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　 　 摘要:　 本研究采集并测量了吉首光唇鱼(Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｊｉｓｈｏｕｅｎｓｉｓ)、侧条光唇鱼(Ａ. ｐａｒａｌｌｅｎｓ)、厚刺光唇鱼(Ａ.
ｓｐｉｎｉｆｅｒ)和虹彩光唇鱼(Ａ. ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ)的线粒体 ＤＮＡ(ｍｔＤＮＡ)序列ꎮ 通过 ＤＮＡｓｔａｒ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ ７.０ 和 ＭＥＧＡ７.０ 软件进

行拼接获得 ４ 种光唇鱼属鱼类完整 ｍｔＤＮＡ 序列ꎬ通过 ＭＩＴＯＳＷｅｂＳｅｒｖｅｒ 在线软件定位其编码蛋白质基因ꎬ采用 ｔＲ￣
ＮＡｓｃａｎ￣ＳＥ ２.０ 软件定位分析其转运 ＲＮＡ(ｔＲＮＡ)基因ꎬ利用 ＢＬＡＳＴ 同源性分析确定核糖体 ＲＮＡ(ｒＲＮＡ)基因和控

制区ꎮ 结合 ＧｅｎＢａｎｋ 已发表的其他光唇鱼属鱼类和部分其他鲃亚科鱼类ꎬ构建系统发育树ꎬ分析 ４ 种光唇鱼属鱼

类的系统进化关系ꎮ ４ 种光唇鱼属鱼类 ｍｔＤＮＡ 的核苷酸组成成分相似ꎬ序列长度为１６ ５８５~ １６ ５９５ ｂｐꎬ均包括 ３７
个编码基因和 １ 个非编码区(控制区)ꎮ ８ 个 ｔＲＮＡ 基因( ｔＲＮＡＧｌｎ、ｔＲＮＡＡｌａ、ｔＲＮＡＡｓｎ、ｔＲＮＡＣｙｓ、ｔＲＮＡＴｙｒ、ｔＲＮＡＳｅｒ、ｔＲＮＡＧｌｕ、
ｔＲＮＡＰｒｏ)和 ＮＤ６ 基因分布于轻链(Ｌ 链)ꎬ其余基因分布于重链(Ｈ 链)ꎮ 在 １３ 种编码蛋白质基因中ꎬ厚刺光唇鱼的

ＮＤ２ 基因以 ＡＴＣ 为起始密码子而区别于其他 ３ 种光唇鱼ꎬ侧条光唇鱼和厚刺光唇鱼的 ＮＤ３ 基因起始密码子为

ＧＴＧꎬ其他 ２ 种光唇鱼则以 ＡＴＧ 为起始密码子ꎬ其余基因起始密码子均为 ＡＴＧ 或 ＧＴＧꎬ而终止密码子共有 ４ 种类

型(ＴＡＡ、ＴＡＧ、ＴＡ 和 Ｔ)ꎮ ２２ 种 ｔＲＮＡ 基因ꎬ除了 ｔＲＮＡＳｅｒ编码的 ｔＲＮＡ 缺少 ＤＨＵ 臂外ꎬ其余基因编码的 ｔＲＮＡ 均具有

典型的三叶草结构ꎮ 控制区变异较大ꎬ同时可以识别出对应的终止序列区、中央保守区和保守序列区ꎮ 系统发育

分析结果表明ꎬ光唇鱼属鱼类可以划分为 ２ 个支系ꎬ其中侧条光唇鱼与吉首光唇鱼亲缘关系最近ꎬ与虹彩光唇鱼亲

缘关系最远ꎮ 本研究系统分析了 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 全序列ꎬ了解基因组结构、特点及其分类情况ꎬ为
光唇鱼属鱼类的系统进化分析及其种质资源保护提供了理论依据ꎮ
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｊｉｓｈｏｕｅｎｓｉｓꎻ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｐａｒａｌｌｅｎｓꎻ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐｉｎｉｆｅｒꎻ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓꎻ
ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｅꎻ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 光唇鱼属(Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ)隶属于鲤形目(Ｃｙｐｒｉ￣
ｎｉｆｏｒｍｅｓ)鲤科(Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ)鲃亚科 (Ｂａｒｂｉｎａｅ)ꎮ 到

目前为止ꎬ光唇鱼属共鉴定了 ２６ 个种或亚种ꎬ主要

分布于中国南部(上海、江苏、安徽、浙江、福建、台
湾等地)、越南和老挝ꎬ其体色鲜艳ꎬ营养价值高ꎬ是
一类名优的经济鱼类[１￣３]ꎮ 对光唇鱼属鱼类的分类

鉴定ꎬ传统方法主要依据口唇结构形态、体色和背鳍

等的差异进行[４]ꎮ «中国动物志􀅰硬骨鱼纲􀅰鲤形

目 (下卷)»记录了分布于中国南部地区的光唇鱼

属的 １９ 个种和亚种[１]ꎮ 而 Ｋｏｔｔｅｌａｔ 等[５] 通过对光

唇鱼属鱼类成体体侧条纹的观察ꎬ将光唇鱼属鱼类

分为两大类:无垂直条纹类群和有垂直条纹类群ꎮ
袁乐洋[４]通过对光唇鱼属鱼类形态特征的比较及

统计分析ꎬ基本认同 Ｋｏｔｔｅｌａｔ 的观点ꎬ并认为体侧无

垂直条纹类型可能不属于光唇鱼属鱼类ꎮ 伍律[６]

所记录的厚唇光唇鱼(Ａ. ｌａｂｉａｔｕｓ)应为吉首光唇鱼

(Ａ. ｊｉｓｈｏｕｅｎｓｉｓ)ꎮ 形态分类可能会受到雌雄差异、幼
鱼与成鱼差异等因素的影响ꎬ因此需要借助分子手

段ꎬ进一步厘清种群间、物种间的关系ꎮ 线粒体

ＤＮＡ(ｍｔＤＮＡ)是一种细胞质遗传的环状双链分子ꎬ
其碱基序列组成和结构较为保守ꎬ长度一般为 １６ ~
２０ ｋｂꎬ包含了 １３ 个蛋白质的编码基因、２ 个核糖体

ＲＮＡ(ｒＲＮＡ)基因和 ２２ 个转运 ＲＮＡ( ｔＲＮＡ)基因以

及 １ 个非编码控制区[７]ꎮ 线粒体 ＤＮＡ 具有相对分

子量小、编码效率高、拷贝数多、进化速度快等特征ꎬ
在群体遗传学、种群分化等研究中被广泛应用[７]ꎮ
线粒体 ＤＮＡ 作为分子标记在鱼类群体遗传变异研

究中被大量运用ꎮ 以线粒体细胞色素氧化酶Ⅰ
(ＣＯⅠ)基因作为分子标记ꎬ分析了分布于中国台湾

的台湾光唇鱼(Ａ. ｐａｒａｄｏｘｕｓ)和分布于福建闽江的

武夷光唇鱼(Ａ. ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ) ２ 个物种ꎬ结果表明这 ２
种光唇鱼为同一物种[８]ꎻ薛艳洁等[９] 通过线粒体细

胞色素氧化酶Ⅱ(ＣＯ Ⅱ)基因和 Ｄ￣ｌｏｏｐ 控制区序列

２ 种分子标记的系统发育分析ꎬ可以较准确地判定

在江 西 赣 州 采 集 的 光 唇 鱼 属 于 半 刺 光 唇 鱼

(Ａ. ｈｅｍｉｓｐｉｎｕｓ)ꎻ基于线粒体细胞色素 ｂ 基因对新

安江流域温州光唇鱼(Ａ. ｗｅｎｃｈｏｗｅｎｓｉｓ)群体遗传特

征进行分析ꎬ结果表明温州光唇鱼的不同地理群体

遗传分化较明显ꎬ而且遗传多样性水平较低[１０]ꎮ 因

此ꎬ了解清楚光唇鱼属鱼类的线粒体 ＤＮＡ 特征ꎬ对
研究光唇鱼的分类和种群特征分析具有重大意义ꎮ
近年来对光唇鱼属鱼类的研究主要集中在人工繁

殖[１１￣１３]、形态特征[１４￣１５]、性腺胚胎发育[１６￣１７]、基因克

隆与表达[１８￣１９]、线粒体分子标记[２０￣２２] 等方面ꎮ 而专

门针对吉首光唇鱼 ( Ａ. ｊｉｓｈｏｕｅｎｓｉｓ)、厚刺光唇鱼

(Ａ. ｓｐｉｎｉｆｅｒ)、侧条光唇鱼(Ａ. ｐａｒａｌｌｅｎｓ)和虹彩光唇
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鱼(Ａ. ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ)线粒体基因组系统分析的研究较

少ꎮ 针对此现状ꎬ本研究拟对 ４ 种光唇鱼属鱼类

ｍｔＤＮＡ 进行特征分析和系统发育分析ꎬ从而进一步

研究光唇鱼属鱼类与其他鲃亚科鱼类的亲缘关系及

其分类ꎬ为光唇鱼属鱼类的系统进化分析及其种质

资源保护与管理提供基础数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本研究的吉首光唇鱼样品采集于湖南省吉首市

(Ｎ:２８°１５′４４″ꎻＥ:１０９°４２′３０″)ꎬ厚刺光唇鱼样品采

集于广东省潮州市(Ｎ:２３°２７′２２″ꎻＥ:１１６°４０′３９″)ꎬ
虹彩光唇鱼样品采集于广西壮族自治区河池市(Ｎ:

２４°２９′５０″ꎻＥ:１０８°３８′２３″)ꎬ侧条光唇鱼样品采集于

广东省韶关市(Ｎ:２５°１９′３０″ꎻＥ:１１３°５５′１３″)ꎮ 每个

群体随机选取 １０ 尾体长 １０ ｃｍ 的样本ꎬ共计 ４０ 尾ꎮ
标本采用 ９５％乙醇进行固定与保存ꎬ标本见图 １ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 的提取和扩增

采用动物基因组提取试剂盒[天根生化科技

(北京)有限公司产品]分别提取 ４ 种光唇鱼的总

ＤＮＡꎮ 采用 Ｐｒｉｍｅｒ５.０ 软件设计并获得 ４ 种光唇属

鱼类线粒体 ＤＮＡ 序列的 ２６ 对扩增引物(表 １)ꎬ分
段扩增其线粒体 ＤＮＡ 序列ꎮ 电泳检验合格的 ＰＣＲ
产物委托生工生物工程(上海)股份有限公司进行

纯化并测序ꎮ

表 １　 ＰＣＲ 扩增所用的引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物编号 上游引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 下游引物序列 (５′→３′) 　 　 　 　 　 扩增序列长度 (ｂｐ)

１ ＴＣＴＣＣＧＣＡＡＣＣＣＡＧＴＧＡＡＴＡ ＧＴＧＧＣＴＡＧＡＡＧＴＧＧＴＧＡＧＧＴ ５５０

２ ＡＴＡＣＣＣＣＡＣＴＡＴＧＣＴＣＡＧＣＣ ＴＧＣＡＴＧＧＡＴＧＴＣＴＴＣＴＣＧＧＴ ５７９

３ ＡＧＧＧＴＧＴＧＧＣＴＧＡＧＴＴＡＧＴＣ ＡＡＧＧＧＧＡＧＡＣＡＧＴＴＡＡＧＣＣＣ １ １４６

４ ＴＧＣＣＣＡＧＴＧＡＣＴＡＣＡＡＧＴＴＣＡ ＡＡＴＴＴＡＣＣＡＴＧＣＴＣＴＧＣＣＡＣＣ ７５１

５ ＣＣＡＴＡＣＴＴＡＡＡＧＣＡＣＧＣＣＣＣ ＴＴＧＧＴＡＧＧＧＣＡＧＴＧＴＧＴＣＡＴ １ １１３

６ ＴＴＴＧＡＣＴＴＣＴＣＡＴＣＣＣＴＧＣＣＴ ＴＡＧＧＣＣＣＡＴＴＣＡＡＧＣＴＡＧＧＡＧ ７５８

７ ＡＡＡＧＧＣＧＧＧＧＴＣＡＧＣＴＡＡＴ ＡＧＴＴＧＴＧＧＧＧＣＧＴＡＴＴＧＧＡ ６７１

８ ＡＡＡＣＣＡＴＣＧＡＣＣＣＡＣＴＧＣＴＡ ＧＧＧＧＣＴＡＴＴＧＧＴＡＧＧＡＧＴＣＣ ５８３

９ ＣＡＡＣＣＣＡＡＡＣＣＴＣＴＣＴＡＣＣＣＴ ＧＣＡＴＴＧＴＡＡＴＴＣＣＴＧＣＧＧＣＴＡ １ １０２

１０ ＣＴＧＡＴＣＣＧＴＧＣＴＴＧＴＡＡＣＣＧ ＴＧＣＴＧＧＴＴＣＣＴＣＧＴＡＴＧＴＧＴ ９７３

１１ ＧＣＡＧＣＣＴＴＴＧＴＧＣＡＴＴＧＡＴＴＣ ＧＡＣＡＣＧＧＡＣＴＧＧＧＧＡＴＴＣＴＡＴ ９９６

１２ ＡＡＣＣＡＴＴＣＴＡＣＣＡＧＣＣＧＴＣＡ ＧＧＣＡＣＧＧＣＡＡＡＴＣＣＣＡＴＡＴＴ １ ０５５

１３ ＴＣＧＡＣＣＡＡＴＴＴＧＣＡＡＧＣＣＣ ＴＴＧＧＡＧＧＧＣＧＧＴＧＡＡＧＴＡＧ １ １９８

１４ ＣＡＧＣＣＧＴＣＣＴＡＣＴＡＧＣＡＴＣＡ ＣＡＣＡＡＧＣＡＧＡＡＡＡＧＧＣＣＡＧＴ １ ０８４

１５ ＡＡＧＡＣＣＴＣＴＧＡＴＴＴＣＧＧＣＴＣＡ ＴＡＴＧＧＴＴＴＴＧＧＣＴＧＧＣＴＡＧＧＡ ５９５

１６ ＡＣＴＧＧＣＣＴＴＴＴＣＴＧＣＴＴＧＴＧ ＴＧＧＧＴＴＣＧＴＴＣＡＴＡＧＧＣＴＧＴ １ １１８

１７ ＣＴＴＣＣＧＣＴＴＴＴＡＧＴＣＧＣＣＣ ＴＡＧＴＧＴＴＣＣＣＡＧＧＣＣＡＧＴＧ ７３２

１８ ＧＡＡＣＧＡＡＣＣＣＡＴＡＧＣＣＧＡＡＣ ＧＧＣＴＧＡＣＧＡＡＧＡＡＴＧＣＡＧＡＧ ７３６

１９ ＣＣＡＧＣＡＡＧＡＣＴＣＣＡＡＣＡＴＡＧＣ ＴＧＡＴＴＴＴＣＣＴＧＴＴＧＣＣＧＣＴＡＧ ５９８

２０ ＴＣＣＣＡＡＴＣＧＣＣＣＴＡＴＡＣＧＴＣ ＡＧＡＴＡＧＧＧＧＣＡＧＧＡＡＴＣＧＴＧ １ ０５８

２１ ＧＡＣＧＣＡＡＴＴＡＴＴＧＡＡＧＣＣＣＴＡＡＡＣ ＡＴＧＴＴＴＴＧＡＴＣＡＴＴＣＣＴＣＧＴＧＴＧＡ ５８６

２２ ＣＣＣＡＡＴＡＡＴＣＴＣＣＡＣＡＣＡＣＣＡＣ ＴＴＴＣＧＴＡＧＧＣＴＴＧＣＣＡＴＴＡＧＴＧ ８８３

２３ ＴＧＡＣＣＡＡＣＣＡＡＴＡＣＣＣＣＡＣＡ ＧＴＴＴＣＧＴＧＧＡＧＧＡＡＣＡＧＣＡＧ ８１９

２４ ＣＣＡＡＣＧＧＡＧＣＡＴＣＡＴＴＣＴＴＣＴＴ ＧＣＣＡＧＧＧＧＴＧＡＧＡＧＴＴＡＡＡＡＴＣ ９９６

２５ ＣＣＣＣＧＣＡＡＡＣＣＣＴＣＴＡＧＴＴＡ ＧＡＧＴＧＣＴＡＣＣＴＣＣＣＣＡＧＡＡＡ ５２６

２６ ＴＴＴＴＡＡＣＴＣＴＣＡＣＣＣＣＴＧＧＣＴ ＴＴＴＡＣＣＧＧＣＣＣＴＣＴＴＡＡＣＡＣＴ １ ２８８
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１.３　 数据处理与分析

所测序列采用 ＤＮＡｓｔａｒ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ ７.０ (ＳｅｑＭａｎ)
程序包[２３]进行拼接ꎬ通过 ＭＥＧＡ７.０ 软件[２４] 比对近

源物种线粒体基因组序列ꎬ并辅以人工校正ꎬ最终获

得 ４ 种光唇鱼属鱼类完整 ｍｔＤＮＡ 序列ꎮ ｍｔＤＮＡ 序

列中编码基因通过ＭＩＴＯＳＷｅｂＳｅｒｖｅｒ (ｈｔｔｐ: / / ｍｉｔｏｓ２.
ｂｉｏｉｎｆ. ｕｎｉ￣ｌｅｉｐｚｉｇ. ｄｅ / ｉｎｄｅｘ. ｐｙ ) 在 线 软 件 定 位 分

析[２５]ꎮ 采用 ｔＲＮＡｓｃａｎ￣ＳＥ ２.０ 软件对 ４ 种光唇鱼属

鱼类的 ｔＲＮＡ 基因进行定位和二级结构分析[２６]ꎮ
利用 ＢＬＡＳＴ 同源性分析确定 ｒＲＮＡ 基因和控制区ꎮ
然后通过 ＭＥＧＡ７.０ 软件对 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒

体 ＤＮＡ 序列结构特点进行分析ꎬ计算序列的碱基组

成ꎮ
从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库下载得到 ２３ 种鲃亚科鱼类

线粒体 ＤＮＡ 全序列ꎬ基于线粒体 ＤＮＡ 的 １３ 种蛋白

质的编码基因序列以邻接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ Ｍｅｔｈ￣
ｏｄꎬＮＪ)构建系统发育树[２７]ꎬ用于探究 ４ 种光唇鱼属

鱼类的系统进化关系ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ４ 种光唇鱼线粒体 ＤＮＡ 的组成

４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 全序列长度为

１６ ５８５ ~ １６ ５９５ ｂｐ(吉首光唇鱼１６ ５８５ ｂｐ、侧条光

唇鱼１６ ５９１ ｂｐ、厚刺光唇鱼１６ ５９４ ｂｐ、虹彩光唇鱼

１６ ５９５ ｂｐ)ꎬ均包含 １３ 个编码蛋白质基因、２ 个编

码 ｒＲＮＡ 基因、２２ 个编码 ｔＲＮＡ 基因和 １ 个非编码

控制区等ꎮ ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 序列碱

基排列顺序、长度、密码子使用情况都比较相似ꎮ
整个基因排列紧凑ꎬ各片段间存在１１ ~ １２ 处间隔ꎬ
其长度为１ ~ ３３ ｂｐꎻ其中 ｔＲＮＡＣｙｓ与 ｔＲＮＡＡｓｎ之间存在

最大间隔区ꎬ可构成茎环二级结构ꎬ轻链由此处开

始复制ꎬ最大间隔区被称为轻链复制起始区(ＯＬ)ꎮ
除 ８ 个 ｔＲＮＡ 基 因 ( ｔＲＮＡＧｌｎ、 ｔＲＮＡＡｌａ、 ｔＲＮＡＡｓｎ、
ｔＲＮＡＣｙｓ、 ｔＲＮＡＴｙｒ、 ｔＲＮＡＳｅｒ、 ｔＲＮＡＧｌｕ、 ｔＲＮＡＰｒｏ ) 和 ＮＤ６
分布于轻链(Ｌ 链)外ꎬ其余各基因均位于重链(Ｈ
链)上(图 １、表 ２)ꎮ
　 　 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 的位点变异分

析结果显示ꎬ全序列共有２ ７１２个变异位点ꎬ其中简

约变异位点有 ５９４ 个ꎬ占总数的 ２１􀆰 ９０％ꎬ非简约变

异位点有２ １１５个ꎬ占总数的 ７７􀆰 ９９％ꎮ
２.２　 ４ 种光唇鱼线粒体中编码蛋白质的基因

４ 种光唇鱼属鱼类线粒体中编码蛋白质的基因

均包含了３ ８０２个密码子ꎬ编码 ２０ 种氨基酸(表 ３)ꎮ
其中编码亮氨酸 ( Ｌｅｕ) 的密码子使用频率最高

(１２􀆰 １４％)ꎬ 包括 ＵＵＡ、 ＵＵＧ、 ＣＵＵ、 ＣＵＣ、 ＣＵＡ 和

ＣＵＧ ６ 种密码子ꎬ而色氨酸(Ｔｒｐ)的密码子使用频

率最低(１􀆰 ０５％)ꎬ仅包括 ＵＧＧ 这一种密码子(图 ２、
表 ３)ꎮ 表 ３ 中粗体字显示同义密码子中编码同种

氨基酸的偏好密码子ꎬ其同义密码子相对使用度

(ＲＳＣＵ)均大于或等于 １ꎬ表明所有编码蛋白质的基

因密码子的使用都存在着偏好性ꎮ 并且ꎬ第三位为

Ａ 的密码子的 ＲＳＣＵ 几乎都大于 １􀆰 ００ꎬ表明这种密

码子的使用频率较高ꎮ
对 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体中编码蛋白质的基

因进行比较分析ꎬ结果表明ꎬ４ 种光唇鱼属鱼类的

ＣＯⅠ基因均以 ＧＴＧ 为起始密码子ꎬ厚刺光唇鱼的

ＮＤ２ 基因以 ＡＴＣ 为起始密码子ꎬ侧条光唇鱼和厚刺

光唇鱼的 ＮＤ３ 基因以 ＧＴＧ 为起始密码子ꎬ其余基

因均以 ＡＴＧ 为起始密码子ꎮ ４ 种光唇鱼属鱼类线

粒体中编码蛋白质的基因终止密码子一致ꎬ其中 ７
种编码蛋白质的基因终止密码子为不完整的终止密

码子(终止密码子为 Ｔ 的基因:ＮＤ２、ＣＯⅡ、ＮＤ３、
ＮＤ４、Ｃｙｔ ｂꎻ 终止密码子为 ＴＡ 的基因:ＡＴＰａｓｅ ６、
ＣＯⅢ)ꎬ另外 ６ 种为完整终止密码子(ＡＴＰａｓｅ ８ 的终

止密码子为 ＴＡＧꎬ其余终止密码子为 ＴＡＡ)ꎮ
２.３　 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体中编码 ＲＮＡ 的基因

４ 种光唇鱼属鱼类线粒体中有 ２２ 个编码 ｔＲＮＡ
的基因ꎬ长度为６７~ ７７ ｂｐꎻ除厚刺光唇鱼的 ｔＲＮＡＬｅｕ

基因长度(ＵＵＡ)与其他 ３ 种光唇鱼不同ꎬ４ 种光唇

鱼的其余 ｔＲＮＡ 基因序列和长度基本一致ꎬ相似度

较高ꎮ 通过 ｔＲＮＡｓａｃｎ￣ＳＥ ２.０ 软件预测 ４ 种光唇鱼

编码的 ｔＲＮＡ 的二级结构ꎬ除 ｔＲＮＡＳｅｒ(ＡＧＣ)基因编

码的 ｔＲＮＡ 的 ＤＨＵ 臂丢失外ꎬ其余的 ｔＲＮＡ 均具有

典型三叶草结构[２８]ꎮ ４ 种光唇鱼属鱼类 １２Ｓ ｒＲＮＡ
基因长度为９５４~９６１ ｂｐꎬ其中吉首光唇鱼和侧条光

唇鱼的 １２Ｓ ｒＲＮＡ 基因长度均为 ９５６ ｂｐꎬ１６Ｓ ｒＲＮＡ 基

因长度为１ ６７３~ １ ６７９ ｂｐꎬ厚刺光唇鱼和虹彩光唇

鱼的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因长度均为１ ６７９ ｂｐꎮ
２.４　 ４ 种光唇鱼线粒体 ＤＮＡ 中控制区序列

吉首光唇鱼和侧条光唇鱼线粒体 ＤＮＡ 控制区

长度均为 ９４０ ｂｐꎬ虹彩光唇鱼线粒体 ＤＮＡ 控制区长

度为 ９３４ ｂｐꎬ厚刺光唇鱼线粒体 ＤＮＡ 控制区长度为

９２７ ｂｐꎮ 分析 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 控制

区的碱基组成ꎬ发现其呈现出较高的 Ａ ＋ Ｔ 含量
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(６６􀆰 ８％)ꎮ 对比 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 控

制区序列结构ꎬ该区域均包括终止序列区(ＥＴＡＳ)、
中央保守区 ( ＣＳＢ￣Ｆ、ＣＳＢ￣Ｅ、ＣＳＢ￣Ｄ)、保守序列区

(ＣＳＢ￣１、ＣＳＢ￣２、ＣＳＢ￣３)ꎻ保守序列区还包含了 ２ 个

ＴＡＴＡ 框(ＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡＴＡ 和 ＴＴＴ￣
ＴＴＴＴＡＴＴＴＴ)ꎮ

１２Ｓ ｒＲＮＡ:１２Ｓ 核糖体 ＲＮＡꎻ１６Ｓ ｒＲＮＡ:１６Ｓ 核糖体 ＲＮＡꎻｔＲＮＡ:转运 ＲＮＡꎻＰｈｅ:苯丙氨酸ꎻＶａｌ:缬氨酸ꎻＬｅｕ:亮氨酸ꎻＩｌｅ:异亮氨酸ꎻＧｌｎ:谷氨

酰胺ꎻＭｅｔ:甲硫氨酸ꎻＴｒｐ:色氨酸ꎻＡｌａ:丙氨酸ꎻＡｓｎ:天冬酰胺ꎻＣｙｓ:半胱氨酸ꎻＴｙｒ:酪氨酸ꎻＳｅｒ:丝氨酸ꎻＡｓｐ:天冬氨酸ꎻＬｙｓ:赖氨酸ꎻＮＤ１~
ＮＤ６:还原型烟酰胺腺嘌呤二核苷酸(ＮＡＤＨ)脱氢酶亚基１~ＮＡＤＨ 脱氢酶亚基 ６ꎻＣｙｔ ｂ:细胞色素 ｂꎻＣＯⅠ:细胞色素 ｃ 氧化酶亚基ⅠꎻＣＯⅡ:
细胞色素 ｃ 氧化酶亚基ⅡꎻＣＯⅢ:细胞色素 ｃ 氧化酶亚基ⅢꎻＡＴＰａｓｅ ６、ＡＴＰａｓｅ ８:ＡＴＰ 合成酶亚基 ６、ＡＴＰ 合成酶亚基 ８ꎮ 图中的刻度表示线

粒体 ＤＮＡ 的碱基对位置ꎮ Ａ:吉首光唇鱼ꎻＢ:侧条光唇鱼ꎻＣ:厚刺光唇鱼ꎻＤ:虹彩光唇鱼ꎮ
图 １　 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 环形图及基因编码产物

Ｆｉｇ.１　 Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｃｉｒｃｕｌａｒ ｍａｐ ａｎｄ ｇｅｎｅ￣ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ
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表 ２　 ４ 种光唇鱼线粒体 ＤＮＡ 组成

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ

基因 / 片段　 　
位置(ｂｐ)

吉首光唇鱼
(Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｊｉｓｈｏｕｅｎｓｉｓ)

侧条光唇鱼
(Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｐａｒａｌｌｅｎｓ)

厚刺光唇鱼
(Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐｉｎｉｆｅｒ)

虹彩光唇鱼
(Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ)

ｔＲＮＡＰｈｅ １~６９　 １~６９　 １~６９　 １~６９　

１２Ｓ ｒＲＮＡ ７０~１ ０２５ ７０~１ ０２５ ７０~１ ０２８ ７０~１ ０３０

ｔＲＮＡＶａｌ １ ０２６~１ ０９７ １ ０２６~１ ０９７ １ ０２９~１ １００ １ ０３１~１ １０２

１６Ｓ ｒＲＮＡ １ ０９８~２ ７７０ １ ０９８~２ ７７３ １ １０１~２ ７８３ １ １０３~２ ７８１

ｔＲＮＡＬｅｕ ２ ７７１~２ ８４６ ２ ７７４~２ ８４９ ２ ７８４~２ ８５９ ２ ７８２~２ ８５７

ＮＤ１ ２ ８４８~３ ８２２ ２ ８５１~３ ８２５ ２ ８６１~３ ８３５ ２ ８５８~３ ８３２

ｔＲＮＡＩｌｅ ３ ８２７~３ ８９８ ３ ８３０~３ ９０１ ３ ８４０~３ ９１１ ３ ８３８~３ ９０９

ｔＲＮＡＧｌｎ ３ ８９７~３ ９６７ ３ ９００~３ ９７０ ３ ９１０~３ ９８０ ３ ９０８~３ ９７８

ｔＲＮＡＭｅｔ ３ ９７０~４ ０３８ ３ ９７３~４ ０４１ ３ ９８３~４ ０５１ ３ ９８２~４ ０５０

ＮＤ２ ４ ０３９~５ ０８３ ４ ０４２~５ ０８６ ４ ０５２~５ ０９６ ４ ０５１~５ ０９５

ｔＲＮＡＴｒｐ ５ ０８４~５ １５４ ５ ０８７~５ １５７ ５ ０９７~５ １６７ ５ ０９６~５ １６６

ｔＲＮＡＡｌａ ５ １５７~５ ２２５ ５ １６０~５ ２２８ ５ １７０~５ ２３８ ５ １６９~５ ２３７

ｔＲＮＡＡｓｎ ５ ２２７~５ ２９９ ５ ２３０~５ ３０２ ５ ２４０~５ ３１２ ５ ２３９~５ ３１１

ｔＲＮＡＣｙｓ ５ ３３３~５ ３９９ ５ ３３６~５ ４０２ ５ ３４６~５ ４１２ ５ ３４４~５ ４１０

ｔＲＮＡＴｙｒ ５ ３９９~５ ４６９ ５ ４０２~５ ４７２ ５ ４１２~５ ４８２ ５ ４１０~５ ４８０

ＣＯⅠ ５ ４７１~７ ０２１ ５ ４７４~７ ０２４ ５ ４８４~７ ０３４ ５ ４８２~７ ０３２

ｔＲＮＡＳｅｒ ７ ０２２~７ ０９２ ７ ０２５~７ ０９５ ７ ０３５~７ １０５ ７ ０３３~７ １０３

ｔＲＮＡＡｓｐ ７ ０９６~７ １６７ ７ ０９９~７ １７０ ７ １０７~７ １７８ ７ １０７~７ １７８

ＣＯⅡ ７ １８２~７ ８７２ ７ １８５~７ ８７５ ７ １９３~７ ８８３ ７ １９５~７ ８８５

ｔＲＮＡＬｙｓ ７ ８７３~７ ９４８ ７ ８７６~７ ９５１ ７ ８８４~７ ９５９ ７ ８８６~７ ９６１

ＡＴＰａｓｅ ８ ７ ９５０~８ １１４ ７ ９５３~８ １１７ ７ ９６１~８ １２５ ７ ９６３~８ １２７

ＡＴＰａｓｅ ６ ８ １０８~８ ７９０ ８ １１１~８ ７９３ ８ １１９~８ ８０１ ８ １２１~８ ８０３

ＣＯⅢ ８ ７９１~９ ５７５ ８ ７９４~９ ５７８ ８ ８０２~９ ５８６ ８ ８０４~９ ５８８

ｔＲＮＡＧｌｙ ９ ５７６~９ ６４７ ９ ５７９~９ ６５０ ９ ５８７~９ ６５８ ９ ５８９~９ ６６０

ＮＤ３ ９ ６４８~９ ９９６ ９ ６５１~９ ９９９ ９ ６５９~１０ ００７ ９ ６６１~１０ ００９

ｔＲＮＡＡｒｇ ９ ９９７~１０ ０６６ １０ ０００~１０ ０６９ １０ ００８~１０ ０７７ １０ ０１０~１０ ０７９

ＮＤ４Ｌ １０ ０６７~１０ ３６３ １０ ０７０~１０ ３６６ １０ ０７８~１０ ３７４ １０ ０８０~１０ ３７６

ＮＤ４ １０ ３５７~１１ ７３７ １０ ３６０~１１ ７４０ １０ ３６８~１１ ７４８ １０ ３７０~１１ ７５０

ｔＲＮＡＨｉｓ １１ ７３８~１１ ８０６ １１ ７４１~１１ ８０９ １１ ７４９~１１ ８１７ １１ ７５１~１１ ８１９

ｔＲＮＡＳｅｒ １１ ８０７~１１ ８７５ １１ ８１０~１１ ８７８ １１ ８１８~１１ ８８６ １１ ８２０~１１ ８８８

ｔＲＮＡＬｅｕ １１ ８７７~１１ ９４９ １１ ８８０~１１ ９５２ １１ ８８８~１１ ９６０ １１ ８９０~１１ ９６２

ＮＤ５ １１ ９５０~１３ ７７０ １１ ９５３~１３ ７７６ １１ ９６１~１３ ７８４ １１ ９６３~１３ ７８６

ＮＤ６ １３ ７６７~１４ ２８８ １３ ７７３~１４ ２９４ １３ ７８１~１４ ３０２ １３ ７８３~１４ ３０４

ｔＲＮＡＧｌｕ １４ ２８９~１４ ３５７ １４ ２９５~１４ ３６３ １４ ３０３~１４ ３７１ １４ ３０５~１４ ３７３

Ｃｙｔ ｂ １４ ３６４~１５ ５０４ １４ ３７０~１５ ５１０ １４ ３７８~１５ ５１８ １４ ３８０~１５ ５２０

ｔＲＮＡＴｈｒ １５ ５０５~１５ ５７６ １５ ５１１~１５ ５８２ １５ ５１９~１５ ５９０ １５ ５２１~１５ ５９２

ｔＲＮＡＰｒｏ １５ ５７６~１５ ６４５ １５ ５８２~１５ ６５１ １５ ５９０~１５ ６５９ １５ ５９２~１５ ６６１

控制区 １５ ６４６~１６ ５９１ １５ ６５２~１６ ５９５ １５ ６６０~１６ ５９４ １５ ６６２~１６ ５８５
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Ａｌａ:丙氨酸ꎻ Ａｒｇ:精氨酸ꎻＡｓｎ:天冬酰胺 ꎻＡｓｐ:天冬氨酸ꎻＣｙｓ:半胱氨酸ꎻＧｌｕ:谷氨酸ꎻＧｌｎ:谷氨酰胺ꎻＧｌｙ:甘氨酸ꎻＨｉｓ:组氨酸ꎻＩｌｅ:异亮氨

酸ꎻＬｅｕ:亮氨酸ꎻＬｙｓ:赖氨酸ꎻ Ｍｅｔ:甲硫氨酸ꎻＰｈｅ:苯丙氨酸ꎻＰｒｏ:脯氨酸ꎻＳｅｒ:丝氨酸ꎻＴｈｒ:苏氨酸ꎻＴｒｐ:色氨酸ꎻＴｙｒ:酪氨酸ꎻＶａｌ:缬氨酸ꎮ
图 ２　 ４ 种光唇鱼线粒体 ＤＮＡ １３ 个编码蛋白质基因密码子使用频率

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｉｎ ｔｈｉｒｔｅｅｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ

表 ３　 ４ 种光唇鱼线粒体 ＤＮＡ １３ 个编码蛋白质基因密码子使用频率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｉｎ ｔｈｉｒｔｅｅｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ
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ＵＵＵ(Ｆ) ６４.５ ０.９８ ＵＣＵ(Ｓ) ７８.３ １.１５ ＵＡＵ(Ｙ) ９１.５ １.０６ ＵＧＵ(Ｃ) ３２.５ ０.８５

ＵＵＣ(Ｆ) ６６.８ １.０２ ＵＣＣ(Ｓ) ８３.３ １.２２ ＵＡＣ(Ｙ) ８１.５ ０.９４ ＵＧＣ(Ｃ) ４４.０ １.１５

ＵＵＡ(Ｌ) ８７.３ １.１３ ＵＣＡ(Ｓ) ８０.８ １.１８ ＵＡＡ(∗) ９０.０ １.２２ ＵＧＡ(∗) ５９.８ ０.８１

ＵＵＧ(Ｌ) ６０.８ ０.７９ ＵＣＧ(Ｓ) ３５.０ ０.５１ ＵＡＧ(∗) ７２.３ ０.９８ ＵＧＧ(Ｗ) ３９.８ １.０５

ＣＵＵ(Ｌ) ７７.５ １.０１ ＣＣＵ(Ｐ) １１２.５ １.３０ ＣＡＵ(Ｈ) ８３.０ ０.９９ ＣＧＵ(Ｒ) ２７.３ ０.７４

ＣＵＣ(Ｌ) ６１.３ ０.８０ ＣＣＣ(Ｐ) １０１.５ １.１８ ＣＡＣ(Ｈ) ８４.０ １.０１ ＣＧＣ(Ｒ) ２９.８ ０.８１

ＣＵＡ(Ｌ) １１８.８ １.５４ ＣＣＡ(Ｐ) ９８.５ １.１４ ＣＡＡ(Ｑ) ８５.８ １.２１ ＣＧＡ(Ｒ) ２９.０ ０.７９

ＣＵＧ(Ｌ) ５６.０ ０.７３ ＣＣＧ(Ｐ) ３２.８ ０.３８ ＣＡＧ(Ｑ) ５６.０ ０.７９ ＣＧＧ(Ｒ) ３８.５ １.０４

ＡＵＵ(Ｉ) ９１.０ １.２３ ＡＣＵ(Ｔ) １０５.０ １.２１ ＡＡＵ(Ｎ) １０３.８ １.０２ ＡＧＵ(Ｓ) ５２.０ ０.７６

ＡＵＣ(Ｉ) ７１.８ ０.９７ ＡＣＣ(Ｔ) ９７.３ １.１３ ＡＡＣ(Ｎ) ９９.５ ０.９８ ＡＧＣ(Ｓ) ８０.５ １.１８

ＡＵＡ(Ｉ) ５８.５ ０.７９ ＡＣＡ(Ｔ) １１０.０ １.２７ ＡＡＡ(Ｋ) ７５.８ １.４１ ＡＧＡ(Ｒ) ４４.５ １.２１

ＡＵＧ(Ｍ) ５３.０ １.００ ＡＣＧ(Ｔ) ３３.５ ０.３９ ＡＡＧ(Ｋ) ３１.８ ０.５９ ＡＧＧ(Ｒ) ５２.３ １.４２

ＧＵＵ(Ｖ) ２３.５ １.０７ ＧＣＵ(Ａ) ３０.５ ０.８１ ＧＡＵ(Ｄ) ３０.５ ０.９２ ＧＧＵ(Ｇ) １４.３ ０.５２

ＧＵＣ(Ｖ) ２０.３ ０.９２ ＧＣＣ(Ａ) ６５.８ １.７４ ＧＡＣ(Ｄ) ３５.８ １.０８ ＧＧＣ(Ｇ) ２８.０ １.０２

ＧＵＡ(Ｖ) ２５.５ １.１６ ＧＣＡ(Ａ) ４６.５ １.２３ ＧＡＡ(Ｅ) ３７.８ １.１１ ＧＧＡ(Ｇ) ３４.５ １.２６

ＧＵＧ(Ｖ) １９.０ ０.８６ ＧＣＧ(Ａ) ８.０ ０.２１ ＧＡＧ(Ｅ) ３０.０ ０.８９ ＧＧＧ(Ｇ) ３３.０ １.２０
密码子后()内的字母表示各对应氨基酸的简写ꎬＡ:丙氨酸 ꎻＲ:精氨酸ꎻＮ:天冬酰胺ꎻＤ:天冬氨酸ꎻＣ:半胱氨酸ꎻＥ:谷氨酸ꎻＱ:谷氨酰胺ꎻＧ:甘
氨酸ꎻＨ:组氨酸ꎻＩ:异亮氨酸ꎻＬ:亮氨酸ꎻＫ:赖氨酸ꎻ Ｍ:甲硫氨酸ꎻＦ:苯丙氨酸ꎻＰ:脯氨酸ꎻＳ:丝氨酸ꎻＴ:苏氨酸ꎻＷ:色氨酸ꎻＹ:酪氨酸ꎻＶ:缬氨
酸ꎻ∗表示终止密码子ꎻ粗体字表示同义密码子中编码同种氨基酸的偏好密码子ꎮ

２.５　 鲃亚科鱼类系统发育分析

基于 ２３ 种鲃亚科鱼类线粒体 ＤＮＡ 的 １３ 种编

码蛋白质的基因序列ꎬ采用 ＮＪ 法构建系统发育树ꎬ
图 ３ 显示ꎬ所有物种可以大致划分为 ２ 个支系ꎬ其中

支系Ⅰ又可以划分为包含光唇鱼属鱼类的 Ａ、Ｃ 亚

支系和包含白甲鱼属鱼类的 Ｂ 亚支系ꎮ 支系Ⅱ包

括其他属的鱼类ꎮ 本研究 ４ 种光唇鱼均分布于 Ａ
亚支系ꎬ其中侧条光唇鱼先与半刺光唇鱼聚成一支ꎬ

再与吉首光唇鱼聚为一个小分支ꎻ厚刺光唇鱼先与

窄条光唇鱼聚成一支ꎬ再依次与北江光唇鱼、武夷光

唇鱼聚为一个小分支ꎻ虹彩光唇鱼则先与长鳍光唇

鱼聚为一支ꎬ再与台湾光唇鱼聚为一个分支ꎬ所有支

持率均为 １００％ꎮ 结果表明ꎬ侧条光唇鱼与半刺光

唇鱼、吉首光唇鱼的亲缘关系较近ꎬ厚刺光唇鱼与窄

条光唇鱼的亲缘关系较近ꎬ虹彩光唇鱼则与长鳍光

唇鱼的亲缘关系较近ꎮ 本研究 ４ 种光唇鱼中ꎬ与侧
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条光唇鱼的亲缘关系由近到远依次为吉首光唇鱼、 厚刺光唇鱼和虹彩光唇鱼ꎮ

图 ３　 基于线粒体基因组全序列构建的光唇鱼类邻接法系统发育树

Ｆｉｇ.３　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ

３　 讨 论

本研究测定了 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ
全序列ꎬ从其组成特征、编码蛋白质基因、碱基偏好

性、变异位点及系统发育情况等方面进行全面对比

分析ꎮ
结果显示ꎬ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体 ＤＮＡ 全序

列的基因组成和结构高度保守ꎬ包含 １３ 个编码蛋白

质基因、２２ 个编码 ｔＲＮＡ 基因、１ 个编码 １２Ｓ ｒＲＮＡ 基

因、１ 个编码 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因ꎬ并且这些基因的排序都

相同ꎬ与其他硬骨鱼的研究结果[２９]一致ꎮ ４ 种光唇鱼

属鱼类的线粒体 ＤＮＡ 全序列之间存在１~１０ ｂｐ 的差

异ꎬ与其他光唇鱼属鱼类序列长度非常接近[２９￣３１]ꎮ 碱

基排列顺序一致ꎬ大多数编码基因的序列长度基本相

等ꎬ长度差异最大的片段为控制区ꎮ 这是由于在鱼类

中ꎬ控制区受到的选择压力较大ꎬ进化速度较快ꎬ使其

成为线粒体 ＤＮＡ 中长度变化最大的区域[３２]ꎮ 鱼类

线粒体基因组排列紧密ꎬ仅存在少量的重叠区和间隔

区ꎮ 在编码蛋白质的基因序列中ꎬ ＡＴＰａｓｅ ８ 和

ＡＴＰａｓｅ ６基因之间以及 ＮＤ４Ｌ 和 ＮＤ４ 基因之间都存

在 ７ ｂｐ 的重叠ꎬＮＤ５ 和 ＮＤ６ 基因之间存在 ４ ｂｐ 的重

叠ꎬ这是脊椎动物的普遍特征ꎬ只是在重叠碱基的数

量上有所区别ꎮ 并且在温州光唇鱼、克氏光唇鱼和墨

脱新光唇鱼上也有同样的重叠区特征[２９￣３１]ꎬ基本确定

光唇鱼属鱼类的线粒体 ＤＮＡ 在编码蛋白质的基因序

列上的重叠区特征ꎬ因此这部分序列信息可用于物种

鉴定和进化趋势分析[３３]ꎮ
在线粒体 ＤＮＡ 编码蛋白质的基因起始密码子

和终止密码子方面ꎬ相较于大多数硬骨鱼类有较为

恒定的起始密码子 ＡＴＧꎬ这 ４ 种光唇鱼属鱼类中存

在起始密码子发生同义替换的演化现象ꎬＮＤ２ 基因

有 ＡＴＣ 和 ＡＴＧ ２ 种起始密码子ꎬＮＤ３ 基因有 ＧＴＧ
和 ＡＴＧ ２ 种起始密码子ꎬ这是在硬骨鱼中很少见的

情况ꎮ 在吕氏小鲵(Ｍｅｒｔｅｎｓｉｅｌｌａ ｌｕｓｃｈａｎｉ)中发现了

ＮＤ３ 起始密码子为 ＧＴＧ 的情况[３４]ꎮ 此外ꎬＣＯⅠ基

因的起始密码子为 ＧＴＣꎬ这是鱼类中 ＣＯⅠ基因的基

本特征[３５]ꎮ 而 ４ 种光唇鱼属鱼类的各个编码蛋白

质的基因终止密码子完全一致ꎬ包括了完整终止密

码子 ＴＡＡ / ＴＡＧ 和不完整终止密码子 Ｔ / ＴＡ ２ 类ꎬ与
其他鱼类线粒体 ＤＮＡ[３２] 基本一致ꎮ ＮＤ２、ＮＤ３、
ＮＤ４、Ｃｙｔ ｂ、ＡＴＰａｓｅ ６、ＣＯⅡ和 ＣＯⅢ这 ７ 个基因的终

止密码子为不完整终止密码子ꎬ可在转录后期通过
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聚腺苷酸化作用形成完整的密码子 ＴＡＡꎬ从而终止

转录[３６]ꎮ
４ 种光唇鱼属鱼类的 ２２ 个 ｔＲＮＡ 基因中ꎬ除了

ｔＲＮＡＧｌｎ、 ｔＲＮＡＡｌａ、 ｔＲＮＡＡｓｎ、 ｔＲＮＡＣｙｓ、 ｔＲＮＡＴｙｒ、 ｔＲＮＡＳｅｒ、
ｔＲＮＡＧｌｕ和 ｔＲＮＡＰｒｏ位于 Ｌ 链外ꎬ其余 １４ 个 ｔＲＮＡ 基因

均位于 Ｈ 链上ꎬ这与硬骨鱼类线粒体 ＤＮＡ 分析结

果[３７]一致ꎮ 此外ꎬ这些 ｔＲＮＡ 基因中ꎬ存在一定量的

Ｇ－Ｕ 碱基错配ꎬ这种现象在多数物种中都有存在ꎬ
可通过 ＲＮＡ 编辑被修复ꎬ并不影响氨基酸转运ꎬ因
此这样的碱基错配情况也可能是线粒体 ＤＮＡ 中

ｔＲＮＡ基因的独特碱基配对情况[３１]ꎮ ４ 种光唇鱼属

鱼类的 ｒＲＮＡ 基因在线粒体 ＤＮＡ 上的起始位置一

致ꎬ但存在长度差异ꎮ 吉首光唇鱼和侧条光唇鱼的

１２Ｓ ｒＲＮＡ 基因长度相等ꎬ与厚刺光唇鱼和虹彩光唇

鱼分别相差 ２ ｂｐ 和 ５ ｂｐꎻ厚刺光唇鱼和虹彩光唇鱼

的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因长度相等ꎬ与吉首光唇鱼和侧条光

唇鱼分别相差 ６ ｂｐ 和 ３ ｂｐꎮ 这可能是 ４ 种光唇鱼

自身进化演变形成的特性ꎬ其位置和长度与温州光

唇鱼、克氏光唇鱼、墨脱新光唇鱼基本一致ꎬ体现出

ｒＲＮＡ 基因的保守性[２９￣３１]ꎮ
控制区受进化选择压力较大ꎬ其进化速率明显

大于线粒体 ＤＮＡ 其他组分ꎬ在不同鱼类中的差异程

度较大ꎬ因此被广泛用于探讨种内及种间的物种进

化分析[３８]ꎮ ４ 种光唇鱼属鱼类的线粒体控制区位

于 ｔＲＮＡＰｈｅ基因和 ｔＲＮＡＰｒｏ基因之间ꎬ是线粒体 ＤＮＡ
中差异最大的区域ꎬ其碱基组成表现出明显的 Ａ、Ｔ
倾向性ꎬ有利于控制区基因变异和进化ꎮ 并且ꎬ４ 种

光唇鱼属鱼类均识别出符合刘焕章[３９]提出的 ＥＴＡＳ
序列通式ꎬ还识别出中央保守区和保守序列区ꎮ 中

央保守区包括 ３ 段序列(ＣＳＢ￣Ｆ、ＣＳＢ￣Ｅ、ＣＳＢ￣Ｄ)ꎬ其
中 ＣＳＢ￣Ｄ 序列最保守ꎬ在 ４ 种光唇鱼属鱼类中基本

一致ꎮ 在保守序列区中ꎬ除 ＣＳＢ￣２ 序列在 ４ 种光唇

鱼属鱼类中保持一致之外ꎬＣＳＢ￣１ 序列和 ＣＳＢ￣３ 序

列在 ４ 种光唇鱼属鱼类之间均存在一定的差异ꎮ 控

制区序列的差异ꎬ可以体现出种群的演化情况ꎬ因此

适合于群体进化趋势研究[４０]ꎮ
基于线粒体 ＤＮＡ １３ 种编码蛋白质基因构建的

系统发育树ꎬ光唇鱼属不是一个单系类群ꎬ其中体侧

具有垂直条纹的光唇鱼聚成一个分支(亚支系 Ａ)ꎬ
体侧无垂直条纹的宽口光唇鱼和云南光唇鱼聚成另

一分支(亚支系 Ｃ)ꎬ两个小分支与白甲鱼属的亚支

Ｂ 共同聚成支系Ⅰꎬ这与薛艳洁等[９] 利用线粒体

ＣＯ Ⅱ基因和 Ｄ￣ｌｏｏｐ 区碱基序列所获得的结果基本

一致ꎬ符合 Ｋｏｔｔｅｌａｔ[５] 提出的狭义光唇鱼分类的观

点ꎮ 本研究的 ４ 种光唇鱼属鱼类中ꎬ侧条光唇鱼与

吉首光唇鱼的亲缘关系最近ꎬ虹彩光唇鱼与其他 ３
种光唇鱼亲缘关系最远ꎬ这与杨杨等[３０] 的研究结果

基本一致ꎮ 厚刺光唇鱼曾被鉴定为温州光唇鱼ꎬ本
研究中ꎬ厚刺光唇鱼与温州光唇鱼处于不同的分支ꎬ
表明 ２ 种光唇鱼不是同一物种ꎬ符合袁乐洋[４] 将厚

刺光唇鱼作为一个新种的观点ꎮ

４　 结 论

本研究测定了 ４ 种光唇鱼属鱼类线粒体基因

组ꎬ其线粒体 ＤＮＡ 序列全长１６ ５８５~ １６ ５９５ ｂｐꎬ包
含 １３ 个编码蛋白质基因、２ 个编码 ｒＲＮＡ 基因、２２ 个

编码 ｔＲＮＡ 基因和 １ 个非编码控制区ꎮ ８ 个 ｔＲＮＡ 基

因和 ＮＤ６ 基因位于轻链ꎬ其余基因位于重链ꎻ在 １３
种编码蛋白质基因中ꎬ厚刺光唇鱼的 ＮＤ２ 基因的起

始密码子为 ＡＴＣꎬ侧条光唇鱼和厚刺光唇鱼的 ＮＤ３
基因的起始密码子为 ＧＴＧꎬ４ 种光唇鱼的其余基因

起始密码子均为 ＡＴＧꎬ而终止密码子共有 ４ 种类型

(ＴＡＡ、ＴＡＧ、ＴＡ 和 Ｔ)ꎻ２２ 种 ｔＲＮＡ 基因中ꎬｔＲＮＡＳｅｒ缺

少 ＤＨＵ 臂ꎬ其余具有典型三叶草结构ꎮ 控制区变异

较大ꎬ可识别出终止序列区、中央保守区和保守序列

区ꎮ 系统发育树分析结果显示ꎬ光唇鱼属鱼类分为

２ 个分支ꎻ侧条光唇鱼与吉首光唇鱼亲缘关系最近ꎬ
与虹彩光唇鱼亲缘关系最远ꎮ
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