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　　摘　要：以蒙古韭为试材，采用Ｉｌｌｕｍｉｎａ　ＮｏｖａＳｅｐ高通量测序技术对叶绿体基因组进
行测序，ＭＩＳＡ　ｖ１．０软件对叶绿体基因组微卫星进行搜索，研究了蒙古韭叶绿体微卫星特
征，以期为蒙古韭的鉴定、居群遗传学研究和系统发育研究提供参考依据。结果表明：在蒙
古韭１５３　３７６ｂｐ的叶绿体全基因组序列上共识别出２６０个ＳＳＲ位点，平均每５９０ｂｐ出现
一个，主要分布于大拷贝区。ｃｐＳＳＲ重复序列共有５种类型，其中单碱基重复序列最多，为

１８１个，约占重复序列总量的６６．７９％，其次是三碱基重复序列，共６５个，约占重复序列总量
的２３．９９％，五碱基最少，仅占０．３７％。ｃｐＳＳＲ长度区间为８～２９ｂｐ，从整体来看，主要集中
在８～１０ｂｐ，在该范围内共有１９７个，占ＳＳＲ总数的７５．７７％；长度≥２０ｂｐ的有９个，结果
表明蒙古韭叶绿体基因组上的微卫星位点大多数具有多态性的潜能。
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　　蒙古韭（Ａｌｌｉｕｍ　ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ）属百合科葱属
多年生鳞茎丛生草本植物［１］，别名沙葱。蒙古韭
在中国的分布区约在北纬３６°２８′～４６°１４′，东经

８８°３９′～１１６°０５′，包括陕西、甘肃、宁夏、内蒙古、
新疆、青海６省 （区）［２］，主要分布在荒漠草原及
沙漠地区的砂地、低山丘陵地、沙漠边缘、干旱的
山坡和河床上［３］。蒙古韭地上部入蒙药能开胃、
消食、杀虫等，所以蒙古韭作为一种山野菜具有极
高的营养价值和药用价值［４］，同时也是荒漠区马、
牛、羊等抓膘促肥的优质牧草，此外蒙古韭极强的
适应性对于荒漠区生态系统植被恢复与重建具有

重要意义，因而还有较高的生态价值［５］。目前国
内外关于蒙古韭的研究主要为营养成分［６］，解剖
结构［７］，遗传多样性［８］，不同条件对蒙古韭种子萌
发的影响［９］，但对叶绿体微卫星研究尚鲜见相关

报道。
叶绿体微卫星（ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ　ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ，

ｃｐＳＳＲ），是研究叶绿体ＤＮＡ的一种分子标记，其
既具有微卫星标记的优点又兼顾到叶绿体基因组

的特点［１０］，目前主要用于植物群体遗传多样性和
遗传结构分析、系统发育研究等方面［１１］。王
越［１２］利用叶绿体ＩＴＳ序列和ｒｐｓ１６内含子基因
对１０种葱属植物与几种外类群萱草属植物进行
了亲缘关系的分析表明，葱属与外类群系统树明
显分开，进一步支持葱属植物为单系起源这一观
点。郭元元等［１３］利用转录组序列对香葱进行

ＳＳＲ标记开发，为香葱遗传多样性分析、种质资
源鉴定提供充足可靠的标记来源。田保华等［１４］

利用叶绿体ＩＴＳ序列对１４种葱属植物进行系统
发育分析结果表明，洋葱、分蘖洋葱和胡葱亲缘关
系最近，大葱、鸡腿葱和阿尔泰葱之间也非常近。
但是，至今对蒙古韭叶绿体微卫星的研究还鲜有
相关报道。基于此，该研究通过获取蒙古韭的叶
绿体基因组的完整序列，并对蒙古韭叶绿体微卫
星的序列组成、分布等特征进行分析，以期为蒙古



韭的群体遗传多样性、品种鉴定、序列引物设计等
研究提供基础信息。

１　材料与方法

１．１　试验材料

供试材料蒙古韭采集于青海省共和县（北纬

３６°１５′３６″，东经１００°１５′３６″，海拔２　８７７ｍ）。

１．２　试验方法

１．２．１　叶绿体基因组序列的获取
利用ＣＴＡＢ法对样本材料进行 ＤＮＡ 的提

取，经１％琼脂糖凝胶电泳进行检测，合格后的

ＤＮＡ用超声波将其片段化，经过末端修复、３′端
加Ａ、接头连接和ＰＣＲ扩增等步骤构建文库，质
检合格的文库在南京集思慧远生物科技有限公司

的Ｉｌｌｕｍｉｎａ　ＮｏｖａＳｅｐ测序平台上进行测序。原
始数据通过去除低质量的ｒｅａｄｓ，得到 Ｃｌｅａｎ
ｄａｔａ，之后使用Ｂｏｗｔｉｅ２ｖ２．２．４比对叶绿体基因
组数 据 库，得 到 ｃｐＤＮＡ 测 序 序 列。随 后 用

ＳＰＡｄｅｓ软件［１５］进行序列组装、使用 ＮＣＢＩ　ＡＣ－
ＣＥＳＳＩＯＮ 进 行 组 装 完 成 后 的 质 控，通 过

ＧｅＳｅｑ［１６］注释获得完整叶绿体基因组序列，并人
工校正，最后在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中上传经过注释

　　　　　　　　　

的蒙古韭叶绿体基因组，登录号为 ＭＮ５１９２０８。

１．２．２　叶绿体微卫星分析方法
使用软件 ＭＩＳＡ　ｖ１．０对微卫星序列进行识

别和定位，设置标准如下：单核苷酸的重复次数在

８次以上，二核苷酸的重复在５次以上，３～６个核
苷酸的重复次数在３次以上。

１．３　数据分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ　Ｅｘｃｅｌ　２０１０软件统计微卫星
分布区域，形成微卫星特征表格；基于微卫星碱基
类型，分别统计不同重复类型的微卫星序列长度
和个数，采用 ＷＰＳ　Ｏｆｆｉｃｅ　２０１０设计其数量、比
例、丰度等信息，形成不同重复碱基类型表格。

２　结果与分析

２．１　蒙古韭叶绿体基因组特征

蒙古韭叶绿体基因组序列总长度为１５３　３７６ｂｐ，
是典型的环状四分体结构，这与大多数高等植物
一致。其中包含一个大单拷贝区（ｌａｒｇｅ　ｓｉｎｇｅｒ
ｃｏｐｙ，ＬＳＣ），长度为８２　９１２ｂｐ；一个小单拷贝区
（ｓｍａｌｌ　ｓｉｎｇｅｒ　ｃｏｐｙ，ＳＳＣ），长度为１８　０５４ｂｐ；以及

１对 反 向 重 复 区 （ｉｎ－ｖｅｒｔｅｄ　ｒｅｐｅａｔ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ，

ＩＲａ＋ＩＲｂ），长度为２６　２０５ｂｐ（图１）。ＣＧ含量为

　　　　　　　

图１　蒙古韭叶绿体基因组图谱

Ｆｉｇ．１　Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ　ｇｅｎｏｍｅ　ｍａｐ　ｏｆ　Ａ.ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ
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３６．０６％，其中ＬＳＣ区、ＳＳＣ区和ＩＲ区的ＣＧ含
量分别为３４．６３％、２９．４％和４２．７２％。蒙古韭叶
绿体基因组共编码１３１个基因，包括３８个ｔＲＮＡ
基因、８个ｒＲＮＡ基因以及８５个编码蛋白基因，
其长度和结构与葱属的其它物种相近（表１）。蒙
古韭基因组数据已上传至 ＧｅｎＢａｎｋ，登录号
为 ＭＮ５１９２０８。

２．２　蒙古韭ｃｐＳＳＲ分布

利用 ＭＩＳＡｖ１．０软件对蒙古韭叶绿体基因
组进行简单重复序列（ＳＳＲ）位点检索，在总长为

１５３　３７６ｂｐ的基因组中共检测到２６０个ｃｐＳＳＲ
（含复合型ＳＳＲ），若不考虑复合型ＳＳＲ的存在，
则ＳＳＲ位点共有２７１个，占总基因组的１．７２％，
序列的总长度为２　６３３ｂｐ；ＳＳＲ位点的平均分布
距离为５９０ｂｐ。ＳＳＲ序列在蒙古韭叶绿体基因
组的１　５９５～１５３　３２４ｂｐ均有分布，分布范围较
广，其中有１６５个ＳＳＲ分布于大拷贝区，数量占
比最高（６３．５％），在小拷贝区和２个反向重复序
列上分别有４９个和４６个ＳＳＲ位点 （表２）。

表１　４种葱属植物叶绿体基因组的基本特征比较

Ｔａｂｌｅ　１　Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ　ｅｓｓｅｎｔｉａｌ　ｆｅａｔｕｒｅｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ　ｇｅｎｏｍｅｓ　ｏｆ　ｆｏｕｒ　ｔｙｐｅｓ　ｏｆ　Ａｌｌｉｕｍ

基因特征

Ｇｅｎｏｍｅ　ｆｅａｔｕｒｅｓ

蒙古韭

Ａ.ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ

藠头

Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｅ

大花韭

Ａ.ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ

粗根韭

Ａ.ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ

基因组长度 Ｇｅｎｏｍｅ　ｓｉｚｅ／ｂｐ　 １５３　３７６　 １５２　５２５　 １５２　１４８　 １５２　９３１

大单拷贝区 ＬＳＣ　ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ　 ８２　９１２　 ８１　３２３　 ８２　３７４　 ８２　１６７

小单拷贝区ＳＳＣ　ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ　 １８　０５４　 １８　２０６　 １７　２４２　 １７　８３８

反向重复区ＩＲ　ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ　 ２６　２０５　 ２６　４９８　 ２６　２６６　 ２６　４６４

基因数量 Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｇｅｎｅｓ　 １３１　 １１６　 １３１　 １３１

ｍＲＮＡ数量 Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｍＲＮＡ　ｇｅｎｅｓ　 ８５　 ８１　 ８５　 ８５

ｔＲＮＡ基因数量 Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｔＲＮＡ　ｇｅｎｅｓ　 ３８　 ３１　 ３８　 ３８

ｒＲＮＡ基因数量 Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｒＲＮＡ　ｇｅｎｅｓ　 ８　 ４　 ８　 ８

表２　蒙古韭ｃｐＳＳＲ分布特征

Ｔａｂｌｅ　２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ａ.ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍｃｐＳＳＲ

分布区域

Ｒｅｇｉｏｎ　ｏｆ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ＳＳＲ位点数量

Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ＳＳＲ　ｌｏｃｉ

占比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ／％

反向重复区ＩＲ　 ４６　 １７．７

大拷贝区ＬＳＣ　 １６５　 ６３．５

小拷贝区ＳＳＣ　 ４９　 １８．８

２．３　ｃｐＳＳＲ重复碱基组成与丰度分析

蒙古韭ｃｐＳＳＲ中，重复类型共５种，其中单
碱基重复序列最多，为１８１个，约占重复序列总量
的６６．７９％。在单碱基重复序列中以 Ａ／Ｔ数量
最多，为１７９个，类型内百分比为９８．９％。其次
是三碱基重复序列，共６５个，约占重复序列总量
的２３．９９％，其中三碱基重复序列中以 ＡＡＧ／

ＣＴＴ数量最多，共有２０个，类型内百分比为

３０．７７％。再次是二碱基重复序列共１５个，约占

５．５３％，其中有３个重复序列为 ＡＧ／ＣＴ，其它的
为ＡＴ 或 ＴＡ 重复。四碱基重复序列有９个，

ＡＡＡＴ／ＡＴＴＴ数量最多，共５个，类型内百分比

为５５．５６％，其它类型各有１个。五碱基重复序
列仅有１种，出现１次，类型内百分比为１００％。

各类型重复序列中，单碱基重复序列的丰度最高，

为１　２２３．７６个·Ｍｂ－１（表３）。

２．４　蒙古韭ｃｐＳＳＲ长度与基序拷贝数分布

蒙古韭叶绿体基因组的ｃｐＳＳＲ重复长度区
间为８～２９ｂｐ，平均长度为１０ｂｐ，从整体来看，

ＳＳＲ的重复长度绝大部分分布在８～１０ｂｐ，共有

１９７个（占总ＳＳＲ的７５．７７％）；长度大于２０ｂｐ
（包括２０ｂｐ）的有９个，占３．４６％。在所有的

ＳＳＲ中，长度为９ｂｐ的ＳＳＲ共有９４个，数量最
多，占３６．１５％；数量次之的长度为８、１０、１１、

１２ｂｐ，它们的分布情况分别为６０个（２３．０８％）、

４３个（１６．５４％）、２０个（７．６９％）、２０个（７．６９％）
（图２）。

在蒙古韭叶绿体基因组序列中，ｃｐＳＳＲ的基
序拷贝数集中在３～１５，其中拷贝数为 ８ 的

ｃｐＳＳＲ数量最多，占２６．５７％；在单碱基重复序列
中，拷贝数为１４的重复序列占总数的１．６６％，仅有
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　　 表３　不同重复类型的分布特征

Ｔａｂｌｅ　３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ　ｔｙｐｅｓ

重复类型

Ｒｅｐｅａｔ　ｔｙｐｅ

ｃｐＳＳＲ基序

ｃｐＳＳＲ　ｍｏｔｉｆ

含该基序的ｃｐＳＳＲ数量

Ｎｏ．ｏｆ　ｃｐＳＳＲ　ｗｉｔｈ　ｔｈｅ　ｍｏｔｉｆ

类型内百分比

Ｉｎｔｒａ　ｃｌａｓｓ　ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ／％

丰度

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ／（个·Ｍｂ－１）

单碱基 Ａ／Ｔ　 １７９　 ９８．９０　 １　２２３．７６

Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　 Ｃ／Ｇ　 ２　 １．１０　 １３．６７

二碱基 ＡＧ／ＣＴ　 ３　 ２０．００　 ２０．５１

Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　 ＡＴ／ＴＡ　 １２　 ８０．００　 ８０．０４

ＡＡＣ／ＧＴＴ　 １１　 １６．９２　 ７５．２０

ＡＡＧ／ＣＴＴ　 ２０　 ３０．７７　 １３６．７３

ＡＡＴ／ＡＴＴ　 １８　 ２７．６９　 １２３．０６
三碱基

Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ＡＣＣ／ＧＧＴ　 ３　 ４．６２　 ２０．５１

ＡＣＴ／ＡＧＴ　 １　 １．５４　 ６．８４

ＡＧＣ／ＣＴＧ　 ５　 ７．６９　 ３４．１８

ＡＴＣ／ＡＴＧ　 ７　 １０．７７　 ４７．８６

ＡＡＡＧ／ＣＴＴＴ　 １　 １１．１１　 ６．８４

ＡＡＡＴ／ＡＴＴＴ　 ５　 ５５．５６　 ３４．１８
四碱基

Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ＡＡＴＣ／ＡＴＴＧ　 １　 １１．１１　 ６．８４

ＡＡＴＧ／ＡＴＴＣ　 １　 １１．１１　 ６．８４

ＡＴＣＣ／ＡＴＧＧ　 １　 １１．１１　 ６．８４

五碱基Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　 ＡＡＴＴＣ／ＡＡＴＴＧ　 １　 １００．００　 ６．８４

图２　微卫星长度分布

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅ　ｌｅｎｇｔｈ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

３个；在三碱基重复序列中拷贝数为４的序列占
总数的７．６９％，有５个。单碱基重复序列的基序
拷贝数分布范围最广，分布在８～１５，集中于８～
１１。单至五碱基重复序列的拷贝数各不相同，分
别为８～１５次（单碱基重复序列），５～８次（二碱
基重复序列），３～４次（三碱基重复序列），３次（四
碱基重复序列），３次（五碱基重复序列）。总体而
言，在各重复单元中拷贝数越小，碱基重复序列数
量就越大（图３）。

３　讨论与结论

叶绿体基因组以母系遗传，基因含量和顺序
高度保守，分子进化缓慢，重组率低［１７］，因此叶绿
体基因组结构和序列的信息在揭示物种起源、进
化演变及其不同物种之间的亲缘关系等方面具有

重要价值［１８］。在葱属植物中，莫冰棋等［１９］对宽
叶韭与峨眉韭叶绿体全基因组序列进行了系统发

育分析与密码子使用特征的探究，为宽叶韭和峨
眉韭的品种改良、遗传育种与叶绿体基因组工程
等提供参考依据。但整体而言，在分子水平上对
葱属植物进行的研究相对较少，所以，对蒙古韭叶
绿体微卫星的研究，一方面可以弥补葱属植物在
分子层面上的不足，另一方面也可以为其进一步
进行ｃｐＳＳＲ引物筛选、物种鉴定和遗传多样性研
究提供理论基础。
该研究将从野外采集到的蒙古韭样本进行叶

绿体基因组测序，所得序列全长为１５３　３７６ｂｐ，并
利用 ＭＩＳＡ　ｖ１．０软件进行ＳＳＲ位点检索，共识
别出２６０个，平均每个位点之间的分布距离为

５９０ｂｐ，占总基因组的大小为１．７２％，各类型重
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图３　不同基序类型的拷贝数分布

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｃｏｐｙ　ｎｕｍｂｅｒｓ　ｆｏｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｍｏｔｉｆ　ｔｙｐｅｓ

复序列中，单碱基重复序列最多，约占重复序列总
量的６６．７９％。在基本相同的检索方式和准则
下，和其它植物相比，双荚决明（Ｓｅｎｎａ　ｂｉｃａｐｓｕ－
ｌａｒｉｓ）［２０］叶绿体基因组中平均每２　５５６ｂｐ出现一
个ＳＳＲ位点，红砂（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ　ｓｏｎｇａｒｉｃａ）［２１］中
每３　７４０ｂｐ出现一个ＳＳＲ位点，龙船花（Ｉｘｏｒａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）［２２］中每５　５２８ｂｐ出现一个ＳＳＲ位点，
紫花苜蓿（Ｍｅｄｉｃａｇｏ　ｓａｔｉｖａ）［２３］中每１　０９１ｂｐ出
现一个ＳＳＲ位点，女贞（Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ　ｌｕｃｉｄｕｍ）［２４］

中每３　１１９ｂｐ出现一个ＳＳＲ位点。相较而言，蒙
古韭叶绿体微卫星位点分布密度更大，数量更为
丰富。已有研究表明，ＡＴ含量与ＳＳＲ的丰富程
度相关，而碱基含量对叶绿体微卫星的分布也有
一定的影响［２５］。
对测得的蒙古韭叶绿体基因组进行分析后发

现，其分布特征具有显著的单碱基偏倚性，出现频
率高 达 ６６．７９％，其 中 以 Ａ／Ｔ 占 绝 大 多 数
（９８．９％），明显高于Ｃ／Ｇ含量，在其它重复类型
中也有类似情况的出现。这与已报道的其它物种
一致，例如，在羊踯躅（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ　ｍｏｌｌｅ）叶绿

体基因组的简单重复序列中，Ａ／Ｔ和ＡＴ／ＡＴ占
位点总数量的６４．７１％［２６］；芜菁（Ｂｒａｓｓｉｃａ　ｒａｐａ）
中叶绿体基因组Ａ／Ｔ单核苷酸重复是最多的一
类，占总ＳＳＲ的９６．９０％［２７］；在姜（Ｚｉｎｇｉｂｅｒ　ｏｆ－
ｆｉｃｉｎａｌｅ）的叶绿体基因组中观察到 Ａ／Ｔ单核苷
酸重复（３４．６％）最常见，其次是 ＡＴ／ＴＡ二核苷
酸重复（２６．９％）［２８］。ＤＮＡ 中的 ＣｐＧ甲基化容
易产生突变，很可能是叶绿体ＳＳＲ对ＡＴ碱基具
有偏好性的原因，而较少含量的ＧＣ能够维持热
力学稳定性［２９］。Ｃ／Ｇ含量偏低，可能是ＡＴ碱基
比ＧＣ之间所含能量更弱的原因，即 ＡＴ出现变
异的情况比ＣＧ更多，因而增加多态性［３０－３１］。该
研究在蒙古韭叶绿体微卫星中发现了２个Ｃ／Ｇ重
复基序，其在大多数植物的微卫星中很难见到或
出现频率较低［３２］，有研究表明，ＳＳＲ序列中 ＧＣ
含量的增加会使得某些氨基酸序列增加从而获得

某些特定功能，例如胁迫抗性、信号转导、转录调
控等［３３］，推测原因为，蒙古韭是一种在荒漠、砂地
或干旱山坡等恶劣气候条件下生长的地被植物，
其特征可能与ＧＣ重复基序相关。
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ＳＳＲ位点的多态性主要表现为其序列长度
的多态性，而能够影响ＳＳＲ长度多态性的主要因
素除了碱基数，还有基元重复次数［３４］。ＣＨＯ
等［３５］认为，ＳＳＲ的重复次数越多，其变异频率越
高。在蒙古韭叶绿体ＳＳＲ中，单碱基重复基序的
重复次数类型最多，共８种重复次数类型，跨度范
围在重复８～１５次；二至五碱基重复基序重复次
数类型较少。研究表明，ＳＳＲ的长度＜１２ｂｐ为
低多态性，长度在１２～１９ｂｐ为中等多态性，长
度≥２０ｂｐ为高多态性［３６］。蒙古韭ｃｐＳＳＲ长度区
间为８～２９ｂｐ，从整体来看，ＳＳＲ长度主要集中
在８～１０ｂｐ，在该范围内共有１９７个，占ＳＳＲ总
数的７５．７７％；长度＞２０ｂｐ（包括２０ｂｐ）的有

９个，高多态性分子标记可以优先从这些候选标
记中进行筛选。

ＳＳＲ具有高度多态，共显性和易复制等优
点，因此在遗传多样性分析和分子标记辅助育种
等方面被广泛应用［３７］。传统的ＳＳＲ标记对于引
物的开发往往需要一系列复杂的基因组建库、重
复片段富集、杂交、多个克隆筛选和桑格测序等操
作步骤［３８］，但由于其效率低成本高，因此ＳＳＲ标
记只能用于具有高经济价值的模式植物上［３９］。
随着近年来新一代测序技术带来的高通量优势，
使测序工作的效率得到了极大的提升，同时，对物
种的基因组及转录组进行大规模测序和精细分析

也成为了一种简便的手段，极大地方便了ＳＳＲ标
记的开发［４０］。但在已发表的报道中还鲜见对蒙
古韭进行ＳＳＲ引物开发，该研究通过对蒙古韭叶
绿体ＳＳＲ特征进行分析，有助于蒙古韭的叶绿体
微卫星引物开发，为蒙古韭进一步进行遗传标记
开发、系统发育关系研究、种质资源利用等方面提
供参考。

参考文献
［１］　王媛媛，杨美青．蒙古韭叶绿体基因组密码子使用偏好性分

析［Ｊ］．分子植物育种，２０２１，１９（４）：１０８４－１０９２．

［２］　张莹花，刘世增，尉秋实，等．蒙古韭（Ａｌｌｉｕｍ　ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ）

的分布和结实特性［Ｊ］．中国沙漠，２０１４，３４（２）：３９１－３９５．

［３］　侯燕茹．不同居群蒙古韭遗传多样性及其风味品质分析研

究［Ｄ］．呼和浩特：内蒙古农业大学，２０２１．

［４］　张美莉，高聚林．蒙古韭生物学特性及营养价值初探［Ｊ］．内

蒙古农业科技，１９９７（５）：２６－２７．

［５］　唐式敏．蒙古韭主要生物学特性及生理基础的研究［Ｄ］．乌

鲁木齐：新疆农业大学，２０１０．
［６］　斯琴巴特尔，刘新民．蒙古韭的营养成分及民族植物学［Ｊ］．

中国草地，２００２（３）：５３－５５．
［７］　郝丽珍，杨忠仁，王六英，等．三种葱属植物花形态及花药解

剖结构观察［Ｊ］．植物研究，２００５（３）：２７７－２８０．
［８］　秦丽丽．蒙古韭（Ａｌｌｉｕｍ　ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ Ｒｅｇｅｌ）遗传多样性研

究［Ｄ］．呼和浩特：内蒙古师范大学，２００８．
［９］　王国庆，聂莹莹，杜广明．蒙古韭种子萌发特性研究［Ｊ］．当

代畜牧，２０１６（３３）：６９－７２．
［１０］向倩．叶绿体微卫星分析麻疯树的遗传多样性［Ｄ］．成都：四

川农业大学，２０１０．
［１１］ＰＲＯＶＡＮ　Ｊ，ＰＯＷＥＬＬ　Ｗ，ＨＯＬＬＩＮＧＳＷＯＲＴＨ　ＰＭ．Ｃｈｌｏ－

ｒｏｐｌａｓｔ　ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ：Ｎｅｗ　ｔｏｏｌｓ　ｆｏｒ　ｓｔｕｄｉｅｓ　ｉｎ　ｐｌａｎｔ　ｅｃｏｌｏｇｙ　ａｎｄ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｔｒｅｎｄｓ　Ｅｃｏｌ　Ｅｖｏｌ，２００１，１６（３）：１４２－１４７．
［１２］王越．内蒙古１０种葱属植物分子系统学研究［Ｄ］．呼和浩

特：内蒙古师范大学，２０１４．
［１３］郭元元，陈振东，张力，等．基于ＮＣＢＩ香葱转录组数据库的

ＳＳＲ标记开发［Ｊ］．分子植物育种，２０２１，１９（２０）：６７６７－６７８１．
［１４］田保华，王永勤，裴雁曦．应用ＩＴＳ序列分析葱属植物发育

关系［Ｊ］．山西大学学报（自然科学版），２０１３，３６（２）：２６１－２６６．
［１５］ＢＡＮＫＥＶＩＣＨ　Ａ，ＮＵＲＫ　Ｓ，ＡＮＴＩＰＯＶ　Ｄ，ｅｔ　ａｌ，ＳＰＡｄｅｓ：Ａ

ｎｅｗ　ｇｅｎｏｍｅ　ａｓｓｅｍｂｌｙ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ　ａｎｄ　ｉｔｓ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ　ｔｏ　ｓｉｎｇｌｅ－ｃｅｌｌ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ　Ｂｉｏｌ，２０１２，１９（５）：４５５－４７７．
［１６］ＴＩＬＬＩＣＨ　Ｍ，ＬＥＨＷＡＲＫ　Ｐ，ＰＥＬＬＩＺＺＥＲ　Ｔ，ｅｔ　ａｌ，ＧｅＳｅｑ－

ｖｅｒｓａｔｉｌｅ　ａｎｄ　ａｃｃｕｒａｔｅ　ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｏｒｇａｎｅｌｌｅ　ｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃ

Ａｃｉｄｓ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１７，４５：６－１１．
［１７］张闻婷，焦萌，王继华．药用植物基因组学研究进展［Ｊ］．广

东农业科学，２０２１，４８（１２）：１３８－１５０．
［１８］邢少辰，ＣＬＡＲＫＥ　Ｊ，ＬＩＵ　Ｈ．叶绿体基因组研究进展［Ｊ］．生

物化学与生物物理进展，２００８（１）：２１－２８．
［１９］莫冰棋，李艺，张骏骁，等．宽叶韭与峨眉韭系统发育及叶绿

体基因组密码子偏好分析［Ｊ／ＯＬ］．分子植物育种，（２０２２－０５－２１）

［２０２２－０２－１１］，ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．

２０２２０２１０．１６０２．００４．ｈｔｍｌ．
［２０］杨新雨，严贤春，侯哲．双荚决明（Ｓｅｎｎａ　ｂｉｃａｐｓｕｌａｒｉｓ（Ｌ.）

Ｒｏｘｂ）叶绿体基因组序列分析［Ｊ／ＯＬ］．分子植物育种，（２０２２－０５－

２１）［２０２２－０３－２９］，ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．ｓ．

２０２２０３２８．１０５２．００６．ｈｔｍｌ．
［２１］白慧慧，张凯，杜忠毓，等．红砂（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ　ｓｏｎｇａｒｉｃａ）叶绿

体基因组解析及系统发育分析［Ｊ／ＯＬ］．分子植物育种，（２０２２－０５－

２１）［２０２２－０３－０７］，ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．

２０２２０３０３．１３４５．０１２．ｈｔｍｌ．
［２２］王仕奇，王倩倩，许晓晨，等．龙船花叶绿体基因组结构与特

征分析［Ｊ／ＯＬ］．分子植物育种，（２０２２－０５－２１）［２０２２－０２－２５］，ｈｔ－

ｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．２０２２０２２３．１８３６．

０１９．ｈｔｍｌ．　
［２３］孙志轩，敖平星，毕玉芬，等．‘德钦’紫花苜蓿叶绿体基因组

序列及特征分析［Ｊ］．草地学报，２０２２，３０（２）：３２０－３２８．
［２４］靳媛茜，王钰双，高永巍，等．中药女贞子的叶绿体基因组及

高变分子标记开发［Ｊ］．中国中药杂志，２０２２，４７（７）：１０．
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［２５］石汝杰，张元媛，蒋雪梅，等，铁皮石斛转录组微卫星序列统

计分析［Ｊ］．浙江农业科学，２０２０，６１（１１）：２２４１－２２４４．
［２６］吴林世，廖菊阳，刘艳，等．基于高通量测序的羊踯躅叶绿体

基因组及ＳＳＲ序列分析［Ｊ］．经济林研究，２０２２（１）：１２３－１３１．
［２７］任延靖，邵登魁．芜菁叶绿体基因组结构与进化关系分析

［Ｊ］．种子，２０２２，４１（２）：５９－６４，７５．
［２８］ＣＵＩ　Ｙ　Ｘ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ　ａｎｄ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ａｎａｌｙｓｅｓ　ｏｆ　Ｇｉｎｇｅｒ
（Ｚｉｎｇｉｂｅｒ　ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ）ｉｎ　ｔｈｅ　ｆａｍｉｌｙ　ｚｉｎｇｉｂｅｒａｃｅａｅ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｔｈｅ

ｃｏｍｐｌｅｔｅ　ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ　ｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｓ，２０１９，８（８）：２８３－２８３．
［２９］吴东洋，业宁，徐逸卿，等，狗枣猕猴桃叶绿体基因组微卫星

特征分析［Ｊ］．北方园艺，２０１８（９）：３０－３５．
［３０］ＴＯＴＨ　Ｇ，ＧＡＳＰＡＲＩ　Ｚ，ＪＵＲＫＡ　Ｊ．Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒ－

ｅｎｔ　ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ　ｇｅｎｏｍｅｓ：Ｓｕｒｖｅｙ　ａｎｄ　ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ　Ｒｅｓ，

２０００，１０（７）：９６７－９８１．
［３１］童治军，焦芳婵，肖炳光，普通烟草及其祖先种基因组ＳＳＲ

位点分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１５，４８（１１）：２１０８－２１１７．
［３２］宋琳琳，王豆豆，周晓君．基于高通量测序的大叶铁线莲基

因组微卫星特征分析［Ｊ］．分子植物育种，２０２２，２０（４）：１０８７－

１０９４．　
［３３］ＬＩ　Ｓ　Ｘ，ＹＩＮ　Ｔ　Ｍ．Ｍａｐ　ａｎｄ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ　ｉｎ　ｔｈｅ

ｇｅｎｏｍｅ　ｏｆ　Ｐｏｐｕｌｕｓ：Ｔｈｅ　ｆｉｒｓｔ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ　ｐｅｒｅｎｎｉａｌ　ｐｌａｎｔ［Ｊ］．Ｓｃｉ－

ｅｎｃｅ　ｉｎ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅｒｉｅｓ　Ｃ：Ｌｉｆｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２００７，５０（５）：６９０－６９９．

［３４］乔雨．ＥＭＳ诱导蒙农红豆草优良突变体筛选及花色变异机

理研究［Ｄ］．呼和浩特：内蒙古农业大学，２０２０．
［３５］ＣＨＯ　Ｙ　Ｇ，ＬＳＨＩＩ　Ｔ，ＴＥＭＮＹＫＨＳ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　ｍｉｃ－

ｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ　ｄｅｒｉｖｅｄ　ｆｒｏｍ　ｇｅｎｏｍｉｃ　ｌｉｂｒａｒｉｅｓ　ａｎｄ　ＧｅｎＢａｎｋ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｉｎ　ｒｉｃｅ（Ｏｒｙｚａ　ｓａｔｉｖａ　Ｌ．）［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ　ａｎｄ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，

２０００，１００：７１３－７２２．
［３６］ＴＥＭＮＹＫＨ　Ｓ，ＤＥＣＬＥＲＣＫ　Ｇ，ＬＵＫＡＳＨＯＶＡ　Ａ，ｅｔ　ａｌ．

Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ　ａｎｄ　ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ　ｉｎ　ｒｉｃｅ
（Ｏｒｙｚａ　ｓａｔｉｖａ　Ｌ．）ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，ｌｅｎｇｔｈ　ｖａｒｉａｔｉｏｎ，ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ　ａｓｓｏｃｉ－

ａｔｉｏｎｓ，ａｎｄ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｍａｒｋｅｒ　ｐｏｔｅｎｔｉａｌ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ　Ｒｅｓ，２００１，１１
（８）：１４４１－１４５２．
［３７］ＹＡＮＧ　Ｙ，ＪＩＮＧ　Ｚ　Ｂ，ＲＵＡＮ　Ｘ．Ｆ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ　ｏｆ

ｓｉｍｐｌｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｒｅｐｅａｔ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｉｎ　ｐｅｒｓｉｍｍｏｎ（Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ　Ｌ．）ａｎｄ

ｔｈｅｉｒ　ｐｏｔｅｎｔｉａｌ　ｕｓｅ　ｉｎ　ｒｅｌａｔｅｄ　ｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ　ａｎｄ　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１５，１４（１）：６０９－６１８．
［３８］陈怀琼，隋春，魏建和．植物ＳＳＲ引物开发策略简述［Ｊ］．分

子植物育种，２００９，７（４）：８４５－８５１．
［３９］张利达，唐克轩．植物ＥＳＴ－ＳＳＲ标记开发及其应用［Ｊ］．基

因组学与应用生物学，２０１０，２９（３）：５３４－５４１．
［４０］ＺＡＬＡＰＡ　Ｊ　Ｅ．Ｕｓｉｎｇ　ｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ

ｔｏ　ｉｓｏｌａｔｅ　ｓｉｍｐｌｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｒｅｐｅａｔ（ＳＳＲ）ｌｏｃｉ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｐｌａｎｔ　ｓｃｉｅｎｃｅｓ
［Ｊ］．Ａｍｅｒｉｃａｎ　Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｂｏｔａｎｙ，２０１２，９９（２）：１９３－２０８．

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ　Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ　ｉｎ　Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ　ｏｆ
Ａｌｌｉｕｍ　ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ

ＷＡＮＧ　Ｈｏｎｇｘｉａ１，２，３，ＬＩ　Ｗｅｎｑｉ　１
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