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革螨亚目线粒体蛋白编码基因的比较研究
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【摘要】　目的　分析革螨亚目９科２０个物种的１３个蛋白编码基因序列。　方法　测定革螨亚目寄螨科寄螨属的粪堆

寄螨线粒体基因组全序列，结合ＧｅｎＢａｎｋ中已有的革螨亚目９科１９种革螨的线粒体基因组全序列。用Ｇｅｎｅｉｏｕｓ１１．１．

５软件抽提２０种革螨的１３个蛋白编码基因序列，统计蛋白编码基因的碱基组成、起始和终止密码子使用频率。用

ＭＥＧＡＸ统计蛋白编码基因的信息位点和密码子使用情况。用软件ＤｎａＳＰ６．０计算蛋白编码基因的非同义替换率

（Ｋａ）、同义替换率（Ｋｓ）和Ｋａ／Ｋｓ值，由此分析每个基因的核苷酸进化速率。用１３个蛋白编码基因的排列顺序结构图分

析９科２０种革螨蛋白编码基因的重排现象。用最大似然法（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＩ）构建９科２０种革螨的系统发育树。

　结果　革螨亚目线粒体蛋白编码基因的Ａ＋Ｔ含量为７５．０％，狀犪犱６的Ａ＋Ｔ含量最高（８２．１％）。以 ＡＴＮ为起始密

码子的使用频率明显高于ＧＴＧ和ＴＴＧ；在终止密码子使用中，完整的终止密码子ＴＡＡ和不完整的终止密码子Ｔ的使

用频率较高，ＴＡＧ较少使用。对序列信息和进化速率进行分析，犮狅狓１基因的保守位点数最多，进化速率最慢；犪狋狆８基因

的保守位点数最少，但进化速率最快的是犮狔狋犫基因；狀犪犱５基因的变异位点数和简约信息位点数最多。５个蛋白编码基

因的Ｋａ／Ｋｓ值＜１，受到负选择作用。ＭＬ和ＢＩ系统发育树结果一致，且节点支持率均较高，分支关系为［（寄螨科＋土

革螨科）＋巨螯螨科＋（厉螨科＋皮刺螨科＋瓦螨科＋（鼻刺螨科＋蠊螨科）＋植绥螨科）］。革螨亚目２０种革螨中有５

种革螨的蛋白编码基因排列顺序保守，有１５种革螨的蛋白编码基因排列顺序不保守，其中植绥螨科物种蛋白编码基因

重排程度较高。　结论　本研究用１３个蛋白编码基因序列序列特征探究革螨亚目不同科的系统发生关系，为蜱螨亚纲

进化遗传学研究和分子标记选取等提供了参考依据。
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ｕｓｉｎｇｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ１３ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｄｉｎｇｇｅｎｅｓ，ａｎｄｐｒｏｖｉｄｅｓａｒｅｆｅｒｅｎｃｅｆｏｒＡｃａｒｉｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓ

ｒｅｓｅａｒｃｈａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｅｌｅｃｔｉｏｎ．

【犓犲狔狑狅狉犱狊】　

　　革螨亚目（Ｇａｍａｓｉｄａ）是节肢动物中生物多样性

较为复杂的类群之一，在动物分类上隶属于蛛形纲

（Ａｒａｃｈｎｉｄａ）、蜱 螨 亚 纲 （Ａｃａｒｉ）、寄 螨 总 目

（Ｐａｒａｓｉｔｉｆｏｒｍｅｓ）
［１］。其种类繁多，分布广泛，涵盖了

农业、林业、仓储、土壤、兽医和医学等多个研究领

域［２］。革螨亚目可以营自由生活，也可以营寄生生活。

营自由生活的革螨生活环境及生态习性复杂多样，大

多与医学无直接关系。营寄生生活的革螨主要寄生于

小型哺乳动物、鸟类、爬行类及其他节肢动物［３］。寄生

性革螨与医学关系密切，属于“医学革螨”的范畴。革

螨可因污染仓贮物、危害养蜂、养鸡等其它动物饲养

业，造成经济损失；更为重要的是可通过叮咬引起革螨

性皮炎，而且因其可携带各种病原体，包括病毒、立克

次体、细菌、螺旋体等，能传播多种人兽共患病［４］。螨

传疾病肾综合征出血热，又名流行性出血热，此病以鼠

类为主要传染源，并可通过革螨叮咬传播的一类自然

疫源性疾病，疫源地分布于７０多个国家和地区，已成

为全球性的公共卫生问题，中国是世界上受流行性出

血热危害最严重的国家之一，是除病毒性肝炎之外危

害较大的病毒性传染源，而与医学关系密切的革螨是

传播流行性出血热的重要媒介［５］。

线粒体是生成能量的场所，参与有机体的合成、代

谢、拥有自己特殊的遗传控制系统［６］。后生动物典型

的线粒体基因组结构是闭合环状的双链ＤＮＡ分子，

其大小为１５～２０ｋｂ，通常包含３７个基因：１３个蛋白

编码基因、２个ｒＲＮＡ基因和２２个ｔＲＮＡ基因
［７］。因

其具有分子量小、母系遗传、突变率高、较少发生重组

和基因进化速度快等特点，已成为进化研究中使用频

率最高的分子标记之一，被广泛应用于分子进化、谱系

地理学、种系发生和种群遗传学等方面的研究［８］。其

中，１３个蛋白编码基因是常用的分子进化研究标记。

本研究选取革螨亚目９科２０种革螨为研究对象，

通过比较分析线粒体基因组１３个蛋白质编码基因的

碱基组成、Ａ＋Ｔ含量、密码子使用情况以及核苷酸进

化速率、基因重排等序列特征。以美洲鲎犔犻犿狌犾狌狊

狆狅犾狔狆犺犲犿狌狊 （ＮＣ００３０５７）为 外 群，用 最 大 似 然 法

（Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）和 贝 叶 斯 推 断 法

（Ｂａｙｅｓｉａｎｉｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＢＩ）构建系统发育树，目的是为革

螨亚目的系统分类学研究提供分子生物学依据。

材料和方法

１　材料

本研究测定了革螨亚目寄螨科寄螨属粪堆寄螨的

线粒体基因组全序列（登录号为 ＯＫ５７２９６２），结合

ＧｅｎＢａｎｋ中已有的９科１９种革螨线粒体基因组全序

列，分析１３个蛋白编码基因的序列特征和系统进化关

系。革螨亚目９科２０种革螨的登录号及物种分类信

息见表１。

２　数据分析

利用Ｇｅｎｅｉｏｕｓ１１．１．５软件
［９］从９科２０种革螨线

粒体基因组全序列中抽提１３个蛋白编码基因序列，统

计起始和终止密码子的使用频率。将不同物种每一个

同源蛋白编码基因分别导入 ＭｅｇａＸ
［１０］进行比对，先

删除序列终止密码子，将核苷酸序列转换为氨基酸序

列再进行 Ｍｕｓｃｌｅ比对，并将各个基因序列截齐，然后

利用ＢｉｏＥｄｉｔ７．１
［１１］将１３个ＰＣＧｓ基因的比对数据串

联成１３个蛋白编码基因（ＰＣＧｓ）、重链编码的蛋白编

码基因（ＰＣＧｓＪ）和轻链编码的蛋白编码基因（ＰＣＧｓ

Ｎ），分别保存核苷酸串联序列和氨基酸串联序列。在

ＭｅｇａＸ中计算各基因的碱基组成、信息位点和密码

子使用情况。用软件ＤｎａＳＰ６．０
［１２］计算１３个蛋白编

码基因每个位点的非同义替换率（ｎｏｎｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｒａｔｅ，Ｋａ）和同义替换率 （ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｒａｔｅ，Ｋｓ），进而分析每个基因的核苷酸进

化速率，即Ｋａ／Ｋｓ值。用１３个蛋白编码基因的排列

顺序结构图分析９科２０种革螨蛋白编码基因的重排

·４０３１·
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现象。选择美洲鲎犔犻犿狌犾狌狊狆狅犾狔狆犺犲犿狌狊作为外群，

用最大似然法（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＩ）构建系统发育树

研究革螨亚目的亲缘关系。利用 ＭｅｇａＸ软件以最优

模型（ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ）构建 ＭＬ树（自举１０００次）；利用

ＭｒＢａｙｅｓ３．１．２
［１３］软件以最优模型（ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ）构

建ＢＩ树，采用马尔科夫链的蒙特卡洛（ＭａｒｋｏｖＣｈａｉｎ

ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ，ＭＣＭＣ）方法，共运行１００万代，每１０００

代抽样一次，舍去前２５％的老化样本，构建系统发育

树。

表１　本研究所用革螨亚目物种序列信息

犜犪犫犾犲１　犛犲狇狌犲狀犮犲犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳狊狆犲犮犻犲狊狅犳狋犺犲犌犪犿犪狊犻犱犪狌狊犲犱

犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

目

Ｓｕｂｏｒｄｅｒ

科

Ｆａｍｉｌｙ

物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｇｅｎｂａｎｋ登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ

革螨亚目

Ｇａｍａｓｉｄａ

寄螨科

Ｐａｒａｓｉｔｉｄａｅ

王氏寄螨

犘犪狉犪狊犻狋狌狊狑犪狀犵犱狌狀狇犻狀犵犻
ＭＫ２７０５２８

粪堆寄螨

犘犪狉犪狊犻狋狌狊犳犻犿犲狋狅狉狌犿
ＯＫ５７２９６２

巨螯螨科

Ｍａｃｒｏｃｈｅｌｉｄａｅ

光滑巨螯螨

犕犪犮狉狅犮犺犲犾犲狊犵犾犪犫犲狉
ＭＫ２７０５２５

家蝇巨螯螨

犕犪犮狉狅犮犺犲犾犲狊

犿狌狊犮犪犲犱狅犿犲狊狋犻犮犪犲

ＭＫ２７０５２６

那塔利巨螯螨

犕犪犮狉狅犮犺犲犾犲狊狀犪狋犪犾犻犪犲
ＭＫ２７０５２７

植绥螨科

Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄａｅ

智利小植绥螨

犘犺狔狋狅狊犲犻狌犾狌狊狆犲狉狊犻犿犻犾犻狊
ＧＱ２２２４１４

尼氏真绥螨

犈狌狊犲犻狌狊狀犻犮犺狅犾狊犻
ＫＭ９９９９８９

斯氏钝绥螨

犃犿犫犾狔狊犲犻狌狊狊狑犻狉狊犽犻犻
ＭＷ７２９３７７

津川钝绥螨

犃犿犫犾狔狊犲犻狌狊狋狊狌犵犪狑犪犻
ＭＷ７２９３７６

犖犲狅狊犲犻狌犾狌狊狑狅犿犲狉狊犾犲狔犻 ＭＷ７６２６８５

土革螨科

Ｏｌｏｇａｍａｓｉｄａｅ
犛狋狔犾狅犮犺狔狉狌狊狉犪狉犻狅狉 ＧＱ９２７１７６

瓦螨科

Ｖａｒｒｏｉｄａｅ

狄斯瓦螨

犞犪狉狉狅犪犱犲狊狋狉狌犮狋狅狉
ＡＪ４９３１２４

皮刺螨科

Ｄｅｒｍａｎｙｓｓｉｄａｅ

鸡皮刺螨

犇犲狉犿犪狀狔狊狊狌狊犵犪犾犾犻狀犪犲
ＭＷ０４４６１８

鼻刺螨科

Ｒｈｉｎｏｎｙｓｓｉｄａｅ
犜犻狀犪犿犻狀狔狊狊狌狊犿犲犾犾狅犻 ＭＮ５５７８２０

犘狋犻犾狅狀狔狊狊狌狊犮犺犾狅狉犻狊 ＭＮ５５７８１９

厉螨科

Ｌａｅｌａｐｉｄａｅ
犆狅犾犲狅犾犪犲犾犪狆狊犮．犳．犾犻狌犻 ＭＫ２７０５２４

林氏下盾螨

犎狔狆狅犪狊狆犻狊犾犻狀狋犲狔犻狀犻
ＭＫ２７０５３０

剑毛帕厉螨

犛狋狉犪狋犻狅犾犪犲犾犪狆狊狊犮犻犿犻狋狌狊
ＭＫ９１２０４２

蠊螨科

Ｂｌａｔｔｉｓｏｃｉｉｄａｅ

跗蠊螨

犅犾犪狋狋犻狊狅犮犻狌狊狋犪狉狊犪犾犻狊
基氏蠊螨

犅犾犪狋狋犻狊狅犮犻狌狊犽犲犲犵犪狀犻犉狅狓

ＭＫ２７０５２９

ＭＨ１２０２１１

结　果

１　蛋白编码基因核苷酸组成分析

本研究对革螨亚目１３个蛋白编码基因（ＰＣＧｓ）、

重链编码的蛋白编码基因（ＰＣＧｓＪ）和轻链编码的蛋

白编码基因（ＰＣＧｓＮ）的 ＡＴ、ＧＣ含量以及 ＡＴ、ＧＣ

偏向性进行了统计（表２）。１３个蛋白编码基因序列碱

基组 成 为 Ａ：３６．８％、Ｔ：３８．２％、Ｃ：１４．２％、Ｇ：

１０．８％，Ａ＋Ｔ含量（７５．０％）高于Ｇ＋Ｃ（２５．０％），呈

明显的ＡＴ偏好性。对单个蛋白编码基因的Ａ＋Ｔ含

量进行分析，狀犪犱６基因的Ａ＋Ｔ含量最高（８２．１％），

犮狅狓１基因的Ａ＋Ｔ含量最低（６９．３％）。其中，１３个蛋

白编码基因中，除狀犪犱１、狀犪犱４、狀犪犱４犔 和狀犪犱５主要编

码在Ｎ链外，另外９个基因主要编码在Ｊ链。ＰＣＧｓＪ

的碱基组成比例为Ａ：３１．９％、Ｔ：４２．１％、Ｃ：１４．４％、

Ｇ：１１．６％，ＰＣＧｓＮ 的碱基含量为 Ａ：４４．２％、Ｔ：

３２．３％、Ｃ：１３．９％、Ｇ：９．６％。可 以 看 出，ＰＣＧｓ、

ＰＣＧｓＪ以及ＰＣＧｓＮ核苷酸组成均表现为Ｇ碱基含

量最低，在 ＰＣＧｓ、ＰＣＧｓＪ中，Ｔ 碱基含量最高，且

ＰＣＧｓＮ的Ａ＋Ｔ含量略高于ＰＣＧｓ和ＰＣＧｓＪ的 Ａ

＋Ｔ含量。在链偏向性中，ＰＣＧｓ和ＰＣＧｓＪ链的ＡＴ

偏斜为负偏向性，ＰＣＧｓＮ链的ＡＴ偏斜为正偏向性，

但ＰＣＧｓ、ＰＣＧｓＪ以及ＰＣＧｓＮ链的ＧＣ偏斜均为负

偏向性。

表２　革螨亚目线粒体蛋白编码基因的核苷酸组成

犜犪犫犾犲２　犖狌犮犾犲狅狋犻犱犲犮狅犿狆狅狊犻狋犻狅狀狅犳狋犺犲犿犻狋狅犮犺狅狀犱狉犻犪犾犵犲狀狅犿犲

狅犳狋犺犲犌犪犿犪狊犻犱犪

基因

Ｇｅｎｅ
Ａ％ Ｔ％ Ｇ％ Ｃ％ ＡＴ％ ＧＣ％ ＡＴｓｋｅｗ ＧＣｓｋｅｗ

ＰＣＧｓ ３６．８ ３８．２ １０．８ １４．２ ７５．０ ２５．０ ０．０２ ０．１４

ＰＣＧｓＪ ３１．９ ４２．１ １１．６ １４．４ ７４．０ ２６．０ ０．１４ ０．１１

ＰＣＧｓＮ ４４．２ ３２．３ ９．６ １３．９ ７６．５ ２３．５ ０．１５ ０．１８

犮狅狓１ ２９．５ ３９．８ １４．５ １６．１ ６９．３ ３０．７ ０．１５ ０．０６

犮狅狓２ ３３．７ ３８．８ １２．５ １５．１ ７２．５ ２７．５ ０．０７ ０．０９

犮狅狓３ ３３．５ ３８．６ １２．９ １５．０ ７２．１ ２７．９ ０．０７ ０．０８

狀犪犱１ ３９．９ ３４．９ １０．４ １４．８ ７４．８ ２５．２ ０．０７ ０．１７

狀犪犱２ ３８．６ ４１．３ ８．４ １１．７ ７９．９ ２０．１ ０．０３ ０．１６

狀犪犱３ ３５．４ ４２．１ １０．１ １２．４ ７７．５ ２２．５ ０．０９ ０．１０

狀犪犱４ ４２．３ ３４．８ ９．５ １３．４ ７７．１ ２２．９ ０．１０ ０．１７

狀犪犱４犔 ４４．２ ３５．１ ８．０ １２．７ ７９．３ ２０．７ ０．１１ ０．２３

狀犪犱５ ４１．５ ３５．４ ９．６ １３．５ ７６．９ ２３．１ ０．０８ ０．１７

狀犪犱６ ３７．２ ４４．９ ７．０ １０．９ ８２．１ １７．９ ０．０９ ０．２２

犪狋狆６ ３４．７ ４０．６ １０．４ １４．３ ７５．３ ２４．７ ０．０８ ０．１６

犪狋狆８ ３８．３ ４１．４ ６．５ １３．８ ７９．７ ２０．３ ０．０４ ０．３６

犮狔狋犫 ３２．６ ３９．２ １２．２ １６．０ ７１．８ ２８．２ ０．０９ ０．１３

２　蛋白编码基因起始密码子和终止密码子使用情况

本研究统计了革螨亚目９科２０种革螨线粒体基

因组１３个ＰＣＧｓ的起始和终止密码子（图１、图２）。

在起始密码子中，密码子ＡＴＧ和ＡＴＡ的使用频率较

高，特别是犮狅狓３基因，ＡＴＧ的使用频率高达１８次；而

密码子 ＡＴＴ 和 ＡＴＣ 的使用频率相对较低，仅在

狀犪犱３和犪狋狆８基因中存在 ＡＴＣ密码子。基因狀犪犱１

使用的起始密码子种类最丰富，包括 ＡＴＧ、ＡＴＡ、

ＡＴＴ、ＴＴＧ和ＧＴＧ，其次是狀犪犱３、狀犪犱５和犪狋狆８。其

·５０３１·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔
　
２０２２年１１月　第１７卷第１１期

Ｎｏｖ．２０２２，　Ｖｏｌ．１７，Ｎｏ．１１



余每个基因内都存在一种使用最为频繁的起始密码

子，使用 ＡＴＧ最频繁的基因为犮狅狓２、犮狅狓３、犪狋狆６和

犮狔狋犫，使用 ＡＴＡ最频繁的基因为狀犪犱２、狀犪犱３、狀犪犱５、

狀犪犱６和犪狋狆８，使用ＡＴＴ最为频繁的基因为犮狅狓１，在

狀犪犱１、狀犪犱４、狀犪犱４犔 和狀犪犱５基因中发现非标准起始

密码子ＴＴＧ和ＧＴＧ。

图１　革螨亚目蛋白编码基因起始密码子的使用情况

犉犻犵．１　犛狋犪狉狋犮狅犱狅狀狊狌狊犪犵犲狅犳狋犺犲犌犪犿犪狊犻犱犪狆狉狅狋犲犻狀犮狅犱犻狀犵犵犲狀犲狊

图２　革螨亚目蛋白编码基因终止密码子的使用情况

犉犻犵．２　犛狋狅狆犮狅犱狅狀狊狌狊犪犵犲狅犳狋犺犲犌犪犿犪狊犻犱犪狆狉狅狋犲犻狀犮狅犱犻狀犵犵犲狀犲狊

在终止密码子的使用中，完整的终止密码子ＴＡＡ

使用频率最高，在所有的基因中均使用过，且狀犪犱２基

因仅使用ＴＡＡ作为终止密码子；其次是完整的终止

密码子ＴＡＧ和不完整的终止密码子Ｔ（ＴＡＧ在９个

基因使用过，Ｔ在８个基因使用过）。在犮狅狓２和犮狅狓３

基因中还发现不完整的终止密码子 ＴＡ。基因犮狅狓２

使用的终止密码子种类最丰富，包括 ＴＡＡ、ＴＡＧ、

ＴＡ、Ｔ。

３　蛋白编码基因氨基酸串联序列和核苷酸串联序列

信息位点分析

本研究对革螨亚目９科２０种革螨的１３个ＰＣＧｓ

核苷酸串联序列和氨基酸串联序列的保守位点、变异

位点、简约信息位点进行了分析（表３），发现ｃｏｘ１基

因的保守位点数最多，犪狋狆８基因的保守位点数最少；

狀犪犱５基因的变异位点和简约信息位点数最多，变异位

点和简约信息位点数最少的是犪狋狆８基因。除犮狅狓１

外，所有基因的保守位点数均小于变异位点数和简约

信息位点数。

４　蛋白编码基因核苷酸进化速率分析

通过对核苷酸非同义替换率（Ｋａ）、同义替换率

（Ｋｓ）和Ｋａ／Ｋｓ值进行统计分析，比较线粒体基因组

１３个ＰＣＧｓ在革螨亚目中进化速率的差异（图３），结

果表明：进化速率最快的基因是犮狔狋犫，狀犪犱４和狀犪犱１

基因次之，进化速率最慢的基因是犮狅狓１；对非同义替

换率Ｋａ来说，犪狋狆８和狀犪犱６基因的值最大，犮狅狓１基因

的值最小；对同义替换率 Ｋｓ来说，犮狅狓１的值最大，

犮狔狋犫 的值最小。除了犮狅狓１、犮狅狓２、狀犪犱３、狀犪犱４犔 和

犪狋狆６基因的Ｋａ／Ｋｓ值＞１，另外８个蛋白质编码基因

的Ｋａ／Ｋｓ值都＜１。

表３　蛋白编码基因氨基酸和核苷酸序列信息位点

犜犪犫犾犲３　犃犿犻狀狅犪犮犻犱犪狀犱狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犾狅犮犻

狅犳狆狉狅狋犲犻狀犮狅犱犻狀犵犵犲狀犲狊

基因

Ｇｅｎｅ

核苷酸串联序列

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｔａｎｄｅｍｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

保守位点

Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｓｉｔｅｓ

变异位点

Ｖａｒｉａｎｔ

ｓｉｔｅｓ

简约信息位点

Ｐａｒｓｉｍｏｎｉｏｕｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓ

氨基酸串联序列

Ａｍｉｎｏａｃｉｄｔａｎｄｅｍｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

保守位点

Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｓｉｔｅｓ

变异位点

Ｖａｒｉａｎｔ

ｓｉｔｅｓ

简约信息位点

Ｐａｒｓｉｍｏｎｉｏｕｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓ

犮狅狓１ ５４７ ９９３ ８６８ ２４０ ２７１ ２２４

犮狅狓２ １６１ ５１０ ４４９ ２４ １９８ １７６

犮狅狓３ １８１ ６２１ ５４１ ８ ２５７ ２３９

狀犪犱１ １９５ ７４２ ６３０ ２１ ２８７ ２５２

狀犪犱２ ６１ ９１２ ７６８ ０ ３１５ ２６２

狀犪犱３ ５１ ２００ １７７ ４ ８０ ７２

狀犪犱４ １８０ ９５２ ８００ ７ ３６３ ３２３

狀犪犱４犔 ２０ ２０３ １６３ １ ７１ ６１

狀犪犱５ ２７６ １４６１ １２８２ ３１ ５３９ ４７４

狀犪犱６ ５６ ４２８ ３８２ ９ １４８ １３０

犪狋狆６ ８０ ２７３ ２４１ ８ １０７ ９３

犪狋狆８ ５ １７５ １４７ ０ ５６ ４７

犮狔狋犫 ２５３ ８５１ ７３６ ３ ３６２ ３４０

图３　革螨亚目１３个蛋白编码基因核苷酸进化速率

犉犻犵．３　犖狌犮犾犲狅狋犻犱犲犲狏狅犾狌狋犻狅狀犪狉狔狉犪狋犲狊狅犳１３狆狉狅狋犲犻狀犮狅犱犻狀犵犵犲狀犲狊

犻狀狋犺犲犌犪犿犪狊犻犱犪

５　蛋白编码基因重排分析

比较革螨亚目９科２０种革螨线粒体蛋白编码基

因与节肢动物祖先线粒体蛋白基因排列模式（图４），

仅有５种革螨共享节肢动物祖先线粒体蛋白编码基因

的典型排列方式。另外１５种革螨的线粒体蛋白编码

基因排列顺序并不保守，巨螯螨科的３个物种、厉螨科

的２个物种以及皮刺螨科的１个物种均有１个基因发

·６０３１·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔
　
２０２２年１１月　第１７卷第１１期

Ｎｏｖ．２０２２，　Ｖｏｌ．１７，Ｎｏ．１１



生 重 排，厉 螨 科 的 剑 毛 帕 厉 螨 （犛狋狉犪狋犻狅犾犪犲犾犪狆狊

狊犮犻犿犻狋狌狊）有２个基因发生重排；蠊螨科的２个物种（跗

蠊螨（犅犾犪狋狋犻狊狅犮犻狌狊狋犪狉狊犪犾犻狊）、基氏蠊螨（犅犾犪狋狋犻狊狅犮犻狌狊

犽犲犲犵犪狀犻犉狅狓））分别有４个和５个基因发生重排；植绥

螨科的５个物种和鼻刺螨科的１个物种发生了剧烈的

重排现象，其中犘狋犻犾狅狀狔狊狊狌狊犮犺犾狅狉犻狊所有基因均发生

了重排。

绿色表示易位，蓝色表示转位，黄色表示易位＋转位

图４　节肢动物祖先和革螨亚目１３个蛋白编码基因的排列顺序

ｇｒｅｅｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ，ｂｌｕｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ，ｙｅｌｌｏｗ

ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ＋ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ

犉犻犵．４　犃犾犻犵狀犿犲狀狋狅狉犱犲狉狅犳１３狆狉狅狋犲犻狀犮狅犱犻狀犵犵犲狀犲狊犻狀狋犺犲犪狉狋犺狉狅狆狅犱

犪狀犮犲狊狋狅狉狊犪狀犱犌犪犿犪狊犻犱犪

６　系统发育分析

以美洲鲎犔犻犿狌犾狌狊狆狅犾狔狆犺犲犿狌狊（ＮＣ００３０５７）为外

群，用１３个蛋白编码基因构建９科２０种革螨的系统

发育关系。系统发育结果（图５）显示，最大似然法

（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＩ）构建的系统发育树拓扑结构一

致，革螨亚目各个科的关系得到了很好的解析，并且节

点支持率均较高。整个系统发育树分成３支。第一进

化支由寄螨科与土革螨科构成，位于进化树的基部；巨

螯螨科的三个物种形成第二进化支，第三进化支包括

植绥螨科、鼻刺螨科、瓦螨科、土革螨螨科、蠊螨科以及

厉螨科，且瓦螨科与土革螨科形成并列分支，蠊螨科与

鼻刺螨科形成姐妹群。革螨亚目系统发育关系为：

（（寄螨科＋土革螨科）＋巨螯螨科＋（厉螨科＋皮刺螨

科＋瓦螨科＋（鼻刺螨科＋蠊螨科）＋植绥螨科）），此

结果对革螨亚目的系统发育分析有一定参考价值。

讨　论

本研究对革螨亚目线粒体基因组１３个蛋白编码

基因序列进行了分析。线粒体基因组１３个蛋白编码

基因在物种适应性进化的过程中形成了独有的一些特

征（单倍体且单亲遗传），包含大量的遗传信息，已成为

系统进化和遗传分化研究的重要分子标记［１４１５］。

分支节点处所示为贝叶斯后验概率／Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值

图５　基于１３个蛋白编码基因构建的革螨亚目系统发育树

ＢａｙｅｓｉａｎｐｏｓｔｅｒｉｏｒＰｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ／Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｏｎｔｈｅｌｅｆｔ／ｒｉｇｈｔｂｒａｎｃｈｎｏｄｅ

犉犻犵．５　犜犺犲狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳狋犺犲犌犪犿犪狊犻犱犪犫犪狊犲犱

狅狀１３狆狉狅狋犲犻狀犮狅犱犻狀犵犵犲狀犲狊

革螨亚目１３个蛋白编码基因的ＡＴ平均含量高

于ＧＣ平均含量，Ｇ含量最低，存在明显的 ＡＴ偏好

性，组成特征与大多数节肢动物线粒体基因组碱基组

成相似。Ｇ和Ｃ之间的相对含量与ＤＮＡ复制起点的

方向有关，而Ａ和Ｔ之间的相对含量会随着复制起点

的方向、密码子的位置以及基因的位置的变化而变化，

碱基组成的不均衡性可能对线粒体基因组的复制、转

录以及其蛋白质的使用存在一定的影响［１６］。Ｆｏｌｍｅｒ

等［１７］认为ＡＴ含量高的线粒体基因在进化中更具优

势。在单个蛋白编码基因中，狀犪犱６基因的Ａ＋Ｔ含量

最高，犮狅狓１基因的Ａ＋Ｔ含量最低，革螨亚目蛋白编

码基因在长期进化过程中，狀犪犱６比其他蛋白编码基因

更具优势。

在密码子的使用上，通常使用ＡＴＮ（ＡＴＡ、ＡＴＣ、

ＡＴＴ、ＡＴＧ）作为起始密码子，且 ＡＴＧ和 ＡＴＡ的使

用频率明显高于ＡＴＴ和ＡＴＣ。仅在部分基因中发现

非标准起始密码子ＴＴＧ和ＧＴＧ。特殊的起始密码子

可减小基因间隔区，又可避免相邻的基因发生重叠，同

时在转录之后经过ＲＮＡ编辑可变为标准的起始密码

子［１８］。后生动物线粒体基因组蛋白编码基因常见的

终止密码子为ＴＡＡ与ＴＡＧ，也有少部分蛋白编码基

因是不完整的终止密码子Ｔ／ＴＡ。革螨亚目蛋白编码

基因不完整的终止密码子Ｔ使用频率较高，这种现象

在有些昆虫线粒体基因组中也较常见。不完全终止密

码子Ｔ／ＴＡ可能通过ｍＲＮＡ加工过程中的多聚腺苷

酸化形成完整的终止密码子ＴＡＡ
［１９］。

线粒体基因组基因的进化速率一般受纯化（负）选

择、突变和定向（正）选择的控制，通过计算非同义替换

率和同义替换率的比值（Ｋａ／Ｋｓ），从而可以判断蛋白

编码基因在物种进化模式中是否有选择压力的差别，

进而体现基因的保守程度［２０］。分析革螨亚目１３个蛋

白编码基因的序列信息与进化速率关系，发现犮狅狓１基
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因的保守位点数最多，进化速率最慢，表明它承受着较

强的选择压力，更加保守；犪狋狆８基因的保守位点数最

少，进化速率较快，表明它经历了较弱的进化压力，积

累了更多的突变。对非同义替换率（Ｋａ）、同义替换率

（Ｋｓ）和 Ｋａ／Ｋｓ值进行分析，有５个蛋白质编码基因

（犮狅狓１、犮狅狓２、狀犪犱３、狀犪犱４犔 和犪狋狆６）的Ｋａ／Ｋｓ值＜１，

非同义替换率比同义替换率高，表明它们在进化中受

到强烈的负选择（即Ｋａ／Ｋｓ＜１）因而表现出功能的约

束性。一般认为，同义突变不受自然选择，而非同义突

变则受到自然选择作用。生物体内发生的非同义突变

能够通过降低细胞氧化磷酸化效率而对呼吸链的活动

产生影响，大多数属于有害突变，只有少数是中性突变

或有利突变［２１２２］。８个基因（犮狅狓３、狀犪犱１、狀犪犱２、狀犪犱４、

狀犪犱５、狀犪犱６、犪狋狆８和犮狔狋犫）的Ｋａ／Ｋｓ值＞１，说明这８

个基因可能经历了正选择。物种在选择压力的作用下

适应自然环境中的许多因素（如温度、盐分含量、海拔、

氧含量、生命活动等）并得以存活和繁衍，其中正选择

往往促进线粒体蛋白编码基因的适应性进化［２３］。

线粒体基因组基因排列方式可遗传且具有遗传稳

定性，因此，能提供许多的遗传信息以供物种长期的进

化分析，可用来体现个体或者群体的遗传结构和特征，

存在十分广泛的用途［２４］。在革螨亚目９科２０种革螨

中，１５种革螨的线粒体蛋白编码基因排列发生了重

排，发生重排的蛋白编码基因数量范围在１～１３个之

间。其中，植绥螨科的５种革螨重排程度最高，比其它

物种发生重排的频率高很多。导致线粒体蛋白编码基

因重排加速的原因有很多，如寄生习性、控制区的复制

以及与单倍二倍体的进化有关［２５］，但这些原因还未得

到确证。通常来说，线粒体基因重排被称为“罕见的基

因组改变”，并且它们的相似性很低［２６］。Ｃａｍｅｒｏｎ
［２７］

研究发现，昆虫线粒体基因组中发生的重排事件可能

有利于研究昆虫目内各类群之间的系统发育关系。螨

类线粒体基因重排发生的原因以及是否有利于研究各

类群间的系统发育还需进行更深入的研究。

目前，革螨亚目在系统发育方面的研究鲜有报道，

其分类学地位的划分以及系统发生地位还有待完善。

本研究通过 ＭＬ和ＢＩ方法构建的革螨亚目系统发育

树拓扑结构一致。革螨亚目各科间的系统发育关系比

较清晰，同科的物种总是以较高的置信度优先聚在一

起，说明科内差异小于科间差异。寄螨科与土革螨科

位于进化树的基部，说明在革螨亚目中，这两个科的物

种最先开始分化。在系统发育树中，未发现不同科的

物种聚在一起的现象，说明革螨亚目的分子分类结果

与传统的形态学分类结果相吻合。

本文对９科２０种革螨的１３个蛋白编码基因的序

列特征（密码子的使用情况、Ａ＋Ｔ含量、氨基酸序列

和核苷酸序列信息位点、核苷酸进化速率、蛋白编码基

因的排列顺序和系统发育关系）做了详尽分析，深入研

究革螨亚目物种的适应性进化、蛋白编码基因的重排

和系统进化关系，查明了９科２０种革螨的分子分类结

果与传统的形态学分类结果相吻合，为进一步推进蜱

螨亚纲分子系统学的发展提供了参考。革螨亚目种类

繁多，主要类群个体都较小而且基本缺乏坚硬的外骨

骼，导致标本易遭到破坏。因此，在今后的研究中，需

要对更多革螨亚目物种的线粒体基因组进行测定与分

析，丰富蜱螨亚纲线粒体基因组数据库，为蜱螨亚纲不

同科、属、种间的系统发生关系分析奠定理论基础。
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除目标。

目前全国血吸虫病呈低度流行水平，但血吸虫病

防治工作仍面临着诸多挑战。流行区钉螺孳生面积巨

大，综合治理措施落实困难；家畜传染源控制难度大，

疫情反弹风险较高；生态环境修复保护，增加钉螺扩散

输入风险［１３］。要达到《“健康中国２０３０”规划纲要》提

出的２０３０年全国所有流行县（市、区）达到消除血吸

虫病标准的目标［１４］，需强化血吸虫病疫情及风险评

估，开展科学精准防控，在巩固血吸虫病防治成果的基

础上稳步推进消除进程。
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