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旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花的叶绿体基因组比较分析和系统

发育研究
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摘要: 旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花均为菊科旋覆花属药用植物, 其中湖北旋覆花为我国特有。为分析比

较旋覆花属 3个物种的基因组序列差异, 进而为该属植物分子鉴别和种质资源开发提供科学依据, 本文采用二代测

序技术对旋覆花属 3个物种的总DNA进行测序, 使用NOVOPlasty成功组装了完整的叶绿体基因组, 然后用CPGA‐

VAS2对 3个基因组的基因组成及重复序列进行了分析比较。最后用RAxML对旋覆花属 3个物种及其近缘物种进

行了系统发育分析。结果显示, 旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花的叶绿体基因组全长分别为 150 754、150 909、

150 812 bp, 均由一个大的单拷贝区 (LSC) (82 427、82 552、82 474 bp), 一个小的单拷贝区 (SSC) (18 431、18 453、

18 434 bp) 和一对反向重复序列 (IRs) (24 948、24 952、24 952 bp) 组成。基因组注释结果显示, 3个物种均共编码

111个不同基因, 包括 79个蛋白编码基因、28个 tRNA基因和 4个 rRNA基因。旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花叶

绿体基因组G/C含量分别为 37.72%、37.71%、37.71%; 分别共检测到 32、33、34个简单重复序列; 18、22、18个串联重

复序列和33、37、38个散在重复序列。系统发育分析结果表明, 旋覆花属3个物种与阔苞菊聚在一起; 表明旋覆花族

与千里光族亲缘关系较近, 可能起源于千里光族, 而非菜蓟族。本研究为研究旋覆花属物种鉴定、亲缘关系、进化历

史与遗传多样性研究奠定了坚实的基础。
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Comparative analysis of three complete chloroplast genomes of Inula

genus with phylogenetic analysis of 49 plants from Carduoideae
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Abstract: Inula japonica, Inula hupehensis and Inula linaariifolia are all medicinal plants of Inula L. in the

Compositae family, and Inula hupehensis is endemic to China. In order to compare their genomic sequence

differences and provide scientific basis for their germplasm conservation and development, we obtained and

analyzed the complete chloroplast genomes of these three species. Total DNAs were extracted from fresh leaves and

subjected to next-generation DNA sequencing. NOVOPlasty was used to assemble the chloroplast genomes from

the sequence reads. CPGAVAS2 was used to annotate the genes and repeats in each genome. Lastly, phylogenomics
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analysis was conducted using RAxML. The results showed that the total length of the chloroplast genome of

Inula japonica, Inula hupehensis and Inula linaariifolia is 150 754, 150 909, and 150 812 bp respectively, each

consisting of a large single copy region, a small single copy region and a pair of inverted repeat regions. In

addition, the G/C content of all three chloroplast genomes was approximately 37.7% and each encoded 111 unique

genes, including 79 protein-coding, 28 tRNA and 4 rRNA genes. Meanwhile, 32, 33, 34 simple repeat sequences,

18, 22, 18 tandem repeat sequences and 33, 37, 38 scattered repeat sequences were identified in three species.

Phylogenomic analysis showed that all three species of Inula L. and Pluchea indica were clustered together, with

the relationship between Inuleae and Senecioneae closer, suggesting that Inuleae may have originated from the

Senecioneae, not the Cardueae. The data in this study not only enriches the chloroplast genome database of Inula L.,

but also lays the foundation for the future studies of species identification, phylogenetic relationships, evolution

history and genetic diversity of Inula species.

Key words: Inula japonica; Inula hupehensi; Inula linaariifolia; chloroplast genome; repeat sequence; phylo‐

genetic evolution

旋覆花属 (Inula L.) 属于菊科 (Composite), 包含

约 100种植物, 分布于欧洲、非洲和亚洲等地区, 部分

为广布种 , 部分为特有种。我国有 20 余种和多个变

种, 进一步分为 5组 11系[1,2]。《中国药典》2015年版收

载品种为菊科植物旋覆花 (Inula japonica Thunb) 和欧

亚旋覆花 (Inula britannica L.) 的干燥头状花序, 具有

降气、消痰、行水、止呕的功效, 用于风寒咳嗽、痰饮蓄

结、胸膈痞闷、喘咳痰多、呕吐噫气、心下痞硬[3]。旋覆

花富含甾醇、倍半萜及黄酮类化合物, 其中, 倍半萜类

化学成分被认为是菊科旋覆花属植物的特征性成分,

且不同种旋覆花属植物的倍半萜含量有显著差异[4]。

药理研究表明, 旋覆花属植物的提取物及单体成分在

抗肿瘤、抗炎、抗血脂和护肝及治疗糖尿病等方面具有

良好的生物活性[5]。

该属植物地方习用品和伪混品较多, 且药用功效

有一定差异[6,7]。如部分地区使用线叶旋覆花 (Inula

linaariifolia Turcz.), 云南、贵州使用同属植物水朝阳旋

覆花 (Inula helianthus-aquatuca C. Y. Wu ex Ling), 湖

北、四川使用湖北旋覆花 (Inula hupehensis), 甘肃使

用沙旋覆花 (Znula salsoloides (Turca.) Ostenf.)。伪混

品有柳叶旋覆花 (Inula salicina L.) 和山白菊 (Aster

ageraloides Turcz.)。药用功效方面, 水煎剂旋覆花有

镇咳、祛痰和抗炎作用, 水朝阳旋覆花有镇咳和抗炎作

用, 湖北旋覆花有抗炎和祛痰作用。目前, 市售品混淆

现象严重, 有报道显示, 线叶旋覆花煎剂刺激性较大,

会导致呕吐现象[8]; 此外, 近年来也有旋覆花引起皮肤

过敏的报道[9]。因此 , 早在上个世纪 90年代 , 王建华

等[7]就对中药旋覆花的 7种原植物进行过形态组织学

研究, 使从药材来源上保证使用安全。但不能很好的

区分干药材。刘义梅等[10]采用提取植物DNA, 通过比

较 ITS序列对旋覆花属 8种药用植物 (旋覆花、欧亚旋

覆花、总状土木香、土木香、羊耳菊、泽兰羊耳菊、赤茎

羊耳菊、显脉旋覆花) 进行了鉴定 , 发现能很好的区

分。施之琪等[11]采用HPLC通过鉴定特征成分峰能区

分旋覆花、水朝阳旋覆花、湖北旋覆花和山黄菊 2种药

材制成的配方颗粒, 为临床安全用药提供了参考。但

从基因组水平, 对旋覆花属植物或产品进行区分的文

章尚未见报道。

叶绿体基因组序列是植物物种鉴定和系统发育学

研究的有效工具。与核基因组相比, 叶绿体基因组具

有结构简单、分子量小和拷贝多的特点。同时, 叶绿体

基因组具有高度保守性。在不同物种之间, 乃至同一

物种不同个体间又存在着一定的局部区域的变异。叶

绿体基因组的整体高度保守性和局部区域的变异性为

其应用于植物系统发育学研究提供了基础与条件[12]。

近年来随着基因组测序技术的发展, 越来越多植物的

叶绿体全基因组序列得到解析。截止 2019 年 9 月 ,

GenBank的RefSeq数据库已经收录了包括陆地植物、

海洋植物在内的 3 490种植物的叶绿体基因组信息[13]。

然而, 旋覆花属植物叶绿体基因组序列尚未见发布。

本文通过比较分析旋覆花属 3个物种 (旋覆花、湖北旋

覆花和线叶旋覆花) 的叶绿体基因组结构信息, 为该

属物种精准鉴定和系统发育研究提供参考, 进一步为

旋覆花属植物种质资源保护与开发提供科学依据。关

于旋覆花族的起源,《中国植物志》上有 2种不同的观

点, 一种观点认为其起源于千里光族, 另一种观点认为

其起源于菜蓟族[2]。本研究旨在通过构建基因组系统

发育树, 为阐明该族起源提供有力的证据。

材料和方法

植物材料、DNA提取与测序 旋覆花采自河南南

阳桐柏山脉, 线叶旋覆花采自河北鸽子窝公园, 由中国
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医学科学院药用植物研究所黄林芳研究员鉴定; 湖北

旋覆花叶片采自华中药用植物园 (湖北恩施), 由湖北

省农科院中药材研究所尤金文教授鉴定。新鲜叶片摘

取后放入液氮迅速冷冻 , 随后放于−80 ℃冰箱待用。

总DNA提取采用植物基因组DNA提取试剂盒 (天根

生物, 北京), 利用琼脂糖凝胶, NanoDrop2000 微量分

光光度计 (Thermo Scientific, 美国) 和Qubit3.0检测总

DNA 的浓度和质量 , 取 500 ng DNA 构建文库 , 采用

Illumina Hiseq 2500平台测序, 旋覆花、湖北旋覆花、线

叶旋覆花测序数据大小分别为 5.2G、5.1 G、5.7G。其

原始数据已经提交到 GenBank, 相应的 Bioproject ID

为PRJNA604096。

叶绿体基因组组装和注释 选取拟南芥的 rbcL

基因作为种子序列, 采用NOVOPlasty (v.2.7.2) 从原始

测序数据中组装叶绿体基因组[14]。为验证组装的正确

性 , 采用 Bowtie2 (V.2.0.1) [15]将所有原始 reads 映射

(mapping) 到旋覆花属物种的叶绿体基因组组装序列

上, 通过 reads映射的覆盖度及深度检测叶绿体基因组

组装的正确性, 尤其是各 contig连接处的正确性。叶

绿体基因组的注释采用CPGAVAS2[16], 注释信息的编

辑、校正采用Apollo[17]。基于CPGAVAS2软件绘制叶

绿体基因组环状示意图[18]。利用 sequin 软件提交旋覆

花、湖北旋覆花和线叶旋覆花叶绿体基因组序列及注

释至GenBank, 登录号分别为MN974527、MN418395、

MN954653。

重复序列分析 重复序列分析和密码子使用情况

均使用CPGAVAS2分析获得。其中, 使用MISA发现

微卫星序列[19], 参数设置阈值为: 单、双、三、四、五、六

核苷酸的单位数分别为 10、6、5、5、5和 5。使用TRF软

件发现串联重复序列[20], 设定重复单元的大小≥7。采

用VMATCH软件发现散布重复序列[21]。GC含量和密

码子使用偏好均采用EMBOSS (v6.3.1)[15]中的Cusp程

序计算获得。

系统发育分析 从 PlasDB 数据库 (http://www.

herbalgenomics.org/plasdb) 下载来自管状花亚科 11个

族49个属和 2个外类群物种的所有叶绿体编码蛋白质

序列, 其中 59个为共有蛋白质: atpA、atpE、atpF、atpH、

rps2、rps3、rps4、rps7、rps8、rps11、rps12、rps15、rps18、

rps19、rpl2、rpl14、rpl16、rpl20、rpl22、rpl23、rpl32、

rpl33、rpl36、rpoA、rpoB、rpoC2、petA、petB、petD、

petG、petL、psaA、psaB、psaC、psaI、psaJ、psbA、psbD、

psbE、psbF、psbH、psbI、psbM、psbN、psbT、ndhB、ndhC、

ndhE、ndhF、ndhG、ndhH、ndhI、ndhJ、ndhK、rbcL、matK、

cemA、ccsA和ycf4。使用Clustal W进行多重序列比对。

以拟南芥 (Arabidopsis_thaliana) 和烟草 (Nicotiana_

tabacum) 作 为 外 类 群 , 利 用 RAxML (Randomized

Axelerated Maximum Likelihood) 软件实现的最大似然

法构建系统发育树。具体参数设置为:“RAxMLHPC-

PTHREADS-SSE3 -f -N 1000 -m PROTGAMMACPREV

-x 551314260 -p 551314260 -o A_thaliana, N_tabacum T

20”。进化树分枝的可信度用Bootstrap1000次的平均

值表示。

结果

1 旋覆花属3个物种叶绿体基因组结构特征比较

旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花的叶绿体基因

组均为典型环状 DNA 分子 , 总长度分别为 150 754、

150 909 和 150 812 bp。三者均具有保守的四分状结

构 , 包括一个大单拷贝区 (large single copy region,

LSC), 长度分别为 82 427、82 552、82 474 bp; 一个小

单拷贝区 (small single copy region, SSC), 长度分别为

18 431、18 453、18 434 bp; 和一对反向重复区 (inverted

repeat, IR), 长度分别为 24 948、24 952、24 952 bp (图

1)。三者叶绿体基因组的整体 G/C 含量分别为

37.72%、37.71%、37.71%, 均低于 IR 区的 G/C 含量

(43.01%、43.01%、43.00%), 但均高于 SSC区 (31.29%、

31.25%、31.25%) 和 LSC 区 (36.05%、35.94%、35.96%)

的G/C含量 (表 1)。有研究者认为这是因为 IR区存在

4个高GC含量的 rRNA基因[22], 也有研究者认为这表

明LSC、SSC和 IR区来源不同或具有不同选择压力[23]。

在旋覆花属 3个物种的叶绿体基因组中均预测到

131个编码基因, 包括 111个不同的基因, 其中蛋白质

编码基因 80个、转运RNA (transfer RNA) 基因 28个和

核糖体RNA (ribosome RNA) 基因 4个 (表 2)。三者均

检 测 到 9 个 基 因 (rps16、rpoC1、atpF、rpl2、ndhB、

Table 1 Summary of the plastome features for the three Inula L.

species. LSC: Large single-copy region; SSC: Small single-copy

region; IR: Inverted repeat

Features

Length

GC

content/%

No. of

gene

Total

LSC

SSC

IR

Total

LSC

SSC

IR

Total

Protein

coding

tRNA

rRNA

I. japonica

150 754

82 427

18 431

24 948

37.72

36.05

31.29

43.01

131

87

36

8

I. hupehensi

150 909

82 552

18 453

24 952

37.71

35.94

31.25

43.01

131

87

36

8

I. linaariifolia

150 812

82 474

18 434

24 952

37.71

35.96

31.25

43.00

131

87

36

8

·· 1044



吴 茜等: 旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花的叶绿体基因组比较分析和系统发育研究

ndhA、petB、rpoA、ycf2) 含 1 个内含子 (intron), 2 个基

因 (ycf3、clpP) 含 2个内含子。旋覆花、湖北旋覆花和

线叶旋覆花叶绿体全基因组中蛋白质编码区 (coding

sequence, CDS) 的长度分别为78 702、78 705、78 702 bp,

各自占其基因组总长度的 52.21%、52.15%、52.19%;

rRNA基因的长度均为 9 394 bp, 分别占各自基因组总

长度的 6.23%、6.22%、6.23%; tRNA 基因的长度均为

2 726 bp, 均占各自基因组总长度的 1.81%。此外, 旋

覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花的叶绿体基因组非编

码区均主要包括内含子和基因间隔区, 分别占各自整

个基因组长度的39.75%、39.81%、39.78%。

在旋覆花属 3个物种中, 共发现 86个蛋白编码基

因, 编码 26 235个密码子。其中包括编码 20个氨基酸

的61个唯一密码子和 3个终止密码子。在这些密码子

中, 编码频次最高的氨基酸为异亮氨酸, 编码 2 793次,

占比 10.65%, 编码频次最低的氨基酸为半胱氨酸, 只

Figure 1 Graphic representation of features identified in three Inula L. species plastomes by using CPGAVAS2. The map contains four

rings. From the center going outward, the first circle shows the forward and reverse repeats connected with red and green arcs, respectively.

The next circle shows the tandem repeats marked with short bars. The third circle shows the microsatellite sequences identified using MISA.

The fourth circle is drawn using draw gene map and shows the gene structure on the plastome. The genes were colored based on their func‐

tional categories, which are shown at the left corner.
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编码了294次, 占比1.12%。3个物种中相同密码子的相

对同义密码子用法 (relative synonymous codon usage,

RSCU) 值相似。此外 , 3 个物种质体蛋白质编码区

(CDS) 内密码子第三位的A/T含量 (69.80%、69.80%、

69.81%), 分别高于第一位 (54.35%、54.34%、54.35%)

和第二位的A/T含量 (61.88%、61.88%、61.88%)。与其

他大多数陆地植物中观察到的趋势一致,密码子第三

位的A/T含量较第一、二位的高[24]。

2 重复序列分析

重复序列在基因组进化中起着重要的作用, 如大

片 DNA 的插入、删除、重排等 , 并且可以影响基因组

的长度和基因的顺序[25]。本文主要分析叶绿体基因组

中的 3种重复序列, 即简单重复序列 (simple sequence

repeat, SSR), 又称微卫星重复序列 (microsatellite

sequence)、串联重复序列 (tandem repeats sequence) 和

散在重复序列 (scattered repetitive sequence)。在旋覆

花属 3个物种的叶绿体基因组中, 共检测到 42个 SSR

(表 3)。这些SSR主要分布在 IGS和内含子序列中, 共

检测到 38次。大多数单核苷酸重复序列由 A/T重复

序列组成, AT/AT二核苷酸重复序列是最常见的类型。

这与 Wang等[26]的报道一致 , 即来自质体的 SSR 通常

由短 polyA或 polyT重复序列组成, 在许多植物中很少

含有串联G或C重复序列。在这 3个物种的 4个基因

的CDS中, 共鉴定出4个SSRs, 包括 rpoB、rpoC2、rpoA

和 ycf1。结果表明 , 这 3 个质体在 SSRs 的数目和 GC

含量上具有高度的保守性。

在旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花叶绿体基因

组中分别发现有 18、22、18个串联重复序列, 这些序列

重复单元之间的相似性均大于90%。大多数重复只有2

个重复单元。重复单元的长度从10 bp到32 bp不等。

散在重复序列的重复单元是以散在方式分布于

基因组内, 主要有回文重复和正向回复 2种类型。以

e-value小于 10-4为阈值, 旋覆花叶绿体基因组散在重

复序列包括回文重复序列 15条、正向重复序列 20条;

湖北旋覆花为17、20条; 线叶旋覆花为18、20条。最长

的散布重复单元为 48 bp, 分布在 2个 ycf2基因外显子

中。这些重复序列将为分子标记开发和系统发育分化

研究提供有意义的线索。

3 基因组系统发育分析

对来自管状花亚科 49个属的 51个物种和 2个外

类群物种 (拟南芥, 烟草) 的 59个共有蛋白质序列用最

大似然法构建进化树。总体上各属物种均与本族物种

聚在一起, 与传统分类结果一致 (图 2)。如图所示, 管

状花亚科可分为 4支, 鼠麴草族 (Gnaphalieae)、春黄菊

族 (Anthemideae) 聚为一支; 紫苑族 (Astereae) 单独为

一支; 千里光族 (Senecioneae)、旋覆花族 (Inuleae)、向

Table 2 Gene contents of the three Inula L. plastomes

Gene fuction

rRNA

tRNA

Self replication

Photosynthesis

Other genes

Unknown

Total

Group of genes

rRNA genes

tRNA genes

Large subunit of ribosome

DNA dependent RNA polymerase

Small subunit of ribosome

Subunits of ATP synthase

Subunits of photosystem II

Subunits of NADH-dehydrogenase

Subunits of cytochrome b/f complex

Subunits of photosystem I

Large subunit of rubisco

Subunit of Acetyl-CoA-carboxylase

c-type cytochrom synthesis gene

Envelope membrane protein

Protease

Translation initiation factor

Maturase

Conserved open reading frames

Gene names

rrn23S (×2), rrn16S (×2), rrn5S (×2), rrn4.5S (×2)

trnH-GUG, trnK-UUU, trnQ-UUG, trnS-GCU, trnC-GCA, trnD-GUC,

trnY-GUA, trnE-UUC (×3), trnR-UCU, trnS-CGA, trnT-GGU, trnS-UGA,

trnG-GCC, trnM-CAU (×2), trnS-GGA, trnT-UGU, trnL-UAA, trnF-GAA,

trnM-CAU (×2), trnW-CCA, trnP-UGG, trnL-CAA (×2), trnV-GAC (×2),

trnA-UGC (×2), trnR-ACG, trnN-GUU (×2), trnL-UAG, trnR-ACG

rpl14, rpl16, rpl2 (×2), rpl20, rpl22, rpl23 (×2), rpl32, rpl33, rpl36

rpoA, rpoB, rpoC1, rpoC2

rps11, rps12 (×2), rps14, rps15, rps16, rps18, rps19, rps2, rps3, rps4,

rps7 (×2), rps8

atpA, atpB, atpE, atpF, atpH, atpI

psbA, psbB, psbC, psbD, psbE, psbF, psbH, psbI, psbJ, psbK, psbM, psbN,

psbT, psbZ, ycf3

ndhA, ndhB (×2), ndhC, ndhD, ndhE, ndhF, ndhG, ndhH, ndhI, ndhJ, ndhK

petA, petB, petD, petG, petL, petN

psaA, psaB, psaC, psaI, psaJ

rbcL

accD

ccsA

cemA

clpP

infA

matK

ycf1, ycf15 (×2), ycf2 (×2), ycf3, ycf4

Amount

8

36

11

4

14

6

15

12

6

5

1

1

1

1

1

1

1

7

131
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日葵族 (Heliantheae)、泽兰族 (Eupatorieae) 等聚为一

支; 菜蓟族 (Cardueae) 单独为一支。旋覆花族内, 旋覆

花属 3个物种与阔苞菊属阔苞菊 (Pluchea indica) 聚为

一类, bootstrap值高 (100%); 旋覆花属 3个物种中, 旋

覆花与湖北旋覆花亲缘关系较近, 二者与线叶旋覆花

相对较远。本结果显示旋覆花族与千里光族亲缘关系

较近, 与菜蓟族关系较远。这与《中国植物志》上认为

的旋覆花族起源于千里光族的观点一致[2]。

讨论

本文首次报道了旋覆花属 3个植物旋覆花、湖北

旋覆花和线叶旋覆花的叶绿体基因组序列及结构组

成。该属 3个物种均为典型环状DNA分子, 且具有保

守的四分状结构, 与已报道的同族阔苞菊叶绿体基因

组大小相似[27]。共预测了 130个蛋白质编码基因, 包

括111 个不同的基因, 其中蛋白质编码基因80个。

本研究从旋覆花、湖北旋覆花和线叶旋覆花叶绿

体基因组中分别共检测到 32、33、34 个 SSR; 共发现

18、22、18 个串联重复序列 ; 散在重复序列 33、37、38

条。这些重复序列将为接下来旋覆花属物种分子标记

开发, 物种或产品鉴定提供理论依据。本课题组下一

步研究将针对旋覆花属 3个物种的差异序列进行分析

筛选, 寻找合适的区域进行引物设计, 并采集实体样本

进行PCR验证, 从分子水平鉴定旋覆花属物种。

关于旋覆花族的起源, 本研究通过对菊科管状花

亚科 11族 48属植物进行系统进化分析发现, 旋覆花族

Table 3 Details for the simple sequence repeats in the three Inula L. species

SSR nr.

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

Location

rps16

rps16-trnQ

trnC-petN

trnC-petN

trnE-rpoB

rpoB

rpoC1

rpoC2

rpoC2-rps2

atpI-atpH

atpI-atpH

atpF-atpA

trnR-trnS

trnT-psbD

psbC-trnS

psaA-ycf3

psaA-ycf3

ycf3-trnS

trnT-trnL

trnT-trnL

ndhC-trnM

atpB-rbcL

accD-psaI

psaI-ycf4

ycf4-cemA

psbE-petL

rpl33-rps18

clpP

rpoA

rps8-rpl14

ycf15-trnV

rrn5S-trnR

ndhF-rpl32

rpl32-trnL

rpl32-trnL

ccsA-ndhD

ccsA-ndhD

ndhD-psaC

ndhG-ndhI

ycf1

trnR-rrn5S

trnV-ycf15

Region

Intron

IGS

IGS

IGS

IGS

Exon

Intron

Exon

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

Intron

Exon

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

IGS

Exon

IGS

IGS

Motif

A

A

A

T

T

A

A

A

T

A

T

T

A

C

T

T

A

T

T

A

T

T

A

T

T

A

TA

T

T

T

A

A

T

A

A

T

T

A

A

TCT

T

T

I. japonica

Repeat number

NA

13

17

NA

12

10

14

11

NA

12

10

10

10

NA

13

12

NA

10

10

11

13

10

NA

10

NA

15

12

16

10

14

16

12

11

11

10

NA

NA

10

10

NA

12

16

Position

NA

7 070

9 757

NA

12 569

13 255

16 486

22 783

NA

24 927

25 872

27 816

29 622

NA

34 455

41 332

NA

43 701

45 776

45 809

49 503

53 016

NA

57 706

NA

63 824

66 098

68 731

76 303

78 734

98 083

105 665

110 369

110 988

111 643

NA

NA

114 702

116 384

NA

127 507

135 085

I. hupehensi

Repeat number

NA

14

15

10

11

10

11

NA

10

NA

10

10

NA

10

11

25

10

NA

NA

15

13

10

13

11

10

16

12

19

10

16

20

12

NA

15

10

NA

NA

11

10

15

12

20

Position

NA

7 090

9 778

97 96

12 597

13 282

16 529

NA

23 156

NA

25 911

27 855

NA

31 115

34 525

41 401

41 416

NA

NA

45 887

49 584

53 097

57 181

57 792

59 414

63 918

66 193

68 826

76 426

78 857

98 208

105 794

NA

111 115

111 774

NA

NA

114 833

116 522

125 744

127 658

135 236

I. linaariifolia

Repeat number

10

10

16

NA

12

10

13

11

10

NA

10

10

NA

NA

18

11

NA

11

NA

13

13

10

NA

11

NA

17

12

13

10

19

20

12

12

11

10

10

10

10

10

NA

12

20

Position

6 113

7 071

9 758

NA

12 578

13 264

16 511

22 807

23 140

NA

25 896

27 840

NA

NA

34 480

41 362

NA

43 730

NA

45 839

49 534

53 047

NA

57 769

NA

63 888

66 164

68 797

76 357

78 788

98 130

105 716

110 420

111 040

111 695

113 112

113 155

114 756

116 438

NA

127 561

135 139
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与千里光族亲缘关系较近, 与菜蓟族亲缘关系较远, 首

次为旋覆花族起源提供了直接分子证据。
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