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摘　要：紫薇属植物在全世界约有 60 种，已培育出 500 多个品种。紫薇属植物是优良的园林观赏植物，

除花色艳丽夺目外，还有净化空气的特性，在园林和园艺应用中具有重要价值。目前，由于紫薇属植物频繁的

种间杂交和基因渐渗，形态分类系统已不能满足紫薇属植物的遗传多样性研究。随着现代生物技术发展，基于

叶绿体基因组的研究在物种亲缘关系研究中表现出明显优势，从叶绿体基因组中发掘的 DNA 片段及简单重复序

列常用作植物分子标记，便于植物的鉴定与分类。迄今已完成 22 种紫薇属植物叶绿体基因组的全序列测定，

利用贝叶斯法分析了 22 种紫薇属植物的系统发育关系，得出 22 种紫薇属植物为单系群；并归纳得出紫薇属

叶绿体基因组大小约为 150 kbp，最大的 Lagerstroemia venusta 长度为 152 521 bp，最小的 L. guilinensis 长度为

151 968 bp，其中 LSC 区长度为 83~84 kbp，SSC 区长度约 16 kbp，IR 区约 25 kbp，叶绿体基因组中 GC 含量为

37.6%~37.7%。综述了紫薇属植物叶绿体基因组的结构及其在 DNA 条形码、简单重复序列与系统发育中的应用，

旨在了解紫薇属植物叶绿体全基因组的研究现状，提高对紫薇属在园林应用中的评价认识，为该属基于叶绿体

基因组的种质资源鉴定、遗传和系统发育等方面深入研究奠定基础，为培育更多应用于园林观光的紫薇属植物

提供数据支撑。
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Abstract: There are about 60 species of Lagerstroemia in the world, and more than 500 species have been cultivated. 

Lagerstroemia species is an excellent garden ornamental plant. In addition to bright color and the characteristics of air 

purification, it has important value in garden and horticultural applications. At present, due to the frequent interspecific 

hybridization and gene introgression, the morphological classification system can not satisfy the genetic diversity study of 

Lagerstroemia. With the development of modern biotechnology, studies based on chloroplast genome have shown obvious 

advantages in the study of species relationship. DNA fragments and simple repeat sequences extracted from chloroplast 

genomes are often used as molecular markers for identification and classification of plants. So far, the chloroplast genomes of 

22 species of Lagerstroemia have been sequenced. The phylogenetic relationships of 22 species of Lagerstroemia have been 

analyzed by Bayes’ method, and 22 species of Lagerstroemia are monophyletic groups. It is concluded that the chloroplast 
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叶绿体是质体家族中的一种细胞器，含有丰

富的叶绿素，是绿色植物进行能量转化和光合作

用的主要场所，赋予植物在地球生态环境中充当

生产者的角色。此外，叶绿体是许多生化过程的

基本场所，如氨基酸、核苷酸、脂肪酸、植物激素、

维生素的合成以及硫和氮的同化［1］。叶绿体中具

有半自主性的细胞器，自身拥有相对独立的遗传

物质，即叶绿体基因组 DNA（cpDNA），其结构

一般为双链环状的 DNA 分子，少数为线形，是仅

次于核基因组的第二大基因组［2］。与核基因组相

比，叶绿体基因组因其相对稳定的基因组结构、

基因内容和基因序列，已被证明是用于遗传多样

性评估的 DNA 条形码的重要数据来源，被广泛应

用于植物系统学研究［3］。叶绿体基因组按功能可

分为遗传系统基因、光合系统基因、合成系统基

因、功能未知基因 4 类［4］。叶绿体基因组由于拷

贝数高、母系遗传、基因结构和排列保守的特点，

是研究近缘物种系统发育关系的有力工具［5-7］。

在被子植物中，叶绿体的进化速率也极其缓慢［8］。

植物叶绿体基因组为系统发育、DNA 条形码和种

群间生物地理学提供了宝贵的资源。基因组学研

究在基因组序列的遗传组成、结构、组织、功能

多样性中，发挥了重要作用，尤其在系统发育研

究中，能够直观地体现出植物间的进化关系［9-10］。

紫 薇 属（Lagerstroemia） 隶 属 于 千 屈 菜 科

（Lythraceae），全世界约有 60 种紫薇属植物，

目 前 已 培 育 出 500 多 个 品 种［11］。 我 国 现 有紫

薇 属 植 物 21 种， 其 中 大 花 紫 薇（Lagerstroemia 
speciosa）、南洋紫薇（L. siamica）、棱萼紫薇

（L. turbinate）从东南亚引入［12］。紫薇属植物

多为落叶或常绿灌木或乔木，树干多光滑，木材

坚硬、耐腐，可作家具木材、建筑等使用，分布

于亚洲东部、东南部、南部的热带、亚热带等地

区［13］。紫薇（Lagerstroemia indica L.）原产于中

国，至少有 1 500 年的种植历史，随后被引种到

美国南部，采取杂交育种、诱变育种等多种培育

方式，开始了紫薇属植物在国外的育种历程［14］。

大多数紫薇属植物具有大而美丽的圆锥花序，花

期通常在夏季和秋季持续约 3 个月或更久。此外，

紫薇属植物具有一定的药用价值，根和枝叶入药

可用于治疗过敏反应，具有止痒功效，而花和叶

入药有清热解毒、利尿的效果，其叶子还可通过

吸收烟雾和灰尘来净化空气，因而紫薇属植物作

为观赏、药用兼环保的优良花木，在园艺和园林

应用中具有重要价值［15-17］。

本文以叶绿体基因组的研究现状为背景，归

纳紫薇属植物叶绿体基因组的结构特征，总结了

紫薇属叶绿体基因组在 DNA 条形码、简单重复序

列以及系统发育中的应用，并分析了已完成序列

测定的 22 种植物的系统发育关系，旨在进一步归

纳总结紫薇属叶绿体基因组的研究现状以及应用

前景，为紫薇属植物种质资源鉴定、分类和系统

发育分析等方面的进一步研究提供理论铺垫，同

时为紫薇属其他物种的叶绿体基因组研究以及物

种进化和亲缘关系分析等研究提供数据基础。

1　叶绿体基因组研究概况

1.1　叶绿体全基因组序列测定

1986 年，植物叶绿体基因组的全序列测定最

早在烟草（Nicotiana tabacum）中发表［18］。近年

来，由于测序技术的不断发展，测序成本逐渐降

低，利用快速发展的第二代测序技术，越来越多

物种的叶绿体基因组先后被测序用于系统发育研

究，美国国家生物技术中心（The National Center 

for Biotechnology Information，NCBI）中关于叶绿

体全基因组的数据不断被增加充实。

genome size is about 150 kbp, the largest is L. venusta with a length of 152 521 bp, and the smallest was L. guilinensis with a 

length of 151 968 bp. The length of LSC region is 83-84 kbp, the length of SSC region is 16 kbp, the length of IR region is 25 

kbp, and the content of GC in chloroplast genome is 37.6%-37.7%. The research reviews the structure of chloroplast genome 

of Lagerstroemia and its application in DNA barcoding, SSR and phylogeny in order to understand the research status of the 

chloroplast genomes of Lagerstroemia and improve the evaluation and understanding of the application of Lagerstroemia 

in landscape architecture. It will lay a foundation for further research on germplasm resources identification, genetics and 

phylogeny of Lagerstroemia based on chloroplast genome and provide data support for breeding more Lagerstroemia plants 

used in garden sightseeing.

Key words: Lagerstroemia; chloroplast genome; phylogeny; DNA barcode; SSR
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最初，基因组测序主要使用以 Sanger 测序

为核心的测序技术，该法需要分离纯化叶绿体

基因组 DNA 或者构建全基因组细菌人工染色体

（Bacterial artificial chromosome，BAC）文库，再

利用含有物种叶绿体 DNA 片段的载体进行测序，

过程复杂且难度大，测序耗时长、成本高，因

此未被大范围使用。直到新一代高通量测序的

出现，极大地扩大了测序通量，缩短了测序时

长，为大规模叶绿体基因组测序提供了可能［19-

21］。随着测序成本的显著降低，对整个叶绿体

基因组进行测序变得更为便捷。目前，NCBI 数

据库已获得超过 900 个陆地植物完整的叶绿体

基因组［22］。此外，在叶绿体全基因组中开发

了 众 多 组 装 软 件， 如 GetOrganelle［23］、Fast-

Plast［24］、NOVOPlasty［25］、ORG. Asm［26］、

chloroExtractor［27］、IOGA［28］、Chloroplast 

assembly protocol［29］等。

1.2　叶绿体基因组结构研究

叶绿体全基因组序列由于其相对稳定的基因

组结构、基因内容和基因序列，已被广泛接受为

在分子进化方面有价值的数据来源。叶绿体基因

组具有高度保守的环状 DNA 结构，少数为线形，

是仅次于核基因组的第 2 大基因组［30］。叶绿体

基因组结构通常为高度保守的四分体结构，通常

由 1 个大单拷贝区（Large Single Copy，LSC）、

1 个小单拷贝区（Small Single Copy，SSC）和 2 个

反向重复区（Inverted Repeats，IRs）组成。LSC

区 长 约 81~90 kbp，SSC 区 范 围 在 18~20 kbp，

2 个反向重复区大小介于 20~30 kbp［31］。虽然叶

绿体基因组的结构和大小高度保守，但 IR/SC 边

界区域的扩张和收缩常被认为是造成高等植物叶

绿体基因组长度差异的主要原因［32］。大多数被

子植物的叶绿体基因组大小在 107~218 kbp 之间，

由大约 120 个基因组成，分别编码 rRNA、tRNA

和蛋白质［33］。虽然叶绿体基因组结构高度保守，

但也会发生基因缺失现象，且可能存在突变热

点［34-35］，这为紫薇属叶绿体基因组的相关研究

奠定了基础。

2　紫薇属植物叶绿体基因组结构研究现状

2.1　紫薇属植物叶绿体基因组测序

随着基因工程技术的发展，高通量技术的进

步降低了测序成本，极大地促进了基因组和系统

发育研究的进步。越来越多物种的叶绿体基因组

序列被测序，这对紫薇属植物叶绿体基因组的比

较研究提供了一定的分子基础，有助于提升对其

叶绿体基因组应用价值的评价。目前，NCBI 显示

已完成 22 种紫薇属植物的叶绿体全基因组测序。

表 1 为目前已完成叶绿体全基因组测序的紫薇属

植物和 5 个近缘属的相关信息。

表 1　来源于 NCBI 的紫薇属植物和外群叶绿体基因组序列
Table 1　Chloroplast genome sequence of Lagerstroemia 

　　　　and outgroups derived from NCBI

种名
Species

登录号
Accession 

No.

种名
Species

登录号
Accession 

No.

Lagerst roemia sp.3. 
WD-2021

MT019846 Erodium carvifolium NC_015083

L. sp. 4. WD-2021 MT019845 L. speciosa KX572149

L. sp. 2. WD-2021 MT019844 L. indica NC_030484

L. venusta NC_042892 L. subcostata NC_0349 52

L. balansae NC_053574 L. guilinensis MT019860

L. excelsa NC_042896 L. glabra MT019859

L. villosa MT019853 L. caudata MT019857

L. siamica NC_042890 L. anhuiensis MT019856

L. loudonii OL999573 L. limii MT019855

L. tomentosa MT019851 L. fau riei MT019854

Duabanga grandifl ora NC_042899 L. calyculata MT019850

Oenothera biennis NC_010361 L. fl oribunda MT019849

O. argillicola NC_010358 L. intermedia MT019847

Ludwigia octovalvis NC_031385

2.2　紫薇属植物叶绿体基因组结构特征

从 NCBI 数 据 库 下 载 紫 薇（L. indica） 和 绒

毛紫薇（L. tomentosa）的叶绿体基因组序列，

登 录 号 分 别 为 NC_030484、MT019851， 使 用

OGDRAW 在线软件生成叶绿体基因组图谱。由图

1 和图 2 可知，紫薇属植物的叶绿体基因组呈闭

合环状结构，为高度保守的四分体结构，其叶绿

体基因组通常也由 4 部分组成，分别为 1 个大单

拷贝区（LSC）、1 个小单拷贝区（SSC）和 2 个

反向重复区（IRs），其中 2 个反向重复区域的序

列相同，但方向相反，通常命名为 IRa、IRb，该

区域会在紫薇属叶绿体基因组进化过程中延伸或

者缩小；LSC 和 SSC 区的变异大于 IR 区，非编码

区的分化程度大于编码区［36］。由表 2 可知，22

种紫薇属植物的叶绿体基因组大小约为 150 kbp，

最大的 L. venusta 长度为 152 521 bp，最小的 L. 
guilinensis 长度为 151 968 bp，其中 LSC 区长度

为 83~84 kbp，SSC 区长度约为 16 kbp，IR 区约

为 25 kbp，叶绿体基因组中嘌呤（GC）含量为
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环内基因顺时针转录，环外基因逆时针转录；不同颜色代表不同基因类型，环内灰色区域为 GC 含量
Intra-loop genes are transcribed clockwise, and extra-loop genes are transcribed counterclockwise.

Different colors represent different gene types, and the gray area in the ring is GC content

图 1　大花紫薇叶绿体基因组物理图谱
Fig. 1　Gene map of the choloroplast genome of Lagerstroemia speciosa 

环内基因顺时针转录，环外基因逆时针转录；不同颜色代表不同基因类型，环内灰色区域为 GC 含量
Intra-loop genes were transcribed clockwise, and extra-loop genes were transcribed counterclockwise.

Different colors represent different gene types, and the gray area in the ring is GC content

图 2　绒毛紫薇叶绿体基因组物理图谱
Fig. 2　Gene map of the choloroplast genome of Lagerstroemia tomentosa
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37.6%~37.7%。 紫 薇 属 植 物 的 叶 绿 体 基 因 组 的

基因数量大多为 112 个，其中包括 78 个蛋白编

码基因、30 个 tRNA 基因、4 个 rRNA 基因，但
L. balansae 的叶绿体基因组含有 130 个基因，包

括 85 个 蛋 白 编 码 基 因、37 个 tRNA 基 因、8 个

rRNA 基因。叶绿体基因组虽然在基因结构上高

度保守，但 IR/SC 边界区域的扩张和收缩引起的

IR/SC 连接位置的变化，通常被认为是造成高等

植物叶绿体基因组长度变异的主要机制［37-38］。

Zheng 等［39］发现 13 种紫薇在 IR/SC 交界区表现

出相似的特征，而 Xu 等［40］在 3 个新测序的紫

薇叶绿体基因组中观察到 rpl2 内含子缺失，紫薇

rpl2 内含子缺失的发生被认为是千屈菜科中重要

的进化事件之一。

表 2　紫薇属植物叶绿体基因组序列特征汇总
Table 2　Summary of chloroplast genome sequence characteristics of Lagerstroemia

Speciesz
物种

质体大小
Plastome size (bp)

嘌呤
GC (%)

大单拷贝区 
LSC (bp)

小单拷贝区
SSC (bp)

反向重复区
IR (bp)

基因数量
Gene number

编码蛋白基因
Protein-coding gene

转运
RNA tRNA

核糖体
RNA rRNA

Reference
参考文献

L.speciosa 152443 37.6 84183 16832 25714 112 78 30 4 ［41］

L.indica 152229 37.6 84060 16919 25625 112 78 30 4 ［41］

L.subcostata 152049 — 83890 16909 25625 112 78 30 4 ［39］

L. guilinensis 151968 37.6 83809 16909 25625 112 78 30 4 ［41］

L. glabra 152005 37.6 84026 16729 25625 112 78 30 4 ［41］

L.c audata 152194 37.6 84025 16919 25625 112 78 30 4 ［41］

L. anhuiensis 152049 37.6 84058 16729 25631 112 78 30 4 ［41］

L.limii 152158 37.6 83951 16905 25651 112 78 30 4 ［41］

L.fauriei 152074 37.6 83920 16904 25625 112 78 30 4 ［41］

L.tomentosa 152258 37.7 84009 16797 25726 112 78 30 4 ［41］

L.calyculata 152258 37.6 84008 16798 25726 112 78 30 4 ［41］

L.fl oribunda 152225 37.7 84000 16793 2571 6 112 78 30 4 ［41］

L.intermedia 152311 37.6 83997 16850 25732 112 78 30 4 ［41］

L. venusta 152521 84194 16833 25747 112 78 30 4 ［39］

L. balansae 152316 37.6 84053 16785 25739 130 85 37 8 ［42］

L.excelsa 152214 37.6 84047 16917 25625 112 78 30 4 ［41］

L. villosa 152208 37.7 84003 16795 25705 112 78 30 4 ［41］

L. siamica 152519 84166 16865 25744 112 78 30 4 ［39］ 

L. sp. 3 152245  Unpublished

L. sp. 4 152254 Unpublished

L. sp. 2  152234 Unpublished

L. loudonii  152372 Unpublished

2.3　22 种紫薇属植物的系统发育关系

为了确定紫薇属植物的系统发育关系，根据

表 1 中 由 NCBI 下 载 的 FASTA 序 列， 使 用 软 件

PhyloSuite， 采 用 贝 叶 斯 法（Bayesian inference，

BI）构建 22 种紫薇属植物的系统发育树，另设置

5 个 近 源 外 群 Duabanga grandifl ora、Oenothera 
biennis、O. argillicola、Ludwigia octovalvis、

Erodium carvifolium。由图 3 可知，L. calyculata、

L.  loudonii、L.  sp.2、L.  tomentosa、L.  sp. 

3、L. floribunda、L. balansae、L. intermedia、L. 
siamica、L. speciosa、L. venusta、L. anhuiensis、

L. glabra、L. caudata、L. excelsa、L. indica、L. 
guilinensis、L. sp. 4、L. limii、L. subcostata、L. 

fauriei、L. villosa 共 22 种紫薇属植物单独为一支，

为单系群，具有较大的支持率。

3　紫薇属植物叶绿体基因组的应用研究

进展

3.1　DNA 条形码研究

DNA 条形码（DNA barcode）是指生物体内

能够代表该物种的、标准的、有足够变异的、易

扩增且相对较短的 DNA 片段。该技术是利用生

物体 DNA 中一个或几个保守片段对物种进行快

速准确鉴定的新兴生物技术。叶绿体上的 DNA

序列片段（如 matK、rbcL、trnH-psbA、rpoC1、

rpoB、accD、ycf5 等） 在 植 物 DNA 条 形 码 被 广
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泛应用。Xu 等［40］ 从 6 种紫薇属植物的叶绿体

基因组中选择 12 个相对较高的变异区（trnK-rps 

16、trnStrnG、trnG-trnR-atpa、trnE-trnT、rbcL-

accd、psbL-psbF-psbE、trnP-psaJ-rpl33、rrn16-

trni、ccsa、ndhG-ndhI、rps15-ycf1 和 ycf1）作为

cp DNA 标记，推测它们在物种和品种水平上经历

了更快的核苷酸替换，可以作为分子标记应用于

紫薇属植物的系统发育分析和植物鉴定；Zheng

等［39］从 13 种紫薇属植物中选择识别度最高的

7 个 基 因 片 段（ndhF、ycf1、trnK-rps16、psbK-

PSBI、trnR-ucu-atpa、rpl32-trnL 和 rrn16-trni）

作为 DNA 条形码，结果发现这 7 个条形码能有效

鉴别 13 个种。Dong 等［41］比较了 20 种紫薇属植

物中的 4 个高变量标记和国际 DNA 通用条形码

（rbcL、matK、psbA-trnH），发现 4 个高变量标

记的进化速率是 DNA 通用条形码的 2.5 倍。马丽［43］

针对国际 DNA 条形码对紫薇属植物的鉴定进行研

究，结果发现 trnH-psbA 在 13 个紫薇属物种中变

异最大，但是鉴定成功率仅为 38.46%；MatK 和

rbcL 变异太小不适合用作紫薇属 DNA 条形码；

而 组 合 片 段 rbcL+trnH-psbA 和 mat K+rbc L+trn 

H-psb A 鉴定能力高，可用作紫薇属特异性条形

码；构建 NJ 树对 15 个高变片段进行评估，发现

其 中 5 个 片 段 petA-psbJ、ndh F-rpl32、ndhG-

ndhI、trnS-trnG 和 trnR-atpA 的鉴定能力最强，

因此建议将它们作为紫薇属的候选 DNA 条形码。

前人从紫薇属叶绿体基因组中开发的 DNA 标记能

弥补国际通用条形码在紫薇属中的鉴定缺陷，对

紫薇种质资源的种间鉴定、定向育种以及系统发

育关系提供了强有力的分子手段。

3.2　SSR 研究

简 单 重 复 序 列（Simple sequence repeat，

SSR）是由 1~6 个核苷酸组成的简单重复的串联

序列，SSR 在基因组的不同位置不同分布，长度

一般在 200 bp 以下，通常有 6 种核苷酸类型，即

单核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四核苷酸、五

核苷酸以及六核苷酸，且 SSR 在真核和原核生物

中广泛分布［44-45］。SSR 分子标记具有在基因中

覆盖率高、重复次数多、多态性丰富、稳定性好

等优点，能够检测出品种亲缘关系之间的细小差

异，现已经广泛应用于品种间亲缘关系及遗传多

样性的研究［46］。

随着生物学技术的发展，分子标记已成为紫

薇属植物在遗传多样性及亲缘关系分析等研究的

重要手段。例如，王献等［47］设计并优化了 20 个

紫薇和南紫薇的 AFLP 银染色反应系统，该技术

图 3　基于 27 个物种的叶绿体全基因组用贝叶斯法（Bayes）构建的系统发育树
Fig. 3　Phylogenetic tree based on the 27 species chloroplast genome sequences with Bayes’method
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还应用于分析 30 个紫薇品种和 2 个近缘种的亲缘

关系；顾翠花［48］在王献等［47］的基础上针对紫薇

建立 AFLP 实验反应体系，筛选出可用于分析紫

薇种质资源的引物，并用于评价 13 个紫薇群体的

亲缘关系；徐静静等［49］利用 ISSR 技术，基于 4

个紫薇群体和 48 个不同花色的紫薇品种，分析了

紫薇属品种的花色遗传多样性；Wang 等［50］利用

78 个 SSR 标记分析评价了 51 个紫薇品种和 5 个

屋久岛紫薇品种的遗传多样性，验证了现有品种

与已鉴定但未开发种质资源的品种之间的关系。

这些研究在紫薇品种鉴定、分类、遗传多样性评

价等方面取得了一定进展。

叶绿体基因组中的简单重复序列在种内水

平上可能是高度可变的，因此经常被用作群体遗

传学和进化研究中的遗传标记。Gu 等［36］分析

了 22 种千屈菜科植物的 SSR 位点，其中包含 14

种紫薇属植物，研究发现每个种均有 211~332 个

SSR，长度包含 8~16 个碱基，共发现单核苷酸、

二核苷酸、三核苷酸、四核苷酸、五核苷酸和六

核苷酸 6 种 SSR，以单核苷酸的重复序列最常见，

数量在 123~212 个，其中，紫薇属植物中只有

L. siamica 和 L. intermedia 存在六核苷酸。SSR 位

于 31 个编码基因和 57 个基因间隔区中，结果表

明叶绿体基因组变异较大的 SSR 可用于近缘物

种的鉴定和系统发育研究［35］。Xu 等［40］分析了

6 种紫薇属植物的叶绿体基因组中的 SSR，发现

SSR 的长度在 10~15 个碱基之间，对 6 个紫薇基

因组序列的比较分析表明，共检测到 5 类 SSR（单

核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四核苷酸和五核

苷酸）重复。Zheng 等［39］通过比较 13 种紫薇属

植物的叶绿体基因组中 SSR 的分布和数量，发现

了从单核苷酸到六核苷酸的 SSR，前 5 种 SSR 分

别存在于紫薇属 13 种植物中，六核苷酸重复序列

也仅存在于 Lagerstroemia siamica 和 L. intermedia
的叶绿体基因组中，发现 SSR 序列分布在 31 个

基因编码区和 57 个基因间隔区，这与 Gu 在 22

种千屈菜科的 14 种紫薇属植物的 SSR 分布研究

结果一致，SSR 在叶绿体基因组中分布不均的现

象特征，有助于 SSR 分子标记技术应用到种下层

面的系统发育分析。马丽［43］研究了 13 种紫薇的

66 个 SSR 位点，选择了 7 个 SSR 数量最高的基因，

发现同源 SSR 没有显着差异，这也从侧面说明了

SSR 的多态性。在紫薇属物种中鉴定 SSR 位点为

多态性 SSR，为紫薇属 SSR 标记的开发提供参考

序列。

3.3　系统发育关系研究

系统发育也称为系统发展，它是指某一个类

群的形成和发展过程。通过建立系统发育树，能

更直观地分析类群的亲缘关系。Xu 等［40］使用最

大简约（MP）、最大似然（ML）和贝叶斯推断（BI）

方法，基于 4 个叶绿体基因组全序列、编码区、

非编码区和 12 个高变区，在高 Bootstrap 支持下

完全区分了所有 6 个紫薇属分类群，获得了较大

的支持率。Zheng 等［39］基于 32 种物种（其中包

括 13 种紫薇）的 66 个共享蛋白质编码基因构建

的系统发育树，揭示了紫薇属内物种的系统发育

关系及其在桃金娘目中的系  统发育位置。紫薇属

植物的系统发育，包括更具代表性的物种和大量

的分子标记，对于了解紫薇属植物的进化史、新

品种的选育和紫薇种质资源的保护至关重要［50］。

4　结语与展望

紫薇属植物具有花期长、花色艳丽且抗污

能力强的特点，是我国夏季重要的园林观赏植

物。本文在分析叶绿体基因组各 结构中，由于

L.loudonii、L. sp. 2 WD-2021、L.sp. 3 WD-2021、

L. sp. 4 WD-2021 的参考文献未发布，暂只对 19

种紫薇属植物的叶绿体基因组结构进行概述，且

已进行叶绿体基因组测序的物种仅占已有物种的

1/3，因此对紫薇属植物叶绿体基因组结构的概括

不够系统。进一步完成未进行叶绿体基因序列的

测定，有利于紫薇属内亲缘关系以及属内基因组

的比较研究。

相比利用基因片段作为 DNA 标记，简短的

片段无法准确评估物种在系统发育树中的位置，

因此亟需通过完整的叶绿体基因组序列判定物种

亲缘关系，利用完整的叶绿体基因组序列进行基

因组比较研究更具有说服力［51-53］。新测序的紫

薇属植物叶绿体全基因组将利于提高对紫薇属植

物叶绿体基因组的认识，并有助于对该物种开展

资源保护工作。通过比较完整的叶绿体基因组，

提高对叶绿体基因组进化、物种鉴定和系统发育

关系的理解，同时有助于提升对叶绿体基因组应

用价值的评价，为紫薇属植物后续的种质资源鉴

定、分类和系统发育分析等方面的进一步研究提

供理论铺垫。
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