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摘　 要: 猴樟(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ)枝叶含有丰富的精油ꎬ是重要的园林绿化树种和经济树种ꎬ但目前有

关猴樟基因组学的研究报道不多ꎮ 为揭示猴樟叶绿体基因组特征及系统发育关系ꎬ该文基于高通量测序平

台进行测序ꎬ从头组装了完整的猴樟叶绿体基因组ꎬ并对其基因组结构、基因构成及序列重复、密码子使用

偏好性以及系统发育进行分析ꎬ结合樟亚科主要属物种叶绿体基因组数据构建系统发育树ꎮ 结果表明:(１)
猴樟叶绿体基因组全长 １５２ ７２７ ｂｐꎬ包括一对 ２０ １３２ ｂｐ 的反向重复(ＩＲｓ)区、９３ ６０５ ｂｐ 的大单拷贝(ＬＳＣ)区
和 １８ ８５８ ｂｐ 的小单拷贝(ＳＳＣ)区ꎬ总 ＧＣ 含量为 ３９.１３％ꎮ (２)该基因组共编码 １２７ 个基因ꎬ包括 ８３ 个蛋白

质编码基因(ＰＣＧｓ)、３６ 个转运 ＲＮＡ 基因( ｔＲＮＡｓ)和 ８ 个核糖体 ＲＮＡ 基因(ｒＲＮＡｓ)ꎻ共鉴定出 ９２ 个 ＳＳＲ 位

点ꎬ其中大部分是 Ａ / Ｔ 组成的单核苷酸重复序列ꎻ密码子适应指数(ＣＡＩ)为 ０.１６６ꎬ有效密码子数(ＥＮｃ)为

５４.６８ꎻ猴樟与近缘种的叶绿体基因组主要在 ＩＲ 区和 ２ 个 ＳＣ 区边界上存在一定的差异ꎮ (３)２４ 种樟亚科植

物的系统发育树显示ꎬ猴樟与樟树亲缘关系最近ꎬ同时支持了樟属 －甜樟属分支 ( Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ￣Ｏｃｏｔｅａ
Ｃｌａｄｅ)、月桂属－新木姜子属分支(Ｌａｕｒｕｓ￣Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ Ｃｌａｄｅ)、润楠属－鳄梨属分支(Ｍａｃｈｉｌｕｓ￣Ｐｅｒｓｅａ Ｃｌａｄｅ)的建

立ꎮ 该研究丰富了猴樟遗传资源信息ꎬ进一步确定了樟亚科主要属的系统发育地位ꎮ
关键词: 猴樟ꎬ 叶绿体基因组ꎬ ＳＳＲꎬ 密码子使用偏好性ꎬ 系统发育
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　 　 叶绿体是植物细胞特有的细胞器ꎬ也是光合

作用的主要场所ꎬ它们拥有独立于核基因组的完

整的叶绿体基因组(Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８６)ꎮ 大多

数陆生植物叶绿体基因组大小在 １０７ ~ ２１８ ｋｂ 之

间ꎬ与核基因组和线粒体组相比ꎬ遗传信息的携带

量相对较少(Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 但是ꎬ叶绿体

基因组依赖于母系遗传ꎬ具有易于提取和纯化、遗
传信息丰富、共线性良好、高度保守的序列和大量

的简单序列重复( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲ)基
因座等优点(Ｄｏｂｒｏｇｏｊｓｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 近年来随

着高通量测序技术的发展ꎬ研究者已相继组装、破
译近千个物种的叶绿体基因组ꎬ揭示了植物物种

内部和物种之间在序列和结构方面的变异ꎬ这些

研究对一些植物的系统发育ꎬ特别是阐明进化分

支内的物种进化关系做出了重大的贡献(Ｎｊｕｇｕｎａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ

樟科植物广泛分布于世界各地的热带与亚热

带地区ꎬ包含 ５０ 多个属 ３ ５００ 多种(Ｃｈａｎｄｅｒｂａｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ 早期分类系统中ꎬ研究者利用形态学

特 征 将 樟 科 分 为 樟 亚 科 和 无 根 藤 亚 科

(Ｋｏｓｔｅｒｍａｎｓꎬ １９５７)ꎬ而一直以来樟亚科的系统发

育关系存在争议ꎬ在是否建立樟族等族群以及檫

木属、新樟属等的系统发育地位等问题分歧较多ꎮ
随后基于单个或多个叶绿体关键基因区段等分子

序列数据构建的系统发育树大大提高了对樟亚科

植物分类的理解ꎬ但依然存在一个分辨率较低的

末端分支ꎬ包含樟族、月桂族等ꎬ难以找到形态学

上的共有衍征来阐明系统发育关系 (田永靖ꎬ
２０２１)ꎮ 近年来研究者基于叶绿体基因组将樟亚

科分为 Ｈｙｐｏｄａｐｈｎｉｓ 分支、Ｂｅｉｌｓｃｈｍｉｅｄｉａ￣Ｃｒｙｐｔｏｃａｒｙａ
分支、Ｎｅｏｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ 分支、Ｃａｒｙｏｄａｐｈｎｏｐｓｉｓ 分支、
Ｃｈｌｏｒｏｃａｒｄｉｕｍ￣Ｍｅｚｉｌａｕｒｕｓ 分 支、 Ｍａｃｈｉｌｕｓ￣Ｐｅｒｓｅａ 分

支、Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ￣Ｏｃｏｔｅａ 分支和 Ｌａｕｒｕｓ￣Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ 分

支(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ其中 Ｍａｃｈｉｌｕｓ￣Ｐｅｒｓｅａ 分支、
Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ￣Ｏｃｏｔｅａ 分支和 Ｌａｕｒｕｓ￣Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ 分支是

樟亚科植物分类系统中争议较多的类群ꎮ 已有研

究表明ꎬ叶绿体基因组在纠正物种错误鉴定以及

发现隐存种与新物种方面具有一定优势( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 因此ꎬ在目前樟科植物核基因组、线
粒体基因组的测序、组装技术暂未普及的前提下ꎬ
利用叶绿体基因组构建樟科系统发育树仍然是当

前的有效手段之一( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ

猴樟(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ)是樟科樟属常绿

阔叶树ꎬ原产于中国ꎬ主要分布在贵州省、湖南省

西部和湖北省西部(Ｆａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 猴樟外形

美观ꎬ树冠厚实ꎬ木材质地坚硬ꎬ有光泽ꎬ有香味ꎬ
枝叶含有丰富的精油(Ｘｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ是重要
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的园林绿化树种和经济树种ꎮ 已有研究主要集中

在其生态特征(田小琴和韦小丽ꎬ２０１１)、抗逆性

(宋芳琳等ꎬ２０１２)、栽培和育种(张怡等ꎬ２０１４)ꎬ
组织培养技术(肖祖飞等ꎬ２０２０)等方面ꎬ鲜有关于

猴樟叶绿体基因组及系统发育方面的研究ꎮ 本研

究基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台ꎬ对贵州产地猴樟的叶绿

体全基因组进行测序、组装和注释ꎬ从叶绿体基因

组结构、ＳＳＲ 位点、密码子使用偏性、反向重复区

( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＲ)的扩张与收缩以及系统发育

等方面开展研究ꎬ同时结合樟亚科主要属的 ２３ 个

物种构建系统进化树ꎬ拟揭示猴樟叶绿体基因组

以下信息:( １) 猴樟叶绿体基因组的基本特征ꎻ
(２)猴樟叶绿体基因组 ＳＳＲ 位点及基因密码子偏

好性情况ꎻ(３)猴樟与近缘种的叶绿体基因组 ＩＲ
区结构差异ꎻ(４)猴樟叶绿体基因组系统发育所属

分支ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

猴樟叶片采自贵州省贵阳市贵州大学南校区

(１０６°６７′ Ｅꎬ２６°４３′ Ｎ)ꎬ经贵州省森林资源与环境

研究中心吴峰教授鉴定为樟科樟属猴樟ꎮ 样本经

液氮速冻处理后保存于－８０ ℃冰箱ꎮ
１.２ 叶绿体全基因组 ＤＮＡ 提取与测序

选取叶片组织ꎬ利用植物基因组 ＤＮＡ 提取试

剂盒( ＴＩＡＮＧＥＮ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｃｈｉｎａ)提取猴樟 ＤＮＡꎬ经
过 １％琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度计检测质

量后利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台完成高通量测序ꎮ
具体实验流程按照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司提供的标准方法

执行ꎬ将 ＤＮＡ 片段化后ꎬ对其进行片段纯化、末端

修复、３′端加 Ａ、连接测序接头ꎬ经 ＰＣＲ 扩增形成

测序文库ꎬ文库质检合格后进行测序ꎮ
１.３ 叶绿体全基因组的组装与注释

采用 ＳＰＡｄｅｓ(ｖ３.１０.１)软件(Ｂａｎｋｅｖｉｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)组装叶绿体基因组ꎮ 采用两种方法对叶绿

体基因组进行注释ꎬ以提高注释的准确性ꎮ 首先ꎬ
使用 ＰＲＯＤＩＧＡＬ(ｖ２.６.３)软件(Ｈｙａｔｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)
注释叶绿体的 ＣＤＳꎬ使用 ＨＭＭＥＲ( ｖ３. １ｂ２) 软件

(Ｃｏｌｌｙｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)预测 ｒＲＮＡꎬ使用 ＡＲＡＧＯＲＮ
(ｖ.１. ２. ３８) 软件 ( Ｌａｓｌｅｔｔ ＆ Ｃａｎｂａｃｋꎬ ２００４) 预测

ｔＲＮＡꎮ 其次ꎬ根据 ＮＣＢＩ 上已经公布的近缘物种ꎬ
提取其基因序列ꎬ再使用 ＢＬＡＳＴ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｂｌａｓｔ.

ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｂｌａｓｔ. ｃｇｉ)比对组装的序列ꎬ得到

第二种注释结果ꎮ 然后ꎬ通过对比去除错误注释

及冗余的注释ꎬ确定多外显子边界ꎬ获得最终的注

释ꎮ 最后ꎬ将注释完成的猴樟叶绿体基因组序列

提交至 ＮＣＢＩ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )ꎬ获
得登录号(ＭＷ３８１０１３)ꎮ
１.４ 叶绿体基因组 ＳＳＲ 位点分析

使用 ＭＩＳＡ( ｖ１.０)软件(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)搜

索叶绿体基因组中的 ＳＳＲ 标记ꎬ设置单核苷酸重

复次数>１０ꎬ二核苷酸重复次数>５ꎬ三核苷酸重复

次数 > ４ꎬ四核苷酸、五核苷酸和六核苷酸重复

次数>３ꎮ
１.５ 密码子偏好性分析

根据 １２７ 个基因的 ＣＤＳ 序列ꎬ筛选唯一的(多
个拷贝基因选择一个拷贝)且序列长度大于 ３００
ｂｐ 的 ＣＤＳꎬ并用 ＣｏｄｏｎＷ( ｖ. １. ４. ２)软件(Ｗｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)估计每个密码子的相对同义密码子使

用( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎬ ＲＳＣＵ)、有效

密码子数(ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｄｏｎｓꎬ ＥＮｃ)和密码

子适应指数(ｃｏｄｏｎ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎬ ＣＡＩ)ꎮ
１.６ 边界分析

利 用 近 缘 物 种 新 樟 ( Ｎｅｏｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ
ｄｅｌａｖａｙｉ)、 肉 桂 ( Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｓｓｉａ )、 檫 木

(Ｓａｓｓａｆｒａｓ ｔｚｕｍｕ)、月桂(Ｌａｕｒｕｓ ｎｏｂｉｌｉｓ)和大叶新木

姜子(Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ ｌｅｖｉｎｅｉ)叶绿体基因组ꎬ通过 Ｉｒｓｃｏｐｅ
( ｈｔｔｐｓ: / / ｉｒｓｃｏｐｅ. ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / ｉｒａｐｐ / ) 在 线 软 件

(Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)进行可视化对比ꎬ分析 ４
个区域的变化ꎬ特别是 ＩＲ 区的扩张和收缩以及

ＩＲ / ＳＣ 边界基因种类和位置的变化ꎮ
１.７ 叶绿体基因组系统发育分析

利用猴樟叶绿体基因组和从 ＮＣＢＩ 下载的 ２３
个樟亚科(Ｓｕｂｆａｍ. Ｌａｕｒｏｉｄｅａｅ)植物叶绿体基因组

构建系统发育树ꎮ 利用 ＭＡＦＦＴ ( ｖ. ７. ４７５) 软件

(Ｎａｋａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)进行多序列比对ꎬ利用 ＩＱ￣
ＴＲＥＥ(ｖ. ２.０.３)软件(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)构建系

统发育树ꎬ步长自检 １ ０００ 次ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 叶绿体基因组结构

猴樟叶绿体基因组全长为 １５２ ７２７ ｂｐ(图 １)ꎬ
由图 １ 可知ꎬ呈典型的四分体结构ꎬ由 ９３ ６０５ ｂｐ
的大单拷贝区( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ)、 １８ ８５８ ｂｐ
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图 １　 猴樟叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ

的小单拷贝区( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣ)和 ２０ １３２
ｂｐ 的一对反向重复区( ＩＲｓ)组成ꎮ 基因组总 ＧＣ
含量为 ３９.１３％ꎬＩＲ 区 ＧＣ 含量最高(４４.３７％)ꎬ其
次为 ＬＳＣ(３７.９４％)ꎬＳＳＣ 最低(３３.８３％)ꎮ 叶绿体

基因组共有 １２７ 个基因ꎬ包括蛋白质编码基因 ８３
个、ｔＲＮＡ 基因 ３６ 个、ｒＲＮＡ 基因 ８ 个ꎮ 根据功能

将基因分成 ４ 类(表 １)ꎬ其中光合作用相关基因

４５ 个ꎬ自我复制相关基因 ７０ 个ꎬ其他蛋白编码基

因 ５ 个ꎬ未知功能基因 ７ 个ꎮ 猴樟的叶绿体基因组

中ꎬ有 １ 个多拷贝基因( ｔＲＮＡ－Ｌｅｕ)、４ 个三拷贝基

因( ｔＲＮＡ－Ｓｅｒ、ｔＲＮＡ－Ａｒｇ、ｔＲＮＡ－Ｍｅｔ 和 ｔＲＮＡ－Ｖａｌ)
和 １２ 个双拷贝基因ꎻ１７ 个基因均含有内含子ꎬ其
中 １４ 个基因含有 １ 个内含子、３ 个基因( ｙｃｆ３、ｃｌｐＰ
和 ｒｐｓ１２)含有 ２ 个内含子ꎮ
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表 １　 猴樟叶绿体基因组注释基因信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

基因功能分类
Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

基因种类
Ｇｅｎｅ ｇｒｏｕｐ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

光合作用相关基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ

光系统Ⅰ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ

ｐｓａＢꎬ ｐｓａＡꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪꎬ ｐｓａＣ

光系统Ⅱ
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ

ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＣꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＦꎬ
ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＨ

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

ｐｅｔＮꎬ ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＢａꎬ ｐｅｔＤ

ＡＴＰ 合酶
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ａｔｐＡꎬ ａｔｐＦａꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＢ

ＮＡＤＨ 脱氢酶
ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｎｄｈＪꎬ ｎｄｈＫꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＢ∗ ２ ａꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＧꎬ
ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＡａꎬ ｎｄｈＨ

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

自我复制相关基因
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｎｇ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ

ＲＮＡ 聚合酶
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｒｐｏＣ２ꎬ ｒｐｏＣ１ ａꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＡ

核糖体蛋白小亚基
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｓ１２∗２ ｂꎬ ｒｐｓ１６ ａꎬ ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ８ꎬ ｒｐｓ３ꎬ
ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｓ７∗２ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ７

核糖体蛋白大亚基
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ３６ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２ ａꎬ ｒｐｌ２３ꎬ ｒｐｌ３２

转运 ＲＮＡ
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ

ｔＲＮＡ－Ｈｉｓꎬ ｔＲＮＡ－Ｌｙｓａꎬ ｔＲＮＡ－Ｇｌｎꎬ ｔＲＮＡ－Ｓｅｒ∗ ３ꎬ ｔＲＮＡ－Ｇｌｙ∗２ ａꎬ
ｔＲＮＡ－Ａｒｇ∗ ３ꎬ ｔＲＮＡ－Ｃｙｓꎬ ｔＲＮＡ－Ａｓｐꎬ ｔＲＮＡ － Ｔｙｒꎬ ｔＲＮＡ －Ｇｌｕꎬ
ｔＲＮＡ－Ｔｈｒ∗２ꎬ ｔＲＮＡ－Ｌｅｕ∗ ４ ａꎬ ｔＲＮＡ－Ｐｈｅꎬ ｔＲＮＡ－Ｍｅｔ∗ ３ꎬ ｔＲＮＡ－
Ｔｒｐꎬ ｔＲＮＡ－Ｐｒｏꎬ ｔＲＮＡ－Ｖａｌ∗ ３ꎬ ｔＲＮＡ－Ａｌａａꎬ ｔＲＮＡ－Ａｒｇꎬ ｔＲＮＡ－
Ａｓｎ∗２ꎬ ｔＲＮＡ－Ｉｌｅａꎬ ｔＲＮＡ－Ｖａｌａ

核糖体 ＲＮＡ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ

ｒｒｎ１６Ｓ∗２ꎬ ｒｒｎ４.５Ｓ∗２ꎬ ｒｒｎ５Ｓ∗２ꎬ ｒｒｎ２３Ｓ∗２

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ

成熟酶基因
Ｍａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｍａｔＫ

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ

乙酰￣ＣｏＡ￣羧化酶亚基
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

ａｃｃＤ

包膜蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ

ｃｅｍＡ

蛋白酶基因
Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｇｅｎｅ

ｃｌｐＰ ｂ

未知功能基因
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ

保守开放性阅读框
Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ

ｙｃｆ３ｂꎬ ｙｃｆ４ꎬ ｙｃｆ２ꎬ ｙｃｆ１∗２ꎬ ｙｃｆ６８∗２ ａ

　 注: ∗２和∗３分别表示该基因拷贝 ２ 次和 ３ 次ꎻ ａ 和 ｂ 分别表示有 １ 个和 ２ 个内含子ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗２ ａｎｄ ∗３ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｃｏｐｉｅｄ ｔｗｏ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ａ ａｎｄ ｂ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｏｎｅ ａｎｄ ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

２.２ 叶绿体基因组 ＳＳＲ 位点分析

猴樟叶绿体基因组中共检测到 ９２ 个 ＳＳＲ 位

点(图 ２)ꎮ 由图 ２ 可知ꎬＳＳＲ 主要分布在 ＬＳＣ 区

(７０ 个ꎬ７６.１％)ꎬ其次是 ＳＳＣ 区(１８ 个 ＳＳＲ)和 ＩＲ
区(４ 个 ＳＳＲ)ꎮ ＳＳＲ 位点中包括 ６８ 个单碱基重复

序列(７３.９％)、１０ 个二碱基重复序列(１０.９％)、３

个三碱基重复序列(３.３％)、８ 个四碱基重复序列

(８.７％)、２ 个五碱基重复序列(２.２％)以及 １ 个六

碱基重复序列(１.１％)ꎮ 单核苷酸 ＳＳＲ 为多聚腺

嘌呤(Ａ)和多胸腺嘧啶( Ｔ)重复ꎮ ＳＳＲ 基因序列

碱基组成中ꎬＡ 或 Ｔ 组成的 ＳＳＲ 占 ８５.８％ꎬ表明猴

樟叶绿体的 ＳＳＲ 中碱基 Ａ 和 Ｔ 有明显的优势ꎮ
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图 ２　 猴樟叶绿体基因组 ＳＳＲ 位点分布
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

２.３ 叶绿体基因组密码子偏好性分析

猴樟叶绿体基因组有效密码子数 ( ＥＮｃ) 为

５４.６８ꎬ密码子适应指数( ＣＡＩ)为 ０. １６６ꎬＲＳＣＵ> １
的密码子有 ３０ 个(表 ２)ꎬ其中以 Ａ / Ｕ(Ｔ)结尾的

有 ２６ 个ꎬ以 Ｇ / Ｃ 结尾的有 ４ 个ꎮ 鸟嘌呤和胞嘧啶

碱基在密码子第三位出现频率(ＧＣ３ｓ)为 ３３.８％ꎬ
较叶绿体基因组 ＧＣ 含量(３９.１３％)低ꎮ
２.４ ＩＲ 区边界的收缩和扩张分析

将猴樟叶绿体基因组与樟亚科内近缘属中的

肉桂、檫木、新樟、月桂和大叶新木姜子叶绿体基

因组进行比较ꎬ分析 ＩＲ 边界的扩张和收缩(图 ３)ꎮ
由图 ３ 可知ꎬ６ 种叶绿体基因组 ＩＲ 区域长度差异

较小(２０ ０６６ ~ ２０ ２５７ ｂｐ)ꎬ位于 ＩＲ 区边界及边界

两侧的基因主要包括 ｙｃｆ２、ｙｃｆ１、ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１、ｙｃｆ２ 以

及 ｔｒｎＨꎮ ６ 个物种 ＬＳＣ－ＩＲｂ( ＪＬＢ)连接处的基因

均为 ｙｃｆ２ 基因ꎬＳＳＣ－ＩＲａ( ＪＳＡ)连接处的基因均为

ｙｃｆ１ 基因ꎬＳＳＣ 区的长度为 ４ １９０ ~ ４ ５８９ ｂｐꎬ差异

较大ꎬ新樟 ｙｃｆ１ 位于 ＩＲａ 区长度明显缺失ꎮ 所有

的 ｔｒｎＨ 基因均位于 ＬＳＣ 区ꎬ距 ＩＲａ－ＬＳＣ( ＪＬＡ)边

界 １ ~ ２１ ｂｐ 不等ꎮ 肉桂和大叶新木姜子 ＩＲｂ－ＳＳＣ
(ＪＳＢ)边界缺失一个 ｙｃｆ１ 基因ꎬ其余 ４ 个物种 ｙｃｆ１
在 ９３８ ~ １ ４３０ ｂｐ 之间ꎬ长度较短ꎬ可能为假基因ꎮ
新樟 ＪＳＢ 边界附近缺失一个 ｎｄｈＦ 基因ꎮ
２.５ 系统发育分析

为明确猴樟在樟亚科的系统发育地位ꎬ利用樟

亚科主要属中 ２４ 个物种的叶绿体基因组构建了系

统发育树(图 ４)ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ根据节点支撑将构

建的系统发育树分为 ８ 个分支ꎮ 猴樟所在分支樟属－
甜樟属分支(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ￣Ｏｃｏｔｅａ Ｃｌａｄｅ)包括樟属

(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ)和檫木属(Ｓａｓｓａｆｒａｓ)ꎬ该分支分为 ３
个亚分支ꎬ樟树(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ)和猴樟以

１００％支持率所处同一亚分支ꎮ 月桂属－新木姜子属

分支(Ｌａｕｒｕｓ￣Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ Ｃｌａｄｅ)包括月桂属(Ｌａｕｒｕｓ)、
木姜子属(Ｌｉｔｓｅａ)、黄肉楠属(Ａｃｔｉｎｏｄａｐｈｎｅ)、山胡椒

属(Ｌｉｎｄｅｒａ)和新木姜子属(Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ)ꎬ其中月桂属、
木姜子属和山胡椒属为复系ꎬ黄肉楠属和新木姜子

属为复系ꎮ 润楠属 －鳄梨属分支 (Ｍａｃｈｉｌｕｓ￣Ｐｅｒｓｅａ
Ｃｌａｄｅ)包括楠属(Ｐｈｏｅｂｅ)、鳄梨属(Ｐｅｒｓｅａ)、油丹属

( Ａｌｓｅｏｄａｐｈｎｅ )、 润 楠 属 ( Ｍａｃｈｉｌｕｓ ) 和 赛 楠 属

(Ｎｏｔｈａｐｈｏｅｂｅ)ꎮ 檬果樟属(Ｃａｒｙｏｄａｐｈｎｏｐｓｉｓ)、新樟

属(Ｎｅｏｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ)、厚壳桂属(Ｃｒｙｐｔｏｃａｒｙａ)、琼楠

属(Ｂｅｉｌｓｃｈｍｉｅｄｉａ)、油果樟属(Ｓｙｎｄｉｃｌｉｓ)为单系ꎮ 此

外ꎬ 值 得 注 意 的 是ꎬ 新 樟 属 与 同 为 樟 亚 族

(Ｓｕｂｔｒｉｂ. Ｃｉｎｎａｍｏｍｅａｅ)的樟属和檫木属关系较远ꎮ

３　 讨论与结论

樟科植物叶绿体基因组全长在 １１４ ６０３ ~
１５８ ５９８ ｂｐ 之间(田永靖ꎬ２０２１)ꎬ差异较大ꎬ其基

因组大小主要取决于 ＩＲ 区的扩张、收缩乃至缺失
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表 ２　 猴樟叶绿体基因组相对同义密码子使用(ＲＳＣＵ)情况分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ (ＲＳＣＵ) ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量(ＲＳＣＵ)
Ｎｕｍｂｅｒ (ＲＳＣＵ)

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量(ＲＳＣＵ)
Ｎｕｍｂｅｒ (ＲＳＣＵ)

苯丙氨酸 ＵＵＵ ７６０(１.１１)∗ 丝氨酸 ＵＣＵ ４９０(１.４５)∗

Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ＵＵＣ ６０５(０.８９) Ｓｅｒｉｎｅ ＵＣＣ ３７９(１.１２)∗

亮氨酸 ＵＵＡ ６６２(１.４９)∗ ＵＣＡ ４１３(１.２３)∗

Ｌｅｕｃｉｎｅ ＵＵＧ ５７８(１.３０)∗ ＵＣＧ ２０９(０.６２)

ＣＵＵ ５１３(１.１５)∗ 脯氨酸 ＣＣＵ ３８４(１.２９)∗

ＣＵＣ ２６５(０.６０) Ｐｒｏｌｉｎｅ ＣＣＣ ２８５(０.９６)

ＣＵＡ ４１９(０.９４) ＣＣＡ ３２３(１.０９)∗

ＣＵＧ ２３３(０.５２) ＣＣＧ １９５(０.６６)

异亮氨酸 ＡＵＵ ９１３(１.３３)∗ 苏氨酸 ＡＣＵ ４３７(１.３９)∗

Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ ＡＵＣ ５０３(０.７３) Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ＡＣＣ ２９５(０.９４)

ＡＵＡ ６４１(０.９３) ＡＣＡ ３４９(１.１１)∗

甲硫氨酸 ＡＵＧ ５８１(１.００) ＡＣＧ １７８(０.５７)

Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ

缬氨酸 ＧＵＵ ４８９(１.３２)∗ 丙氨酸 ＧＣＵ ５６４(１.６４)∗

Ｖａｌｉｎｅ ＧＵＣ ２１４(０.５８) Ａｌａｎｉｎｅ ＧＣＣ ２５５(０.７４)

ＧＵＡ ５０７(１.３７)∗ ＧＣＡ ３９４(１.１５)∗

ＧＵＧ ２７２(０.７３) ＧＣＧ １６１(０.４７)

酪氨酸 ＵＡＵ ６５３(１.４２)∗ 色氨酸 ＵＧＵ ２７４(１.２５)∗

Ｔｙｒｏｓｉｎｅ ＵＡＣ ２６６(０.５８) Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ＵＧＣ １６４(０.７５)

组氨酸 ＣＡＵ ４７９(１.４０)∗ 精氨酸 ＣＧＵ ３３４(１.１４)∗

Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ ＣＡＣ ２０５(０.６０) Ａｒｇｉｎｉｎｅ ＣＧＣ １３０(０.４４)

谷氨酰胺 ＣＡＡ ６４８(１.３５)∗ ＣＧＡ ３７６(１.２９)∗

Ｇｌｕｔａｍｉｎｅ ＣＡＧ ３０９(０.６５) ＣＧＧ １９１(０.６５)

天冬酰胺 ＡＡＵ ７６９(１.４１)∗ 丝氨酸 ＡＧＵ ３５７(１.０６)∗

Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ＡＡＣ ３２５(０.５９) Ｓｅｒｉｎｅ ＡＧＣ １７４(０.５２)

赖氨酸 ＡＡＡ ９１１(１.３８)∗ 精氨酸 ＡＧＡ ４６１(１.５８)∗

Ｌｙｓｉｎｅ ＡＡＧ ４１２(０.６２) Ａｒｇｉｎｉｎｅ ＡＧＧ ５４２(１.１７)∗

天冬氨酸 ＧＡＵ ６６６(１.４７)∗ 甘氨酸 ＧＧＵ ３７５(０.９０)

Ａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ ＧＡＣ ２３８(０.５３) Ｇｌｙｃｉｎｅ ＧＧＣ ２６２(０.５７)

谷氨酸 ＧＡＡ ８８８(１.３８)∗ ＧＧＡ ６７７(１.４２)∗

Ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ ＧＡＧ ３９８(０.６２) ＧＧＧ ３７１(０.６０)

终止密码子 ＵＡＡ １９６(１.０６)∗ 终止密码子 ＵＧＡ １６３(０.８８)

Ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｃｏｄｏｎ ＵＡＧ １９５(１.０６)∗ Ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

ｃｏｄｏｎ ＵＧＧ ４４３(１.００)

　 注: ∗表示 ＲＳＣＵ>１ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ＲＳＣＵ>１.

(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 猴樟叶绿体基因全长 １５２
７２７ ｂｐꎬＩＲ 区全长 ２０ １３２ ｂｐꎬ其全长与其他樟科植

物叶绿体基因组相近( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ并且

ＩＲ 区未发生明显的扩张与收缩ꎮ 猴樟叶绿体基因
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图 ３　 猴樟及近缘物种叶绿体基因组的 ４ 个连接边界
Ｆｉｇ. ３　 Ｆｏｕｒ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ４　 ２４ 种樟亚科植物叶绿体基因组系统发育树
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ２４ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｓｕｂｆａｍ. Ｌａｕｒｏｉｄｅａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

组共编码 １２７ 个基因ꎬ其中蛋白质编码基因 ８３
个ꎬｔＲＮＡ 基 因 ３６ 个ꎬ ｒＲＮＡ 基 因 ８ 个ꎬ 与 肉 桂

( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ )、 四 川 山 胡 椒 ( Ｌｉｎｄｅｒａ
ｓｅｔｃｈｕｅｎｅｎｓｉｓ)(刘潮等ꎬ２０２１)、黄丹木姜子( Ｌｉｔｓｅａ
ｅｌｏｎｇａｔａ)(刘潮等ꎬ２０２２)基本一致ꎬ区别在于蛋白

质编码的基因数略有不同ꎬ总 ＧＣ 含量在３９.１３％ ~

３９.２０％之间ꎮ 由此可见ꎬ猴樟叶绿体基因组在基

因组成方面与已公布的樟科植物叶绿体基因组有

很大的相似性ꎬ表明在樟科植物进化过程中叶绿

体基因组成相对保守ꎮ
从猴樟叶绿体基因组中搜索到 ９２ 个 ＳＳＲ 位

点ꎬ其 中 以 单 核 苷 酸 重 复 为 主ꎬ 与 鼎 湖 钓 樟
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(Ｌｉｎｄｅｒａ ｃｈｕｎｉｉ) ( Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)、鳄梨(Ｐｅｒｓｅａ
ａｍｅｒｉｃａｎａ)(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)等其他樟科植物重

复序列特征相似ꎮ 猴樟叶绿体基因组 ＳＳＲ 位点主

要分布在单拷贝区( ＬＳＣ 和 ＳＳＣ)ꎬ其中 ＬＳＣ 区占

比最多ꎬ与猴欢喜 ( Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) (王一麾等ꎬ
２０２１)、长柄水青冈(Ｆａｇｕｓ ｌｏｎｇｉｐｅｔｉｏｌａｔａ) ( Ｌｉａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)等被子植物的研究结果一致ꎮ 此外ꎬ所
有的 ＳＳＲ 位点中ꎬＡ / Ｔ、ＡＴ / ＴＡ、ＡＡＴ / ＴＡＴ、ＡＡＡＴ /
ＴＡＡＡ 等 Ａ / Ｔ 重复类 ＳＳＲ 占总数的 ８５. ８％ꎬ与其

他樟科植物的研究结果类似( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 在基因组中 ＧＣ 含量越低则表

示 ＤＮＡ 的稳定性越低ꎬ因此ꎬ较多的 Ａ / Ｔ 重复类

ＳＳＲ 可能产生更多的突变位点ꎬ这些 ＳＳＲ 位点可

进一步开发为樟属乃至樟科植物种内遗传变异和

物种鉴定的分子标记ꎮ 猴樟叶绿体基因组高频密

码子有 ３０ 个ꎬ其中 Ａ / Ｔ(Ｕ)结尾的占 ８６％ꎬ这与樟

树叶绿体基因密码子偏好性的研究结果相似(秦

政等ꎬ２０１８)ꎬ表明叶绿体基因组密码子第三位碱

基存在不对称性ꎬ更加偏好使用 Ａ / Ｔ(Ｕ)碱基ꎮ 此

外ꎬ鸟嘌呤和胞嘧啶碱基在密码子第三位出现频

率(ＧＣ３ｓ)明显较叶绿体基因组 ＧＣ 含量低ꎬ与山

胡椒属 ( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)、木姜子属 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)物种研究结果类似ꎬ表明猴樟叶绿体基

因组密码子更加偏好 Ａ / Ｔ 碱基ꎮ
本研究中ꎬ６ 个树种 ＩＲ 区相差较小ꎬ边界基因

分布基本一致ꎮ 位于 ＳＳＣ、ＬＳＣ 与 ＩＲ 边界的基因

分别为 ｙｃｆ１ 和 ｙｃｆ２ꎬ没有出现明显的重排现象ꎬ与
田永靖(２０２１)对 ３４ 种樟科植物叶绿体基因组的

研究结果一致ꎬ表明樟科植物叶绿体基因组的结

构具有较高的相似度ꎬ在进化上有密切的联系ꎮ
被子植物中ꎬ假基因 ｙｃｆ１(ψｙｃｆ１)和 ｙｃｆ２(ψｙｃｆ２)等

通常是由 ＩＲ 区的扩张与收缩产生 ( Ｇｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎬ本研究中 ψｙｃｆ１ 在肉桂和大叶新木姜子中

缺失ꎬψｙｃｆ２ 在肉桂、大叶新木姜子和猴樟中均缺

失ꎮ 相比其他 ５ 个物种ꎬ新樟 ｙｃｆ１ 基因出现片段

缺失ꎬｎｄｈＦ 则完全缺失ꎮ 此外ꎬ６ 个物种 ｙｃｆ１ 长度

差异较大ꎬ主要表现为位于 ＳＳＣ 区的长度变异明

显ꎮ 之前的研究表明ꎬｙｃｆ１ 和 ｎｄｈＦ 等基因缺失和

插入的频率明显高于平均水平 ( Ｄａｎｉｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ ｙｃｆ１ 基因对植物的生存能力至关重要ꎬ其
在 ＳＳＣ 区部分具有较高的序列变异性 ( Ｄｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬｎｄｈＦ 基因编码叶绿体 ＮＡＤ(Ｐ)Ｈ 脱氢

酶(ＮＤＨ)复合体的一个亚基ꎬ叶绿体 ＮＤＨ 蛋白在

维持植物光合作用和环境胁迫下的光保护时发挥

积极作用(Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ表明 ｙｃｆ１ 和 ｎｄｈＦ 受

环境选择作用较为明显ꎬ因此二者在系统发育研

究中被认为是较有前途的叶绿体基因组条形码

(Ａｍａｒꎬ ２０２０)ꎮ 综上结果可为樟科树种亲缘关系

的鉴定提供新依据ꎮ
本研究利用 ＮＣＢＩ 公布的樟亚科主要属的物

种叶绿体基因组ꎬ通过系统进化分析确定猴樟在

樟科植物中的进化地位和亲缘关系ꎮ 猴樟与樟树

亲缘关系最近ꎬ同时与檫木属的檫木、台湾檫木ꎬ
以及樟属肉桂组的肉桂和刀把木可聚为一支ꎬ与
Ｚｈａｎｇ 等( ２０２１) 的研究结果一致ꎮ 参考 Ｓｏｎｇ 等

(２０２０)基于叶绿体基因组对樟科的分类ꎬ将 ８ 个

分支 命 名 为 Ｌａｕｒｕｓ￣Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ 分 支、 Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ￣
Ｏｃｏｔｅａ 分支、Ｍａｃｈｉｌｕｓ￣Ｐｅｒｓｅａ 分支、Ｎｅｏｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ
分 支、 Ｃａｒｙｏｄａｐｈｎｏｐｓｉｓ 分 支、 Ｃｒｙｐｔｏｃａｒｙａ 分 支、
Ｂｅｉｌｓｃｈｍｉｅｄｉａ 分支、Ｓｙｎｄｉｃｌｉｓ 分支ꎮ 其中ꎬ樟属－甜

樟属分支(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ￣Ｏｃｏｔｅａ Ｃｌａｄｅ)包括樟属和

檫木属ꎻ月桂属、木姜子属、黄肉楠属、山胡椒属和

新木姜子属归为月桂属－新木姜子属分支( Ｌａｕｒｕｓ￣
Ｎｅｏｌｉｔｓｅａ Ｃｌａｄｅ)ꎬ 与 Ｚｈａｎｇ 等 ( ２０２１ ) 和 田 永 靖

(２０２１)基于叶绿体基因组的研究结果相似ꎮ 润楠

属－鳄梨属分支(Ｍａｃｈｉｌｕｓ￣Ｐｅｒｓｅａ Ｃｌａｄｅ)包括楠属、
鳄梨属、油丹属、润楠属和赛楠属ꎬ该结果支持了

Ｓｏｎｇ 等( ２０２０) 的研究ꎮ 此外ꎬＫｏｓｔｅｒｍａｎｓ( １９５７)
基于表型特征将樟属、檫木属、新樟属划分为樟亚

族ꎻ而本研究中猴樟所在的樟属与新樟属关系较

远ꎬ对 ＩＲ 边界的分析也支撑这一结果ꎬ即猴樟与

新樟的 ｙｃｆ１ 和 ｎｄｈＦ 基因存在较大的差异ꎬ而这两

个基因在系统发育中有重要的作用ꎬ这些结果表

明新樟在进化过程中受环境选择压力作用在叶绿

体基因组上表现出了较为明显的变异ꎮ Ｗａｎｇ 等

(２０１０) 基 于 Ａ￣ｔｒｎＨ、 ｔｒｎＫ 和 ＩＴＳ 等 序 列ꎬ Ｌｉ 等

(２０１６)结合 ＲＰＢ２、ＬＥＡＦＹ 和 ＩＴＳ 序列以及田永靖

(２０２１)基于叶绿体基因组的研究结果均表明ꎬ新
樟属与樟属、檫木属分开ꎬ在分类上应该具有独立

的地位ꎬ本研究所得结果也支撑了这一结论ꎮ 综

上所述ꎬ本文解析了猴樟叶绿体基因组的结构、基
因数量、重复序列、密码子偏好等特征ꎬ分析了猴

樟在樟亚科的地位以及樟亚科植物的系统发育关

系ꎬ为进一步研究猴樟的系统进化和育种研究提

供了理论依据ꎮ

９２９１１０ 期 赵渊祥等: 猴樟叶绿体基因组特征分析
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