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摘　 要: 为明确珠子参、羽叶三七和秀丽假人参 ３ 种药用植物叶绿体基因组特征与系统发育关系ꎬ该文以秦

巴山区 ３ 种人参属药用植物为研究对象ꎬ运用生物信息学技术ꎬ分析其叶绿体基因组特征及密码子使用偏

好性ꎬ并探讨三者之间的亲缘关系ꎮ 结果表明:(１)３ 种人参属药用植物的叶绿体基因组为典型的四分体结

构ꎬ序列全长为 １５６ ０７１~ １５６ １０４ ｂｐꎬ总 ＧＣ 含量为 ３８.１０％ꎬ基因组大小相似度较高ꎮ (２)均注释到 １３３ 个

基因ꎬ包括 ８８ 个蛋白编码基因、３７ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎮ (３)３ 种人参属药用植物叶绿体密码子

使用偏好性相似ꎬ密码子第 ３ 位碱基以 Ａ / Ｕ 结尾为主ꎬ密码子使用模式在受到突变影响的同时ꎬ主要受到

自然选择的影响ꎮ (４)系统发育结果显示ꎬ３ 种人参属药用植物的亲缘关系较近ꎬ并且秀丽假人参同羽叶三

七亲缘关系更近ꎮ 综上认为ꎬ秀丽假人参与珠子参基源植物之间存在近缘关系ꎬ这项发现对于珠子参中药

材的资源开发利用和分子鉴定ꎬ以及进一步研究人参属物种的分类、系统发育和进化机制提供了重要依据ꎮ
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　 　 人参属(Ｐａｎａｘ)为五加科(Ａｒａｌｉａｃｅａｅ)植物分

支之一ꎬ本属约有 ８ 种ꎬ分布于亚洲东部、喜马拉

雅山脉地区、中南半岛、北美洲ꎬ我国有 ７ 种(１ 种

为引进栽培) (中国科学院中国植物志编委会ꎬ
２０１３)ꎮ 人参属植物均可入药ꎬ大多是我国传统的

名贵中药材ꎮ 在秦巴山区ꎬ主要分布着 ３ 种人参

属植物ꎬ分别为珠子参(Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｍａｊｏｒ)、羽
叶三七(Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ)和秀丽假人

参(Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ ｖａｒ. ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ)(中国科学院中

国植物志编委会ꎬ１９７８)ꎮ 这 ３ 种人参属药用植物

的根状茎外形特征极为相似ꎬ均为串珠状ꎬ同时三

者均可作为珠子参商品出售ꎮ 珠子参和羽叶三七

被 ２０２０ 版«中华人民共和国药典»收录为中药材

“珠子参”的基源植物进行药用ꎬ由于秀丽假人参在

形态学和分布上与珠子参、羽叶三七具有相似性ꎬ
在当地对这 ３ 种药用植物常出现混淆以及误用的情

况ꎮ 因此ꎬ亟需开展一定的研究工作来说明秀丽假

人参能否作为珠子参的替代品或扩大来源ꎮ 随着

人参属叶绿体基因组数量的增加ꎬ同属其他物种的

叶绿体基因组越来越容易组装ꎬ为这 ３ 种人参属药

用植物叶绿体基因组的组装提供了条件ꎮ
叶绿体是植物细胞中普遍存在的一种质体ꎬ

也是植物进行光合作用的场所ꎮ 叶绿体作为绿色

植物所特有的细胞器ꎬ本身拥有着一套比较完整

的遗传体系ꎬ即叶绿体基因组( ｃｐＤＮＡ)ꎬ能够独立

指导叶绿体在植物体内进行复制等工作(Ｃａｍｉｏｌｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 植物物种之间的叶绿体基因组变

异现象ꎬ在研究植物群体遗传关系和物种鉴定方

面均起着重要作用ꎮ 近年来ꎬ测序技术的不断更

新和生物信息学工具的快速发展对叶绿体基因组

学的研究起到了重要的推动作用ꎮ 刘潮等(２０２２)
提出ꎬ叶绿体基因组研究可为人参属物种鉴定、起
源、进化、遗传多样性分析和资源保护与利用提供

基础ꎮ
当前ꎬ关于药用植物珠子参的叶绿体基因组

已有研究(孙嘉苓ꎬ２０２１)ꎬ但对于秦巴山区 ３ 种人

参属药用植物的叶绿体基因组特征比对和系统进

化关系等尚不明确ꎮ 本研究通过高通量测序技术

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ对秦巴山区 ３ 种人参属药用

植物进行分析ꎬ探讨珠子参、羽叶三七和秀丽假人

参的叶绿体基因组特征、密码子偏好性以及亲缘

关系ꎬ以期为珠子参中药材资源的合理开发利用

和 ３ 种药用植物的分子鉴别工作提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

珠子参、羽叶三七和秀丽假人参 ３ 种药用植物

的新鲜健康叶片均采自陕西省宝鸡市眉县红河谷

(１０７° ４７′ ２９. ３９２８″ Ｅ、 ３４° ０′ ５４. ２８４４″ Ｎꎬ海拔

２ ２７６.６５ ｍ)ꎮ 叶片经纯水清洗擦干后ꎬ用锡纸包

裹且进行液氮速冻ꎬ之后于 － ８０ ℃ 冰箱中保存ꎮ
凭证标本存放在陕西中医药大学ꎬ凭证标本编号

为 ２０２０２０２０３、２０２０２０２０４、２０２０２０２０５ꎮ
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１.２ 基因组 ＤＮＡ 提取和测序

采用植物 ＤＮＡ 提取试剂盒[天根生化科技

(北京)有限公司]提取总 ＤＮＡꎬ使用琼脂糖凝胶

电泳和 Ｑｕｂｉｔ３.０ 检测 ＤＮＡ 的质量ꎮ 对检测合格

的总 ＤＮＡ 使用 ＮｏｖＳｅｑ６０００ Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序

平 台 进 行 序 列 测 定ꎮ 通 过 ＣＬＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ
Ｗｏｒｋｂｅｎｃｈ ２２.０ 软件过滤原始数据( ｒａｗ ｄａｔａ)ꎬ得
到待组装序列(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)ꎮ
１.３ 叶绿体基因组组装和注释

以 近 缘 物 种 竹 节 参 ( ＧｅｎＢａｎｋ ＩＤ:
ＫＰ０３６４６９.１)的叶绿体基因组序列作为参考ꎬ使用

Ｇｅｔ Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ(ｖ１.６.４)软件对获得的 Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 进

行组装ꎬ采用 ＣＰＧＡＶＡＳ２ 注释叶绿体基因组ꎮ 注

释完成后ꎬ通过 ＢａｎｋＩｔ 向 ＮＣＢＩ 提交 ３ 组序列ꎬ使
用在线细胞器基因组绘图软件 Ｃｈｌｏｒｏｐｌｏｔ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｉｒｓｃｏｐｅ.ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / Ｃｈｌｏｒｏｐｌｏｔ / ) 绘制 ３ 种人参属

药用植物叶绿体基因组物理图谱ꎮ
１.４ 重复序列分析

利用 ＭＩＳＡ 在线软件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂｂｌａｓｔ. ｉｐｋ￣
ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ / ｍｉｓａ / )对 ３ 组数据进行 ＳＳＲ 位点分

析ꎬ设置单核苷酸至六核苷酸的最少重复性数目

分别为 １０、５、４、３、３、３ꎬ两个 ＳＳＲ 之间的距离≥
１００ ｂｐꎮ
１.５ 叶绿体基因组的比较分析

使 用 ｍＶＩＳＴＡ 在 线 工 具 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｅｎｏｍｅ.
ｌｂｌ.ｇｏｖ / ｖｉｓｔａ / ｍｖｉｓｔａ / ｓｕｂｍｉｔ.ｓｈｔｍｌ)比较人参属 ６ 个

物种的叶绿体基因组序列ꎬ输入文件为原始 ｆａｓｔａ
格式的核苷酸序列文件和注释文件ꎮ
１.６ 密码子偏好性和最优密码子的分析

在序列长度≥３００ ｂｐ 且剔除重复基因的基础

上ꎬ筛选珠子参、羽叶三七和秀丽假人参各自的编

码蛋白ꎬ３ 种药用植物分别获得 ５３ 条满足条件的

ＣＤＳ 序 列ꎮ 使 用 Ｃｏｄｏｎ Ｗ 软 件 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ.ｎｅｔ / ｐｒｏｊｅｃｔｓ / ｃｏｄｏｎｗ / )和 ＣＵＳＰ 在线软件

( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｎｌ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｅｍｂｏｓｓ /
ｃｕｓｐ)分析上述序列ꎬ得到密码子不同位置及总 ＧＣ
含量ꎬ同义密码子第 ３ 位 ＧＣ 含量(ＧＣ３ｓ)、有效密码

子数(ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｎｄｏｎｓꎬ ＥＮＣ)及相对同义

密码子使用度 ( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎬ
ＲＳＣＵ)ꎮ 同时ꎬ以 ＥＮＣ 数值为基准ꎬ高表达基因的

ＥＮＣ 值较低ꎬ低表达基因的 ＥＮＣ 值较高ꎬ将人参属

３ 种药用植物的密码子按照由大到小的顺序进行排

列ꎬ从高低两端各取 １０％的基因分别建立高、低表

达基因库ꎬ并计算两个基因库每个密码子的差值

△ＲＳＣＵꎬ将同时符合高频即 ＲＳＣＵ>１ 与高表达即

△ＲＳＣＵ≥０. ０８ 的密码子作为最优密码子 ( Ｙｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ
１.７ 密码子偏好性的影响因素分析

１.７.１ 中性绘图　 以 ＧＣ３值为 Ｘ 轴、ＧＣ１２值(ＧＣ１与

ＧＣ２平均值)为 Ｙ 轴作图ꎮ 图中回归曲线系数趋近

１ 时ꎬ密码子偏好性主要受到碱基突变压力的影

响ꎬ反之主要受到自然选择的影响 (毛立彦等ꎬ
２０２２)ꎮ
１.７.２ ＥＮＣ 分析　 使用 Ｒ 语言绘制以 ＧＣ３ｓ含量为

Ｘ 轴、ＥＮＣ 实测值为 Ｙ 轴的二维散点图ꎬ同时添加

表征 ＥＮＣ 期望值发展趋势的标准曲线ꎮ 其中ꎬ
ＥＮＣ 期望值 ＝ ２ ＋ＧＣ３ｓ ＋ ２９ / [ＧＣ３ｓ

２ ＋( １ －ＧＣ３ｓ) ２ ]ꎬ
ＥＮＣ 比值 ＝ (ＥＮＣ 期望值－ＥＮＣ 实测值) / ＥＮＣ 期

望值(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬＥＮＣ 比值代表基因和标

准曲线之间的距离ꎬ值越小表示该基因受自然选

择的影响也越小ꎮ
１.７.３ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 分析　 统计密码子第 ３ 位上各碱基

含量ꎬ以 Ａ３ / ( Ａ３ ＋Ｔ３) 值为纵坐标、Ｇ３ / ( Ｇ３ ＋Ｃ３)
值为横坐标绘制散点图ꎮ 若各编码基因在 ４ 个区

域内均匀分布ꎬ则第 ３ 位嘌呤(Ａ、Ｇ)和嘧啶( Ｃ、
Ｔ)的使用频率相等ꎬ密码子偏好性主要受突变影

响(王飞等ꎬ２０２２)ꎮ
１.８ 系统发育分析

从 ＮＣＢＩ 下载 １６ 个五加科植物的叶绿体全基

因组序列ꎬ与上述组装所得的珠子参 ( ＧｅｎＢａｎｋ
ＩＤ: ＯＬ５４３６０４. １ )、 羽 叶 三 七 ( ＧｅｎＢａｎｋ ＩＤ:
ＯＬ５４３６０５. １ ) 和 秀 丽 假 人 参 ( ＧｅｎＢａｎｋ ＩＤ:
ＯＬ５４３６０６.１)共计 １９ 个物种ꎬ使用 ＭＥＧＡ １１ 软件

进行多重序列比对ꎮ 基于邻接法( ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄꎬＮＪ)和双参数模型( ｔｗｏ￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｍｏｄｅｌ)构
建系统发育树ꎮ 通过 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 法检验各分支的支

持率ꎬ重复 １ ０００ 次ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 秦巴山区 ３ 种人参属药用植物的叶绿体基因

组结构与特征

珠子参、羽叶三七和秀丽假人参的叶绿体基

因组均为双链环状分子ꎬ典型的四分体结构ꎮ 叶

绿体基因组大小为 １５６ ０７１ ~ １５６ １０４ ｂｐꎬ包括一

对 反 向 重 复 区 ( ２５ ９８９ ~ ２５ ９９４ ｂｐꎬ ｉｎｖｅｒｔｅｄ

０４１１ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＲｓ)、一个大单拷贝区 ( ８６ ０９７ ~ ８６ １１４
ｂｐꎬｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ) 和 一 个 小 单 拷 贝 区

( １７ ９８６ ~ １８ ０１２ ｂｐꎬ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣ )
(图 １)ꎮ 基因组的 ＧＣ 含量是判断物种亲缘关系

的重要指标ꎬ３ 种人参属药用植物叶绿体基因组的

ＧＣ 含量均为 ３８.１０％ꎬＩＲｓ 区、ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区的

ＧＣ 含量相同(表 １)ꎮ 可见ꎬ三者的叶绿体基因组

大小虽存在一定差异ꎬ但差异不明显ꎮ

基因的颜色差异表示不同的功能ꎻ 叶绿体 ＧＣ 含量分布为内圈的灰色区域ꎮ
Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓꎻ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｓ ｔｈｅ ｇｒａｙ ａｒｅａ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｓｐｈｅｒｅ.

图 １　 人参属 ３ 种药用植物的叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

　 　 叶绿体基因组注释结果(表 ２)表明ꎬ３ 种药用

植物的基因编码总数均为 １３３ 个ꎬ包含 ８８ 个蛋白

质编码基因(ＣＤＳ)、３７ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ
基因ꎮ 其中ꎬ７ 个 ｔＲＮＡ 基因( ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、
ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、 ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、 ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ)
和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因( ｒｒｎ２３Ｓ、ｒｒｎ４.５Ｓ、ｒｒｎ１６Ｓ、ｒｒｎ５Ｓ)
以及 ８ 个 ＣＤＳ 基因( ｒｐｌ２、 ｒｐｌ２３、 ｒｐｓ１２、 ｒｐｓ７、ｎｄｈＢ、
ｙｃｆ１、ｙｃｆ１５、 ｙｃｆ２) 在 ＩＲｓ 区出现 １ 次重复ꎮ 此外ꎬ
ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ、 ｔｒｎＧ￣ＵＣＣ、 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、 ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｒｐｌ１６、 ｒｐｌ２、 ｒｐｓ１６、 ｒｐｏＣ１、 ａｔｐＦ、
ｎｄｈＡ、ｎｄｈＢ、 ｐｅｔＢ、 ｐｅｔＤ 基因各含有 １ 个内含子ꎬ
ｒｐｓ１２、ｙｃｆ３、ｃｌｐＰ 基因各含有 ２ 个内含子ꎮ
２.２ 简单重复序列(ＳＳＲ)分析

在珠子参、羽叶三七和秀丽假人参叶绿体基

因组中各检测到 ４０ 个、３８ 个和 ３８ 个 ＳＳＲ(图 ２)ꎮ
三者的单核苷酸重复基元分别是 ２２ 个、１７ 个和

１７ 个ꎻ四核苷酸重复基元数目居中ꎬ均为 ８ 个ꎻ二
核苷酸重复基元分别是 ４ 个、８ 个和 ８ 个ꎻ三核苷
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表 １　 ３ 种人参属药用植物叶绿体基因组特征分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｉｓｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

指标
Ｉｎｄｅｘ

珠子参
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ
ｖａｒ. ｍａｊｏｒ

羽叶三七
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ
ｖａｒ. ｂｉｐｉｎｎａ￣

ｔｉｆｉｄｕｓ

秀丽假人参
Ｐ. ｐｓｅｕｄｏ￣
ｇｉｎｓｅｎｇ

ｖａｒ. ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ

基因组大小
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ (ｂｐ)

１５６ １０４ １５６ ０７１ １５６ ０７１

大单拷贝区长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＬＳＣ (ｂｐ)

８６ １１４ ８６ ０９７ ８６ ０９７

小单拷贝区长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＳＳＣ (ｂｐ)

１８ ０１２ １７ ９８６ １７ ９８６

反向重复区长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＩＲｓ (ｂｐ)

２５ ９８９ ２５ ９９４ ２５ ９９４

ＧＣ 含量
ＧＣ Ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

３８.１０ ３８.１０ ３８.１０

总基因数量
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

１３３ １３３ １３３

ｔＲＮＡｓ / ｒＲＮＡｓ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔＲＮＡｓ / ｒＲＮＡｓ

３７ / ８ ３７ / ８ ３７ / ８

编码蛋白基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

８８ ８８ ８８

大单拷贝区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＬＳＣ (％)

３６.３０ ３６.３０ ３６.３０

小单拷贝区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＳＳＣ (％)

３２.２０ ３２.２０ ３２.２０

反向重复区 ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＩＲｓ (％)

４３.００ ４３.００ ４３.００

酸和五核苷酸重复基元均为 ３ 个、２ 个和 ２ 个ꎻ在
珠子参中六核苷酸重复基元未检测到ꎬ但在羽叶

三七和秀丽假人参中分别检测到 １ 个ꎮ 在 ３ 种药

用植物中检测到的 ＳＳＲ 大部分以 Ａ / Ｔ、ＡＴ / ＡＴ、
ＡＡＴ / ＡＴＴ、 ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ、 ＡＡＴＴ / ＡＡＴＴ、 ＡＡＡＡＴ /
ＡＴＴＴＴ 为重复单元ꎬ各自的占比分别为 ６２.５０％、
７６.３２％、７６.３２％ꎬ表明 ３ 种药用植物中的叶绿体

ＳＳＲ 偏好使用 Ａ / Ｔ 碱基ꎮ 另发现仅珠子参中含有

Ｃ / Ｇ 类型和 ＡＡＡＡＴ / ＡＴＴＴＴ 类型的 ＳＳＲ 位点ꎬ与
其他两个物种明显不同ꎮ
２.３ 叶绿体基因组的比较分析

以珠子参叶绿体基因组为参考序列得到全序

列比对结果(图 ３)ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ人参属 ６ 个物种

具有高度的相似性ꎬ分化程度较低ꎬ其中非编码区

的序列差异明显大于编码区ꎬＩＲ 区相比于 ＳＣ 区

更保守ꎬ说明人参属内的保守性、稳定性较高ꎮ ６
个物种存在较大序列差异的区域为 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ －
ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ、ｒｐｏＣ１－ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ、ｎｄｈＦ－ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ、ｒｐｓ１２、

ｒｐｌ２２ 和 ｙｃｆ１ꎮ 同时与珠子参相比ꎬ秀丽假人参与

羽叶三七的序列相似度更高ꎮ
２.４ 密码子偏好性分析

２.４.１ ３ 种人参属药用植物密码子基本特征 　 ３ 种

人参属药用植物密码子不同位置的 ＧＣ 含量存在

差异ꎬ均呈现出 ＧＣ１>ＧＣ２>ＧＣ３的趋势(表 ３)ꎬＧＣ３

含量分别为 ３０.５９％、２９.７７％ 和 ２９.７７％ꎬ表明密

码子第 ３ 位偏好于 Ａ 或者 Ｕ 结尾ꎮ 有效密码子

数(ＥＮＣ)的取值范围为 ２０ ~ ６１ꎬ该值越接近 ２０ꎬ
说明密码子偏性越强ꎮ ３ 种药用植物的 ＥＮＣ 值分

别为 ４９.３０、４７.８９ 和 ４９.２３ꎬ均明显>４５ꎬ表明三者

的叶绿体密码子使用偏好性较弱ꎮ
２.４.２ 最优密码子的确认　 ３ 种人参属药用植物共

有 ５９ 个同义密码子(表 ４)ꎬ其中 ＲＳＣＵ>１ 的高频

密码子分别为 ２９ 个、２８ 个和 ２８ 个ꎬ并且大多以

Ａ / Ｕ 结尾ꎮ ３ 种药用植物中 ΔＲＳＣＵ≥０.０８ 的高表

达优越密码子数分别为 ２３、２３ 和 ２４(表 ５)ꎮ 基于

以上数据得到 ３ 种药用植物的最优密码子ꎬ并做

交集处理ꎬ得到 ３ 种人参属药用植物共有 １３ 个最

优密 码 子: ＧＡＡ、 ＧＵＡ、 ＵＧＵ、 ＡＡＡ、 ＡＵＵ、 ＣＡＡ、
ＣＣＵ、ＵＵＡ、ＧＵＵ、ＵＣＵ、ＡＣＵ、ＧＣＵ、ＣＧＵꎬ其中 ５ 个

以 Ａ 结尾ꎬ其余均以 Ｕ 结尾ꎮ
２.５ 密码子偏好性的影响因素分析

２.５.１ 中性绘图分析 　 ３ 种人参属药用植物的基因

大范围地分布在对角线的上方(图 ４)ꎬ以 ＧＣ１２ 和

ＧＣ３拟合的回归曲线斜率为 ０.０１１ １~０.０３７ ９ꎬＲ２>０ꎬ
表明 ３ 种人参属药用植物的叶绿体基因组密码子第

１、第 ２ 位碱基突变模式不同于第 ３ 位ꎬ密码子使用

偏好性受到自然选择的影响要远大于碱基突变ꎮ
２.５.２ ＥＮＣ 绘图分析　 ３ 种人参属药用植物的叶绿

体基因组所包含的各个基因分布范围趋于标准曲

线的下方ꎬ仅有少数在标准曲线上(图 ５)ꎬ表明自

然选择是影响 ３ 种药用植物密码子偏好性的主要

因素ꎮ
２.５.３ ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图分析　 ３ 种人参属药用植物叶

绿体基因的分布并不均匀ꎬ基因多集中出现在右

下方区域(图 ６)ꎮ ３ 种药用植物在使用碱基的频

率方面ꎬＧ>ＣꎬＴ>Ａꎬ密码子第 ３ 位的嘧啶使用频率

高于嘌呤ꎬ反映出 ３ 种药用植物的密码子偏好性

同时受到突变和选择压力的影响ꎮ
２.６ 系统发育分析

为了明确秦巴山区 ３ 种人参属植物之间的亲

缘关系ꎬ 选取 １９ 种五加科植物的叶绿体基因组序
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表 ２　 ３ 种人参属药用植物的叶绿体基因组基因类型
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｇｅｎｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

基因类别
Ｇｅｎｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ

基因类群
Ｇｅｎｅ ｇｒｏｕｐ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

自我复制基因
Ｓｅｌｆ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ

核糖体 ＲＮＡｓ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ

ｒｒｎ１６Ｓꎬ ｒｒｎ２３Ｓꎬ ｒｒｎ４.５Ｓꎬ ｒｒｎ１６Ｓꎬ ｒｒｎ５Ｓꎬ ｒｒｎ５Ｓꎬ
ｒｒｎ４.５Ｓꎬ ｒｒｎ２３Ｓ

８

转运 ＲＮＡｓ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ

ｔｒｎＨ￣ＧＵＧꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ�ꎬ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＵＣＣ�ꎬ
ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ
ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ
ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ �ꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ�ꎬ ｔｒｎＭ￣
ＣＡＵꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡꎬ ｔｒｎＶ￣
ＧＡＣꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ �ꎬ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ �ꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵꎬ
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧꎬ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ�ꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ�ꎬ
ｔｒｎＶ￣ＧＡＣꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡꎬ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ

３７

核糖体蛋白大亚基
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６�ꎬ ｒｐｌ２�ꎬ ｒｐｌ２�ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３ꎬ ｒｐｌ２３ꎬ
ｒｐｌ３２ꎬ ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６

１１

核糖体蛋白小亚基
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２��ꎬ ｒｐｓ１２��ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６�ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ
ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７ꎬ ｒｐｓ７ꎬ ｒｐｓ８

１４

ＲＮＡ 聚合酶
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１�ꎬ ｒｐｏＣ２ ４

光合作用基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅｓ

ＡＴＰ 合成酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦ�ꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ ６

光合系统Ⅱ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ

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

１５

ＮＡＤＨ 脱氢酶
ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｎｄｈＡ�ꎬ ｎｄｈＢ �ꎬ ｎｄｈＢ �ꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ
ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫ

１２

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

ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢ�ꎬ ｐｅｔＤ�ꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ ６

光合系统Ⅰ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ

ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪꎬｙｃｆ３��ꎬ ｙｃｆ４ ７

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ １

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

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

ａｃｃＤ １

Ｃ 型细胞色素合成
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｃｃｓＡ １

包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｅｍＡ １

蛋白酶基因
Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｇｅｎｅ

ｃｌｐＰ�� １

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ １

成熟酶基因
Ｍａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｍａｔＫ １

未知功能基因
Ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

假定叶绿体阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｙｃｆ１ꎬ ｙｃｆ１ꎬ ｙｃｆ１５ꎬ ｙｃｆ１５ꎬ ｙｃｆ２ꎬ ｙｃｆ２ ６

　 注: � 表示一个内含子ꎻ �� 表示两个内含子ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ �� ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓ.

缘关系ꎬ选取 １９ 种五加科植物的叶绿体基因组序

列进行系统发育关系分析ꎬ结果如图 ７(节点上的

数字表示各分支的支持率ꎬ支持率为 １００％的不显

示)所示ꎬ人参属、刺通草属、常春藤属、南鹅掌柴

属、通脱木属的植物聚为一大类ꎬ五加属植物被聚

为另一大类ꎬ常春藤属的尼泊尔常春藤 (Ｈｅｄｅｒａ
ｎｅｐａｌｅｎｓｉｓ)被单独归为一类ꎮ 其中ꎬ人参属与其他

属之间呈现出较为明确的发育关系ꎻ 同时观察秀
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图 ２　 ３ 种人参属药用植物的核苷酸类型
Ｆｉｇ. ２ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

灰色箭头表示基因方向ꎻ 纵轴表示相似性百分比 (５０％ ~１００％)ꎮ
Ｇｒｅｙ ａｒｒｏｗｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｇｅｎｅ ｏｒｉｅｎｔａｔｉｏｎꎻ ｖｅｒｔｉｃａｌ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ (５０％－１００％).

图 ３　 人参属叶绿体基因组的比较分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ
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表 ３　 ３ 种人参属药用植物的叶绿体密码子基本特征
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

物种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

ＧＣ１含量
ＧＣ１ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

ＧＣ２含量
ＧＣ２ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

ＧＣ３含量
ＧＣ３ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

ＧＣａｌｌ含量
ＧＣａｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

有效密码子数
ＥＮＣ

珠子参
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｍａｊｏｒ ４５.７１ ３９.１２ ３０.５９ ３８.４７ ４９.３０

羽叶三七
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ ４７.２７ ３９.６３ ２９.７７ ３８.８９ ４７.８９

秀丽假人参
Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ ｖａｒ. ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ ４７.２７ ３９.６３ ２９.７７ ３８.８９ ４９.２３

表 ４　 ３ 种人参属药用植物各氨基酸的 ＲＳＣＵ 值
Ｔａｂｌｅ ４　 ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

珠子参
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｍａｊｏｒ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ 值
ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ

羽叶三七
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ 值
ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ

秀丽假人参
Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ ｖａｒ. ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ 值
ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ

苯丙氨酸
Ｐｈｅ

ＵＵＵ １.３１ 苯丙氨酸
Ｐｈｅ

ＵＵＵ １.３１ 苯丙氨酸
Ｐｈｅ

ＵＵＵ １.３１

ＵＵＣ ０.６９ ＵＵＣ ０.６９ ＵＵＣ ０.６９

亮氨酸
Ｌｅｕ

ＵＵＡ １.８２ 亮氨酸
Ｌｅｕ

ＵＵＡ １.９２ 亮氨酸
Ｌｅｕ

ＵＵＡ １.８１

ＵＵＧ １.２７ ＵＵＧ １.２４ ＵＵＧ １.２７

ＣＵＵ １.２３ ＣＵＵ １.２５ ＣＵＵ １.２１

ＣＵＣ ０.４５ ＣＵＣ ０.３９ ＣＵＣ ０.４６

ＣＵＡ ０.８４ ＣＵＡ ０.８１ ＣＵＡ ０.８４

ＣＵＧ ０.４０ ＣＵＧ ０.３９ ＣＵＧ ０.４２

异亮氨酸
Ｉｌｅ

ＡＵＵ １.４０ 异亮氨酸
Ｉｌｅ

ＡＵＵ １.４３ 异亮氨酸
Ｉｌｅ

ＡＵＵ １.３９

ＡＵＣ ０.６４ ＡＵＣ ０.６２ ＡＵＣ ０.６５

ＡＵＡ ０.９６ ＡＵＡ ０.９４ ＡＵＡ ０.９６

缬氨酸
Ｖａｌ

ＧＵＵ １.４６ 缬氨酸
Ｖａｌ

ＧＵＵ １.４８ 缬氨酸
Ｖａｌ

ＧＵＵ １.４３

ＧＵＣ ０.５２ ＧＵＣ ０.４９ ＧＵＣ ０.５４

ＧＵＡ １.４１ ＧＵＡ １.４５ ＧＵＡ １.４２

ＧＵＧ ０.６１ ＧＵＧ ０.５９ ＧＵＧ ０.６１

丝氨酸
Ｓｅｒ

ＵＣＵ １.６５ 丝氨酸
Ｓｅｒ

ＵＣＵ １.７１ 丝氨酸
Ｓｅｒ

ＵＣＵ １.６４

ＵＣＣ ０.９５ ＵＣＣ ０.９６ ＵＣＣ ０.９５

ＵＣＧ ０.６３ ＵＣＧ ０.５９ ＵＣＧ ０.６４

脯氨酸
Ｐｒｏ

ＣＣＵ １.４６ 脯氨酸
Ｐｒｏ

ＣＣＵ １.５３ 脯氨酸
Ｐｒｏ

ＣＣＵ １.４８

ＣＣＣ ０.７５ ＣＣＣ ０.７７ ＣＣＣ ０.７５

ＣＣＡ １.１６ ＣＣＡ １.０８ ＣＣＡ １.１３

ＣＣＧ ０.６３ ＣＣＧ ０.６３ ＣＣＧ ０.６４

苏氨酸
Ｔｈｒ

ＡＣＵ １.５２ 苏氨酸
Ｔｈｒ

ＡＣＵ １.５９ 苏氨酸
Ｔｈｒ

ＡＣＵ １.５２

ＡＣＣ ０.７６ ＡＣＣ ０.７５ ＡＣＣ ０.７７

ＡＣＡ １.２４ ＡＣＡ １.２ ＡＣＡ １.２２

ＡＣＧ ０.４９ ＡＣＧ ０.４６ ＡＣＧ ０.４９

丙氨酸
Ａｌａ

ＧＣＵ １.７５ 丙氨酸
Ａｌａ

ＧＣＵ １.７７ 丙氨酸
Ａｌａ

ＧＣＵ １.７５

ＧＣＣ ０.６５ ＧＣＣ ０.６３ ＧＣＣ ０.６３

ＧＣＡ １.１４ ＧＣＡ １.１６ ＧＣＡ １.１５

ＧＣＧ ０.４６ ＧＣＧ ０.４４ ＧＣＧ ０.４７
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续表 ４
珠子参

Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｍａｊｏｒ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ 值
ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ

羽叶三七
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ 值
ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ

秀丽假人参
Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ ｖａｒ. ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ 值
ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅ

酪氨酸
Ｔｙｒ

ＵＡＵ １.５５ 酪氨酸
Ｔｙｒ

ＵＡＵ １.５９ 酪氨酸
Ｔｙｒ

ＵＡＵ １.５３

ＵＡＣ ０.４５ ＵＡＣ ０.４１ ＵＡＣ ０.４７

组氨酸
Ｈｉｓ

ＣＡＵ １.５４ 组氨酸
Ｈｉｓ

ＣＡＵ １.５４ 组氨酸
Ｈｉｓ

ＣＡＵ １.５４

ＣＡＣ ０.４６ ＣＡＣ ０.４６ ＣＡＣ ０.４６

谷氨酰胺
Ｇｌｎ

ＣＡＡ １.４８ 谷氨酰胺
Ｇｌｎ

ＣＡＡ １.５０ 谷氨酰胺
Ｇｌｎ

ＣＡＡ １.４８

ＣＡＧ ０.５２ ＣＡＧ ０.５０ ＣＡＧ ０.５２

天冬酰胺
Ａｓｎ

ＡＡＵ １.４８ 天冬酰胺
Ａｓｎ

ＡＡＵ １.５２ 天冬酰胺
Ａｓｎ

ＡＡＵ １.４７

ＡＡＣ ０.５２ ＡＡＣ ０.４８ ＡＡＣ ０.５３

赖氨酸
Ｌｙｓ

ＡＡＡ １.４４ 赖氨酸
Ｌｙｓ

ＡＡＡ １.４８ 赖氨酸
Ｌｙｓ

ＡＡＡ １.４２

ＡＡＧ ０.５６ ＡＡＧ ０.５２ ＡＡＧ ０.５８

天冬氨酸
Ａｓｐ

ＧＡＵ １.５６ 天冬氨酸
Ａｓｐ

ＧＡＵ １.５８ 天冬氨酸
Ａｓｐ

ＧＡＵ １.５５

ＧＡＣ ０.４４ ＧＡＣ ０.４２ ＧＡＣ ０.４５

谷氨酸
Ｇｌｕ

ＧＡＡ １.５１ 谷氨酸
Ｇｌｕ

ＧＡＡ １.５３ 谷氨酸
Ｇｌｕ

ＧＡＡ １.５１

ＧＡＧ ０.４９ ＧＡＧ ０.４７ ＧＡＧ ０.４９

半胱氨酸
Ｃｙｓ

ＵＧＵ １.４０ 半胱氨酸
Ｃｙｓ

ＵＧＵ １.４５ 半胱氨酸
Ｃｙｓ

ＵＧＵ １.３８

ＵＧＣ ０.６０ ＵＧＣ ０.５５ ＵＧＣ ０.６２

终止密码子
ＴＥＲ

ＵＧＡ １.０１ 终止密码子
ＴＥＲ

ＵＧＡ ０.８０ 终止密码子
ＴＥＲ

ＵＧＡ ０.８５

精氨酸
Ａｒｇ

ＣＧＵ １.１７ 精氨酸
Ａｒｇ

ＣＧＵ １.３０ 精氨酸
Ａｒｇ

ＣＧＵ １.１８

ＣＧＣ ０.３３ ＣＧＣ ０.３５ ＣＧＣ ０.３４

ＣＧＡ １.２７ ＣＧＡ １.３８ ＣＧＡ １.２６

ＣＧＧ ０.５１ ＣＧＧ ０.４７ ＣＧＧ ０.４５

丝氨酸
Ｓｅｒ

ＡＧＵ １.２１ 丝氨酸
Ｓｅｒ

ＡＧＵ １.２４ 丝氨酸
Ｓｅｒ

ＡＧＵ １.２２

ＡＧＣ ０.４０ ＡＧＣ ０.３５ ＡＧＣ ０.３９

精氨酸
Ａｒｇ

ＡＧＡ １.９４ 精氨酸
Ａｒｇ

ＡＧＡ １.８１ 精氨酸
Ａｒｇ

ＡＧＡ １.９５

ＡＧＧ ０.７８ ＡＧＧ ０.６８ ＡＧＧ ０.８２

甘氨酸
Ｇｌｙ

ＧＧＵ １.３０ 甘氨酸
Ｇｌｙ

ＧＧＵ １.３４ 甘氨酸
Ｇｌｙ

ＧＧＵ １.２９

ＧＧＣ ０.４４ ＧＧＣ ０.４５ ＧＧＣ ０.４５

ＧＧＡ １.５０ ＧＧＡ １.５１ ＧＧＡ １.５１

ＧＧＧ ０.７６ ＧＧＧ ０.７１ ＧＧＧ ０.７５

　 注: 下划线表示偏好密码子ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｕｎｄｅｒｌｉｎｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｐｒｅｆｅｒｒｅｄ ｃｏｄｏｎｓ.

丽假人参与珠子参、羽叶三七的相对位置可以得

到ꎬ秀丽假人参与羽叶三七亲缘关系最近ꎬ其次是

珠子参、人参ꎮ

３　 讨论与结论

本研究对秦巴山区 ３ 种人参属药用植物叶绿

体基因组进行了测序和全序列比对分析ꎮ 珠子

参、羽叶三七和秀丽假人参叶绿体基因组序列全

长 １５６ ０７１ ~ １５６ １０４ ｂｐꎬ大小差异呈现为 ＳＳＣ 区

(２６ ｂｐ) >ＬＳＣ 区(１７ ｂｐ ) >ＩＲｓ 区(５ ｂｐ)ꎬ其中 ＳＳＣ
区的差异最大ꎬ与岳杰(２０２１)的研究结果一致ꎮ ３
种药 用 植 物 叶 绿 体 基 因 组 总 ＧＣ 含 量 均 为

３８.１０％ꎬ同时 ＩＲ 区与 ＳＣ 区相比 ＧＣ 含量最高且

较稳定ꎬ结构高度保守ꎬ与大多数被子植物相似

(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 物种之间亲缘关系越近ꎬ表
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表 ５　 ３ 种人参属药用植物叶绿体基因组最优密码子的确定
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｐｔｉｍａｌ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｎｏｍｅ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

珠子参
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

ｖａｒ.
ｍａｊｏｒ

羽叶三七
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

ｖａｒ.
ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ

秀丽假人参
Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ

ｖａｒ.
ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

珠子参
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

ｖａｒ.
ｍａｊｏｒ

羽叶三七
Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

ｖａｒ.
ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ

秀丽假人参
Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ

ｖａｒ.
ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ

苯丙氨酸
Ｐｈｅ

ＵＵＵ — � — 酪氨酸
Ｔｙｒ

ＵＡＵ � — �

ＵＵＣ �� — — ＵＡＣ — — —

亮氨酸
Ｌｅｕ

ＵＵＡ �� ��� ��� 组氨酸
Ｈｉｓ

ＣＡＵ — — —

ＵＵＧ — — — ＣＡＣ — — —

ＣＵＵ � — � 谷氨酰胺
Ｇｌｎ

ＣＡＡ �� �� ��

ＣＵＣ — — — ＣＡＧ — — —

ＣＵＡ � � � 天冬酰胺
Ａｓｎ

ＡＡＵ — — —

ＣＵＧ — — — ＡＡＣ � — �

甲硫氨酸
Ｍｅｔ

ＡＵＧ — — — 赖氨酸
Ｌｙｓ

ＡＡＡ �� �� ��

异亮氨酸
Ｉｌｅ

ＡＵＵ �� � �� ＡＡＧ — — —

ＡＵＣ — — — 天冬氨酸
Ａｓｐ

ＧＡＵ � — �

ＡＵＡ — — — ＧＡＣ — � —

缬氨酸
Ｖａｌ

ＧＵＵ �� ��� ��� 谷氨酸
Ｇｌｕ

ＧＡＡ � � �

ＧＵＣ — — — ＧＡＧ — — —

ＧＵＡ � ��� � 丙氨酸
Ａｌａ

ＧＣＵ ��� �� ���

ＧＵＧ — — — ＧＣＣ — — —

丝氨酸
Ｓｅｒ

ＵＣＵ ��� �� ��� ＧＣＡ � — �

ＵＣＣ � — — ＧＣＧ — — —

ＵＣＧ — — — 精氨酸
Ａｒｇ

ＣＧＵ �� ��� ���

脯氨酸
Ｐｒｏ

ＣＣＵ ��� �� �� ＣＧＣ — — —

ＣＣＣ — � — ＣＧＡ — �� ��

ＣＣＡ — — — ＣＧＧ — — —

ＣＣＧ — — — 丝氨酸
Ｓｅｒ

ＡＧＵ — �� �

苏氨酸
Ｔｈｒ

ＡＣＵ ��� ��� ��� ＡＧＣ — — —

ＡＣＣ — � — 精氨酸
Ａｒｇ

ＡＧＡ — — —

ＡＣＡ — — — ＡＧＧ — �� —

ＡＣＧ — — — 甘氨酸
Ｇｌｙ

ＧＧＵ — ��� ���

半胱氨酸
Ｃｙｓ

ＵＧＵ �� ��� � ＧＧＣ — — �

ＵＧＣ — — — ＧＧＡ — — —

终止密码子
ＴＥＲ

ＵＧＡ — — — ＧＧＧ — — —

ＵＡＡ ��� ��� �� 色氨酸
Ｔｒｐ

ＵＧＧ � — —

　 注: ∗表示 ０.０８≤ΔＲＳＣＵ<０.３ꎻ ∗∗表示 ０.３≤ΔＲＳＣＵ<０.８ꎻ∗∗∗表示 ΔＲＳＣＵ≥０.８ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ０.０８≤ΔＲＳＣＵ<０.３ꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ０.３≤ΔＲＳＣＵ<０.８ꎻ∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ΔＲＳＣＵ≥０.８.

明密码子使用偏好性越类似( Ｓａｈｏｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
３ 种人参属药用植物叶绿体基因组的密码子偏好

以 Ａ / Ｕ 结尾且主要受到自然选择的影响ꎬ这与其

他人参属物种密码子偏好性一致(石岩硕和赵永

星ꎬ２０２２)ꎮ 这表明生活在相似环境中的同属物种

在进化过程中可能会共享类似的密码子使用偏

好ꎬ以适应共同的生存压力ꎮ
植物叶绿体基因组序列中的突变“热点”区域

可为物种鉴定提供足够的遗传信息 ( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎻ根据 ｍＶＩＳＴＡ 分析得到的 ６ 个突变基因片

段与植物通用 ＤＮＡ 条形码( ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ 和 ＩＴＳ 等)
(Ａｎｔｉｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)相比表现出更高的变异性ꎬ这
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Ａ. 珠子参ꎻ Ｂ. 羽叶三七ꎻ Ｃ. 秀丽假人参ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｍａｊｏｒꎻ Ｂ. Ｐ. ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｖａｒ. ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓꎻ Ｃ. Ｐ. ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ ｖａｒ. ｅｌｅｇａｎｔｉｏｒ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ４　 ３ 种人参属药用植物的密码子中性绘图分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｄｏｎ ｎｅｕｔｒａｌ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

图 ５　 ３ 种人参属药用植物的 ＥＮＣ 绘图分析
Ｆｉｇ. ５　 ＥＮＣ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

图 ６　 ３ 种人参属药用植物的 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ 绘图分析
Ｆｉｇ. ６　 ＰＲ２￣ｐｌｏｔ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ

些片段可用于人参属物种鉴定和系统发育研究ꎮ
ＳＳＲ 是一种广泛用于检测植物物种在特定位点和

全基因组水平上遗传多态性的工具( Ｔａｈｅｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻＰｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 本研究中ꎬ羽叶三七和

秀丽假人参具有相同数量及类型的核苷酸ꎬ表明

二者之间更近的进化关系ꎮ ３ 种药用植物的核苷

酸类型均以单核苷酸重复居多ꎬ其次为四核苷酸ꎬ
并且碱基偏好使用 Ａ / Ｔꎬ这与人参属的三七、西洋

参等相类似(卢志宏等ꎬ２０２２)ꎮ Ｎｉｕ 等(２０１７)研

究表明ꎬＡ / Ｔ 碱基在突变过程中消耗的能量比 Ｇ /
Ｃ 少ꎬ这种优势导致了人参属 ３ 种药用植物 ＳＳＲ
和密码子中 Ａ / Ｔ 碱基偏好性的结果ꎮ 本研究同时

８４１１ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



图 ７　 基于叶绿体基因组构建五加科 １９ 种植物的 ＮＪ 系统发育树
Ｆｉｇ. ７　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ １９ Ａｒａｌｉａｃｅａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

发现ꎬ珠子参的 ＳＳＲ 位点类型与羽叶三七和秀丽

假人参相比多出 ２ 种ꎬ结合 ３ 种人参属药用植物叶

绿体基因组结构大小、基因组成及密码子 ＧＣ３含

量得到ꎬ羽叶三七和秀丽假人参始终保持一致ꎬ并
与珠子参区别开来ꎮ 因此ꎬ可以从分子水平上开

发与其他两物种相区分的珠子参专用分子标记ꎮ
通过系统发育分析ꎬ可以更好地了解生物体

的进化史ꎮ «中国植物志»依据 ３ 种药用植物地上

部分 的 形 态 特 征ꎬ 将 其 归 类 为 假 人 参 ( Ｐａｎａｘ
ｐｓｅｕｄｏｇｉｎｓｅｎｇ)的 ３ 个变种沿用至今(中国科学院

中国植物志编委会ꎬ１９７８)ꎮ 根据 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 的

分类ꎬ秀丽假人参与羽叶三七同为疙瘩七(Ｐａｎａｘ

ｂｉｐｉｎｎａｔｉｆｉｄｕｓ)的变种ꎬ但该分类依据未见报道ꎮ 从

ＮＪ 建树所得的结果来看ꎬ秀丽假人参和羽叶三七

聚在一支同珠子参互为姊妹群ꎬ表明秀丽假人参

和羽叶三七之间较近的亲缘关系ꎬ该结果可为

Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中的分类提供一定科学依据ꎮ 因

此ꎬ叶绿体基因组用于阐明人参属物种的系统发

育关系是非常有效的ꎬ但秀丽假人参能否作为药

典规定珠子参基源植物的参考来源还需结合有效

成分含量、临床应用效果等多方面指标综合考量ꎮ
本研究利用生物信息学技术分析了秦巴山区 ３ 种

人参属药用植物的叶绿体基因组特征ꎬ得到秀丽

假人参与珠子参基源植物之间存在近亲关系ꎮ 因

９４１１６ 期 彭毅丹等: 秦巴山区三种人参属药用植物叶绿体基因组特征分析



此ꎬ有可能在其中发现与珠子参相似或相同的药

用成分ꎮ 这为寻找新的药用植物资源、研发新药

以及合理利用珠子参等中药材资源提供了理论
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