出较高的保守性ꎬ但不同属之间存在着一定的

差异ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种和台湾芙蓉紧紧地聚在一

起ꎬ其余物种大致是按照属和族进行聚类ꎮ
２.６ 系统发育关系

我们选取 １６ 个锦葵科植物的 ｃｐＤＮＡ 来探讨

木芙蓉与其近缘种间的亲缘关系ꎬ并以木棉科植

物美丽异木棉 (Ｃｅｉｂａ ｓｐｅｃｉｏｓａ) 作为外类群ꎮ 使用

１７ 个 ｃｐＤＮＡ 中共有的 ７６ 个 ＣＤＳｓ 进行最大似然

分析 (ＭＬ) 和贝叶斯分析 ( ＢＩ)ꎮ 结果显示ꎬＭＬ
和 ＢＩ 分析的拓扑结构完全相同ꎬ并且绝大部分的进

化支都具有很高的后验概率 (ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ)
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Ａ. ４ 种重复序列类型的数量ꎻ Ｂ. 不同长度的重复序列数量ꎮ
Ａ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂｙ ｌｅｎｇｔｈ.

图 ４　 台湾芙蓉和木芙蓉 ３ 个品种 ｃｐＤＮＡ 的重复序列分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ｉｎ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

Ｙ 轴表示介于 ５０％ ~１００％之间平均的相似性百分比ꎮ
Ｙ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ５０％ ｔｏ １００％.

图 ５　 ６ 个 ｃｐＤＮＡｓ 的序列相似度图(以单瓣白为参考)
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｉｘ ｃｐＤＮＡｓ

(ｕｓｉｎｇ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ)

和自展值 (Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ)ꎮ 如图 ８ 所示ꎬ木芙蓉

３ 个品种和台湾芙蓉同属于木槿属ꎬ并聚在同一枝

亲缘关系最近ꎬ自展值和后验概率均为最大值ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 木芙蓉及近缘种的 ｃｐＤＮＡ 比较

ｃｐＤＮＡ 比较分析表明ꎬ木芙蓉的种下 ３ 品种

及其近缘种台湾芙蓉在 ｃｐＤＮＡ 上高度保守ꎬ反向

重复区 ( ＩＲ) 均为 ２６ ３００ ｂｐꎬ木芙蓉与该属的木

槿和朱槿比较ꎬ后两者在 ＩＲ 区发生了收缩分别为

２５ ７４５、２５ ５９８ ｂｐꎮ ３ 个木芙蓉品种 ｃｐＤＮＡ 上的

大 /小单拷贝区在长度上存在差异且‘单瓣白’和

‘金秋颂’ 差异更小ꎬ在大 /小单拷贝区 ( ＬＳＣ /
ＳＳＣ) 长度上ꎬ‘单瓣白’ ‘金秋颂’ ‘牡丹粉’分别

为 ８９ ３５５ ｂｐ / １８ ９２５ ｂｐ、 ８９ ３５３ ｂｐ / １８ ９２６ ｂｐ、
８９ ４００ / １８ ９２０ ｂｐꎮ ＧＣ 含量是判断物种间亲缘关

系的重要指标 (Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ木芙蓉 ３ 个品种

与台湾芙蓉的总 ＧＣ 含量、ＩＲ 区和 ＳＣ 区的 ＧＣ 含

量均完全一致ꎬ木槿和朱槿的 ＧＣ 含量则有明显差

异ꎮ 此外ꎬ木芙蓉 ３ 个品种与台湾芙蓉的 ＩＲ 区边

界分布的 ｙｃｆ１、 ｔｒｎＨ、ｎｄｈＦ、 ｒｐｌ２、 ｒｐｓ１９ 基因均未发

生扩张或收缩ꎬ而同属的木槿和朱槿相对木芙蓉

和台湾芙蓉发生了明显的波动ꎮ 不同物种之间的

ＩＲ 边界是不同的ꎬ其中 ＩＲ 边界的波动是造成这种

差异的主要原因 (Ｒａｖｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８) ꎮ 因此ꎬ ＧＣ
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Ｘ 轴表示蛋白编码基因和基因间隔区的名字ꎻ Ｙ 轴表示核苷酸多样性值ꎮ
Ｘ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｎａｍｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ Ｙ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅａｃｈ ｗｉｎｄｏｗ.

图 ６　 台湾芙蓉、‘牡丹粉’‘金秋颂’与‘单瓣白’之间的核苷酸多态性比较分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ａｍｏｎｇ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ ａｎｄ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ

红色和白色分别表示较高和较低的 ＲＳＣＵ 值ꎮ 图的右边是物种间的系统发育关系ꎮ
Ｒｅｄ ａｎｄ ｗｈｉｔｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｈｉｇｈｅｒ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｒｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ.

图 ７　 １５ 个物种 (含 ３ 个品种) 所有 ｃｐＤＮＡ 蛋白编码区 (ＣＤＳ) 同义密码子的相对使用度 (ＲＳＣＵ)
Ｆｉｇ. ７　 ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ａｌｌ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ (ＣＤＳ) ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｃｐＤＮＡ ｆｒｏｍ １５ ｓｐｅｃｉｅｓ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ)

含量和 ＩＲ 区边界的情况在较大程度上说明了木

芙蓉与台湾芙蓉的亲缘关系非常之近ꎬ而木槿和

朱槿的亲缘关系则相对较远ꎮ
同义密码子是由突变产生的ꎬ进化压力导致

这些同义密码子的使用频率发生变化(Ｈａｎｓｏｎ ＆
Ｃｏｌｌｅｒꎬ ２０１７)ꎮ 密码子偏好性是物种对其碱基组

成、ｔＲＮＡ 丰度和环境选择压力长期适应的结果

(Ｎｏｖｏａ ＆ ｄｅ Ｐｏｕｐｌａｎａꎬ ２０１２ꎻ Ｂｅｈｕｒａ ＆ Ｓｅｖｅｒｓｏｎꎬ
２０１２)ꎮ 此外ꎬ密码子偏好性会影响翻译的起始、

延伸和准确性、ｍＲＮＡ 的剪切和蛋白质的折叠(任
桂萍等ꎬ２０１９)ꎮ 因此ꎬ密码子偏好性在一定程度

上也能反映出亲缘关系ꎮ 文中密码子偏好性聚类

结果将台湾芙蓉与木芙蓉 ３ 个品种聚在一起ꎬ‘金
秋颂’与‘单瓣白’的密码子偏好性无差异ꎬ‘牡丹

粉’和台湾芙蓉相比前者编码亮氨酸密码子 ＵＵＡ
的偏好性略高ꎬ其中台湾芙蓉还在缬氨酸和丝氨

酸的密码子偏好上表现出差异ꎬ从密码子偏好性

上我们能判断出木芙蓉和台湾芙蓉的亲缘关系很
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分支上的数字分别代表自展值和后验概率ꎮ ∗ 代表 ２ 种分析为最大支持度ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈ ａｒｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ. ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｍａｘｉｍｕｍ ｓｕｐｐｏｒｔ ｉｎ ａｌｌ ｔｗｏ ａｎａｌｙｓｅｓ.

图 ８　 基于 ＭＬ 和 ＢＩ 分析构建的 １５ 个物种(含 ３ 个品种)共有的 ７６ 个蛋白编码序列系统发育树
Ｆｉｇ. ８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ １５ ｓｐｅｃｉｅｓ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ) ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ

ＭＬ ａｎｄ ＢＩ ａｎａｌｙｓｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ７６ ｓｈａｒｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

近ꎬ且‘单瓣白’与‘金秋颂’最为近似ꎮ 一些陆生

植物ꎬ如花生、樱桃和萝卜等ꎬｃｐＤＮＡ 的大小和结

构ꎬ以及基因的含量和顺序ꎬ在栽培种和野生近缘

物种中高度保守 (Ｃｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种与其近缘种台湾芙蓉进

化特征高度保守ꎬ再次证实了这一结论ꎮ 木芙蓉

与台湾芙蓉形态上的差异非常小ꎬ区别仅为植株

的毛被类型ꎬ而木芙蓉与木槿和朱槿在形态上则

有较大的区别ꎮ 木芙蓉与台湾芙蓉杂交坐果率较

高ꎬ而与朱槿和木槿杂交坐果率很低甚至无法杂

交成功ꎮ 张璐等 (２０２１) 在木芙蓉品种花粉的研

究中根据形态将‘单瓣白’和‘金秋颂’聚在一起ꎬ
而‘牡丹粉’聚在另一枝ꎮ 因此ꎬ本研究结果验证

了形态和育种上的事实ꎬ能够较好地研究进化特

征和判断亲缘关系的远近ꎮ 此外ꎮ 木芙蓉 ３ 个品

种是一个杂交组合ꎬ其中‘单瓣白’是‘金秋颂’的

母本ꎬ两者最为近似ꎬ因此可以判断出木芙蓉的

ｃｐＤＮＡ 为母系遗传ꎬ这为木芙蓉育种和遗传的研

究打下了一定的理论基础ꎮ
３.２ 木芙蓉及近缘种的 ｃｐＤＮＡ系统发育关系

从系统发育树看ꎬ木槿属聚成了一个支持率

非常高的单系类群ꎬ表明木槿属为一较为自然的

分类群ꎬ系统发育树支持该属的建立ꎮ 木芙蓉种

下 ３ 个品种聚成一个支持率 ９９％的单系支ꎬ然后

再与台湾芙蓉聚成一个高支持率(１００％)分支ꎬ表
明木芙蓉和台湾芙蓉的亲缘关系最近ꎻ从系统树

看ꎬ海滨木槿、黄槿、大麻槿构成单系分支后ꎬ再与

木芙蓉、台湾芙蓉构成的分支相聚ꎻ相较于木槿和

朱槿ꎬ木芙蓉、台湾芙蓉与海滨木槿、黄槿、大麻槿

在亲缘关系上更近ꎮ 除了 ｃｐＤＮＡ 的结构特征可以

反映出木芙蓉 ３ 个品种与台湾芙蓉的亲缘关系

外ꎬ系统发育分析能更直观地反映出这一关系ꎮ
在系统发育树中ꎬ木芙蓉 ３ 个品种聚在一起ꎬ与其

亲缘关系最近的为台湾芙蓉ꎬ与木槿和朱槿的亲

缘关系则相对较远ꎮ 此外ꎬ建树结果显示木槿属

形成了一个单系ꎮ 在冯国楣 (１９８４) 的分类处理

中ꎬ他按照宏观形态将棉属和桐棉属归入木槿族ꎮ
但彭焕文等 (２０１８) 在孢粉学研究表明ꎬ棉属、桐
棉属与木槿属的花粉有较大差异ꎬ与锦葵族的一

些物种花粉差异很小ꎮ 本研究中ꎬ棉属、桐棉属与

锦葵族聚在一起ꎬ而与木槿属分开ꎬ支持之前孢粉

学的研究结果ꎮ 系统发育分析结果表明 ｃｐＤＮＡ 数

据对于研究系统发育问题是非常有效的ꎮ
３.３ 木芙蓉及近缘种的 ｃｐＤＮＡ 分子条形码

从重复序列和核苷酸多样性分析中可以开发

出候选分子标记和 ＤＮＡ 条形码ꎬ可以作为品种鉴
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定的分子条码ꎮ 我们筛选出了木槿属下种级、木
芙蓉种下 ３ 个品种级 ｃｐＤＮＡ 的候选特异性分子标

记和 ＤＮＡ 条形码ꎬ利用所筛选的这些特异性的标

记ꎬ可将种级水平物种区分开ꎻ再将其用于观赏花

卉价值极高的木芙蓉种下品种间ꎬ亦可将‘单瓣

白’‘金秋颂’‘牡丹粉’这 ３ 个区分开ꎮ
微卫星和重复序列广泛存在于 ｃｐＤＮＡ 中ꎬ可

用于种群遗传学研究和分子标记的开发 ( Ｂｕｌｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 木芙蓉的微卫星结

构与木槿和朱槿有明显的区别ꎬ但与台湾芙蓉区

别不太明显ꎬ且在木芙蓉品种内部ꎬ通过微卫星结

构无法区分‘单瓣白’和‘金秋颂’ꎮ 相比较而言ꎬ
重复序列结构分析则能明显地区别台湾芙蓉和

‘木芙蓉’ꎬ并能对木芙蓉 ３ 个品种进行明显区分ꎮ
所以ꎬ重复序列分析能够更加有效地鉴定木芙蓉

品种ꎮ 叶绿体 ＤＮＡ 条形码是指具有足够变异的

短 ＤＮＡ 序列ꎬ通常被认为有助于快速、准确地鉴

定物种 (程芳婷等ꎬ２０１５)ꎮ 通过核苷酸多态性分

析我们筛选出了台湾芙蓉与木芙蓉之间的叶绿体

ＤＮＡ 条形 码ꎬ包 括 ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ ~ ａｔｐＡ、 ｐｓｂＺ ~ ｔｒｎＧ￣
ＧＣＣ、ｉｎｆＡ~ ｒｐｓ８ 和 ｎｄｈＥ ~ ｎｄｈＧꎮ 也筛选出了木芙

蓉 ３ 个品种之间的 ＤＮＡ 条形码ꎬ分别为 ｐｓｂＺ ~
ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、ｙｃｆ４ ~ ｃｅｍＡ、ｎｄｈＢ 和 ｙｃｆ１ꎮ 可以看出大

部分热点区域为基因间隔区ꎬ这是因为基因间隔

区处于较弱的选择压力下ꎬ并且具有比基因更高

的进化速度ꎬ它们更适合于低分类阶元的系统发

育和进化研究(陈士林等ꎬ２００９)ꎮ 台湾芙蓉与‘单
瓣白’差异最大ꎬ有 ７ 个基因和 １４ 个基因间隔区

出现不同程度的差异ꎮ ‘牡丹粉’与‘单瓣白’之

间的差异仅有 １ 个 ｎｄｈＢ 基因和 ３ 个基因间隔区ꎮ
ｎｄｈＢ 基因属于 ＮＡＤＨ 脱氢酶基因ꎬ其缺失突变会

导致光合作用中碳同化能力严重下降ꎬ植物可以

通过对该类基因进行 ＲＮＡ 编辑来保证光调节作

用 (刘佳等ꎬ２０１９)ꎮ 有研究证明ꎬ大豆的 ｎｄｈＢ 基

因在水稻中超表达ꎬ提高了水稻的光合效率ꎬ进而

影响了水稻的农艺性状 (王晓曼ꎬ２０１６)ꎮ 因此ꎬ
我们推断‘牡丹粉’花径很大ꎬ花量更多ꎬ植株也更

高大ꎬ或许与 ｎｄｈＢ 基因的改变有关ꎮ ‘金秋颂’与
‘单瓣白’差异最小ꎬ仅有 １ 个蛋白编码基因 ｙｃｆ１
基因发生替换ꎮ ｙｃｆ１ 基因是具有未知功能的开放

阅读框ꎬ但是烟草基因敲除实验证明 ｙｃｆ１ 基因编

码对细胞存活至关重要的产物 ( Ｄｒｅｓｃｈｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００)ꎮ 与其他叶绿体基因相比ꎬｙｃｆ１ 基因进化速

度快ꎬ是植物中非常有用的分子标记ꎬ能够揭示低

分类水平上的系统发育关系 ( Ａｍａｒꎬ ２０２０)ꎮ 因

此ꎬ木芙蓉品种之间以及与近缘种之间可以通过

一些基因间隔区和个别特殊基因 (如 ｙｃｆ１、ｎｄｈＢ)
进行快速且准确地鉴定ꎮ
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