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大粒香水稻叶绿体基因组特征分析
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( 贵州省农业科学院 水稻研究所ꎬ 贵阳 ５５０００６ )

摘　 要: 大粒香作为贵州重要的优质稻资源ꎬ推广种植面积大ꎬ并且在乡村振兴过程中为社会带来了较高的

经济效益ꎮ 然而ꎬ目前对大粒香基因组学的理论研究报道较少ꎮ 为揭示大粒香水稻叶绿体基因组(ｃｐＤＮＡ)特
征及系统发育关系ꎬ该研究对大粒香叶绿体进行测序ꎬ并分析其基因组特征ꎮ 结果表明:(１)大粒香水稻

ｃｐＤＮＡ 全长 １３４ ５６３ ｂｐꎬ包括 １ 个大单拷贝区(ＬＳＣꎬ８０ ８６４ ｂｐ)、１ 个小单拷贝区(ＳＳＣꎬ１２ ３４７ ｂｐ)和 ２ 个反向

重复序列区(ＩＲｓꎬ２０ ６７６ ｂｐ)ꎮ (２)注释到 １２９ 个基因ꎬ可分为蛋白编码、ｔＲＮＡ 和 ｒＲＮＡ 三类基因ꎬ数量分别为

８５ 个、３６ 个和 ８ 个ꎮ (３)密码子偏好分析显示ꎬ大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子偏好 Ａ 碱基或 Ｕ(Ｔ)碱基ꎬ亮氨酸密码子

使用了１ ９４４次ꎬ使用次数最多ꎻ半胱氨酸的密码子仅使用 １９８ 次ꎬ使用次数最少ꎮ (４)检测到 １２９ 个 ＳＳＲꎬ其中

有 ９５ 个单核苷酸重复且大部分 ＳＳＲ 序列由 Ａ / Ｔ 碱基组成ꎮ (５)系统发育分析结果显示ꎬ大粒香与热带粳稻

亲缘关系最近ꎬ聚为一类ꎮ 该研究结果揭示了大粒香叶绿体基因组信息ꎬ并确定了大粒香系统发育所属分支ꎮ
关键词: 水稻ꎬ 大粒香ꎬ 叶绿体基因ꎬ ＳＳＲꎬ 系统发育分析
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　 　 叶绿体是植物获取能量的重要细胞器ꎬ具有独

立于核基因组的遗传体系ꎮ 因为其基因序列保守ꎬ
基因结构重排事件远低于核基因组ꎬ结构简单ꎬ一
般为母系遗传ꎬ所以被用来揭示物种的进化与亲缘

关系(李绪英等ꎬ２０１１ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻ Ｊｅｏｎ ＆ Ｋｉｍꎬ ２０１９ꎻ朱斌等ꎬ２０２１)ꎮ 由于发达

的测序科技使不少生物实现了叶绿体基因组

(ｃｐＤＮＡ)测序ꎬ因此 ＮＣＢＩ 中收录的叶绿体基因逐

渐增多ꎬ利用叶绿体基因研究亲缘关系的报道也不

断增多ꎮ 在水稻中ꎬＦａｎ 等(２０２０)利用 ｃｐＤＮＡ 分析

了 ３３ 个稻属物种的亲缘关系ꎬ结果显示 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ
ｖｏｕｃｈｅｒＨＳＡＧＳＤＹＤ１８０２ 与 Ｏ. ｓａｔｉｖａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＴＮ１、
Ｏ. ｓａｔｉｖａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＲＰ Ｂｉｏ￣２２６ 和 Ｏ. ｓａｔｉｖａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＩＲ８
的亲缘关系最近ꎮ Ｆａｎｇ 等(２０１７)通过分析 ｃｐＤＮＡ
探讨了根茎野生稻与其他 １３ 个稻属物种的亲缘关

系ꎬ结果显示与根茎野生稻关系较近的是药用野生

稻且属于 ＣＣ 基因类型ꎮ 在其他物种中ꎬ张慧等

(２０１８)利用 ｃｐＤＮＡ 分析了益母草及其他 １６ 个物种

的亲缘关系ꎬ研究结果很好地解决了野芝麻亚科的

进化关系ꎮ 郑祎等(２０２０)用大花君子兰叶绿体基

因序列与 １０ 个百合科、５ 个兰科、４ 个鸢尾科及 ５ 个

石蒜科共 ２４ 个物种的叶绿体基因组序列进行系统

发育分析ꎬ研究结果支持大花君子兰属于石蒜科ꎬ
并使用其中 ２３ 个物种叶绿体基因组中 ｙｃｆ２ 进行亲

缘关系分析发现ꎬ叶绿体基因组中 ｙｃｆ２ 可以代替叶

绿体基因组全长进行亲缘关系分析ꎮ
大粒香是贵州省水稻研究所选育ꎬ具有稻米

粒大且香的特点ꎬ并且大粒香在乡村振兴过程中

为社会带来了较高的经济效益(蒋志谦ꎬ２００８ꎻ罗
仁发等ꎬ２０１２)ꎮ 目前ꎬ对大粒香基因组学、品质形

成等理论研究的文献报道不多ꎮ 基于大粒香在贵

州优质稻发展过程中的重要性ꎬ为进一步从基因

组水平认识和改良大粒香ꎬ本研究以大粒香 ＤＮＡ

为材料进行测序ꎬ构建大粒香 ｃｐＤＮＡ 图谱ꎬ分析密

码子的使用和重复序列ꎬ并分析其亲缘关系ꎬ拟解

决大粒香叶绿体基因组以下问题: ( １) 大粒香

ｃｐＤＮＡ 的基本特征大小ꎻ(２)大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子

偏好情况ꎻ(３)大粒香 ｃｐＤＮＡ 系统发育所属分支ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

以大粒香为材料ꎬ２０１９ 年冬季种植于海南三

亚师部农场基地ꎬ２０２０ 年 ２ 月选取无病虫害、长势

良好的水稻叶片ꎬ冲洗、擦干液氮速冻暂存ꎬ用干

冰保存寄回贵州ꎬ置于－８０ ℃保存ꎬ用于提取大粒

香 ＤＮＡꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 大粒香 ＤＮＡ 提取及测序　 使用 ＴＩＡＮＧＥＮ 植

物 ＤＮＡ 试剂盒提取大粒香总 ＤＮＡꎬ测序公司检测

合格后ꎬ构建文库ꎬ进行测序ꎮ
１.２.２ ｃｐＤＮＡ 序列组装与注释 　 将原始数据ꎬ除去

有污染、低质量的片段ꎬ使用 ＳＰＡｄｅｓ 软件拼接后

组装ꎮ 使 用 ＣＰＧＡＶＡＳ２ 进 行 基 因 注 释ꎬ 利 用

ＯＧＤＲＡＷ 绘制大粒香的 ｃｐＤＮＡ 图谱ꎮ
１.２.３ 密码子使用分析　 使用 ＣｏｄｏｎＷ 进行密码子

使用分析ꎮ
１.２.４ 重复序列分析 　 使用 Ｖｍａｔｃｈ 完成大粒香

ｃｐＤＮＡ 的长重复序列的查找ꎮ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 的

ＳＳＲ 筛选则使用 ＭＩＳＡ 软件ꎬ该软件的检测参数:
单核苷酸大于 ８ 时被检测ꎻ二核苷酸和三核苷酸

大于 ４ 时被检测ꎮ
１.２.５ 系统进化分析 　 为探究大粒香与其他稻属

物种的亲缘关系ꎬ从 ＮＣＢＩ 中下载了 １２ 个稻属物

种和 ２ 种禾本科近源物种的 ｃｐＤＮＡ(绿竹和高

粱)ꎬ使用 ＲａｘＭＬ 软件构建系统发育树ꎮ

１３８１１１ 期 吴朝昕等: 大粒香水稻叶绿体基因组特征分析



图 １　 大粒香叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｍａｐ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

２ 结果与分析

２.１ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 序列特征

大粒香 ｃｐＤＮＡ 全长为 １３４ ５６３ ｂｐꎬ分为 ３ 个

区:大单拷贝区 ( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ) ( ８０ ８６４
ｂｐ)ꎬＧＣ 含量为 ３７.０９％ꎻ小单拷贝区( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｏｐｙꎬＳＳＣ) (１２ ３４７ ｂｐ)ꎬＧＣ 含量为 ３３.３７％ꎻ反向

重复序列区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＲｓ)(２０ ６７６ ｂｐ)ꎬＧＣ
含量为 ４４.４１％ꎮ 在大粒香 ｃｐＤＮＡ 中注释 １２９ 个

基因(表 １)ꎬ可分为三类ꎬ即蛋白编码基因、ｔＲＮＡ
基因和 ｒＲＮＡ 基因ꎬ其数量分别为 ８５、３６ 和 ８ꎮ 其

基因功能主要为与自身复制能力有关、与光合作

用有关、与其他基因和与未知功能有关 ４ 种ꎮ 在

蛋白编码基因中ꎬｒｐｓ 基因的数量最多有 １６ 个ꎬ而
ｃｅｍＡ、ｉｎｆＡ、ｃｃｓＡ、ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ａｃｃＤ、ｃｌｐＰ 等基因数量

仅有 １ 个ꎮ 其中ꎬ有 ２０ 个基因出现在 ＩＲ 重复区

内ꎬ分别为 ｎｄｈＢ、ｙｃｆ１、ｒｐｓ１２、ｒｐｓ７、ｒｐｓ１５、ｒｐｓ９、ｒｐｌ２、
ｒｐｌ２３ ８ 个蛋白编码基因ꎬ ｒｒｎ２３Ｓ、 ｒｒｎ４.５Ｓ、 ｒｒｎ１６Ｓ、
ｒｒｎ５ Ｓ ４ 个核糖体 ＲＮＡꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ、

２３８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 注释基因列表
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｃｐＤＮＡ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因类别
Ｇｅｎｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＪꎬ ｐｓａＡ
光系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＣꎬ

ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＦ
细胞色素 ｂ / ｆ 复合体 Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤꎬ ｐｅｔＮꎬ ｐｅｔＧ
ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａｔｐＩꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＡꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＦ
ＮＡＤＨ 脱氢酶 ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｎｄｈＢ�ꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＫꎬ ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＪ
核酮糖￣１ꎬ５￣二磷酸羧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

自我复制
Ｓｅｌｆ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２ꎬ ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢ
核糖蛋白小亚基 ＳＳＵ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ１９�ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ８ꎬ
ｒｐｓ７�ꎬ ｒｐｓ１５�ꎬ ｒｐｓ１２�

核糖蛋白大亚基 ＬＳＵ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ ｒｐｌ３６ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３�ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２�ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ３３

转运 ＲＮＡ Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬｔｒｎＶ￣ＵＡＣꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ �ꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ �ꎬ ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬ ｔｒｎＡ￣
ＵＧＣ�ꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬｔｒｎＬ￣ＣＡＡ�ꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵꎬｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ
ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎＴ￣ＣＧＵ�ꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ�ꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡꎬ ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＤ￣
ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ �ꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ ｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ
ｔｒｎＳ￣ＣＧＡꎬｔｒｎＭ￣ＣＡＵ�

核糖体 ＲＮＡ Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ ｒｒｎ２３Ｓ�ꎬ ｒｒｎ４.５Ｓ�ꎬ ｒｒｎ１６Ｓ�ꎬ ｒｒｎ５Ｓ�
其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

成熟酶 ｍａｔＫ ｇｅｎｅ ｍａｔＫ
起始因子
Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ

合成 Ｃ 型细胞色素的基因
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ Ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

ａｃｃＤ

被膜蛋白 Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｅｍＡ
蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｃｌｐＰ

未知功能
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

保守假定阅读框
Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ

ｙｃｆ１�ꎬ ｙｃｆ３ꎬ ｙｃｆ４

　 注: ∗表示该基因位于反向重复区内ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ.

表 ２　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 含有内含子的基因
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｔｒｏｎｓ ｉｎ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

外显子 Ｉ
Ｅｘｏｎ Ｉ

内含子 Ｉ
Ｉｎｔｒｏｎ Ｉ

外显子Ⅱ
Ｅｘｏｎ Ⅱ

内含子Ⅱ
Ｉｎｔｒｏｎ Ⅱ

外显子Ⅲ
Ｅｘｏｎ Ⅲ

ｒｐｌ２(ｘ２) ３９３ ６６１ ４２７

ｒｐｓ１６ ２１２ ８１１ ４４

ｒｐｌ１６ ４０１ １ ０６０ ８

ｔｒｎＴ￣ＣＧＵ(ｘ２) ３１ ９２９ ５８

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ(ｘ２) ３６ ８１２ ３５

ｔｒｎＳ￣ＣＧＡ ６１ ６６２ ３０

ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ ３５ ２ ４８８ ３７

ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ ５２ ９２９ ３１

ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ ３５ ５４０ ５０

ｎｄｈＢ( ｘ２) ７７６ ７１０ ７５８

ｎｄｈＡ ５４１ ９８６ ５４９

ａｔｐＦ １５９ ８１４ ４０６

ｙｃｆ３ １５５ ７２８ ２２９ ７４３ １２３

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、ｔｒｎＴ￣ＣＧＵ、ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、
ｔｒｎＭ￣ＣＡＵ ８ 个转运 ＲＮＡ(表 １)ꎮ 统计结果显示ꎬ
大粒香 ｃｐＤＮＡ 中有内含子的基因共 １７ 个ꎬ其中

ｙｃｆ３ 有 ２ 个ꎬ剩余 １６ 个基因只有 １ 个ꎮ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ
的内含子碱基数最多ꎬ而 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ 的最少(表 ２)ꎮ
２.２ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子使用分析

在大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子中ꎬ亮氨酸密码子使

用了 １ ９４４ 次ꎬ为最多ꎻ半胱氨酸的密码子仅使用

１９８ 次ꎬ为最少ꎮ 在编码大粒香 ｃｐＤＮＡ 的密码子

中有 ３０ 个密码子偏好性>１ꎬ其中以 Ａ 结尾的有

１２ 个ꎬ以 Ｕ( Ｔ) 结尾的有 １６ 个ꎬ这表明大粒香

ｃｐＤＮＡ 密码子偏好 Ａ / Ｕ( Ｔ)碱基ꎬ这种情况常出

现在杜梨、益母草等多种高等植物中 (张慧等ꎬ
２０１８ꎻ李泳潭等ꎬ２０２０ꎻ郑祎等ꎬ２０２０)(表 ３)ꎮ
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表 ３　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子使用
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｉｎ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

名称
Ｎａｍｅ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

次数
Ｎｕｍｂｅｒ

密码子偏好性
ＲＳＣＵ

名称
Ｎａｍｅ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

次数
Ｎｕｍｂｅｒ

密码子偏好性
ＲＳＣＵ

异亮氨酸
Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

赖氨酸
Ｌｙｓｉｎｅ

ＡＵＵ ７３０ １.５１

ＡＵＣ ２８６ ０.５９

ＡＵＡ ４３５ ０.９０

ＡＣＵ ４０２ １.７１

ＡＣＣ １７９ ０.７６

ＡＣＡ ２４９ １.０６

ＡＣＧ １０８ ０.４６

ＡＡＡ ６３８ １.４７

ＡＡＧ ２３１ ０.５３

缬氨酸
Ｖａｌｉｎｅ

丙氨酸
Ａｌａｎｉｎｅ

天冬氨酸
Ａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ

ＧＵＵ ４００ １.５６

ＧＵＣ １１５ ０.４５

ＧＵＡ ３７６ １.４６

ＧＵＧ １３６ ０.５３

ＧＣＵ ４８９ １.７４

ＧＣＣ １６２ ０.５８

ＧＣＡ ３３１ １.１８

ＧＣＧ １４２ ０.５１

ＧＡＵ ５０８ １.５６

天冬酰胺
Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ

丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

精氨酸
Ａｒｇｉｎｉｎｅ

甲硫氨酸
Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ

ＡＡＵ ５１５ １.４５

ＡＡＣ １９３ ０.５５

ＵＣＵ ３３１ １.５６

ＵＣＣ ２５４ １.２０

ＵＣＡ ２２３ １.０５

ＵＣＧ １１０ ０.５２

ＡＧＵ ２６６ １.２５

ＡＧＣ ８８ ０.４２

ＣＧＵ ２４３ １.３６

ＣＧＣ １００ ０.５６

ＣＧＡ ２３１ １.２９

ＣＧＧ ８５ ０.４８

ＡＧＡ ３０４ １.７０

ＡＧＧ １０８ ０.６１

ＡＵＧ ４２３ １.００

ＵＵＡ ６５７ ２.０３

天冬氨酸
Ａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ

谷氨酸

甘氨酸
Ｇｌｙｃｉｎｅ

组氨酸
Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ

谷氨酰胺
Ｇｌｕｔａｍｉｎｅ

半胱氨酸
Ｃｙｓｔｅｉｎｅ

苯丙氨酸
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ

色氨酸
Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ

ＧＡＣ １４３ ０.４４

ＧＡＡ ６９７ １.４７

ＧＡＧ ２４９ ０.５３

ＧＧＵ ４１５ １.２６

ＧＧＣ １３８ ０.４２

ＧＧＡ ５１４ １.５６

ＧＧＧ ２４９ ０.７６

ＣＡＵ ２９９ １.５０

ＣＡＣ １０１ ０.５０

ＣＡＡ ４７６ １.５１

ＣＡＧ １５３ ０.４９

ＵＧＵ １５０ １.５２

ＵＧＣ ４８ ０.４８

ＵＵＵ ６４６ １.２９

ＵＵＣ ３５５ ０.７１

ＵＧＧ ３２９ １.００

亮氨酸
Ｌｅｕｃｉｎｅ

ＵＵＧ ３５０ １.０８

ＣＵＵ ４２３ １.３１

ＣＵＣ １３３ ０.４１

ＣＵＡ ２７２ ０.８４

ＣＵＧ １０９ ０.３４

酪氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

脯氨酸
Ｐｒｏｌｉｎｅ

ＵＡＵ ５１０ １.５６

ＵＡＣ １４２ ０.４４

ＣＣＵ ３０１ １.５９

ＣＣＣ １６７ ０.８８

ＣＣＡ ２０２ １.０７

ＣＣＧ ８８ ０.４６

２.３ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 长重复序列和 ＳＳＲ 分析

在大粒香 ｃｐＤＮＡ 中检测到 １９ 个长重复序列ꎬ
包含了 ８ 个正向重复ꎬ长度范围为 ３０ ~ ５２ ｂｐꎬ以及

１１ 个回文重复ꎬ其长度范围为 ３０ ~ １２７ ｂｐꎮ 最长

的 １２７ ｂｐ 的重复序列位于 ｒｐｓ１９￣ｐｓｂＫ 的基因间隔

区内ꎬ而含有最多长重复序列的区间为 ｒａｃＬ￣ａｃｃＤꎮ
区域位置分布显示ꎬ绝大多数分布在基因间隔区

内(表 ４)ꎮ
在大粒香 ｃｐＤＮＡ 的 １２９ 个 ＳＳＲ 位点中有 ９５

个单核苷酸重复ꎬ并且 ７０.０７％的 ＳＳＲ 由 Ａ 或 Ｔ 组

成ꎬ表明 ＳＳＲ 位点有使用 Ａ / Ｔ 碱基的偏好ꎮ 同时ꎬ
研究表明 ＳＳＲ 位点在大粒香 ｃｐＤＮＡ 上分布不均ꎬ
在 ＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区以及 ＩＲｓ 区分别分布了 ９５ 个、１８
个和 １６ 个 ＳＳＲ 位点(表 ５)ꎮ

４３８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ４　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 的重复序列
Ｔａｂｌｅ ４　 ｃｐＤＮＡ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

序号
Ｎｏ.

大小
Ｓｉｚｅ
(ｂｐ)

类型
Ｔｙｐｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

区域
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

１ ５２ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

５６ ０４４ ＩＧＳ( ｒｂｃＬ￣ａｃｃＤ)

２ ３５ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

１３０ ３８８ ＩＧＳ(ｎｄｈＢ￣ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ)

３ ３２ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

５５ ９４６ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

４ ４３ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

１２ ９１７ ＩＧＳ( ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ￣ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ)

５ ４６ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

６３ １２２ ＩＧＳ(ｐｅｔＡ￣ｐｅｔＧ)

６ ３８ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

５６ ００５ ＩＧＳ( ｒｂｃＬ￣ａｃｃＤ)

７ ３５ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

８４ ９５４ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

８ ３０ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

８６ ４５１ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

９ ３５ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

８５ ００４ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

１０ ３５ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

８４ ９５４ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

１１ ３０ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

１２８ ９４６ Ｉｎｔｒｏｎ(ｎｄｈＢ)

１２ ４６ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

６３ １２２ ＩＧＳ(ｐｅｔＡ￣ｐｅｔＧ)

１３ ３０ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

８６ ４５１ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

１４ ３２ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５５ ９４６ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

１５ ３８ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５６ ００５ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

１６ ５２ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５６ ０４４ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

１７ １２７ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

０ ＩＧＳ( ｒｐｓ１９￣ｐｓｂＫ)

１８ ３０ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

６６ ２４３ ＧＣＲ ( ｒｐｓ１８)

１９ ３２ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５７ １５２ ＩＧＳ(ａｃｃＤ￣ｐｓａｌ)

　 注: Ｉｎｔｒｏｎ. 内含子ꎻ ＩＧＳ. 基因间隔区ꎻ ＧＣＲ. 基因编码区ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｉｎｔｒｏｎ. Ｉｎｔｒｏｎꎻ ＧＩＳ. Ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒꎻ ＧＣＲ. Ｇｅｎｅ
ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ.

２.４ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 系统发育分析

将大粒香与粳稻、籼稻、野生稻及 ２ 个外类物

种等共 １５ 个 ｃｐＤＮＡ 序列构建发育树ꎮ 发育树分

析表 明ꎬ １５ 个 物 种 可 分 为 三 类ꎬ 即 第 一 类 为

Ｂａｍｂｕｓａ ｏｌｄｈａｍｉｉꎬ第二类为 Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬ第三

类为 １３ 个稻属物种组成ꎮ 在第三类群中又可分

为 ４ 个小类群ꎬ其中 ３ 种野生稻 (Ｏ. ａｕｓｔｒａｌｉｅｎｓｉｓ

３００３１６、Ｏ. ｍｅｒｉｄｉｏｎａｌｉｓ、Ｏ. ｒｕｉｆｉｐｏｇｏｎ)各为一类ꎬ其
余 １０ 种栽培稻为一类ꎮ 在栽培稻类群中ꎬ粳稻与

籼稻分别处于不同进化分支ꎮ 并且ꎬ大粒香水稻

与粳稻 Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｊａｐｏｎｉｃａ 在同一分支ꎬ表明两者的

进化关系比其他水稻品种近(图 ２)ꎮ

３　 讨论与结论

本研究测得大粒香 ｃｐＤＮＡ 全长为 １３４ ５６３
ｂｐꎬＧＣ 含 量 为 ３９％ꎬ ＬＳＣ 为 ８０ ８６４ ｂｐꎬ ＳＳＣ 为

１２ ３４７ ｂｐꎬＩＲ 为 ２０ ６７６ ｂｐꎬ并注释到 １２９ 个基因ꎬ
与已报道的禾本科数据相符(李裕华等ꎬ２０２０)ꎮ
前人通过比对不同禾本科植物 ｃｐＤＮＡ 序列表明ꎬ
虽然叶绿体基因保守程度较高ꎬ但一些基因在进

化过程中仍然出现退化缺失现象(唐萍等ꎬ２０１１ꎻ
付涛等ꎬ２０１６)ꎮ 本研究将大粒香 ｃｐＤＮＡ 与 Ｗａｎｇ
等(２０１６)报道的热带粳稻叶绿体基因组进行比对

结果显示ꎬ虽然二者在细胞色素 ｂ / ｆ 复合体相关基

因、光系统Ⅰ、Ⅱ相关基因、核糖体蛋白大和小亚

基相关基因、ｔＲＮＡ 和未知功能基因等基因差异较

少ꎬ但在大粒香叶绿体基因中不存在 ｌｈｂＡ 基因ꎮ
ｌｈｂＡ 基因是和光合作用过程中光系统Ⅱ有关的基

因ꎬ在热带粳稻中存在 ｌｈｂＡ 基因ꎬ并且在喜好温暖

的禾本科植物毛竹中同样也存在 ｌｈｂＡ 基因(Ｙａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ这可能是热带粳稻为适应热带光温

生长环境中逐渐进化而得ꎮ
ＳＳＲ 位点可被用于辅助育种和遗传连锁作图

等方面的研究ꎬ而 ｃｐＤＮＡ 具有序列保守、结构稳

定、易测序等优点ꎬ有助于解决类群间的遗传多样

性(Ｐｏｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５ꎻ Ｐｕｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻＳｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 本研究结果表明ꎬ大粒香 ｃｐＤＮＡ 的

ＳＳＲ 位点对 Ａ / Ｕ(Ｔ)碱基有着明显偏好ꎬ这与前人

研究结论相一致(张慧等ꎬ２０１８ꎻ李泳潭等ꎬ２０２０ꎻ
郑祎等ꎬ２０２０ꎻ王一麾等ꎬ２０２１ꎻ吴朝昕等ꎬ２０２１)ꎮ
此外ꎬ大粒香 ｃｐＤＮＡ 的密码子也偏好 Ａ / Ｕ( Ｔ)碱

基ꎬ这种密码子使用情况也存在于其他物种中

(Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８６ꎻＯｈｙａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８８ꎻ郑祎

等ꎬ２０２０ꎻ朱斌等ꎬ２０２１ꎻ吴朝昕等ꎬ２０２１)ꎮ 大粒香

ｃｐＤＮＡ 编码蛋白质的密码子和 ＳＳＲ 位点都偏好 Ａ
碱基或者 Ｕ(Ｔ)碱基ꎬ可能是造成大粒香 ｃｐＤＮＡ
总 Ａ / Ｕ(Ｔ)含量大于总 ＧＣ 含量的原因ꎮ 根据 Ｎｉｕ
等(２００７)的研究报道ꎬ因为 Ａ / Ｔ 核苷酸含有 ７ 个

氮原子ꎬ比 Ｇ / Ｃ 核苷酸少一个ꎬ 所以富含 Ａ / Ｔ 核
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表 ５　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 中的简单重复序列
Ｔａｂｌｅ ５　 ＳＳＲ ｉｎ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

１ ｃ (ＡＡ) ５(Ａ) １１ １１ ＬＳＣ ４４ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

２ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ４５ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

３ ｐ２ (ＡＧ) ５ １０ ＬＳＣ ４６ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

４ ｃ (Ａ) １０(ＡＡ) ５ １０ ＬＳＣ ４７ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

５ ｐ４ (ＴＡＡＡ) ４ １６ ＬＳＣ ４８ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

６ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ４９ ｐ２ (ＴＡ) ４ ８ ＬＳＣ

７ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５０ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ

８ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５１ ｃ (ＴＴ) ５(Ｔ) １０ １０ ＬＳＣ

９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ５２ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ９ ９ ＬＳＣ

１０ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ５３ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

１１ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５４ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＬＳＣ

１２ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＬＳＣ ５５ ｃ (ＴＴＴＴ) ３(ＴＴＴ) ４(ＴＴ) ６(Ｔ) １２ １２ ＬＳＣ

１３ ｐ２ (ＧＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５６ ｃ (Ｃ) ８(ＣＣ) ４ ８ ＬＳＣ

１４ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ ５７ ｐ４ (ＧＴＡＧ) ４ １６ ＬＳＣ

１５ ｐ４ (ＣＴＴＴ) ３ １２ ＬＳＣ ５８ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

１６ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ５９ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

１７ ｃ (ＴＴ)４(Ｔ)８ ８ ＬＳＣ ６０ ｐ４ (ＡＡＴＡ) ３ １２ ＬＳＣ

１８ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ６１ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

１９ ｐ６ (ＴＴＴＣＴＡ) ３ １８ ＬＳＣ ６２ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ

２０ ｐ６ (ＡＴＡＧＡＡ) ３ １８ ＬＳＣ ６３ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

２１ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ６４ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２２ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ９ ９ ＬＳＣ ６５ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

２３ ｐ２ (ＡＴ) ５ １０ ＬＳＣ ６６ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２４ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ ６７ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２５ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ６８ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

２６ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ６９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２７ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ７０ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２８ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ７１ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

２９ ｃ (Ａ) １１(ＡＡ) ５ １０ ＬＳＣ ７２ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

３０ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ７３ ｃ (Ｔ) １０(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ

３１ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７４ ｐ２ (ＴＡ) ４ ８ ＬＳＣ

３２ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７５ ｐ２ (ＴＡ) ４ ８ ＬＳＣ

３３ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ７６ ｐ４ (ＡＧＡＡ) ３ １２ ＬＳＣ

３４ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７７ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

３５ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７８ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

３６ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ７９ ｐ４ (ＴＴＴＡ) ３ １２ ＬＳＣ

３７ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ８０ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

３８ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ８１ ｃ (Ｔ) １０(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ

３９ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ ８２ ｃ (Ａ) １０(ＡＡ) ５ １０ ＬＳＣ

４０ ｐ２ (ＣＴ) ５ １０ ＬＳＣ ８３ ｃ (Ｔ) １０(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ

４１ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ８４ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

４２ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ ８５ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＩＲＢ

４３ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ ８６ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

６３８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 ５

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

８７ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ １０９ ｐ３ (ＴＡＴ) ４ １２ ＳＳＣ

８８ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ １１０ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＳＳＣ

８９ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ １１１ ｐ２ (ＴＣ) ５ １０ ＳＳＣ

９０ ｐ３ (ＴＣＴ) ４ １２ ＬＳＣ １１２ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ

９１ ｃ (Ｔ) １１(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ １１３ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＳＳＣ

９２ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ １１４ ｃ (ＣＣ)４(Ｃ)９ ９ ＩＲＡ

９３ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ １１５ ｃ (Ｇ) ８(ＧＧ) ４ ８ ＩＲＡ

９４ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＬＳＣ １１６ ｐ２ (ＣＴ) ４ ８ ＩＲＡ

９５ ｃ (ＴＴ) ５(Ｔ) １０ １０ ＬＳＣ １１７ ｐ２ (ＧＡ) ４ ８ ＩＲＡ

９６ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＳＳＣ １１８ ｐ４ (ＡＡＣＧ) ３ １２ ＩＲＡ

９７ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １１９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＩＲＡ

９８ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＳＳＣ １２０ ｃ
(ＴＴＴＴ) ４(Ｔ) １７(ＴＴＴＴＴ) ３

(ＴＴＴ) ５(ＴＴ) ８
１６ ＬＳＣ

９９ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２１ ｐ４ (ＴＣＧＴ) ３ １２ ＩＲＢ

１００ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２２ ｐ２ (ＴＣ) ４ ８ ＩＲＢ

１０１ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２３ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＩＲＢ

１０２ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２４ ｃ (Ｃ) ８(ＣＣ) ４ ８ ＩＲＢ

１０３ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＳＳＣ １２５ ｃ (Ｇ) ９(ＧＧ) ４ ８ ＩＲＢ

１０４ ｐ４ (ＡＡＣＡ) ３ １２ ＳＳＣ １２６ ｃ (Ａ) １０(ＡＡ) ５ １０ ＩＲＢ

１０５ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２７ ｐ２ (ＣＴ) ４ ８ ＩＲＢ

１０６ ｐ４ (ＡＡＴＡ) ３ １２ ＳＳＣ １２８ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＩＲＢ

１０７ ｃ (ＣＣ) ４(Ｃ) ８ ８ ＳＳＣ １２９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＩＲＢ

１０８ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ

　 注: ｃ. 单碱基ꎻ ｐ２. ２ 碱基单元ꎻ ｐ３. ３ 碱基单元ꎻ Ｐ４. ４ 碱基单元ꎻ Ｐ６. ６ 碱基单元ꎻ ＬＳＣ. 大单拷贝区ꎻ ＳＳＣ. 小单拷贝区ꎻ
ＩＲＡ . 反向重复序列区 Ａꎻ ＩＲＢ . 反向重复序列区 Ｂꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｃ. Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ ｐ２. Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ ｐ３. Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ Ｐ４. Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ Ｐ６. Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ ＬＳＣ. Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎻ
ＳＳＣ. Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎻ ＩＲＡ . Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ Ａꎻ ＩＲＢ . Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ Ｂ.

图 ２　 １５ 种植物的 ｃｐＤＮＡ 序列的系统进化树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｃｐＤＮＡ ｏｆ １５ ｐｌａｎｔｓ
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苷酸耗能更少ꎬ有利于 ｃｐＤＮＡ 的复制ꎮ 这可能是

大粒香 ｃｐＤＮＡ 富含 Ａ / Ｕ(Ｔ)的原因ꎮ
系统发育基因组学是利用分子数据来研究生

物间发育关系的ꎮ 由于 ｃｐＤＮＡ 具有序列保守、结
构稳定、易测序等优点ꎬ因此基于 ｃｐＤＮＡ 进行的系

统发育研究得到了很好的发展(Ｅｉｓｅｎꎬ１９９８ꎻ Ｅｉｓｅｎ
＆ Ｈａｎａｗａｌｔꎬ１９９９ꎻ Ｄｅｌｓｕｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 本研究对

优质稻大粒香 ｃｐＤＮＡ 测序数据进行了系统发育分

析ꎬ研究结果表明大粒香与热带粳稻聚为一类ꎻ粳
稻与籼稻不为一类ꎬ这一结果与林张翔等(２０１４)
的研究结果相同ꎬ支持了 Ｈｕａｎｇ 等(２０１２)的籼粳

稻起源假说ꎮ
综上所述ꎬ本研究所获得的大粒香的 ｃｐＤＮＡ

大小、结构、基因数量、重复序列、密码子偏好、系
统发育树等特征信息ꎬ为进一步研究大粒香的系

统进化和育种研究提供了理论依据ꎮ
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