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摘  要：秀丽兜兰（Paphiopedilum venustum）具有较高的观赏价值和保护生物学价值，野外资源濒临灭绝，叶绿体基

因组（cpDNA）具有基因组小、结构稳定、高度的保守性等优点被广泛用于植物系统发育和物种鉴定，了解秀丽兜兰

的叶绿体基因组结构，对揭示兜兰属植物的系统进化关系具有重要意义。本研究通过二代高通量测序技术获得秀丽兜

兰叶绿体全基因组序列，利用 GeSeq、blast 和 hmmer 软件对叶绿体基因组进行注释，采用 MISA、CodonW、fasttree

等生物信息学软件对其基因组结构、基因数目、序列重复、密码子偏好性和系统发育进行分析。结果表明：秀丽兜兰

叶绿体基因组结构保守，具有典型的环状四分体结构，一对反向重复区（IRs）将大单拷贝区（LSC）和小单拷贝区（SSC）

分开，全长 158 298 bp，GC 含量为 35.4%，共注释得到 129 个基因，包括 79 个蛋白编码基因，38 个 tRNA 基因、8 个

rRNA 基因和 4 个假基因；检测到 78 个 SSR 位点，以单核苷酸重复和二核苷酸重复为主，分别占 84.62%和 10.26%，

无五核苷酸重复，并且大多由 A 或 T 构成；确定了高频密码子 32 个，90.6%都以 A 或 U 结尾，编码亮氨酸（Leu）的

密码子使用频率最高，而编码半胱氨酸（Cys）的密码子使用频率最低。通过比较 18 个兰科植物叶绿体基因组，构建

系统进化树发现，紫花杓兰和西藏杓兰 2 个杓兰属植物被单独聚成一支，兜兰属被分成两大类，其中秀丽兜兰（P. 

venustum）与同属的紫纹兜兰（P. purpuratum）亲缘关系密切。本研究筛选出的 SSR 和核苷酸多态性能够作为兜兰属

植物种质鉴定和遗传多样性的分子标记，可为珍稀濒危植物秀丽兜兰及其近缘种的种质鉴定、系统发育等提供理论依

据，为兜兰属植物种群恢复、生物多样性保护、创新利用及新品种选育奠定基础。 
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Abstract: Paphiopedilum venustum, an endangered wild resources, has high ornamental value and conservation bio-
logical value. Chloroplast genome (cpDNA), small with stable structure and high conserved in nature, has been widely 

used in plant phylogeny and species identification. Understanding the chloroplast genome structure of P. venustum is of 
great significance in revealing the phylogenetic relationship of Paphiopedilum. In this study, the whole chloroplast ge-

nome of P. venustum was sequenced by the Illumina sequencing technology, the chloroplast genome was annotated using 

GeSeq，BLAST and hmmer, the genome structure, gene number, repeats, codon usage bias, phylogenetic development 

were analyzed using the bioinformatics softwares such as MISA, codonW and Fasttree. The chloroplast genome of 

P. venustum had a conserved quadripartite structure, with a pair of inverted repeats (IRs) separated a large single copy 
(LSC) region and a small single copy (SSC) region from the small single-copy region (SSC), with a total length of 158 298 bp. 
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The guanine and cytosine (GC) content of chloroplast protein coding genes was 35.4%, and 129 genes were annotated, 

including 79 protein coding genes, 38 tRNA genes, 8 rRNA genes, and 4 pseudogenes. 78 simple sequence repeat (SSR) 
loci were detected, most of which were mononucleotide repeats and dinucleotide repeats, accounting for 84.62% and 

10.26% respectively. There were no pentanucleotide repeats, and most of the repeats were composed of A or T base. 32 
high-frequency codons were identified, and 90.6% of them ended in A or U, preferred codons ending in A or U. The 

codon encoding leucine (Leu) had the highest frequency of use, while the codon encoding cysteine (Cys) had the lowest 
frequency of use. Phylogenetic tree was constructed by comparing the chloroplast genomes of 18 orchidaceae plants. It 

was found that the two species of Cypripedilum calceolus and C. tibeticum were separated from 16 species of Paphio-
pedilum and clustered into a single branch, and the genus of Paphiopedilum was divided into two groups, among which 

P. venustum and P. purpuratum were closely related. SSR and nucleotide polymorphisms can be used as molecular 
markers for germplasm identification and genetic diversity analysis of Paphiopedilum, which could provide a theoretical 

basis for germplasm identification and phylogeny of rare and endangered plant Paphiopedilum and its relatives, and lay 
a foundation for population restoration, biodiversity protection, innovative utilization and new variety breeding of 

Paphiopedilum. 

Keywords: Paphiopedilum venustum (Wall. ex Sims) Pfitzer; chloroplast genome; characteristic analysis; phylogenetic 
analysis 
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秀丽兜兰[Paphiopedilum venustum (Wall. ex 

Sims) Pfitzer]隶属于兰科杓兰亚科兜兰属，是第

一个被人工栽培的兜兰属植物[1]，主要分布于我

国西藏东南部至南部，以及孟加拉国、不丹、印

度东北部、尼泊尔等国家和地区，野外花期 1—3

月[2]。秀丽兜兰植株直立、丛生，株高 7.0~9.0 cm，

叶片数 2~3 片，长 7.5~12.0 cm，宽 2.5~3.5 cm，

呈狭矩圆状椭圆形，表面有网格斑，背面有密集

的紫色斑点，花葶长 9.2~15.4 cm，花朵横径

5.4~8.6 cm，纵径 2.9~3.4 cm，花朵色泽艳丽，花

期长，花和叶均极具观赏价值。但由于人类活动

以及自身生长要求和生长特点等原因，秀丽兜兰已

成为濒危物种（EN），受到国际社会的严格保护[3-4]。 

叶绿体是植物光合作用发生的细胞器，具有一

套完整的基因组[5]，与核基因组等其他基因组相

比，叶绿体基因组具有高度的保守性以及自我复制

机制、进化相对独立、基因组小、结构稳定、突变

率低等特点[6-8]。随着二代测序技术的飞速发展，

通过测序组装和注释获得的完整的叶绿体基因组

序列成本降低、速度加快[9]，叶绿体基因组也越来

越多的为进化分析、系统发育及分类鉴定等提供信

息[10]。目前有关叶绿体基因组特征分析已被广泛应

用于多种兜兰属植物，有对单独一个种进行叶绿体

基因组分析，例如白旗兜兰（P. spicerianum）[11]、

白花兜兰（P. emersonii）[12]、格丽兜兰（P. gra-

trixianum）[13]、麻栗坡兜兰（P. malipoense）[14]、

紫纹兜兰（P. purpuratum） [15]、飘带兜兰（P. 

parishii）[16]、陈莲兜兰（P. tranlimianum）[17]等，

也有对多个种进行比较分析[18-19]。现有研究结果

表 明 兜 兰 属 植 物 叶 绿 体 基 因 组 大 小 为 154 

689~162 590 bp，其结构与大多数陆生植物叶绿体

结构相似，为典型的四分结构，包括大单拷贝区

（large single copy, LSC）、小单拷贝区（small single 

copy, SSC）和 2 个反向重复区（inverted repeat, 

IR），各区 GC 含量差异较大，其中 IR 的 GC 含

量较高，不同的蛋白质编码在同义密码子的使用

上有所不同，偏好 A 或 U（T）结尾的密码子。

此外，系统发育分析打破了形态学和细胞学等的局

限性，能够更好地反映物种之间的亲缘关系[11-19]。 

有关秀丽兜兰的研究多集中在非共生萌发和

繁殖技术[20]、细胞学研究[21-23]、病害鉴定[24]、分

布地区和生长环境[25]等，尚无秀丽兜兰叶绿体基

因组的报道。本研究通过高通量测序方法获得秀

丽兜兰完整的叶绿体基因组信息，对其进行注释，

并对基因组中序列重复、SSR 位点及蛋白编码基

因的密码子使用偏好性进行分析，同时分析了系

统发育关系。本研究结果可为秀丽兜兰及其他兜

兰属植物种质资源鉴定、系统发育、遗传育种、

种群恢复以及生物多样性保护等提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料为迁地保存在广西农业科学院花卉

研究所兰科植物种质资源圃（22°48′N，108°22′E）

的秀丽兜兰，取长势良好、无病虫害的新鲜幼嫩

叶片擦拭干净，用液氮速冻后于‒80 ℃保存备用。 
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1.2  方法 

1.2.1  DNA 提取、文库构建及测序   取叶片

100 mg，采用改良 CTAB 法[26]提取总 DNA，样品

基因组 DNA 质量检测合格后，用超声波将合格

的 DNA 片段化，然后对片段化的 DNA 进行片段

纯化、末端修复、3′端加 A、连接测序接头，再

用琼脂糖凝胶电泳进行片段大小选择，进行 PCR

扩增形成测序文库，并进行文库质检，质检合格

的文库用 BGISEQ-500 平台进行测序（广州佰德

生物科技有限公司）。 

1.2.2  叶绿体基因组的组装与注释  对测序得到

的原始数据（raw data）进行数据过滤，去除其中

的接头序列及低质量 reads 获得高质量的 clean 

data。使用 Bowtie2 v.2.3.4.3 软件[27]比对近缘物种

叶绿体基因组数据库，将比对上的 reads 数量最多

的 3 个 CDS 序列作为项目样品的叶绿体基因组起

始组装序列，采用 NOVOPlasty v4.2.1 软件[28]组

装叶绿体基因组。利用 GeSeq 和 blast 软件对叶绿

体基因组 CDS 序列进行注释，并利用 GeSeq 和

hmmer软件对叶绿体基因组 rRNA序列进行注释，

使用 tRNAscan-SE和 ARAGORN软件对叶绿体基

因组 tRNA 序列进行注释，并进行手动调整和确

认获得最终注释结果，最后采用 OrganellarGen- 

omeDRAW 软件制作叶绿体基因组图谱[29-35]。将

组装注释好的秀丽兜兰基因组序列上传至 Gen- 

Bank 数据库，获得登录号：MZ150831。 

1.2.3  叶绿体基因组 SSR 分析   利用 MISA 

v1.01（MIcroSAtellite identification tool）软件对

秀丽兜兰进行 cpSSR 的分析[36]。参数设置为单核

苷酸（mononucleotide）、二核苷酸（dinucleotide）、

三核苷酸（ trinucleotide）、四核苷酸（ tetranuc 

leotide）、五核苷酸（pentanucleotide）和六核苷酸

（hexanucleotide）的重复数阈值分别为 10、6、5、

5、5 和 5。 

1.2.4  密码子使用分析  计算秀丽兜兰 cpDNA 密

码子的使用情况和相对密码子的偏好性（relative 

synonymous codon usage, RSCU），RSCU 值则以 1

为限，若 RSCU>1，该密码子使用频率较高；若

RSCU<1，该密码子使用频率较低。 

1.2.5  系统发育关系分析  从 NCBI 数据库中下

载 16 个兜兰属和 2 个杓兰属植物，利用 mafft 7.0

软件进行 cpDNA 序列比对，使用 fasttree2.1.10

软件建立系统发育树，选择 GTR+Gamma 模型，

Shimodaira-Hasegawa 检测[37-38]。 

2  结果与分析 

2.1  秀丽兜兰叶绿体基因组的基本特征 

秀丽兜兰叶绿体基因组具有典型的环状四分

体结构，包括 1 个大单拷贝区（large single-copy 

region, LSC）、1 个小单拷贝区（small single-copy 

region, SSC）和 2 个反向重复区（IR），总长度为

158 298 bp，其中 LSC、SSC 和 2 个 IR 长度分别

为 87 775、949、34 787 bp，LSC、SSC 和 IR 区

域的 GC 含量分别为 32.6%、25.1%和 39.1%。秀

丽兜兰叶绿体基因组共含 129 个基因，包括 79 个

蛋白编码基因，38 个 tRNA 基因、8 个 rRNA 基因

和 4 个假基因（2 个 ndhD、1 个 ndhJ、1 个 ndhK），

其中 22 个完整的基因位于 IR 重复区，包括 10

个蛋白编码基因，8 个 tRNA 和 4 个 rRNA，1 个

基因 rpl22 位于 LSC-IRB 连接处。IR 重复区域还

含有 1 个假基因 ndhD 以及 rps12 基因的第 2 和第

3 个外显子，nps12 的第 1 个外显子位于 LSC 区

域（图 1）。秀丽兜兰叶绿体基因组注释基因信息

见表 1。 

2.2  秀丽兜兰叶绿体基因组简单序列重复 

秀丽兜兰叶绿体基因组简单序列重复（SSR）

信息见表 2，从中共鉴定出 78 个 SSR 位点，未发

现五核苷酸重复，最丰富的是单核苷酸重复，有

66 个，占总 SSRs 的 84.62%，其次是二核苷酸重

复 8 个，占总 SSRs 的 10.26%，三核苷酸重复和

四核苷酸重复均为 1 个，六核苷酸重复 2 个。其

中 63 个单碱基重复都是由 A 或 T 构成，因此，

SSRs 的碱基组成偏向使用 A/T 碱基。 

2.3  秀丽兜兰叶绿体基因组密码子偏好性 

秀丽兜兰叶绿体基因组中各氨基酸的相对同

义密码子使用频率（ relative synonymous code 

usage, RSCU）分析结果见图 2 和表 3。从中可以

看出，高频密码子（RSCU>1）共有 32 个，其中，

16 个以 U 结尾，13 个以 A 结尾，以 G 结尾的有

2 个，以 C 结尾的密码子有 1 个，说明秀丽兜兰

叶绿体基因密码子偏好性以 U 和 A 结尾，与较低

的基因组和蛋白编码基因 GC 含量一致。 

2.4  系统进化分析 

基于叶绿体基因组序列对 18 个兰科植物（含

兜兰属物种 16 个、近缘属杓兰属物种 2 个）进行

系统发育分析，并构建系统发育树（图 3）。从图

中可以看出，18 个物种分为 3 大类，其中，紫花

杓兰和西藏杓兰与其他物种遗传距离较远，被单 
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图 1  秀丽兜兰叶绿体基因组图谱 
Fig. 1  Gene map of chloroplast genome of P. venustum 

 
表 1  秀丽兜兰叶绿体基因组注释基因列表 

Tab. 1  Genes present in chloroplast genome of P. venustum 

功能 Function 家族名称 Family name 基因 Gene 

光系统Ⅰ基因 psaA、psaB、psaC*、psaI、psaJ 

光系统Ⅱ基因 psbA、psbB、psbC、psbD、psbE、psbF、psbH、psbI、psbJ、psbK、psbL、psbM、
psbT、psbZ、psbN 

细胞色素 b/f 复合体基因 petA、petB、petD、petG、petL、petN 

ATP 酶基因 atpA、atpB、atpE、atpF、atpH、atpI 

NADH 氧化还原酶基因 ndhB*、ndhD*、ndhJ、ndhK 

光合系统基因 

二磷酸核酮糖羧化酶大亚基基因 rbcL 

RNA 聚合酶亚基基因 rpoA、rpoB、rpoC1、rpoC2 

核糖体蛋白小亚基基因 rps2，rps3、rps4、rps7*、rps8、rps11、rps12*、rps14、rps15*、rps16、rps18、
rps19* 

核糖体蛋白大亚基基因 rpl2*、rpl14、rpl16、 rpl20、rpl22、rpl23*、rpl32、rpl33、rpl36 

转运 RNA trnA_UGC*、 trnC_GCA、 trnD_GUC、 trnE_UUC、 trnF_GAA、 trnfM_CAU、
trnG_GCC、 trnG_UCC、 trnH_GUG*、 trnI_CAU*、 trnI_GAU*、 trnK-UUU、
trnL_CAA*、 trnL_UAA、 trnL_UAG、 trnM_CAU、 trnN_GUU*、 trnP_UGG、
trnQ_UUG 、 trnR_ACG* 、 trnR_UCU 、 trnS_GCU 、 trnS_GGA 、 trnS_UGA 、
trnT_GGU、trnT_UGU、ttrnV_GAC*、trnV_UAC、trnW_CCA、trnY_GUA 

遗传系统基因 

核糖体 RNA rrn4.5*、rrn5*、rrn16*、rrn23* 

翻译起始密码子 infA 

成熟酶基因 matK 

C 型细胞色素合成基因 ccsA* 

乙酰辅酶 A 羧化酶亚基 accD 

蛋白酶基因 clpP 

其他基因 

假定叶绿体阅读框 ycf1*、ycf2*、ycf3、ycf4 

注：*代表 IRS 区域有 2 个基因重复，粗体表示有 3 个拷贝。  

Note: * means duplicated gene in IRs，bold means three gene copies. 
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表 2  秀丽兜兰 cpDNA 简单序列重复（SSR）信息 

Tab. 2  cpDNA simple sequence repeat（SSR） 
information of P. venustum 

类型 

Type 

重复序列 
Repeat motif 

数量 
Number 

比例
Percentage/% 

合计占比 Total
percentage/% 

单核苷酸 A 

C 

G 

T 

27 

1 

2 

36 

40.91 

1.52 

3.03 

54.55 

84.62 

二核苷酸 AT 

TA 

2 

6 

25.00 

75.00 

10.26 

三核苷酸 TTA 1 100.00 1.28 

四核苷酸 ATAA 1 100.00 1.28 

五核苷酸     

六核苷酸 CCTCTT 

GGAAGA 

1 

1 

50.00 

50.00 

2.56 

合计  78  100 

 

 
 

图 2  秀丽兜兰叶绿体基因组密码子 RSCU 分布情况 
Fig. 2  Relative synonymous codon usage (RSCU) distri-

bution of genes in chloroplast genome of P. venustum 

表 3  秀丽兜兰叶绿体各氨基酸相对同义密码子偏好性 
Tab. 3  RSCU of amino acids in P. venustum 

氨基酸 Amino acid 密码子 Codon 数量 Number RSCU 氨基酸 Amino acid 密码子 Codon 数量 Number RSCU

GCA* 401 1.28 UGC 93 0.61 

GCC 170 0.54 
半胱氨酸 Cys 

UGU* 213 1.39 

GCG 128 0.41 CAA* 711 1.55 

丙氨酸 Ala 

GCU* 558 1.78 
谷氨酰胺 Gln 

CAG 209 0.45 

AGA* 520 1.96 天冬酰胺 Asn AAC 301 0.46 

AGG 161 0.61   AAU* 1008 1.54 

CGA* 362 1.37 天冬氨酸 Asp GAC 189 0.35 

CGC 92 0.35   GAU* 877 1.65 

CGG 106 0.40 谷氨酸 Glu GAA* 1071 1.47 

精氨酸 Arg 

CGU* 347 1.31   GAG 389 0.53 

GGA* 642 1.59 CAC 134 0.41 

GGC 157 0.39 
组氨酸 His 

CAU* 518 1.59 

GGG 297 0.74 AAA* 1141 1.46 

甘氨酸 Gly 

GGU* 515 1.28 
赖氨酸 Lys 

AAG 426 0.54 

UAC 188 0.42 ACG 2 0.01 酪氨酸 Tyr 

UAU* 717 1.58 AUG* 591 2.98 

CUA 355 0.84 

蛋氨酸 Met 

GUG 2 0.01 

CUC 176 0.42 UUC 511 0.71 

CUG 177 0.42 
苯丙氨酸 Phe 

UUU* 923 1.29 

CUU* 500 1.18 AGC 117 0.35 

UUA* 798 1.89 AGU* 381 1.15 

亮氨酸 Leu 

UUG* 527 1.25 UCA* 422 1.27 

CCA* 285 1.14 UCC* 346 1.04 

CCC 220 0.88 UCG 154 0.46 

CCG 109 0.44 

丝氨酸 Ser 

UCU* 576 1.73 

脯氨酸 Pro 

CCU* 385 1.54 AUA 675 0.96 

ACA* 389 1.25 AUC 411 0.58 

ACC 230 0.74 

异亮氨酸 Ile 

AUU* 1029 1.46 

ACG 142 0.46 色氨酸 Trp UGG 437 1.00 

苏氨酸 Thr 

ACU* 487 1.56 GUA* 485 1.48 

UAA* 38 1.44 GUC 164 0.50 

UAG 22 0.84 GUG 200 0.61 

终止密码子 Ter 

UGA 19 0.72 

缬氨酸 Val 

GUU* 466 1.42 

注：TER 表示终止密码子，*为高频密码子。 

Note: TER means termination condon，* means optimal codon. 
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独聚成一类；麻栗坡兜兰、硬叶兜兰等 5 个物种

均归为一类，即宽瓣亚属；秀丽兜兰和带叶兜兰、

紫纹兜兰等 11 个物种归为一类，属于兜兰亚属，

且秀丽兜兰与紫纹兜兰关系最近。 
 

 
 
 

图 3  基于叶绿体基因组 18 种兰科植物构建的系统进化树 
Fig. 3  Phylogenetic tree based on 18 complete chloroplast 

genome sequences 

3  讨论 

兜兰是兰科（Orchidaceae）兜兰属（Paphiope- 

dilum Pfitzer）植物的统称，因具有拖鞋状的唇瓣

又被称为“拖鞋兰”或“仙履兰”，具有极高的观

赏价值和商业价值[1, 39-40]。本研究采用第二代高

通量测序技术对秀丽兜兰叶绿体基因组进行测

序、组装和注释，获得了秀丽兜兰完整的叶绿体基

因组。研究发现秀丽兜兰叶绿体基因组与前人[11-19]

研究的兜兰属其他植物相似，具有典型的四分体

环状结构，GC 含量远小于 AT 含量，其中 IR 区

域 GC 含量最高，这与 rRNA 的 GC 含量较高，

且全部定位在这些区域密切相关[41]。 

简单序列重复（SSR）多存在于真核生物的

细胞器基因组中，具有丰富的多态性，高度的重

复性以及良好的可靠性和共显性，常被用于对种

质资源进行遗传结构分析、物种鉴定和群体遗传

学研究[19, 42]。本研究从秀丽兜兰叶绿体基因组中

鉴定出 78 个 SSR 位点，单核苷酸有 66 个，占总

SSRs 的 94.62%，表明单核苷酸重复可能提供了

更多的系统发育信息，63 个单碱基重复和其他碱

基重复都是由 A 或 T 构成，A/T 重复类型占据主

要地位，这与前人[18-19]对其他几种兜兰属植物研

究结果一致，得到的这些 SSR 序列可为兜兰属植

物筛选 SSR 标记和指纹图谱研究提供依据。 

在植物进化过程中，密码子的使用普遍表现

出偏好性，自然选择、物种突变和遗传漂变是影

响密码子偏好性的主要原因，密码子偏好性用相

对同义密码子使用频率（RSCU）表示，若密码子

无偏好性，则 RSCU 值为 1，如果该密码子比其

他同义密码子来说出现更频繁，RSCU 值大于 1，

反之亦然 [43-45]。本研究秀丽兜兰叶绿体基因组

RSCU>1 的密码子共有 32 个，其中以 A 和 U 结

尾的有 29 个，超过 90.6%，而 RSCU<1 的密码子

则多以 C 或 G 结尾，表明秀丽兜兰叶绿体基因组

偏向于使用以 A 或 U 结尾的同义密码子，与丁锐

等[46]对杓兰属的研究结果一致，这可能与叶绿体

基因组较低的 GC 含量有关，进一步表明密码子

偏好性可能受基因组 GC 含量的影响[47]。根据秀

丽兜兰叶绿体基因组的密码子偏好性可对目的基

因进行优化，进一步提高基因转化和表达效率，

这一研究结果可为秀丽兜兰遗传育种及叶绿体基

因工程的外源基因高效、稳定表达提供科学依据。 

从 18 种兰科植物叶绿体基因组系统发育分

析发现，兜兰属和杓兰属是明显分开的两大类，

兜兰属又分两大类，一类包含白花兜兰、硬叶兜

兰、麻栗坡兜兰、德氏兜兰和杏黄兜兰；另一类

包括小叶兜兰、陈莲兜兰、格丽兜兰、白旗兜兰、

紫纹兜兰、秀丽兜兰、带叶兜兰、长瓣兜兰、飘

带兜兰、同色兜兰和雪白兜兰，其中秀丽兜兰与

紫纹兜兰亲缘关系密切。这一分类与其他学者利用

形态学、细胞学等方法得到的分类结果相似[48-49]，

与 SUN 等[18]和胡国家[19]通过叶绿体基因组序列

建立的系统发育树基本一致，显示出叶绿体基因

组序列在物种分类和进化研究中具有更高的分辨

率和可靠性[50]，证明了植物叶绿体基因组系统发

育树的构建在物种鉴定方面的准确性，同时还需

要更加全面密集的取样，才能更准确地反映发育

关系。 

4  结论 

秀丽兜兰叶绿体基因组为典型的四分结构，

总基因组大小为 158 298 bp，总 GC 含量为 35.4%，

含 129 个基因，共鉴定出 78 个 SSR 位点，碱基

组成偏向使用 A/T 碱基，密码子偏好性以 U 和 A

结尾，系统发育分析显示秀丽兜兰与紫纹兜兰为

姐妹种关系。研究结果可为兜兰属植物物种鉴定、
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生物进化、系统发育、资源保护及分子生物学等

研究提供理论参考。  
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