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中国菊科一新记录种———阿赖山莴苣及其质体基因组特征

曾思维ａꎬｂꎬ 李　 乐ａꎬｂꎬ 罗成文ａꎬｂꎬ 杨赵平ａꎬｂꎬ①

(塔里木大学: ａ. 生命科学与技术学院ꎬ ｂ. 塔里木盆地生物资源保护利用省部共建国家重点实验室培养基地ꎬ 新疆 阿拉尔 ８４３３００)

摘要: 基于形态学和分子系统学分析ꎬ确定了菊科(Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ)莴苣属(Ｌａｃｔｕｃａ Ｌｉｎｎ.)植物 Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.
在中国的新分布记录ꎬ并将其中文名拟为阿赖山莴苣ꎮ 该种的主要形态特征为株高 ５~ １５ ｃｍꎬ总苞片边缘暗紫色ꎬ
花序梗被腺毛ꎮ 基于 ｎｒＩＴＳ 序列构建的最大似然树显示:调查采集的植物样本与 ＮＣＢＩ 数据库公布的 Ｌ. ａｌａｉｃａ 聚为

一支ꎬ自展支持率为 １００％ꎮ 该种的质体基因组特征如下:总长度 １５２ ７５９ ｂｐꎬ呈现典型的四分结构ꎬ含 １３１ 个基因ꎬ
包括 ８６ 个蛋白质编码基因、８ 个 ｒＲＮＡ 基因和 ３７ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎮ 该新记录种的发现ꎬ为中国高等植物增添了新的

种质资源ꎬ并为进一步解析中亚植物区系的迁移路径提供了新资料ꎮ

关键词: 菊科ꎻ 阿赖山莴苣ꎻ 中国新记录种ꎻ 形态特征ꎻ 系统发育ꎻ 质体基因组
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓꎬ Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.ꎬ ａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ
Ｌａｃｔｕｃａ Ｌｉｎｎ. ｉｎ Ａｓｔｅｒａｃｅａｅꎬ ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ａ ｎｅｗ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒｅｃｏｒｄ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ ｐｒｏｐｏｓｅｄ ａ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｎａｍｅ. Ｔｈｅ ｍａｉｎ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｅ ａ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ５－１５ ｃｍꎬ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｌ ｂｒａｃｔｓ ｗｉｔｈ ｄａｒｋ ｐｕｒｐｌｅ ｍａｒｇｉｎｓ ａｎｄ
ｐｅｄｕｎｃｌｅｓ ｃｏｖｅｒｅｄ ｗｉｔｈ ｇｌａｎｄｕｌａｒ ｈａｉｒｓ. Ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｎｒＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓｕｒｖｅｙ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｗｉｔｈ Ｌ. ａｌａｉｃａ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ｄａｔａｂａｓｅ ｗｉｔｈ ａ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ
ｒａｔｅ ｏｆ １００％. Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｉｔｓ ｐｌａｓｔｏｍｅ ａｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ａ ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ １５２ ７５９ ｂｐꎬ ｅｘｈｉｂｉｔｉｎｇ ａ ｔｙｐｉｃａｌ
ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ １３１ ｇｅｎｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ８６ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ ８ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓꎬ ａｎｄ ３７ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ.
Ｔｈｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｏｆ ｔｈｉｓ ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｄｄｓ ｎｅｗ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｎｅｗ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｅｌｕｃｉｄａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｒｏｕｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｅｎｔｒａｌ Ａｓｉａｎ ｆｌｏｒａ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｓｔｅｒａｃｅａｅꎻ Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.ꎻ ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎻ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎻ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎻ ｐｌａｓｔｏｍｅ

　 　 莴苣属(Ｌａｃｔｕｃａ Ｌｉｎｎ.)是菊科(Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ)的一个草本植

物属ꎬ根据 Ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｗｏｒｌｄ Ｏｎｌｉｎｅ ( ｈｔｔｐｓ:∥ｐｏｗｏ. ｓｃｉｅｎｃｅ.
ｋｅｗ.ｏｒｇ / )记载ꎬ全世界莴苣属植物共有 １１７ 种ꎬ且广泛分布于

世界各地ꎮ 中国莴苣属植物共计 １２ 种ꎬ新疆分布有莴苣(Ｌ.
ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.)、山莴苣〔Ｌ. ｓｉｂｉｒｉｃａ (Ｌｉｎｎ.) Ｂｅｎｔｈ. ｅｘ Ｍａｘｉｍ.〕、野
莴苣(Ｌ. ｓｅｒｒｉｏｌａ Ｌｉｎｎ.)、裂叶莴苣(Ｌ. ｄｉｓｓｅｃｔａ Ｄ. Ｄｏｎ)、飘带果

(Ｌ. ｕｎｄｕｌａｔａ Ｌｅｄｅｂ.)、乳苣〔Ｌ. ｔａｔａｒｉｃａ (Ｌｉｎｎ.) Ｃ. Ａ. Ｍｅｙ.〕和
雀苣〔Ｌ. ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ (Ｂｏｉｓｓ.) Ｂｏｉｓｓ.〕７ 种[１] ꎮ

乌恰县位于南疆西部ꎬ近年来不断有新类群及中国新分

布类群被报道[２－４] ꎮ ２０２４ 年 ７ 月中旬ꎬ本研究团队在该县采

集到 １ 种形态独特且处于花期的莴苣属植物ꎬ该植物在形态

上不能归于中国已有记录的莴苣属种类ꎮ 结合植株形态学特

征及全球生物多样性信息服务网络平台(ＧＢＩＦꎬｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.

ｇｂｉｆ.ｏｒｇ / )收录的莴苣属植物标本ꎬ确定该植物的拉丁学名为

Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.ꎬ中文名拟为阿赖山莴苣ꎬ还基于

ｎｒＩＴＳ 序列进行了分子系统学验证ꎬ并分析了其质体基因组

特征ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

于 ２０２４ 年 ７ 月中旬ꎬ在乌恰县乌鲁克恰提乡玉其塔什草
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原采集到新记录种的花期植株(采集号 ＹＺＰ００１５４３)ꎬ将其制

成腊叶标本ꎬ同时ꎬ采集嫩叶ꎬ拍摄植物照片ꎬ记录相关信息ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 物种鉴定　 对比中国数字植物标本馆(ＣＶＨꎬｈｔｔｐｓ:∥
ｗｗｗ. ｃｖｈ. ａｃ. ｃｎ / )、 Ｇｌｏｂａｌ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｆａｃｉｌｉｔｙ
(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｇｂｉｆ.ｏｒｇ / )、ＪＳＴＯＲ Ｇｌｏｂａｌ Ｐｌａｎｔｓ ( ｈｔｔｐｓ:∥ｐｌａｎｔｓ.
ｊｓｔｏｒ.ｏｒｇ / )等数字标本平台收录的莴苣属植物标本ꎬ并参考

«中国植物志» [５] 、«新疆植物志» [６] 、«天山维管植物名录» [７] 、
Ｆｌｏｒａ ｏｆ ｔｈｅ Ｕ. Ｓ. Ｓ. Ｒ[８] 、Ｃｏｎｓｐｅｃｔｕｓ Ｆｌｏｒａｅ Ａｓｉａｅ Ｍｅｄｉａｅ[９] 等国

内外植物志书进行物种鉴定ꎮ
１.２.２　 基于 ｎｒＩＴＳ 序列的分子系统学验证　 将嫩叶送至天津

诺禾致源生物信息科技有限公司ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００
平台进行基因组浅层重测序ꎬ目标测序深度为 ２０×ꎬ得到 ９.１３
Ｇｂ 原始测序数据ꎻ使用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ ｖ１. ７. ７. １ 软件[１０] 组装

ｎｒＤＮＡꎻ使用 ＩＴＳｘ ｖ１.１.３ 软件[１１] 识别并提取 ｎｒＩＴＳ 序列ꎬ上传

至 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )ꎮ 在 ＮＣＢＩ 数
据库中下载莴苣属植物和山柳菊(Ｈｉｅｒａｃｉｕｍ ｕｍｂｅｌｌａｔｕｍ Ｌｉｎｎ.)
的 ｎｒＩＴＳ 序列ꎻ使用 ＭＡＦＦＴ ｖ７ 软件[１２] 进行序列比对ꎬ使用

ｔｒｉｍＡｌ ｖ１.５ 软件[１３]修剪序列ꎬ获得构树矩阵ꎻ使用 ＩＱ－ＴＲＥＥ
ｖ２.４.０ 软件[１４] 构建最大似然树ꎬ使用 ＭｏｄｅｌＦｉｎｄｅｒ 软件[１５] 自

动检测最佳模型ꎬｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值设为 １ ０００ꎻ使用 ｉＴＯＬ ｖ６ 软件[１６]

对构建的系统发育树进行可视化ꎮ
１.２.３　 质体基因组特征分析　 使用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ ｖ１.７.７.１[１０]组

装质体基因组ꎻ使用在线工具 ＧｅＳｅｑ(ｈｔｔｐｓ:∥ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ.ｍｐｉｍｐ￣
ｇｏｌｍ. ｍｐｇ. ｄｅ / ｇｅｓｅｑ. ｈｔｍｌ ) 和 ＣＰＧＡＶＡＳ ( ｈｔｔｐ: ∥ ４７. ９６. ２４９.
１７２:１６０１９ / ａｎａｌｙｚｅｒ) 注释质体基因组ꎻ使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｐｒｉｍｅ
ｖ２０２５.１. ２ 软 件[１７] ꎬ 以 同 属 近 缘 种 乳 苣 和 长 叶 莴 苣 ( Ｌ.
ｄｏｌｉｃｈｏｐｈｙｌｌａ Ｋｉｔａｍ.)的质体基因组(登录号分别为 ＭＴ８４５２１７
和 ＯＮ７８２４９２)为参考ꎬ进行手动校正ꎬ并将校正后的质体基因

组上传至 ＮＣＢＩ 数据库ꎻ最后ꎬ使用在线工具 ＯＧＤＲＡＷ ｖ１.３.１
(ｈｔｔｐｓ:∥ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ.ｍｐｉｍｐ￣ｇｏｌｍ.ｍｐｇ. ｄｅ / ＯＧＤｒａｗ. ｈｔｍｌ)绘制质

　 　 　

体基因组图谱ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 阿赖山莴苣的形态特征

Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.ꎬ Ｏｐｒｅｄ. Ｒａｓｔ. Ｓｒｅｄ. Ａｚｉｉ １０: １３１
(１９９３)ꎻＬａｃｔｕｃａ ｔａｒａｘａｃｉｆｏｌｉａ Ｋｈａｌｋｕｚｉｅｖꎬ Ｂｏｔ. Ｍａｔｅｒ. Ｇｅｒｂ. Ｉｎｓｔ.
Ｂｏｔ. Ａｋａｄ. Ｎａｕｋ Ｕｚｂｅｋｓｋ. Ｓ.Ｓ.Ｒ. １９: ５９ (１９７４)ꎻｎｏｎ Ｓｃｈｕｍ. ｅｔ
Ｔｈｏｍ (１８２７).

形态学特征(图 １－ＡꎬＢꎬＣꎬＤꎬＥꎬＦꎬＧ):多年生草本植物ꎬ
具细的根状茎ꎮ 茎细弱ꎬ株高 ８~１５ ｃｍꎮ 叶片长 ５~６ ｃｍꎬ倒披

针形ꎻ羽状深裂ꎻ顶端裂片较大ꎬ钝三角形ꎻ侧裂片三角状披针

形ꎬ倒向ꎻ叶缘具数个小突尖ꎻ叶两面均无毛ꎬ网脉明显ꎻ莲座

状叶丛的基部叶具长柄ꎬ中部叶具较短的翅状柄ꎬ上部叶近无

柄ꎮ 总苞圆柱状ꎻ总苞片 ４ 层ꎬ不呈明显的覆瓦状排列ꎬ边缘

暗紫色ꎬ沿中脉有时具腺毛ꎻ中、外层苞片较小ꎬ卵形至披针状

椭圆形ꎬ长 ３.０~８.０ ｍｍꎬ宽 １.５~２.０ ｍｍꎻ内层苞片披针形或披

针状椭圆形ꎬ长 ９~１１ ｍｍꎬ宽 ２~ ３ ｍｍꎻ头状花序 １~ ５ꎬ排成总

状ꎬ生于叶腋ꎻ花序梗被腺毛ꎻ花冠紫色ꎮ 瘦果光滑无毛ꎬ具
肋ꎬ顶端和基部略窄ꎬ顶端呈冠状ꎬ冠毛白色ꎮ 花果期 ６—７ 月ꎮ

分布及生境:国外产地为吉尔吉斯斯坦境内的帕米尔－阿
赖山区北部ꎬ生于海拔 ４ ０００~４ ５００ ｍ 的峡谷河岸边的潮湿乱

石堆ꎻ国内产地为乌恰县乌鲁克恰提乡玉其塔什草原ꎬ生于海

拔 ３ ３００ ｍ 左右的高山草甸ꎮ
模式标本(图 １－Ｈ):Ａｌａｙ Ｒａｎｇｅ. Ｂａｓｉｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｈａｋｈｉｍａｒｄａｎ

Ｒｉｖｅｒꎬ ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｋａｒａｋａｚｉｋ Ｒｉｖｅｒ Ｇｏｒｇｅ. Ａｍｏｎｇ ｌａｒｇｅ
ｓｃｒｅｅ ｓｔｏｎｅｓ ｗｉｔｈ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｂａｎｋｓ ｏｆ ａ ｄａｍｍｅｄ
ｌａｋｅ ( ４ ０００ － ４ ５００ ｍ ａ. ｓ. ｌ.) . １９６７ － ０８ － ０９ꎬ ｆｌ. ｆｒ. ｉｍｍａｔ.
Ｃｏｌｌｅｃｔｏｒ: Ｋｈａｌｋｕｚｉｅｖ Ｐ. (ＴＡＫ). Ｖｏｕｃｈｅｒ: ＴＡＳＨ００３１９８ꎮ
　 　 凭证标本 (图 １ － Ｉ):新疆省乌恰县乌鲁克恰提乡玉

其塔什ꎬ高山草甸ꎬ海拔 ３ ２３５ ｍꎬ北纬 ４０° １２′ ３３. ２５″、东经

　 　 　

Ａ: 莲座状叶丛 Ｒｏｓｅｔｔｅꎻ Ｂ: 全株 Ｗｈｏｌｅ ｐｌａｎｔꎻ ＣꎬＤ: 总苞 Ｂｒａｃｔꎻ Ｅ: 头状花序 Ｃａｐｉｔｕｌｕｍꎻ Ｆ: 腺毛 Ｇｌａｎｄｕｌａｒ ｔｒｉｃｈｏｍｅꎻ Ｇ: 冠毛 Ｐａｐｐｕｓꎻ Ｈ: 模式标本
Ｔｙｐｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎꎻ Ｉ: 凭证标本 Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎ.

图 １　 阿赖山莴苣的形态特征及标本
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.
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７４°３２′４５.３９″ꎬ２０２４ － ０７ － １２ꎬ杨赵平、柴学平、曾思维、李乐ꎬ
ＹＺＰ００１５４３ꎮ凭 证 标 本 保 存 于 塔 里 木 大 学 植 物 标 本 馆

(ＴＡＲＵ)ꎬ馆藏号 ＴＡＲＵ１８４６４ꎮ
２.２　 基于 ｎｒＩＴＳ 序列的分子验证

以山柳菊为外类群ꎬ基于 ＮＣＢＩ 数据库中莴苣属植物的

ｎｒＩＴＳ 序列构建最大似然树ꎬ结果显示:调查采集的植物样本

(登录号 ＰＸ２１０４７４.１)与 ＮＣＢＩ 数据库公布的 Ｌ. ａｌａｉｃａ(登录号

ＬＴ７２２０３３.１)聚为一支ꎬ自展支持率达 １００％(图 ２)ꎮ 结合植物

的形态学特征ꎬ本研究团队认为调查采集的植物样本的确为

Ｌ. ａｌａｉｃａꎮ

: 调查采集的植物样本 Ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓｕｒｖｅｙꎻ : 外类群 Ｔｈｅ ｏｕｔｇｒｏｕｐ. 分支上的数值为自展支持率ꎬ单位为“％”ꎬＴｈｅ ｖａｌｕｅｓ
ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｒａｔｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｕｎｉｔ ｉｓ “％”ꎻ括号内编号为 ＮＣＢＩ 数据库的登录号 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ｄａｔａｂａｓｅꎻ 标尺代表每 １０ 个核苷酸有 １ 个发生替换 Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｂａｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ １ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｐｅｒ １０ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ.

图 ２　 基于 ｎｒＩＴＳ 序列构建的莴苣属植物的最大似然树
Ｆｉｇ. ２　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｌａｃｔｕｃａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｒＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

２.３　 阿赖山莴苣的质体基因组特征

测序组装结果(表 １)显示:阿赖山莴苣的质体基因组(登
录号 ＰＸ２３６１１７) 全长 １５２ ７５９ ｂｐꎬ包括 １ 个大单拷贝区

(ＬＳＣ)、１ 个小单拷贝区( ＳＳＣ) 和 ２ 个反向重复区( ＩＲＡ 和

ＩＲＢ)ꎮ 总体上ꎬＧＣ 含量为 ３７.７％ꎬ其中ꎬＡ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 含量分别

为 ３１.３％、３１.０％、１９.１％、１８.６％ꎮ ４ 个区域中ꎬＬＳＣ 区长度最

大、ＳＳＣ 区长度最小ꎬ分别占质体基因组总长度的 ５５. ０％和

１２.１％ꎻＩＲＡ 和 ＩＲＢ 区长度均为 ２５ ０９８ ｂｐꎬ各占质体基因组总

长度的 １６.４％ꎮ 比较来看ꎬＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区的 Ａ 和 Ｔ 含量明显

高于 Ｃ 和 Ｇꎬ而 ＩＲＡ 和 ＩＲＢ 区 ４ 个碱基的含量差距相对较小ꎻ
并且ꎬＬＳＣ 和 ＳＳＣ 区的 ＧＣ 含量低于 ＩＲＡ 和 ＩＲＢ 区ꎮ

从质体基因组图谱(图 ３)可见ꎬ阿赖山莴苣质体基因组

有 １３１ 个基因ꎬ包括 ８６ 个蛋白质编码基因、８ 个 ｒＲＮＡ 基因和

３７ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎮ 其中ꎬ１７ 个基因为双拷贝基因ꎬ包括 ６ 个蛋
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表 １　 阿赖山莴苣的质体基因组组成
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｓｔｏｍｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.

区域１)

Ｒｅｇｉｏｎ１)
长度 / ｂｐ
Ｌｅｎｇｔｈ

碱基含量 / ％　 Ｂａｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ａ Ｔ Ｃ Ｇ ＧＣ

ＬＳＣ ８４ ０７９ ３２.３ ３１.９ １８.２ １７.６ ３５.８
ＳＳＣ １８ ４８４ ３４.７ ３４.１ １６.２ １５.０ ３１.２
ＩＲＡ ２５ ０９８ ２８.３ ２８.６ ２０.８ ２２.３ ４３.１
ＩＲＢ ２５ ０９８ ２８.６ ２８.３ ２２.３ ２０.８ ４３.１
总体 Ｔｏｔａｌ １５２ ７５９ ３１.３ ３１.０ １９.１ １８.６ ３７.６

　 １) ＬＳＣ: 大单拷贝区 Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＳＳＣ: 小单拷贝区 Ｓｍａｌｌ
ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＩＲＡꎬ ＩＲＢ: 反向重复区 Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ.

白质编码基因(ｎｄｈＢ、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｒｐｓ７、ｙｃｆ１５、ｙｃｆ２)、７ 个 ｔＲＮＡ
基因( ｔｒｎＡ－ＵＧＣ、 ｔｒｎＩ－ＣＡＵ、 ｔｒｎＩ－ＧＡＵ、 ｔｒｎＬ－ＣＡＡ、 ｔｒｎＮ－ＧＵＵ、
ｔｒｎＲ－ ＡＣＧ、 ｔｒｎＶ － ＧＡＣ) 和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因 ( ｒｒｎ４.５Ｓ、 ｒｒｎ５Ｓ、
ｒｒｎ１６Ｓ、ｒｒｎ２３Ｓ)ꎻ其余基因为单拷贝基因ꎮ ２２ 个基因含有内含

子ꎬ包括 １４ 个蛋白质编码基因(ａｔｐＦ、ｃｌｐＰ、ｎｄｈＡ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＢ、
ｐｅｔＢ、ｐｅｔＤ、ｒｐｌ２、ｒｐｌ２、ｒｐｌ１６、ｒｐｏＣ１、ｒｐｓ１２、ｒｐｓ１６ 和 ｙｃｆ３ꎬ其中 ｒｐｓ１２
跨 ＬＳＣ 和 ＩＲＢ 区分布ꎬ在质体基因组图谱上呈现为 ２ 个片段)
和 ８ 个 ｔＲＮＡ 基因 ( ｔｒｎＡ －ＵＧＣ、 ｔｒｎＡ －ＵＧＣ、 ｔｒｎＧ －ＵＣＣ、 ｔｒｎＩ －
ＧＡＵ、ｔｒｎＩ－ＧＡＵ、ｔｒｎＫ－ＵＵＵ、ｔｒｎＬ－ＵＡＡ、ｔｒｎＶ－ＵＡＣ)ꎬ其中ꎬｃｌｐＰ、
ｒｐｓ１２、ｙｃｆ３ 含 ２ 个内含子ꎬ其余基因只含 １ 个内含子ꎮ

: 光系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰꎻ : 光系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱꎻ : 细胞色素 ｂ / ｆ 复合体 Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ : ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅꎻ : ＮＡＤＨ
脱氢酶 ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎻ : ＲｕｂｉｓＣＯ 大亚基 ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｍｉｔꎻ : ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎻ : 核糖体小亚基蛋白 Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ
ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ : 核糖体大亚基蛋白 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ : 转运 ＲＮＡ Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡꎻ : 核糖体 ＲＮＡ Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡꎻ : ｃｌｐＰꎬ
ｍａｋＫꎻ : 其他基因 Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅꎻ : 保守开放阅读框 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ.

∗: 表示基因含内含子 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｓ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ 箭头示基因方向 Ｔｈｅ ａｒｒｏｗｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ. ＬＳＣ: 大单拷贝区 Ｌａｒｇｅ
ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＳＳＣ: 小单拷贝区 Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＩＲＡꎬ ＩＲＢ: 反向重复区 Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ.

图 ３　 阿赖山莴苣的质体基因组图谱
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｌａｓｔｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｌａｃｔｕｃａ ａｌａｉｃａ Ｋｏｖａｌｅｖｓｋ.
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３　 讨论和结论

帕米尔－阿赖山区跨越土库曼斯坦、乌兹别克斯坦、塔吉

克斯坦、吉尔吉斯斯坦和中国(喀什地区) [１８] ꎬ是中亚地区公

认的植物多样性中心ꎬ该区域不仅分布着众多特有物种ꎬ而且

不断有新类群和新分布类群被报道[１９－２１] ꎮ 阿赖山莴苣原被认

为仅分布于帕米尔－阿赖山区北部(吉尔吉斯斯坦南部)ꎬ是该

地区的特有种ꎮ 本次调查发现的分布地与阿赖山莴苣已知的

独有分布地海拔相差近 １ ０００ ｍꎬ生境特征也存在较大差异ꎮ
这一发现不仅为中国高等植物增添了新的种质资源ꎬ为今后

开展系统发育生物地理学研究提供了关键材料ꎬ也为进一步

揭示中亚植物区系的迁移路径提供了新资料ꎮ
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