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摘要：饭甑青冈（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｆｌｅｕｒｙｉ）是中国及越南的常绿树种，具有重要的经济和药用价值。 该研究以饭甑青

冈叶片为材料，通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ Ｘ ｔｅｎ 高通量测序平台，对其叶绿体基因组进行测序、组装和注释。 结果表明，饭
甑青冈叶绿体全基因组具有典型的四分体结构，全长为 １６０ ７９６ ｂｐ，共注释 １２９ 个基因，其中包括 ８３ 个蛋白编码基

因、３８ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因。 密码子偏好性分析表明饭甑青冈的密码子使用模式偏向以 Ａ 或 Ｕ 结尾，亮
氨酸（Ｌｅｕ）密码子使用频率最高，半胱氨酸（Ｃｙｓ）使用率最低。 重复序列分析共检测到 ２９２ 个 ＳＳＲ 位点，其中单碱

基重复的 ＳＳＲ 位点最多，有 １８３ 个，无六碱基重复。 壳斗科叶绿体基因组比较分析显示，反向重复区的位置和边界

区域的基因分布无明显的收缩与扩张现象。 系统发育分析表明，饭甑青冈与云山青冈（Ｃ． ｓｅｓｓｉｌｉｆｏｌｉａ）、小叶青冈（Ｃ．
ｍｙｒｓｉｎｉｆｏｌｉａ）亲缘关系密切。 该研究为饭甑青冈的分子标记、物种鉴定、遗传多样性分析等研究提供了基础。
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　 　 叶绿体是植物细胞中一种重要的细胞器，是光

合作用的场所，能够利用太阳能转换为化学能，并
释放氧气［１］。 叶绿体具有独立的遗传信息，叶绿体

基因组编码许多参与光合作用和次级代谢过程的

关键蛋白质［２］，在植物光合作用、发育过程和抵御

胁迫中起着重要的作用［３］。 叶绿体基因组结构单
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一且保守，大多是环状四分体结构，包括 １ 个大单拷

贝区 ＬＳＣ （Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ）、１ 个小单拷贝区 ＳＳＣ
（Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ）、２ 个反向重复区 ＩＲａ 和 ＩＲｂ （Ｉｎ⁃
ｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ， ＩＲｓ） ［４］。 随着高通量测序技术的发

展，日益庞大的叶绿体基因组数据为研究生物多样

性、系统发育关系和适应性进化等提供了有力的

工具。
饭甑青冈（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｆｌｅｕｒｙｉ）是壳斗科（Ｆａ⁃

ｇａｃｅａｅ）栎属（Ｑｕｅｒｕｓ）青冈亚属植物，主要分布于中

国及越南。 饭甑青冈木材硬度较高，是重要的用材

树种［５］。 其种子富含多酚，是一种天然的抗氧化

剂，在医药、化妆品等行业的开发和应用中具有广

阔的前景［６］。 此外，饭甑青冈终年常绿、树形优美，
具有较高的观赏价值，是园林绿化的理想树种。 目

前，由于缺乏基因组信息，关于饭甑青冈的研究还

十分有限，主要集中在育苗技术［７］、化学成分［８］、种
群分布［９⁃１０］ 等方面，对于其叶绿体基因组的研究还

未见报道。
本研究通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ Ｘ ｔｅｎ 高通量测序平

台，对饭甑青冈的叶绿体基因组进行测序、组装和

注释，对其基因功能进行分类；并且进行密码子偏

好分析，简单重复序列分析；与多个壳斗科物种进

行叶绿体比较基因组分析；构建系统发育树，对饭

甑青冈与其近缘物种的遗传关系进行分析，为饭甑

青冈的物种鉴定、系统发育和资源保护提供理论

基础。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

本研究试验材料为饭甑青冈的新鲜叶片，于
２０２１ 年 ６ 月采集于福建省洋口国有林场（１１７􀆰 ３０—
ｌ１８􀆰 １４°Ｅ， ２６􀆰 ３９—２７􀆰 １２°Ｎ），迅速用无菌水冲洗并

使用液氮速冻，带回实验室进行后续的 ＤＮＡ 提取、
测序和分析工作。 剩余试验样本保存在南京林业

大学林木遗传育种全国重点实验室（样本编号：ＰＨ＿
ＦＺＱＧ）。
１􀆰 ２　 测序与组装

使用 ＣＴＡＢ 法提取饭甑青冈叶片的 ＤＮＡ 样本，
溶解在双蒸水中。 １％琼脂糖凝胶电泳和 Ｎａｎｏｄｒｏｐ
检测 ＤＮＡ 的完整性与纯度，电泳条带完整没有弥

散，ＯＤ２６０ ／ ＯＤ２８０ 在 １􀆰 ８ 左右符合标准。 使用 Ｑｕｂｉｔ
进行定量，然后通过 Ｃｏｖａｒｉｓ 超声波破碎仪随机打断

并按照标准流程构建文库。 使用 ＰＥ１５０ 测序策略

在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ Ｘ ｔｅｎ 平台上进行测序，获得了

６􀆰 ２ ＧＢ 的原始数据。 通过 ＳＡＭｔｏｏｌｓ ｖ０􀆰 １􀆰 １９ ［１１］和

Ｆａｓｔｐ ｖ０􀆰 ２３􀆰 ０ ［１２］过滤后获得了约 ５􀆰 ３９ ＧＢ 的 ｃｌｅａｎ
ｄａｔａ。 以上步骤均由南京诺禾致源生物科技有限公

司完成。 用软件 Ｖｅｌｖｅｔ ｖ１􀆰 ２􀆰 １０ ［１３］完成叶绿体基

因组的组装。
１􀆰 ３　 序列的注释与基本分析

依据赤栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔａ，ＮＣ＿０５４３５２􀆰 １）、赤皮

青冈（Ｃ． ｇｉｌｖａ，ＮＣ＿０４９８７６􀆰 １）、青冈（Ｃ． ｌａｕｃａ，ＮＣ ＿
０３６９３０􀆰 １） ３ 个已公布的叶绿体基因组数据作为参

考，使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｐｒｉｍｅ ｖ２０２１􀆰 １􀆰 １ 和 ｔＲＮＡ ＳＣＡＮ⁃
ＳＥ ｖ２􀆰 ０［１４］对组装好的叶绿体基因组数据进行初步

注释。 最后手动对注释结果进行完全校正，并上传

至 ＧｅｎＢａｎｋ （Ｎｏ􀆰 ＭＺ５０２２９１􀆰 １）。 用在线软件 ＯＧ⁃
ＤＲＡＷ ｖ１􀆰 ３􀆰 １ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ􀆰 ｍｐｉｍｐ⁃
ｇｏｌｍ􀆰 ｍｐｇ􀆰 ｄｅ ／ ＯＧＤｒａｗ􀆰 ｈｔｍｌ）进行饭甑青冈叶绿体

基因组图谱的绘制。
１􀆰 ４　 密码子偏好性和重复序列分析

用 ＣｏｄｏｎＷｖ１􀆰 ４􀆰 ２ 进行 ＲＳＣＵ（Ｒｅｌａｔｉｖｅ Ｓｙｎｏｎｙ⁃
ｍｏｕｓ Ｃｏｄｏｎ Ｕｓａｇｅ，相对同义密码子使用度）密码子

偏好性分析。 用 ＭＩＳＡ ｖ１􀆰 ０ 对微卫星序列进行识别

和定位，并统计重复次数在 ８ 次及以上的单核苷酸

位点，重复在 ５ 次及以上的二核苷酸位点，重复 ３ 次

及以上的三至六核苷酸位点。
１􀆰 ５　 叶绿体基因组比较分析

选取饭甑青冈及云山青冈（Ｃ􀆰 ｓｅｓｓｉｌｉｆｏｌｉａ）、细叶

青 冈 （ Ｃ􀆰 ｃｉｌｉａｒｉｓ ）、 川 滇 高 山 栎 （ Ｑｕｅｒｃｕｓ
ａｑｕｉｆｏｌｉｏｉｄｅｓ）、锥连栎 （Ｑ． ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ）、栗 （ Ｃａｓｔａｎｅａ
ｍｏｌｌｉｓｓｉｍａ）、 茅 栗 （ Ｃ． ｓｅｇｕｉｎｉｉ ）、 栲 （ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ
ｆａｒｇｅｓｉｉ）和苦槠（Ｃ． ｓｃｌｅｒｏｐｈｙｌｌａ） ７ 种壳斗科的叶绿

体基因组序列，使用在线网站 ＩＲｓｃｏｐｅ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｉｒ⁃
ｓｃｏｐｅ􀆰 ｓｈｉｎｙａｐｐｓ􀆰 ｉｏ ／ ｉｒａｐｐ ／ ）进行反向重复区边界比

较分 析。 使 用 在 线 软 件 ｍＶｉｓｔａ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｅ⁃
ｎｏｍｅ􀆰 ｌｂｌ􀆰 ｇｏｖ ／ ｖｉｓｔａ ／ ｍｖｉｓｔａ ／ ｓｕｂｍｉｔ􀆰 ｓｈｔｍｌ） 进行叶绿

体基因组比较分析。
１􀆰 ６　 系统发育分析

从 ＮＣＢＩ 上下载了 ３９ 个已报道的壳斗科物种

和银杏（Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ）的叶绿体基因组序列，以银

杏科（Ｇｉｎｋｇｏａｃｅａｅ）植物银杏为外类群及饭甑青冈

一起用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｏｍｅｇａ ［１５］进行多重比对，并进一步

使用 ＭＥＧＡ ７［１６］ 构建系统发生树。 采用最大似然

（ＭＬ）法，１ ０００ 次重复的 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验。

２



第 ４ 期 陆　 叶等：饭甑青冈叶绿体基因组及特征分析

２　 结果与分析

２􀆰 １　 叶绿体基因组的基本特征

注： 内侧基因的转录方向为顺时针， 外侧基因的转录方向为逆时针； 基因按照功能分类进行颜色编码， 基因功能的分类显示在左下角； 从

中心向外， 第一个轨道是基因组的 ＧＣ 含量； 第二条轨道是大单拷贝区域（ＬＳＣ）， 小单拷贝区域（ＳＳＣ）和反向重复区（ＩＲｓ）； 最外侧轨道是

基因显示

图 １　 饭甑青冈叶绿体基因组图谱

用饭甑青冈的新鲜叶片提取 ＤＮＡ 进行叶绿体

基因组测序，获得了大约 ５􀆰 ３９ ＧＢ 的可用数据进行

组装。 饭甑青冈的叶绿体基因组长度为 １６０ ７９６
ｂｐ。 与大多数被子植物的叶绿体基因组结构一致，
饭甑青冈叶绿体基因组是双链环状分子，典型的四

分体结构。 其中大单拷贝区长度为 ９０ ２３３ ｂｐ，小单

拷贝区长度为 １８ ８７９ ｂｐ，由 ２ 个 ２５ ８４２ ｂｐ 的反向

重复区隔开（如图 １）。 饭甑青冈叶绿体基因组的总

ＣＧ 含量约为 ３６􀆰 ９％，其中反向重复区的 ＣＧ 含量最

高，为 ４２􀆰 ８％，大单拷贝区的 ＧＣ 含量为 ３９􀆰 ７％，小
单拷贝区的 ＣＧ 含量为 ３１􀆰 １％。
２􀆰 ２　 饭甑青冈叶绿体基因组功能及分类

饭甑青冈叶绿体基因组共注释得到 １２９ 个基

因，其中包括 ８３ 个蛋白质编码基因、３８ 个 ｔＲＮＡ 基

因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因。 根据生物学功能，８３ 个蛋白

质编码基因可分为 ４ 大类型，分别为光合作用基因

４５ 个，自我复制基因 ２７ 个，其他编码基因 ４ 个，未
知功能基因 ７ 个（见表 １）。 所有 ｒＲＮＡ 基因都有 ２
个拷贝，ＮＡＤＨ⁃脱氢酶亚基基因 ｎｄｈＢ，核糖体大小

亚基 ｒｐｌ２３，ｒｐｓ７，ｒｐｓ１２，未知功能基因 ｙｃｆ２ 和 ｙｃｆ１５ 都

有 ２ 个拷贝。

３
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表 １　 饭甑青冈叶绿体基因组蛋白质编码基因组成

基因种类 基因名称

ＡＴＰ 合酶亚基
ａｔｐＡ， ａｔｐＢ， ａｔｐＥ， ａｔｐＦ，
ａｔｐＨ， ａｔｐＩ

光合作用基因
光系统Ⅱ

ｐｓｂＡ， ｐｓｂＢ， ｐｓｂＣ， ｐｓｂＤ， ｐｓｂＥ，
ｐｓｂＦ， ｐｓｂＨ， ｐｓｂＩ， ｐｓｂＪ， ｐｓｂＫ， ｐｓ⁃
ｂＬ， ｐｓｂＭ， ｐｓｂＮ， ｐｓｂＴ， ｐｓｂＺ

ＮＡＤＨ⁃脱氢酶
亚基

ｎｄｈＡ， ｎｄｈＢ∗２， ｎｄｈＣ， ｎｄｈＤ，
ｎｄｈＥ， ｎｄｈＦ， ｎｄｈＧ， ｎｄｈＨ，
ｎｄｈＩ， ｎｄｈＪ， ｎｄｈＫ

细胞色素复合物
ｂ ／ ｆ 亚基

ｐｅｔＡ， ｐｅｔＢ， ｐｅｔＤ， ｐｅｔＧ，
ｐｅｔＬ， ｐｅｔＮ

光系统Ⅰ ｐｓａＡ， ｐｓａＢ， ｐｓａＣ， ｐｓａＩ， ｐｓａＪ

Ｒｕｂｉｓｃｏ 酶亚基 ｒｂｃＬ

核糖体大亚基
ｒｐｌ１４， ｒｐｌ１６， ｒｐｌ２０， ｒｐｌ２２，
ｒｐｌ２３∗２，ｒｐｌ３２， ｒｐｌ３３， ｒｐｌ３６

自我复制基因
ＤＮＡ 依赖核酸聚
合酶

ｒｐｏＡ， ｒｐｏＢ， ｒｐｏＣ１， ｒｐｏＣ２

核糖体小亚基
ｒｐｓ２， ｒｐｓ３， ｒｐｓ４， ｒｐｓ７∗２， ｒｐｓ８，
ｒｐｓ１１， ｒｐｓ１２∗２， ｒｐｓ１４， ｒｐｓ１５，
ｒｐｓ１６， ｒｐｓ１８， ｒｐｓ１９，

乙酰辅酶 Ａ 羧化
酶亚基

ａｃｃＤ

其他基因
ｃ 型细胞色素合成
基因

ｃｃｓＡ

外膜蛋白基因 ｃｅｍＡ

成熟酶 ｍａｔＫ

未知功能基因 保守开放阅读框 ｙｃｆ１，ｙｃｆ２∗２，ｙｃｆ３，ｙｃｆ４，ｙｃｆ１５∗２

　 　 注：∗２表示该基因有 ２ 个拷贝数

２􀆰 ３　 密码子偏好性及简单重复序列（ＳＳＲ）分析

根据 ＣｏｄｏｎＷｖ１􀆰 ４􀆰 ２ 的计算结果（见表 ２），编
码饭甑青冈叶绿体基因的密码子共有 ２５ ８２８ 个，由
６１ 种密码子编码 ２０ 种已知的氨基酸。 使用频率最

高的氨基酸为亮氨酸（Ｌｅｕ），总数为 ２ ７４５ 个，包含

同义密码子 ＵＵＡ、ＵＵＧ、ＣＵＵ、ＣＵＣ、ＣＵＡ、ＣＵＧ，其中

ＵＵＡ 的数量最多，有 ８６１ 个。 密码子使用率最低的

氨基酸是半胱氨酸（Ｃｙｓ），总数为 ２９５ 个，包含同义

密码子 ＵＧＵ 和 ＵＧＣ，其中 ＵＧＣ 仅为 ８０ 个。 通过比

较各类型密码子数量可知，饭甑青冈的密码子使用

模式更倾向于以 Ａ 或 Ｕ 结尾。 这一现象在植物的

叶绿体基因组中普遍存在。
使用 ＭＩＳＡｖ１􀆰 ０ 软件检测饭甑青冈叶绿体基因

组中的 ＳＳＲ 位点，设定了单碱基需重复至少 ８ 次，
二碱基重复序列需重复至少 ５ 次，三碱基及以上的

重复序列需重复至少 ３ 次。 结果显示，饭甑青冈叶

绿体基因组上符合检测标准的 ＳＳＲ 位点共 ２９２ 个，
其中单碱基重复的 ＳＳＲ 位点有 １８３ 个，以 Ａ ／ Ｔ 重复

为主，占比约 ９１􀆰 ３％。 只存在 ２ 种类型二碱基重复

序列，ＡＧ ／ ＣＴ 和 ＡＴ ／ ＡＴ，其中 ５ 次 ＡＧ ／ ＣＴ 的重复有

３ 处 ＳＳＲ 位点，ＡＴ ／ ＡＴ 的具有 ７ 处 ５ 次重复的位点、
２ 处 ６ 次重复的位点和 ３ 处 ７ 次重复的位点。 三碱

基重复序列具有 ６ 种类型，分别为 ＡＡＣ ／ ＧＴＴ，ＡＡＧ ／
ＣＴＴ，ＡＡＴ ／ ＡＴＴ，ＡＣＴ ／ ＡＧＴ，ＡＧＣ ／ ＣＴＧ 和 ＡＴＣ ／ ＡＴＧ。
重复次数多为 ３ 次，且以 ＡＡＧ ／ ＣＴＴ 和 ＡＡＴ ／ ＡＴＴ 这

２ 种 ＳＳＲ 类型为主。 四碱基重复有 ＡＡＡＴ ／ ＡＴＴＴ，
ＡＡＴＧ ／ ＡＴＴＣ 和 ＡＡＴＴ ／ ＡＡＴＴ ３ 种类型，五碱基重复

有 ＡＡＡＡＴ ／ ＡＴＴＴＴ 和 ＡＡＴＧＣ ／ ＡＴＴＧＣ ２ 种类型，都
为 ３ 次重复。 在饭甑青冈叶绿体基因组中未检测到

六碱基类型的 ＳＳＲ 位点。

表 ２　 饭甑青冈叶绿体基因组 ＲＳＣＵ 统计

氨基酸 密码子 数量 ＲＳＣＵ 氨基酸 密码子 数量 ＲＳＣＵ

蛋氨酸 ＡＵＧ ６０１ １ ＵＵＡ ８６１ １􀆰 ８８

ＣＧＵ ３２７ １􀆰 ２８ ＵＵＧ ５５７ １􀆰 ２２

ＣＧＣ １０５ ０􀆰 ４１
亮氨酸

ＣＵＵ ５７１ １􀆰 ２５

精氨酸
ＣＧＡ ３４６ １􀆰 ３５ ＣＵＣ １９６ ０􀆰 ４３

ＣＧＧ １１６ ０􀆰 ４５ ＣＵＡ ３６５ ０􀆰 ８

ＡＧＡ ４６８ １􀆰 ８３ ＣＵＧ １９５ ０􀆰 ４３

ＡＧＧ １７５ ０􀆰 ６８
苯丙氨酸

ＵＵＵ ９７０ １􀆰 ２９

天冬酰胺
ＡＡＵ ９６４ １􀆰 ５４ ＵＵＣ ５３１ ０􀆰 ７１

ＡＡＣ ２９２ ０􀆰 ４６ ＣＣＵ ３９４ １􀆰 ４８

ＧＣＵ ６２１ １􀆰 ８２
脯氨酸

ＣＣＣ ２１５ ０􀆰 ８１

丙氨酸
ＧＣＣ ２０７ ０􀆰 ６１ ＣＣＡ ３００ １􀆰 １２

ＧＣＡ ３６９ １􀆰 ０８ ＣＣＧ １５８ ０􀆰 ５９

ＧＣＧ １６７ ０􀆰 ４９ ＵＣＵ ５３８ １􀆰 ６４

天冬氨酸
ＧＡＵ ８４９ １􀆰 ６２ ＵＣＣ ３４９ １􀆰 ０６

ＧＡＣ １９８ ０􀆰 ３８
丝氨酸

ＵＣＡ ３９２ １􀆰 １９

半胱氨酸
ＵＧＵ ２１５ １􀆰 ４６ ＵＣＧ １９２ ０􀆰 ５８

ＵＧＣ ８０ ０􀆰 ５４ ＡＧＵ ３８０ １􀆰 １６

谷氨酰胺
ＣＡＡ ７１６ １􀆰 ５５ ＡＧＣ １２２ ０􀆰 ３７

ＣＡＧ ２０５ ０􀆰 ４５
酪氨酸

ＵＡＵ ７６８ １􀆰 ５９

谷氨酸
ＧＡＡ １ ０２７ １􀆰 ５ ＵＡＣ ２００ ０􀆰 ４１

ＧＡＧ ３４４ ０􀆰 ５ ＡＣＵ ５２２ １􀆰 ６３

ＧＧＵ ５４７ １􀆰 ２６
苏氨酸

ＡＣＣ ２２８ ０􀆰 ７１

甘氨酸
ＧＧＣ ２０６ ０􀆰 ４７ ＡＣＡ ３８３ １􀆰 １９

ＧＧＡ ６７９ １􀆰 ５６ ＡＣＧ １５０ ０􀆰 ４７

ＧＧＧ ３０５ ０􀆰 ７ 色氨酸 ＵＧＧ ４５３ １

组氨酸
ＣＡＵ ４６５ １􀆰 ５４ ＧＵＵ ４９４ １􀆰 ４２

ＣＡＣ １３７ ０􀆰 ４６
缬氨酸

ＧＵＣ １７１ ０􀆰 ４９

ＡＵＵ １ ０９３ １􀆰 ４５ ＧＵＡ ５２９ １􀆰 ５３

异亮氨酸 ＡＵＣ ４４４ ０􀆰 ５９ ＧＵＧ １９３ ０􀆰 ５６

ＡＵＡ ７２６ ０􀆰 ９６ ＵＧＡ １５ ０􀆰 ５４

赖氨酸
ＡＡＡ １ ００５ １􀆰 ４６ 终止密码子 ＵＡＡ ４８ １􀆰 ７３

ＡＡＧ ３６９ ０􀆰 ５４ ＵＡＧ ２０ ０􀆰 ７２

４
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２􀆰 ４　 叶绿体基因组比较分析

选取壳斗科的 ８ 个物种进行反向重复区边界的

比较，发现其叶绿体基因组大小十分接近。 其中川

滇高山栎的叶绿体基因组最大，为 １６１ ２２５ ｂｐ。 其

余物种的叶绿体基因组大小处于 １６０ ４９７ ｂｐ 至

１６０ ８４２ ｂｐ之间。 在反向重复区边界上，所有物种

的 ｒｐｌ２ 均未跨越边界，ｒｐｓ１９ 在跨越边界后迅速终

止。 ＪＳＢ 边界上的基因分歧较大，核对序列后发现，
造成这一现象的主要原因可能是人工注释存在差

异。 整体上未观测到明显的反向重复区边界的收

缩与扩张现象。

图 ２　 ８ 种壳斗科植物叶绿体基因组 ＬＳＣ，ＳＳＣ 和 ＩＲ 边界比较

　 　 根据叶绿体全基因组序列比对分析显示，８ 种

壳斗科物种的基因组序列高度相似。 细叶青冈在

ｙｃｆ１ 区域出现大片段的差异，这可能与原始数据质

量有关。 栗、茅栗、栲和苦槠之间的相似度要大于

饭甑青冈、云山青冈、细叶青冈、川滇高山栎和锥连

栎。 这与已知的进化分类是相似的。 锥属和栗属

更近缘，而栎属和青冈亚属更近缘。
２􀆰 ５　 系统发育分析

为了更好地了解饭甑青冈的系统发育地位，用
４０ 个壳斗科物种和银杏作为外群，构建了系统发生

树（如图 ３）。 壳斗科被很好地聚类在了一起。 饭甑

青冈与云山青冈、小叶青冈亲缘关系最为密切。 值

得注意的是，栎属植物大部分形成了独自的进化

枝，但是赤栎被穿插进了青冈亚属，刺叶高山栎

（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｓｐｉｎｏｓａ）等 ４ 个栎属植物被穿插进栗属与

青冈亚属的进化枝中。

３　 结论与讨论

被子植物叶绿体基因组大多是母系遗传，并在

基因结构和组成上高度保守［１７］。 本研究通过

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台，获得饭甑青冈叶绿体全基因组

序列。 饭甑青冈叶绿体基因组全长 １６０ ７９６ ｂｐ，总
ＣＧ 含量约为 ３６􀆰 ９％，共编码 １２９ 个基因，与大部分

高等植物的叶绿体基因组类似。 叶绿体 ＳＳＲ 标记

具有稳定性好、多态性高、易于操作等优点［１８］，因此

被广泛用于物种鉴定、遗传多样性分析等领域［１９］。
在饭甑青冈叶绿体基因组中共检测到 ２９２ 个 ＳＳＲ
位点，其中单碱基重复的 ＳＳＲ 位点最多，有 １８３ 个，
以 Ａ ／ Ｔ 为主。 这些 ＳＳＲ 可以用于分子标记，不仅丰

富了壳斗科的遗传信息，也为饭甑青冈的遗传多样

性分析和分子标记辅助育种研究提供了重要的

参考。
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图 ３　 叶绿体基因组系统发育树

　 　 在绝大部分被子植物中，叶绿体基因组具有结

构稳定、序列高度保守的特点［２０］。 黄婷［２１］ 等对 ４
种栎属青冈亚属植物叶绿体基因组分析发现，栎属

青冈亚属植物位于反向重复区域的基因相同，说明

其反向重复区边界较为保守。 陈晓丽［２２］ 对滇青冈

等 ９ 个青冈亚属植物研究发现，其叶绿体基因组高

度保守，只有少数非编码区存在差异较大的区域。
本研究选取壳斗科部分物种的叶绿体基因组进行

比较分析，发现 ８ 种壳斗科植物的叶绿体基因组大

小和序列相似度较高，反向重复区边界均无明显的

收缩和扩张现象，这是由于亲缘关系相近的物种会

表现出较高的边界相似性。 这与其他栎属青冈亚

属植物的叶绿体基因组研究结果类似，同时也说明

壳斗科植物的叶绿体基因组序列较为保守。
栎属是壳斗科中最大，分布区最广的属。 栎属

青冈亚属的系统发育地位长期存在争议［２３］。 在《中
国植物志》 中壳斗科被分为 ７ 个属，分别为栗属

（Ｃａｓｔａｎｅａ）、锥属（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ）、青冈属（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎ⁃
ｏｐｓｉｓ）、水青冈属（Ｆａｇｕｓ）、柯属（Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ）、栎属、
三棱栎属（Ｔｒｉｇｏｎｏｂａｌａｎｕｓ） ［２４］。 而多数分类学家认

为应该将青冈亚属作为栎属下的亚属，对青冈亚属

的胚胎学、花粉形态、叶表皮等研究也证实了这一

点［２５⁃２６］。 本研究用最大似然法对饭甑青冈和其他

属植物叶绿体基因组进行聚类分析，系统进化树中

壳斗科植物被聚类在一起。 饭甑青冈聚类在青冈

亚属中，证实了饭甑青冈属于青冈亚属的分类位

置。 饭甑青冈与云山青冈、小叶青冈亲缘关系最为

密切，为青冈亚属类植物的杂交育种提供了理论基

础。 虽然绝大部分栎属植物聚成一个进化枝，但是

赤栎被聚类在青冈亚属，刺叶高山栎等 ４ 个栎属植

物位于栗属和青冈亚属之间，这一结果隐示目前部

分栎属物种的植物分类存在一定问题，结合植物分

类学和基因组数据对于壳斗科内各物种的进化地

位与分类还可以更进一步优化修正。 本研究首次

报道的饭甑青冈叶绿体基因组，丰富了青冈亚属叶

绿体基因组数据，为饭甑青冈的遗传多样性研究和

分子鉴定提供了科学依据。
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