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摘　 要: 小檗科科尔切斯淫羊藿(Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ Ｆｉｓｃｈ. ｅｘ ＤＣ.)是分布于高加索地区的一种具有观赏和药

用价值的多年生草本植物ꎮ 本研究首次报道了科尔切斯淫羊藿的叶绿体全基因组序列ꎮ 结果显示: 科尔切斯淫

羊藿叶绿体基因组全长为 １５６ １５５ ｂｐꎬ ＧＣ 含量为 ３８􀆰８２％ꎻ 由一个大的单拷贝区(ＬＳＣꎬ ８９ ４２５ ｂｐ)、 一个小

的单拷贝区(ＳＳＣꎬ １６ ２８４ ｂｐ)和一对反向重复区( ＩＲａ 和 ＩＲｂꎬ ２５ ２２３ ｂｐ)组成ꎮ 叶绿体基因组包含 １１２ 个基

因ꎬ 其中蛋白质编码基因 ７８ 个ꎬ ｔＲＮＡ 基因 ３０ 个ꎬ ｒＲＮＡ 基因 ４ 个ꎮ 系统发育分析结果表明ꎬ Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ 亚

属的科尔切斯淫羊藿与 Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ 亚属的Ｍａｃｒｏｃｅｒａｓ 组最先聚为一支ꎬ 并与 Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ 亚属的 Ｄｉｐｈｙｌｌｏｎ 组形

成的一支分开ꎮ
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ｖａｌｕｅ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ａｎｄ ｓｈａｐｅ
ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｆｌｏｗｅｒｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ[１２] .

Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ ６２ ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ
Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍꎬ ５２ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｃｈｉ￣
ｎａ[１ꎬ １３] . Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆｌｏｗｅｒꎬ ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙꎬ
ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｉｓ ｃｏｍ￣
ｐｒｉｓｅｄ ｏｆ ｔｗｏ ｓｕｂｇｅｎｅｒａꎬ ｆｏｕｒ ｓｅｃｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｆｏｕｒ
ｓｅｒｉｅｓ[１４] . Ａｓ ａ ｍｅｍｂｅｒ ｏｆ ｓｕｂｇｅｎ. Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌ￣

ｌｕｍꎬ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ Ｆｉｓｃｈ. ｅｘ ＤＣ. ｉｓ ｅａｓｉｌｙ
ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｂｙ ａ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｔｓ ｌｅａｖｅｓ ｗｉｔｈ
ｆｉｖｅꎬ ｏｃｃａｓｉｏｎａｌｌｙ ｎｉｎｅꎬ ｃｏｎｓｐｉｃｕｏｕｓ ｙｅｌｌｏｗ
ｐｅｔａｌ ￣ ｌｉｋｅ ｉｎｎｅｒ ｓｅｐａｌｓ ａｎｄ ｍｉｎｕｔｅ ｂｒｏｗｎｉｓｈ
ｐｅｔａｌｓ[１４ꎬ １５] . Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙ￣
ｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ｔｈｅ ｓｕｂｇｅｎ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ａｎｄ ｓｕｂｇｅｎ.
Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ａｒｅ ｎｏｔ ｗｅｌｌ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ[１４] . Ｆｕｒｔｈｅｒ￣

ｍｏｒｅꎬ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｐｌａｎｔｓ ｈａｖｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｉｎｔｅｒ￣
ａｎｄ ｉｎｔｒａ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｎｄ
ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｍａｎｙ ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ｃｏｎｃｅｒｎｉｎｇ ｉｔｓ ｉｎｔｒａ￣
ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ.

Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｓ (ｃｐ)ꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｏｒｇａｎｅｌｌｅｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｅｌｌｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓꎬ ｃｏｎｔａｉｎ ａ
ｃｉｒｃｕｌａｒ ｄｏｕｂｌｅ￣ｓｔｒａｎｄｅｄ ｇｅｎｏｍｅ ｔｈａｔ ｉｓ ｍａｔｅｒ￣
ｎａｌｌｙ ｉｎｈｅｒｉｔｅｄ ｉｎ ｍｏｓｔ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｈａｓ
ｇｒｅａｔ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ. Ｐｌａｎｔ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅ￣
ｎｏｍｅｓ ｓｈｏｗ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
( ＩＲ) ｄｉｖｉｄｉｎｇ ｔｈｅ ｅｎｔｉｒｅ ｃｉｒｃｕｌａｒ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎｔｏ ａ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ (ＬＳＣ) ａｎｄ
ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ (ＳＳＣ) ｒｅｇｉｏｎ[１６] . Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅｓ ｅｎｃｏｄｅ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ １１０ ｔｏ １３０
ｇｅｎｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｐｈｏ￣
ｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅｓ[１７] . Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ａｒｅ
ｏｆ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｓｉｚｅ ｗｉｔｈ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎꎬ
ａｎｄ ｔｈｕｓ ａｒｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｓｅａｒｃｈ. Ｍｉｃ￣
ｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏ￣
ｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｃａｎ ｈｅｌｐ ｃｌａｒｉｆｙ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄｉｖｅｒ￣
ｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｓｉｍｐｌｅ￣ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ａｒｅ ａ ｓｉｍｐｌｅ ａｎｄ ｓｔａｂｌｅ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｉｎｔｒａ￣
ａｎｄ ｅｘｔｒａ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ[１８] . Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｅ.
ｐｉｎｎａｔｕｍ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｉｔｓ ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓ￣
ｔｉｃｓ. Ｔｈｉｓ ｉｓ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ ｏｆ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏ￣
ｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ａｎ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕ￣
ｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ ｒｅｇｉｏｎ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅ￣
ｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅ￣ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｔｏ ｐｒｏ￣
ｖｉｄｅ ｂａｓｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ
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ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１􀆰 １　 Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ
Ｆｏｒ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ

ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｄａｒｒｅｌｌ Ｐｒｏｂｓｔ’ ｓ Ｇａｒｄｅｎ Ｖｉｓｉｏｎ
Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍｓ ｏｆ Ｍａｓｓａｃｈｕｓｅｔｔｓꎬ Ａｍｅｒｉｃａ. Ａ ｖｏｕ￣
ｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ Ｙａｎｊｕｎ Ｚｈａｎｇ ６７９ (ＨＩＢ) ｗａｓ ｄｅ￣
ｐｏｓｉｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ Ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｏｆ Ｗｕｈａｎ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒ￣
ｄｅｎꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ (ＨＩＢ) . Ｗｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ５ ｇ ｏｆ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｓｔｏｒｅｄ
ｉｎ ａ ｄａｒｋ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｔ ４℃ ｆｏｒ ４８ ｈ. Ｉｎｉｔｉａｌ ｓｅｐａ￣
ｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ａｔ ４℃ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｏｍｉｃ
ＤＮＡ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｅ.
ｐｉｎｎａｔｕｍ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ＣＴＡＢ ｍｅｔｈｏｄ[１９] .
１􀆰 ２　 Ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ａｓｓｅｍｂｌｙꎬ ａｎｄ ａｎｎｏ￣
ｔａｔｉｏｎ

Ｔｈｅ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ ｐｌａｔｆｏｒｍ. Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ ｗｅｒｅ ａｓ￣
ｓｅｍｂｌｅｄ ｕｓｉｎｇ ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ ｖ１􀆰７􀆰２ａ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
Ｅ. ｋｏｒｅａｎｕｍ Ｎａｋａｉ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ( Ｇｅｎ￣
Ｂａｎｋ: ＮＣ＿ ０２９９４３) ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ[２０] . Ｔｈｅ ｃｈｌｏ￣
ｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＣＰＧＡＶＡＳ
ｖ２ꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｃａｒｅｆｕｌ ｍａｎｕａｌ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ[２１] . Ｔｈｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍ
ｗａｓ ｓｕｂｍｉｔｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ｄａｔａｂａｓｅ ｕｎｄｅｒ ａｃ￣
ｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ＭＷ４４６２４７. Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｆｉｌｅ ｉｎ
ＧｅｎＢａｎｋ ｆｏｒｍａｔ ｗａｓ ｉｍｐｏｒｔｅｄ ｉｎｔｏ Ｏｒｇａｎｅｌｌａｒ
Ｇｅｎｏｍｅ ＤＲＡＷ ( ｈｔｔｐ: / / ｏｇｄｒａｗ. ｍｐｉｍａｐｇｏｌｍ.
ｍｐｇ.ｄｅ / ) ｔｏ ｄｒａｗ ａ ｃｉｒｃｌｅ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ.
１􀆰 ３　 Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｇｅｎｏｍｅ
ｌｅｎｇｔｈꎬ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｂａｓｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ａｎｄ
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ Ｇｅｎｅｉｏｕｓ
ｖ９􀆰０􀆰２ ａｎｄ ＤＮＡＳｔａｒ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ ｖ７􀆰１[２２ꎬ ２３] . Ｒｅ￣
ｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ＳＳＲｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ
ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍ. ＲＥ￣
Ｐｕｔｅｒ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｓｅａｒｃｈ ｔｈｅ ｆｏｒｗａｒｄ ｒｅ￣
ｐｅａｔ (Ｆ)ꎬ ｒｅｖｅｒｓｅ ｒｅｐｅａｔ (Ｒ)ꎬ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ ｒｅ￣
ｐｅａｔ ( Ｃ )ꎬ ａｎｄ ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ ｒｅｐｅａｔ ( Ｐ ) ｓｅ￣

ｑｕｅｎｃｅｓ[２４] . Ｈａｍｍｉｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ ｓｅｔ ｔｏ ３ꎬ
ｍｉｎｉｍａｌ ｒｅｐｅａｔ ｓｉｚｅ ｗａｓ ｓｅｔ ｔｏ ３０ ｂｐꎬ ａｎｄ ｍａｘｉ￣
ｍｕｍ ｃｏｍｐｕｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ ｗａｓ ｓｅｔ ｔｏ ９０ ｂｐ. ＭｉＳＡ
(ＭＩｃｒｏＳＡｔｅｌｌｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｏｏｌ) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ
ｓｅａｒｃｈ ＳＳＲｓ[２５ꎬ ２６] . Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｒｅｐｅａｔ ｎｕｍｂｅｒ
ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓ ｏｆ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｔｒｉ￣
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ
ａｎｄ ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｔ ｔｏ １０ꎬ ５ꎬ ４ꎬ
３ꎬ ３ꎬ ａｎｄ ３ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
１􀆰 ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｕｓｉｎｇ
ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎ￣
ｎａｔｕｍꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ３２ ｒｅｐｏｒｔｅｄ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ
ａｎｄ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ Ｂｅｒｂｅｒｉｄａ￣
ｃｅａｅꎬ ｗｉｔｈ Ｒａｎｚａｎｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ (Ｔ. Ｉｔｏ ｅｘ Ｍａｘｉｍ.)
Ｔ. Ｉｔｏ ｕｓｅｄ ａｓ ａｎ ｏｕｔｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｅｒｅ ａｌｉｇｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ＭＡＦＦＴ ｖ７ ａｎｄ ａｄｊｕｓｔｅｄ
ｗｉｔｈ ＢｉｏＥｄｉｔ ｖ７􀆰０􀆰９[２７ꎬ ２８] . Ａ ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ
(ＭＬ) ｔｒｅｅ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒａｘｍｌＧＵＩ１􀆰５ｂ
ｖ８􀆰２􀆰１０[２９ꎬ ３０] . Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｃｌａｄｅ ｗａｓ ｓｅｔ
ｔｏ １０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ａｎｄ ｏｎｌｙ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗｉｔｈ ｂｏｏｔ￣
ｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ａｂｏｖｅ ７０％ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ
ｓｔｒｏｎｇｌｙ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｃｌａｄｅｓ[３１ꎬ ３２] . Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ｔｈａｔ ｓｕｐｐｏｒｔ ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ ａｒｅ ｏｐｅｎｌｙ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ ｕｎｄｅｒ ａｃ￣
ｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ＭＷ４４６２４７１. Ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ＢｉｏＰｒｏｊｅｃｔꎬ ＳＲＡꎬ ａｎｄ Ｂｉｏ￣Ｓａｍｐｌｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒｓ ａｒｅ ＰＲＪＮＡ７１５０３３ꎬ ＳＲＲ１３９８３９３５ꎬ ａｎｄ
ＳＡＭＮ１８３２３７５９ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ

２􀆰 １　 Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍ ｃｏｎ￣

ｔａｉｎｅｄ １５６ １５５ ｂｐ ｗｉｔｈ ａ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ３８􀆰８２％
ａｎｄ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ａ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ ( ＬＳＣ) ｒｅｇｉｏｎ
(８９ ４２５ ｂｐ) ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｏｐｙ (ＳＳＣ) ｒｅ￣
ｇｉｏｎ (１６ ２８４ ｂｐ)ꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｂｙ ａ
ｐａｉｒ ｏｆ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ( ＩＲａ
ａｎｄ ＩＲｂꎬ ２５ ２２３ ｂｐ ｅａｃｈ) (Ｆｉｇ􀆰１) . ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ
ｗａｓ ３７􀆰３３％ꎬ ３３􀆰２０％ꎬ ａｎｄ ４３􀆰２９％ ｉｎ ｔｈｅ ＬＳＣꎬ
ＳＳＣꎬ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ (Ｔａｂｌｅ １). ＧＣ
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Ribosomal proteins (SSU)
Ribosomal proteins (LSU)

Ribosomal RNAs

RNA polymerase

Transfer RNAs

Photosystem I
Photosystem II

NADH dehydrogenase

Cytochrome b/f complex
ATP synthase

RubisCO large subunit

Hypothetical chloroplast Reading frames (ycf)

ClpP matK,
Other genes

Epimedium pinnatum
Chloroplast genome

156 155 bp

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ

Ｔａｂｌｅ １　 ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ
ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ

Ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔｅ ｒｅｇｉｏｎ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％

ＬＳＣ ３７.３３

ＳＳＣ ３３.２０

ＩＲａ ４３.２９

ＩＲｂ ４３.２９

Ａｌｌ ３８.８２

ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎ ｔｈａｎ ｉｎ ｔｈｅ
ＬＳＣ ａｎｄ ＳＳＣ ｒｅｇｉｏｎｓ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ
ＲＮＡｓ ( ｒＲＮＡｓ) ｗｅｒｅ ａｌｌ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎ.

Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １１２ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ７８
ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ ３０ ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡ ( ｔＲＮＡ)
ｇｅｎｅｓꎬ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ( Ｔａｂｌｅ ２) . Ｔｈｅｒｅ
ｗｅｒｅ １６ ｄｏｕｂｌｅ￣ｃｏｐｙ ｇｅｎｅｓ ( ｎｄｈＢꎬ ｒｐｓ７ꎬ
ｒｐｓ１２ꎬ ｒｒｎ４􀆰５ꎬ ｒｒｎ５ꎬ ｒｒｎ１６ꎬ ｒｒｎ２３ꎬ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣꎬ
ｔｒｎＩ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵꎬ
ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣꎬ ａｎｄ ｙｃｆ２) ｉｎ
ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ. Ｏｎｅ ｓｐｌｉｔ ｇｅｎｅ ( ｒｐｌ２３) ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ａｔ

ｔｈｅ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ＬＳＣ ａｎｄ ＩＲｂ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ｗｉｔｈ
２７６ ｂｐ ｉｎ ｔｈｅ ＬＳＣ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ３３ ｂｐ ｉｎ ｔｈｅ ＩＲｂ ｒｅ￣
ｇｉｏｎ. Ｔｈｅ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｓｅｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＰｓｂＣ￣ｐｓｂＤꎬ
ａｔｐＥ￣ａｔｐＢꎬ ａｎｄ ｒｐｓ３￣ｒｐｌ２２ ｗｅｒｅ ５３ꎬ ４ ａｎｄ
１６ ｂｐꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｉｎｔｒｏｎ￣ｅｘｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｎｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ
( ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤꎬ ｒｐｌ２ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ
ａｔｐＦꎬ ｎｄｈＡꎬ ａｎｄ ｎｄｈＢ) ａｎｄ ｓｉｘ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ
( ｔｒｎＫ￣ＵＵＵꎬ ｔｒｎＧ￣ＵＣＣꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣꎬ
ｔｒｎＩ￣ＧＡＵꎬ ａｎｄ ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ) ｈａｄ ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎬ ｗｈｉｌｅ
ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｓ (ｙｃｆ ３ꎬ ｃｌｐＰꎬ ａｎｄ ｒｐｓ１２) ｃｏｎｔａｉｎｅｄ
ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓ.
２􀆰 ２　 Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ ８９ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍ. Ｎｏ ｒｅ￣
ｖｅｒｓｅ ｏｒ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ ｒｅｐｅａｔｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｇｅｎｏｍｅꎬ ｂｕｔ ４４ ｆｏｒｗａｒｄ ａｎｄ ４５ ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ ｒｅ￣
ｐｅａｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ. Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｒｅｐｅａｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３１ － １３１ ｂｐꎬ ｔｈｏｕｇｈ
ｍｏｓｔ ｗｅｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ３０ － ５０ ｂｐ (Ｔａｂｌｅ ３) .
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Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ

Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ｇｅｎｅ ｇｒｏｕｐ Ｎａｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅ

Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ (ＳＳＵ) ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ７ꎬ ｒｐｓ８ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ１２ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ１５ꎬ ｒｐｓ１６ꎬ
ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１９

Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ (ＬＳＵ) ｒｐｌ２ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ ｒｐｌ３３ꎬ ｒｐｌ３６ꎬ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ ｒｒｎ４.５ꎬ ｒｒｎ５ꎬ ｒｒｎ１６ꎬ ｒｒｎ２３
ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２

Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵ
ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎＧ￣ＵＣＣꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧꎬ ｔｒｎＩ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＩ￣ＧＡＵꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵꎬ
ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡꎬ ｔｒｎＬ￣ＣＡＡꎬ ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ
ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ
ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣꎬ ｔｒｎＶ￣ＵＡＣꎬ ｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ ｔｒｎＹ￣ＧＵＡ

Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ ｐｓａＡꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＪ

Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＣꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＦꎬ ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＫꎬ
ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＺ

ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＢꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＪꎬ
ｎｄｈＫ

Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤꎬ ｐｅｔＧꎬ ｐｅｔＬꎬ ｐｅｔＮ
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａｔｐＡꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＦꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＩ
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｂｃＬ

Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

Ｍａｔｕｒａｓｅ ｍａｔＫ

Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ Ｒｅａｄｉｎｇ
ｆｒａｍｅｓ (ｙｃｆ) ｙｃｆ１ꎬ ｙｃｆ２ꎬ ｙｃｆ４ꎬ ｙｃｆ３

ｐｒｏｔｅａｓｅ ｃｌｐＰ

Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｅｍＡ

Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ａｃｃＤ

Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ ｃｃｓＡ

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ Ａｍｏｕｎｔ

３０ － ５０ ７２
５１ － ７０ ８
７１ － ９０ ３
９１ － １１０ ４
１１１ － １３０ ０

>１３０ ２

Ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ ８９ ＳＳＲｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ １０ ｉｎ
ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｏｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｆｏｕｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＳＲｓꎬ ｉｎｃｌｕ￣
ｄｉｎｇ ７１ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓꎬ ｓｅｖｅｎ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓꎬ
ｆｉｖｅ ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓꎬ ａｎｄ ｓｉｘ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ. Ｍｏｓｔ
ＳＳＲｓ ｗｅｒｅ ａ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ａ － Ｔ ｏｒ Ｔ － Ａ
(Ｆｉｇ􀆰２) .
２􀆰 ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ＭＬ ｔｒｅｅ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ
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Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＳＲ ｍｏｔｉｆｓ

３５ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｉｔｈ Ｒ. ｊａｐｏｎｉｃａ ａｓ ａｎ ｏｕｔｇｒｏｕｐ
(Ｆｉｇ􀆰３) . Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｅ.
ｐｉｎｎａｔｕｍ ｏｆ ｓｕｂｇｅｎ. Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ｗａｓ ｓｅｐａｒａ￣
ｔｅｄ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｕｂｇｅｎ.
Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ. Ａｌｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｕｂｇｅｎ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ
ｗｅｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ａ ｃｌａｄｅ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｓｕｐｐｏｒｔꎬ

３４　 第 １ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 于淑霞等: 小檗科科尔切斯淫羊藿叶绿体全基因组研究(英文)
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　 　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｂｏｖｅ ｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ.

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ３５ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｗｉｔｈ Ｒａｎｚａｎｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ ａｓ ａｎ ｏｕｔｇｒｏｕｐ

ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ａ ｃｌａｄｅ ｗｉｔｈ Ｅ. ｋｏｒｅａｎｕｍ ｏｆ ｓｅｃｔ.
Ｍａｃ￣ｒｏｃｅｒａｓ ａｎｄ ａ ｃｌａｄｅ ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆ ｓｅｃｔ. Ｄｉｐｈｙｌｌｏｎ. Ｔｈｅ ｔｗｏ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ
Ｂｅｒｂｅｒｉｄａｃｅａｅ ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ａｌｌ Ｅｐｉｍｅ￣
ｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ.

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｆｏｒ ａｎ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ ｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ Ｅ. ｐｉｎｎａｔｕｍ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄꎬ ｗｉｔｈ ａ ｔｙｐｉ￣
ｃａｌ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｇｅｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｇｅｎｅ
ｏｒｄｅｒꎬ ＩＲ￣ｂｏｕｎｄａｒｉｅｓꎬ ｂａｓｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ａｎｄ

ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ
ｗｉｔｈ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｒｅｐｏｒｔｅｄ Ｅｐｉ￣
ｍｅｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ[１３ꎬ １５] . Ａ －Ｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ
ＳＳＲｓ ｗａｓ ７７􀆰５％ꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅ Ａ －Ｔ
ｂｏｎｄ ｈａｓ ｏｎｅ ｌｅｓｓ ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｂｏｎｄ ｔｈａｎ ｔｈｅ Ｇ －Ｃ
ｂｏｎｄ ａｎｄ ｉｓ ｅａｓｉｅｒ ｔｏ ｄｉｓｃｏｎｎｅｃｔ[３３] . Ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｅ￣
ｎｏｍｅｓꎬ ＳＳＲ ｓｉｔｅｓ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｖａｒｉａｂｌｅ ａｎｄ ｃａｎ ｂｅ
ｕｓｅｄ ａｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ.

Ｔｈｅ ｕｐｄａｔｅｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ Ｅｐｉｍｅ￣
ｄｉｕｍ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌꎬ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌꎬ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ.
Ｎｏｔａｂｌｙꎬ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｗａｓ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｓｕｂｇｅｎ.
Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ａｎｄ ｓｕｂｇｅｎ. Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍꎬ ｗｉｔｈ ｓｕｂ￣
ｇｅｎ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｓｅｒ. Ｃａｍｐａｎｕｌａｔａｅꎬ
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ｓｅｒ. Ｄａｖｉｄｉａｎａｅꎬ ｓｅｒ. Ｂｒａｃｈｙｃｅｒａｅꎬ ａｎｄ ｓｅｒ. Ｄｏｌｉ￣
ｃｈｏｃｅｒａｅ[１４] . Ｓｕｂｇｅｎ. Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ｉｓ ｒｅｃｏｇ￣
ｎｉｚｅｄ ｂｙ ｉｔｓ ｌｅａｆｌｅｓｓ ｆｌｏｗｅｒ￣ｓｔａｌｋ ａｎｄ ｓｕｂｇｅｎ. Ｅｐｉ￣
ｍｅｄｉｕｍ ｉｓ ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｂｙ ｉｔｓ ｃａｕｌｉｎｅ ｌｅａｖｅｓ[１４ꎬ １５] .
Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ( ＩＴＳ )ꎬ
ｔｒｎＫ￣ｍａｔＫ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ａｔｐＢ￣ｒｂｃＬ ｓｐａｃｅｒ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＡＦＬＰ) ｄａｔａꎬ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙ ｓｕｐｐｏｒｔ ｓｕｂ￣
ｇｅｎ. Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｅｒｉｅｓ ａｓ ｆｉｖｅ
ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｂｒａｎｃｈｅｓꎻ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｓｕｂｇｅｎ. Ｒｈｉ￣
ｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ａｎｄ ｓｕｂｇｅｎ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ａｒｅ ｎｏｔ ｗｅｌｌ
ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ[３４－３６] . Ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ａｓｓｅｍ￣
ｂｌｅｄ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｓｕｂｇｅｎ. Ｒｈｉ￣
ｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ａｎｄ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｅｐｉ￣
ｍｅｄｉｕｍ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ａｎｄ ｐｒｅｖｉｏｕｓ
ｓｔｕｄｉｅｓ[１３ꎬ １５] . Ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ
ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ａ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ
ｓｕｐｐｏｒｔ. Ｉｎ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍꎬ ｓｅｃｔ. Ｍａｃｒｏｃｅｒａｓ ｏｆ ｓｕｂ￣
ｇｅｎ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｗａｓ ｍｏｓｔ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｓｕｂ￣
ｇｅｎ. Ｒｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍꎬ ｎｏｔ ｗｉｔｈ ｓｅｃｔ. Ｄｉｐｈｙｌｌｏｎ ｏｆ
ｓｕｂｇｅｎ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ.

Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｃｔ.
Ｐｏｌｙｐｈｙｌｌｏｎ ａｎｄ ｓｅｃｔ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｂｅｅｎ
ｒｅｐｏｒｔｅｄꎬ ａｎｄ ｏｕｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｏｖｅｒ
ａｌｌ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓｅｃｔｉｏｎｓ. Ｔｈｕｓꎬ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｃｈｌｏｒｏ￣
ｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ａｒｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｃｏｎ￣
ｎｅｃｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ａｎｄ ｉｍ￣
ｐｒｏｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ:
[ １ ] 　 Ｙｉｎｇ ＴＳꎬ Ｂｏｕｆｆｏｒｄ ＤＥꎬ Ｂｒａｃｈ ＡＲ. Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ Ｌ. [Ｍ] / / Ｗｕ

ＺＹꎬ Ｒａｖｅｎ ＰＨꎬ Ｈｏｎｇ ＤＹꎬ ｅｄｓ. Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ: Ｖｏｌ. １９.
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