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　　摘要：绣球花序饱满、花型多样、花色丰富，是重要的观赏植物。很多绣球品种种植在酸性含铝的土壤中时，花序
可由红色变为蓝色、紫色或蓝紫色，使其更受消费者喜爱。但绣球基因组信息缺乏，基因资源开发和分子机制研究相

对滞后。利用流式细胞术和基于 Ｋ－ｍｅｒ分析的基因组 Ｓｕｒｖｅｙ技术估测绣球主栽品种“Ｂａｉｌｅｒ”（商品名：Ｅｎｄｌｅｓｓ
ＳｕｍｍｅｒＴＭ，中文名译为无尽夏）的基因组大小。流式细胞术分析结果表明，以豌豆（ＰｉｓｕｍｓａｔｉｖｕｍＬ．）为对照的流式
细胞术估测“Ｂａｉｌｅｒ”基因组大小为２．１７ｐｇ（约２．１２Ｇｂ）；ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑＰＥ测序产生２１２．４１Ｇｂ的有效数据，Ｋ－ｍｅｒ
分析结果显示，修正后的基因组大小为１．９６Ｇｂ；根据Ｋ－ｍｅｒ分析，该基因组具有明显的杂合峰，杂合度和重复率分
别为１．９７％、７２．８０％。此外，经组装，该基因Ｃｏｎｔｉｇｓ总数为７４１８１３９（Ｎ５０为２４９ｂｐ），总读长为１．４９Ｇｂ，Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ总
数为７０７１９７５（Ｎ５０为２８９ｂｐ），总读长为１．５２Ｇｂ，ＧＣ含量为３８．７５％。综上所述，推测绣球“Ｂａｉｌｅｒ”基因组大小约为
１．９６～２．１２Ｇｂ，属杂合度较高的复杂基因组。结果可为绣球全基因组测序及相关研究提供了理论依据。
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　　绣球（Ｈｙｄｒａｎｇｅａｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ）别称八仙花，属于
虎耳草科绣球属，因其花序色彩艳丽、开花期长、适

应性广和抗逆性强而被广泛种植［１］。绣球是观赏

植物中的强耐铝（Ａｌ）植物，其成熟叶片和萼片可以
积累高于３０００μｇ／ｇＡｌ而不呈现任何毒性症状［２］。

部分绣球品种花色易变，调节栽培土壤 ｐＨ值及
Ａｌ３＋含量能使其呈现红色、紫色或蓝色等不同颜
色［３］。大量研究表明，萼片中飞燕草素 －３－Ｏ－葡
萄糖苷与Ａｌ３＋的络合物调控萼片颜色，而颜色的变
化取决于萼片中 Ａｌ３＋含量［３－４］。因此，绣球不仅是

非常值得开发的观赏植物资源，而且是研究观赏植

物蓝色花形成机制的特色材料，在花卉育种领域具

有较大的应用价值。

长期以来，对绣球的研究多集中在栽培和育种

领域［５－６］；近年来，人们开展了绣球分子生物学特性

相关研究，如分子标记的开发［７］、花色变化的分子

机制［８－１０］、铝转运相关基因克隆与功能研究［１１－１３］

等。基因组特征研究是植物基因资源开发和分子

机制研究的前提，然而，关于绣球不同品种基因组

大小及特征研究的报道尚少，无法为分子生物学研

究提供足够的理论基础。早在１９５７年，绣球体细胞
染色体数首次被鉴定为 ２ｎ＝２ｘ＝３６［１４］，并在
Ｆｕｎａｍｏｔｏ等的研究中得到证实［１５］；此后，Ｃｅｒｂａｈ等
也发现，多数绣球种和亚种的染色体数为３６，为二
倍体（２ｎ＝２ｘ＝３６）［１６］。绣球不同品种具有不同大
小 的 基 因 组，大 花 绣 球 ［Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａｓｓｐ．
ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ（Ｔｈｕｎｂ．） Ｓｅｒ．］和 粗 齿 绣 球 （Ｈ．
ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａｓｓｐ．ｓｅｒｒａｔａＳｅｒ．）的１Ｃ值分别为２．１５、
１．９２ｐｇ，相应地 ＧＣ含量分别高达 ４１．０％、
４０６％［１６］；进一步研究发现，大花绣球二倍体品种

的１Ｃ值在１．９８～２．４９ｐｇ之间，但也有研究表明，
大花绣球 Ｔａｕｂｅ１Ｃ值为（３．７５±０．０５）ｐｇ，而
Ｖｅｉｔｃｈｉｉ为（２．３５±０．０５）ｐｇ［１７－１９］。这些结果均是
基于流式细胞术估测的结果。

流式细胞术和基于Ｋ－ｍｅｒ分析的基因组Ｓｕｒｖｅｙ
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测序是估测基因组大小的常用方法，前者用于评估基

因组大小和倍性水平，操作简单，分辨率高，准确性

高，后者具有高通量测序、速度快和数据量大等优

点［２０－２１］。本研究采用流式细胞术和基于Ｋ－ｍｅｒ分
析的基因组 Ｓｕｒｖｅｙ测序对大花绣球主栽品种
“Ｂａｉｌｅｒ”基因组大小进行估测和相互验证，并对测序
质量、杂合度、序列重复率等进行评估测定，旨在为绣

球全基因组测序提供重要依据，为绣球进化分析、基

因挖掘、遗传改良以及结构基因组研究奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试材料大花绣球“Ｂａｉｌｅｒ”（商品名：Ｅｎｄｌｅｓｓ

ＳｕｍｍｅｒＴＭ，中文名译为无尽夏）种植于江苏省农业
科学院绣球种质资源圃内，该品种具有新老枝都能

开花和花色极易改变等优点，是绣球的主栽品种。

豌豆（ＰｉｓｕｍｓａｔｉｖｕｍＬ．，２Ｃ＝９．０９ｐｇ）作为对照［２２］，

种子由江苏省农业科学院江苏省农业种质资源保

护与利用平台提供。试验于２０１９年１月至３月在
江苏省农业科学院院内进行。

１．２　试验方法
１．２．１　流式细胞分析　采集“Ｂａｉｌｅｒ”和豌豆幼嫩
新鲜叶片，分别称取３份，每份约１ｇ，置于盛有细胞
裂解液ＬＢ０１［１５ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ，２ｍｍｏｌ／ＬＮａ２乙二胺
四乙酸（ＥＤＴＡ），０．５ｍｍｏｌ／Ｌ四盐酸精胺，８０ｍｍｏｌ／Ｌ
ＫＣｌ，２０ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ，０．１％ ＴｒｉｔｏｎＸ－１００，ｐＨ值为
７０～８．０］的培养皿中，并迅速用锋利的刀片将其切
碎。将培养皿中的解离液过滤至１．５ｍＬ离心管中，
１０００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ后弃上清，收集细胞沉淀，加入
１００μＬ解离液悬浮。将待测样品“Ｂａｉｌｅｒ”与对照样品
豌豆细胞悬液等比例混合，加入荧光染料ＰＩ（碘化丙
啶），于４℃冰箱放置１５ｍｉｎ后进行上机检测［２０］。

使用美国 ＢＤ公司的流式细胞仪对“Ｂａｉｌｅｒ”基
因组大小进行评估，变异系数控制在５％以内。每
个样品进行３次重复试验。测试数据利用仪器自带
软件ＦＡＣＳＴＭＳｏｆｔｗａｒｅ１．０．０．６５０进行分析，数据统
计分析利用 ＳＰＳＳ１７．０完成。绣球基因组（核 ＤＮＡ
含量）估算方法如下：待测样品核 ＤＮＡ含量 ＝对照
样本核 ＤＮＡ含量 ×［（待测样品 Ｇ０／Ｇ１峰荧光强
度）／（对照样品Ｇ０／Ｇ１峰荧光强度）］［２３］。
１．２．２　样品 ＤＮＡ制备与基因组测序　采集
“Ｂａｉｌｅｒ”幼嫩叶片，立即用液氮速冻后保存于
－８０℃。使用天根植物基因组ＤＮＡ提取试剂盒进

行 ＤＮＡ提取，Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００分光光度计（德国，
ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ）和１％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ浓度及
质量。检测合格的ＤＮＡ样品通过 Ｃｏｖａｒｉｓ超声波破
碎仪随机打断成长度为 ３５０ｂｐ的片段，经末端修
复、加Ａ尾、加测序接头、纯化、ＰＣＲ扩增等步骤完
成整个文库制备，构建好的文库通过 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ
ＰＥ进行测序。获得的原始数据经过滤后利用
Ｖｓｅａｒｃｈ软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ｔｏｒｏｇｎｅｓ／ｖｓｅａｒｃｈ）
进行评估，包括数据产量、测序错误率、Ｑ２０含量、
Ｑ３０含量、ＧＣ含量等。同时，利用Ｂｌａｓｔ工具将部分
有效测序数据（ｃｌｅａｎｄａｔａ）与 ＮＣＢＩ核苷酸数据库
（ＮＴ）进行比对，选取比对结果中的前３个，分析样
本是否存在外源污染。

１．２．３　Ｋ－ｍｅｒ分析估算基因组大小、杂合度及重
复率　采用基于Ｋ－ｍｅｒ的分析方法来估计基因组
大小和杂合率等，即从一段连续序列中迭代地选取

长度为Ｋ个碱基的序列，取Ｋ＝１７进行分析。假设
Ｋ－ｍｅｒ的深度频率服从泊松分布，并且从碱基读数
中获取的所有 Ｋ－ｍｅｒ都可以遍历整个基因组，则
可以计算Ｋ－ｍｅｒ频数分布和 Ｋ－ｍｅｒ深度分布曲
线。根据曲线获得 Ｋ－ｍｅｒ深度估计值，用于估计
基因组大小。通过 Ｋ－ｍｅｒ曲线的分布情况，估计
基因组特征，计算杂合峰值与纯合峰值的比值，从

而得到杂合率；利用纯合峰１．８倍后的 Ｋ－ｍｅｒ个
数所占的比例来估计重复序列比例［２４］。

１．２．４　基因组组装　利用 ＳＯＡＰｄｅｎｏｖｏ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ａｑｕａｓｋｙｌｉｎｅ／ＳＯＡＰｄｅｎｏｖｏ２）对测序数据
进行拼接组装，选择 Ｋ－ｍｅｒ＝４１组装 Ｃｏｎｔｉｇｓ和
Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ。将读取长度小于１００ｂｐ的低质量序列删
除，并将过滤后的有效数据组装为 Ｃｏｎｔｉｇｓ，最后利
用ｒｅａｄｓ之间的连接关系和插入片段大小信息，将
Ｃｏｎｔｉｇｓ组装成Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ［２４］。

２　结果与分析

２．１　基于流式细胞术绣球基因组大小分析
当变异系数控制在５％以内时，待测样品与对

照样品的离子清晰集中，并且可以同时检测到混合

样品的颗粒簇（图１），因此，解离液 ＬＢ０１和对照样
品豌豆对于估算绣球基因组比较适宜，保证了利用

豌豆作为对照估算绣球基因组大小的准确性。利

用豌豆（２Ｃ＝９．０９ｐｇ）作为对照样品，根据混合样品
ＰＩ荧光强度以及待测样品与对照样品峰值的倍数关
系，计算绣球基因组１Ｃ值为２．１７ｐｇ（图２、表１）。
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表１　流式细胞术测定绣球基因组大小相关结果

编号
待测样品

峰值

对照样品

峰值
比值

１Ｃ值
（ｐｇ）

平均值

（ｐｇ）

１ ９９８５ ２０８６９ ０．４８ ２．１７

２ ９９６７ ２０８０４ ０．４８ ２．１８ ２．１７

３ ８５６８ １８０４６ ０．４７ ２．１６

２．２　基因组Ｓｕｒｖｅｙ与质量评估
利用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＰＥ测序平台对构建的３个

插入片段为 ３５０ｂｐ的 ＤＮＡ文库 （ＤＥＳ０１９８４、
ＤＥＳ０２２３９和ＤＥＳ０２２３８）进行双末端测序，经过滤和
修正后，获得２１２．４１Ｇｂ的测序数据。测序质量评
估显示，这 ３个文库 Ｑ２０值分别为 ９６．０４％、
９６６４％、９６．９９％，Ｑ３０值分别为９０．８％、９２．１２％、
９２．８３％（表２），测序错误率均小于０．０３％，表明测
序质量较好。此外，取每个文库的部分有效测序数

据比对到 ＮＣＢＩ核苷酸数据库（ＮＴ）进行比对，在
ＤＥＳ０１９８４、ＤＥＳ０２２３９和 ＤＥＳ０２２３８文库中，排名前
３的物种分别为粗齿绣球／珙桐（Ｄａｖｉｄｉａｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

Ｂａｉｌｌ．）／大花绣球、大花绣球／粗齿绣球／山茱萸
（ＣｏｒｎｕｓｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓＳｉｅｂ．ｅｔＺｕｃｃ．）、大花绣球／粗齿
绣球／葡萄（ＶｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａＬ．）。根据这些结果，认为
序列比对结果为同源比对，样本不存在污染现象

（表３）。
２．３　Ｋ－ｍｅｒ分析

将获得的有效数据（２１２．４１Ｇｂ）用于“Ｂａｉｌｅｒ”Ｋ－
ｍｅｒ分析，并估测基因组大小、杂合度及序列重复
率。从图３可以看出，横坐标表示 Ｋ－ｍｅｒ出现的
次数，纵坐标表示出现的频率；Ｋ－ｍｅｒ分布曲线成
峰情况较好，呈双峰分布，在５０和８５附近各有１个
峰值。根据 ｓｕｒｖｅｙ分析，推测 ｄｅｐｔｈ＝８５附近为主
峰值，即 Ｋ－ｍｅｒ的期望深度，Ｋ－ｍｅｒ总数为１６８、
５６４、３７４、３２８（图３、表４）。结合公式（基因组大小＝
Ｋ－ｍｅｒ－ｎｕｍｂｅｒ／ｄｅｐｔｈ）估算得出“Ｂａｉｌｅｒ”基因组为
１９８３．１１Ｍｂ，修正后的基因组大小为１９６４．８２Ｍｂ
（约１．９６Ｇｂ，表４）。从图３还可以看出，在主峰的
１／２位置处有明显的杂合峰，而且Ｋ－ｍｅｒ分布曲线
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表２　测序数据统计及质量评估

文库
原始数据量

（ｂｐ）
数据有效率

（％）
有效数据量

（ｂｐ）
错误率

（％）
Ｑ２０
（％）

Ｑ３０
（％）

ＤＥＳ０１９８４ ６５８６０５９９０００ ９９．８２ ６５７４２７６３８００ ０．０３ ９６．０ ９０．８

ＤＥＳ０２２３９ ６８８１６８２１２００ ９９．７９ ６８６７２２０５６００ ０．０３ ９６．６ ９２．１

ＤＥＳ０２２３８ ７７７３６４１７６００ ９９．７８ ７７５６７０９７３００ ０．０３ ９７．０ ９２．８

表３　ＮＣＢＩ核苷酸数据库（ＮＴ）比对结果统计

文库 物种
ｆｑ１ ｆｑ２

数目 比例（％）数目 比例（％）
平均比例

（％）

ＤＥＳ０１９８４ 粗齿绣球 １４ ０．２８ １０ ０．２０ ０．２４

珙桐 ９ ０．１８ ９ ０．１８ ０．１８

大花绣球 ９ ０．１８ ９ ０．１８ ０．１８

ＤＥＳ０２２３９ 大花绣球 １５ ０．３０ １０ ０．２０ ０．２５

山茱萸 １２ ０．２４ ６ ０．１２ ０．１８

粗齿绣球 １１ ０．２２ ７ ０．１４ ０．１８

ＤＥＳ０２２３８ 大花绣球 １５ ０．３０ ７ ０．１４ ０．２２

粗齿绣球 １０ ０．２０ １１ ０．２２ ０．２１

葡萄 ８ ０．１６ １２ ０．２４ ０．２０

有严重的拖尾，这可能是“Ｂａｉｌｅｒ”基因组杂合度和
重复序列含量均较高所致。根据公式计算，Ｂａｉｌｅｒ
基因组杂合度和重复率分别高达１．９７％、７２．８％。
２．４　基因组组装

利用 Ｓｏａｐｄｅｎｏｖｏ软件对所获得的有效数据
（ｃｌｅａｎｄａｔａ）进行 ｄｅｎｏｖｏ拼接组装，选择 Ｋ－ｍｅｒ＝
４１得到最优的拼接效果。组装结果显示，Ｃｏｎｔｉｇｓ总
数为 ７４１８１３９，Ｎ５０长度为 ２４９ｂｐ，总读长为
１４９Ｇｂ；进一步组装后，Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ总数为７０７１９７５，
Ｎ５０和Ｎ９０长度分别为２８９ｂｐ和１１３ｂｐ，总读长为
１．５２Ｇｂ（表５）。

表４　绣球“Ｂａｉｌｅｒ”基因组Ｋ－ｍｅｒ（Ｋ＝１７）分析统计

项目 数值

Ｋ－ｍｅｒ总数 １６８、５６４、３７４、３２８

Ｋ－ｍｅｒ深度 ８５

基因组大小（Ｍｂ） １９８３．１１

修正后基因组大小（Ｍｂ） １９６４．８２

杂合度（％） １．９７

重复率（％） ７２．８

２．５　ＧＣ含量分布
根据ＧＣ含量与测序深度相关性分析，Ｂａｉｌｅｒ的

ＧＣ含量为３８．７５％（图４）。ＧＣ－ｄｅｐｔｈ分析显示，
测序无明显偏向趋势；ＧＣ深度分布被分为２层，这
可能与基因组杂合度高有关。此外，取低深度区

域的序列与ＮＴ数据库比对，未比对上细菌序列，因

表５　Ｃｏｎｔｉｇ和Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ组装结果数据统计

指标 Ｃｏｎｔｉｇ Ｓｃａｆｆｏｌｄ

Ｎ５０长度（ｂｐ） ２４９ ２８９

Ｎ５０长度（ｂｐ） １１１ １１３

总长度（Ｇｂ） １．４９ １．５２

序列条数（条） ７４１８１３３９ ７０７１９７５

最长的序列长度（ｂｐ） １６５４５ １７６５７

此可以排除此区域受细菌污染的可能性。

３　讨论与结论

植物基因组大小估测不仅对于物种本身基因

组测序具有重要意义，而且可为相关蛋白组、转录

组以及代谢产物研究提供不可或缺的基础资

料［２５－２６］。本研究采用流式细胞术和基于Ｋ－ｍｅｒ
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分析的基因组Ｓｕｒｖｅｙ测序估测绣球主栽品种 Ｂａｉｌｅｒ
的基因组大小，为进一步进行基因组测序和相关基

因功能研究提供了更准确的信息。

自１９８３年以来，流式细胞术已成为分析植物基
因组大小的标准方法，应用于多种植物基因组大小

（Ｃ值）的预测［１６，２４，２７－２９］。本研究中预测 Ｂａｉｌｅｒ的
１Ｃ值为 ２．１７ｐｇ，这与已有报道大花绣球 １Ｃ值
（２．１５ｐｇ）接近［１６］。但与 Ｊｏｎｅｓ等所报道的结果不
同，该研究中大花绣球二倍体品种的１Ｃ值在２．２３～
２４９ｐｇ之间，其中 Ｂａｉｌｍｅｒ（即 Ｂａｉｌｅｒ）１Ｃ值为
２．３７ｐｇ［１７］。流式细胞术中采用材料类型、荧光染
料、裂解液的化学成分、内标的选择、处理环境等均

有可能影响同一物种基因组大小的测定结果［１３］。

结合已有报道，造成绣球基因组大小差异的原因可

能是材料类型和荧光染料不同造成的。本研究利

用ＰＩ作为荧光染料估测Ｂａｉｌｅｒ基因组大小，ＰＩ可通
过简单的化学计量插入到双链核酸中，无碱基偏

好。Ｃｅｒｂａｈ等研究中对绣球１Ｃ值估测采用的是溴
化乙锭（与ＰＩ类似，对细胞计数具有相同特异性）、
ＡＴ碱基特异性染料Ｈｏｅｃｈｓｔ和ＧＣ碱基特异性染料
ｍｉｔｈｒａｍｙｃｉｎ作为细胞核荧光染料，但是该研究中没
有明确所测品种［１６］；而 Ｊｏｎｅｓ等研究采用的是具有
ＡＴ碱基高度亲和力的染料４′，６′－ｄｉａｍｉｄｉｎｏ－２－
ｐｈｅｎｙｌｉｎｄｏｌｅ（ＤＰＡＩ）［１７］。

本研究还利用了基于 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ测序平台
的Ｋ－ｍｅｒ分析技术进一步验证并估测绣球基因组
大小。根据３个不同文库的测序数据，使用Ｋ－ｍｅｒ

分析，修 正 后 的 Ｂａｉｌｅｒ的 基 因 组 大 小 约 为
１９６４．８２Ｍｂ（１．９６Ｇｂ）。根据细胞核 ＤＮＡ含量与
基因组大小的关系（１ｐｇ＝９７８Ｍｂ），流式细胞术估
测 绣 球 基 因 组 大 小 为 ２．１７ ｐｇ，换 算 为
２１２２．２６Ｍｂ，即２．１２Ｇｂ。显然，以上２种方法估测
的绣球基因组大小不一致，流式细胞术比 Ｋ－ｍｅｒ
分析估测结果大约１５７．４４Ｍｂ。流式细胞术估测基
因组较大可能是由于估测结果是参考已知基因组

大小的对照样品，而基于 Ｋ－ｍｅｒ分析的基因组信
息是基于数学计算，可能更加全面、准确［２０，２４，２７］。

据报道，兰科蝴蝶兰（Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｅｑｕｅｓｔｒｉｓ）基
因 组 杂 合 度 为 １．２％［２８］，康 乃 馨 （Ｄｉａｎｔｈｕｓ
ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓＬ．）基因组杂合度为０．２％［３０］，铁皮石

斛 （Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ）基 因 组 杂 合 度 为
０４８％［３１］，而本研究基因组杂合度评估显示

“Ｂａｉｌｅｒ”基因组杂合度则高达１．９７％；Ｂａｉｌｅｒ基因组
序列重复率估测为 ７２．８％，与黄石斛（Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ
ｃａｔｅｎａｔｕｍＬｉｎｄｌ．）接近（７８．１％）［３２］，然而，蝴蝶兰、
铁皮石斛和牵牛（Ｉｐｏｍｏｅａｎｉｌ）基因组仅含有
６２００％、６３．３０％和５９．７４％的重复序列，康乃馨基
因组序列仅有３３％的重复率。这些结果可能与基
因组大小相关，如黄石斛基因组大小为１．１Ｇｂ［３３］，
蝴蝶兰基因组大小为１．２Ｇｂ［３２］，铁皮石斛基因组大
小为１．３Ｇｂ［３１］，而康乃馨基因组大小只有Ｂａｉｌｅｒ的
２／３，为６２２Ｍｂ。因此，可以推测基因组大小与基因
组杂合度和重复率相关。此外，与其他观赏植物如

木槿 （Ｈｉｂｉｓｃｕｓｓｙｒｉａｃｕｓ，３４．０４％）［３４］、蝴 蝶 兰
（Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｃｕｌｔｉｖａｒ‘ＫＨＭ１９０’，３０．７％）［２８］、康乃
馨（３６％）［３０］相比，Ｂａｉｌｅｒ基因组还有较高的 ＧＣ含
量（３８．７５％）且ＧＣ深度分布被分为２层，可能是由
基因组的高杂合率引起。根据测序数据组装得到

的基因组中，Ｃｏｎｔｉｇｓ、Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ总长度分别为１４９、
１．５２Ｇｂ，其中 Ｎ５０长度分别为２４９、２８９ｂｐ，基因组
杂合度高可能导致Ｎ５０值较低［２２，３１］。显然，绣球基

因组是杂合度较高的复杂基因组。

本研究首次利用流式细胞术和 Ｋ－ｍｅｒ分析的
方法测定了绣球基因组大小，并对相应的参数进行

了初步评估，主要结论如下：（１）大花绣球 Ｂａｉｌｅｒ基
因组大小估测为１．９６～２．１２Ｇｂ；（２）绣球基因组具
有较高的杂合度（１．９７％）和重复率（７２．８％），属于
复杂基因组范畴；（３）由于绣球基因组杂合率较高，
导致有较高的 ＧＣ含量（３８．７５％）。本研究结果可
为绣球全基因组测序及相关研究提供理论依据。
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