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摘要: 采用 LA-PCR(long amplification polymerase chain reaction)扩增方法获得奥利亚罗非鱼(Oreochromis aureus)

线粒体基因组全序列。分析表明, 序列全长 16 632 bp, 包括 13个蛋白质编码基因、22个 tRNA 基因、2个 rRNA

基因和 1个长度为 931 bp 的主非编码区。A、T、G、C碱基的组成分别为 27.89%、25.50%、15.62%、30.99%。

基因排列与罗非鱼属的其他物种一致。13个蛋白质基因除 COX1用 TGT做起始密码子外, 其他均以 ATG为起始, 

终止密码子除 COX2、Cyt b 、ND4为不完整的 T, 其余基因均以典型的 TAA做终止密码子。22 个 tRNA的二级

结构都具有典型三叶草结构。系统发育分析显示, 罗非鱼属与丽鱼科(Cichlidae)其他物种分开, 聚为单系群, 其中

奥利亚罗非鱼与尼罗罗非鱼亲缘关系较近, 莫桑比克罗非鱼和罗非鱼 KM-2006 亲缘关系较近。本研究旨在为进一

步利用线粒体基因组分析罗非鱼群体遗传多样性、亲缘关系以及丽鱼科系统进化提供基础依据。 
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奥利亚罗非鱼(Oreochromis aureus)属于鲈形

目(Perciformes)、丽鱼科(Cichlidae), 具有繁殖周

期短、生长速度快、抗逆性能强等特点, 是热带

和亚热带地区重要的淡水经济鱼种。动物线粒体

基因组是核外遗传物质, 具有分子量小、结构简

单、母系遗传等特点, 成为生物多样性、群体遗

传学与系统进化研究中的重要分子标记[1-3]。后生

动物 mtDNA 为典型的环状双链分子结构, 长度

大多在 14~18 kb 之间, 编码 37个基因, 包括 13

个蛋白质基因(ND1-ND6、ND4L、COX1-COX3、

ATP6, ATP8和Cyt b)、22 个 tRNA 以及 12S rRNA

和 16S rRNA[4]。 

目前, 线粒体基因已作为种类鉴定和系统发

育分析的重要分子标记, 并且线粒体 ND2、16S 

rRNA 与 Cyt b 基因、D-loop 序列已被应用于罗

非鱼遗传多样性及系统发育关系分析[5-8]。迄今, 

很多丽鱼科鱼类的线粒体基因组序列被测定, 包

括罗非鱼属的莫桑比克罗非鱼(O. mossambicus )、

罗非鱼 KM-2006 (Oreochromis sp. KM-2006 ) [9]、

尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus)[10], 见表 1。但

奥利亚罗非鱼线粒体基因组全序列尚未见报道。

本研究测定了奥利亚罗非鱼线粒体基因组序列 , 

分析了其基因组的主要结构信息, 并与同属的莫

桑比克罗非鱼、罗非鱼 KM-2006和尼罗罗非鱼进

行了比较分析 , 构建了丽鱼科分子系统发生树 , 

初步探讨了奥利亚罗非鱼与丽鱼科其他鱼类的进

化关系。本研究结果为进一步利用线粒体基因组

分析罗非鱼群体遗传多样性、亲缘关系以及丽鱼
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科系统进化提供了重要的基础信息。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

本研究所用的奥利亚罗非鱼(美国品系)取自

广西水产研究所国家级罗非鱼良种场。 

1.2  总 DNA的提取 

取奥利亚罗非鱼活鱼新鲜尾鳍, 采用 Qiagen 

Tissue Extraction Kit 试剂盒提取其总 DNA。总

DNA用 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 20℃保存。 

1.3  长 PCR扩增和 DNA测序 

参考莫桑比克罗非鱼 (Oreochromis mossam-

bicus)线粒体基因组全序列 (GenBank 登录号 : 

NC_007231)设计 4对引物扩增奥利亚罗非鱼全线

粒体基因组(表 1)。PCR产物通过步移法测序。部

分序列通过设计特异性引物扩增 , 然后克隆到

pMT-18载体上进行测序。 

PCR反应在 Eppendorf 梯度 PCR仪上进行。

PCR扩增反应体积为 50 μL, 含 2 μL DNA 模板 

(50 ng/μL)、5 μL 10×LA PCR 缓冲液(Mg2+ free, 

Takara)、5 μL MgCl2 (2.5 mmol/L)、8 μL dNTP (2.5 

mmol/L), 正反向引物各 2 μL (10 mol/L)、0.5μL 

LA Taq DNA聚合酶 (5 U/μL, Takara), 加 25.5 μL 

去离子灭菌水补足。反应条件为: 循环起始设置

为 94℃预变性 2 min, 94℃变性 30 s, 56~62℃退火

1 min, 72℃延伸 5 min(根据扩增产物的长度), 反

应 35 个循环后。72℃补齐 10 min。PCR 产物经

1.5%琼脂糖凝胶电泳后切胶, 用 DNA 凝胶回收

试剂盒(Takara)纯化后 , 委托上海杰李生物有限

公司进行测序(ABI 3730x1 DNA 测序仪测序)。 

 
表 1  奥利亚罗非鱼线粒体基因组扩增引物 

Tab.1 Primers used to amplify the mitochondrial genome of Oreochromis aureus 

编号 
No. 

扩增区域 
amplifying area 

上游引物(5′−3′) 
upstream primer(5′−3′) 

下游引物(5′−3′) 
downstream primer(5′−3′) 

退火温度/℃ 
anneal temperature 

P1 475-4999 TGCGAAACAAACTGGGATTAGATAC GGGAAAGTTAGTTGGGTGGAAGGT 59 

P2 4892-10170 GCAGCCCTTTCAGCCCTCCTTAGCC GCGGAAAGAAGGTGGGTTCGGTGA 62 

P3 9835-14240 GTCTGCCCTTCTCCCTTCGCTTCT TGTGGTAGCAGGAATAGGATGTGGG 56 

P4 13937-1141 ACCTCCACCTGCCGAATACATCAA GGTTTGTTTGTTGGGAGGTGGTGT 62 

 

1.4  基因注释和序列分析 

原始测序峰图文件首先利用拼接软件 Phred

处理, 使每个碱基的质量值在 20 以上, 然后在默

认参数下条件下用软件 Phrap 拼接[11-12]。拼接结

果和序列碱基质量通过 Consed软件检查, 手工去

除错误拼接[13]。蛋白质编码基因和 rRNA基因通过

软件 DOGMA[14]和 BLAST 比对(http://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/BLAST)识别。每个基因的起始和终止

的确切位置, 参考莫桑比克罗非鱼全线粒体基因

组的注释并稍有修改。tRNA基因通过 tRNAscan- 

SE 1.21[15]软件预测。奥利亚罗非鱼线粒体基因组

全序列已经提交 GenBank 数据库, 序列的登录

号是 GU477630。 

1.5  系统发生分析 

从 GenBank 下载了 12 个丽鱼科品质的线粒

体蛋白质编码基因的核苷酸序列和氨基酸序列 , 

外加本次测序的奥利亚罗非鱼, 以斑马鱼作为外

群, 将 14个个体的蛋白质编码基因的核苷酸序列

氨基酸序列串联起来 , 在默认参数设置条件下 , 

用软件 ClustalW进行序列的多重比对。使用 2种

不同的系统发生分析方法构建系统发生树。1 种

方法是最大似然法(ML), 使用的软件为 PHYML 

2.4[16]; 另外一种方法是邻接法(NJ), 使用的软件

为 MEGA 4.0[17]。构建 14个个体的类的系统进化

关系, 系统树各分支的可靠性通过重抽样分析评

价, 自展检验( bootstrap analysis) 设为 100 000次。 

2  结果与分析 

2.1  罗非鱼线粒体基因组的特征 

奥利亚罗非鱼线粒体基因组全长 16 632 bp。

包括 13个蛋白质编码基因、22个 tRNA、2个 rRNA

和 1 个 D-loop。其结构紧凑, 除控制区外, 有的
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相邻基因之间还有少量的不编码的核苷酸, 有的

相邻基因之间还有碱基重叠现象。与其他脊椎动

物线粒体基因结构特征一样, 除了 ND6 和 8 个

tRNA 在 L 链上编码, 其他的所有基因都在 H 链

上编码。奥利亚罗非鱼线粒体基因组组成见表 2。 

2.2  核苷酸组成 

奥利亚罗非鱼线粒体基因组的碱基含量由高

到低依次为 C(27.89%)、A(25.50%)、T(30.99%)、G 

 
表 2  奥利亚罗非鱼线粒体基因组基因排布顺序表 

Tab. 2  Profile of the mitochondrial genome of Oreochromis aureus 

大小/bp  
size 

密码子 
codon 基因名称 

gene name 
位置 

location 核苷酸 
nucleotide 

氨基酸 
amino acid

起始密码 
start codon 

终止密码 
stop codon 

基因间隔大小 
intergenic 

nucleotides 

编码链 
strand 

tRNA-Phe 169 69     H 

12S rRNA 701014 945     H 

tRNA-Val 10151086 72     H 

16S rRNA 10872780 1694     H 

tRNA-Leu 27812854 74     H 

ND1 28553829 975 324 ATG TAG  H 

tRNA-Ile 38333902 70    +3 H 

tRNA-Gln 39023972 71    1 L 

tRNA-Met 39724040 69    1 H 

ND2 40415087 1047 348 ATG TAA  H 

tRNA-Trp 50875158 71    1 H 

tRNA-Ala 51605228 69    +1 L 

tRNA-Asn 52305302 73    +1 L 

tRNA-Cys 53385403 66    +35 L 

tRNA-Tyr 54045473 70     L 

COX1 54757070 1596 531 TGT TAA +1 H 

tRNA-Ser 70717141 71     L 

tRNA-Asp 71457217 73    +3 H 

COX2 72237913 691 230 ATG T- +5 H 

tRNA-Lys 79147987 74     H 

ATP8 79898156 168 55 ATG TAA +1 H 

ATP6 81478830 684 227 ATG TAA 10 H 

COX3 88309669 840 279 ATG TAA 1 H 

tRNA-Gly 96149685 72    56 H 

ND3 968610036 351 116 ATG TAG  H 

tRNA-Arg 1003510103 69    2 H 

ND4L 1010410400 297 98 ATG TAA  H 

ND4 1039411774 1381 460 ATG T- 7 H 

tRNA-His 1177511843 69     H 

tRNA-Ser 1184411910 67     H 

tRNA-Leu 1191511987 73    +4 H 

ND5 1198813826 1839 612 ATG TAA  H 

ND6 1382314344 522 173 ATG TAA 4 L 

tRNA-Glu 1434514413 69     L 

Cyt b 1441815552 1135 378 ATG T- +4 H 

tRNA-Thr 1555915630 72    +6 H 

tRNA-Pro 1563115700 70     L 

D-loop 1570116632 931     H 
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(15.62%), C的含量最高, 而 G最低。53.39%(A+T)> 

46.61(C+G), 表现出适度的 A+T 偏好性, 这与脊

椎动物 A或者 T的密码子偏好性是一致的[18], 其

A+T 含量略低于莫桑比克罗非鱼 (54.39%)、SP 

(54.3%)和尼罗罗非鱼(54.18%)。4 种罗非鱼的线

粒体基因组的长度相差不大, 其中莫桑比克最长

(16 641bp); 其次为奥利亚罗非鱼(16 632 bp), 尼罗

罗非鱼(16 627 bp)和 O.SP(16 626)最短(表 3)。 

2.3  氨基酸和密码子的偏向性 

奥利亚罗非鱼所有蛋白质编码基因编码 3831

个氨基酸。所有蛋白质编码基因序列的 AT 含量为

52.66%, 其中, 密码子第一位的AT含量为 52. 43%, 

第二位和第三位 AT 含量分别为 51.68 %和

53.89%。线粒体基因组一个明显的特点是密码子

第三位的 AT 含量明显高于密码子的第一位和第

二位。表 3列出了 4种罗非鱼线粒体基因组数据。 

在 3 831 个氨基酸中, 亮氨酸(Leu)是使用最

多的氨基酸, 占氨基酸总数的 17.1%; 丙氨酸(Ala)

是第二常用的氨基酸, 占氨基酸总数的 9.1%; 而

半胱氨酸 (Cys)是使用最少的氨基酸。密码子

CUC(亮氨酸)是最常用的密码子, 占密码子总数

的 5.4%; 密码子 AUU (异亮氨酸)是第二常用的

密码子, 占密码子总数的 4.7%; 密码子 AGA、

AGG没有使用。线粒体基因组的一个普遍特征是

序列中核苷酸 AT的出现的高频率, 导致以 AT编

码的相应氨基酸呈现一定偏好性。在奥利亚罗非

鱼中, AT含量与莫桑比克罗非鱼、尼罗罗非鱼和

罗非鱼 KM-2006的 AT含量相似(表 4)。 

2.4  蛋白质编码基因 

与典型线粒体基因组编码 13 个蛋白基因一

样, 奥利亚罗非鱼线粒体也有 13个蛋白质编码基

因, 编码基因核苷酸总长是 11 526 bp, 占整个基

因组的 69.35%。在奥利亚罗非鱼蛋白质编码基因

序列中, 存在开放阅读框的重叠: ATP6 和 ATP8 

之间有 10 个核苷酸重叠, 这与大多数脊椎动物

一致[19]; 在 ND4L 与 ND4 之间有 7 个核苷酸重

叠, 这在所有脊椎动物中都是恒定的[19]。此特征

与尼罗罗非鱼也一致[10]。除了 COX1 基因使用

TGT 作为启动子外, 所有其他的蛋白质编码基因

都使用 ATG作为启动子, 这与莫桑比克罗非鱼、

尼罗罗非鱼和罗非鱼KM-2006的COX1基因均使

用 GTG作为启动子不一致。ND2、COX1、ATP8、

ATP6、COX3、ND4L、ND5、ND6 使用 TAA 做

终止密码子, ND1、ND3使用 TAG作为终止密码

子, 而 COX2、ND4、Cyt b使用不完整的终止密

码子, 其他罗非鱼中也存在不完整终止密码的情

况 , 不完全终止密码子在脊椎动物线粒体 DNA 

中较为常见 [19], 转录后可以变成完整的终止密

码。一般认为, 转录的 mRNA 可能利用其 PolyA 

尾补全终止密码子从而终止翻译[20]。 

2.5  转运 RNA(tRNA)和核糖体 RNA(tRNA) 

奥利亚罗非鱼线粒体基因组具有线粒体标准

的 22个 tRNA基因, 长度在 66~74 bp之间, 这些

tRNA 都能够折叠成典型的三叶草二级结构(图

1)。在接受臂和反密码子的颈部有一些错配碱基。

tRNA 在 H 链和 L 链上都有编码, 其中, tRNA- 

Gln、tRNA-Ala、tRNA-Asn、tRNA-Cys、tRNA-Tyr、

tRNA-Ser、tRNA-Glu、tRNA-Pro 在 L 链上编码, 

其他 14个在 H链上编码。 

尽管已经推测出 2 种 rRNA 基因的边界, 但

rRNA基因精确的边界需要有转录图谱才能确定。

奥利亚罗非鱼线粒体基因组 16S rRNA位于 tRNA- 

Val和 tRNA-Leu间, 而 12S rRNA位于 tRNA-Phe

和 tRNA-Val间, 长度分别是 1 694 bp和 945 bp, 

AT 含量分别是 54.72%和 49.9%; 奥利亚罗非鱼

16S rRNA和 12S rRNA的 AT含量与其他 3种的

相差不大(表 3)。 

2.6  非编码区 

与其他大多数脊椎动物一样, 奥利亚罗非鱼

线粒体基因组包含大量非编码的核苷酸。在奥利

亚罗非鱼全序列中, 共有 13 处非编码区, 大小在

1～923 bp之间。最大的非编码区位于基因 tRNA- 

Pro和 tRNA-Phe之间, 占非编码核苷酸的 92.86%。

这一区域的 AT含量高达 64.46%, 高于全基因组和

蛋白编码区域AT含量的平均值(54.41%和54.02%)。 

后生动物线粒体基因组中通常包含多个大小

不一的非编码区[21-22], 最大的非编码区通常认为

包含着线粒体基因的复制和转录的信号, 因此通 



 
表 3  奥利亚罗非鱼线粒体基因组特征 

Tab. 3  Genomic characteristics of Oreochromis aureus mitochondrial genome 

正链 
light-strand 

蛋白质编码基因 
protein-coding 

16S rRNA 12S rRNA D-loop 

(A+T)/% 
密码子(第一、二、三位) 

Codon positions 

物种名称 
species 

GenBank 
登录号 

GenBank 
Acc. No. 

长度/bp 
length 

(A+T)/%

氨基酸 
数目 

No. of 
amino-acid 

数目 
No. 一 

first 
二 

second 
三 

third

长度
/bp 

length

(A+T)
/% 

长度
/bp 

length

(A+T)
/% 

长度/bp
length 

(A+T) 
/% 

O.aurea GU_477630 16632 53.39 3832 52.66 52.43 51.68 53.89 1694 54.72 944 49.9 931 65.09 

O.mossambicus NC_007231 16641 54.39 3839 53.91 52.45 52.85 56.43 1697 54.04 941 50.69 923 65.33 

O. sp. NC_009057 16626 54.3 3816 53.67 52.89 55.49 52.62 1695 53.98 944 50.43 927 65.59 

O.niloticus NC_013663 16627 54.19 3816 53.72 51.41 57.52 52.21 1699 53.56 944 50.42 924 64.07 

 
表 4  奥利亚罗非线粒体 12 个蛋白质编码基因密码子使用情况 

Tab. 4  Codon usage in 13 protein-coding genes of Oreochromis aureus 

氨基酸
amino-acid

密码子
codon 

出现频率/% 
frequency 

氨基酸
amino-acid

密码子
codon 

出现频率/% 
frequency 

氨基酸
amino-acid 

密码子
codon 

出现频率/% 
frequency 

氨基酸
amino-acid

密码子
codon 

出现频率/% 
frequency 

Phe UUU 90 Ser UCU 44 Tyr UAU 41 Cys UGU 8 

 UUC 152  UCC 94  UAC 72  UGC 19 

Leu UUA 62  UCA 55  UAA 0 Trp UGA 107 

 UUG 27  UCG 7  UAG 0  UGG 14 
            

 CUU 147 Pro CCU 50 His CAU 26 Arg CGU 11 

 CUC 208  CCC 120  CAC 82  CGC 18 

 CUA 180  CCA 45 Gln CAA 90  CGA 40 

 CUG 25  CCG 7  CAG 10  CGG 6 
            

Ile AUU 164 Thr ACU 53 Asn AAU 27 Ser AGU 13 

 AUC 126  ACC 133  AAC 85  AGC 43 

Met AUA 93  ACA 118 Lys AAA 68  AGA 0 

 AUG 61  ACG 4  AAG 11  AGG 0 
            

Val GUU 58 Ala GCU 68 Asp GAU 15 Gly GGU 35 

 GUC 64  GCC 165  GAC 62  GGC 96 

 GUA 57  GCA 99 Glu GAA 87  GGA 71 

 GUG 22  GCG 17  GAG 16  GGG 43 
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图 1  奥利亚罗非鱼 22 个 tRNA 的二级结构 

Fig. 1  Putative secondary structures for the 22 tRNA genes of the Oreochromis aureus mitochondrial genome 
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常被称为控制区[23]。非编码区序列较高的 AT 含

量, 是它的一个典型的特征, 用来鉴定线粒体复

制的起始。串连重复序列在动物线粒体控制区比

较常见[24]; 它经常形成稳定的二级结构, 在线粒

体基因的复制和转录的早期阶段发挥着重要作 

用[25-26]。在奥利亚罗非鱼线粒体基因组中也存在

着一些大小为 10～20 bp 重复单位组成的串连重

复序列。 

2.7  系统进化分析 

使用 NJ、ML法对丽鱼科已测序 13个物种的

蛋白质编码基因的核苷酸序列和氨基酸序列构建

系统进化树, 以斑马鱼作为外群, 结构都显示了

相似的进化拓扑结构, 图 2−图 4是基于表 5所列

14 个物种的 13 个蛋白质编码的核苷酸序列和氨

基酸序列采用 ML和 NJ法构建的系统发生树。 

罗非鱼属的 4 种罗非鱼中, 根据 ML 法构建 

 
表 5  系统发生分析中使用的物种分类列表 

Tab.5  Category list of species using in the phylogenetic analysis 

物种 
species 

分类地位 
classification 

GenBank 登录号 
GenBank accession No. 

参考文献 
reference 

Tropheus duboisi Tropheini; Tropheus NC_009063 Mabuchi,K et al, 2007 

Neolamprologus brichardi Lamprologini; Neolamprologus NC_009062 Mabuchi,K et al, 2007 

Astronotus ocellatus Astronotinae Astronotini; Astronotus NC_009058 Mabuchi,K et al, 2007 

Hypselecara temporalis Cichlasomatinae; Heroini;Hypselecara NC_011168 Azuma,Y et al, 2008 

Ptychochromoides katria Ptychochrominae; Ptychochromoides NC_011169 Azuma,Y et al, 2008 

Paratilapia polleni Etroplinae; Paratilapia NC_011170 Azuma,Y et al, 2008 

Tylochromis polylepis Tylochromini; Tylochromis NC_011171 Azuma,Y et al, 2008 

Paretroplus maculatus Etroplinae; Paretroplus NC_011177 Azuma,Y et al, 2008 

Etroplus maculatus Etroplinae; Etroplus NC_011179 Azuma,Y et al, 2008 

Oreochromis sp. KM-2006 Tilapiini; Oreochromis NC_009057 Mabuchi,K et al, 2007 

Oreochromis mossambicus Tilapiini; Oreochromis NC_007231 Chen,I.-S et al 

Oreochromis niloticus Tilapiini; Oreochromis NC_013663 Yang,L et al, 2010 

Oreochromis aureus Tilapiini;Oreochromis GU477624 本研究 

Danio rerio Cyprinidae; Danio AC024175 Milam,J.E et al 

 

 
 

图 2  基于蛋白质编码基因的氨基酸序列采用邻接法构建的系统发生树 

Fig. 2 Topology derived from NJ analysis of 13 concatenated mitochondrial nucleic acid data from 14 mitochondrial genomes 
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图 3  基于蛋白质编码基因的核苷酸序列采用最大似然法(ML)构建的系统发生树 

Fig. 3  Topology derived from ML analysis of 13 concatenated mitochondrial nucleotide data from 14 mitochondrial proteincoding genes. 

 

 
 

图 4  基于蛋白质编码基因的氨基酸序列采用邻接法构建的系统发生树 

Fig. 4  Topology derived from ML analysis of 13 concatenated mitochondrial nucleic acid data from 14 mitochondrial genomes 
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的核苷酸和氨基酸树分析, 莫桑比克罗非鱼与罗

非鱼 KM-2006首先聚成一支, 然后与尼罗罗非鱼

聚类, 最后与奥利亚罗非鱼聚成一支后再跟其他

丽鱼科的鱼类聚类。而根据 NJ构建的氨基酸树分

析, 奥利亚罗非鱼与尼罗罗非鱼具成一支, 莫桑

比克罗非鱼与罗非鱼 KM-2006聚成一支, 然后这

两支再聚在一起后再与其他丽鱼科的鱼类聚类。

系统树清楚的显示出奥利亚罗非鱼与尼罗罗非鱼

以及莫桑比克罗非鱼与罗非鱼 KM-2006 有非常

近的亲缘关系, 这与传统的形态学分类结果一致, 

说明线粒体基因组适用于丽鱼科系统发育分析。

此系统进化树是在卢迈新[10]建树基础上, 增加了

本研究所测序的奥利亚罗非鱼, 结果与其一致。

郭奕惠等[7]对线粒体 DNA 16S rRNA的研究结果

表明莫桑比克罗非鱼是红罗非鱼的母本。本研究

得出的基于全基因组系统分析表明, 莫桑比克罗非

鱼与罗非鱼 KM-2006 聚成一支, 罗非鱼 KM-2006

即为红罗非鱼种 , 因此本研究支持了以上观点 , 

这也符合线粒体母系遗传的特点。 

3  讨论 

罗非鱼类为热带鱼类, 现已成为世界性的主

要养殖鱼类之一。目前制约罗非鱼养殖业发展的

突出问题是种质混杂和退化, 罗非鱼的进化历史

非常短[27], 亲缘关系很近, 其遗传差异的区分十

分不容易。开展罗非鱼的分子系统发生研究可了

解罗非鱼进化的历史和进化机制, 探讨罗非鱼种

间亲缘关系, 为罗非鱼保种育种提供理论依据。 

本研究测定了奥利亚罗非鱼线粒体基因组全

序列, 其基因组成与其他硬骨鱼类类似。奥利亚

罗非鱼线粒体基因组大小(16 632 bp)略小于莫桑

比克罗非鱼线粒体基因组(16 641bp)、略大于尼罗

罗非鱼(16 627 bp)和罗非鱼 KM-2006(16 626 bp), 

线粒体基因组结构特征跟其他罗非鱼线粒体基因

结构特征一样, 表现出适度的 A+T 偏好性; 大部

分基因在 H 链编码。编码基因起始密码子除

COX1用 TGT做起始密码子外, 其他均以 ATG为

起始, 终止密码子除 COX2、Cyt b 、ND4为不完

整的 T, 其余基因均为典型的 TAA。这与莫桑比

克罗非鱼、尼罗罗非鱼和罗非鱼 KM-2006 的

COX1基因均使用 GTG作为启动子不一致。总之, 

奥利亚罗非鱼线粒体的结构与其他 3 种罗非鱼均

差别不大, 这说明线粒体非常保守, 适合于罗非

鱼的系统进化发生分析。 

目前 , 鱼类线粒体基因组的研究迅速发展 , 

广泛应用于研究鱼类种内种间系统发生关系、物

种起源及遗传分化、种内多态及地理分布关系、

种质评估和种群遗传结构研究等方面。目前

GenBank 上已公布的鱼类线粒体基因组全序列已

超过 400 种, 通常为 16 kb 左右长度, 呈双链闭

合环状结构, 一般包括 1 段 D-loop, 22 个 tRNA 

基因 , 13 个编码疏水性蛋白质亚基基因 (包括

ND1-ND6、COI-COIII、Cyt b 等)和 2个 rRNA (16S 

rRNA 和 12SrRNA)。对于近缘物种间的系统发育

关系, 一般选用进化速度比较快的区域如 D-loop、

Cyt b、COX1、16S rDNA等; 而对于远缘物种, 则

选用相对保守的区域如 12S rDNA、ND1-ND5 等。

目前, 线粒体 ND2、16S rRNA、Cyt b 与 D-loop

基因序列已被应用于罗非鱼遗传多样性及系统发

育关系分析[5-8]。但是, 较短的线粒体基因序列在

分析高级分类阶元系统发育关系上表现出很大的

局限性, 应用全线粒体基因组序列的信息可以分

析、重建一些处于高级分类阶元的系统发育关系。

目前, 采用线粒体全基因组进行罗非鱼系统分析

的报道比较少, 国内只有卢迈新[10]测定了尼罗罗

非鱼线粒体全序列, 并采用线粒体全基因组构建

了莫桑比克罗非鱼、尼罗罗非鱼和罗非鱼 KM-2006

的进化树。本研究系统发育分析显示, 罗非鱼属

与丽鱼科其他物种分开, 聚为单系群, 其中奥利

亚罗非鱼与尼罗罗非鱼聚类后再与莫桑比克罗非

鱼和罗非鱼 KM-2006 聚类。但要更深入的分析

罗非鱼属各种间的进化关系, 还需要更多的罗非

鱼品种的线粒体基因组数据来揭示罗非鱼属系统

发生关系。 
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Complete mitochondrial genome sequence and phylogenetic analysis 
of Oreochromis aureus  
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Abstract: The complete mitochondrial genome of Oreochromis aureus was obtained using long amplification po-
lymerase chain reaction (LA-PCR) and sequenced. The total length of the sequence was 16 632 bp, and includes 
13 protein-coding genes, two ribosomal RNA genes, 22 transfer RNA genes, and a 931 bp major non-coding re-
gion. The nucleotide composition was 27.89% (A), 25.50% (T), 15.62% (C), and 30.99% (G). The arrangement of 
genes in Oreochromis aureus was identical to that of other Tilapiini. The COX1 gene uses TGT as an initiation 
codon, with the remaining 12 using ATG. Nine genes have complete stop codons (TAA), and three (COX2, CYTB, 
and ND4) have an incomplete T stop codon. The 22 tRNAs all have typical cloverleaf structures. Phylogenetic 
analysis indicated that Oreochromis is divided from other species of cichlids and forms a monophyletic group, 
among which Oreochromis aureus is closely related to other Oreochromis species, and Oreochromis mossambicus 
is closely related to Oreochromis sp. KM-2006. 
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