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基于叶绿体基因组探讨桃金娘目及其
近缘类群的系统发育关系

王雪芹１ꎬ 宋卫武２∗ꎬ 肖建加１ꎬ 李超琼１ꎬ 刘红占１

( １. 周口师范学院 生命科学与农学学院ꎬ 河南 周口 ４６６００１ꎻ ２. 周口师范学院 化学化工学院ꎬ 河南 周口 ４６６００１ )

摘　 要: 该研究基于叶绿体基因组数据ꎬ对桃金娘目(６ 科 ４４ 属 ９７ 种)及其近缘类群(牻牛儿苗目 ２ 科 ５ 属

２５ 种)的系统发育关系进行了分析ꎮ 结果表明:(１)桃金娘目基因组大小为 １５２ ~ １７１ ｋｂꎬ包括的蛋白质编

码基因数目为 ７４~ ９０ 个ꎻ牻牛儿苗目基因组大小为 １１６~ ２４２ ｋｂꎬ包括的蛋白质编码基因数目为 ７５~ １３２ 个ꎮ
(２)对比叶绿体基因组序列和蛋白质编码基因所构建的系统发育树结果ꎬ在目间及牻牛儿苗目内差异显著ꎬ
但在桃金娘目内基本一致ꎮ (３)基于蛋白质编码基因所构建的系统发育树表明ꎬ桃金娘目和牻牛儿苗目均

为单系ꎬ为姐妹类群ꎻ桃金娘目内形成两个大支ꎬ桃金娘科、Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａｅ、野牡丹科形成一支ꎬ其中桃金娘科

和 Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａｅ 关系较近是姐妹群ꎬ柳叶菜科、千屈菜科和使君子科形成另一支ꎬ其中柳叶菜科和千屈菜科

关系较近为姐妹群ꎻ科级水平ꎬ桃金娘科、Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａｅ、野牡丹科、柳叶菜科、千屈菜科、使君子科和牻牛儿

苗科均为单系(仅包括一个物种的科除外)ꎮ (４)支持将石榴属及菱属置于千屈菜科ꎮ (５)对蛋白质编码基

因序列变异分析的结果表明ꎬ野牡丹科 １９ 个属的共享变异基因数目为 ５３ 个ꎬ变异范围为 ５.８４％ ~ ２９.５３％ꎬ
桃金娘科 ９ 个属的共享变异基因数目为 ５７ 个ꎬ其变异范围为 １.３１％ ~１５.７８％ꎮ 该研究结果为进一步研究桃

金娘目及相关科属的系统发育提供了理论依据ꎮ
关键词: 牻牛儿苗目ꎬ 桃金娘科ꎬ 野牡丹科ꎬ 蛋白质编码基因ꎬ 系统发育
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　 　 在分子系统学发展之初ꎬ人们常利用单个基

因或者几个基因来解决类群的系统发育关系ꎬ对
于某些类群而言ꎬ可能得到较理想的结果ꎬ而对于

某些特殊类群ꎬ如进化速率较慢的类群或辐射进

化的类群ꎬ由于缺乏足够的信息位点ꎬ研究遇到阻

滞ꎮ 通过增加基因数目及联合分析的方法ꎬ在一

定程度上ꎬ可以提高系统发育树的分辨率及支持

率ꎮ 随着二代测序技术的发展ꎬ测序成本的降低ꎬ
使得系统发育基因组学应运而生ꎮ 叶绿体基因组

由于其大小适中ꎬ便于测序及后期组装拼接ꎬ且在

不同类群之间具有良好的共线性(张韵洁和李德

铢ꎬ２０１１)ꎬ因而在系统发育分析中得到广泛应用ꎮ
截至 ２０１９ 年 ４ 月ꎬＮＣＢＩ 数据库中的叶绿体基因组

数据已有３ ０００多个ꎬ而在 ２０１０ 年 １０ 月仅为 １４６
个ꎬ其数据增长呈爆发之式ꎬ为系统发育研究提供

了便利及机遇ꎮ 目前ꎬ叶绿体基因组已应用于研

究被子植物不同阶层的系统发育关系ꎬ如柑橘属

(Ｃｉｔｒｕｓ) ( Ｃａｒｂｏｎｅｌｌ￣Ｃａｂａｌｌｅｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ )、 棉 属

(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ)(Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)、禾本科( Ｐｏａｃｅａｅ)
( Ｐｅｓｓｏａ￣Ｆｉｌｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ )、 兰 科 ( Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ )
(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)、石竹目 (Ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌａｌｅｓ) ( Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)、姜目(Ｚｉｎｇｉｂｅｒａｌｅｓ) (Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)
及被子植物框架(Ｂａｕｓｈｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ

桃金娘目(Ｍｙｒｔａｌｅｓ)隶属于蔷薇支ꎬ其为单系

类群ꎬ得到了形态学和分子系统学证据的支持ꎬ而
桃金娘目在蔷薇类中的系统位置未定ꎬ一直为研

究者所关注ꎮ 基于 ｒｂｃＬ 的分析结果表明ꎬ桃金娘

目在蔷薇类中位置不确定(Ｈｉｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ Ｚｈｕ
ｅｔ ａｌ.(２００７)基于 １ 个线粒体基因、２ 个叶绿体及 １
个核基因片段联合分析的结果表明ꎬ桃金娘目可

能和牻牛儿苗目(Ｇｅｒａｎｉａｌｅｓ)的关系较近(无支持

率)ꎬ共同组成了蔷薇类的基部类群ꎮ 而 Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.(２００９)基于 １２ 个基因(１０ 个叶绿体基因、２ 个

核基因)联合分析的结果表明ꎬ桃金娘目和牻牛儿

苗目关系较近ꎬ形成中等支持率的一支ꎬ均隶属于

锦葵类植物 ｍａｌｖｉｄｓ(即真蔷薇二类植物 ｅｕｒｏｓｉｄｓ
Ⅱ)ꎬ为锦葵类植物其余科的姐妹群ꎮ

桃金娘目包含 ９ 科 ３８０ 属ꎬ约 １３ ０００ 种( Ｔｈｅ
Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ Ｇｒｏｕｐꎬ２０１６)ꎬ囊括了 ６％左

右的核心真双子叶植物类群ꎮ 目下所包括的 ９ 个

科中ꎬＣｒｙｐｔｅｒｏｎｉａｃｅａｅ、Ａｌｚａｔｅａｃｅａｅ 及 Ｐｅｎａｅａｃｅａｅ 所

包括的物种数较少ꎬ９９％以上的物种分布于其余 ６
科ꎬ依 次 为 桃 金 娘 科 ( Ｍｙｒｔａｃｅａｅ )、 野 牡 丹 科

(Ｍｅｌａｓｔｏｍａｔａｃｅａｅ)、柳叶菜科 ( Ｏｎａｇｒａｃｅａｅ)、千屈

菜科 ( Ｌｙｔｈｒａｃｅａｅ )、 使 君 子 科 ( Ｃｏｍｂｒｅｔａｃｅａｅ ) 及

Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａｅꎮ 关于桃金娘目的分子系统学研究主

要有:Ｃｏｎｔｉ ｅｔ ａｌ.(１９９７)基于 ｒｂｃＬ 序列的研究结果

表明ꎬ桃金娘科可能与野牡丹科关系较近ꎬ柳叶菜
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科和千屈菜科是姐妹群ꎬ而使君子科系统位置未

定ꎮ Ｓｙｔｓｍａ ｅｔ ａｌ.(２００４)基于 ｒｂｃＬ 和 ｎｄｈＦ 序列ꎬ进
一步扩大采样范围ꎬ研究了桃金娘目内科之间的

系统发育关系ꎬ结论表明使君子科可能是该目的

基部类群ꎬ与目内其他科为姐妹群关系(支持率不

高)ꎬ桃金娘科可能是野牡丹科＋ Ｍｅｍｅｃｙｌａｃｅａｅ 的

姐妹群ꎬ柳叶菜科和千屈菜科为姐妹群关系获较

高支持率ꎮ Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.(２０１１)基于 １７ 个基因的数

据结果表明ꎬ桃金娘目和牻牛儿苗目为姐妹群ꎬ获
中等支持率支持ꎮ

桃金娘目的近缘类群未定ꎬ目下科之间的关

系尚需进一步研究ꎮ 已有的分子系统学研究表明

在该类群中ꎬ基于单个基因或几个基因的联合分

析ꎬ均不能得到稳定的系统发育树ꎮ 本研究利用

公共数据库中已公开发表的桃金娘目 ６ 个主要科

及其近缘类群的叶绿体基因组数据ꎬ通过系统发

育树重建ꎬ获得高支持率且高分辨率的桃金娘目

的系统发育框架ꎬ确定了桃金娘目与牻牛儿苗目

的姐妹群关系ꎬ并进一步确认了使君子科是柳叶

菜科和千屈菜科的姐妹群ꎮ 此外ꎬ我们对桃金娘

科和野牡丹科的蛋白质编码基因的序列变异程度

进行了统计分析ꎬ为后续相关科的系统发育研究

提供数据参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 数据收集

从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库下载已发表的桃金娘目 ６
科 ４４ 属 ９７ 种和牻牛儿苗目 ２ 科 ５ 属 ２５ 种的叶绿

体全基因组序列及蛋白质编码基因(表 １)ꎮ 选择

锦葵目(Ｍａｌｖａｌｅｓ ) ３ 种、十字花目( Ｂｒａｓｓｉｃａｌｅｓ) ２
种、 十 齿 花 目 ( Ｈｕｅｒｔｅａｌｅｓ ) １ 种、 无 患 子 目

(Ｓａｐｉｎｄａｌｅｓ) ５ 种ꎬ作为外类群 (表 １)ꎮ 用 Ｅｘｃｅｌ
统计每个叶绿体基因组的大小及蛋白质编码基因

数目ꎮ
１.２ 构建矩阵

全基因组序列使用 ＣＩＰＲＥＳ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｇａｔｅｗａｙ
(Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ ) 在 线 工 具 ＭＡＦＦＴ ｖ ７. ３９４
(Ｋａｔｏｈ ＆ Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ２０１３)软件对序列进行比对ꎬ参
数设置为默认值ꎮ 每个物种的蛋白质编码基因按

字母排序ꎬ连接ꎬ采用 ＣＩＰＲＥＳ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｇａｔｅｗａｙ 在

线工具 ＭＡＦＦＴ ｖ ７.３９４ 软件对序列进行比对ꎮ 比

对结果在 ＭＥＧＡ ７.０ 软件(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)中进

行部分人工校正ꎮ
１.３ 系统发育分析

基于所获得的矩阵分别采用最大似然法

(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)及贝叶斯推断(ＢＩ)进行

系统 发 育 分 析ꎮ 运 用 软 件 ＲａｘＭＬ ｖｅｒ. ８. ２. ８
( Ｓｔａｍａｔａｋｉｓꎬ ２０１４ ) 进 行 ＲａｘＭＬ 分 析ꎬ 选 择

ＧＴＲＧＡＭＭＡ 模 型ꎬ 采 用 快 速 靴 代 值 ( ｒａｐｉｄ
ｂｏｏｔｓｔｒａｐ)分析ꎬ重复１ ０００次( Ｂｏｏｔｓｔｒａｐꎬ ＢＳ)ꎮ 运

用 ＭｒＢａｙｅｓ ｖ ３.２.５(Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ＆ Ｈｕｅｌｓｅｎｂｅｃｋꎬ２００３)
进行贝叶斯推断分析ꎬ选择 ＧＴＲ＋ＧＡＭＭＡ 模型ꎮ
ＢＩ 分 析 的 参 数 设 置 如 下: 采 用 ＭＣＭＣ ( Ｍａｒｋｏｖ
ｃｈａｉｎ ｍｏｎｔｅ ｃａｒｌｏ)算法ꎬ运行 １ ０００ ０００ 代ꎬ每１ ０００
代取 样 一 次ꎬ 开 始 的 ２５％ 样 品 作 为 老 化 样 本

(Ｂｕｒｎ￣ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ)舍弃ꎬ以剩余样本构建主要规则

一致 树ꎬ 并 计 算 各 分 支 的 后 验 概 率 ( ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ
ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙꎬ ＰＰ)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因组大小

由表 ２ 和图 １ 可知ꎬ桃金娘目叶绿体全基因组

大小在 １５２ ０４９ ~ １７１ ３１５ ｂｐ 之间ꎬ平均值为 １５９
ｋｂꎬ蛋白质编码基因数目在 ７４ ~ ９０ 之间ꎬ平均值为

８５ꎮ 牻牛儿苗目叶绿体全基因组大小在 １１６ ９３５ ~
２４２ ５７５ ｂｐ 之间ꎬ基因组大小平均值为 １７０ ｋｂꎬ蛋
白质编码基因数目在 ７５ ~ １３２ 之间ꎬ平均值为 ９７ꎮ
２.２ 矩阵分析

为了验证叶绿体基因组在不同分类单元系统

发育分析中的应用性ꎬ我们构建了两套矩阵ꎬ即基

于叶绿体全基因组序列形成的矩阵和基于蛋白质

编码基因形成的矩阵ꎮ 经序列比对及人工校正我

们一共获得 ６ 个矩阵:(１)由叶绿体全基因组序列

构成的 ３ 个矩阵ꎬ即桃金娘目、牻牛儿苗目及外类

群构成的包括 １３９ 条序列的矩阵(矩阵 １)、由桃金

娘目构成的包括 １０３ 条序列的矩阵(矩阵 ３)、由牻

牛儿苗目构成的包括 ２５ 条序列的矩阵(矩阵 ５)ꎻ
(２)由蛋白质编码基因构成的 ３ 个矩阵ꎬ即相应的

０７ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 １　 物种名称ꎬ序列编号ꎬ基因组大小和基因数目
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔａｘａ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｗｉｔｈ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓꎬ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅꎬ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

种名
Ｔａｘｏｎ

ＧｅｎＢａｎｋ
编号

ＧｅｎＢａｎｋ
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｎｕｍｂｅｒｓ

序列长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

种名
Ｔａｘｏｎ

ＧｅｎＢａｎｋ
编号

ＧｅｎＢａｎｋ
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｎｕｍｂｅｒｓ

序列长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

桃金娘目 Ｍｙｒｔａｌｅｓ 柳叶菜科 Ｏｎａｇｒａｃｅａｅ

使君子科 Ｃｏｍｂｒｅｔａｃｅａｅ Ｅｐｉｌｏｂｉｕｍ ｕｌｌｅｕｎｇｅｎｓｉｓ ＭＨ１９８３１０.１ １６０ ９１２ ８５

红榄李 Ｌｕｍｎｉｔｚｅｒａ ｌｉｔｔｏｒｅａ ＭＧ１８２６９６.１ １５９ ６８７ ８４ 毛草龙 Ｌｕｄｗｉｇｉａ ｏｃｔｏｖａｌｖｉｓ ＫＸ８２７３１２.１ １５９ ３９６ ８２

Ｌａｇｕｎｃｕｌａｒｉａ ｒａｃｅｍｏｓａ ＭＫ７２６０１７.１ １６０ ３７８ ８４ Ｏｅｎｏｔｈｅｒａ ａｒｇｉｌｌｉｃｏｌａ ＥＵ２６２８８７.２ １６５ ０６１ ８４

Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｇｕｙａｎｅｎｓｉｓ ＭＫ７２６０２７.１ １５９ ７５０ ８３ 月见草 Ｏ. ｂｉｅｎｎｉｓ ＥＵ２６２８８９.２ １６４ ７９６ ８４

千屈菜科 Ｌｙｔｈｒａｃｅａｅ Ｏ. ｅｌａｔａ ｓｕｂｓｐ. ｅｌａｔａ ＫＴ８８１１６９.２ １６５ ４０３ ８４

Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｆａｕｒｉｅｉ ＫＴ３５８８０７.１ １５２ ４４０ ８５ Ｏ. ｅｌａｔａ ｓｕｂｓｐ. ｈｏｏｋｅｒｉ ＫＴ８８１１７０.１ １６５ ３５９ ８４

Ｌ. ｆｌｏｒｉｂｕｎｄａ ＫＸ７６５４８８.１ １５２ ２４０ ８５ 黄花月见草 Ｏ. ｇｌａｚｉｏｖｉａｎａ ＥＵ２６２８９０.２ １６５ ３５９ ８４

桂林紫薇 Ｌ. ｇｕｉｌｉｎｅｎｓｉｓ ＫＵ８８５９２３.１ １５２ １９３ ８５ Ｏ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ ＫＴ８８１１７３.１ １６６ ５４５ ８４

紫薇 Ｌ. ｉｎｄｉｃａ ＫＦ５７２０２８.１ １５２ ２３１ ８４ 曲序月见草 Ｏ. ｏａｋｅｓｉａｎａ ＫＴ８８１１７６.１ １６３ ５７５ ８４

紫薇 Ｌ. ｉｎｄｉｃａ ＫＸ２６３７２７.１ １５２ ２０５ ８６ 小花月见草 Ｏ. ｐａｒｖｉｆｌｏｒａ ＥＵ２６２８９１.２ １６３ ３６７ ８４

云南紫薇 Ｌ. ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ ＫＸ８５２４２７.１ １５２ ３３０ ８５ Ｏ. ｐｉｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｐｉｃｅｎｓｉｓ ＫＸ１１８６０７.１ １６７ ０９２ ８７

Ｌ. ｓｐｅｃｉｏｓａ ＫＵ８２１６９２.１ １５２ ４７６ ８５ Ｏ. ｖｉｌｌａｒｉｃａｅ ＫＸ１１８６０６.１ １６５ ７７９ ８７

Ｌ. ｓｐｅｃｉｏｓａ ＫＸ５７２１４９.１ １５２ ５２６ ８４ 长毛月见草
Ｏ. ｖｉｌｌｏｓａ ｓｕｂｓｐ. ｖｉｌｌｏｓａ

ＫＸ６８７９１０.１ １６４ ３１２ ８４

南紫薇 Ｌ. ｓｕｂｃｏｓｔａｔａ ＫＦ５７２０２９.１ １５２ ０４９ ８４ Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａｅ
石榴 Ｐｕｎｉｃａ ｇｒａｎａｔｕｍ ＫＹ６３５８８３.１ １５８ ６３３ ８４ Ｖｏｃｈｙｓｉａ ａｃｕｍｉｎａｔａ ＭＫ７２６０３１.１ １７１ ３１５ ８７
菱科 Ｔｒａｐａｃｅａｅ Ｓａｌｖｅｒｔｉａ ｃｏｎｖａｌｌａｒｉｏｄｏｒａ ＭＫ７２６０２６.１ １７１ ２６７ ８７
Ｔｒａｐａ ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚｉｉ ＫＹ７０５０８４.１ １５５ ５７７ ８２ Ｒｕｉｚｔｅｒａｎｉａ ａｌｂｉｆｌｏｒａ ＭＫ７２６０２３.１ １６２ ３４５ ８４
野牡丹科 Ｍｅｌａｓｔｏｍａｔａｃｅａｅ Ｑｕａｌｅａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ ＭＫ７２６０２２.１ １６３ ０２６ ８４
Ａｌｌｏｍａｉｅｔａ ｖｉｌｌｏｓａ ＫＸ８２６８１９.１ １５６ ４５２ ８５ Ｋｏｒｕｐｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｏｎｇｗｅａｎｕｍ ＭＫ７２６０１３.１ １６１ １４９ ８３
Ｂａｒｔｈｅａ ｂａｒｔｈｅｉ ＫＹ８７３３２４.１ １５５ ９５１ ８２ Ｅｒｉｓｍａ ｂｒａｃｔｅｏｓｕｍ ＭＫ７２６００９.１ １６０ ６８７ ８５
Ｂｅｒｔｏｌｏｎｉａ ａｃｕｍｉｎａｔａ ＫＸ８２６８２０.１ １５６ ０４５ ８５ Ｃａｌｌｉｓｔｈｅｎｅ ｅｒｙｔｈｒｏｃｌａｄａ ＭＫ７２６００８.１ １６１ ６２６ ８４
Ｂｌａｋｅａ ｓｃｈｌｉｍｉｉ ＫＸ８２６８２１.１ １５５ ８６２ ８５ 牻牛儿苗目 Ｇｅｒａｎｉａｌｅｓ
Ｅｒｉｏｃｎｅｍａ ｆｕｌｖａ ＫＸ８２６８２２.１ １５５ ９９４ ８５ 牻牛儿苗科 Ｇｅｒａｎｉａｃｅａｅ
Ｇｒａｆｆｅｎｒｉｅｄａ ｍｏｒｉｔｚｉａｎａ ＫＸ８２６８２３.１ １５５ ７３３ ８４ Ｅｒｏｄｉｕｍ ａｂｓｉｎｔｈｏｉｄｅｓ ＫＪ５２３８８６.１ １６２ ６１８ ９０
Ｈｅｎｒｉｅｔｔｅａ ｂａｒｋｅｒｉ ＫＸ８２６８２４.１ １５６ ５２７ ８５ Ｅ. ｃａｒｖｉｆｏｌｉｕｍ ＨＱ７１３４６９.１ １１６ ９３５ ７５
Ｍｅｌａｓｔｏｍａ ｃａｎｄｉｄｕｍ ＫＹ７４５８９４.１ １５６ ６８２ ８５ Ｅ. ｃｈｒｙｓａｎｔｈｕｍ ＫＪ７０１６０２.１ １６８ ９４６ ９７
Ｍｅｒｉａｎｔｈｅｒａ ｐｕｌｃｈｒａ ＫＸ８２６８２５.１ １５６ １６８ ８５ Ｍｏｎｓｏｎｉａ ｅｍａｒｇｉｎａｔａ ＫＴ６９２７３８.１ １５６ ８７７ ８２
Ｍｉｃｏｎｉａ ｄｏｄｅｃａｎｄｒａ ＫＸ８２６８２６.１ １５７ ２１６ ８５ Ｍ. ｍａｒｌｏｔｈｉｉ ＫＴ６９２７３９.１ １３４ ４１６ ７５
Ｎｅｐｓｅｒａ ａｑｕａｔｉｃａ ＫＸ８２６８２７.１ １５５ １１０ ８５ Ｐｅｌａｒｇｏｎｉｕｍ ａｌｔｅｒｎａｎｓ ＫＦ２４０６１７.１ １７３ ３７４ ９７
Ｏｐｉｓｔｈｏｃｅｎｔｒａ ｃｌｉｄｅｍｉｏｉｄｅｓ ＫＸ８２６８２８.１ １５６ ３５２ ８５ Ｐ. ａｕｓｔｒａｌｅ ＫＭ４５９５１７.１ １６５ ５０８ ９７
Ｐｔｅｒｏｇａｓｔｒａ ｄｉｖａｒｉｃａｔａ ＫＸ８２６８２９.１ １５４ ９４８ ８４ Ｐ. ｃｉｔｒｏｎｅｌｌｕｍ ＫＭ５２７８８８.１ １７１ ２２３ ９７
Ｒｈｅｘｉａ ｖｉｒｇｉｎｉｃａ ＫＸ８２６８３０.１ １５４ ６３５ ８５ Ｐ. ｃｏｔｙｌｅｄｏｎｉｓ ＫＭ４５９５１６.１ １６６ １１１ ９７
Ｒｈｙｎｃｈａｎｔｈｅｒａ ｂｒａｃｔｅａｔａ ＫＸ８２６８３１.１ １５５ １０８ ８５ Ｐ. ｃｕｃｕｌｌａｔｕｍ ＫＭ５２７８８７.１ １７０ ９６３ ９７
Ｓａｌｐｉｎｇａ ｍａｒａｎｏｎｅｎｓｉｓ ＫＸ８２６８３２.１ １５３ ３１１ ８３ Ｐ. ｄｉｃｈｏｎｄｒｉｆｏｌｉｕｍ ＫＭ４５９５１５.１ １６７ ８３６ ９７
Ｔｉｂｏｕｃｈｉｎａ ｌｏｎｇｉｆｏｌｉａ ＫＸ８２６８３３.１ １５６ ７８９ ８５ Ｐ. ｄｏｌｏｍｉｔｉｃｕｍ ＫＭ５２７８８９.１ ２０２ ７４９ １１７
虎颜花
Ｔｉｇｒｉｄｉｏｐａｌｍａ ｍａｇｎｉｆｉｃａ

ＭＦ６６３７６０.１ １５５ ６６３ ８４ Ｐ. ｅｃｈｉｎａｔｕｍ ＫＭ５２７８９１.１ １７０ ２１２ ９７

Ｔｒｉｏｌｅｎａ ａｍａｚｏｎｉｃａ ＫＸ８２６８３４.１ １５６ ６５２ ８５ Ｐ. ｅｘｈｉｂｅｎｓ ＫＭ５２７８９０.１ １７１ ６６５ ９８
桃金娘科 Ｍｙｒｔａｃｅａｅ Ｐ. ｅｘｓｔｉｐｕｌａｔｕｍ ＫＭ５２７８９２.１ １６８ ７３２ ９７
Ａｃｃａ ｓｅｌｌｏｗｉａｎａ ＫＸ２８９８８７.１ １５９ ３７０ ８５ Ｐ. ｆｕｌｇｉｄｕｍ ＫＭ５２７８９３.１ １７１ ５０２ ９７
Ａｌｌｏｓｙｎｃａｒｐｉａ ｔｅｒｎａｔａ ＫＣ１８０８０６.１ １５９ ５９３ ８５ Ｐ. ｉｎｃｒａｓｓａｔｕｍ ＫＭ５２７８９４.１ １７３ １９６ ９７

１７１ 期 王雪芹等: 基于叶绿体基因组探讨桃金娘目及其近缘类群的系统发育关系



续表 １

种名
Ｔａｘｏｎ

ＧｅｎＢａｎｋ
编号

ＧｅｎＢａｎｋ
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｎｕｍｂｅｒｓ

序列长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

种名
Ｔａｘｏｎ

ＧｅｎＢａｎｋ
编号

ＧｅｎＢａｎｋ
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｎｕｍｂｅｒｓ

序列长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

蛋白质
编码基因

数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ

Ａｎｇｏｐｈｏｒａ ｃｏｓｔａｔａ ＫＣ１８０８０５.１ １６０ ３２６ ８５ Ｐ. ｍｙｒｒｈｉｆｏｌｉｕｍ ＫＭ５２７８９５.１ １７３ ２７２ ９９

Ａ. ｆｌｏｒｉｂｕｎｄａ ＫＣ１８０８０４.１ １６０ ２４５ ８５ Ｐ. ｎａｎｕｍ ＫＭ５２７８９６.１ １７３ ４９６ ９７
Ｃｏｒｙｍｂｉａ ｃｉｔｒｉｏｄｏｒａ
ｓｕｂｓｐ. ｃｉｔｒｉｏｄｏｒａ

ＫＰ０１５０２９.１ １５９ ９９５ ８５ Ｐ. ｑｕｅｒｃｉｆｏｌｉｕｍ ＫＭ５２７８９７.１ １７０ ５６９ ９７

Ｃ. ｃｉｔｒｉｏｄｏｒａ ｓｕｂｓｐ. ｖａｒｉｅｇａｔａ ＫＭ８８５９８５.１ １６０ １４６ ８４ Ｐ. ｔｅｔｒａｇｏｎｕｍ ＫＭ５２７８９９.１ １７３ ４１０ ９９
Ｃ. ｅｘｉｍｉａ ＫＣ１８０８０２.１ １６０ ０１２ ８５ Ｐ. ｔｒａｎｓｖａａｌｅｎｓｅ ＫＭ５２７９００.１ ２４２ ５７５ １３２
Ｃ. ｇｕｍｍｉｆｅｒａ ＫＣ１８０８００.１ １６０ ７１３ ８５ Ｐ. ｔｒｉｆｉｄｕｍ ＫＭ５２７８９８.１ １９９ ５５３ １１６
Ｃ. ｈｅｎｒｙｉ ＫＰ０１５０３２.１ １６０ ０９５ ８５ Ｈｙｐｓｅｏｃｈａｒｉｓ ｂｉｌｏｂａｔａ ＫＦ２４０６１６.１ １６５ ００２ ８５
Ｃ. ｍａｃｕｌａｔａ ＫＣ１８０８０１.１ １６０ ０４５ ８５ Ｖｉｖｉａｎｉａｃｅａｅ
Ｃ. ｔｅｓｓｅｌｌａｒｉｓ ＫＣ１８０８０３.１ １６０ １２７ ８５ Ｖｉｖｉａｎｉａ ｍａｒｉｆｏｌｉａ ＫＦ２４０６１５.１ １５７ ２９１ ８６
Ｃ. ｔｏｒｅｌｌｉａｎａ ＫＰ０１５０３３.１ １５９ ９９４ ８４ 外类群 Ｏｕｔｇｒｏｕｐｓ
Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ａｒｏｍａｐｈｌｏｉａ ＫＣ１８０７８９.１ １６０ １４９ ８５ 十字花目 Ｂｒａｓｓｉｃａｌｅｓ
Ｅ. ｂａｘｔｅｒｉ ＫＣ１８０７７３.１ １６０ ０３２ ８５ 十字花科 Ｂｒａｓｓｉｃａｃｅａｅ
赤桉 Ｅ. ｃａｍａｌｄｕｌｅｎｓｉｓ ＫＣ１８０７９１.１ １６０ １６４ ８５ 鼠耳芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ＫＸ５５１９７０.１ １５４ ５１５ ８３
Ｅ. ｃｌａｄｏｃａｌｙｘ ＫＣ１８０７８６.１ １６０ ２１３ ８５ 欧洲油菜 Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ＧＱ８６１３５４.１ １５２ ８６０ ８７
Ｅ. ｃｌｏｅｚｉａｎａ ＫＣ１８０７７９.１ １６０ ０１５ ８５ 十齿花目 Ｈｕｅｒｔｅａｌｅｓ
Ｅ. ｃｕｒｔｉｓｉｉ ＫＣ１８０７８２.１ １６０ ０３８ ８５ 瘿椒树科 Ｔａｐｉｓｃｉａｃｅａｅ
Ｅ. ｄｅｇｌｕｐｔａ ＫＣ１８０７９２.１ １６０ １７７ ８５ 瘿椒树 Ｔａｐｉｓｃｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ＭＦ９２６２６７.１ １６１ １００ ８５
Ｅ. ｄｅｌｅｇａｔｅｎｓｉｓ ＫＣ１８０７７１.１ １５９ ７２４ ８５ 锦葵目 Ｍａｌｖａｌｅｓ
Ｅ. ｄｉｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ ＫＣ１８０７９５.１ １６０ ２１４ ８５ 梧桐科 Ｓｔｅｒｃｕｌｉａｃｅａｅ
Ｅ. ｄｉｖｅｒｓｉｆｏｌｉａ ＫＣ１８０７７４.１ １５９ ９５４ ８５ 可可 Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ ＨＱ３３６４０４.２ １６０ ６０４ ８５
Ｅ. ｅｌａｔａ ＫＣ１８０７７６.１ １５９ ８９９ ８５ 锦葵科 Ｍａｌｖａｃｅａｅ
Ｅ. ｅｒｙｔｈｒｏｃｏｒｙｓ ＫＣ１８０７９９.１ １５９ ７４２ ８５ 陆地棉 Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ ＤＱ３４５９５９.１ １６０ ３０１ ８５
蓝桉 Ｅ. ｇｌｏｂｕｌｕｓ ＫＣ１８０７８７.１ １６０ ２６７ ８５ 龙脑香科 Ｄｉｐｔｅｒｏｃａｒｐａｃｅａｅ
蓝桉
Ｅ. ｇｌｏｂｕｌｕｓ ｓｕｂｓｐ. ｇｌｏｂｕｌｕｓ

ＡＹ７８０２５９.１ １６０ ２８６ ９０ Ｓｈｏｒｅａ ｐａｃｈｙｐｈｙｌｌａ ＭＨ８４１９４０.１ １５０ ７５３ ８１

大桉 Ｅ. ｇｒａｎｄｉｓ ＨＭ３４７９５９.１ １６０ １３７ ７４ 无患子目 Ｓａｐｉｎｄａｌｅｓ

Ｅ. ｇｕｉｌｆｏｙｌｅｉ ＫＣ１８０７９８.１ １６０ ５２０ ８５ 槭树科 Ａｃｅｒａｃｅａｅ

Ｅ. ｍａｒｇｉｎａｔａ ＫＣ１８０７８１.１ １６０ ０７６ ８５ 三角枫 Ａｃｅｒ ｂｕｅｒｇｅｒｉａｎｕｍ ＫＹ４１９１３７.１ １５６ ４６１ ８８

蜜味桉 Ｅ. ｍｅｌｌｉｏｄｏｒａ ＫＣ１８０７８４.１ １６０ ３８６ ８５ 芸香科 Ｒｕｔａｃｅａｅ

小帽桉 Ｅ. ｍｉｃｒｏｃｏｒｙｓ ＫＣ１８０７９７.１ １６０ ２２５ ８５ 甜橙 Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ＤＱ８６４７３３.１ １６０ １２９ ８９

Ｅ. ｎｉｔｅｎｓ ＫＣ１８０７８８.１ １６０ ２７１ ８５ 橄榄科 Ｂｕｒｓｅｒａｃｅａｅ

Ｅ. ｏｂｌｉｑｕａ ＫＣ１８０７６９.１ １５９ ５２７ ８５ Ｃｏｍｍｉｐｈｏｒａ ｗｉｇｈｔｉｉ ＭＦ９５７２０１.１ １５６ ０６４ ８６

Ｅ. ｐａｔｅｎｓ ＫＣ１８０７８０.１ １６０ １８７ ８５ 苦木科 Ｓｉｍａｒｏｕｂａｃｅａｅ

Ｅ. ｐａｕｃｉｆｌｏｒａ ＭＧ９２１５９２.１ １５９ ９４２ ８４ Ｌｅｉｔｎｅｒｉａ ｆｌｏｒｉｄａｎａ ＫＴ６９２９４０.１ １５８ ７６３ ８７

Ｅ. ｐｏｌｙｂｒａｃｔｅａ ＫＣ１８０７８５.１ １６０ ２６８ ８５ 漆树科 Ａｎａｃａｒｄｉａｃｅａｅ

Ｅ. ｒａｄｉａｔａ ＫＣ１８０７７０.１ １５９ ５２９ ８５ 芒果 Ｍａｎｇｉｆｅｒａ ｉｎｄｉｃａ ＫＹ６３５８８２.１ １５７ ７８０ ８３

Ｅ. ｒｅｇｎａｎｓ ＫＣ１８０７７７.１ １６０ ０３１ ８５ Ｅ. ｖｅｒｒｕｃａｔａ ＫＣ１８０７７２.１ １６０ １０９ ８５

柳叶桉 Ｅ. ｓａｌｉｇｎａ ＫＣ１８０７９０.１ １６０ ０１５ ８５ Ｐｌｉｎｉａ ｔｒｕｎｃｉｆｌｏｒａ ＫＵ３１８１１１.１ １５９ ５１２ ８４

Ｅ. ｓａｌｍｏｎｏｐｈｌｏｉａ ＫＣ１８０７９６.１ １６０ ４１３ ８５ 番石榴 Ｐｓｉｄｉｕｍ ｇｕａｊａｖａ ＫＸ３６４４０３.１ １５８ ８４１ ８４

Ｅ. ｓｉｅｂｅｒｉ ＫＣ１８０７７５.１ １５９ ９８５ ８５ 番石榴 Ｐ. ｇｕａｊａｖａ ＫＹ６３５８７９.１ １５８ ８９６ ８３

Ｅ. ｓｐａｔｈｕｌａｔａ ＫＣ１８０７９３.１ １６１ ０７１ ８５ Ｓｔｏｃｋｗｅｌｌｉａ ｑｕａｄｒｉｆｉｄａ ＫＣ１８０８０７.１ １５９ ５６１ ８５

Ｅ. ｔｏｒｑｕａｔａ ＫＣ１８０７９４.１ １６０ ２２３ ８５ 乌墨 Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｃｕｍｉｎｉ ＧＱ８７０６６９.３ １６０ ３７３ ８７

Ｅ. ｕｍｂｒａ ＫＣ１８０７７８.１ １５９ ５７６ ８５

２７ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ２　 基因组大小和蛋白质编码基因的比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

类群
Ｇｒｏｕｐ

基因组大小
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ

平均值
Ｍｅａｎ

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

蛋白质编码基因
Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅ

平均值
Ｍｅａｎ

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

桃金娘目
Ｍｙｒｔａｌｅｓ

１５９ ３７４ ３ ７６３ ８５ １

牻牛儿苗目
Ｇｅｒａｎｉａｌｅｓ

１７０ ７２１ ２２ １７５ ９７ １２

由桃金娘目、牻牛儿苗目及外类群构成(矩阵 ２)、
仅包括桃金娘目(矩阵 ４)及仅包括牻牛儿苗目

(矩阵 ６)的矩阵ꎮ
矩阵信息详见表 ３ꎮ 由表 ３ 可知ꎬ由牻牛儿苗

目的叶绿体全基因组序列构成的矩阵即矩阵 ５ 最

大ꎬ长度为 ７６２ ２９３ ｂｐꎬ其中变异位点的数目为 ２０５
２６０ꎬ信息位点的数目为 ９３ １８６(１２.２２％)ꎬ缺失数据

比例为 ７７.６０％ꎮ 仅由桃金娘目的蛋白质编码基因

构成的矩阵即矩阵 ４ 最小ꎬ长度为１１３ ０９７ ｂｐꎬ其中

变异位点的数目为 ２６ １６２ꎬ信息位点的数目为 １８
１７１(１６.０７％)ꎬ缺失数据比例为 ３０.０９％ ꎮ
２.３ 基于不同矩阵构建系统进化树

对基于不同数据集所构建的系统发育树结果

进行了比较分析ꎮ 支持率方面ꎬ基于叶绿体全基

因组序列与基于蛋白质编码基因的系统发育树在

目间ꎬ及桃金娘目内没有明显差异ꎮ 但在牻牛儿

苗目内ꎬ基于叶绿体全基因组序列构建的系统发

育树支持率明显降低ꎬ其中支持率≥９５％的分支

为 ６８％ꎬ而基于蛋白质编码基因所构建的系统发

育树中ꎬ支持率≥９５％的分支为 ９５％ (图 ２)ꎮ
拓扑结构方面ꎬ对包括 １３９ 条序列的系统发

育树进行分析ꎬ两个数据集当中桃金娘目和牻牛

儿苗目均形成了单系ꎬ支持率为 １００％ꎬ外类群中

的锦葵目在全基因组序列数据集中并未形成单系

(图 ３)ꎮ 桃金娘目两个数据集的系统发育树的拓

扑结构基本一致ꎬ仅在桉属(Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ)和月见草

属(Ｏｅｎｏｔｈｅｒａ)内部有微小差异ꎮ 牻牛儿苗目两个

数据集所构建系统发育树的拓扑结构则存在显著

差异ꎬ叶绿体全基因组数据集中ꎬ牻牛儿苗科

(Ｇｅｒａｎｉａｃｅａｅ)未形成单系ꎬ牻牛儿苗科内牻牛儿

苗 属 ( Ｅｒｏｄｉｕｍ )、 天 竺 葵 属 ( Ｐｅｌａｒｇｏｎｉｕｍ ) 和

Ｍｏｎｓｏｎｉａ 均未形成单系ꎬ而蛋白质编码基因数据

集中ꎬ牻牛儿苗科及科下的属均为单系(图 ４)ꎮ
２.４ 桃金娘目和牻牛儿苗目的系统发育关系

根据上述结果ꎬ我们选择了包括 １３９ 条序列

１３６ 个物种(包括亚种)的蛋白质编码基因的矩阵

(矩阵 ２)ꎬ分别进行最大似然法建树及贝叶斯分

析ꎮ 矩阵长度为 １８６ ７６９ ｂｐꎬ其中变异位点的数目

为 ５３ ５８９ꎬ信息位点的数目为 ３９ ８０４(２１.３１％)ꎬ
缺失数据比例为 ５７.３６％ꎮ 采用最大似然法我们

获得了高分辨率的系统发育树(图 ５)ꎬ其平均支

持率 为 ９５％ꎬ 支 持 率 ≥ ９５％ 的 支 所 占 比 重 为

８７.５％ꎮ 目级水平ꎬ外类群的锦葵目、十字花目、十
齿花目、无患子目与内类群的桃金娘目、牻牛儿苗

目均为单系(ＢＳ ＝ １００％ꎻＰＰ ＝ １.０)ꎮ 科级水平ꎬ桃
金娘目下的桃金娘科、野牡丹科、柳叶菜科、千屈

菜科、使君子科和 Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａ 及牻牛儿苗目下的

牻牛儿苗科均为单系(仅包括一个种的科除外)
(ＢＳ＝ １００％ꎻＰＰ ＝ １.０)ꎮ 属级水平ꎬ桃金娘科的桉

属、杯果木属(Ａｎｇｏｐｈｏｒａ)ꎬ柳叶菜科的月见草属ꎬ
千屈菜科的紫薇属( Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ)ꎬ牻牛儿苗科的

牻牛儿苗属、天竺葵属和 Ｍｏｎｓｏｎｉａ 均为单系(属下

仅包括一个种的除外) (ＢＳ ＝ １００％ꎻＰＰ ＝ １.０)ꎮ 桃

金娘科的 Ｃｏｒｙｍｂｉａ 不是单系类群ꎮ
桃金娘目为单系类群ꎬ所包括 ６ 个科的科间关

系得到解决ꎮ 桃金娘科和 Ｖｏｃｈｙｓｉａｃｅａ 关系较近ꎬ
形成一支ꎬ与野牡丹科是姐妹群ꎮ 柳叶菜科和千

屈菜科是姐妹群ꎬ使君子科是柳叶菜科＋千屈菜科

的姐妹群ꎮ 千屈菜科这一分支包括了紫薇属、石
榴属(Ｐｕｎｉｃａ)及菱属(Ｔｒａｐａ)ꎬ其中石榴属在«中

国植物志»中隶属于石榴科(Ｐｕｎｉｃａｃｅａｅ)ꎬ在 Ｆｌｏｒａ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中将石榴属移置于千屈菜科ꎬ而菱属则隶

属于菱科(Ｔｒａｐａｃｅａｅ)ꎮ 柳叶菜科这一分支包括了

月 见 草 属、 丁 香 蓼 属 ( Ｌｕｄｗｉｇｉａ )、 柳 叶 菜 属

(Ｅｐｉｌｏｂｉｕｍ)ꎬ其中丁香蓼属为基部类群ꎬ月见草属

和柳叶菜属组成一支ꎮ 野牡丹科包括 １９ 属ꎬ属间

的系统 关 系 与 前 人 基 于 形 态 学 数 据 ( Ｒｅｎｎｅｒꎬ
１９９３)及叶绿体片段( Ｒｅｎｎｅｒꎬ２００４ꎻＧｏｌｄｅｎｂｅｒｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１２)的研究结果有出入ꎮ 鉴于所包括的属有

限ꎬ占全部属的 １０％左右ꎬ且每个属仅包括一个物
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图 １　 基因组大小和蛋白质编码基因的比较
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

图 ２　 最大似然法构建系统发育树支持率统计
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ

ｆｏｒ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎａｌｙｓｉｓ

种ꎬ野牡丹科的系统发育关系有待进一步扩大样

品进行研究ꎮ 桃金娘科包括桉属 ( Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ)、
Ｃｏｒｙｍｂｉａ、杯果木属、Ａｌｌｏｓｙｎｃａｒｐｉａ、 Ｓｔｏｃｋｗｅｌｌｉ、蒲桃

属(Ｓｙｚｙｇｉｕｍ)、番石榴属(Ｐｓｉｄｉｕｍ)、Ａｃｃａ、Ｐｌｉｎｉａ 共

９ 属ꎮ 前人基于 ｍａｔＫ 的系统发育树结果表明ꎬ桃
金娘科可以分为 ２ 个亚科 １７ 个族(Ｗｉｌｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５)ꎮ 本研究中所包括的属均隶属于桃金娘亚

科(Ｍｙｒｔｏｉｄｅａｅ)ꎬ分布于 ３ 个族ꎬ其中蒲桃属隶属

于 Ｓｙｚｙｇｉｅａｅꎬ 番 石 榴 属、 Ａｃｃａ 和 Ｐｌｉｎｉａ 隶 属 于

Ｍｙｒｔｅａｅꎬ杯果木属、桉属、Ａｌｌｏｓｙｎｃａｒｐｉａ、Ｃｏｒｙｍｂｉａ 和

Ｓｔｏｃｋｗｅｌｌｉ 隶 属 于 Ｅｕｃａｌｙｐｔｅａｅꎬ ３ 个 族 均 为 单 系

(ＢＳ＝ １００％ꎻＰＰ ＝ １.０)ꎮ
牻牛儿苗目为单系类群ꎬＶｉｖｉａｎｉａｃｅａｅ 为基部

类群ꎬ 牻 牛 儿 苗 科 形 成 了 一 个 单 系ꎬ 其 中

Ｈｙｐｓｅｏｃｈａｒｉｓ 为其他属的姐妹群ꎬ牻牛儿苗属和

Ｍｏｎｓｏｎｉａ 为姐妹群ꎮ
２.５ 蛋白质编码基因的序列分化

为了评估不同蛋白质编码基因在科下系统发

育分析中的应用ꎬ我们对野牡丹科及桃金娘科序

列长度大于 ２００ ｂｐ 的蛋白质编码基因的序列分化

程度进行了统计(其余科因为所包括的属较少不

在分析之列)ꎮ 野牡丹科 １９ 个属的共享变异基因

数目为 ５３ 个ꎬ变异范围为 ５. ８４％ ~ ２９.５３％ꎬ变异

率最高的 ５ 个基因依次为 ｒｐｌ２２、ｒｐｓ１５、ｍａｔＫ、ｎｄｈＦ
和 ｒｐｓ３ꎬ其中发生插入缺失的基因数目为 １２ 个(表
４)ꎻ而桃金娘科 ９ 个属的共享变异基因数目为 ５７
个ꎬ由于分析所包括的属较野牡丹科而言要少ꎬ其
变异百分数较低ꎬ范围为１.３１％ ~ １５.７８％ꎬ变异率

最高的 ５ 个基因依次为 ｒｐｓ１２、ｙｃｆ１、ｒｐｌ２２、ｒｐｓ１５ 和

ｍａｔＫꎬ发生插入缺失的基因数目为 １１ 个(表 ４)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 基于叶绿体基因组序列与基于蛋白质编码基

因构建的系统发育树冲突

目级水平及牻牛儿苗目内ꎬ基于叶绿体基因

组序列与基于蛋白质编码基因所构建的系统发育

树拓扑结构不一致ꎬ其原因可能有两个方面ꎮ 第

一ꎬ基因的排列顺序ꎮ 叶绿体基因组中基因的排

列顺序在小的分类单元内保守性较高ꎬ 变异程度

４７ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



数字代表分支的靴代值 ＢＳꎻ 靴代值为 １００ 的不显示ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｌａｂｅｌｅｄ ｗｉｔｈ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔꎻ Ｎｏｄｅｓ ｗｉｔｈ １００％ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｒｅ
ｕｎｌａｂｅｌｅｄ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 基于不同矩阵构建的桃金娘目和牻牛儿苗目的最大似然(ＭＬ)树
Ｆｉｇ. ３　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍｙｒｔａｌｅｓ ａｎｄ Ｇｅｒａｎｉａｌｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａｓｅｔｓ

小ꎬ随着分类单元的增大ꎬ其变异程度往往提高ꎮ
牻牛儿苗科物种的叶绿体基因组发生过高度的基

因重排(Ｂｌａｚｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎬ基因组序列当中的基

因顺序在不同物种间差异较大ꎬ导致全基因组序

列比对时ꎬ同一个基因重复出现在基因组的不同

位置ꎮ 第二ꎬ基因间隔区的序列变异水平比蛋白

质编码基因要高ꎬ随着分类单元的扩大ꎬ如目级水

平ꎬ可能由于基因间隔区的序列变异程度太高而

导致序列比对困难ꎮ 因此ꎬ已有的研究当中ꎬ叶绿

体基因组数据应用于目级水平ꎬ如石竹目( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１８)、姜 目 ( Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８) 和 虎 耳 草 目

(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)等均采用蛋白质编码基因而非

全基因组序列ꎮ
３.２ 桃金娘目及其近缘类群的系统发育关系

桃金娘目和牻牛儿苗目均隶属于蔷薇支ꎬ其

系统位置一直为研究者所关注(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎻ
Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 本研究基于叶绿体基因组数

据证实了桃金娘目和牻牛儿苗目的姐妹群关系

(ＢＳ＝ １００％ꎻＰＰ ＝ １.０)ꎮ
使君子科隶属于桃金娘目ꎬ形态学及分子系

统学证据均不能确认其系统位置ꎬ最近的研究结

果表明其可能与柳叶菜科＋千屈菜科的关系较近

(Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 本研究中ꎬ基于 １３９ 条序列

的矩阵(桃金娘目、牻牛儿苗目及外类群的蛋白质

编码基因)分析的结果表明ꎬ使君子科与柳叶菜

科＋千屈菜科的关系较近ꎬ为姐妹群ꎬ获得较高支

持率(ＢＳ ＝ ９３％ꎻＰＰ ＝ １.００)ꎬ进一步ꎬ对仅包括桃

金娘目的两个数据集(１０３ 条序列的叶绿体基因组

与蛋白质编码基因)的分析结果均支持使君子科

与柳叶菜科＋千屈菜科的姐妹群关系(ＢＳ ＝ １００％ꎻ
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图 ４　 基于不同矩阵构建的牻牛儿苗目的最大似然(ＭＬ)树
Ｆｉｇ. ４　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｇｅｒａｎｉａｌｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａｓｅｔｓ

ＰＰ ＝ １.００)ꎮ
石榴属在«中国植物志»中隶属于石榴科ꎬ在

Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中被移置于千屈菜科ꎬ本研究结果

表明石榴属是千屈菜科其余属的姐妹群ꎮ 菱属在

«中国植物志»及 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中均隶属于菱科ꎬ
本研究结果支持将其置于千屈菜科ꎮ
３.３ 野牡丹科及桃金娘科系统发育分析候选基因

据 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ野牡丹科主要分布于热带及

亚热带ꎬ有 １５６ ~ １６６ 属ꎬ约 ４ ５００ 种ꎬ其中我国有

２１ 属 １１４ 种ꎮ 已应用于野牡丹科系统发育分析中

的叶绿体蛋白质编码基因有 ｒｂｃＬ、ｎｄｈＦ 和 ｒｐｌ１６
(Ｃｌａｕｓｉｎｇ ＆ Ｒｅｎｎｅｒꎬ２００１ꎻＲｅｎｎｅｒꎬ２００４)等ꎮ 桃金

娘科有 １３０ 属约 ４ ５００ 种ꎬ主要分布于地中海、撒

哈拉以南非洲、马达加斯加、亚洲热带和温带、澳
大利亚、太平洋群岛、美洲热带和南美等地ꎬ我国

有 １０ 属 １２１ 种ꎮ 已应用于桃金娘科系统发育分析

中的叶绿体蛋白质编码基因有 ｒｂｃＬ、ｎｄｈＦ、ｒｐｌ１６ 和

ｍａｔＫ ( Ｓｙｔｓｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｗｉｌｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ
Ｔｈｏｒｎｈｉｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５ꎻＶａｓｃｏｎｃｅｌｏｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)等ꎮ

野牡丹科和桃金娘科二者均为大科ꎬ科下包

括的属种多ꎮ 本研究结果表明ꎬ除上述几个基因

外ꎬ更多的候选基因可以应用于野牡丹科和桃金

娘科的系统发育研究ꎮ 作为核心 ＤＮＡ 条形码的

ｒｂｃＬ 和 ｍａｔＫ ( ＣＢＯＬ Ｐｌａｎｔ Ｗｏｒｋｉｎｇ Ｇｒｏｕｐꎬ２００９)ꎬ
序列分化程度较高ꎬ在野牡丹科中的变异百分数

分别为 ８.６１％和 ２７.１０％ꎬ 在桃金娘科中分别为
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数字代表分支的靴代值 ＢＳ(第 １ 个数值) / 后验概率 ＰＰ(第 ２ 个数值)ꎻ 靴代值为 １００ 且后验概率为 １.００ 的不显示ꎮ
Ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｌａｂｅｌｅｄ ｗｉｔｈ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ (ＢＳ) (ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｖａｌｕｅ) ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ (ＰＰ) (ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｖａｌｕｅ)ꎻ
Ｎｏｄｅｓ ｗｉｔｈ １００％ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ １.００ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｒｅ ｕｎｌａｂｅｌｅｄ.

图 ５　 基于蛋白质编码基因构建的桃金娘目及其近缘类群的系统发育树
Ｆｉｇ. ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｍｙｒｔａｌｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

７７１ 期 王雪芹等: 基于叶绿体基因组探讨桃金娘目及其近缘类群的系统发育关系



表 ３　 矩阵信息统计
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｔｒｉｘ

矩阵
Ｍａｔｒｉｘ

矩阵长度
Ｍａｔｒｉｘ ｌｅｎｇｔｈ

变异位点
Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅ

信息位点
Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ￣ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅ

缺失数据百分比
Ｍｉｓｓｉｎｇ ｄａｔａ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％)

矩阵 １ Ｍａｔｒｉｘ １ ５９２ ８７９ ２４９ ４５２ １４９ ８０６ ７２.８０

矩阵 ２ Ｍａｔｒｉｘ ２ １８６ ７６９ ５３ ５８９ ３９ ８０４ ５７.３６

矩阵 ３ Ｍａｔｒｉｘ ３ ２４０ ０２２ ８７ ０２５ ６４ ５９０ ３３.６０

矩阵 ４ Ｍａｔｒｉｘ ４ １１３ ０９７ ２６ １６２ １８ １７１ ３０.０９

矩阵 ５ Ｍａｔｒｉｘ ５ ７６２ ２９３ ２０５ ２６０ ９３ １８６ ７７.６０

矩阵 ６ Ｍａｔｒｉｘ ６ １５９ ３８１ ３１ ７２２ １８ ００４ ４７.８６

表 ４　 野牡丹科 １９ 属及桃金娘科 ９ 属的蛋白质编码基因序列变异(>２００ ｂｐ)统计
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ( >２００ ｂｐ) ｆｒｏｍ １９ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｍｅｌａｓｔｏｍａｔａｃｅａｅ ａｎｄ ｎｉｎｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｍｙｒｔａｃｅａｅ

片段
Ｆｒａｇｍｅｎｔ

野牡丹科 Ｍｅｌａｓｔｏｍａｔａｃｅａｅ

比对
长度

Ａｌｉｇｎｅｄ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

变异
位点

Ｖａｒｉａｂｌｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

碱基
替换

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｓｕｂｓｔｉｔｕ￣

ｔｉｏｎ

插入
缺失
数目

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｉｎｄｅｌ

插入
缺失

总长度
Ｔｏｔａｌ

ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｉｎｄｅｌ

变异
百分数
Ｐｅｒｃｅｎｔ

ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ
(％)

桃金娘科 Ｍｙｒｔａｃｅａｅ

比对
长度

Ａｌｉｇｎｅｄ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

变异
位点

Ｖａｒｉａｂｌｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

碱基
替换

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｓｕｂｓｔｉｔｕ￣

ｔｉｏｎ

插入
缺失
数目

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｉｎｄｅｌ

插入
缺失

总长度
Ｔｏｔａｌ

ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｉｎｄｅｌ

变异
百分数

Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ
ｐｅｒｃｅｎｔ ａｇｅ

(％)

１ ａｃｃＤ １ ６５０ ３５０ ２７０ １１ ８０ ２１.２１ １ ４７９ ６２ ６２ ０ ０ ４.１９
２ ａｔｐＡ １ ５１２ １６８ １６８ ０ ０ １１.１１ １ ５２４ ３７ ３７ ０ ０ ２.４３
３ ａｔｐＢ １ ４９７ １３３ １３３ ０ ０ ８.８８ １ ４９７ ３８ ３８ ０ ０ ２.５４
４ ａｔｐＥ ４２３ ５７ ５７ ０ ０ １３.４８ ４０２ ７ ７ ０ ０ １.７４
５ ａｔｐＦ ５５５ ９１ ８６ １ ５ １６.４０ ５７０ ２３ ２３ ０ ０ ４.０４
６ ａｔｐＨ ２４６ ２４ ２４ ０ ０ ９.７６ ２４６ ５ ５ ０ ０ ２.０３
７ ａｔｐＩ ７４４ ７５ ７５ ０ ０ １０.０８ ７５０ １９ １９ ０ ０ ２.５３
８ ｃｃｓＡ ９６０ ２０４ ２０１ ２ ３ ２１.２５ ９６０ ６０ ６０ ０ ０ ６.２５
９ ｃｅｍＡ ６９９ １０９ １０５ ４ ４ １５.５９ ６９０ ２２ ２２ ０ ０ ３.１９
１０ ｃｌｐＰ ５９１ ７１ ７１ ０ ０ １２.０１ ５９１ １３ １１ １ ２ ２.２０
１１ ｍａｔＫ １ ５７２ ４２６ ４１９ ４ ７ ２７.１０ １ ５２７ １２４ １２４ ０ ０ ８.１２
１２ ｎｄｈＡ １ ０９５ １６８ １６８ ０ ０ １５.３４ １ ０９３ ３２ ３２ ０ ０ ２.９３
１３ ｎｄｈＣ ３６３ ４７ ４７ ０ ０ １２.９５ ３６３ ９ ９ ０ ０ ２.４８
１４ ｎｄｈＤ １ ５１２ ２６４ ２６４ ０ ０ １７.４６ １ ５０６ ７９ ７８ １ １ ５.２５
１５ ｎｄｈＥ ３０６ ４１ ４１ ０ ０ １３.４０ ３０６ １０ １０ ０ ０ ３.２７
１６ ｎｄｈＦ ２ ３０６ ５５８ ５１３ ５ ４５ ２４.２０ ２ ３８８ １７１ １５７ ４ １４ ７.１６
１７ ｎｄｈＧ ５３１ ８８ ８８ ０ ０ １６.５７ ５３１ ２１ ２１ ０ ０ ３.９５
１８ ｎｄｈＨ １ １８２ １５９ １５９ ０ ０ １３.４５ １ １８２ ４７ ４７ ０ ０ ３.９８
１９ ｎｄｈＩ ５１３ ８２ ７４ １ ８ １５.９８ ５２２ ２２ ２２ ０ ０ ４.２１
２０ ｎｄｈＪ ４７７ ５１ ５１ ０ ０ １０.６９ ４７７ １２ １２ ０ ０ ２.５２
２１ ｎｄｈＫ ６８４ ９４ ９４ ０ ０ １３.７４ ８５５ ２３ ２３ ０ ０ ２.６９
２２ ｐｅｔＡ ９７８ １３４ １３４ ０ ０ １３.７０ ９６３ ３７ ３７ ０ ０ ３.８４
２３ ｐｅｔＢ ６６０ ５６ ５６ ０ ０ ８.４８ ６４８ １４ １４ ０ ０ ２.１６
２４ ｐｅｔＤ ４８３ ３７ ３７ ０ ０ ７.６６ ４８３ １１ １０ １ １ ２.２８
２５ ｐｓａＡ ２ ２５３ １６８ １６８ ０ ０ ７.４６ ２ ２５３ ５７ ５７ ０ ０ ２.５３
２６ ｐｓａＢ ２ ２０５ １８９ １８９ ０ ０ ８.５７ ２ ２０５ ４２ ４２ ０ ０ １.９０
２７ ｐｓａＣ ２４６ ２０ ２０ ０ ０ ８.１３ ２４６ ７ ７ ０ ０ ２.８５
２８ ｐｓｂＡ １ ０６２ ８３ ８３ ０ ０ ７.８２ １ ０６２ ２８ ２８ ０ ０ ２.６４
２９ ｐｓｂＢ １ ５２７ １６１ １６１ ０ ０ １０.５４ １ ５２７ ４２ ４２ ０ ０ ２.７５
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续表 ４

片段
Ｆｒａｇｍｅｎｔ

野牡丹科 Ｍｅｌａｓｔｏｍａｔａｃｅａｅ

比对
长度

Ａｌｉｇｎｅｄ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

变异
位点

Ｖａｒｉａｂｌｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

碱基
替换

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｓｕｂｓｔｉｔｕ￣

ｔｉｏｎ

插入
缺失
数目

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｉｎｄｅｌ

插入
缺失

总长度
Ｔｏｔａｌ

ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｉｎｄｅｌ

变异
百分数
Ｐｅｒｃｅｎｔ

ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ
(％)

桃金娘科 Ｍｙｒｔａｃｅａｅ

比对
长度

Ａｌｉｇｎｅｄ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

变异
位点

Ｖａｒｉａｂｌｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

碱基
替换

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｓｕｂｓｔｉｔｕ￣

ｔｉｏｎ

插入
缺失
数目

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｉｎｄｅｌ

插入
缺失

总长度
Ｔｏｔａｌ

ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｉｎｄｅｌ

变异
百分数

Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ
ｐｅｒｃｅｎｔ ａｇｅ

(％)

３０ ｐｓｂＣ １ ４２２ １２３ １２３ ０ ０ ８.６５ １ ４２２ ２６ ２６ ０ ０ １.８３
３１ ｐｓｂＤ １ ０６２ ６２ ６２ ０ ０ ５.８４ １ ０６２ １８ １８ ０ ０ １.６９
３２ ｐｓｂＥ ２５２ １６ １６ ０ ０ ６.３５ ２５２ ４ ４ ０ ０ １.５９
３３ ｐｓｂＨ ２２２ ２２ ２２ ０ ０ ９.９１ ２２２ ８ ８ ０ ０ ３.６０
３４ ｒｂｃＬ １ ４２８ １２３ １２３ ０ ０ ８.６１ １ ４４４ ５１ ４７ １ ４ ３.５３
３５ ｒｐｌ１４ ３６９ ４６ ４６ ０ ０ １２.４７ ３６９ １１ １１ ０ ０ ２.９８
３６ ｒｐｌ１６ ４０８ ２０ ２０ ０ ０ ４.９０
３７ ｒｐｌ２０ ４０５ ８３ ６９ １ １４ ２０.４９ ３６９ １５ １５ ０ ０ ４.０７
３８ ｒｐｌ２２ ５５２ １６３ １００ ６ ６３ ２９.５３ ４９８ ３９ ３５ ２ ４ ７.８３
３９ ｒｐｌ３３ ２０１ ３３ ３３ ０ ０ １６.４２ ２０１ ８ ８ ０ ０ ３.９８
４０ ｒｐｏＡ １ ０１４ ２１７ ２０６ １ １１ ２１.４０ １ ０１４ ３６ ３６ ０ ０ ３.５５
４１ ｒｐｏＢ ３ ２１３ ４１３ ４１３ ０ ０ １２.８５ ３ ２２２ １０３ １０３ ０ ０ ３.２０
４２ ｒｐｏＣ１ ２ ０５２ ２８２ ２８２ ０ ０ １３.７４ ２ ０７０ ４８ ４７ １ １ ２.３２
４３ ｒｐｏＣ２ ４ ２３２ ８３７ ７６０ ９ ７７ １９.７８ ４ １７９ １８９ １８６ ２ ３ ４.５２
４４ ｒｐｓ１１ ４１７ ７７ ７７ ０ ０ １８.４７ ４１７ １３ １０ １ ３ ３.１２
４５ ｒｐｓ１２ ３９３ ６２ ６２ ０ ０ １５.７８
４６ ｒｐｓ１４ ３０３ ３７ ３７ ０ ０ １２.２１ ３０３ １０ １０ ０ ０ ３.３０
４７ ｒｐｓ１５ ２６４ ７２ ６４ ４ ８ ２７.２７ ２７６ ２２ ２２ ０ ０ ７.９７
４８ ｒｐｓ１６ ２５２ １８ １６ １ ２ ７.１４
４９ ｒｐｓ１８ ３１５ ４７ ４７ ０ ０ １４.９２ ３０６ ４ ４ ０ ０ １.３１
５０ ｒｐｓ１９ ２９４ ５７ ５７ ０ ０ １９.３９ ２７９ ２０ ２０ ０ ０ ７.１７
５１ ｒｐｓ２ ７１４ １０１ １０１ ０ ０ １４.１５ ７１１ １８ １８ ０ ０ ２.５３
５２ ｒｐｓ３ ６５４ １４５ １４５ ０ ０ ２２.１７ ６５１ ３７ ３７ ０ ０ ５.６８
５３ ｒｐｓ４ ６０６ ８９ ８９ ０ ０ １４.６９ ６０６ ２２ ２２ ０ ０ ３.６３
５４ ｒｐｓ８ ４０５ ７５ ７５ ０ ０ １８.５２ ４０５ １５ １５ ０ ０ ３.７０
５５ ｙｃｆ１ ５ ７１２ ５９７ ５８３ ７ １４ １０.４５
５６ ｙｃｆ３ ５０７ ４３ ４３ ０ ０ ８.４８ ５０７ １２ １２ ０ ０ ２.３７
５７ ｙｃｆ４ ５５５ ８８ ８８ ０ ０ １５.８６ ５５５ ２５ ２５ ０ ０ ４.５０

３.５３％和 ８.１２％ꎮ 具有“最有潜力的叶绿体 ＤＮＡ
条形码”之称的 ｙｃｆ１(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)在野牡丹

科 １８ 个属中有基因缺失ꎬ在桃金娘科中的序列变

异百分数为 １０.４５％ꎮ 野牡丹科中ꎬ序列变异百分

数在 １０％以上的基因有 ３９ 个ꎬ５％以上的为 ５３ 个ꎬ
而在桃金娘科中ꎬ序列变异百分数在 １０％以上的

基因有 ２ 个ꎬ５％以上的为 １１ 个ꎬ这些基因均可成

为解决科下系统发育关系的重要候选基因ꎮ
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