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摘  要 

由于植物的种间和属间存在或多或少的形态相似性，用于植物分类的有价值的形态性状数量有限。DNA
短片段提供的信息量少，只能区分有限数量的植物种。精确鉴定和数字化管理全球植物，仍然是极其具

有挑战性的难题。本文报道，在一个核苷酸分子水平上精确鉴定紫薇属植物的新方法。叶绿体基因组的

大单拷贝区的单核苷酸多态位点，作为关键的分子性状用于编制分子分类检索表。为了达到简化和精确

鉴定的目的，回避使用如下3类基因组DNA区域的分子性状，即gap区域、poly结构区域及简单重复序列

区域。本研究对于紫薇属植物的分类修订、数字化管理、保护和利用具有重要价值。海洋植物大型藻类

马尾藻科马尾藻属的9个种/变种也可以用同样的方法成功鉴定，表明我们的方法不仅适用于高等植物的

鉴定，也适用于低等植物藻类。 
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Abstract 
Morphological features to some extent are similar among plant species/genera, so the number of 
distinguishable morphological traits useful for plant taxonomy is limited. With the progress of 
global projects of the tree of life, 4 universal DNA barcodes (rbcL, matK, trnH-psbA and ITS) are 
recommended for global plant classification, 3 (rbcL, matK, and trnH-psbA) of which are from the 
chloroplast (cp) genome. However, short DNA fragments provide less information and relatively 
limited number of plant species can be resolved satisfactorily. Assembling and operating the com-
plete cp genome with approximate 150 kb in length require skilled high-level experts and involve 
a large workload. It is still difficult to accurately identify and digitally manage the global plants. To 
provide a more convenient, simple and accurate method for plant identification and classification, 
for the first time, we used single-nucleotide polymorphic characters from the large single-copy (LSC) 
region of the cp genome for compilation of molecular taxonomic keys to Lagerstroemia species. To 
ensure simplification and accurate identification, we avoided the use of molecular traits from the 
following three categories of genomic DNA regions: gap regions, poly-N regions and simple se-
quence repeat regions. With the huge number of plant species in the world, genetic variations, 
such as those resulted from gene transfer and loss, may cause the target DNA region to be un-
available and further make comparative analysis impossible in plant DNA barcoding in some cases, 
but the LSC region is present in each cp genome in the plant kingdom. Thus, comparative analysis 
of all plant species worldwide can be conducted based on sequences from the LSC region. The cp 
genome can provide rich information for plant identification. Our new methodology is valuable for 
improving plant taxonomic revision, upgrading the digital management platform and accelerating 
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phylogenetic and phytogeographic insights into global plants. Nine Sargassum species/varieties 
(Sargassaceae) of marine plants were also successfully identified in the similar way, indicating 
that our method is suitable not only for identification and classification of higher plants, but also 
algae of lower plants. 
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1. 引言 

过去 200 多年来，全球范围内进行了大规模野外调查、标本采集，根据形态特征进行植物分类，推

测其系统发生关系，进行生物地理学研究[1]-[9]。出版了植物志和专著[10] [11]。近年来，中国科学院设

立中国–非洲联合研究中心，目的在于协助非洲国家出版和再版植物志[12]。植物志全面记录植物特征，

为植物资源的保护和利用提供科学依据。 
由于植物的种间和属间存在或多或少的形态相似性，用于植物分类的有价值的形态性状数量有限[3] 

[13] [14] [15]，这些给植物物种鉴定带来很大挑战。以中国科学院植物研究所植物标本馆为例，该馆馆藏

植物标本 295 万份，其中，约有 60 万份标本没有鉴定，原因大多是由于标本缺乏识别特征或者没有相关

植物类群的专家来鉴定。这些存疑标本多放置在类群的科尾。Goodwin et al. (2015) [3]评价了 21 个国家

40 个标本馆的 4500 份非洲姜科 Zingiberaceae 椒蔻属 Aframomum 植物标本，发现至少 58%的标本名称鉴

定错误，龙脑香科Dipterocarpaceae龙脑香属Dipterocarpus植物以及旋花科Convolvulaceae番薯属 Ipomoea
植物的标本也存在类似的情况[3]。热带植物的标本平均有 50%以上名称鉴定错误[3]。植物多样性资源的

鉴定和可持续利用已成为世界性重大需求[16]。 
近 20 年来，分子性状辅助植物鉴定已经成为热点研究方向之一。叶绿体基因组序列作为一种信息量

大、有价值的数据来源用于植物鉴定和系统发生研究已被广泛接受，因其具有相当保守的基因组结构、

基因含量和基因顺序[17]-[23]。随着生命之树全球研究计划的进展，推荐使用的 4 个通用 DNA 条形码(rbcL, 
matK, trnH-psbA 及 ITS)，其中 3 个(rbcL, matK, trnH-psbA)来自叶绿体基因组[2] [24] [25]。由于 DNA 片

段提供的信息量少，只能区分有限数量的植物种类，有学者提出，利用叶绿体全基因组序列作为一个超

级 DNA 条形码用于植物的物种鉴定[2] [20] [21]。然而，叶绿体基因组序列的全长大约 15 万个核苷酸，

操作工作量巨大。为了提供一种更加简便、准确的植物分类鉴定方法，本研究首次利用叶绿体基因组的

大单拷贝区的单核苷酸多态位点，研制分子分类检索表，为紫薇属和马尾藻属植物资源的保护与利用提

供技术支持。 

2. 材料与方法 

测序了代表千屈菜科(Lythraceae)紫薇属(Lagerstroemia) 16种[2] [20] [26] [27] [28]的 31个体的叶绿体

全基因组序列(表 1)，利用 MAFFT v7.055b 软件[29] (http://mafft.cbrc.jp/alignment/software)比对。截取其

中大单拷贝区的序列，利用 Mega 7.0 软件[30]分析变异位点。从中选择单核苷酸多态位点，利用 Suo et al. 
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(2012, 2015, 2016) [15] [31] [32]描述的方法，研制紫薇属物种的分子分类检索表。检索表中使用的单核苷

酸多态位点作为分子数据，利用 Mega 7.0 软件[30]生成 16 种紫薇的系统发生关系树状图。利用马尾藻科

(Sargassaceae)马尾藻属(Sargassum)的 9 个种和变种的叶绿体基因组序列，验证了本方法鉴定藻类的适用

性。 
 

Table 1. Chloroplast genome sequence data of Lagerstroemia used in the present study 
表 1. 本研究使用的紫薇属植物叶绿体基因组序列数据 

Species name Accession no. 

种名 序列号 

L. anhuiensis 安徽紫薇 MT019856.1 

L. calyculata 副萼紫薇 MT019850.1 

L. caudata 尾叶紫薇 MT019857.1 

L. excelsa 川黔紫薇 MT019858.1 

L. fauriei 屋久岛紫薇 KT358807.1 

L. floribunda 多花紫薇 MT019849.1 

L. glabra 光紫薇 MT019859.1 

L. guilinensis 桂林紫薇 KU885923.1 

L. indica 紫薇 MT019862.1 

L. intermedia 云南紫薇 MT019847.1 

L. limii 福建紫薇 MT019855.1 

L. siamica 南洋紫薇 MK881628.1 

L. speciosa 大花紫薇 MT019863.1 

L. subcostata 南紫薇 KF572029.1 

L. tomentosa 绒毛紫薇 MT019851.1 

L. villosa 毛紫薇 MT019853.1 
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Figure 1. Molecular taxonomic key of the sixteen species in Lagerstoemia based on the single-nucleotide polymor-
phic characters from the large single-copy (LSC) region in the chloroplast genome. The figure following the nucleo-
tide character indicates the position of the corresponding SNP from the 5’ end of the LSC sequence alignment as 
described previously by Suo et al. (2012, 2015, 2016) [15] [31] [32]; the clade numbers correspond to those in Fig-
ure 2 
图 1. 基于叶绿体基因组大单拷贝区的单核苷酸多态位点的紫薇属 16 种植物分子分类检索表，核苷酸字母后

面的数字为单核苷酸多态位点位于叶绿体基因组大单拷贝区内的位置；分支的编号与图 2 中的分支的编号一

致 
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3. 结果 

紫薇属 16 个种的叶绿体全基因组序列比对矩阵的长度为 153826 bp。103 个单核苷酸多态位点来自

LSC 区的第 128 个至第 73199 个碱基的区域内，作为分子性状，研制分子分类检索表(图 1)。成功鉴定了

紫薇属的物种。利用检索表内使用的 103 个单核苷酸多态位点，生成 16 个物种的系统发生关系树状图(图
2)。16 个物种分为 4 个大的支系，I，II，III 和 IV。使用 3~15 个单核苷酸多态位点可以鉴定出每个分支，

利用 3~14 个单核苷酸多态位点可以鉴定出每个物种(图 1)。同一个支系内的物种具有近缘关系(图 2)。分

支 IV 揭示，安徽紫薇 Lagerstroemia anhuiensis 和光紫薇 L. glabra 具有非常近缘的关系，它们共有 5 个

独特的单核苷酸多态位点，即 cpDNA_LSC_G4172G4173G8310A8448C72550。 
 

 
Figure 2. Phylogenetic tree of the 16 Lagerstroemia species based on 103 SNPs using 
the neighbour-joining method with the Tamura-3 parameter model. The numbers near 
the branches are bootstrap support values (%) of 1000 replications 
图 2. 基于 103 个单核苷酸多态位点数据的紫薇属 16 个种的系统发生关系 

4. 讨论 

紫薇属植物的叶绿体基因组中，大单拷贝区的长度是反向重复区长度的约 3.2 倍，是小单拷贝区长

度的近 5 倍。大单拷贝区的变异位点数目，是小单拷贝区的约 2.4 倍，为反向重复区的近 7 倍[20] [26] [27] 
[28]。大单拷贝区的这 103 个单核苷酸多态位点，已经足够区分 16 种紫薇属植物[27] [28] [33] [34] [35]。
紫薇属其余物种的叶绿体基因组测序需要全球合作。 

有学者认为 gap 的有无、poly 结构的长度变异，如(A)n，(C)n，(G)n，(T)n，以及简单重复序列的长

度变异，可以作为分子性状使用。这 3 类“分子性状”也确实能够用来区分物种。然而，当几个 gap 同

时集中存在于临近位置时，即使手动调整，gap 之间的短序列有时也很难匹配到唯一的位置。当 poly 结

构长度或简单重复序列的长度很长的时候，容易出现测序误差。在本研究中回避使用 gap、poly 结构以

及简单重复序列区域的生物信息。这 3 类“分子特征”不便于编写分子分类检索表。图 2 是 LSC 区的单

核苷酸多态位点揭示的系统发生关系。 
泛素–蛋白酶体系统的相关基因区域是开发植物分子鉴定工具的另一种选择，精度也较高[17] [31] 

[32]。然而，获得长度较长的泛素–蛋白酶体系统的相关基因序列，有待实验技术的突破。相对而言，叶
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绿体基因组序列的性价比较高，目前更容易获得。 
叶绿体 DNA 也用于藻类物种的分类和系统发生关系研究[36] [37] [38] [39]。马尾藻科马尾藻属植物

是“海底森林”的重要构成物种。我们利用马尾藻属 9 种/变种的 14 条叶绿体基因组序列(表 2)，获得长

度为 74409 bp 的 LSC 区的比对序列，第 5336 个碱基至第 10027 个碱基区段的序列的长度为 4692 bp (占
LSC 全长的 6.3%)，其中，检测到有分类价值的单核苷酸多态位点 221 个，成功鉴定了马尾藻属的 9 个

种/变种，见图 3 和图 4。结果表明，我们的植物分类鉴定新方法不仅适用于高等植物，也适用于藻类。 
 

Table 2. Chloroplast genome sequence data of nine Sargassum species/varieties used in the present study 
表 2. 本研究使用的马尾藻属 9 个种/变种的叶绿体基因组序列数据 

Species name Accession no. 

种名 序列号 

S. confusum 海蒿子 MG459429.1 

S. feldmannii isolate 2017030072 费氏马尾藻 MW784167.1 

S. fusiforme 羊栖菜 MN794016.1 

S. fusiforme isolate fusiforme 羊栖菜 MN121852.1 

S. graminifolium isolate 2016030038 草叶马尾藻 MW784163.1 

S. hemiphyllum var. chinense 半叶马尾藻中国变种 MT873582.1 

S. hemiphyllum var. chinense voucher Wu202001 半叶马尾藻中国变种 MT800998.1 

S. henslowianum isolate 2017050197 亨氏马尾藻 MW784169.1 

S. horneri 铜藻 MN265366.1 

S. horneri 铜藻 KP881334.1 

S. horneri isolate JD 铜藻 MT795188.1 

S. horneri isolate SC 铜藻 MT795189.1 

S. ilicifolium var. conduplicatum 冬青叶马尾藻重缘变种 MW767830.1 

S. kjellmanianum 海黍子 OK323194.1 

Scytosiphon lomentaria 萱藻(外群对照，萱藻科 Scytosiphonaceae) MW415415.1 
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Figure 3. Molecular taxonomic key of the nine species/varieties in Sargassum based on the sin-
gle-nucleotide polymorphic characters from the large single-copy (LSC) region in the chloroplast 
genome. The figure following the nucleotide character indicates the position of the corresponding 
SNP from the 5’ end of the LSC sequence alignment as described previously by Suo et al. (2012, 
2015, 2016); the clade numbers correspond to those in Figure 4 
图 3. 基于叶绿体基因组大单拷贝区的单核苷酸多态位点的马尾藻属 9 个种/变种的分子分

类检索表。核苷酸字母后面的数字为单核苷酸多态位点位于叶绿体基因组大单拷贝区内的

位置；分支的编号与图 4 中的分支的编号一致 

 
全球植物的种类数量巨大。基因转移和丢失造成的遗传变异，可能导致靶标 DNA 区域的序列难以获

得，进而导致 DNA 条形码研究和系统发生关系研究有时不能进行比较分析[2]，但是，叶绿体基因组(大
单拷贝区)在植物界始终存在。因此，基于大单拷贝区的序列，应该能够实现全球所有植物的比较分析。

叶绿体基因组可以为植物分类鉴定提供丰富的生物信息。我们的新方法具有确定性好、分辨率高、操作

简单、最大限度地减少了多样性管理数据的储存量。对于植物的鉴定、植物数字化管理平台升级以及植

物多样性保护，具有重要价值[3] [9]。 
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Figure 4. Phylogenetic tree of the nine Sargassum species/varieties based on complete chloroplast genome sequences using 
the neighbour-joining method with the Tamura-3 parameter model. The numbers near the branches are bootstrap support 
values (%) of 1000 replications 
图 4. 基于叶绿体全基因组序列的马尾藻属 9 个种/变种的系统发生关系 
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