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基于叶绿体全基因组的云南樱花品种‘红霞’的种系分析

颜成敏ꎬ 郑　 伟ꎬ 徐晓丹∗

( 昆明理工大学 建筑与城市规划学院ꎬ 昆明 ６５０５０４ )

摘　 要: 云南樱花品种‘红霞’(Ｃｅｒａｓｕｓ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’)广泛种植于滇中地区ꎬ３ 月开花ꎬ半重瓣至重瓣ꎬ粉红色ꎬ
观赏价值较高ꎮ ‘红霞’曾被认为是红花高盆樱(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ｖａｒ. ｒｕｂｅａ)的园艺品种ꎬ而其分子标记结果却

聚在钟花樱(Ｃ. ｃａｍｐａｎｕｌａｔａ)种系ꎬ可见‘红霞’的种系归属存疑ꎬ对今后的育种及栽培极为不利ꎮ 为探索

‘红霞’的种系问题ꎬ该研究以‘红霞’的叶片 ＤＮＡ 为材料ꎬ应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 软件对叶绿体基因组特征进行测

序ꎬ通过 ＳＰＡｄｅｓ ３.１３.０、Ｇａｐｃｌｏｓｅｒ １.１２ 和 ＣＰＧＡＶＡＳ２ ２.０ 软件进行组装、注释ꎬ之后使用 ＭＩＳＡ 和 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ
１０.０ 软件对叶绿体基因组特征进行分析ꎬ并使用 ＲＡｘＭＬ ８.０ 软件构建 Ｃｅｒａｓｕｓ 分支系统发育树ꎬ分析‘红霞’
在樱属植物的系统关系ꎮ 结果表明: (１)‘红霞’的叶绿体全基因组长度为 １５７ ８３２ ｂｐꎬ 鸟嘌呤(Ｇｕａｎｉｎｅ)、
胞嘧啶(Ｃｙｔｏｓｉｎｅ)含量为 ３６.７３％ꎬ包含一对反向重复( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ＩＲꎬ ２６ ３８１ ｂｐ)区ꎬ由小单拷

贝(ｓｈｏｒｔ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣꎬ １９ １２０ ｂｐ)区和大单拷贝( ｌｏｎｇ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣꎬ ８５ ９５０ ｂｐ)区分开ꎬ共编码 １２８
个基因ꎬ同时包括 ８４ 个蛋白质编码基因、３６ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 核糖体基因ꎮ (２)通过樱属 １６ 个叶

绿体全基因组的最大似然法系统发育树系统分析ꎬ发现‘红霞’与大叶早樱(Ｃ. ｓｕｂｈｉｒｔｅｌｌａ)和日本樱花

(Ｃ. ｙｅｄｏｅｎｓｉｓ)一支聚为姊妹群ꎬ而与高盆樱(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ)的亲缘关系较远ꎮ 因此该研究推测ꎬ‘红霞’可能

不是高盆樱的品种ꎬ而有可能是钟花樱和大叶早樱或日本樱花的杂交品种ꎮ 该研究结果为云南樱花品种

‘红霞’的起源和遗传育种、高盆樱的品种鉴定与分类等研究提供了一定的参考资料ꎮ
关键词: 高盆樱ꎬ 冬樱花ꎬ 重瓣ꎬ 品种起源ꎬ 系统发育
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　 　 云南樱花品种‘红霞’(Ｃｅｒａｓｕｓ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’)(张
琼ꎬ２０１３ꎻ王贤荣ꎬ２０１４)在昆明广泛种植ꎬ俗称“西
府海棠”(俞德浚ꎬ１９８６)ꎬ花期 ３ 月ꎬ半重瓣至重瓣ꎬ
粉红色ꎬ其花序伞形ꎬ２ ~ ５ 朵簇生ꎬ盛开之际ꎬ满树

繁英ꎬ一片灿烂ꎬ观赏价值较高ꎮ ‘红霞’的首次记

录为张琼(２０１３)的硕士论文ꎬ归属为红花高盆樱

(Ｃｅｒａｓｕｓ ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ｖａｒ. ｒｕｂｅａ)种系的新品种:‘红霞’
红花高盆樱(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ｖａｒ. ｒｕｂｅａ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’)ꎬ论文

中还记录了 ３ 月开花的新品种‘碧心’红花高盆樱

(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ｖａｒ. ｒｕｂｅａ ‘Ｂｉｘｉｎ’) (图 １)ꎮ 但是ꎬ在
«中国樱花图志»(王贤荣ꎬ２０１４)中ꎬ‘红霞’‘碧心’却
被记录为高盆樱(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ)的新品种:‘红霞’高
盆樱(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’)、‘碧心’高盆樱(Ｃ.
ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ‘Ｂｉｘｉｎ’)ꎮ 此外ꎬ该书还记录了 ３ 月开花的

高盆樱(Ｃ. ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ) 新品种:‘春潮’ 高盆樱(Ｃ.
ｃｅｒａｓｏｉｄｅｓ ‘Ｃｈｕｎｃｈａｏ’)ꎮ

高盆樱即高盆樱桃(俞德浚ꎬ１９８６)ꎬ又名“菁樱

桃”“云南欧李” “喜马拉雅野樱桃” ( Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎬ分布于泛喜马拉雅地区ꎬ在我国以云南为天

然分布中心ꎬ属云南省重点保护野生植物ꎮ 高盆樱

一般在 １２ 月份左右开花ꎬ花期可为 １ 个月ꎬ是唯一

在冬季盛开的樱花(张琼ꎬ２０１３ꎻＸｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ常
被称为“冬樱花”(赵大克和郑丽ꎬ２００９)ꎮ

而有关‘红霞’等 ３ 月开花的云南樱花重瓣栽

培种质ꎬ其最早记录是在«中国植物志» (俞德浚ꎬ
１９８６)中(图 １)ꎬ被认为是高盆樱桃变种———红花

高盆樱桃的园艺品种ꎬ但是ꎬ品种名不详ꎮ 但在

２００３ 年的 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)中ꎬ红花

高盆樱被归并到高盆樱中ꎬ花期为 １２ 月、３ 月ꎮ 基

于形态、花期的较大差异ꎬ张琼(２０１３)认为是否将

红花高盆樱并入高盆樱ꎬ还是作为一个种或变种ꎬ
均有待进一步研究ꎮ 那么ꎬ归属于变种的‘红霞’
等 ３ 月开花的重瓣品种ꎬ能否直接归属于原种高

盆樱ꎬ还是归属其他种系?
近年来ꎬ核基因组内转录间隔区 ＩＴＳ 和叶绿体

间隔序列( ｐｅｔＡ￣ｐｓｂＪ、 ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ、 ｒｐｌ３２￣ｔｒｎＬ 和 ｔｒｎＬ￣
ｔｒｎＦ)的测序分析结果记录了ꎬ红花高盆樱与钟花

樱(Ｃ. ｃａｍｐａｎｕｌａｔａ)聚为姊妹群ꎬ而与高盆樱的亲

缘关系较远(付涛等ꎬ２０１８)ꎮ ＳＳＲ 分子标记研究

表明(Ｍａ ＆ Ｍａｒｇａｒｅｔꎬ２００５ꎻ张琼ꎬ２０１３ꎻ聂超仁等ꎬ
２０１８)ꎬ‘红霞’等 ３ 月开花的云南樱花重瓣品种聚

在钟花樱种系ꎬ而不是高盆樱种系ꎮ 这说明‘红

霞’等品种的种系可能是钟花樱ꎬ而不是高盆樱ꎮ
综上表明ꎬ‘红霞’等 ３ 月开花的重瓣云南樱花品

种的种系存疑ꎬ对后期的品种分类和遗传育种等

研究工作的开展极为不利ꎮ
与叶绿体间隔序列 ｐｅｔＡ￣ｐｓｂＪ 等相比ꎬ叶绿体

全基因组能够更为全面地揭示物种间的系统关系

(王雪芹等ꎬ２０２１)ꎮ 为此ꎬ本研究将以云南樱花品

种‘红霞’为研究对象ꎬ对其开展叶绿体全基因组

测序及分析ꎬ同时结合在细胞核层面的研究报道ꎬ
进一步分析‘红霞’的种系归属ꎬ以期为‘红霞’等
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图 １　 云南樱花品种‘红霞’等品种的种系归属存疑
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅａｌｏｇｙ ｄｏｕｂｔ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃｈｅｅｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｅｒａｓｕｓ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ

３ 月开花的重瓣樱花品种的起源及演化提供科学依

据ꎬ为云南樱花的研究和利用提供一定的参考资料ꎮ

１　 材料与方法

实验材料为云南樱花品种‘红霞’ (图 ２)的成

熟健康叶片ꎬ采集地点位于云南省昆明市昆明理

工大学呈贡校区(１０２.８５６ ５° Ｅ、２４.８５２ ５° Ｎ)ꎮ
叶绿体 ＤＮＡ 测序流程按照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司提供

的标准方案进行ꎬ使用 ＣＴＡＢ 法(Ｄｏｙｌｅ ＆ Ｄｏｙｌｅꎬ
１９８７)提取基因组 ＤＮＡꎬ经检测合格后ꎬ用超声波

将 ＤＮＡ 片段化ꎬ然后对片段化的 ＤＮＡ 进行纯化、
末端修复、３′端加 Ａ、连接测序接头ꎬ再用琼脂糖凝

胶电泳进行片段大小选择ꎬ采用全基因组鸟枪法
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策略ꎬ对 ＤＮＡ 样品构建 １ 个 ３５０ ｂｐ 的文库ꎬ建好

的文 库 先 进 行 文 库 质 检ꎬ 质 检 合 格 的 文 库 用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 进行双末端测序ꎬ长度为 １５０ ｂｐꎮ
高通量测序得到的原始图像数据文件经碱

基识别( ｂａｓｅ ｃａｌｌｉｎｇ)分析转化为 ５. １Ｇ 的原始数

据( ｒａｗ ｒｅａｄｓ) ꎬ结果以 ＦＡＳＴＱ 文件格式存储ꎮ 原

始测序数据经过低质量数据过滤得到 ５Ｇ 的有效

数 据 ( ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ ) ꎮ 使 用 的 过 滤 软 件 为

ＳＯＡＰｎｕｋｅ Ｖ １. ３. ０ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ＢＧＩ￣
ｆｌｅｘｌａｂ / ＳＯＡＰｎｕｋｅ) ꎬ过滤标准如下: ( １ ) 去除 Ｎ
碱基含量超过 ５％的数据( ｒｅａｄｓ) ꎻ( ２)去除低质

量(质量值小于等于 ５)碱基数目达到 ５０％的数

据( ｒｅａｄｓ) ꎻ(３)去除有接头( ａｄａｐｔｅｒ)污染的数据

( ｒｅａｄｓ) ꎮ

图 ２　 云南樱花品种‘红霞’
Ｆｉｇ. ２　 Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃｈｅｅｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｅｒａｓｕｓ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ

使用 ＳＰＡｄｅｓ Ｖ ３. １３. ０ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ /
ａｂｌａｂ / ｓｐａｄｅｓ / )软件进行基因组拼接ꎬ将拼接结果

与近缘种高盆樱的叶绿体全基因组(ＭＦ６２１２３４)
与给定的核酸序列与核酸数据库中的序列进行比

对ꎬ基于比对情况并确定候选序列组装结果ꎮ 连

接好的序列ꎬ若包含 ｇａｐ (含 Ｎ 序列)ꎬ则使用

Ｇａｐｃｌｏｓｅｒ(Ｖｅｒｓｉｏｎ: １.１２)进一步补洞ꎬ得到最终的

拼接结果ꎮ 利用专门针对叶绿体的注释软件

ＣＰＧＡＶＡＳ２ Ｖ ２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ４７. ９６. ２４９. １７２:１６０１９ /
ａｎａｌｙｚｅｒ / ａｎｎｏｔａｔｅ / )进行基因注释后并绘图ꎮ 测序

后ꎬ使 用 Ｂａｎｋｉｔ 将 注 释 好 的 序 列 提 交 至 ＮＣＢＩ

(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )ꎬ获得 Ｇｅｎｂａｎｋ 登

录号:ＯＰ０２２４２８ꎮ
采用 ＭＩＳＡ Ｖ １.０(ｈｔｔｐ:/ / ｐｇｒｃ.ｉｐｋ￣ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ /

ｍｉｓａ / ｍｉｓａ.ｈｔｍｌ / )ꎬ使用默认参数对叶绿体进行 ＳＳＲ
检测ꎻ并且对应的各个重复单元( ｕｎｉｔ ｓｉｚｅ)最少重

复次数分别为 １－８、２－４、３－４、４－３、５－３、６－３ꎬ如１－
８ 表示以单核苷酸为重复单位时ꎬ其重复数至少为

８ 才可被检测到ꎮ
采 用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｒ１０ ( Ｂｉｏｍａｔｔｅｒｓꎬ Ｌｔｄ.ꎬ Ｎｅｗ

Ｚｅａｌａｎｄ)软件从 ＮＣＢＩ 线上数据库下载樱属植物的

叶绿体全基因组 １５ 个ꎬ分析“云南樱花”品种‘红
霞’ 的系统位置和亲缘关系ꎮ 以 Ｍａｌｕｓ ｐｒｕｎｉｆｏｌｉａ
(ＫＵ８５１９６１)(Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)为外类群ꎮ 所有 ｃｐ
基因组序列均在 Ｇｅｎｉｏｕｓ Ｒ１０ 中采用 ＭＡＦＦＴ 进行

排列 ( ａｌｉｇｎ)ꎮ 最后在 ＲＡｘＭＬ Ｖ ８. ０ ( Ｓｔａｍａｔａｋｉｓꎬ
２０１４)中根据最大似然标准构建系统发育树ꎬ并使

用 １ ０００ 次重复自检 ( ｂｏｏｔｓｔｒａｐ) 计算各分支支

持率ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ‘红霞’的叶绿体基因组

通过组装ꎬ获得了完整的‘红霞’叶绿体全基因

组ꎬ其叶绿体全长为 １５７ ８３２ ｂｐꎬ包含一对反向重复

(ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ＩＲꎬ２６ ３８１ ｂｐ)区ꎬ由小单

拷贝(ｓｈｏｒｔ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＳＳＣꎬ１９ １２０ ｂｐ)区和大单拷

贝(ｌｏｎｇ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣꎬ８５ ９５０ ｂｐ) 区间隔开来

(表 １ )ꎬ 基 因 组 的 鸟 嘌 呤 ( Ｇｕａｎｉｎｅ )、 胞 嘧 啶

(Ｃｙｔｏｓｉｎｅ)含量为 ３６.７３％ꎮ ‘红霞’叶绿体基因组共

编码 １２８ 个基因 (图 ３)ꎬ具体包括 ＡＴＰ 合成酶

(ａｔｐＡ、 ａｔｐＨ、 ａｔｐＥ、 ａｔｐＢ、 ａｔｐＩ、 ａｔｐＦ)、 ＲＮＡ 聚合酶

( ｒｐｏＡ、ｒｐｏＣ２、ｒｐｏＣ１、ｒｐｏＢ)、阅读框(ｙｃｆ) (ｙｃｆ４、ｙｃｆ１、
ｙｃｆ２、 ｙｃｆ３)、转移 ＲＮＡ ( ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＣ￣
ＧＣＡ、 ｔｒｎＷ￣ＣＣＡ、 ｔｒｎＳ￣ＣＧＡ、 ｔｒｎＤ￣ＧＵＣ、 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、
ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ、 ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ、 ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ、 ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ、 ｔｒｎＨ￣
ＧＵＧ、 ｔｒｎＰ￣ＵＧＧ、 ｔｒｎＳ￣ＧＧＡ、 ｔｒｎＭ￣ＣＡＵ、 ｔｒｎＴ￣ＵＧＵ、
ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、 ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、 ｔｒｎＳ￣ＵＧＡ、 ｔｒｎＥ￣
ＵＵＣ、 ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ、 ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、 ｔｒｎＱ￣ＵＵＧ、 ｔｒｎＦ￣ＧＡＡ、
ｔｒｎＳ￣ＧＣＵ)、蛋白酶( ｃｌｐＰ)、还原型辅酶Ⅰ(ＮＡＤＨ)
脱氢酶(ｎｄｈＪ、ｎｄｈＫ、ｎｄｈＥ、ｎｄｈＣ、ｎｄｈＦ、ｎｄｈＨ、ｎｄｈＧ、
ｎｄｈＤ、ｎｄｈＩ、ｎｄｈＡ、ｎｄｈＢ)、核糖体蛋白(ＬＳＵ) ( ｒｐｌ２、
ｒｐｌ３３、ｒｐｌ２３、ｒｐｌ２０、ｒｐｌ２２、ｒｐｌ１６、ｒｐｌ１４、ｒｐｌ３６、ｒｐｌ３２)、核
糖体 ＲＮＡ( ｒｒｎ４.５Ｓ、ｒｒｎ１６Ｓ、ｒｒｎ２３Ｓ、ｒｒｎ５Ｓ)、细胞色素
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表 １　 云南樱花品种‘红霞’的叶绿体基因组
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃｈｅｅｒｙ

ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｅｒａｓｕｓ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

起点
Ｓｔａｒｔ
(ｂｐ)

终点
Ｅｎｄ
(ｂｐ)

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

鸟嘌呤和胞嘧啶
Ｇｕａｎｉｎｅ ａｎｄ
Ｃｙｔｏｓｉｎｅ
(％)

全基因组
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

１ １５７ ８３２ １５７ ８３２ ３６.７３

大单拷贝区
ＬＳＣ

１ ８５ ９５０ ８５ ９５０ ３４.６１

反向重复区
ＩＲＡ

８５ ９５１ １１２ ３３１ ２６ ３８１ ４２.５６

小单拷贝区
ＳＳＣ

１１２ ３３２ １３１ ４５１ １９ １２０ ３０.２０

反向重复区
ＩＲＢ

１３１ ４５２ １５７ ８３２ ２６ ３８１ ４２.５６

ｂ / ｆ 复 合 物 ( ｐｅｔＢ、 ｐｅｔＬ、 ｐｅｔＮ、 ｐｅｔＧ、 ｐｅｔＤ、 ｐｅｔＡ)、
ＲｕｂｉｓＣＯ 大亚基( ｒｂｃＬ)、成熟酶(ｍａｔＫ)、光系统 Ｉ
(ｐｓａＩ、ｐｓａＡ、ｐｓａＢ、ｐｓａＪ、ｐｓａＣ)、核糖体蛋白( ＳＳＵ)
( ｒｐｓ２、 ｒｐｓ１１、 ｒｐｓ３、 ｒｐｓ８、 ｒｐｓ１６、 ｒｐｓ１９、 ｒｐｓ１５、 ｒｐｓ４、
ｒｐｓ１２、ｒｐｓ１４、 ｒｐｓ７、 ｒｐｓ１８)、光系统Ⅱ( ｐｓｂＭ、 ｐｓｂＨ、
ｐｓｂＩ、ｐｓｂＥ、ｐｓｂＣ、ｐｓｂＪ、ｐｓｂＺ、ｐｓｂＬ、 ｐｓｂＫ、 ｐｓｂＡ、 ｐｓｂＮ、
ｐｓｂＢ、ｐｓｂＴ、 ｐｓｂＤ、 ｐｓｂＦ)、 其 他 基 因 ( ａｃｃＤ、 ｃｅｍＡ、
ｃｃｓＡ)ꎮ

此外ꎬ共检测到‘红霞’叶绿体基因组的 ＳＳＲ
序列 ２４７ 个(图 ３)ꎬ包括 １６３ 个复杂重复序列(绿
色短杆)和 ８４ 个简单重复序列(其中两碱基重复

序列 ７３ 个ꎬ黑色短杆ꎻ四碱基重复序列 １０ 个ꎬ黄
色短杆ꎻ六碱基重复序列 １ 个)ꎮ

叶绿体基因组图谱的内圈为 ＭＩＳＡ(Ｖ.１.０)识别的微卫星序列ꎬ外圈是用 ＣＰＧＡＶＡＳ２(Ｖ.２)绘制ꎬ显示质体上的基因结构ꎬ基因的

颜色根据它们的功能分类来区分ꎮ
Ｔｈｅ ｉｎｎｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｉｓ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ ＭＩＳＡ (Ｖ.１. ０)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｕｔｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ｉｓ ｄｒａｗｎ ｂｙ
ＣＰＧＡＶＡＳ２(Ｖ. ２)ꎬ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｎ ｔｈｅ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅ. Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｓ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ.

图 ３　 云南樱花品种‘红霞’的叶绿体基因组
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃｈｅｅｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｅｒａｓｕｓ ‘Ｈｏｎｇｘｉａ’ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ
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图 ４　 基于叶绿体全基因组的云南樱花品种‘红霞’及近缘种的最大似然法系统发育树
Ｆｉｇ. ４　 Ｔｈｅ ｍａｘｉｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃｈｅｅｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｅｒａｓｕｓ

‘Ｈｏｎｇｘｉａ’ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

２.２ ‘红霞’叶绿体基因组的系统分析

通过构建樱属 １６ 个叶绿体全基因组的最大似

然法系统发育树(图 ４)ꎮ 图 ４ 结果显示ꎬ大叶早樱

(ＭＮ６９５２９６)、日本樱花( ＫＰ７３２４７２)聚为姊妹群

(支持率为 ９６％)ꎮ ‘红霞’与上述姊妹群聚为一

支ꎬ又与蜜腺樱桃(Ｃｅｒａｓｕｓ ｄｉｓｃａｄｅｎｉａ)聚为一支ꎬ
并且均获得了 １００％的支持率ꎮ 大叶早樱＋日本樱

花＋ ‘ 红 霞’ ＋ 腺 蜜 樱 桃 和 高 盆 樱 ＋ 红 毛 樱 桃

(Ｃ. ｒｕｆａ)虽聚为姊妹群ꎬ但获得的支持率仅为

３７％ꎮ 由此可见ꎬ‘红霞’和大叶早樱、日本樱花的

亲缘关系最近ꎬ而与高盆樱的亲缘关系较远ꎮ
通过叶绿体全基因组的序列比对ꎬ发现‘红

霞’与高盆樱( ＩＤ:ＭＦ６２１２３４)的叶绿体全基因组

ＤＮＡ 相似率仅为 ８９.１％ꎬ而与近缘种钟花樱叶绿

体基因组 ＤＮＡ(ＭＨ４９１５２９)的相似率则为 ８９.４％ꎬ

均低于 ‘红霞’ 与大叶早樱叶绿体基因组 ＤＮＡ
(ＭＮ６９５２９６) 的相似率 ( ８９. ８％)ꎮ 由此可见ꎬ与

‘红霞’亲缘关系最近的物种并不是高盆樱ꎮ
综上认为ꎬ３ 月开花的云南樱花品种‘红霞’

可能不是高盆樱(１２ 月开花)的品种ꎮ

３　 讨论

３.１ 基于叶绿体全基因组的‘红霞’品种溯源

本研究中ꎬ曾被认为是变种红花高盆樱(俞德

浚ꎬ１９８６)的品种‘红霞’ꎬ其叶绿体全基因却与高

盆樱的亲缘关系较远ꎬ这与前人的研究结果(‘红
霞’等品种均不聚在高盆樱种系) (张琼ꎬ２０１３ꎻ付
涛等ꎬ２０１８ꎻ聂超仁等ꎬ２０１８)一致ꎮ 从形态特征来

看ꎬ‘红霞’的萼筒宽钟形、萼裂片宽卵状三角形、

７７９５ 期 颜成敏等: 基于叶绿体全基因组的云南樱花品种‘红霞’的种系分析



先端突尖、先叶开放、３ 月开花等特征ꎬ与高盆樱的

“萼筒钟形、萼裂片三角形、先端急尖、花叶同放、
１０—１２ 月开花”有显著的差异(俞德浚ꎬ１９８６ꎻ张
琼ꎬ２０１３)ꎮ ‘红霞’等品种的树体、叶片和花朵ꎬ常
显著大于高盆樱ꎮ 因此ꎬ‘红霞’的种系可能并不

是高盆樱ꎬ两者可能有不同的起源ꎮ
在我国的植物标本库中ꎬ仅有一份关于红花

高盆樱的标本记录[ＫＵＮ １３１２６１７ ( ｃｖｈ. ａｃ. ｃｎ)]ꎬ
采集地点在云南沧源县勐董镇的坝卡山顶ꎬ所述

的采样时间是 ２０１０ 年 ３ 月 ２９ 日ꎬ标本的果实已完

全成熟ꎬ果实成熟期与‘红霞’的花期基本一致ꎮ
因此ꎬ这一标本的花期可能是在冬季ꎬ极有可能是

高盆樱原种ꎮ 尽管如此ꎬ‘红霞’等 ３ 月开花的云

南樱花重瓣品种是否可以直接归属于高盆樱ꎬ今
后仍可前往上述标本采集点进行实地考察ꎬ进一

步从形态和分子等水平展开深入的研究ꎮ
同时ꎬ本研究中ꎬ‘红霞’与钟花樱的亲缘关系

也较远ꎻ而在我国南方野生樱属植物的系统发育

分析中ꎬ红花高盆樱和同为细齿组的钟花樱等关

系较近(付涛等ꎬ２０１８)ꎮ 本研究中ꎬ‘红霞’和钟

花樱的亲缘关系差异较大ꎬ主要原因可能是基于

叶绿体全基因组构建的最大似然法系统发育树ꎻ
而付涛等(２０１８)是利用细胞核 ＩＴＳ＋４ 段叶绿体组

合序列构建的系统发育树ꎬ两者结果不完全相同ꎮ
此外ꎬ采样存在的差异也可能导致结果不一样ꎮ

从形态特征来看ꎬ‘红霞’的萼裂片宽卵状三

角形、先叶开放、３ 月开花等特征ꎬ与钟花樱更为接

近(俞德浚ꎬ１９８６)ꎬ这与细胞核层面的分子研究结

果(‘红霞’ ‘碧心’ 均聚在钟花樱种系) (张琼ꎬ
２０１３ꎻ付涛等ꎬ２０１８ꎻ聂超仁等ꎬ２０１８)一致ꎮ 而在

叶绿体基因组层面ꎬ‘红霞’和大叶早樱、日本樱花

的亲缘关系最为相近ꎮ 因此本研究推测ꎬ‘红霞’
等 ３ 月开花的重瓣品种可能是钟花樱和日本早樱

或大叶早樱的杂交品种ꎬ甚至可能是杂交多倍化

形成的异源多倍体ꎮ 因为在大多数植物中ꎬ叶绿

体基因属于母性遗传ꎬ所以如果‘红霞’的品种起

源涉及杂交事件的话ꎬ杂交母本最有可能是大叶

早樱或日本樱花ꎬ而杂交父本最有可能是钟花樱ꎮ
但是ꎬ上述推测还需要进一步的细胞学、分子生物

学等证据来进行验证ꎮ
３.２ 高盆樱(冬樱花)的栽培种质亟待整理

«植物名实图考» (吴其濬ꎬ１８４８)中记载:“冬
海棠生云南山中ꎬ园圃中亦植之ꎬ树如山桃ꎬ叶似

樱桃而长ꎬ冬天开桃色花􀆺􀆺”ꎮ 由此可见ꎬ高盆

樱在云南的栽培历史悠久ꎮ 近 ３０ 年来ꎬ高盆樱在

园林中的栽培与日俱增ꎬ对提升亚热带地区的冬

季景观发挥了非常重要的作用ꎬ得到了人们的普

遍认可和关注ꎮ 目前ꎬ高盆樱已被引种至全国多

地乃至东南亚栽培ꎬ可见ꎬ高盆樱的国际化已拉开

序幕、势在必行ꎮ
高盆樱的栽培种质正逐渐增多ꎬ如云南万家

红园艺有限公司报道的 “重瓣冬樱花” ( １３ ~ １５
瓣)和 ３ 个品种‘仙女散花’ ‘翡翠’ ‘冬之舞’ꎻ沈
鑫等(２０１９)报道的高盆樱品种‘改良’和‘重瓣’ꎻ
大理鹤庆县报道的“小阳春”ꎻ李秀琴(２０１８)报道

的“重瓣冬樱花”ꎻ安宁市报道的“滇鹤红樱”ꎻ谢
凤云等(２０１７)报道的“粉冬樱花” “绿冬樱花” “重
瓣冬樱花” “新品冬樱花”ꎻ杨晓东(１９９２)等报道

的“石屏冬樱花”等ꎮ 这些栽培种质的花瓣有单

瓣、重瓣和复瓣ꎻ花色有白色、粉红色、玫红色ꎻ花
萼有绿色、红色ꎬ为高盆樱的品种分类提供了多样

的性状ꎮ
然而ꎬ 根 据 « 国 际 栽 培 植 物 命 名 法 规 »

(« Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｄｅ ｏｆ Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ ｆｏｒ Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ
Ｐｌａｎｔｓ»ꎬＩＣＮＣＰꎬ第八版) (靳晓白等ꎬ２０１３)ꎬ部分

品种名称的规范性还有待提升ꎬ如‘改良’ ‘重瓣’
等ꎮ 双引号标注的“滇鹤红樱”等ꎬ也只能视为俗

称ꎬ如要称为品种ꎬ应选用单引号ꎮ 此外ꎬ虽然各

栽培群体从本地移栽的优良野生类型越来越多ꎬ
但这部分栽培种质却没有规范的品种名称ꎮ

因此ꎬ高盆樱栽培种质在形态、细胞和分子水

平的遗传多样性亟待开展系统的研究ꎬ分析其杂

交或多倍化事件ꎬ进而系统整理高盆樱的栽培品

种ꎬ提出符合 ＩＣＮＣＰ 的品种名录和基于种系的分

类系统ꎬ为高盆樱的遗传育种研究、品种鉴定与分

类、国际化应用等提供重要的基础资料ꎮ
３.３ 钟花樱的分类地位

钟花樱曾被认为是高盆樱分布区偏东、低海

拔地区的变种(朱淑霞等ꎬ２０１９)ꎮ 虽然钟花樱和

高盆樱在滇东南周边有一定的重叠分布ꎬ但 Ｆｌｏｒａ
ｏｆ Ｃｈｉｎａ (Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)和付涛等(２０１８)将高盆

樱和钟花樱认定成两个种ꎮ 高盆樱与相似分布区

的红毛樱桃(Ｃｅｒａｓｕｓ ｒｕｆａ)聚为姊妹群ꎬ亲缘关系

最近ꎬ而与钟花樱的亲缘关系较远ꎮ 从叶绿体全

基因组的系统关系分析来看ꎬ本研究认为钟花樱

单独成种更为合理ꎬ而不是作为高盆樱的变种ꎮ

８７９ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷
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