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丁香属全基因组演化、地理起源、物种分化及 

花香形成机制解析 
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摘 要：【目的】丁香属为温带起源的木本芳香植物，是木犀科（Oleaceae）中较为古老的类群。全属

30 余种（变种），除 3 种在巴尔干半岛和北海道分布以外，其余在中国均有野生分布。丁香属全基因组演

化历史及花香形成机制的研究旨在解析染色体水平的时空演化格局、阐述谱系演化关系、揭示花香形成机

制，为有着 1400 年的栽培历史、东亚、欧洲和北美经典的观赏植物种质创新和功能挖掘提供详实依据，成

为国家丁香种质资源库科学研究价值的重要体现。【方法】通过基因组测序组装获得了广布种华北紫丁香

全基因组序列；基于覆盖全属的 26 个野生种（变种）的重测序及地理分布数据集进行植物区系演化分析，

并形成了至今最为完整的丁香属种间系统演化图谱；通过对广布种华北紫丁香从花蕾到凋谢的开花进程花

香转录组分析，以及对包括其在内的 14 种具有花香或果香的物种进行了比较基因组分析获得了差异表达

基因。【结果】研究发现丁香基因组为 1.2G，杂合度为 1.9%。木犀科的祖先具有 20 条染色体，在渐新世

中期前经历了一次二倍化事件，随后加倍的部分染色体发生了断裂重组，最终形成了木犀科植物的 46 条

染色体。华北紫丁香的祖先分化于渐新世后期，早于木犀科中桂花和油橄榄的分化；丁香属内五个组（系）

的祖先在中新世后期开始分化。丁香属在中新世中期起源于以中国北方为核心的东亚北部，此后分别向欧

洲、中亚，以及中国中部及西南扩散，在秦巴山区和横断山区之间曾存在复杂的基因渐渗，由此形成了丁

香属的物种多样性。比较基因组分析发现华北紫丁香 TPS 和 MYB 基因家族呈现显著扩张；在花开进程中

芳樟醇、β-罗勒烯和 α-法尼烯等是构成华北紫丁香盛花期花香的主要单萜和倍半萜成分。基因共表达网络

预测显示，33 个 TPS-a 和 34 个 TPS-b，以及 195 个 MYB 家族基因参与了丁香萜类的合成与调控。【结论】

丁香属的远古祖先分化于 27Mya；丁香属起源于中国北方，秦巴山区与横断山区存在基因渐渗；广布种的

花香由于 TPS-a 和 TPS-b 以及个 MYB 家族基因调控形成。 
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