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摘要: 通过二代测序、软件拼接获得中国黄海海域黄条鰤(Seriola aureovittata)线粒体基因组全序列。其序列全长为

16609 bp, 碱基组成分别为 A(26.68%)、G(17.84%)、C(30.12%)和 T(25.36%); 共有 13 条蛋白编码基因, 22 个 tRNA
基因, 2 个 rRNA 基因, 除 NAD6、trnQ、trnA、trnN、trnC、trnY、trnS、trnE、trnP 外, 其余基因均在 H 链上编码。

黄条鰤线粒体基因组全序列与蛋白编码基因的 A+T 含量分别为 52.05%和 51.085%, 具有明显的 AT 偏好性。线粒

体基因中存在 2 个散在重复序列, 分别位于 NAD1 基因序列正义链的中游和 COX2 基因序列反义链的上游。在其

22 个 tRNA 基因中, 除了 tRNAGly 外, 均具有典型的三叶草二级结构。黄条鰤线粒体基因组的蛋白编码基因起止位

点与密码子除 COX1、NAD5 外, 均与日本海域出产的黄条鰤(Seriola lalandi)完全吻合, 且 COX1、NAD5 基因皆短

于日本黄条鰤; 两者间存在一定的遗传差异。基于 18 种隶属于 13 属的鲹科鱼类线粒体基因组全序列构建系统发

生树, 可知小甘鲹(Seriolina nigrofasciata)、黄条鰤、五条鰤(Seriola quinqueradiata)、高体鰤(Seriola dumerili)、长

鳍鰤(Seriola rivoliana)同属一近支, 且黄条鰤与五条鰤亲缘关系最近, 与小甘鲹进化距离较远。 
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由于线粒体DNA (mitochondrial DNA, mtDNA)
独立于核基因组之外, 在自我复制、遗传与表达

方面拥有较高的自主性, 且兼有分子小、碱基替

代率高、母系遗传等特点, 被越来越多地应用于

分子标记方法与系统进化研究等领域 [1-7], 以更

好地了解物种的进化与多样性[8]。基于物种线粒

体全基因组序列测定的系统进化分析已经成为研

究物种进化谱系不可或缺的重要工具, 并取得了

丰富的研究成果。在水产研究领域, 线粒体基因

组的全序列测序工作也已经成为一个热门话题。

通过对鱼类线粒体基因组的比对和分析, 研究者

们得到了大量的系统数据, 为多种鱼类的系统进

化研究提供了新的方向与依据。 
黄条鰤(Seriola aureovittata)属鲈形目(Perci-

formes)、鲈亚目(Percoidei)、鲹科(Carangidae)、
鰤属, 是暖温带海洋中上层大型掠食性鱼类, 在
中国主要分布于黄渤海, 具有体型大、生长快、

肉质佳等特点, 有较高的经济价值与市场前景[9]。
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多年来, 国内外学者大多关注黄条鰤繁育、养殖

技术的研究, 而对它的基因组或群体组成研究很

少。Quéro 等[10]曾依据形态学特征将来自全球不

同产区的黄条鰤统一命名为“Seriola lalandi”。基

因测序技术的成熟与广泛应用, 为黄条鰤的种质

研究提供了新途径。近年, 日本学者通过线粒体

基因组序列特征探讨了五条鰤(Seriola quinquer-
adiata)、高体鰤(Seriola dumerili)、长鳍鰤(Seriola 
rivoliana)、日本海域出产的黄条鰤(Seriola lalandi)
四者的种间关系[11]。澳大利亚学者通过基因测序

技术 , 对黄条鰤种群的单一性提出了不同看法 , 
将中国、日本海域的黄条鰤划归于西北太平洋种

群, 并命名为“Seriola aureovittata”[12]。中国学者

对从黄海海域捕获的黄条鰤命名为“Seriola aure-
ovittata”[9, 13-14], 而日本学者对日本海域出产的黄

条鰤命名为“Seriola lalandi”[15]。本研究测定了中

国青海海域黄条鰤的线粒体全基因组序列, 分析

了其主要结构信息, 通过与日本海域黄条鰤线粒

体基因组特征的比较, 证明两者间存在遗传差异; 
通过与 18 种鲹科鱼类线粒体基因组进行比对, 构
建鲹科鱼类的分子系统发生树, 探讨了黄条鰤与

其他鰤属鱼类的亲缘关系。该研究结果为中国黄

海海域黄条鰤的种质鉴定、地理种群划分和亲缘

关系鉴定提供了重要的基础信息。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
本研究以 2017 年在黄海北部大连附近海域

捕获的野生黄条鰤为材料, 对其线粒体基因组进

行测序。 
1.2  样品采集及 DNA 提取 

使用灭菌解剖工具解剖 2017 年捕获的黄条

鰤幼鱼 , 取其体侧的肌肉 20 g, 置于冻存管中 , 
液氮保存。使用天根 DNA提取试剂盒(DP121221), 
参考试剂盒使用说明, 提取肌肉 DNA。 
1.3  基因测序 

委托深圳恒创基因科技有限公司 , 使用

Illumina 二代测序方法 (next-generation sequenc-
ing)[16], 对黄条鰤肌肉 DNA 样品进行高通量测

序。通过质量检测, 将合格的样品构建文库, 回收

目的扩增片段。用 T4 DNA 聚合酶、Klenow DNA
聚合酶和 T4 PNK 将打断形成的黏性末端修复成

平整末端, 通过 3端带有 T 碱基的特殊接头连接; 
最后用合格的文库进行 Cluster 制备和测序。使

用 HisEQ 和 Miseq 测序平台对样品进行测序, 测
序仪型号为 PE150 Illumina。 
1.4  序列拼接与分析 

使用 DNAStar[17]软件进行序列校对、排列、

拼接 , 得到黄条鰤线粒体基因组全序列。通过

Blast 同源序列检索及软件 DNAStar 和 Genetyx 分

析蛋白编码基因、rRNA 基因和 D-loop 区。使用

Editseq7.1 统计序列长度、碱基组成、GC 含量及

氨基酸偏好性。使用 tRNA scan-SE 软件(http:// 
www.Genetics.Wustl.Edu./eddy/tRNAscan-SE)进行

tRNA 定位, RNAstructure 在线预测 tRNA 茎环结

构(温度参数设定为 298.15 K)。使用 RepeatMasker
搜索并标记重复序列。 

从 GenBank 中下载 18 种鲹科鱼类线粒体基

因 组 序 列 , 包 括 大 甲 鲹 (Megalaspis cordyl, 
KM522836.1; 16566 bp)、游鳍叶鲹(Atule mate, 
KM522838.1; 16565 bp)、丽叶鲹(Alepes kleinii, 
KF728081.1; 16571bp)、金带细鲹(Selaroides lep-
tolepis, KM522839.1; 16560 bp)、马拉巴若鲹

(Carangoides malabaricus, KJ174514.1; 16561 bp)、
甲若鲹(Carangoides armatus, AP004444.1; 16556 bp)、
乌鲹(Parastromateus niger, KJ192332.1; 16561 bp)、
白舌尾甲鲹(Uraspis secunda, KT819204.1; 16554 bp)、
脂眼凹肩鲹(Selar crumenophthalmus, KJ148633.1; 
16610 bp)、高体若鲹(Carangoides equula, KM201334.1; 
16588 bp)、竹荚鱼(Trachurus trachurus, AB108498.1; 
16559 bp) 、 长 身 圆 鲹 (Decapterus macrosoma, 
KF841444.1; 16545 bp)、纺缍鲹 (Elagatis bipin-
nulata, KT824759.1; 16542 bp)、小甘鲹(Seriolina 
nigrofasciata, KT591876.1; 16531 bp)、日本黄条鰤

(Seriola lalandi, AB517557.1; 16532 bp)、五条鰤

(Seriola quinqueradiata, AB517556.1; 16537 bp)、
高体鰤(Seriola dumerili, AB517558.1; 16530 bp)、
长鳍鰤(Seriola rivoliana, KP347126.1/KP733847.1; 
16530 bp/16599 bp); 使用 Clustal X1.83[18]进行多

重比对, 应用 MEGA 6.0[19]软件构建 Neighbor- 
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joining 树, 选择 Maximum Composite Likelihood
法进行系统发生树的构建和分析。 

2  结果与分析 

2.1  线粒体基因组结构与组成 
黄条鰤线粒体基因组各基因排列紧密, 基因

之间存在碱基重叠现象, 但也存在不同程度的间

隔及非编码碱基序列。全基因组序列经注释后提

交 GenBank (accession No.MH211123)。在其线粒

体基因组中存在 2 个散在的重复序列, 分别位于 
NAD1 基因序列正义链的 3090~3163 bp 位置和

COX2 基因序列反义链的 7336~7404 bp 位置; 共
有 24 个非编码 RNA (ncRNA)(图 1、表 1)。 

黄条鰤线粒体基因组全长 16609 bp, 碱基组

成分别为 A (26.68%)、G (17.84%)、C (30.12%)
和 T (25.36%); G+C 的含量为 47.95%, 低于 A+T
含量(52.05%), 表明黄条鰤线粒体基因组具有 AT
偏好性(表 1)。 

不同物种其线粒体基因的含量、大小和所在

链有所不同, 表 2 展示了黄条鰤所有 RNA 基因、

蛋白编码基因及其长度, 以及蛋白编码基因的起

始密码子与终止密码子。 
 

 
 

图 1  黄条鰤线粒体基因组图谱 
Fig. 1  The mitochondrial genome mapping of Seriola aureovittata 

 
表 1  黄条鰤线粒体基因组信息 

Tab. 1  The mitochondrial genome informations  
of Seriola aureovittata 

基因组总 
大小/bp 

genome size 
GC/% 

编码基因 
个数 

gene number

重复序列个数 
number of 
repeated  

sequences 

非编码 RNA
个数 ncRNA

16609 47.95 13 2 24 

2.2  黄条鰤线粒体 rRNA 与 tRNA 基因结构特征 
黄条鰤线粒体 RNA 包含两个亚基, 均位于 H

链上, 分别为 12S rRNA 和 16S rRNA, 且 12S 
rRNA 比 16S rRNA 更加保守。12S rRNA 的位置

为 69~1019 bp, 16S rRNA 的位置为 1110~2808 bp, 
两个亚基之间夹 1 个 tRNA(trnV-UAC)。 
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表 2  黄条鰤线粒体基因组结构特点 
Tab. 2  Characteristics of the mitogenomes  

of Seriola aureovittata 

基因名称 
gene name 

起止位置 
begin and end 

长度/bp
length

编码链 
strand 

起始密码
initiation 
condon 

终止密码
termination 

condon
trnF-GAA 1-68 68 H   
12S rRNA 69-1019 951 H   
trnV-UAC 1020-1092 72 H   
16S rRNA 1110-2808 1699 H   
trnL-UAA 2809-2883 75 H   

NAD1 2884-3858 975 H ATG TAA 

trnI-GAU 3863-3932 70 H   
trnQ-UUG 3932-4002 71 L   
trnM-CAU 4002-4070 69 H   

NAD2 4071-5117 1047 H ATG TAA 

trnW-UCA 5117-5187 71 H   
trnA-UGC 5189-5257 69 L   
trnN-GUU 5259-5331 73 L   
trnC-GCA 5366-5431 66 L   
trnY-GUA 5432-5501 70 L   

COX1 5584-7053  1470 H ATG TAA 

trnS-UGA 7054-7124 71 L   
trnD-GUC 7129-7199 71 H   

COX2 7208-7898 691 H ATG T-- 

trnK-UUU 7899-7973 75 H   
ATP8 7975-8142 168 H ATG TAA 

ATP6 8133-8816 684 H ATG TAA 

COX3 8816-9601 786 H ATG TAA 

trnG-UCC 9601-9671 71 H   
NAD3 9672-10022 351 H ATG TAG 

trnR-UCG 10021-10089 69 H   
NAD4L 10090-10386 297 H ATG TAA 

NAD4 10380-11760 1381 H ATG T-- 

trnH-GUG 11761-11829 69 H   
trnS-GCU 11830-11896 67 H   
trnL-UAG 11901-11973 73 H   

NAD5 11992-13812 1821 H ATA TAA 

NAD6 13809-14330 522 L ATG TAG 

trnE-UUC 14332-14400 69 L   
Cob 14405-15545 1141 H ATG T-- 

trnT-UGU 15546-15617 72 H   
trnP-UGG 15617-15687 71 L   

D-loop 15689-16609 921 H   

 
黄条鰤线粒体基因组共有 22 个 tRNA, 序列

长度范围为 66~75 bp, 总长度为 1552 bp(表 2)。
其中各有两个 tRNASer 和 tRNALeu; tRNASer 的反密

码子分别为 TGA 和 GCT, tRNALeu 的反密码子分

别为 TAA 和 TAG。除了位于 L 链上的 8 个 tRNA 

(trnQ、trnA、trnN、trnC、trnY、trnS、trnE、trnP)
外, 其余 14 个皆位于 H 链上。  

在结构上, 黄条鰤线粒体 tRNA 具有较多变

异, C-T 转换现象也十分明显。除 tRNAGly 呈短棒

状, tRNALeu(TAA)D 茎与反密码子茎间的额外环

上多一组茎环结构外, 其余皆为典型的三叶草型

二级结构(图 2)。 
氨基酸接受臂长度为 4~8 nt, 其中 tRNAPhe、

tRNAArg 为 4 nt, tRNALeu(TAA)、tRNAIle、tRNAMet

为 5 nt, tRNAGly 为 8 nt, 其余皆为 6~7 nt。在

tRNAVal、tRNAIle、tRNASer(TGA)、tRNAHis 接受

臂中各有 1 对因 C-T 转换造成的 A-C 不配对, 在
tRNAPhe、tRNAGln、tRNAAla、tRNACys、tRNATyr、

tRNAAsp、tRNAGlu、tRNAPro 接受臂上皆有因 C-T
转换造成的 G-T 错配。同时, 在 tRNASer(GCT)接
受臂上有 1 对 A-A 不配对, 在 tRNALeu(TAG)、
tRNAThr 上各有 1 对 C-C 不配对。 

反密码子茎长度除 tRNAPro(9nt)外, 皆在 4~  
6 nt之间; 除了 C-T转换造成的错配与不配外, 在
tRNAPhe 中多 1 个碱基 T 的插入, 在 tRNAMet 中多

1 个碱基 C 的插入, 在 tRNALeu(TAG)中多 1 个碱

基 A 的插入, 在 tRNAAla 中存在 1 对 G-G 不配对。

反密码子环长度为 3~9 bp, 除 tRNAPhe、tRNAMet、

tRNALeu(TAG)长度为 4 bp 外, 其余 tRNA 长度皆

为奇数。 
在 TΨC 茎上, 茎长介于 4~6 nt 之间, 同样存

在较多的 C-T 转换现象, 除此之外, tRNAPhe 有 1
对 C-C 不配对, tRNAMet 有 1 组 TT-TC 不配对, 
tRNAGln 有 1 个 T 碱基的插入。TΨC 环长度为 3~  
9 bp, 多为 7 bp。除 tRNAMet、tRNAIle 长度分别为

4 bp、8 bp 外, 其余 tRNA 长度皆为奇数。 
D 茎长度 2~5 nt, 最短为 tRNATrp, 最长为

tRNAGln 和 tRNAAsn; 同样存在多组 G-T 错配, 且
在 tRNALeu(TAA)中多了 1 个碱基 T 的插入。D 环

长度为 3~12 bp, tRNALeu(TAA)、tRNAArg、tRNASer 

(GCT)最短, tRNALys 最长。 
2.3  蛋白质编码基因 

黄条鰤线粒体全基因组中包含 13 个蛋白编

码基因, 共编码 154 个碱性氨基酸、177 个酸性氨 
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(续图 2 Fig. 2 continued) 

 
图 2  黄条鰤线粒体 tRNA 二级结构预测图 

Fig. 2  Predicted secondary structure of Seriola aureovittata’s mitochondrial tRNA 
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基酸、1845 个极性氨基酸和 857 个非极性氨基酸。

13 个基因的总长度为 11838 bp, 平均长度约为

910.6 bp, 占基因组总长度的 71.27%, 除了 NAD6
编码基因位于 L 链上之外, 其余 12 个蛋白编码基

因都位于 H 链上(表 2)。 
除了 NAD5 基因的起始密码子是“ATA”外 , 

其余 12 条基因的起始密码子皆为“ATG”。而终止

密码子以“TAA”为主, 共 8 条; NAD3、NAD6 的终

止密码子为“TAG”; 剩余的 3 条基因为不完全的

终止密码子“T--”。 
基因组中存在多处重叠现象。其中, ATP8 与

ATP6 序列有 10 bp 碱基的重叠, ATP6 与 COX3 有

1 bp 碱基的重叠, NAD4L 与 NAD4 重叠了 7 bp, 
NAD5 与 NAD6 有 4 bp 重叠。 

在其 13 条蛋白编码基因中, 除了 NAD1、
NAD2、NAD4L、NAD6、COB 外 , 其他 8 条蛋

白编码基因的 A+T 含量均高于 50%(表 3), 且
13 个蛋白编码基因的 A+T 总含量为 51.085%, 
可见其在蛋白编码基因组中也具有 AT 偏好性。

由于黄条鰤线粒体全基因组的 A+T 含量为

52.05%, 可推知其非蛋白编码区基因组也具有

AT 偏好性。 
2.4  中国黄海海域黄条鰤与日本海域黄条鰤蛋

白编码基因差异 
表 4 比较了中国黄海海域黄条鰤 (Seriola  

表 3  黄条鰤蛋白编码基因碱基组成 
Tab. 3  Nucleotide composition of protein-coding  

genes in Seriola aureovittata 
基因
gene

碱基/bp
nucleotide

T C A G A+T

NAD1 975 26.36 33.44 21.74 18.46 48.10

NAD2 1470 24.83 36.77 23.78 14.61 48.62

COX1 1551 28.30 28.84 23.95 18.91 52.24

COX2 691 28.08 26.63 29.09 16.21 57.16

ATP8 168 23.81 32.74 29.17 14.29 52.98

ATP6 684 27.63 32.46 25.00 14.91 52.63

COX3 786 26.97 31.04 23.92 18.07 50.89

NAD3 351 29.63 32.48 20.51 17.38 50.14

NAD4l 297 30.64 35.02 18.18 16.16 48.82

NAD4 1381 24.55 32.95 26.07 16.44 50.62

NAD5 1821 26.03 32.24 26.36 15.38 52.39

NAD6 522 36.02 16.86 13.41 33.72 49.43

COB 1141 26.73 34.36 23.05 15.86 49.78

 
aureovittata)与日本海域黄条鰤(Seriola lalandi)在
蛋白编码基因上的异同。二者的蛋白编码基因在

起止位置、序列长度以及密码子选择偏好上均高

度相似 , 所有差异均来自于 COX1 蛋白基因与

NAD5 蛋白基因。 
中国黄海海域黄条鰤的 COX1 蛋白基因与

NAD5 蛋白基因均略短于日本海域黄条鰤。COX1
蛋白编码基因的起始位置后移 81 bp, 终止位置

不变, 总长度比日本海域黄条鰤 COX1 蛋白基因 
 

表 4  中国黄海海域黄条鰤与日本海域黄条鰤蛋白编码基因对比 
Tab. 4  Protein coding gene comparisons between Seriola aureovittata and Seriola lalandi 

中国黄海海域黄条鰤 S. aureovittata 日本海域黄条鰤 S. lalandi 
基因 
gene 起止位置/bp 

start-end 
长度/bp  
length 

起始密码

start code 
终止密码

stop code
起止位置 
start-end 

长度/bp 
length 

起始密码 
start code 

终止密码 
stop code 

NAD1 2884-3858 975 ATG TAA 2884-3858 975 ATG TAA 
NAD2 4071-5117 1047 ATG TAA 4071-5117 1047 ATG TAA 
COX1 5584-7053 1470 ATG TAA 5503-7053 1551 GTG TAA 
COX2 7208-7898 691 ATG T-- 7208-7898 691 ATG T-- 
ATP8 7975-8142 168 ATG TAA 7975-8142 168 ATG TAA 
ATP6 8133-8816 684 ATG TAA 8133-8816 684 ATG TAA 
COX3 8816-9601 786 ATG TAA 8816-9601 786 ATG TAA 
NAD3 9672-10022 351 ATG TAG 9672-10022 351 ATG TAG 

NAD4L 10090-10386 297 ATG TAA 10090-10386 297 ATG TAA 
NAD4 10380-1760 1381 ATG T-- 10380-1760 1381 ATG T-- 
NAD5 11992-3812 1821 ATA TAA 11974-3812 1839 ATG TAA 
NAD6 13809-14330 522 ATG TAG 13809-14330 522 ATG TAG 
COB 14405-5545 1141 ATG T-- 4405-5545 11141 ATG T-- 
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短 81 bp。NAD5 蛋白编码基因起始位置后移 18 bp, 
终止位置不变, 总长度比日本海域黄条鰤 NAD5
蛋白基因短 18 bp。中国海域黄条鰤 COX1 蛋白与

NAD5 蛋白起始密码子分别为 ATG、ATA, 而日

本海域黄条鰤 COX1 蛋白与 NAD5 蛋白起始密码

子分别为 GTG、ATG。 
2.5  黄条鰤线粒体基因组系统进化分析 

将黄条鰤线粒体基因组全序列与其他 18 种、

分属 13 个属的鲹科鱼类(包括 4 种鰤属鱼类)线粒

体基因组全序列进行多重序列比对和分析, 以研

究黄条鰤的分类地位和遗传背景。使用 MEGA 6.0
的邻接法构建分子系统发生树, 分析黄条鰤系统

进化关系。该系统进化树由两个大支构成, 分别

为由大甲鲹属、叶鲹属、副叶鲹属、细鲹属、若

鲹属、乌鲹属、尾甲鲹属、凹肩鲹属、竹荚鱼属、

圆鲹属等构成的鲹科鱼类进化主体, 以及由纺缍

鲹属、小条鰤属、鰤属所组成的另一条进化枝。 
由图 3 可见, 鰤属鱼类所在的进化枝分化较

早, 且类群丰富度低, 只有 3 属。其中, 小条鰤属

的小甘鲹与鰤属的日本海域黄条鰤、五条鰤、高

体鰤、长鳍鰤位于同一近支, 其亲缘关系较近。

而纺锤鲹属虽同处一支, 但分化极早, 是这一支

里最早独立分化出来的鱼种, 因此与小条鰤属、

鰤属鱼类类群的进化距离较远。在鰤属鱼类中 ,   
黄条鰤与五条鰤亲缘关系最近, 同属于一个细枝。 

3  讨论 

目前, 鱼类线粒体基因组的研究迅速发展。

鱼类的线粒体全基因组测序成果广泛应用于鱼类

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

结构等研究领域[20]。NCBI 数据库公布的鱼类线

粒体基因组全序列数据大多相似; 全序列长度一

般在 16 kb 左右, 结构呈双链的闭合环状, 通常包

括 22 个 tRNA 基因、13 个蛋白编码基因, 2 个

rRNA (16S rRNA 和 12S rRNA)基因和 1 段 D-loop
控制区。 

本研究测定了中国海域黄条鰤的线粒体基因

组全序列, 其全长 16609 bp, GC 含量约 40.86%, 
呈现出明显的 AT 碱基偏好性和反 G 偏移现象。

其中 G 碱基含量仅为 17.84%, 与其他硬骨鱼类如

克氏光唇鱼(Acrossocheilus kreyenbergii) (16.4%)[7]、 
 

 
 

图 3  基于线粒体基因组全序列构建的系统进化树 
Fig. 3  Molecular phylogenetic tree constructed based on mitochondrial genome by NJ method 
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小黄鱼(Larimichthys polyactis)(16%)[2]、圆斑星鲽

(Verasper variegatus)(16.1%)[3]等鱼类线粒体基因

中的 G 碱基含量接近; C 碱基含量为 30.12%, A 碱

基含量为 26.68%, T 碱基含量为 25.36%, 这与典

型脊椎动物碱基组成特点相符合 [21]。钟东等 [22]

研究表明, 由于 DNA 双链之间存在自然突变及

选择压力差异, 全基因组上碱基的分布常存在不

均衡现象。在黄条鰤线粒体基因组中, H 链和 L
链上都有蛋白编码基因, 但是除 NAD6 外, 其余

蛋白编码基因均在 H 链上。Brown 等[23]研究显示, 
分布在 H 链上的线粒体基因容易形成没有保护的

单链, 更易发生水解和氧化。黄条鰤线粒体基因

组的蛋白编码基因和 RNA主要分布在 H链上, 说
明黄条鰤线粒体基因组也容易发生水解和氧化 , 
而单独位于 L 链上的 NAD6 基因则相对稳定, 突
显出 NAD6 基因的独特性与重要性。 

黄条鰤线粒体基因组具有标准数量的 22 个

tRNA, 长度范围为 66~75 bp, 大多数符合三叶草

型二级结构。茎环结构上的碱基突变频繁。黄条

鰤线粒体基因组中 16S rRNA 和 12S rRNA 均为

单拷贝且基因内部无间隔区, 符合后生动物的典

型性特征[24]。线粒体基因组中的串联重复序列、

大量插入序列与序列缺失等都是物种进化的特 
征[25]。因此, 此重复单元的特征及基因的序列多

态性, 可作为种质鉴定和区分不同种群的重要分

子标记。本研究中, 黄条鰤具有两个散在的重复

序列, 这表明其属于进化的物种。而在日本海域

黄条鰤中未报道发现具有异质性的重复序列。 
Iguchi 等[11]报道的日本海域黄条鰤线粒体基

因组特征, 与本研究中国黄海海域黄条鰤的线粒

体基因组特征高度相似, 均含有 2 个 rRNA、22
个 tRNA 基因、13 个蛋白编码基因和 1 个控制区, 
且各基因起止位点基本吻合。但是两者在基因组

总体长度与蛋白编码基因上存在差异。日本海域

黄条鰤线粒体基因组总长 16532 bp, 而中国黄海

海域黄条鰤线粒体基因组总长 16609 bp, 出现这

种差异可能是由于不同群体之间存在的非编码基

因的长度多态性所致 [26]。在蛋白编码基因方面 , 
中国黄海海域黄条鰤的 COX1 蛋白基因与 NAD5
蛋白基因皆略短于日本海域黄条鰤, 表现出位点

多态性。Martinez-Takeshita 等[12]根据黄条鰤的主

要产区, 将其分为 3 个不同的地理种群, 即主要

位于西北太平洋的种群“Seriola aureovittata”、主

要位于东北太平洋的种群“Seriola dorsalis”和主

要位于南太平洋的种群 “Seriola lalandi” 。而

Premachandra 等[27]则对此持怀疑态度, 并研究发

现此 3 个群间尽管存在明显的遗传差异, 但仍未

显著到足以支撑上述论点的程度; 同时该研究将

中国、日本黄条鰤划归于位于西北太平洋的种群

中, 而其对西北太平洋海域种群的研究结果显示

样本的分组间存在差异。结合本研究, 我们推测

此分组差异源于中国、日本黄条鰤群体间存在遗

传差异。 
随着基因领域的探索日益深入, 由物种单个

基因构建的系统发生树已经不足以满足研究者们

对更加详细、精确数据的需求。因此, 通过使用

更长的线粒体 DNA 序列来构建更精确、可靠的

系统发生树, 以获得能够更加全面反映生物分子

进化水平的系统发育信息, 逐渐成为研究者的共

识与主流[28-29]。本研究通过将中国海域黄条鰤线

粒体基因组全序列与其他 18 种隶属于 13 属的鲹

科鱼类线粒体基因组进行序列比对分析发现, 在
鲹科鱼类类群进化体系中, 鰤属、小条鰤属及纺

锤鲹属同属一个大支, 且分化较早, 与其他鲹科

鱼类类群进化距离较远, 与鲹亚科类群互为姐妹

群[30]。而鰤属(黄条鰤、五条鰤、高体鰤、长鳍鰤)
与小条鰤属(小甘鲹)的亲缘关系较近。在鰤属类

群中, 黄条鰤与五条鰤位于同一细枝, 亲缘关系

最近, 二者可能具有相似的遗传背景。 
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Abstract: Seriola aureovittata is a large marine pelagic predatory fish species in the global warm temperate ocean, 
which is mainly distributed near the offshore rocks and reefs of the Bohai Sea and Yellow Sea of China. In recent 
years, most research has focused on its breeding and breeding technology at home and abroad, whereas few studies 
have been conducted on its genome and group composition. The complete mitochondrial DNA was extracted from 
the somatic side muscles of S. aureovittata. The complete mitochondrial genome of S. aureovittata was obtained 
using second generation sequencing and splicing with software of DNAStar. The sequence length was 16609 bp, 
and the base composition was A (26.68%), G (17.84%), C (30.12%), and T (25.36%). It contained 13 pro-
tein-coding genes, 22 tRNA genes and 2 rRNA genes. Except for NAD6, trnQ, trnA, trnN, trnC, trnY, trnS, trnE, 
and trnP, all the other genes were encoded on the heavy strand (H strand). The A+T content of the complete mi-
tochondrial genome sequence and protein-coding genes were 52.05% and 51.085%, respectively. There was a 
strong bias toward A+T in the genome of S. aureovittata. There were two repeated sequences scattered in the genes. 
One was located in the middle part of the sense strand of the NAD1 gene sequence, and the other was located in the 
upper part of the antisense strand of COX2 gene sequence. All tRNA genes had typical cloverleaf structure except 
tRNAGly. Its start-stop sites and codons of protein-coding genes, except COX1 and NAD5, were the same as that of 
Seriola lalandi, which inhabits in the oceans of Japan. The COX1 and NAD5 protein genes of S. aureovittata were 
shorter than those of S. lalandi. It was preliminarily assumed that there were genetic differences between S. 
aureovittata and S. lalandi. The NJ-tree based on the complete mitochondrial DNA genomes showed the evolu-
tionary position of S. aureovittata relative to that of 18 other Carangidae species. The results showed that the Se-
riola spp. belong to a secondary tree with Seriolina nigrofasciata. Furthermore, S. aureovittata and Seriolina 
quinqueradiata had a closer relationship than others in the tree, whereas S. aureovittata had the most distant 
relationship with S. nigrofasciata. This study provides basic data for solving different geographical population and 
kinship relations of S. aureovittata. 
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