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油麦吊云杉叶绿体基因组特征及密码子偏性分析
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摘    要：【目的】分析油麦吊云杉 cpDNA 的特征和密码子偏好性，为云杉属植物叶绿体基因组学提供研究依据。 

【方法】通过 Ilumina HiSeq 测序平台对油麦吊云杉 cpDNA 进行测序，并利用 Codon W 1.4.2 和 CUSP 软件对

其密码子偏性进行分析。【结果】油麦吊云杉 cpDNA 是一个全长为 124 161 bp 的环状 DNA 分子，与典型的具

有保守的四分体 cpDNA 结构不同，油麦吊云杉 cpDNA 中存在反向重复区域的丢失，其 cpDNA 的 GC 含量为

38.7%。油麦吊云杉 cpDNA 包含 113 个基因，其中蛋白质编码基因 76 个，核糖体 RNA 基因 4 个，转运 RNA

基因 33 个，系统发育分析显示，油麦吊云杉和西加云杉聚为一个独特的分支，油麦吊云杉 cpDNA 密码子不同

位置上的 GC 含量从低到高依次是 GC3（49.39%）＜ GC2（40.73%）＜ GC1（30.48%），表明其 cpDNA 密码子

末位碱基偏好以 A 和 U 结尾；油麦吊云杉 cpDNA 中编码基因的 ENC 值＞ 45 的占 86%，表明其密码子的偏性

较弱；GC12 和 GC3 的相关性不显著（r=0.166 4, b=-0.157 7）；ENC 频数比值分布在 -0.05 ～ 0.05 的基因频率占

比 57%，说明油麦吊云杉叶绿体基因组 CUB 受选择影响的同时也受到其他因素影响；油麦吊云杉 cpDNA 中大

部分基因分布在 PR2 平面图的右下方，即 T ＞ A、G ＞ C，说明在油麦吊云杉绿体基因组密码子的偏好性受选择、

突变等因素的影响。最终 UCU、AAA、GGU、GCA、GUU、UGU、UCC、CAU、GCU、CGU、GAA 和 AUU

等 12 个密码子被确定为油麦吊云杉绿体基因组的最优密码子。【结论】油麦吊云杉 cpDNA 密码子偏好使用 A

或 U 结尾的密码子，选择和突变是其 CUB 的主要影响因素。
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Abstract:【Objective】This study was designed to analyze the codon usage bias and characteristics of the Picea brachytyla var. 
complanata chloroplast genome to provide a theoretical basis for the research of P. brachytyla.【Method】The chloroplast genome 
of P. brachytyla was sequenced using the Illumina Hiseq platform. Using CodonW 1.4.2 and the online software CUSP, we performed 
analysis on the codons of the P. brachytyla chloroplast genes and explored the influencing factors for codon preference.【Result】The  
cpDNA was a circular DNA molecule with a total length of 124,161bp. Unlike the typical chloroplast genome with a conserved 
quadripartite structure, the chloroplast genome of P. brachytyla exhibited a loss of inverted repeat regions, and the GC content was 
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摘  要  阿丁枫(Altingia chinensis)是园林绿化观赏及药用树种，也是培养香菇的优良材料。该研究将已知

基因组大小的玉米作为对照，采用流式细胞术估算阿丁枫基因组大小，然后利用高通量测序技术对阿丁枫

基因组进行 survey 分析。研究结果如下：(1)通过流式测定阿丁枫基因组大小约为 655.26±19.56Mb；(2)高

通量测序获得原始数据 33.34Gb，处理后得到约 28.71Gb 的 Clean data，数据质量良好；(3)k-mer 分析预估

阿丁枫基因组为高杂合基因组，基因组大小为 650.77Mb 左右，杂合度为 2.2%左右，GC 含量为 37.40%。

分析阿丁枫基因组大小、杂合度、重复序列比例等基本信息，为制定阿丁枫的全基因组 de novo 测序策略

提供有效依据。 

关键词  阿丁枫; 流式细胞术; 全基因组 Survey 分析; 基因组大小 

Genome Survey Analysis in Altingia Chinensis 
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Abstract A dingfeng (Altingia chinensis) is a kind of ornamental and medicinal tree species, and also an excellent 

material for cultivating lentinula edodes. In this study, Zea mays with known genome size was used as a control. 

Flow cytometry was used to estimate the genome size of A. chinensis. High-throughput sequencing technology 

was used to survey the genome of A. chinensis. The results were as follows: (1) The genome size of A. chinensis 
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