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植绥螨科线粒体基因组研究进展
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摘要: 植绥螨科属于囊螨总科ꎬ大部分植绥螨为害螨、害虫的重要天敌ꎬ在农业生产上具有重要的应用价

值ꎮ 其线粒体基因组具有独特特征ꎬ引起了生物学家的广泛关注ꎮ 本文就植绥螨科线粒体基因组的结

构、非编码区、碱基组成、基因重排和 ｔＲＮＡ 的特征进行综述ꎬ其特征有:(１)植绥螨科中发现了螯肢动物

最大的线粒体基因组ꎻ(２)植绥螨科线粒体基因组非编码区的 ＡＴ 含量差异大ꎬ编码区的 ＡＴ 含量差异小ꎻ
(３)植绥螨科线粒体基因组均发生了不同程度的的基因重排ꎻ(４)已测定的植绥螨科部分物种 ｔＲＮＡ 基因

二级结构出现了截短和碱基错配的现象ꎬ部分物种的线粒体基因组出现反密码子突变的情况ꎮ 在今后的

研究中应进一步测定植绥螨科关键类群的线粒体基因组ꎬ深入分析植绥螨科出现大量基因重排的原因ꎬ以期能反映植绥螨

科的真实进化历程ꎮ
关键词: 植绥螨科ꎻ 线粒体基因组ꎻ 基因重排ꎻ 系统发育
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　 　 从 １９８１ 年人类线粒体基因组首次被测定ꎬ随
后许多动物线粒体基因组测序工作相继展开ꎮ 线

粒体基因组(ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡꎬ ｍｔＤＮＡ)具有自身

遗传体系ꎬ分子质量小、点突变率高、进化速率快ꎬ
成为分子进化生物学研究的热点ꎮ 线粒体基因组

是共价闭合环状双链 ＤＮＡ 分子ꎬ其大小在 １５ ~ １９
ｋｂꎬ大部分动物线粒体基因组包含 １３ 个蛋白编码

基因(细胞色素 ｂ 脱辅基酶 ｃｏｂ、ＡＴＰ 合成酶亚基

ａｔｐ６ 和 ａｔｐ８、细胞色素 Ｃ 氧化酶亚基 ｃｏｘ１ ~ ３、

ＮＡＤＨ 脱氢酶亚基 ｎａｄ１￣６ 和 ｎａｄ４Ｌ)ꎻ２ 个核糖体

ＲＮＡ 的基因( ｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬ)、２２ 个转运 ＲＮＡ 基因

(ｔＲＮＡｓ)和一个非编码区( ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ 或者

ＮＣＲ)(刘天祥等ꎬ１９９８)ꎮ 线粒体基因组是研究动

物进化的重要分子标记ꎬ被广泛应用于种群遗传结

构、物种鉴定、基因组进化、基因交流、生物地理学

和系统发育的研究(Ａｖｉｓｅꎬ１９８６)ꎮ
植绥螨科 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄａｅ 隶属于节肢动物门 Ａｒ￣

ｔｈｒｏｐｏｄａ 螯肢动物亚门 Ｃｈｅｌｉｃｅｒａｔａ 蛛形纲 Ａｒａｃｈｎｉ￣

生物安全学报 ２０２３ꎬ ３２(２): ９９－１０８
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ｄａ 蜱螨亚纲 Ａｃａｒｉ 中气门目 Ｍｅｓｏｓｔｉｇｍａｔａ 囊螨总科

Ａｓｃｏｉｄｅａꎬ是自然界常见的天敌类群ꎬ能捕食多种小

型吸汁性有害生物ꎬ多数具有生物防治的利用潜

力ꎬ以叶螨、细须螨等为食ꎬ也经常捕食蓟马、粉虱、
蚜虫等有害昆虫(方小端等ꎬ２０１４)ꎮ 由于一些农业

害螨对农药产生了抗性ꎬ所以植绥螨作为农业害螨

的天敌应用于生物防控具有广泛前景(郝慧华等ꎬ
２００９)ꎮ 但植绥螨在亚科和属级阶元的分类上尚未

形成一致意见ꎮ 目前采用较多的分类方法为 Ｃｈａｎｔ
＆ ＭｃＭｕｒｔｒｙ (２００５)提出的将植绥螨科分为钝绥螨

亚科 Ａｍｂｌｙｓｅｉｉｎａｅ、盲走螨亚科 Ｔｙｐｈｌｏｄｒｏｍｉｎａｅ 和植

绥螨亚科 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｎａｅ 约 ７０ 属(朱群ꎬ２００７ꎻ Ｄｅｍｉｔｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 为系统掌握植绥螨科线粒体基因组

特征ꎬ了解植绥螨科物种间的真实的进化过程ꎬ本
文综述了植绥螨科线粒体基因组的研究现状ꎬ并讨

论了当前存在问题及未来研究方向ꎮ

１　 植绥螨科线粒体基因组的结构
迄今为止ꎬ已测定的 ６ 种植绥螨科物种为西方

盲走螨 Ｍｅｔａｓｅｉｕｌｕｓ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ (Ｎｅｓｂｉｔｔ)、智利小植

绥螨 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｕｌｕｓ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ Ａｔｈｉａｓ￣Ｈｅｎｒｉｏｔ、尼氏真绥

螨 Ｅｕｓｅｉｕｓ ｎｉｃｈｏｌｓｉ (Ｅｈａｒａ ｅｔ Ｌｅｅ)、津川钝绥螨 Ａｍ￣
ｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ Ｅｈａｒａ、斯氏钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ
Ａｔｈｉａｓ￣Ｈｅｎｒｉｏｔ 和Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ (Ｓｃｈｉｃｈａ)ꎬ其线

粒体 基 因 组 大 小 分 别 为 ２４９６１、 １６１９９、 １５５２４、
１５８５３、１６９０３ 和 １６３８５ ｂｐ(图 １)ꎮ

西方盲走螨线粒体基因组是目前已测定的螯

肢动物门线粒体基因组中最大的ꎬ编码区存在 １８
个重复的基因和巨大的间隔区 ( Ｊｅｙａｐｒａｋａｓｈ ＆
Ｈｏｙꎬ ２００７)ꎮ Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ. (２０１０)重新测定西方

盲走螨线粒体基因组(约 ２０ ｋｂ)ꎬ怀疑西方盲走螨

线粒体基因组存在相同的控制区ꎬ因而出现了 ＰＣＲ
伪产物ꎮ 正常情况下ꎬ已测的植绥螨科种的线粒体

基因组呈超螺旋共价闭合环状分子ꎬ但在非编码区

组装失败的情况下ꎬ则不能组装为环状分子(Ｚｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 西方盲走螨与另外 ５ 种植绥螨线粒

体基因组不同的是ꎬ其在扩增完整的线粒体基因组

上使用了多种引物进行分段扩增线粒体基因组ꎬ最
后组装合成ꎮ 西方盲走螨完整线粒体基因组分成

单一区、重复区和一个小的三重复区ꎮ 其中单一区

包含 ３５ 个基因和 ２ 个非编码区ꎬ缺失 ２ 个蛋白编

码基因 ｎａｄ３ 和 ｎａｄ６ꎬ这是首次在西方盲走螨中出

现蛋白编码基因的缺失ꎮ 而后研究人员发现ꎬ西方

盲走螨的 ｎａｄ３ 基因未丢失ꎬ但一直没有找到 ｎａｄ６
基因ꎮ 西方盲走螨和智利小植绥螨都存在 ４ 个非

编码区(>５０ ｂｐ)ꎬ但西方盲走螨多出了一个大的间

隔区ꎬ这可能也是蛋白编码基因丢失的一个原因ꎮ
在尼氏真绥螨和斯氏钝绥螨中分别只有 ２１ 个 ｔＲ￣
ＮＡꎬ这可能是由于缺失 ｔＲＮＡ 基因ꎬ也可能是线粒

体基因组组装过程的失败的原因(Ｘｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 此外ꎬｔＲＮＡ 的缺失还可能与

其非典型的三叶草式二级结构有关ꎬ在分析中易把

它忽略ꎬｔＲＮＡ 数量以及结构情况还需进一步确认ꎮ
大多数动物的线粒体基因组呈典型的闭合环

状双链结构 ＤＮＡ 分子ꎬ在双链结构中ꎬ２ 条链通常

编码 ３７ 个基因ꎬ一条链编码大部分的基因ꎬ也称 Ｊ
链、Ｈ 链或者重链ꎻ另一条链编码较少的基因ꎬ也称

为 Ｎ 链、Ｌ 链或者轻链(刘静和边讯ꎬ２０２１)ꎮ 由于

前期对线粒体基因组的研究较少ꎬ陈芬(２０１１)、王
备新和杨莲芳(２００２)认为ꎬ线粒体 ＤＮＡ 具有无间

隔区和内含子的优点ꎬ这种观点后来被证实是错误

的ꎮ 随着线粒体基因组研究的深入ꎬ研究人员发

现ꎬ很多动物的粒体基因组存在着内含子和间隔区

(李宏等ꎬ２０１３ꎻ 张艳芳和董文鸽ꎬ２０２０)ꎮ 迄今为

止测定的 ６ 种植绥螨线粒体基因组中ꎬ智利小植绥

螨、津川钝绥螨和 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 的线粒体基

因组编码 ３７ 个基因ꎬ而西方盲走螨线粒体基因组

编码 ５３ 个基因ꎬ尼氏真绥螨和斯氏钝绥螨的线粒

体基因组分别编码 ３６ 个基因 ( Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０ꎻ Ｊｅｙａｐｒａｋａｓｈ ＆ Ｈｏｙꎬ２００７ꎻ Ｘｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)(图 １)ꎮ 线粒体基因组中每个基

因的功能各不相同ꎬ有的基因相对保守ꎬ有的基因

则有较高的突变频率ꎮ Ｃｏｘ１、ｃｏｂ、ｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬ 基因

被广泛用作通用引物的基因ꎮ Ｃｏｘ１ 基因有物种特

异性ꎬ通常作为条形码做物种鉴定ꎻｃｏｂ 基因进化速

度适中ꎬ与高度保守蛋白相关ꎬ在物种特异性上具

有较大的优势ꎻｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬ 基因种属间差异不大ꎬ
进化比较缓慢ꎬ适合进行基因组扩增来获得完整的

线粒体基因组ꎮ 非编码区又称为 Ｄ￣ｌｏｏｐ 区ꎬ也可以

叫做控制区(ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ 或 ＣＲ)ꎮ 非编码区可以

分成终止序列区、中央保守区和保守序列区 ３ 个区

段ꎬ由于不编码基因ꎬ在进化过程中受到的选择压

力相对较小ꎬ是整个线粒体基因组中序列和长度变

异最大的区域ꎮ
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２　 植绥螨科线粒体基因组的非编码区
非编码区在线粒体基因组中突变的速度相对

较快ꎬ主要功能是对线粒体基因复制和表达过程的

调控(李爱玲等ꎬ２００４ꎻ 袁明龙和王进军ꎬ２０１２)ꎮ
目前ꎬ关于植绥螨科物种非编码区研究尚未报道ꎬ
本文用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｐｒｉｍｅ 软件对植绥螨科物种的线粒

体基因组进行分析ꎬ发现 ６ 种植绥螨线粒体基因组

的非编码区数量存在差异(表 １)ꎬ且非编码区的大

小和 ＡＴ 含量也存在一定的差异(表 ２)ꎬ从表 ２ 中

可看出ꎬ植绥螨科线粒体基因组非编码区 ＡＴ 含量

在 ６９.６％ ~ ９２.１％ꎬ其中非编码区最小的是智利小

植绥螨ꎬＡＴ 含量达到了 ８１.２％ꎬ尽管 ＮＣＲ３ 在智利

小植绥螨中最小ꎬ但它在 ４ 个非编码区中是较为保

守的ꎬ原因是它的 ＮＣＲ３ 中存在着短基序(５′－ＡＧＴ￣
ＧＡＧＡ－３′) (Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎬ短基序的存在

意味着 ＮＣＲ３ 在另外 ３ 个非编码区中更加保守(图
２)ꎮ 而斯氏钝绥螨的非编码区 ＡＴ 含量在植绥螨科

中有着最高值 ９２.１％和最低值 ６９.６％ꎬ且它的非编

码区大小在 ６ 种植绥螨中是最大的ꎬ可能暗示着线

粒体基因组非编码区正发生较快的变异ꎬ或不断地

发生进化ꎮ 非编码区的高 ＡＴ 含量以及物种中存在

的多个非编码区可能暗示同一种属的非编码区发

生了协同进化(Ｓｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ 同时ꎬ非编码区

的存在能够加快线粒体基因组的复制速率(Ｊｅｙａ￣
ｐｒａｋａｓｈ ＆ Ｈｏｙꎬ２００７)ꎬ加之不受核基因的调控ꎬ使得

非编码区更易发生突变ꎬ加速了物种的进化ꎮ

表 １　 植绥螨科物种线粒体基因组(西方盲走螨未计入重复区域的基因)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄａｅ ｍｉｔｅｓ (ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｍ. ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ)

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因组大小
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ / ｂｐ

基因数量 / 个 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ
ＰＣＧｓ ｒＲＮＡｓ ｔＲＮＡｓ

非编码区数量 / 个
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ

西方盲走螨 Ｍｅｔａｓｅｉｕｌｕｓ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ ２４９６１ １１ ２ ２２ ４
智利小植绥螨 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｕｌｕｓ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ １６１９９ １３ ２ ２２ ４
尼氏真绥螨 Ｅｕｓｅｉｕｓ ｎｉｃｈｏｌｓｉ １５５２４ １３ ２ ２１ ３
津川钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ １５８５３ １３ ２ ２２ ２
斯氏钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ １６９０３ １３ ２ ２１ ３
Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ １６３８５ １３ ２ ２２ ４

表 ２　 植绥螨科物种非编码区的概况
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄｉｄａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＮＣＲ 长度 / ｂｐ (ＡＴ 含量 / ％) ＮＣＲ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ (ＡＴ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％)
ＮＣＲ１ ＮＣＲ２ ＮＣＲ３ ＮＣＲ４

西方盲走螨 Ｍｅｔａｓｅｉｕｌｕｓ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ ３１１ (７９.１) ３１０ (７９.４) ３１１ (７９.４) ３１１ (７８.８)
智利小植绥螨 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｕｌｕｓ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ ５５５ (７５.１) ５７８ (７５.１) １１２ (８１.２) ５６８ (７５.５)
Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ ５１７ (８８.０) ５８７ (７７.７) ５７２ (７７.６) ５５４ (７７.３)
尼氏真绥螨 Ｅｕｓｅｉｕｓ ｎｉｃｈｏｌｓｉ ３８６ (７８.０) ２７９ (７７.４) ３３５ (７２.２)
斯氏钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ ６２２ (９２.１) １０７３ (７２.０) ８２５ (６９.６)
津川钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ ２３５ (８２.１) ８８８ (７８.８)

图 ２　 智利小植绥螨的 ＮＣＲ３ 中存在的短基序
Ｆｉｇ.２　 Ｓｈｏｒｔ ｍｏｔｉｆ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ＮＣＲ３ ｏｆ Ｐ. ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ

３　 植绥螨科线粒体基因组的碱基组成
已测出的大多数节肢动物线粒体基因组的碱

基组成 ＡＴ 含量较高ꎬ植绥螨科也不例外ꎬ已测定的

植绥螨科线粒体基因组 ＡＴ 含量范围在 ７６.６％ ~
７９.８％ (表 ３)ꎬ与袁明龙和王进军(２０１２)和 Ｓａｌｖａｔｏ

ｅｔ ａｌ. (２００８)得出的结论一致ꎮ 植绥螨科线粒体基

因组的高 ＡＴ 含量ꎬ反映在密码子的使用上是核苷

酸 Ａ 和 Ｕ 的摆动位置优于 Ｃ 和 Ｇꎬ且密码子的缺失

以 Ｃ 和 Ｇ 为主(Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ
植绥螨中也出现了链特异性偏倚ꎬ链特异性偏

倚的良好指标通过 ＧＣ 偏倚 ( Ｇ％ － Ｃ％) / ( Ｇ％ ＋
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Ｃ％)和 ＡＴ 偏倚 ( Ａ％ － Ｔ％) / ( Ａ％ ＋ Ｔ％) 来反映

(Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎻ Ｈａｓｓａｎｉｎꎬ２００６)ꎮ ＧＣ 偏倚

通常在 Ｊ 链中是正的ꎬ在 Ｎ 链中是负的ꎬ在植绥螨

科中情况略有不同(表 ３)ꎮ 从表 ３ 看出ꎬ西方盲走

螨和 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 的 ＧＣ 偏倚和 ＡＴ 偏倚与

其他植绥螨完全不同ꎬ但这种情况只出现在少数物

种中ꎬ如 Ｕ. ｆｏｉｌｉ 的 ＡＴ 偏倚为 ０.２０１(袁明龙和王进

军ꎬ２０１２)ꎮ 此外ꎬＮｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 与钝绥螨属

的 ２ 个种的偏倚值完全相反ꎬ可以作为 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ
ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 不属于钝绥螨属的一个佐证ꎮ

链的特异性偏倚会导致 ＡＴ 偏倚和 ＧＣ 偏倚的

产生ꎬ对于发生 ＡＴ 偏倚和 ＧＣ 偏倚的机制可以从

单链分析ꎬ链偏倚可能与复制和转录 ２ 个过程有关

(Ａｒａｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎻ在这 ２ 个过程中突变偏倚的强

度与每个基因处于单链状态的时间长短有关ꎮ 富

含 ＴＧ 的链在单链形式中比其互补链的时间更长ꎬ
使得 ＴＧ 暴露于更高水平的突变(Ａｒａｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ
Ｂｒｏｗｎ ＆ Ｃｌａｙｔｏｎꎬ２００６ꎻ Ｒｏｂｅｒｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ ＡＴ 偏

倚不只出现在植绥螨中ꎬ在真菌中也会出现ꎬＮｇｕｙ￣
ｅｎ ｅｔ ａｌ. (２０２０)对路德类酵母 Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｏｄｅｓ ｌｕｄ￣
ｗｉｇｉｉ Ｈａｎｓｅｎ 线粒体基因组研究表明ꎬ路德类酵母

的线粒体基因组中较高的 ＡＴ 含量可能导致了 ＡＴ
偏倚的发生ꎬ且 ＧＣ 偏倚的绝对值一般高于 ＡＴ 偏

倚的绝对值ꎬ植绥螨中也一样ꎬ对于路德类酵母中

出现 ＡＴ 偏倚原因可能是缺乏独立核酸内切酶基因

或者存在进化机制增加了 ＡＴ 含量ꎬ线粒体的温度

比细胞其他部分高 １０ ℃、线粒体内 ｄＮＴＰ 池与胞质

ｄＮＴＰ 池处于不平衡状态等原因 ( Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎬ这可能也是植绥螨科线粒体基因组出现 ＡＴ
偏倚的原因ꎮ

表 ３　 植绥螨的碱基含量及偏倚情况表
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｂａｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｂｉａｓ ｏｆ ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄ ｍｉｔｅｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＡＴ 含量
ＡＴ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％

Ｇｅｎｋｂａｎｋ 登录号
Ｇｅｎｂａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

ＧＣ 偏倚
ＧＣ ｓｋｅｗ

ＡＴ 偏倚
ＡＴ ｓｋｅｗ

西方盲走螨 Ｍｅｔａｓｅｉｕｌｕｓ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ ７６.９ ＥＦ２２１７６０ －０.２７９ ０.１０３
智利小植绥螨 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｕｌｕｓ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ ７９.８ ＧＱ２２２４１４ ０.２２２ －０.０６２
尼氏真绥螨 Ｅｕｓｅｉｕｓ ｎｉｃｈｏｌｓｉ ７７.９ ＫＭ９９９９８９ ０.２７３ －０.１０９
津川钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ ７７.０ ＭＷ７２９３７６ ０.２６２ －０.１０４
斯氏钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ ７９.１ ＭＷ７２９３７７ ０.２９０ －０.１３０
Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ ７６.６ ＭＷ７６２６８５ －０.３１２ ０.０９７

４　 植绥螨科线粒体基因组的重排
动物线粒体基因组结构通常很稳定ꎬ排列顺序

也相对保守ꎬ因此线粒体基因重排的出现也被称为

“罕见基因组改变( ｒａｒｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓꎬ ＲＧＣｓ)”
(陈志腾和杜予州ꎬ２０１６)ꎮ 已测定的 ６ 种植绥螨线

粒体基因组与古老的螯肢动物美洲鲎 Ｌｉｍｕｌｕｓ ｐｏｌｙ￣
ｐｈｅｍｕｓ (Ｌ.)的线粒体基因组(Ｌａｖｒｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)相
比ꎬ存在大量的基因重排现象(图 ３)ꎬ可以用断点距

离来反映植绥螨科物种线粒体基因组的重排程度ꎮ
２ 个物种间基因排序的断点距离值越大ꎬ则代表物种

间线粒体基因组重排程度越高(刘航瑞ꎬ２０１７)ꎮ
由表 ４ 可以看出ꎬ植绥螨与假定的祖先类型相

比重排程度比较高ꎬ断点距离都大于 ３０ꎻ而厉螨科

Ｌａｅｌａｐｉｄａｅ、土革螨科 Ｏｌｏｇａｍａｓｉｄａｅ 和瓦螨科 Ｖａｒｒｏｉ￣
ｄａｅ 的断点距离与祖先类型相比都小于 ３０ꎬ厉螨科

的林氏下盾螨 Ｈｙｐｏａｓｐｉｓ ｌｉｎｔｅｙｉｎｉ Ｓａｍｓｉｎａｋ 与 Ｃｏｌｅｏ￣
ｌａｅｌａｐｓ ｌｉｕｉ Ｓａｍｓｉｎａｋ 和植绥螨相比具有相同的断点

距离ꎬ狄斯瓦螨、Ｓｔｙｌｏｃｈｙｒｕｓ ｒａｒｉｏｒ (Ｂｅｒｌｅ)与植绥螨

相比也具有相近的断点距离ꎬ这可能反映了中气门

目物种存在的某种亲缘关系ꎮ 土革螨科的 Ｓｔｙ￣
ｌｏｃｈｙｒｕｓ ｒａｒｉｏｒ 与假定的祖先类型鲎相比ꎬ断点距离

值只有 ５ꎬ表明 Ｓ. ｒａｒｉｏｒ 的重排程度较低ꎮ 而在 ３
个不同国家采的狄斯瓦螨有着不同的断点距离ꎬ说
明同一物种线粒体基因组出现了重排ꎬ但重排程度

不高ꎬ在某种程度上说明了因地理差异、生存环境

的不同导致同一物种向不同方向进化的趋势ꎮ
已测定的 ６ 种植绥螨比较典型的几个基因位

置和方向的变化如下:ｒＲＮＡ 在原始节肢动物的线

粒体基因组中位于 Ｎ 链上且靠近最大的非编码区ꎬ
但在西方盲走螨、智利小植绥螨、尼氏真绥螨和斯

氏钝绥螨中位于 Ｊ 链并且呈倒置状态ꎬ在 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ
ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 中发生了移位ꎬ而在津川钝绥螨中 ｒｒｎＬ
基因发生了异位倒置ꎮ 在线粒体基因组中ꎬ保守的

终止七聚体 ５′－ＴＧＧＣＡＧＡ－３′特征序列通常位于 ２
个 ｒＲＮＡ 的下游ꎬ被认为是真核生物的终止位点

(Ｖａｌｖｅｒｄｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)ꎬ但在西方盲走螨的 ｒｒｎＳ 基

因的上游发现了这个序列 ( Ｊｅｙａｐｒａｋａｓｈ ＆ Ｈｏｙꎬ
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２００７ꎻ Ｓｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５ꎬ２００６)ꎬ在另外 ５ 种植绥螨

中并未发现此现象ꎬ这暗示着西方盲走螨线粒体基

因组频繁的发生基因重组和基因重排ꎮ

图 ３　 植绥螨基因排列图与节肢动物祖先鲎的排列图
Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄ ｍｉｔｅ ａｎｄ ｔｈｅ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ａｎｃｅｓｔｏｒ Ｌ. ｐｏｌｙｐｈｅｍｕｓ

绿色:基因移位ꎻ橙色:基因倒置ꎻ蓝色:基因异位倒置ꎻ灰色:ｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬꎻ黑色:非编码区ꎻ彩色线条:物种相似的基因簇ꎮ
Ｇｒｅｅｎ: Ｇｅｎｅ ｓｈｉｆｔｉｎｇꎻ Ｏｒａｎｇｅ: Ｇｅｎｅ ｉｎｖｅｒｓｉｏｎꎻ Ｂｌｕｅ: Ｇｅｎｅ ｈｅｔｅｒｏｔｏｐｉｃ ｉｎｖｅｒｓｉｏｎꎻ Ｇｒａｙ: ｒｒｎＳ ａｎｄ ｒｒｎＬꎻ

Ｂｌａｃｋ: Ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎꎻ Ｃｏｌｏｕｒ ｌｉｎｅ: Ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅｒ.

表 ４　 通过 ＣＲＥｘ 所计算出物种之间基因排序的断点距离
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｂｒｅａｋｐｏｉｎｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｅ ｏｒｄｅｒｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂｙ ＣＲＥｘ

种 Ｓｐｅｃｉｅｓ １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０
１.假定的祖先类型 Ｐｕｔａｔｉｖｅ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｔｙｐｅ
２.智利小植绥螨 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｕｌｕｓ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ ３１
３.津川钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ ３３ ２２
４.斯氏钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ ３３ ２５ １４
５.Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ ３２ ２５ ３０ ２９
６.Ｃｏｌｅｏｌａｅｌａｐｓ ｃ.ｆ. ｌｉｕｉ １６ ３２ ３４ ３３ ３２
７.林氏下盾螨 Ｈｙｐｏａｓｐｉｓ ｌｉｎｔｅｙｉｎｉ １６ ３２ ３４ ３３ ３２ ４
８.Ｓｔｙｌｏｃｈｙｒｕｓ ｒａｒｉｏｒ ５ ３１ ３３ ３３ ３２ １９ １９
９.狄斯瓦螨 Ｖａｒｒｏａ ｄｅｓｔｒｕｃｔｏｒ ＡＪ４９３１２４ １４ ３２ ３４ ３２ ３３ １８ １８ １７
１０.狄斯瓦螨 Ｖａｒｒｏａ ｄｅｓｔｒｕｃｔｏｒ ＡＹ１６３５４７ １８ ３３ ３４ ３２ ３４ ２２ ２２ １９ １０
１１.狄斯瓦螨 Ｖａｒｒｏａ ｄｅｓｔｒｕｃｔｏｒ ＡＰ０１９５２３ １５ ３２ ３４ ３２ ３３ １８ １８ １７ ２ ９

　 　 通常在动物线粒体基因组中基因簇 ｒｒｎＳ￣ｔｒｎＶ￣
ｒｒｎＬ 是比较保守的ꎬ而且在基因 ｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬ 中一般

仅有一个 ｔＲＮＡ 基因或直接相连(Ｂｏｏｒｅꎬ１９９９ꎻ Ｓｈａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５ꎬ２００６)ꎬ但在已测定的植绥螨科线粒体

基因组中ꎬ只有智利小植绥螨和西方盲走螨符合上

述情况ꎬ其余 ４ 种植绥螨不符合(表 ５)ꎮ 植绥螨

ｒｒｎＳ￣ｔｒｎＶ￣ｒｒｎＬ 基因簇的改变可能说明植绥螨线粒

体基因组时刻发生着基因顺序的改变ꎬ物种进化时

刻进行着ꎮ 虽然 ６ 种植绥螨线粒体基因组都有各

自的排列顺序ꎬ但基因簇 ｃｏｘ１￣ｃｏｘ２￣ｔｒｎＲ￣ｎａｄ５￣ａｔｐ６￣
ａｔｐ８ 在钝绥螨属、智利小植绥螨和尼氏真绥螨中均

共享(图 ３)ꎬ但是在西方盲走螨和 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒ￣
ｓｌｅｙｉ 却无共享基因簇(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎬ表明这

些物种的基因排列存在差异ꎬ也是 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍ￣
ｅｒｓｌｅｙｉ 不属于钝绥螨属的证据之一ꎮ

表 ５　 植绥螨科部分种的 ｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬ
中间基因分布

Ｔａｂｌｅ ５　 ｒｒｎＳ ａｎｄ ｒｒｎＬ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ
ｓｏｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄｉｄａｅ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ｒｒｎＳ 和 ｒｒｎＬ 中间基因分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｇｅｎｅｓ

ｉｎ ｒｒｎＳ ａｎｄ ｒｒｎＬ
津川钝绥螨
Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ

１７ 个基因＋ＣＲ １７ ｇｅｎｅｓ＋ＣＲ

斯氏钝绥螨
Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ

ＣＲ

Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ １０ 个基因＋ＣＲ １０ ｇｅｎｅｓ＋ＣＲ
尼氏真绥螨
Ｅｕｓｅｉｕｓ ｎｉｃｈｏｌｓｉ

１ 个基因＋ＣＲ １ ｇｅｎｅ＋ＣＲ
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５　 植绥螨科线粒体基因组 ｔＲＮＡ 的特征
ｔＲＮＡ 基因典型的二级结构理论上认为近似三

叶草式结构ꎬ在这个结构中有 ４ 个臂:氨基酸结构

臂(ＡＡ￣ａｒｍ)、ＤＨＣ 臂(Ｄ￣ａｒｍꎬ Ｄ 臂)、反密码子臂

(ＡＣ￣ａｒｍ)和 ＴΨＣ 臂(Ｔ￣ａｒｍꎬ Ｔ 臂)ꎮ 但在蜱螨类

的 ｔＲＮＡ 中ꎬ 寄螨总目 Ｐａｒａｓｉｔｉｆｏｒｍｅｓ [平均长度

(６２.０±１. ３) ｂｐ] 和真螨目 Ａｃａｒｉｆｏｒｍｅｓ[平均长度

(５４.８±１.０) ｂｐ] ｔＲＮＡ 的长度都比美洲鲎[(６６.３±
２.５) ｂｐ)]的短(Ｙｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎬ有一部分 ｔＲＮＡ
基因无法形成三叶草式二级结构ꎬ即存在 Ｄ 臂缺

失、Ｔ 臂缺失或者 Ｄ 臂和 Ｔ 臂都缺失的情况(董彦ꎬ
２０１７ꎻ Ｙｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 用 ｔＲＮＡｓｃａｎ￣ＳＥ 和 ＡＲ￣
ＷＥＮ 可以从基因序列中查找 ｔＲＮＡ 基因并构建二

级结构图ꎮ
很多动物线粒体基因组丝氨酸 ｔｒｎＳ１ (ＡＧＮ)基

因的 Ｄ 臂缺失ꎬ所以常被认为是动物的一个祖征

(董彦ꎬ ２０１７)ꎮ 寄螨目的植绥螨科也存在上述

ｔｒｎＳ１(ＡＧＮ)基因的 Ｄ 臂缺失的现象ꎬ智利小植绥螨

除了丝氨酸的 Ｄ 臂缺失ꎬｔｒｎＣ 基因也出现了缺失 Ｄ
臂的情况ꎬ这种情况较少见(Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ

Ｊｅｙａｐｒａｋａｓｈ ＆ Ｈｏｙ (２００７)发现西方盲走螨的

所有 ｔＲＮＡ 基因 Ｔ 臂都缺失ꎬ这种情况是不同寻常

的ꎮ 通常存在的 ＴＶ 替换环是真螨目、蝎目 Ｓｃｏｒｐｉ￣
ｏｎｅｓ 等的 ｔＲＮＡ 基因的典型特征ꎮ Ｄｅｒｍａｕｗ ｅｔ ａｌ.
(２０１０)对智利小植绥螨的 ｔＲＮＡ 结构分析表明ꎬ所
有的 ｔＲＮＡ 二级结构都存在 Ｔ 臂ꎬ因而对于西方盲

走螨 ｔＲＮＡ 基因 Ｔ 臂都缺失的情况表示怀疑ꎬ通过

ｔＲＮＡ￣ｓｃａｎ ＳＥꎬ发现参数设置有误ꎬ导致 ｔＲＮＡ 结构

出现预测错误ꎮ 通过“Ｍｉｔｏ / Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ”设置重复

分析ꎬ得出西方盲走螨 ｔｒｎＤ、ｔｒｎＧ、ｔｒｎＨ、ｔｒｎＫ、ｔｒｎＬ１、
ｔｒｎＭ、ｔｒｎＰ、ｔｒｎＳ２、ｔｒｎＴ 和 ｔｒｎＷ 基因具有完整的 Ｔ 臂

结构ꎬ同时通过 ＡＲＷＥＮ 发现ꎬ ｔｒｎＲ 基因也具有典

型的三叶草式二级结构ꎬｔｒｎＣ 基因在西方盲走螨中

同样也出现 Ｄ 臂缺失的情况ꎮ
通过 ＡＲＷＥＮ 的预测分析表明ꎬ在尼氏真绥螨

的 ｔＲＮＡ 基因中ꎬ２１ 个 ｔＲＮＡ 中ꎬ ｔｒｎＳ１ 缺失 Ｄ 臂ꎬ
ｔｒｎＧ 缺失 Ｔ 臂ꎮ 在 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 的 ｔＲＮＡ 基

因中ꎬｔｒｎＳ１和 ｔｒｎＣ 基因的 Ｄ 臂缺失ꎬ与智利小植绥

螨发生的情况一致ꎮ 它们的 Ｄ 臂缺失的现象暗示

植绥螨科物种有比较相似的分子特征ꎮ 而在钝绥

螨属的津川钝绥螨和斯氏钝绥螨中ꎬｔＲＮＡ 基因的

缺失也有相似的情况ꎬ即 ｔｒｎＳ１和 ｔｒｎＣ 基因缺失 Ｄ
臂ꎬ在这 ２ 个种中 ｔｒｎＧ 基因的 Ｔ 臂缺失ꎬ不同的是

在津川钝绥螨 ｔｒｎＶ 基因中缺失 Ｔ 臂ꎬ斯氏钝绥螨的

ｔｒｎＰ 基因缺失 Ｔ 臂ꎮ
此外ꎬ这 ６ 种植绥螨 ｔＲＮＡ 的二级结构都存在

不同程度的碱基错配现象ꎬ如智利小植绥螨 ｔｒｎＶ 基

因的 Ｔ 臂 Ｕ￣Ｕ 错配、ｔｒｎＬ２基因的 Ｄ 臂 Ｇ￣Ｕ 错配等ꎻ
西方盲走螨 ｔｒｎＣ 基因的密码子臂的 Ｇ￣Ｕ 错配、ｔｒｎＧ
基因的 Ｄ 臂 Ｇ￣Ｕ 错配等ꎻ在另外的 ４ 种植绥螨中也

出现了常见的 Ｇ￣Ｕ 错配的情况ꎮ 对于 ｔＲＮＡ 基因

中的碱基错配以及 Ｄ 臂或 Ｔ 臂的丢失ꎬ推测这可能

是植绥螨科的共有衍征ꎬ尤其是 Ｇ￣Ｕ 错配对于维持

ｔＲＮＡ 的三叶草式二级结构有重要的作用(张丹丽

等ꎬ２０１９)ꎮ
除了植绥螨的碱基错配情况ꎬ植绥螨的反密码

子也出现了突变而使用了非常规的反密码子ꎬ如津

川钝绥螨的 ｔｒｎＫ 基因的反密码子由 ＵＵＵ 突变成了

ＣＵＵꎬ斯氏钝绥螨的 ｔｒｎＦ 基因由 ＧＡＡ 突变为 ＡＡＡ
等ꎬ推测可能与植绥螨线粒体基因组的基因突变或

者基因重排有关ꎬ植绥螨科物种的线粒体基因组发

生剧烈重排ꎬ以至于西方盲走螨的大部分 ｔＲＮＡ 基

因的平均长度普遍小于节肢动物的平均长度(Ｊｅｙａ￣
ｐｒａｋａｓｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎬ且 ｔＲＮＡ 基因反密码子也同样

出现了变异ꎮ
尼氏真绥螨有 ２１ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎬ与斯氏钝绥螨

不同的是ꎬ尼氏真绥螨的 ｔｒｎＣ、ｔｒｎＥ、ｔｒｎＱ 和 ｔｒｎＷ 基

因都丢失了(图 ２)ꎬ并且存在重复的 ｔＲＮＡ 基因(２
个 ｔｒｎＹꎬ２ 个 ｔｒｎＦꎬ２ 个 ｔｒｎＭ)ꎮ 昆虫纲的中国拟短

丝蜉 Ｓｉｐｈｌｕｒｉｓｃｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｕｌｍｅｒ ( ｔｒｎＫ 重复)、Ｈｅｐｔａ￣
ｇｅｎｉｉｄ ｍａｙｆｌｉｅｓ Ａｓｉｏｎｕｒｕｓ ( ｔｒｎＭ 重复)、角翅弄蝶

Ｏｄｏｎｔｏｐｔｉｌｕｍ ａｎｇｕｌａｔｕｍ (Ｆｅｌｄｅｒ) ( ｔｒｎＮ 重复)也出

现了 ｔＲＮＡ 的重复和丢失现象(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１ꎻ Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎬ但在植绥螨中首次出现 ｔＲＮＡ 重复基

因ꎬ这对于探究蛛形纲与昆虫纲的系统进化有一定

的帮助ꎮ 而蜘蛛目 Ａｒａｎｅａｅ 的拟水狼蛛 Ｐｉｒａｔａ ｓｕｂ￣
ｐｉｒａｔｉｃｕｓ Ｂｏｅｓ. ｅｔ Ｓｔｒ. 也存在 ｔＲＮＡ 缺失的现象

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 对于植绥螨科 ｔＲＮＡ 基因的

重复和缺失ꎬ目前还未有明确的解释ꎬ但夏云等

(２０１０)对两栖动物线粒体基因组的研究结果表明ꎬ
ｔＲＮＡ 的重复和缺失均不会对密码子的使用偏好产

生明显影响ꎬ而 ｔＲＮＡ 转入和 ｔＲＮＡ 反密码子的摆动

可能也是植绥螨 ｔＲＮＡ 基因缺失的一种修补措施ꎮ
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６　 讨论
生物信息学在基因的变异与表达、数据的分

析、分子的结构与预测等方面起到了巨大的作用ꎬ
分析软件和网站的开发应用极大地节省了科研人

员的时间ꎬ同时也应注意参数设置问题ꎮ 如在对西

方盲走螨的 ｔＲＮＡ 基因结构进行分析时ꎬ参数设置

有误可能做出与预期不相符的结果ꎮ
在 ６ 种植绥螨中ꎬ西方盲走螨比较特殊:一是

含有巨大的线粒体基因组ꎻ二是线粒体基因组编码

较多的基因ꎮ 此外ꎬ在西方盲走螨的 ｔｒｎＶ 和 ｔｒｎＡ 基

因之间还含有一个巨大的间隔区(３９０ ｂｐ)ꎬ这在另

外 ５ 种植绥螨中均未见到ꎮ 这些与众不同的特点

可能说明西方盲走螨的线粒体基因组异常活跃ꎬ基
因重排程度较高(Ｊｅｙａｐｒａｋａｓｈ ＆ Ｈｏｙꎬ２００７)ꎮ

在组成简单、结构较为紧凑的线粒体基因组

中ꎬ重叠区和间隔区的存在影响线粒体基因组的大

小ꎮ ６ 种植绥螨中也确实存在着基因重叠和基因间

隔区ꎬ通常来说ꎬ基因重叠很少发生在 ｒＲＮＡ 基因和

其他基因中(吕璐ꎬ２０１３)ꎬ但斯氏钝绥螨中却存在

着 ｒｒｎＬ 和 ｔｒｎＹ 基因的重叠ꎬ重叠长度 １６ ｂｐꎮ 其他

５ 种植绥螨均未出现这一区域的重叠情况ꎬ虽然尼

氏真绥螨也是 ２１ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎬ但它存在着其他基

因的丢失与另外 ３ 个基因的重复ꎮ 虽然斯氏钝绥

螨的这一重叠区较小(１６ ｂｐ)ꎬ但可能有助于探究

ｔＲＮＡ 基因的数量差异ꎮ 虽然线粒体基因组间隔区

的数量较少ꎬ但他们可能和物种的进化存在着某种

关联ꎮ 一般来说ꎬ间隔区长度不超过 １００ ｂｐꎬ间隔

区过长则可能有一定的调控作用(吕璐ꎬ２０１３)ꎬ但
是在西方盲走螨、尼氏真绥螨、津川钝绥螨和 Ｎｅｏ￣
ｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 中都存在着长度大于 １００ ｂｐ 的间

隔区ꎬ在一些其他物种如半翅目的 Ｔｒｉａｔｏｍａ ｄｉｍｉｄｉ￣
ａｔｃｒ (Ｄｏｔｓｏｎ ＆ Ｂｅａｒｄꎬ２００１) 也存在着与西方盲走

螨(３９０ ｂｐ)一样较大的间隔区ꎬ大小达到了 ３１４
ｂｐꎮ Ｔｒｉａｔｏｍａ ｄｉｍｉｄｉａｔｃｒ 的线粒体的间隔区被认为

可能编码基因ꎬ西方盲走螨丢失的 ｎａｄ６ 基因可能

就在 ３９０ ｂｐ 的间隔区ꎬ这需要进一步的证实ꎮ 尼氏

真绥螨存在大于 １００ ｂｐ 的间隔区ꎬ也可能是 ｔＲＮＡ
基因丢失的一个原因ꎮ 而津川钝绥螨和 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ
ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 存在长度大于 １００ ｂｐ 的间隔区ꎬ可能是

复制起始的区域ꎮ
对于大部分动物线粒体基因组而言ꎬｒｒｎＳ 基因

长度小于 ｒｒｎＬ 基因ꎬ但是在植绥螨中却出现了异常

的情况(表 ６)ꎬＮｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 的 ｒｒｎＳ 基因长

度大于 ｒｒｎＬ 基因ꎬ且 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 与其他植

绥螨的 ｒｒｎＬ 基因长度有较大的差异ꎬｒｒｎＬ 基因长度

小于植绥螨的 ｒｒｎＬ 基因的平均长度ꎮ ｒＲＮＡ 基因在

线粒体基因组中比较保守ꎬ进化速率较慢ꎬ也可能

是 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 不属于钝绥螨属的一个佐

证ꎮ 而且 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 与其他植绥螨具有

较少的共享基因簇(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 对于 Ｎｅｏ￣
ｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 在植绥螨科中属的分类地位还需

进一步研究ꎮ 对于 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 中出现的

ｒｒｎＳ 基因大于 ｒｒｎＬ 基因的罕见情况ꎬ是作者注释失

误还是物种本身的特征还有待进一步研究ꎬ但是

ｒｒｎＳ 基因大于 ｒｒｎＬ 基因在植绥螨中是首次出现ꎬ在
Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 出现大规模重排ꎬ且存在较长

的 ｒｒｎＳ 基因ꎬ可能预示着 Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ 发生

着快速进化ꎮ 目前已测定的植绥螨科线粒体基因

组的物种数量有限ꎬ需要对植绥螨科其他种的线粒

体基因组进一步测定与分析ꎬ比较它们之间的线粒

体基因组的特征ꎬ从而为系统发育、线粒体基因的

研究、科内的种属关联以及植绥螨科的物种进化等

问题带来更多的证据ꎮ

表 ６　 植绥螨科物种线粒体基因组 ｒＲＮＡ 的长度
Ｔａｂｌｅ ６　 ｒＲＮＡ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ｒｒｎＳ 基因长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｒｒｎＳ ｇｅｎｅ / ｂｐ

ｒｒｎＬ 基因长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｒｒｎＬ ｇｅｎｅ / ｂｐ

智利小植绥螨 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｕｌｕｓ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ ７１１ １１９９
西方盲走螨 Ｍｅｔａｓｅｉｕｌｕｓ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ ７４２ １１９２
尼氏真绥螨 Ｅｕｓｅｉｕｓ ｎｉｃｈｏｌｓｉ ７１１ １１９９
津川钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｔｓｕｇａｗａｉ ７３９ １１９３
斯氏钝绥螨 Ａｍｂｌｙｓｅｉｕｓ ｓｗｉｒｓｋｉｉ ７２０ １１６４
Ｎｅｏｓｅｉｕｌｕｓ ｗｏｍｅｒｓｌｅｙｉ ６９５ ６５８
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