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锡金海棠叶绿体基因组结构及密码子偏好性分析
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摘　要　为研究锡金海棠叶绿体基因组结构、明确其叶绿体基因组密码子使用模式,通过 NOVOPlasty、geＧ
neious和codonW 等软件,组装出锡金海棠叶绿体基因组,在注释后分析叶绿体基因组结构,并筛选出５３条蛋

白编码序列(CDS)用于密码子偏好性分析.结果表明,锡金海棠叶绿体基因组全长１６００８８bp,GC含量为

３６．６％;不同碱基位置 GC含量分别为 GC１(４６．９８％)＞GC２(３９．４６％)＞GC３(２８．３０％),表明其密码子末位碱基

偏向以 A/U结尾;中性图分析表明 GC１２与 GC３未有明显相关性,即密码子第１、２位碱基与第３位碱基存在

一定差异;根据ENCＧplot和PR２Ｇplot分析,影响密码子偏好性的主要因素是自然选择;最后确定 UUG、CUU
和 AUU等１４个密码子为锡金海棠叶绿体基因组的最优密码子.研究结果对今后研究锡金海棠亲缘关系、系
统发育、物种鉴定提供了数据支持,对优化目标基因、种源的鉴定及异源表达基因的改造和系统发育分析提供

了理论依据.
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Abstract　InordertostudythechloroplastgenomestructureofMalussikkimensisanddeterminetheusepatternof
itschloroplastgenomecodon,thechloroplastgenomeofMalussikkimensiswasassembledusingNOVOPlasty,GeＧ
neiousandcodonWsoftware,andthechloroplastgenomestructurewasanalyzedafterannotation．The５３protein
codingsequences(CDS)werescreenedforcodonbiasanalysis．Theresultsshowedthatthechloroplastgenomeof
Malussikkimensiswas１６００８８bpwithGCcontentof３６．６％．TheGCcontentsofdifferentbasepositionswereGC１
(４６．９８％)＞GC２(３９．４６％)＞GC３(２８．３０％),indicatingthattheircodonterminalbaseswerebiasedtoendwithA/

U．NeutralityplotanalysisshowednonesignificantcorrelationbetweenGC１２andGC３,thatis,thereweresome
differencesbetweenthefirstandsecondbasesofthecodonandthethirdbase．ENCＧplotanalysisandPR２ＧplotanalＧ

ysisshowthatcodonpreferenceismainlyaffectedbynaturalselection．Finally,１４codons,includingUUG,CUU
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andAUU,wereidentifiedastheoptimalcodonsforthechloroplastgenomeofMalussikkimensis．Theresultsof
thisstudywillprovidedatasupportforfuturestudiesonthekinship,phylogeny,andspeciesidentificationofMalus
sikkimensis,andprovideatheoreticalbasisforoptimizingtargetgenes,seedidentification,andheterologousexpresＧ
siongenemodification．
Keywords　malussikkimensis;chloroplastgenome;codonpreference

０　引言

叶绿体是植物进行光合作用的细胞器,为植物生活提供能量,叶绿体基因组(cpDNA)通常大小为１１０~
１７０kb[１].叶绿体基因组在进行物种鉴定与亲缘关系分析时通常有以下优势:其基因组较小、序列简单,较易通

过测序组装后获得;同时其基因序列高度保守、且属于母系遗传,使得叶绿体基因组适用于亲缘关系与系统发

育分析[２].目前NCBI数据库中的叶绿体基因组数据不断被补充,包括但不限于苹果属(Malus)[３]、蕨麻属

(Argentina)[４]、淫羊藿属(Epimedium)[５]等属内植物,这也从侧面表明叶绿体基因组的广泛应用.
蛋白质由氨基酸组成,２０种氨基酸又由６１个密码子和３个终止密码子所编码[６],编码同一种氨基酸的密

码子为同义密码子.在蛋白质翻译的过程中,尽管几种不同密码子可以编码同种氨基酸,但是会出现某一氨基

酸频繁被同一密码子编码的现象,即密码子偏好性[７],而不同密码子会对基因的功能及表达产生影响[８].不同

物种叶绿体基因组密码子偏好性具有差异,一般基因表达越强,其密码子偏好性也越强,反之其偏好性则低[９].
此前研究表明,密码子偏好性主要通过自然选择与突变来进行平衡[１０],因此对密码子偏好性的研究在基因组水

平,如分子进化等方面具有重要意义.现已在云南油杉(keteleeriaevelyniana)[１１]、澳洲坚果光壳种(Macadamia
integrifolia)[１２]、菠萝(Ananascomosus)[１３]、睡莲属(Nymphaea)[１４]等多种植物中展开密码子偏好性分析.

锡金海棠(Malussikkimensis)是苹果属(Malus)植物,属于蔷薇科(Rosaceae)苹果亚科(Subfam．Maloideae
Weber),主要分布于我国云南、四川西部及西藏地区.锡金海棠在«中国珍稀濒危植物名录»中被列为国家二级

保护物种,同时还被IUCN(国家自然保护联盟)分别评为易危物种,以及被«中国物种红色名录»收录[１５].梁国

鲁[１６]对锡金海棠进行带型分析后发现其以着丝粒带(C)为主,华利源[１７]在染色体层面进行核型分析后发现锡

金海棠染色体数目为６８条,为四倍体.到目前锡金海棠叶绿体基因组结构及密码子偏好性的研究还未见报

道,因此,本文对锡金海棠的叶绿体基因组结构及密码子偏好性进行分析,筛选出最优密码子,为今后对锡金海

棠叶绿体基因组、系统发育研究及开发应用提供科学依据和理论参考.

１　材料和方法

１．１　材料数据获取

从NCBI数据库中下载锡金海棠(M．sikkimensis)原始测序数据,SRR登录号为SRR１５６９１１９２.通过 NOＧ
VOPlasty４．３．１[１８]组装,PGA注释后获得其叶绿体全基因组.

１．２　叶绿体基因组特征分析

将所获数据导入geneious２０２１．２．２[１９],根据注释结果,统计锡金海棠(M．sikkimensis)的蛋白编码基因

(CDS)数目、tRNA数目、rRNA数目以及GC含量.利用Chloroplot软件绘制其叶绿体基因组物理图谱.

１．３　密码子偏好性分析

使用geneious２０２１．２．２筛选出５３条长度大于３００bp的CDS序列.通过在线软件CUSP(http:∥emboss．
toulouse．inra．fr/cgiＧbin/emboss/cusp)统计各基因密码子的第１位(GC１)、第二位(GC２)及第三位(GC３)的 GC
含量.使用codonW(http:∥codonw．sourceforge．Net)获得 GC含量、相对同义密码子使用度(RelativeSynonyＧ
mousCodonUsage,RSCU)以及有效密码子数(EffectiveNumberofCodon,ENC).当RSCU值大于１时,表明

密码子使用频率较其他密码子高,为高频密码子,并且偏好性强,反之偏好性则弱;当RSCU值等于１时,该密

码子无偏好性[２０].最终结果使用Excel和SPSS进行统计分析.

以GC３为横坐标、GC１２为纵坐标进行中性绘图分析,散点图中的每一个点均代表一个基因,当其沿对角

线分布时则代表碱基未有显著差异,此时的偏好性是由基因突变所导致,反之则是由选择压力所导致[１１].以
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GC３为横坐标、ENC值为纵坐标做ENCＧplot绘图分析,并以公式ENC＝２＋GC３＋２９/[GC３２＋(１ＧGC３)２]绘制

ENC期望值标准曲线.该标准曲线代表在没有自然选择时的ENC值[１２].以G３/(G３＋C３)为横坐标、A３/(A３

＋T３)为纵坐标进行PR２Ｇplot分析,其平面中心代表密码子无偏倚情况出现,即A＝T,C＝G[１３].

为确定锡金海棠(M．sikkimensis)的最优密码子,根据５３条CDS序列的ENC值,提取最低１０％与最高值

１０％的基因,分别建立高、低表达基因库,计算出二者的ΔRSCU值,当ΔRSCU≥０．０８时的密码子被定义为高表达优

越密码子,若该密码子同时为高频密码子,则将其定义为最优密码子[２１].

２　结果与分析

２．１　叶绿体基因组基本特征

通过对锡金海棠组装后分析,其cpDNA呈典型的环状四分体结构,包括两个反向重复区(IRA和IRB,

２６３５８bp),一个大单拷贝区(LSC,８８１８８bp)和一个小单拷贝区(SSC,１９１８４bp),全长为１６００８８bp,总的GC
含量为３６．６％(图１).注释结果显示,锡金海棠叶绿体基因组含有１３２个基因,包括８７个蛋白编码基因,３７个

tRNA基因以及８个rRNA基因,其中有重复基因１８个(７个为蛋白编码基因,７个为tRNA基因,４个为rRNA
基因).

图１　锡金海棠叶绿体基因组物理图谱

２．２　密码子偏好性分析

２．２．１　密码子组成分析.通过CodonW 分析锡金海棠５３条CDS序列的GC含量及ENC值(表１)发现,其叶绿

体基因组各基因 GC含量平均为３８．２５％,其中第一位碱基 GC平均含量为４６．９８％、第二位 GC平均含量为

３９．４６％、第三位GC平均含量为２８．３０％.GC３平均含量最低,这表明第三位碱基更倾向于以A/U结尾.

ENC值可以用于衡量同义密码子的偏好程度,取值范围通常在２０~６１之间,以ENC值为４５作为分界点,

８９ 　 聊 城 大 学 学 报(自 然 科 学 版) 第１卷



大于４５说明密码子偏好性低,反之则说明其偏好性较高.锡金海棠ENC值取值范围为３４．３０~５６．３９,平均值

为４７．５１,且５３条CDS序列中存在４１条ENC值大于４５,表明锡金海棠的密码子偏好性偏弱.
表１　锡金海棠叶绿体基因组５３个CDS密码子的GC含量及ENC值

基因 GC１ GC２ GC３ GC ENC 基因 GC１ GC２ GC３ GC ENC

accD ３９．２３％ ３５．５７％ ２８．６６％ ３４．４９％ ４５．６３ psbB ５４．８１％ ４６．３７％ ３０．２６％ ４３．８１％ ４８．３０

atpA ５４．７２％ ４０．３５％ ２５．７９％ ４０．２９％ ４６．９１ psbC ５３．５９％ ４６．２０％ ３２．９１％ ４４．２３％ ４７．０７

atpB ５７．４０％ ４２．８０％ ２６．５７％ ４２．２６％ ４５．６２ psbD ５１．９８％ ４３．２２％ ３３．０５％ ４２．７５％ ４６．２３

atpE ５０．７５％ ４０．３０％ ２９．８５％ ４０．３０％ ４８．６２ rbcL ５８．１９％ ４３．４９％ ２７．７３％ ４３．１４％ ４６．８２

atpF ４５．９５％ ３４．０５％ ３４．５９％ ３８．２０％ ４５．９６ rpl２ ５１．２７％ ４７．６４％ ３１．６４％ ４３．５２％ ５３．２３

atpI ４９．１９％ ３６．６９％ ２８．２３％ ３８．０４％ ４８．５８ rpl１４ ５５．２８％ ３８．２１％ ２８．４６％ ４０．６５％ ４８．０７

ccsA ３４．１６％ ３６．６５％ ２５．４７％ ３２．０９％ ４６．６７ rpl１６ ５０．００％ ５４．４１％ ２５．７４％ ４３．３８％ ３４．３０

cemA ３７．３９％ ２８．７０％ ３０．４３％ ３２．１７％ ４９．５４ rpl２０ ３８．１４％ ４０．６８％ ２３．７３％ ３４．１８％ ４３．９８

clpP ５５．８４％ ３８．０７％ ２９．４４％ ４１．１２％ ５５．６５ rpl２２ ４１．５５％ ３５．２１％ ２８．１７％ ３４．９８％ ５０．７３

matK ３９．４１％ ３０．３０％ ２７．１３％ ３２．２８％ ４８．３１ rpoA ４５．４８％ ３０．７２％ ２６．５１％ ３４．２４％ ４９．７０

ndhA ４３．９６％ ３７．６４％ ２３．６３％ ３５．０７％ ４４．５９ rpoB ５０．３３％ ３８．０７％ ２８．２５％ ３８．８８％ ４８．４３

ndhB ４１．６８％ ３９．３３％ ３１．３１％ ３７．４４％ ４８．４４ rpoC１ ５０．１５％ ３８．１２％ ２８．１５％ ３８．８１％ ５０．１６

ndhC ４７．１１％ ３３．８８％ ２５．６２％ ３５．５４％ ５０．６９ rpoC２ ４５．２７％ ３７．４８％ ２８．７５％ ３７．１７％ ５０．５３

ndhD ４０．５２％ ３８．１２％ ２８．９４％ ３５．８６％ ４７．２６ rps２ ４４．３０％ ４２．１９％ ２９．１１％ ３８．５４％ ５０．７１

ndhE ３９．２２％ ３４．３１％ ３１．３７％ ３４．９７％ ５１．８３ rps３ ４８．８６％ ３２．８８％ ２３．７４％ ３５．１６％ ４８．７２

ndhF ３７．５０％ ３５．７７％ ２２．２１％ ３１．８３％ ４３．７１ rps４ ５１．９８％ ３７．１３％ ２８．２２％ ３９．１１％ ４９．９８

ndhG ４３．５０％ ３２．２０％ ２９．３８％ ３５．０３％ ５０．０４ rps７ ５２．５６％ ４４．８７％ ２３．７２％ ４０．３８％ ４４．１１

ndhH ５１．０２％ ３６．０４％ ２８．６８％ ３８．５８％ ４９．９９ rps８ ４０．７４％ ３９．２６％ ２２．２２％ ３４．０７％ ３５．７４

ndhI ４３．７１％ ３５．９３％ ２５．１５％ ３４．９３％ ４９．３６ rps１１ ５１．８０％ ５６．１２％ ２５．１８％ ４４．３６％ ４９．９２

ndhJ ５０．９４％ ３７．７４％ ２８．９３％ ３９．２０％ ５１．８９ rps１２ ５１．６１％ ４７．５８％ ２９．０３％ ４２．７４％ ４３．２６

ndhK ４５．３７％ ４６．７０％ ２５．１１％ ３９．０６％ ４７．４４ rps１４ ４３．５６％ ４９．５０％ ３２．６７％ ４１．９１％ ３９．４６

petA ５４．５２％ ３６．１４％ ３２．４０％ ４１．０２％ ４９．８６ rps１８ ３７．５０％ ４４．２３％ ２３．０８％ ３４．９４％ ３９．１０

petB ４９．０７％ ４１．６７％ ３０．５６％ ４０．４３％ ４４．３９ ycf１ ３５．３２％ ２８．１９％ ２４．７９％ ２９．４３％ ４６．３２

petD ５０．９３％ ３８．５１％ ２６．０９％ ３８．５１％ ４２．０７ ycf２ ４１．５８％ ３４．１７％ ３６．５８％ ３７．４４％ ５２．７３

psaA ５２．８６％ ４３．４１％ ３２．０９％ ４２．７９％ ５１．４６ ycf３ ４７．３４％ ３７．８７％ ２９．５９％ ３８．２６％ ５６．３９

psaB ４８．９８％ ４２．９９％ ３０．４８％ ４０．８２％ ４８．３０ ycf４ ４２．１６％ ４０．５４％ ２９．１９％ ３７．３０％ ５０．１４

psbA ４９．７２％ ４２．９４％ ３１．３６％ ４１．３４％ ４１．２４ 平均值 ４６．９８％ ３９．４６％ ２８．３０％ ３８．２５％ ４７．５１

　　对密码子GC含量、ENC值进行相关性分析后发现(表２),GC１、GC２、GC３均与 GC呈极显著相关,GC１与

GC２也呈极显著相关,但GC１、GC２均为表现出与GC３的显著相关性.这表明密码子第３位碱基组成有差异,
锡金海棠密码子偏好性受自然选择影响较大.而ENC值与 GC２、GC３呈极显著相关关系,表明密码子第２、３
位对偏好性有一定影响.

表２　锡金海棠密码子的GC含量及各参数相关性分析

因素 　GC１ GC２ GC３ GC

GC２ ０．４４１∗∗ Ｇ Ｇ Ｇ

GC３ ０．２２２ 　０．０２２　 Ｇ Ｇ

GC ０．８５０∗∗ 　０．７７５∗∗ ０．４２４∗∗ Ｇ

ENC ０．１４８ －０．３６１∗∗ ０．３７５∗∗ ０．００２

注:∗∗表示在０．０１水平相关性极显著;∗表示在０．０５水平相关性显著.
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进一步对锡金海棠５３条CDS序列的密码子(除甲硫氨酸与色氨酸)进行 RSCU分析后显示(表３),有２９
个密码子的RSCU值大于１．００,其中１５个以 U结尾,１３个以A结尾,１个以G结尾,这表明更多密码子偏好以

A和 U结尾.
表３　锡金海棠叶绿体基因组氨基酸相对同义密码子使用度

氨基酸 密码子 数目 相对密码子使用度 氨基酸 密码子 数目 相对密码子使用度

Phe UUU ８９９ １．３０ Tyr UAU ７５１ １．６１

UUC ４８９ ０．７０ UAC １８０ ０．３９

Leu UUA ８３６ １．９４ His CAU ４６４ １．５４

UUG ５３５ １．２４ CAC １３７ ０．４６

CUU ５５５ １．２９ Gln CAA ６８４ １．５３

CUC １６１ ０．３７ CAG ２１１ ０．４７

CUA ３３７ ０．７８ Asn AAU ９３０ １．５２

CUG １６２ ０．３８ AAC ２９０ ０．４８

Ile AUU １０３２ １．４６ Lys AAA ９８１ １．４９

AUC ４０７ ０．５８ AAG ３３３ ０．５１

AUA ６７８ ０．９６ Asp GAU ８５２ １．６２

Val GUU ４８５ １．４６ GAC １９８ ０．３８

GUC １４１ ０．４３ Glu GAA ９６８ １．４８

GUA ５１０ １．５４ GAG ３４２ ０．５２

GUG １９０ ０．５７ Cys UGU ２０５ １．４７

Ser UCU ５２８ １．６８ UGC ７４ ０．５３

UCC ３０８ ０．９８ Arg CGU ３１６ １．２８

UCA ３７１ １．１８ CGC １０６ ０．４３

UCG １８２ ０．５８ CGA ３３６ １．３６

Pro CCU ３８７ １．５４ CGG １１５ ０．４６

CCC １９３ ０．７７ Ser AGU ３７９ １．２０

CCA ２９１ １．１６ AGC １２０ ０．３８

CCG １３６ ０．５４ Arg AGA ４５３ １．８３

Thr ACU ４９７ １．５９ AGG １５８ ０．６４

ACC ２３０ ０．７４ Gly GGU ５４１ １．３０

ACA ３８８ １．２４ GGC １７８ ０．４３

ACG １３５ ０．４３ GGA ６７４ １．６２

Ala GCU ５９７ １．８４ GGG ２６９ ０．６５

GCC ２０３ ０．６２ Ter UAA ３４ １．７６

GCA ３６４ １．１２ UAG １４ ０．７２

GCG １３６ ０．４２ UGA １０ ０．５２

图２　锡金海棠叶绿体基因组中性绘图分析

　　　
图３　锡金海棠叶绿体基因的 ENCＧplot分析
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２．２．２　中性绘图分析.中性绘图分析(图２)表明,锡金海棠密码子GC１２的值介于０．３１７６~０．５３９６之间,GC３
的值介于０．２２２１~０．３６５８之间.其相关系数为０．１４６８,未呈现显著相关性,回归系数为０．０２１５,表明GC１２与

GC３未有明显相关性,密码子第１、２位碱基与第３位碱基存在一定差异,说明自然选择对锡金海棠叶绿体基因

密码子偏好有较大影响.

２．２．３　ENCＧplot绘图分析.ENCＧplot绘图分析(图３)显示,部分基因的实际ENC值与预期ENC值趋于一致,

但也有部分基因的实际ENC值偏离标准曲线,位于标准曲线下方.为比较实际ENC值与预期ENC值之间的

差异,计算ENC比值并得到以下结果(表４).ENC值在－０．０５~０．０５区间内的基因有２３个,在－０．０５~０．０５区

间外的基因有３０个,这表明大部分基因与预期ENC值存在一定差异,表明锡金海棠叶绿体基因密码子偏好更

受自然选择影响.
表４　ENC比值频数分布

组限 组中值 频数 频率

－０．１５~－０．０５ －０．１ ２ ０．０４

－０．０５~０．０５ ０．０ ２３ ０．４３

０．０５~０．１５ ０．１ ２０ ０．３８

０．１５~０．２５ ０．２ ６ ０．１１

０．２５~０．３５ ０．３ ２ ０．０４

合计 ５３ １

２．２．４　PR２Ｇplot分析.通过PR２Ｇplot分析编码基因中密码子A、G 和T、C 的使用频率关系.结果如图４所示,

锡金海棠叶绿体基因多数分布于右下象限,这表明密码子碱基的使用频率有差异且T＞A、G＞C,这也说明锡

金海棠密码子偏好性不仅受自然选择影响,同时也可能受其他因素影响.

图４　锡金海棠叶绿体基因的PR２Ｇplot分析

２．２．５　最优密码子的确定.通过分析锡金海棠叶绿体基因

组氨基酸相对同义密码子使用度,有２９个密码子RSCU值

大于１,被确定为高频密码子.结合表５,筛选出２２个

ΔRSCU≥０．０８的密码子,被定为高表达密码子,其中以A结

尾的密码子有５个,以 U结尾的密码子有８个,以C结尾的

密码子有６个,以 G结尾的密码子有３个.当密码子满足

RSCU＞１且ΔRSCU≥０．０８条件时,我们将其确定为最优密

码子.通过结合表３与表５分析,共确定１４个最优密码子,

分别为 UAU、UUG、CUU、CAA、AUU、GUU、GAA、UCU、

CGU、CGA、AGA、GGU、ACA、GCU,其中有８个以 U结尾,

有５个以A结尾,１个以G结尾.

３　结论与讨论

　　cpDNA较小、结构保守,易于测序和组装,同时叶绿体属于单亲遗传,其基因组包含丰富的核苷酸信息,因

此通常被认为是研究植物进化关系、系统发育的理想模型.密码子在基因组与蛋白质的联系中有重要作用,在

物种进化过程中,其通常会形成特有的使用模式,因此不同物种的密码子在使用偏性方面存在一定差异.密码

子的第３位具有兼并性特点,通常第３位碱基所受到的选择压力较前两位碱基要小,因此,分析密码子的第３位

碱基对研究密码子偏好性具有重要意义.

本研究通过对锡金海棠的cpDNA结构和密码子使用模式进行分析,发现锡金海棠叶绿体基因组呈环状四

分体结构,包括两个反向重复区(IRA和IRB)、一个大单拷贝区(LSC)和一个小单拷贝区(SSC),叶绿体基因组

大小为１６００８８bp,GC含量为３６．６％.锡金海棠共含有１３２个基因,包括８７个蛋白编码基因,３７个tRNA基因

和８个rRNA基因.
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表５　锡金海棠叶绿体基因组最优密码子的确定

AA 密码子
高表达基因 低表达基因

数量 RSCU 数量 RSCU
ΔRSCU AA 密码子

高表达基因 低表达基因

数量 RSCU 数量 RSCU
ΔRSCU

Phe UUU １８ １．４２ １００ １．４０ ０．０２ Tyr UAU∗ １８ １．８０ ９７ １．５７ ０．２３

UUC ２１ ０．５８ ８４ ０．６０ －０．０２ UAC ６ ０．２０ ２５ ０．４３ －０．２３

Leu UUA ２２ １．７４ ６５ ２．０５ －０．３１ His CAU １０ ０．８８ ６８ １．６１ －０．７３

UUG∗ １７ １．４１ ７７ １．１５ ０．２６ CAC∗∗ ８ ０．７２ １６ ０．３９ ０．３３

CUU∗∗∗ １８ ２．２０ ７５ １．２４ ０．９６ Gln CAA∗∗ ２１ １．８７ ８３ １．４３ ０．４４

CUC ０ ０．００ ２８ ０．３６ －０．３６ CAG １ ０．１３ ３５ ０．５７ －０．４４

CUA １１ ０．６１ ４１ ０．６１ ０　 Asn AAU ２６ １．４０ １３４ １．５７ －０．１７

CUG １ ０．０４ ２８ ０．５９ －０．５５ AAC∗ １３ ０．６０ ４３ ０．４３ ０．１７

Ile AUU∗ ３５ １．３４ ９７ １．１８ ０．１６ Lys AAA ３３ １．３７ １２２ １．５４ －０．１７

AUC １５ ０．４６ ５９ ０．６２ －０．１６ AAG ６ ０．２３ ６１ ０．４６ －０．２３

AUA ２５ １．２１ ８７ １．２０ ０．０１ Asp GAU ８ ０．６９ １４３ １．７１ －１．０２

Met AUG ２６ １．００ ６８ １．００ ０ GAC∗∗∗ ８ １．３１ ３０ ０．２９ １．０２

Val GUU∗∗∗ ２１ ２．０１ ４１ １．２７ ０．７４ Glu GAA∗ ３３ １．５０ １１６ １．３６ ０．１４

GUC １ ０．１１ ２２ ０．５９ －０．４８ GAG １０ ０．５０ ６２ ０．６４ －０．１４

GUA １７ ０．９８ ３７ １．４９ －０．５１ Cys UGU ４ １．００ ２５ １．１７ －０．１７

GUG ２ ０．３０ ２３ ０．６５ －０．３５ UGC ２ ０．６０ １３ ０．８３ －０．２３

Ser UCU∗∗∗ ２６ ２．３０ ７２ １．６１ ０．６９ Trp UGG １６ ０．８０ ５６ １．００ －０．２０

UCC ７ ０．５２ ５４ １．０３ －０．５１ Arg CGU∗ １７ １．２９ ２８ １．１４ ０．１５

UCA ５ ０．４７ ６０ ０．９７ －０．５ CGC∗ ８ ０．５８ １４ ０．３８ ０．２０

UCG ５ ０．５６ ３２ ０．５９ －０．０３ CGA∗ ２２ １．５５ ４４ １．２８ ０．２７

Pro CCU １８ １．６２ ４７ １．８３ －０．２１ CGG ４ ０．２８ ２３ ０．５５ －０．２７

CCC ５ ０．６０ ２３ ０．６１ －０．０１ Ser AGU １４ １．２４ ４４ １．５４ －０．３

CCA ９ １．０６ ３５ １．０２ ０．０４ AGC∗∗∗ １１ ０．９１ １５ ０．２６ ０．６５

CCG∗ ５ ０．７２ ２０ ０．５４ ０．１８ Arg AGA∗ ２９ ２．０２ ６５ １．７４ ０．２８

Thr ACU １６ １．２１ ３８ １．１５ ０．０６ AGG ４ ０．２８ ３５ ０．９１ －０．６３

ACC∗∗∗ １３ １．４６ ２５ ０．８８ ０．５８ Gly GGU∗∗∗ ３３ １．５１ ４２ ０．９９ ０．５２

ACA∗ １０ １．３３ ４２ １．１９ ０．１４ GGC ５ ０．２３ １５ ０．４９ －０．２６

ACG ０ ０．００ ２０ ０．７８ －０．７８ GGA ２０ １．５２ ７５ １．９１ －０．３９

Ala GCU∗∗∗ ３９ ２．６８ ４６ １．５５ １．１３ GGG∗ ７ ０．７５ ３４ ０．６１ ０．１４

GCC ２ ０．０５ ２１ ０．８８ －０．８３ Ter UAA ３ １．８０ ３ １．８０ ０　

GCA １５ １．１２ ３２ １．０９ ０．０３ UAG １ ０．６０ １ ０．６０ ０　

GCG ３ ０．１６ １３ ０．４７ －０．３１ UGA １ ０．６０ １ ０．６０ ０　

　　注:∗:ΔRSCU≥０．０８;∗∗:ΔRSCU ≥０．３;∗∗∗:ΔRSCU ≥０．５,加下划线为最优密码.

在密码子偏好性方面,发现锡金海棠叶绿体基因组密码子第３位碱基的GC３含量为２８．３０％,远低于 GC１
和GC２,即GC１(４６．９８％)＞GC２(３９．４６％)＞GC３(２８．３０％),这与西藏凹乳芹(VicatiathibeticadeBoiss)[２２]、滇楸

(CatalpafargesiiBur．f．duclouxii)[２３]植物一致,说明不同物种密码子的使用特征具有相似性.中性绘图分析显

示,GC１２与GC３未有明显相关性,说明自然选择对其偏性影响更大,这与大山樱(Prunussargentii)[２４]所得结

果一致.在PR２Ｇplot分析中发现碱基使用频率T＞A、G＞C,这表明基因在受到选择影响的同时还受到其他

因素作用,这与杧果(Mangiferaindica)[２５]叶绿体基因组碱基使用频率一致.在ENCＧplot分析结果中显示,有
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３０个基因的ENC频数比值在－０．０５~０．０５区间之外,说明锡金海棠的密码子偏好性的产生更受由自然选择影

响.结合锡金海棠叶绿体基因组最优密码子分析,最终确定 UAU、UUG、CUU、CAA、AUU、GUU、GAA、

UCU、CGU、CGA、AGA、GGU、ACA、GCU共１４个密码子为锡金海棠叶绿体基因组的最优密码子.

本研究发现其叶绿体基因组结构与大多数被子植物的结构一致,在对密码子偏好性进行分析后发现,锡金

海棠密码子偏好性的产生主要受自然选择影响,同时也筛选出锡金海棠叶绿体最优密码子.叶绿体基因组数

据对今后研究锡金海棠亲缘关系、系统发育、物种鉴定提供了数据支持,此后可通过结合属内其它物种叶绿体

基因组数据构建系统发育树,分析锡金海棠在属内种间的亲缘关系与系统发育关系.最优密码子的确定也为

优化目标基因、种源鉴定以及异源表达基因改造提供了理论依据.
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