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本草基因组学是中药研究与开发的一个新兴领域。它将中药研究与基因组学相结合，有助于建立
中药的科学有效性，使其在医学领域得到更广泛的应用。鼠尾草属（Salvia. Linn.）是唇形科的一
个大属，包括很多重要的药用植物。在本草基因组学研究中，我们对两种被用作丹参替代品的鼠
尾草属物种——甘西鼠尾草（S. przewalskii）、戟叶鼠尾草（S. bulleyana）——的叶绿体（cp）全基
因组进行了测序，并与另外两种已有叶绿体全基因组公布的鼠尾草——丹参（S. miltiorrhiza）和鼠
尾草（S. japonica）——的叶绿体全基因组进行了比较。比较内容为基因组结构、基因数目、类型
和重复序列。注释结果表明，本研究中的两种鼠尾草均含有114个独有基因，其中蛋白编码基因80
个，转运RNA（tRNA）基因30个，核糖体RNA（rRNA）基因4个。重复序列分析显示，两种鼠尾
草叶绿体基因组都含有21条正向重复序列和22条回文重复序列，甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草分别有
17条和21条串联重复序列。对4种鼠尾草叶绿体基因组的同源性比较表明，其编码区具有高度的序
列相似性，而基因间隔区域具有较高的差异。序列比对和单核苷酸多态性（SNP）分析发现了一些
可以鉴定鼠尾草属物种的候选片段，如trnV-ndhC、trnQ-rps16、atpI-atpH、psbA-ycf3等基因间区和
ycf1、rpoC2、ndhF、matK、rpoB、rpoA、accD等基因。所有的结果——包括重复序列和SNP位点，
反向重复（IR）区域边界，以及系统发育分析——都表明，从遗传学角度来看，甘西鼠尾草和戟叶
鼠尾草是极其相似的。本文报道的两种鼠尾草的叶绿体基因组序列将为鼠尾草属药用植物的育种、
物种鉴定、系统进化和叶绿体基因工程研究奠定基础。
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1. 引言

鼠尾草属是唇形科的一个大属，在全世界约有1000
个物种；其中中国约有84种，主要分布在西南地区 [1]。
在这84种里，近30种被记载为药用植物 [2]。丹参是一

种具有代表性的中药[3]，对心脑血管疾病有显著疗效

[4,5]。《中国药典》表明，中药丹参的唯一来源是丹参

（Salvia miltiorrhiza）这种植物[6]。然而，许多其他鼠

尾草属植物具有与丹参相似的化学成分和相应的药理作

用，并且在民间和地方用药被当作丹参来使用。例如，
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甘西鼠尾草是一种多年生草本植物，广泛分布于中国西

南部[7]，它作为丹参的替代品已有至少300年历史。这

种植物在四川省还被当作秦艽的替代品。许多研究表

明，甘西鼠尾草与丹参具有相似的成分；但甘西鼠尾草

根中的脂溶性成分含量比丹参高数倍，具有很大的应用

价值[8–10]。戟叶鼠尾草又称“紫丹参”，主要分布于

云南大理，常被用作民间丹参。

叶绿体是绿色植物重要的细胞器，在自养光合作用

中起着关键的作用[12–14]。叶绿体基因组是细胞中典

型的环状多拷贝DNA分子[15,16]。植物叶绿体基因组

结构十分保守，一般可以分为四个片段，即两个反向重

复（IR）区（IRa和IRb），以及把IR区隔开的一个大的

单拷贝（LSC）区域和一个小的单拷贝（SSC）区域[17,18]。
不同物种叶绿体基因组的大小差异主要是由于IR区的

收缩或扩张造成的[19,20]。随着新测序技术的出现，测

序时间越来越短、成本越来越低；目前，已有超过2000

个叶绿体基因组在美国国家生物技术信息中心（NCBI）
上公布[21]。使用DNA条形码来区分亲缘关系较近的物

种和种下类群的方法由于基因片段短、系统发育信息数

量少而受到阻碍。因此，一些研究人员提出利用整个叶

绿体基因组作为物种鉴定的“超级条形码”[22]。此外

由于叶绿体转化技术的表达高效性、定点整合性和母体

遗传性，它已显示出相当大的遗传改良潜力[23–26]。
基因组数据，包括细胞器基因组数据，可以为中药

基原物种的研究提供分子基础。在之前的工作中，我

们研究了很多基因组序列[27–29]，包括丹参叶绿体全

基因组序列[30]，以及丹参核基因组的序列草图和分析

[31]。在本研究中，我们使用二代测序平台获得了甘西

鼠尾草和戟叶鼠尾草的叶绿体全基因组序列。然后，我

们将这两个叶绿体基因组与另外两种叶绿体基因组已公

布的鼠尾草属物种的叶绿体基因组的基因组结构、重复

序列和IR区长度方面进行了比较分析。最后，我们对

16种被子植物的叶绿体全基因组进行了系统发育分析。

这些工作为构建鼠尾草属物种的叶绿体基因组数据库提

供了额外的信息，将有助于鼠尾草属物种的鉴定，并为

其进化起源提供新的依据。

2. 结果

2.1. 叶绿体基因组结构

我们分别获得了约5.9×109 个和1.372×1010个甘西

鼠尾草和戟叶鼠尾草的原始数据，以及约5.2×109 个和

1.343×1010 个修整数据。两种鼠尾草——甘西鼠尾草（登

录号：MH603953）和戟叶鼠尾草（登录号：MH603954）
的叶绿体基因组组装结果已在NCBI上提交。二者的叶

绿体基因组总长度分别为151 319 bp和151 547 bp。两种

鼠尾草的叶绿体基因组都具有典型的四段式结构，与大

多数有花植物一样，由一对IR（50 982 bp和51 098 bp）
和两个单拷贝区（LSC：82 732 bp和82 853 bp；SSC：
17 605 bp和17 596 bp）组成，如图1和表1所示。

在4种鼠尾草序列中，甘西鼠尾草的叶绿体基因组

最短，而戟叶鼠尾草的叶绿体基因组长度在丹参和鼠

尾草之间。4个物种的叶绿体基因组长度从151 319到
53 995 bp不等，而LSC区长度从82 695到84 573 bp不等。

IR区的长度范围是50 982~51 832 bp，SSC区长度范围是

17 555~17 605 bp。甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草叶绿体基因

组的GC含量分别为37.96%和37.99%，IR区的GC含量

（43.11%和43.12%）高于LSC区（36.08%和36.12%）和

SSC区（31.88%和31.89%）。一般，IR区有4个高GC含

量的核糖体RNA（rRNA）基因[32]。甘西鼠尾草和戟

叶鼠尾草叶绿体基因组的AT含量高于GC；另外两种鼠

尾草和其他陆生植物的叶绿体基因组也是如此[33–36]。
在本研究中，我们在两种鼠尾草叶绿体基因组中

注释到134个基因，其中114个基因是独有的，包括80

个蛋白编码基因、30个转运RNA（tRNA）基因和4个
rRNA基因（图1和补充资料中的Table S1）。有18个基

因在IR区，包括7个蛋白编码基因、7个tRNA基因和4

个rRNA基因。LSC区共存在61个蛋白编码基因和22个
tRNA基因，SSC区有12个蛋白编码基因和1个tRNA基

因。1个ycf1假基因和1个rps19假基因位于两个IR边界

区域（补充材料中的Fig. S1）。
本研究中的两种鼠尾草叶绿体基因组中基因的数量

和类型与另外两种鼠尾草相同。4种鼠尾草叶绿体基因

组的编码序列（CDS）中的核苷酸组成有微小的差异 
（表2）。本研究中的两种鼠尾草CDS区，第一、第

二、第三密码子位点的GC含量分别为45.75% / 44.91%、

38.19% / 38.49%和30.32% / 30.89%（表2）。在另外两种

鼠尾草中，第一、第二、第三密码子位点的GC含量分别

是45.77% / 45.73%、38.21%/38.13%和30.38%/30.17%。

从4种鼠尾草的叶绿体基因组中可以看出，第三密码子

位点具有AT偏好性，这个特征在其他被子植物中也有

所体现[37–40]。
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甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草叶绿体基因组中共有87个
蛋白编码基因，分别有26 439个和26 432个密码子，而

丹参和鼠尾草分别有26 483个和26 485个密码子（补充

材料中的Table S2）。其中，在甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草

中使用最多的是编码异亮氨酸（Ile）的AUU（1096/1106），
使用最少的是编码半胱氨酸的UGC（76/114）。在另外

两个鼠尾草叶绿体基因组中，使用最多和最少的也分别

是AUU和UGC（1100/1102和70/71）。4种叶绿体基因

图1. 甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草叶绿体基因组的基因图谱。外圆内外的基因按照顶部内外灰色箭头的方向转录。基因按其生物学功能分为14组，
以不同颜色的方框显示。在内圆中，深灰色表示GC含量，浅灰色表示AT含量。

表1 4种鼠尾草叶绿体基因组碱基组成

Species
Total cp genome 
size (bp)

LSC region 
(bp)

IR region 
(bp)

SSC region 
(bp)

GC content 
(%)

GC content in 
LSC region (%)

GC content in IR 
region (%)

GC content in 
SSC region (%)

S. przewalskii 151 319 82 732 50 982 17 605 37.96 36.08 43.11 31.88

S. bulleyana 151 547 82 853 51 098 17 596 37.99 36.12 43.12 31.89

S. miltiorrhiza 151 328 82 695 51 078 17 555 36.20 36.20 43.10 32.00

S. japonica 153 995 84 573 51 832 17 590 36.24 36.24 43.03 31.67
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组的同义密码子相对使用度（RSCU）略有不同。除了

甲硫氨酸和色氨酸外，所有氨基酸都由多个密码子编译

（图2）。精氨酸（Arg）、亮氨酸（Leu）和丝氨酸（Ser）
有6个同义密码子；缬氨酸（Val）、脯氨酸（Pro）、苏

氨酸（Thr）、丙氨酸（Ala）和甘氨酸（Gly）有4个同

义密码子；Ile和终止密码子都有3个同义密码子；剩下

的每个氨基酸都有两个同义密码子。同义密码子通常只

在第三位点发生突变，从而减少有害突变。

内含子在基因表达调控中起着至关重要的作用，可

以增强外源基因在植物各部位上的表达，从而产生理

想的农艺性状[41,42]。在4个鼠尾草叶绿体基因组中共

观察到18个含有内含子的基因，其中15个含有1个内含

子，3个含有2个内含子。trnK-UUU基因的内含子最长，

并且包含matK基因。rps12基因的5'端位于LSC区，3'
端位于IR区，为反式剪接基因。除了ndhB基因（补充

材料中的Table S3）外，4种鼠尾草的其他外显子长度都

是保守的。

将4种鼠尾草的18个基因与其他4种同科物种——

欧薄荷、罗勒、紫苏、黄芩——进行比较。观察到8

个唇形科物种的叶绿体基因组的外显子长度存在微小

差异；部分基因仅在4种鼠尾草和欧薄荷中是保守的。

trnV-UAC、rpoC1和ycf3基因的内含子相位在8种唇形科

植物叶绿体基因组中是不同的。rps16基因的外显子长

度在4种鼠尾草中是特定的。此外，还观察到基因的内

含子长度比外显子长度差异更大，虽然一些基因的内含

子长度，如trnL-UAA 和rpl2，在除鼠尾草之外的3种鼠

尾草中都一样。

RNA编辑参与质体转录调控，这可以丰富蛋白多样

性[43–45]。本研究预测了4种鼠尾草叶绿体基因组的35

个基因的潜在RNA编辑位点。共预测了43个RNA编辑

位点；其中37个为这4个物种的共同位点（补充材料中

的Table S4）。在这35个基因中，有16个基因未检测到

潜在的RNA编辑位点，包括atpA、atpB、clpP、petD、

petG、petL、psaB、psaI、psbB、psbE、psbF、psbL、
rpl23、rpoC1、rps8和ycf3。rps16基因在鼠尾草中并未

检测到的潜在RNA编辑位点，但在其他3个种鼠尾草中

检测到一个RNA编辑位点。在43个潜在RNA编辑位点

中，11个位于密码子的首位，32个位于第二位，第三位

未发现潜在的RNA编辑位点，且碱基转换类型均为C到

T。这个结果与其他陆生植物相似[46,47]。从Ser到Leu

的氨基酸转化最频繁，而从Pro到Ser和Thr到Ile的转化

最少。表
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于ycf2编码区；4个存在于ycf3内含子区和rps12与trnV-
GAC的基因间隔区（IGS）之间，4个存在于rrn4.5和
rrn5的IGS中。在甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草中分别检

测到17个和21个串联重复（图3、补充材料中的Table 

2.2. 重复序列和简单重复序列标记（SSR）分析

利用REPuter进行重复序列分析，在两种鼠尾草

中发现了43个重复，包括21个正向重复和22个回文重

复（图3、补充材料中的Table S5）。大多数重复序列位

图2. 4种鼠尾草叶绿体基因组中CDS的密码子含量。横坐标表示20个氨基酸和终止子，纵坐标表示RSCU值。对于每种氨基酸，从左至右对应的
物种分别为：甘西鼠尾草、戟叶鼠尾草、丹参、鼠尾草。每个氨基酸的不同颜色对应于下面相同颜色的密码子。Asn：天冬酰胺；Asp：天门冬
氨酸；Cys：半胱氨酸；Gln：谷氨酰胺；Glu：谷氨酸；His：组氨酸；Lys：赖氨酸；Met：甲硫氨酸；Phe：苯丙氨酸；Trp：色氨酸；Tyr：酪
氨酸。

图3. 8个叶绿体基因组的重复序列分析。（a）8个叶绿体基因组的重复类型；（b）8个叶绿体基因组的串联重复；（c） 8个叶绿体基因组的正向重复；
（d）8个叶绿体基因组的回文重复。（a）中，不同的颜色表示不同的重复类型；在（b~d）中，不同的颜色表示不同的长度。纵坐标表示重复的次数；
在横坐标中，数字1~8表示如下：1为甘西鼠尾草，2为戟叶鼠尾草，3为丹参，4为鼠尾草，5为欧薄荷，6为罗勒，7为紫苏，8为黄芩。
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S6）。这些重复中约有一半位于ycf1和ycf2基因中，另一

半位于IGS区。两个最长的重复约长90 bp，存在于两种

鼠尾草的ycf2基因中。

对8种唇形科植物叶绿体基因组的重复序列进行对

比分析，发现甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草与其他叶绿体基

因组在重复类型上有相似之处，而鼠尾草则比另外几种

拥有更多的长片段重复。8种唇形科植物叶绿体基因组

的串联重复长度在10~30 bp之间，而正向和回文重复长

度大多在30~45 bp之间。

SSR广泛分布于基因组的不同位置[48]。叶绿体基

因组具有单亲遗传的特点，SSR在同一物种内具有较高

的变异水平。因此，叶绿体SSR作为分子标记被广泛应

用于遗传图谱构建、目标基因校准和定位等方面的研究

[49–51]。在甘西鼠尾草叶绿体基因组中共观察到178个
SSR，包括134个单核苷酸、35个二核苷酸、7个四核苷

酸和2个五核苷酸SSR；在戟叶鼠尾草叶绿体基因组中

共观察到177个SSR，包括136个单核苷酸、32个二核苷

酸和9个四核苷酸 SSR（图4、补充材料中的Table S7）。
SSR的主要类型是单核苷酸；绝大多数的单核苷酸SSR

都是A/T型SSR（132 129）。

对8个叶绿体基因组SSR的比较表明，8个叶绿体基

因组是相似的。在8个叶绿体基因组中，大部分SSR由

单核苷酸和二核苷酸重复单元构成。单核苷酸重复数量

从109（罗勒）到136（戟叶鼠尾草）不等，二核苷酸重

复数量从25（丹参）到39（紫苏）不等。而3次或以上

的寡核苷酸重复数量相对较少，但类型丰富（补充材料

中的Table S7）。

2.3. 同步比较和 SNP 分析

以带注释的甘西鼠尾草叶绿体基因组为参考，利

用mVISTA对甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草与另外两种鼠尾

草的叶绿体基因组进行配对比对（补充材料中的Table 

S2）。对4种鼠尾草叶绿体基因组和80个基因编码区的

变异位点进行分析（图5、补充材料中的Table S8）。对

4个叶绿体基因组的比对和单核苷酸多态性（SNP）分

析表明，IR区比LSC和SSC区更为保守，在后两个区域

中存在更多的变异。非编码区域比编码区域具有更多的

变异。在这些叶绿体基因组中，IGS具有更多的变异位

点，包括LSC区域的rps16-trnQ、trnG-trnS、atpH-atpI、
psbA-ycf3、ycf4-cenA、thrnV-ndhC，SSC区域的ycf1-
rps15、rpl32-trnL、ndhI-ndhG。在4个叶绿体基因组的

rpoC2、ndhF和ycf1基因的编码区域也发现了一些变异

位点。与鼠尾草相比，甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草与丹

参更为相似。

2.4. 系统发育分析

基于8种唇形科植物、4种茄科植物和另外3种菊目

植物的叶绿体基因组，使用最大似然（ML）法，以拟

南芥为外类群，构建系统发育树（图6）。在ML树中，

所有分支具有100%的自展值，并且4种鼠尾草形成一个

稳健的单系分支。甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草聚集在一个

末端分支，代表弧隔鼠尾草亚属。这8个唇形科植物都

聚集在一个单系类群中，并嵌套在芝麻（芝麻科）、旋

蒴苣苔（苦苣苔科）和木犀榄（橄榄科）的分支中。这

个结果与之前的报告的结果一致[30]。

图4. 8个叶绿体基因组的SSR分析。纵坐标表示SSR的数量。
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3. 方法

3.1. 植物材料和 DNA 提取

甘西鼠尾草采自云南省丽江市玉龙县，戟叶鼠尾草

采自云南省大理白族自治州宾川县乌龙坝村。甘西鼠

尾草的全基因组DNA是利用植物DNA提取试剂盒（德

国QIAGEN股份有限公司）从100 mg新鲜叶片中提取

的，而戟叶鼠尾草的全基因组DNA是利用改良的十六

烷基三甲基溴化铵（CTAB）法，从100 mg新鲜叶片中

提取的[52]。基因组DNA的质量和浓度用琼脂糖凝胶电

泳和NanoDrop 2000c分光光度计（美国赛默飞世尔科技

有限公司）进行评价。合格的DNA用于文库构建。用

Illumina HiSeq 1500平台（美国Illumina公司）测序。

3.2. 两种鼠尾草的组装与注释

从全基因组序列中提取叶绿体基因组。首先，使

用FastQC对原始数据（reads）进行评估，并使用

Trimmomatic进行裁剪，去除低质量碱基[Q < 30，Q = 

图5. 4个叶绿体基因组中SNP的数据。

图6.包含16种植物叶绿体基因组的ML系统发育树重建。拟南芥设为外类群。
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–10 lg P型误差，Q < 30意味着错误率< 0.001，长度< 
50]和接头序列[53,54]。接下来，以丹参（JX312195）
的叶绿体基因组作为参考序列，使用BLAST从修剪过

的数据中提取叶绿体基因组的数据[55]。最后，使用

SOAPdenovo将叶绿体的数据进行基因组组装[56]。通

过对不同k-mer（k-mer的意思是将数据分成含有k个碱

基的字符串，然后进行组装）值下重叠群（contig）的

长度和数量比较，发现k-mer大小分别为127和77时，

甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草的结果较好。这两个参数的

重叠群用于最终的组装。使用SSPACE和GapCloser获
得支架（scaffolds）并填充缺口（gap）[56,57]。使用

CPGAVAS进行叶绿体基因组注释[58]。从CPGAVAS获
得的注释结果要用Apollo对起始密码子、终止密码子和

内含子、外显子边界进行手动修正[59]。tRNAscanSE用

来识别tRNA基因[60]。使用OGDRAW得到这两种鼠尾

草叶绿体基因组的圈图[61]。利用MEGA6分析密码子

使用情况和叶绿体基因组特征[62]。使用预测RNA编辑

器PREP suite预测两个叶绿体基因组中基因编码蛋白的

RNA编辑位点[63]，其cut-off值为0.8。

3.3. 重复序列和 SSR 的表征

使用PERuter进行正向、反向和回文3种类型的重复

序列的检测，其中汉明距离设为3和最小重复长度设为

30 bp[64]。使用Tandem Repeats Finder分析串联重复序

列[65]。使用MISA[66]检测SSR，其阈值如下：单核苷

酸SSR有8个重复单位，二核苷酸和三核苷酸重复SSR
有4个重复单位，四核苷酸、五核苷酸和六核苷酸重复

SSR有3个重复单位[15]。

3.4. 基因组比较

在Shuffle-LAGAN模式下使用mVISTA[67]将甘西

鼠尾草和戟叶鼠尾草的叶绿体基因组与另外两种鼠尾草

叶绿体基因组进行比较（即丹参 [JX312195]和鼠尾草

[NC_035233]）。

3.5. 系统发育分析

从NCBI细胞器基因组和核苷酸资源数据库中下

载共14个叶绿体全基因组序列进行系统发育分析。用

MAFFT软件进行叶绿体基因组的比对，用MEGA6[68]
基于ML方法构建系统发育树。通过1000个进化树对分

重接（TBR）分支交换进行自展分析，并将拟南芥设为

外类群。

4. 讨论

4.1. 叶绿体基因组结构

在本研究中，我们首次报道了甘西鼠尾草和戟叶鼠

尾草的叶绿体全基因组。两个物种的叶绿体基因组长度

范围是151 319~151 547 bp，具有典型的四段式结构。这

两个叶绿体基因组共编码114个单基因，包括80个蛋白

编码基因、30个tRNA基因和4个rRNA基因。在这些基

因中，ycf2基因的CDS最大，而petN基因的CDS最小。

rps12基因的5'端位于LSC区域，3'端位于IR区，这种现

象在被子植物叶绿体基因组中比较常见。综上所述，甘

西鼠尾草和戟叶鼠尾草的叶绿体基因组结构、GC含量、

基因数量和类型、密码子的使用与另外两种鼠尾草的叶

绿体基因组相似。

4.2. 基因对照

某些基因，如matK-trnK、atpB-atpE、psbC-psbD
和rps3-rpl22，在8种唇形科植物叶绿体基因组中相互重

叠。通过重叠长度的比较可知，atpB-atpE、psbC-psbD
和rps3 - rpl22基因的重叠长度相同，而黄芩中rps3和
rpl22基因无重叠。在甘西鼠尾草、戟叶鼠尾草和丹参

中，matK基因长度（1563 bp）相同，但有12个变异位点。

matK基因的长度（1530 bp）在鼠尾草、欧薄荷和黄芩

中是相同的。matK基因在2009年被生命条码联盟选为

陆生植物条形码[69]。先前有研究发现，matK基因相较

于内部的转录间隔区（ITS）基因能更好地识别唇形科

的不同物种[70]。
这里，我们在8种唇形科植物中发现了两个不同的

ndhB基因类型；一个编码511个氨基酸，另一个编码

493个氨基酸。当根据丹参叶绿体基因组注释ndhB基因

外显子1的长度时，两种鼠尾草叶绿体基因组中的ndhB
基因外显子1的长度比丹参（JX312195）短54 bp，在丹

参的叶绿体基因组第8个碱基位置A取代了G。这一现

象导致终止子的出现，这与紫苏（NC_030756）ndhB基

因的情况一致。该位点经聚合酶链反应（PCR）被证实，

正向引物为AACAAACGAAAAGGAAACG，反向引物

为CTCCATAGGAACAATAGGG。先前研究报道，蕨类

ndhB基因的两个外显子具有独特的基因内拷贝数变异

模式[71]。虽然rps16基因在不同的豆科植物谱系中功能

缺失，但有报告显示，即使在异养条件下，rps16基因

也是必不可少的，但可以被核基因功能取代[72,73]。在

本研究中，我们发现该基因长度在4种鼠尾草叶绿体基
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因组中是保守的，且在该基因CDS中仅观察到3个变异

位点（补充材料中的Table S8）。

4.3. 属内差异

Hebert等[74]最早提出的DNA条形码技术，可以通

过ITS2、matK、psbA-trnH、rbcL等DNA序列进行物种

识别。然而，近缘种——特别是同一属中形态相近的物

种——鉴定仍然存在一些困难。因此，为这些物种找到

合适的DNA标记是至关重要的。叶绿体基因组与核基

因组相比进化较慢，因此常被用于系统发育研究和物

种鉴定[75]。本研究通过对4种鼠尾草叶绿体基因组的

配对比对和SNP分析发现，trnV-ndhC、trnQ-rps16、at-
pI-atpH、psbA-ycf3、ycf1、rpoC2、ndhF、matK、rpoB、
rpoA和accD基因的IGS中变异位点数量较多。因此，这

些区域可以作为新的候选片段来鉴定鼠尾草属物种。研

究显示，ycf1a或ycf1b是最易变的质体基因组区域，可

以作为陆生植物的核心条形码[76]。然而，这还需要更

多的鼠尾草叶绿体序列数据的支持，这一问题在未来的

研究中应该加以解决。

4.4. 4 种鼠尾草的亲缘关系

甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草都属于弧隔鼠尾草亚属，

而丹参属于荔枝草亚属。鼠尾草属于鼠尾草亚属。这种

遗传关系反映在系统发育树中，甘西鼠尾草和戟叶鼠尾

草聚集在一个终端分支上。在外观和特征方面，许多研

究表明甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草具有相似性[77,78]。成

分上，甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草含有丹参的大部分化学

成分，常被作为丹参的代替品；相比之下，鼠尾草只含

有部分与丹参相同的成分[79,80]。在系统发育树中，甘

西鼠尾草和戟叶鼠尾草先与丹参，然后与鼠尾草，形成

了一个稳健的单系分支。甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草基因

组之间共存在297个SNP位点；在甘西鼠尾草、戟叶鼠

尾草和丹参基因组之间，这个数据是785。而4种鼠尾

草叶绿体基因组间有4982个变异位点。从重复次数、重

复类型、IR区域边界、系统发育树等分析表明，甘西鼠

尾草和戟叶鼠尾草亲缘关系密切，与鼠尾草的亲缘关系

比与丹参的更远。

5. 结论

本文报道了我国西南地区长期以来被作为丹参替代

品的甘西鼠尾草和戟叶鼠尾草的叶绿体全基因组。我们

还将这两个叶绿体基因组与另外两种公布在NCBI上的

鼠尾草属物种的叶绿体基因组进行了比较。本文研究的

两种鼠尾草的基因序列和基因组结构与已公布的两种鼠

尾草叶绿体基因组相似。此外，将含有SSR的重复序列

与其他6个叶绿体基因组进行比较，发现了细微的区别。

变异位点、IR区域边界和系统发育分析结果表明，甘西

鼠尾草和戟叶鼠尾草之间，比与另两个物种之间的相似

度更大。本文的数据和分析可能为深入了解鼠尾草属内

各物种间的系统发育关系提供依据，且叶绿体全基因组

可能对今后的育种和进一步的生物学发现有帮助。
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