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金冠８－１８油桃叶绿体全基因组序列特征
及其系统发育
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　　摘要：以金冠８－１８油桃为试材，利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ６０００测定金冠８－１８的 ＤＮＡ序列，采用 ＳＰＡｄｅｓｖ３．１０．１
软件组装叶绿体基因组，以桃树叶绿体基因组（ＭＺ６７３７９５．１）为参考序列，对金冠８－１８叶绿体基因组序列特征及其
系统发育地位进行研究。结果表明：金冠８－１８叶绿体基因组长度为１５３７５４ｂｐ，包括大单拷贝区（ＬＳＣ，８５９２３ｂｐ），
小单拷贝区（ＳＳＣ，１９１００ｂｐ）以及２个反向重复序列（ＩＲ，２６３８１ｂｐ），ＡＴ和ＧＣ总含量分别为６３．２３％、３６．７７％。共在
金冠８－１８叶绿体基因组中注释到 １３３个基因，其中含编码基因（ＣＤＳ）、转运ＲＮＡ基因、核糖体ＲＮＡ基因、假基因数
分别为８４、３７、８、４个。按照功能分类将基因分成 ４类：光合作用相关基因共４４个、自我复制相关基因共５８个、其他
基因共５个、未知功能基因６个，其中含１个和２个内含子的基因数分别为１４、３个。共鉴定出２５１个 ＳＳＲ位点，包括
１５８个单核苷酸重复位点，９３个复合核苷酸重复位点。系统发育分析表明：金冠８－１８与桃树（ＭＨ１６９１２５．１）的亲缘
关系最近。本研究丰富了金冠８－１８遗传资源信息，为油桃品种鉴定、遗传育种和系统发育研究提供了分子依据和理
论支撑。
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　　叶绿体是普遍存在于高等植物中的一种重要
质体，通过光合作用合成植物正常生长所需的营养

物质和能量。叶绿体作为半自主的细胞器，具有完

整的遗传信息表达系统。高等植物的叶绿体基因

组高度保守，是一个典型的四分体结构，包括１个大
单拷贝区（ｌａｒｇｅｓｉｎｇｌｅｃｏｐｙｒｅｇｉｏｎ，ＬＳＣ），１个小单拷
贝区（ｓｍａｌｌｓｉｎｇｌｅｃｏｐｙｒｅｇｉｏｎ，ＳＳＣ），反向重复区 ａ
（ｉｎｖｅｒｔｅｄｒｅｐｅａｔｒｅｇｉｏｎａ，ＩＲａ）和反向重复区 ｂ
（ｉｎｖｅｒｔｅｄｒｅｐｅａｔｒｅｇｉｏｎｂ，ＩＲｂ）［１］。叶绿体基因组遗
传特性与核基因组不一样，常表现出单亲遗传；叶

绿体基因组相比于核基因组和线粒体基因组在基

因类型、基因结构上更加保守［２］。因此，叶绿体基

因组已成为分析植物系统发育地位的重要研究手

段之一［３－５］。随着生物信息学技术和三代测序技术

的快速发展，已有较多学者利用叶绿体基因组开展

植物进化分析，例如在苹果（Ｍａｌｕｓｄｏｍｅｓｔｉｃａ）、芒果
（Ｍａｎｇｉｆｅｒａｉｎｄｉｃａ）、草莓（Ｆｒａｇａｒｉａ×ａｎａｎａｓｓａ）、蓝
莓（Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｓｐｐ．）、葡萄 （Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ）、辣椒
（Ｃａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍ）、露兜树（Ｐａｎｄａｎｕｓｔｅｃｔｏｒｉｕｓ）、高
粱 泡 （Ｒｕｂｕｓ ｌａｍｂｅｒｔｉａｎｕｓ）、沙 枣 （Ｅｌａｅａｇｎｕｓ
ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ）等物种中开展了植物叶绿体基因组结构
和进化分析，为研究植物物种鉴定、性状改良、优化外

源基因表达效率等方面提供重要的分子依据［６－１４］。

油桃（Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ）属蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）桃
属，是普通桃的一个变种，已有２０００多年的种植历
史［１５］。油桃具有味道鲜美、香气扑鼻、色泽鲜艳、质

地脆甜等特点而深受国内外消费者的青睐［１６］。其

果实含有大量的胡萝卜素、花青素、多种人体必需

氨基酸种类、维生素 Ｃ等营养物质，在国内外市场
中具有较高的营养保健价值和经济价值。金冠８－
１８是近年来培育出的油桃新品种，其果实近圆形、
扁平、微凹、茸毛少、果肉坚硬、耐贮藏、果实套袋后

色泽金黄，单果质量约２００～２５０ｇ，最大果实可达
４００ｇ。目前，国内外学者主要从果实裂果、绿色高
效栽培技术、果实品质调控等方面开展油桃相关研

究［１７－１９］，但对金冠８－１８油桃的研究相对较少，尤
其是有关金冠８－１８叶绿体基因组研究尚未见报
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道，开展金冠８－１８叶绿体基因组分析不仅可以丰
富油桃品种的遗传信息，而且还可通过分子标记开

展金冠８－１８品种改良研究。本研究对金冠８－１８
叶片进行基因组 ＤＮＡ提取，采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ
６０００对金冠８－１８叶绿体基因组进行测序、组装和
注释，并采用生物信息学软件对金冠８－１８叶绿体
基因组特征、简单重复序列（ＳＳＲ）位点及其系统发
育进行分析，以期为油桃品种鉴定、遗传育种和系

统发育研究提供分子依据和理论支撑。

１　材料与方法

１．１　金冠８－１８ＤＮＡ的提取
２０２１年６月２０日在湖南水云峰农业科技股份

有限公司基地采集金冠８－１８新鲜幼叶，采用宝日
医生物技术（北京）有限公司提供的 ＤＮＡ试剂盒
（Ｄ９１９４）对金冠８－１８全基因组ＤＮＡ进行提取，利
用凝胶电泳检测ＤＮＡ样品的纯度和质量。
１．２　叶绿体基因组测序组装分析

挑选金冠８－１８ＤＮＡ纯度和含量符合要求的样
品送至南京集思慧远生物科技有限公司，采用

ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ６０００对其叶绿体基因组进行测序、
组装和注释分析。以与金冠８－１８亲缘关系相近的
桃树叶绿体基因组（ＭＺ６７３７９５．１）为参考序列。首
先采用ＳＰＡｄｅｓｖ３．１０．１软件对金冠８－１８叶绿体基
因组序列进行组装［２０］，然后分别使用Ｐｒｏｄｉｇａｌｖ２．６．３
（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ． ｇｉｔｈｕｂ． ｃｏｍ／ｈｙａｔｔｐｄ／Ｐｒｏｄｉｇａｌ）、
ＲＮＡｍｍｅｒ１．２Ｓｅｒｖｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／
ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＲＮＡｍｍｅｒ／）、ｔＲＮＡｓｃａｎ － ＳＥ （ｈｔｔｐ：／／
ｌｏｗｅｌａｂ．ｕｃｓｃ．ｅｄｕ／ｔＲＮＡｓｃａｎ－ＳＥ／）对金冠８－１８叶
绿体的 ＣＤＳ、ｒＲＮＡ、ｔＲＮＡ进行预测分析，并使用
ＢＬＡＳＴｖ２．６软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／
Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ）对注释结果进行校正，并将校正后的结果
采用 ＯＧＤＲＡＷ（ｈｔｔｐｓ：／／ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ．ｍｐｉｍｐ－ｇｏｌｍ．
ｍｐｇ．ｄｅ／ＯＧＤｒａｗ．ｈｔｍｌ）制图分析。再使用ＭＩＳＡｖ１．０
（ｈｔｔｐ：／／ｐｇｒｃ．ｉｐｋ－ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉｓａ／ｍｉｓａ．ｈｔｍｌ）
分析金冠 ８－１８叶绿体全基因组 ＳＳＲ位点，Ｆｉｎｄ
ｒｅｐｅａｔｓ工具获得桃树、梨树、杨梅、苹果等 ８种基因
组的 ＩＲ、ＬＳＣ、ＳＳＣ序列，最后使用 ＭＡＦＦＴ７．４２７软
件（ａｕｔｏ模式）进行多序列比对，将比对结果用
ＲＡｘＭＬ８．２．１０（ｈｔｔｐｓ：／／ｃｍｅ．ｈ－ｉｔｓ．ｏｒｇ／ｅｘｅｌｉｘｉｓ／
ｓｏｆｔｗａｒｅ．ｈｔｍｌ）软件，选用 ＧＴＲＧＡＭＭＡ模型进行
ｒａｐｉｄｂｏｏｔｓｔｒａｐ分析，ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１０００，构建最大似然
进化树。金冠８－１８叶绿体基因组序列在 ＮＣＢＩ数

据库中已公布，其登录号为ＯＬ４４９９４５．１。

２　结果与分析

２．１　油桃叶绿体基因组特征
本研究以桃树ＭＺ６７３７９５．１叶绿体基因组为参考，

对金冠８－１８叶绿体基因组序列进行组装和注释，
获得金冠８－１８叶绿体基因组大小为１５３７５４ｂｐ的
全长序列（图１、表１）。金冠８－１８叶绿体基因组含
有１个 ＬＳＣ、１个ＳＳＣ和１对ＩＲ（ＩＲａ和 ＩＲｂ）的４分
体结构，其长度分别为 ８５９２３、１９１００、２６３８１ｂｐ。
Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ在金冠８－１８叶绿体基因组中的含量分
别为３１．１２％、３２．１１％、１８．７８％、１７．９９％，ＡＴ含量
占碱 基 总 数 的 ６３．２３％，远 高 于 ＧＣ 含 量
（３６７７％）。在金冠８－１８叶绿体基因组中共注释
到 １３３个基因，包括 ８４个蛋白编码基因（ＣＤＳ），３７
个转运 ＲＮＡ基因（ｔＲＮＡｓ），８个核糖体 ＲＮＡ基因
（ｒＲＮＡｓ），４个假基因（ｐｅｓｕｄｏ）。ＧＣ碱基含量在
ＬＳＣ、ＳＳＣ和 ＩＲ区中所占比重分别为 ３４．６１％、
３０４０％和 ４２．５８％，ＡＴ含量分别为 ６５．３９％、
６９６０％和 ５７４２％。并且ＬＳＣ和ＳＳＣ区域中的ＧＣ
比重明显低于 ＩＲ区。
　　对金冠８－１８注释到的基因进行功能分类，包
括４４个光合作用相关基因（ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｇｅｎｅｓ）、
５８个自我复制基因（ｓｅｌｆ－ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｇｅｎｅｓ）、５个其
他基因（ｏｔｈｅｒｇｅｎｅｓ）、６个未知功能基因（ｇｅｎｅｓ
ｏｆｕｎｋｎｏｗｎｆｕｎｃｔｉｏｎ）（表２）。在金冠８－１８叶绿体
全基因组中共有１７个双拷贝基因和１个四拷贝基
因。包括１个 ＮＡＤＨ脱氢酶亚基基因（ｎｄｈＢ）、４个
自我复制基因（ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｒｐｓ１２、ｒｐｓ７）、４个 ｒＲＮＡ
基因（ｒｒｎ１６、ｒｒｎ２３、ｒｒｎ４．５、ｒｒｎ５）、６个 ｔＲＮＡ基因
（ｔｒｎＡ－ＵＧＣ、ｔｒｎＩ、ｔｒｎＬ－ＣＡＡ、ｔｒｎＮ－ＧＵＵ、ｔｒｎＲ－
ＡＣＧ、ｔｒｎＶ－ＧＡＣ）、２个未知功能蛋白基因（ｙｃｆ１５、
ｙｃｆ２），四拷贝基因为ｔｒｎＭ－ＣＡＵ。在金冠８－１８叶
绿体全基因组中所注释到大部分基因不含内含子，

只有少数基因含有１个和２个内含子。其中 ｎｄｈＡ、
ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ａｔｐＦ、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２２、ｒｐｓ１６、ｒｐｏＣ１、ｔｒｎＡ－ＵＧＣ、
ｔｒｎＩ、ｔｒｎＫ－ＵＵＵ、ｔｒｎＬ－ＵＡＡ、ｔｒｎＳ－ＣＧＡ、ｔｒｎＶ基因只
有１个内含子，含２个内含子的基因分别为 ｒｐｓ１２、
ｃｌｐＰ、ｙｃｆ３。共在金冠８－１８叶绿体全基因组中检测
出４个假基因，分别为 ｒｐｓ１９、ｙｃｆ１、ｙｃｆ１５（２）。值得
注意的是，需进一步利用分子技术手段对金冠８－
１８叶绿体基因组中鉴定出的６个未知功能基因进
行功能分析。
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表１　金冠８－１８叶绿体基因组的详细特征

类别 条目 数值

叶绿体基因组结构 大单拷贝区（ｂｐ） ８５９２３

小单拷贝区（ｂｐ） １９１００

反向重复区（ｂｐ） ２６３８１

基因组大小（ｂｐ） １５７７８５

基因组成 基因总数（个） １３３

编码基因数（个） ８４

ｔＲＮＡｓ（个） ３７

ｒＲＮＡｓ（个） ８

假基因（个） ４

ＧＣ含量 大单拷贝区 ＧＣ含量（％） ３４．６１

反向重复区 ＧＣ含量（％） ４２．５８

小单拷贝区 ＧＣ含量（％） ３０．４０

平均 ＧＣ含量（％） ３５．８６

单碱基含量 Ａ（％） ３１．１２

Ｔ（％） ３２．１１

Ｃ（％） １８．７８

Ｇ（％） １７．９９

２．２　金冠８－１８叶绿体基因组ＳＳＲ位点分析
使用ＭＩＳＡｖ１．０软件对金冠８－１８的ＳＳＲ位点

进行分析（表３）。总共在金冠８－１８叶绿体基因组
中找到２５１个符合条件的 ＳＳＲ位点。分布在 ＬＳＣ、
ＳＳＣ、ＩＲ区域的 ＳＳＲ位点数量分别为１６８、４４、３９个，
分别占总 ＳＳＲ位点数比例为 ６６．９％、１７．５％、
１５５％。在 ＬＳＣ区域中，分别位于外显子区
（ｅｘｏｎ）、内含子区（ｉｎｔｒｏｎ）、基因间隔区（ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ）
的ＳＳＲ位点数为３６、３３、９９个，在ＳＳＣ区域中，分别
位于外显子、内含子、基因间隔区有２８、４、１２个，在
ＩＲ区域中，分别位于外显子、内含子、基因间隔区的
有２１、４、１４个；单碱基重复、复合碱基重复分别为
１５８、９３个。
２．３　金冠８－１８叶绿体基因组 ＩＲ区边界比较分析

将金冠 ８－１８通过与 ２个桃树品种（Ｐｒｕｎｕｓ
ｐｅｒｓｉｃａ，ＭＨ１６９１２５．１、ＨＱ３３６４０５．１）、李树（Ｐｒｕｎｕｓ
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表２　金冠８－１８叶绿体基因组编码的基因

基因分类 基因分组 基因名称

光合作用

相关基因

光系统 Ⅰ的亚基 ｐｓａＡ、ｐｓａＢ、ｐｓａＣ、ｐｓａＩ、ｐｓａＪ

光系统Ⅱ的亚基 ｐｓｂＡ、ｐｓｂＢ、ｐｓｂＣ、ｐｓｂＤ、ｐｓｂＥ、ｐｓｂＦ、ｐｓｂＨ、ｐｓｂＩ、ｐｓｂＪ、ｐｓｂＫ、ｐｓｂＬ、ｐｓｂＭ、ｐｓｂＮ、ｐｓｂＴ、ｐｓｂＺ

ＮＡＤＨ－脱氢酶的亚基 ｎｄｈＡ、ｎｄｈＢ（２）、ｎｄｈＣ、ｎｄｈＤ、ｎｄｈＥ、ｎｄｈＦ、ｎｄｈＧ、ｎｄｈＨ、ｎｄｈＩ、ｎｄｈＪ、ｎｄｈＫ

细胞色素ｂ／ｆ复合物的亚基 ｐｅｔＡ、ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ｐｅｔＧ、ｐｅｔＬ、ｐｅｔＮ

ＡＴＰ合酶亚基 ａｔｐＡ、ａｔｐＢ、ａｔｐＥ、ａｔｐＦ、ａｔｐＨ、ａｔｐＩ

二磷酸核酮糖氧合酶／
羧化酶亚基

ｒｂｃＬ

自我复制

相关基因

核糖体大亚基 ｒｐｌ１４、ｒｐｌ１６、ｒｐｌ２（２）、ｒｐｌ２０、ｒｐｌ２２、ｒｐｌ２３（２）、ｒｐｌ３２、ｒｐｌ３３、ｒｐｌ３６

核糖体小亚基
＃ｒｐｓ１９、ｒｐｓ１１、ｒｐｓ１２ （２）、ｒｐｓ１４、ｒｐｓ１５、ｒｐｓ１６、ｒｐｓ１８、ｒｐｓ１９、ｒｐｓ２、ｒｐｓ３、ｒｐｓ４、ｒｐｓ７
（２）、ｒｐｓ８

ＤＮＡ依赖性ＲＮＡ聚合酶 ｒｐｏＡ、ｒｐｏＢ、ｒｐｏＣ１、ｒｐｏＣ２

ｒＲＮＡ ｒｒｎ１６（２）、ｒｒｎ２３（２）、ｒｒｎ４．５（２）、ｒｒｎ５（２）

ｔＲＮＡ ｔｒｎＡ－ＵＧＣ（２）、ｔｒｎＣ－ＧＣＡ、ｔｒｎＤ－ＧＵＣ、ｔｒｎＥ－ＵＵＣ、ｔｒｎＦ－ＧＡＡ、ｔｒｎＧ－ＧＣＣ、ｔｒｎＨ－
ＧＵＧ、ｔｒｎＩ（２）、ｔｒｎＫ－ＵＵＵ、ｔｒｎＬ－ＣＡＡ（２）、ｔｒｎＬ－ＵＡＡ、ｔｒｎＬ－ＵＡＧ、ｔｒｎＭ－ＣＡＵ
（４）、ｔｒｎＮ－ＧＵＵ（２）、ｔｒｎＰ－ＵＧＧ、ｔｒｎＱ－ＵＵＧ、ｒｎＲ－ＡＣＧ（２）、ｔｒｎＲ－ＵＣＵ、ｔｒｎＳ－
ＣＧＡ、ｔｒｎＳ－ＧＣＵ、ｔｒｎＳ－ＧＧＡ、ｔｒｎＳ－ＵＧＡ、ｔｒｎＴ－ＧＧＵ、ｔｒｎＴ－ＵＧＵ、ｔｒｎＶ、ｔｒｎＶ－ＧＡＣ
（２）、ｔｒｎＷ－ＣＣＡ、ｔｒｎＹ－ＧＵＡ　

其他基因 成熟酶基因 ｍａｔＫ

蛋白酶基因 ｃｌｐＰ

包膜蛋白基因 ｃｅｍＡ

乙酰－ＣｏＡ－羧化酶的亚基 ａｃｃＤ

ｃｃｓＡ

未知功能基因 假定叶绿体阅读框 ＃ｙｃｆ１、＃ｙｃｆ１５（２）、ｙｃｆ１、ｙｃｆ２（２）、ｙｃｆ３、ｙｃｆ４

　　注：表示基因含有１个内含子；表示基因含有２个内含子；＃表示假基因；基因名称后括号表示拷贝数大于１的基因，括号中数据为其

拷贝数。

表３　金冠８－１８叶绿体基因组 ＳＳＲ位点分布 个　

区域 ＳＳＲ位点 外显子 内含子 基因间隔 单碱基 复合碱基

ＬＳＣ １６８ ３６ ３３ ９９ １０９ ５９

ＳＳＣ ４４ ２８ ４ １２ ３２ １２

ＩＲ ３９ ２１ ４ １４ １７ ２２

ａｒｍｅｎｉａｃａ，ＭＫ６４５８９９．１）、杨梅 （Ｐｒｕｎｕｓｓａｌｉｃｉｎａ，
ＭＷ４０６４６０．１）、梨树（Ｐｙｒｕｓｐｙｒｉｆｏｌｉａ，ＡＰ０１２２０７．１）、
石斑木（Ｒｈａｐｈｉｏｌｅｐｉｓｂｉｂａｓ，ＭＮ５７７８７７．１）、土库曼斯坦
苹果（Ｍａｌｕｓｓｉｅｖｅｒｓｉｉｖａｒ．ｔｕｒｋｍｅｎｏｒｕｍ，ＮＷ０１８８６４．１）
等不同植物进行叶绿体基因组 ＩＲ区边界比较分析
（图２），发现这８种植物叶绿体基因组全长范围为
１５７５６６～１６０１３９ｂｐ，基因具有相对保守性。ｒｐｌ２２
基因完全位于 ＬＳＣ区域，金冠 ８－１８、２个桃树品
种、李树、杨梅距离连接区域的长度分别为 ２２６、
４２６、４２６、４２６、４２６ｂｐ。ｒｐｓ１９基因在金冠８－１８、２个
桃树品种、李树、杨梅、梨树、石斑木、土库曼斯坦苹

果中ＬＳＣ区分别扩增并产生９７、９７、９７、８９、９３、１５９、
１５６、１６５ｂｐ，而在 ＩＲｂ区域内分别扩增并产生１８２、
１８２、１８２、１９０、１８６、１２０、１２３、１１４ｂｐ；金冠８－１８中

的 ｙｃｆ１基因在 ＩＲａ、ＩＲｂ区域内扩增 １０５１ｂｐ，在
ＳＳＣ区域内扩增５ｂｐ。ｎｄｈｆ基因在金冠８－１８、２个
桃树品种、李树、杨梅、梨树、石斑木中ＩＲｂ区域分别
扩增１０、１０、１０、１８、１９、１２、１２ｂｐ，而在ＳＳＣ区域分别
扩增 ２２１９、２２１９、２２１９、２２２０、２２２８、２２４４、
２２４４ｂｐ；金冠８－１８、２个桃树品种、李树、杨梅、梨
树、石斑木中的 ｔｒｎＮ基因全部位于 ＩＲａ区域。８个
物种中的ｔｒｎＨ基因全部位于ＬＳＣ区域内。
２．４　金冠８－１８叶绿体基因组系统发育分析

挑选３０个蔷薇科物种的叶绿体基因组与金冠
８－１８进行系统发育分析（图 ３）。进化树分析表
明，金冠８－１８与桃树（ＭＨ１６９１２５．１）处于同一分
支，说明金冠８－１８与桃树的亲缘关系最近，并与桃
属聚为大类，说明金冠８－１８属于蔷薇科桃属植物。
此外，金冠８－１８与蔷薇科其他属相距较远，说明其
亲缘关系较远。

３　结论与讨论

本研究采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ６０００测序平台首
次完成了金冠８－１８的叶绿体基因组测序，采用
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ＳＰＡｄｅｓｖ３．１０．１软件对金冠８－１８的原始数据进行
组装。金冠 ８－１８叶绿体基因组结构与枇杷
（Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａｊａｐｏｎｉｃａ）、瑞冠 １８油桃品种、黄晶果
（Ｐｏｕｔｅｒｉａｃａｉｍｉｔｏ）等植物叶绿体基因组结构相似，
具有典型的 ＬＳＣ、ＳＳＣ、ＩＲａ、ＩＲｂ结构［２１－２３］。金冠

８－１８叶绿体基因组大小属于蔷薇科植物叶绿体基
因组全长范围之内。一般来说，大多数高等植物的

叶绿体基因组大小介于１２０～１８０ｋｂ之间，注释到
的基因数介于１００～２００个之间，其中含７０～８０个
ＣＤＳ基因，３０～３２个 ｔＲＮＡ基因，４个 ｒＲＮＡ基因。
例如，枇杷叶绿体基因组全长为 １５７４９４ｂｐ，共编码
１２９个基因，其中 ＣＤＳ基因、ｔＲＮＡ基因、ｒＲＮＡ基
因分别为 ８４、３７、８个［２１］。甘蓝型油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ）叶绿体基因组全长为１５２８６０ｂｐ，注释到１１３
个基因，其中含７９个ＣＤＳ基因、３０个 ｔＲＮＡ基因和
４个 ｒＲＮＡ基因［２４］。金冠８－１８全长介于甘蓝型油
菜和枇杷之间，为 １５３７５４ｂｐ，共注释到 １３３个基
因，其中ＣＤＳ基因、ｔＲＮＡ基因、ｒＲＮＡ基因、假基因
分别为８４、３７、８、４个。本研究中金冠８－１８的 ＩＲａ

和ＩＲｂ区为２６３８１ｂｐ，其ＧＣ含量比ＬＳＣ和ＳＳＣ中
的含量均高，为 ４２．５８％，与 欧 地 笋 （Ｌｙｃｏｐｕｓ
ｅｕｒｏｐａｅｕｓＬｉｎｎ．）、蓄（Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍａｖｉｃｕｌａｒｅ）等植物
叶绿体基因组相一致［２５－２６］，可能是 ＡＴ在 ＩＲ区域
中ｒＲＮＡ序列中含量低而导致该区域中的 ＧＣ所占
比例均高于ＬＳＣ和ＳＳＣ。

ＳＳＲ位点分析在辅助植物育种、种群分析、多态
性分析等方面的研究起着很好的应用价值［２７－２８］。

目 前，已 在 石 榴 （Ｐｕｎｉｃａ ｇｒａｎａｔｕｍ）、龙 眼
（Ｄｉｍｏｃａｒｐｕｓｌｏｎｇａｎ Ｌｏｕｒ）、枣 （Ｚｉｚｉｐｈｕｓｊｕｊｕｂａ
Ｍｉｌｌ．）、芒 果 （Ｍａｎｇｉｆｅｒａ ｉｎｄｉｃａ）、香 蕉 （Ｍｕｓａ
ａｃｕｍｉｎａｔａ）等果树品种中开展了 ＳＳＲ位点分
析［２９－３３］。本研究发现金冠８－１８叶绿体基因组共
有２５１个 ＳＳＲ位点，有１５８个单碱基重复，以 Ａ／Ｔ
碱基重复为主，说明 ＳＳＲ位点偏好使用 Ａ／Ｔ，这与
荷花玉兰 （Ｍａｇｎｏｌｉａｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ）、狗枣猕猴桃
（Ａｃｔｉｎｉｄｉａｋｏｌｏｍｉｋｔａ）、草果（Ａｍｏｍｕｍｔｓａｏｋｏ）、金花
茶（Ｃａｍｅｌｌｉａｐｅｔｅｌｏｔｉｉ）等植物叶绿体基因组中的ＳＳＲ
位点分析结果相符［３４－３７］。复合核苷酸有９３个，以
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ＡＴＡ、ＴＡＴ、ＴＴＡ、ＴＡＡ为主。而 Ｙａｎ等研究发现，石
榴叶绿体基因组中的ＳＳＲ位点主要以 ＴＡＡ、ＴＴＣ重
复单元为主［２９］。金冠８－１８大部分 ＳＳＲ位点位于
ＬＳＣ区中的基因间隔区，少数位于 ＳＳＣ和 ＩＲ区中，
这与露兜树叶绿体基因组 ＳＳＲ分析［１２］相符，表明

ＳＳＲ位点长度发生变异时，对金冠 ８－１８叶绿体蛋
白质影响较小，几乎不发生性状变异。金冠８－１８
叶绿体 ＳＳＲ位点的获得对进一步研究蔷薇科相关
物种鉴定、遗传多样性分析和植物进化等方面具有

重要的应用价值。

为进一步了解金冠８－１８在蔷薇科中的系统发
育地位，对已报道的３０种蔷薇科叶绿体基因组与金
冠８－１８进行系统发育分析，其结果显示，金冠８－
１８与桃树（ＭＨ１６９１２５．１）亲缘关系最近，说明金冠
８－１８属于蔷薇科桃属植物。这一研究结果与 Ｌｉｕ
等研究发现的瑞冠１８号油桃品种与桃树聚为一类，
亲缘关系较近的结论［２２］相一致。本研究获得了金

冠 ８－１８的叶绿体基因组大小、结构、基因数量、
ＳＳＲ、系统发育树等特征信息，为今后开展油桃品种
鉴定、性状改良和进化等研究提供了分子依据和理

论支撑。
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特征分析［Ｊ］．北方园艺，２０１８（９）：３０－３５．

［３６］马孟莉，张　薇，孟衡玲，等．草果叶绿体基因组特征及系统发

育分析［Ｊ］．中草药，２０２１，５２（１９）：６０２３－６０３１．

［３７］叶　鹏，李显煌，唐军荣，等．云南金花茶转录组ＳＳＲ的分布及其

序列特征［Ｊ］．中南林业科技大学学报，２０１９，３９（９）：８６－９１．
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