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射干叶绿体基因组结构、序列特征与系统发育分析6 
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摘  要：目的  以射干 Belamcanda chinensis 为材料，在测序、组装获得叶绿体基因组的基础上，明确其结构、序列特征及

系统发育关系。方法  利用 PE150 双末端策略进行建库测序，用 NOVOPlasty 组装完整的叶绿体基因组，经 PCR 验证边

界，借助生物信息学工具进行序列分析和系统发育研究。结果  射干的叶绿体基因组全长为 153 816 bp，大单拷贝区、反

向重复区和小单拷贝区的长度分别为 83 143、26 214、18 245 bp。射干叶绿体基因组共有 133 个基因，编码基因、tRNA 和

rRNA 的数量分别为 92、38 和 8；ycf1 有 2 个拷贝，其中一个为假基因。系统发育分析结果表明，7 种植物叶绿体基因组

在发育树上可分为 4 组，射干与同为鸢尾科的溪荪聚为一组，支持率达 100%。结论  射干叶绿体基因组的组装、序列分

析和系统发育分析，为该药用植物的遗传结构和遗传多样性研究奠定了基础。 
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Abstract: Objective  To confirm the genome structure, sequence characteristics, and phylogenetic relationship by sequencing and 

assembling the chloroplast genome of a medicinal plant Belamcanda chinensis. Methods  A PE150 strategy was applied to 

construct library. The complete chloroplast genome was generated using NOVOPlasty, followed by PCR confirmation of the borders, 

and sequence analysis, as well as phylogenetic study was conducted by bioinformatic tools. Results  The full-length chloroplast 

genome was 153 816 bp in length, with a large single copy of 83 143 bp, an inverted repeat of 26 214 bp, and a small single copy of 

18 245 bp. The B. chinensis chloroplast genome consisted of 133 genes, including 92 protein-coding genes, 38 tRNAs, and 8 rRNAs, 

respectively. There were two ycf1 genes, one of which was a pseudogene. Phylogenetic evolution analysis results indicated that the 

seven chloroplast genomes can be divided into four groups, B. chinensis and Iris sanguine from Iridaceae were found to cluster in the 

same clade, with a support rate of 100%. Conclusion  Assembly, sequence analysis and phylogenetic evolution of B. chinensis 

chloroplast genome provides an insight into studies on both genetic structure and genetic diversity. 
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射干 Belamcanda chinensis (L.) Redouté为鸢尾

科（Iridaceae）射干属多年生草本植物，具结节状

的根状茎，叶片剑形，花橙红色，花瓣上散生紫褐

色斑点，分布于我国的吉林、山东、安徽、江苏、

浙江和福建等 20 多个省份[1]。射干分布广泛，是

一种十分常见的药用植物，有着悠久的栽培和药用

历史；射干的主要药用部位为其根状茎，它富含酚

类化合物，尤其是类黄酮和异黄酮类物质，如射干
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苷、白射干素、鸢尾黄素和野鸢尾苷等[2]。射干具

有清热解毒、散结消炎和利咽消肿等功效，可用于

治疗扁桃腺炎、喉痹咽痛和腰痛等[3-5]。射干叶形

优美、花色亮丽、花期较长，具有较好的观赏价

值，常用于盆栽、庭院美化或药草园片植等，是一

种观赏和药用兼用植物[6]。近年来，有关射干的研

究主要集中在栽培技术、组培快繁、病虫害防治、

化学成分、药理作用和转录组等方面[7-11]。 

叶绿体是绿色植物进行光合作用和能量转换

的细胞器，它将太阳能转换为化学能，用于物质

积累和植物的生长发育[12]。叶绿体在植物逆境防

御中也起着十分重要的作用，在不良环境下，产

生 大量的活性氧（ reactive oxygen species ，

ROS），ROS 作为一种调控基因表达水平的信号

分子，促使植物产生新的适应 [13-14]。叶绿体基因

组以双链环状形式存在于叶绿体中，被子植物的

叶绿体基因组大小为 120～170  kb，测序和组装

比核基因组容易[15]。随着测序技术的快速发展及

测序费用的降低，越来越多的叶绿体基因组得以

注释，目前已有 1000 多种植物完成叶绿体基因组

的测序，它们在遗传多样性、基因组进化、基因

水平转移、系统发育分析和群体遗传学等方面得

到了应用[16-18]。目前，有关射干叶绿体基因组的

测序、组装和注释等研究未见报道。本研究以射

干叶片 DNA 为材料，在利用高通量测序的基础

上拼接叶绿体基因组，明确其序列特征、基因组

结构及与近缘特种间的系统发育关系，为后续开

展遗传多样性和群体遗传学研究奠定基础。 

1  材料与仪器 

1.1  材料 

射干叶片采自浙江舟山东福山岛，伴生植物有

山菅 Dianella ensifolia (L.) DC.、小茄 Lysimachia 

japonica Thunb.、藓状景天 Sedum polytrichoides 

Hemsl.和滨海前胡 Peucedanum japonicum Thunb.等。

采集健康叶片，装入样品袋后带回实验室备用。 

1.2  仪器 

艾本德 Eppendorf 移液枪；超净工作台（苏州安

泰空气技术有限公司）；ThinkPad P52 移动工作站；

伯乐 C1000 型 PCR 仪（Bio-Rad 公司，美国）；

Covaris 超声波DNA 破碎仪（Chromatin Shearing，美

国）；Illumina HiSeq X Ten测序仪；北京六一DYY-12

型电泳仪及电泳槽（北京市六一仪器厂）；伯乐 Gel 

Doc XR+凝胶成像系统（Bio-Rad公司，美国）。 

2  方法 

2.1  DNA 的提取和文库构建 

在无菌研砵中加入适量液氮，用研棒将叶片磨

成细粉末，再利用十六烷基三甲基溴化铵

（Cetyltrimethylammonium bromide，CTAB）方法

提取基因组 DNA，经电泳检测后用于构建文库。

用超声波破碎仪将基因组 DNA 片段化，经末端修

复、添加 A 尾、两端加测序接头、产物纯化及

PCR 扩增等过程，完成文库的构建。 

2.2  高通量测序 

采 用 双 端 （ paired-end ， PE ） 策 略 ， 用

Illumina HiSeq X Ten 高通量测序仪进行测序，读

长为 2×150 bp，共获得 3.55 G 原始数据。利用

NGS QC Toolkit v2.3.3 对原始数据进行过滤，去除

接头和低质量的序列[19]。最终共得到 11 814 172

条 clean reads，Q20 值达 97.53%，Q30为 92.73%，

序列质量较高，可用于后续的拼接和注释。 

2.3  叶绿体基因组的拼接和注释 

叶绿体基因组的拼接在 ThinkPad P52 移动工

作站上进行，拼接采用 NOVOPlasty 程序[20]。利用

在 线 工 具 DOGMA （ dual organellar genoMe 

annotator）对序列进行基因注释，网址为 http:// 

dogma.ccbb.utexas.edu/，起始和终止密码子通过手

工方式进行调整 [21] 。 tRNA 用 tRNAscan-SE

（ http:// www.lowelab.ucsc.edu/tRNAscan-SE/ ） 和

ARAGORN 预 测 [22-23] 。 OGDRAW （ organellar 

genome draw）用于生成叶绿体基因组圈图，网址

为 http://www. ogdraw. mpimp-golm.mpg.de[24]。 

2.4  边界序列的 PCR 克隆和测序验证 

叶绿体基因组的 4 个边界采用 PCR 方法进行

鉴定，根据拼接的草图，共设计了 4 对引物，分别

是 YGUP1：5’-GGGCGAACCAAAAAGAATGAT- 

G-3’ 、 YGDN1 ： 5’-CTTTTGTAGCCAATCATTTAT- 

CGGG-3’ ； YGUP2 ： 5’-GGTTATGGAAGAAGG- 

AACCGAGAA-3’、YGDN2： 5’-GCTATTTCCTC-

TGCTTGTATTGGT-3’ ； YGUP3 ： 5’-CTATTTTA- 

CGTCTTTGCGCGC-3’、YGDN3：5’-CCGAGCT- 

CGGGTTATGGAAG-3’；YGUP4：5’-CTGTAGA- 

CCCACGGAAAAATGT-3’ 、 YGDN4 ： 5’-GGTA- 

GAGCCGGATCGAAGT-3’。 

Eppendorf 管中，依次加入 15 μL ddH2O、2.0 

μL 10×缓冲液、0.4 μL dNTPs（10 mmol/L）、0.3 

μL 的上游引物（20 μmol/L）、0.3 μL 下游引物



 中草药 2021 年 7 月 第 52 卷 第 13 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2021 July Vol. 52 No. 13 ·4041· 

   

（20 μmol/L）、1.0 μL DNA 模板（50 ng/μL）和

0.5 μL Taq DNA 聚合酶（2 U/μL）。PCR 反应在

伯乐 C1000 型 PCR 仪上进行，程序为：94 ℃变

性 5 min ； 32 个 循环 中， 94 ℃、 30 s ，

54.3 ℃、45 s，72 ℃、100 s，共 32 个循环。

PCR 产物经电泳、割胶、回收和纯化后，将其与

p-GEM T-easy 载体（Promega）连接，置于 4 ℃

过夜。把连接产物导入大肠杆菌 DH5α 感受态细

胞，经 PCR 检测后，各取 3 份菌液测序。 

2.5  系统发育分析 

从 NCBI 数据库中下载 6 条叶绿体基因组的序

列，它们分别来自溪荪 Iris sanguinea Donn ex Horn.

（KT626943）、龙须菜 Asparagus schoberioides Kunth

（KX790361）、蔻第百子莲 Agapanthus coddii F. M. 

Leight （KX790363）、惠普尔丝兰 Hesperoyucca 

whipple (Torr.) Trel.、鹿葱 Lycoris squamigera Maxim.

（ NC_040164 ） 和 马 褂 木 Liriodendron chinense 

(Hemsl.) Sargent.（KU170538）。其中的溪荪为鸢尾

科 植 物 ； 蔻 第 百 子 莲 和 鹿 葱 属 石 蒜 科

（Amaryllidaceae）；龙须菜和惠普尔丝兰为百合科

（Liliaceae）植物；而外类群马褂木隶属木兰科

（Magnoliaceae）。 

利用 Geneious 11.1.5 内置的 Find repeats 工

具预测叶绿体基因组的反向重复（ inverted 

repeat， IR）序列、大单拷贝区（ large single 

copy ， LSC ） 和 小 单 拷 贝 区 （ small single 

copy，SSC），并用 EXCEL 计算各自的 GC 值。

Geneious 11.1.5 软件中的 MAFFT 7.388 程序用

于叶绿体基因组的多重比对，导出的比对序列

用 PhyML-SMS （ Smart Model Selection in 

PhyML）在线工具获得最佳替代模型，最后生成

最大似然（maximum likelihood，ML）树[25-26]。

利用 Mega X 软件构建最大简约（maximum 

parsimony）树，自举检测值为 1000。 

3  结果与分析 

3.1  叶绿体基因组的边界验证 

利用 NOVOPlasty 对射干叶片 DNA 的 Clean 

reads 进行拼接，并通过 PCR 手段对 4 个边界进行

克隆和测序验证。电泳结果表明，4 对引物均能扩

增出单 1 条带，PCR 产物分别位于 800、1300、

1800、1300 bp 处，大小与预期一致（图 1）。序列

测定结果表明，4 条序列的长度分别为 812、

1328、1859、1325 bp，碱基排列与组装完成的叶 

 

M-Marker  1～4-LSC/IRb、IRB/SSC、SSC/IRa 和 IRa/LSC 边界

序列 

M-Marker  1—4-boundary sequences of LSC/IRb、 IRb/SSC、

SSC/IRa and IRa/LSC 

图 1  PCR 产物的凝胶电泳 

Fig. 1  Gel electrophoresis of PCR products 

绿体基因组边界序列完全一致。 

3.2  叶绿体基因组的特点 

射干叶绿体基因组全长为 153 816 bp，具有

一个典型的四分体结构，即分别由 LSC、SSC、

IRa 和 IRb 4 个部分组成（图 2）。LSC 与 SSC 的

大小为 83 143 bp 和 18 245 bp，IRa 和 IRb 长度均

为 26 214 bp（表 1）。利用 Excel 计算 GC 值，结果

表明，反向重复区的 GC 值最大，达 43.0%，LSC 次

之，为 36.0%，而 SSC 的 GC 值最小，仅 31.4%；射

干整个叶绿体基因组的 GC 值为 37.8%。 

3.3  叶绿体基因的组成和特点 

射干叶绿体基因组上共有 133 个基因，包括

38 个转运 RNA（ tRNA）、 8 个核糖体 RNA

（rRNA）、14 个核糖体蛋白小亚基基因、11 个核

糖体蛋白大亚基基因、4 个 RNA 聚合酶基因、

12 个 NADH 脱氢酶亚基基因、20 个光系统 I/光

系统 II 亚基基因、6 个细胞色素 b/f 复合物亚基

基因和 6 个 ATP 合成酶亚基基因等。另有 7 个

未知功能基因，它们是 ycf1、 ycf2、 ycf3 和

ycf4，除 ycf3 外，其它各有 2 份拷贝。 

rRNA 基因中，4.5rrn、5rrn、16rrn 和 23rrn

各有 2 份拷贝，分别位于 2 个反向重复区域，4 种

rRNA 的长度分别为 103、121、1491、2810 bp。

tRNA 中，trnA-UGC、trnI-GAU、trnH-GUG、trnI-

CAU、trnL-CAA、trnR-ACG、trnN-GUU 和 trnV-

GAC 各有 2 份拷贝，其余 tRNA 均只有一个。具

有 2 份拷贝的基因还有 rps7、rpl2、rpl23、ndhB、

ycf4 和 ycf2 基因等，ycf1 也有 2 份拷贝，但其中 1

个为假基因（表 2）。 

M    1     2     3     4 

2000 bp 
1600 bp 
1000 bp 
750 bp 
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内圈深色部分为 GC 含量 

The darker gray area in inner circle is GC contents 

图 2  射干叶绿体基因组图谱 

Fig. 2  Map of B. chinensis chloroplast genome 

表 1  射干叶绿体基因组的碱基组成 

Table 1  Base composition of chloroplast genome in B. chinensis 

区域 A/% T/% C/% G/% 长度/bp GC/% 

LSC 31.3 32.7 18.5 17.5  83 143 36.0 

SSC 34.2 34.4 16.7 14.8  18 245 31.4 

IRa/IRb 28.5 28.4 22.3 20.8  26 214 43.0 

合计 30.7 31.5 19.3 18.5 153 816 37.8 

射干叶绿体基因组中，大部分基因没有内含子，少

部分具 1～2 个内含子。ycf3、rps12 和 clpP 基因

有 2 个内含子， trnA-UGC 、 trnG-UCC 、 trnI-

GAU 、 trnV-UAC 、 rpl2 、 rpl16 、 rps16 、 trnK-

UUU、trnL-UAA、rpoC1、ndhA、ndhB、atpF 和

petB 具 1 个内含子（表 2）。 

3.4  基因组特征比较分析 

从 NCBI 下载了溪荪、龙须菜、蔻第百子莲、惠

普尔丝兰、马褂木和鹿葱 6 种植物的叶绿体基因组，

它们的全长分别为 152 408、156 875、157 055、

157 832、159 429 和 158 459 bp。马褂木叶绿体基因

组的 GC 值最大，为 39.2%，溪荪次之，为 38.0%，

蔻第百子莲的 GC 值最小，仅 37.5%（表 3）。马褂

木的 LSC 和 SSC 最长，分别为 87 766、18 997 bp，

但它的 IR 较短，为 26 333 bp。蔻第百子莲的 IR 最

长，长度为 26 869 bp，鹿葱次之，为 26 764 bp，而

溪荪的 IR 最短，仅 26 026 bp。 

射干与其他 6 种植物的 LSC/IRb、IRb/SSC、

SSC/IRa 和 IRa/LSC 边界及基因分布如图 3 所示，基

因在边界的排列情况基本相同。除马褂木外，

LSC/IRb 边界两侧分布有 rpl22 和 rps19 基因，而马褂

木 LSC/IRb 两侧为 rps19 和 rpl2 基因。ycf1 和 ndhF

基因位于 IRb/SSC 的边界，7 种植物在该位置的 ycf1

基因全长为 899～1112 bp，显著短于正常的 ycf1 基

因，它们均为假基因。另一个 ycf1 位于 SSC/IRa 交界

处，长度为 5276～5489 bp，均为正常基因。马褂木

IRa/LSC 边界两侧分布有 rpl2 和 trnH 基因，而其他 6

种植物在该处为 rps19 和 psbA 基因。
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表 2  射干叶绿体基因组的基因 

Table 2  Genes harbored in chloroplast genome of B. chinensis 

基因类别 基因名称 数量 

转运 RNA trnA-UGC（×2）*、trnC-GCA、trnD-GUC、trnE-UUC、trnF-GAA、trnfM-

CAU、 trnG-GCC、 trnG-UCC*、 trnH-GUG（×2）、 trnI-CAU（×2）、

trnI-GAU（×2） *、 trnK-UUU*、 trnL-CAA（×2）、 trnL-UAA*、 trnL-

UAG、trnM-CAU、trnN-GUU（×2）、trnP-UGG、trnQ-UUG、trnR-ACG

（×2）、trnR-UCU、trnS-GCU、trnS-GGA、trnS-UGA、trnT-GGU、trnT-

UGU、trnV-GAC（×2）、trnV-UAC*、trnW-CCA、trnY-GUA 

38 

核糖体 RNA rrn4.5（×2）、rrn5（×2）、rrn16（×2）、rrn23（×2） 8 

核糖体蛋白小亚基 rps2、rps3、rps4、rps7（×2）、rps8、rps11、rps12**、rps14、rps15、

rps16*、rps18、rps19（×2） 

14 

核糖体蛋白大亚基 rpl2（×2）*、rpl14、rpl16*、rpl20、rpl22、rpl23（×2）、rpl32、rpl33、

rpl36 

11 

RNA 聚合酶 rpoA、rpoB、rpoC1*、rpoC2 4 

NADH 脱氢酶亚基 ndhA*、ndhB（×2）*、ndhC、ndhD、ndhE、ndhF、ndhG、ndhH、ndhI、

ndhJ、ndhK 

12 

光系统 I 亚基 psaA、psaB、psaC、psaI、psaJ 5 

光系统 II 亚基 psbA、psbB、psbC、psbD、psbE、psbF、psbH、psbI、psbJ、psbK、

psbL、psbM、psbN、psbT、psbZ 

15 

细胞色素 b/f 复合物亚基 petA、petB*、petD、petG、petL、petN 6 

ATP 合成酶亚基 atpA、atpB、atpE、atpF*、atpH、atpI 6 

Rubisco 大亚基 rbcL 1 

成熟酶 matK 1 

蛋白酶 clpP** 1 

被膜蛋白 cemA 1 

乙酰 CoA 羧化酶 accD 1 

细胞色素 C 合成酶 ccsA 1 

翻译起始因子 infA 1 

未知功能蛋白 ycf1、Ψycf1、ycf2（×2）、ycf3**、ycf4（×2） 7 

合计  133 

×2-2 份拷贝  Ψ-假基因  *-一个内含子  **-2 个内含子 

×2-2 copies  Ψ-pseudogene  *-one intron  **-2 introns ...
表 3  7 种植物叶绿体基因组的特征 

Table 3  Chloroplast genome characteristics of seven plants 

植物名称 叶绿体基因组长度/bp GC 值/% LSC 长度/bp SSC 长度/bp IR 长度/bp 

射干 153 816 37.8 83 143 18 245 26 214 

溪荪 152 408 38.0 82 377 18 016 26 026 

龙须菜 156 875 37.6 85 118 18 645 26 556 

蔻第百子莲 157 055 37.5 86 648 18 113 26 869 

马褂木 159 429 39.2 87 766 18 997 26 333 

惠普尔丝兰 157 832 37.8 86 170 18 228 26 717 

鹿葱 158 459 37.8 86 431 18 500 26 764 

3.5  系统发育分析 

利用在线工具 PhyML-SMS 获得最佳分子进化

模型，结果表明，7 条叶绿体基因组的最佳模型为

GTR＋G＋ I，该模型的赤池信息标准（Akaike 

information criterion ，AIC ）与贝叶斯信息标准

（Bayesian information criterion，BIC）分别为

820 620.543 72 和 820 831.677 20，与其他模型相比，

它们的数值最低。以马褂木叶绿体基因组为外类群，

构建系统发育树（图 4）。7 种植物叶绿体基因组在系

统发育树上可分为 4 组，石蒜科的鹿葱和蔻第百子莲

聚于组 I，支持率为 100%；百合科的龙须菜和惠普尔

丝兰聚于组 II，支持率达 100%；鸢尾科的溪荪和射

干聚于组 III，支持率也为 100%；而外类群马褂木单

独处于分支 IV。同时，利用Mega X 构建了最大简约

树，结果与最大似然树基本一致，除龙须菜和惠普尔

丝兰的支持率为 99%外，其余均达 100%（图 4）。
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图 3  射干叶绿体基因组的反向重复区域/单拷贝区域边界 

Fig. 3  Inverted repeat region/single-copy region borders of B. chinensis chloroplast genome

 

图 4  基于叶绿体全基因组构建的系统发育树 

Fig. 4  Phylogenetic tree constructed based on complete 

chloroplast genomes 

4  讨论 

被子植物叶绿体基因组的结构通常十分保守，

为双链环状，具 2 个反向重复序列 IRa 和 IRb，它

们将 LSC 和 SSC 隔开，最终形成四分体结构[27]。

叶绿体基因组的长度也十分保守，大部分陆生植物

的叶绿体基因组大小在 135～160 kb [28]。禾本科

（Gramineae）植物剪股颖 Agrostis stolonifera L.的

叶绿体基因组大小为 136 584 bp[29]；百合科洋葱

Allium cepa L.的叶绿体基因大小为 153 538 bp[30]。

有些植物的叶绿体基因组较小，如药用植物木贼麻

黄 Ephedra equisetina Bge.仅 109 518 bp[31]；而天

竺葵 Pelargonium hortorum Bailey 的叶绿体基因组

大小达 217～942 bp，在目前已完成测序的陆生植

物中最大[32]。本研究以射干为材料，在高通量测

序的基础上，对其叶绿体基因组进行了组装，经

PCR 克隆和测序验证，得到射干叶绿体基因组的

全长序列，它的长度为 153 816 bp。 

叶绿体基因组的基因组成十分保守，通常包

含 130 个左右的基因，这些基因的功能涉及光合

作用、转录和翻译等 [33]。叶绿体基因组通常有

114 种基因，包括 4 种 rRNA 基因、30 种 tRNA

基因和 80 种蛋白质编码基因[34]。在一些寄生或

半寄生植物中，基因丢失现象十分普遍。山毛榉

寄生 Epifagus virginiana (L.) W. P. C. Barton 的叶

绿体基因组大小仅 70 kb，大部分基因丢失，仅剩

下 42 个，与光合作用和叶绿体呼吸相关的基因全

部缺失[35]。在半寄生植物广寄生 Taxillus chinensis 

(DC) Danser 和桑寄生 T. sutchuenensis (Lecomte) 

Danser 叶绿体基因组中，仅注释到 106 个基因，

包括 66 个蛋白编码基因、28 个 tRNA、8 个 rRNA

和 4 个假基因[36]。在射干叶绿体基因组中，共有 4

种 rRNA 基因，它们各有 2 份拷贝，分布在不同的

IR 区域，另有 30 种 tRNA 基因，其中的 trnA-

UGC、trnH-GUG 和 trnI-CAU 等各有 2 份拷贝。 

植物在进化过程中，叶绿体基因组 LSC/IRb、

IRb/SSC、SSC/IRa 和 IRa/LSC 边界常发生扩张或

收缩事件，使叶绿体基因组大小出现一定的差异，

甚至发生假基因化。比较鲁桑 Morus multicaulis 

Perr.、蒙桑 M. mongolica Schneid.、印度桑 M. 

indica L.和川桑 M. notabilis Schneid.的叶绿体基因

组发现，它们的 SSC/IRb 交界处均存在 1 个 ycf1

I 

 

II 
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V 

蔻第百子莲（KX790363） 

鹿葱（NC_040164） 

龙须菜（KX790361） 

惠普尔丝兰（KX931459） 

溪荪（KT626943） 

射干 

马褂木（KU170538） 

射干 153 816 bp 

 

 

鹿葱 158 459 bp 

 

 
 
惠普尔丝兰 157 832 bp 
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龙须菜 156 875 bp 

 

 

马褂木 159 429 bp 

 

 

溪荪 152 408 bp 
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假基因；在鼠尾草 Salvia japonica Thunb. SSC/IRb

处的 ycf1 也是一个假基因。本研究中，也发现类

似的现象，在射干叶绿体基因组中共有 2 份 ycf1

拷贝，位于 SSC/IRb 边界的 ycf1 为假基因，而另

一份正常。叶绿体基因组可用于植物的进化分析和

亲缘关系鉴定，目前已应用于不同分类级别的系统

进化分析。张慧等 [37] 利用 15 个野芝麻亚科

（Lamioideae）65 个共有叶绿体蛋白序列构建最大

似然法树（maximum likelihood，ML），发现益母

草 Leonurus artemisia (Laur.) S. Y. Hu 和水苏属

Stachys Linn.的亲缘关系较近，大部分节点的支持

率达 100%。射干与其他 6 种植物叶绿体基因组的

系统发育分析结果表明，射干与溪荪的关系最为接

近，支持率达 100%。 

射干种质资源十分丰富，但不同种源药材的

质量参差不齐。叶绿体基因组的组装和序列分

析，为开发高分辨率的遗传标记提供了依据，也

为后续开展该植物的群体遗传学和遗传多样性研

究奠定了基础。 
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