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盘腹蛛科首个线粒体基因组揭示特殊的基因重排
和转运RNA基因的极度简化

李江妮, 孙 东, 王雪玲, 唐 艺, 赵慧峰

(廊坊师范学院 生命科学学院/河北省动物多样性重点实验室,河北 廊坊 065000)

摘 要:首次对盘腹蛛科 Halonoproctidae的线粒体基因组宽肋盘腹蛛CyclocosmialatusicostaZhu,Zhang&
Zhang2006进行了测序、组装和注释.宽肋盘腹蛛线粒体基因组长度为13915bp,为闭合环状双链DNA分子,包含

13个蛋白编码基因(protein-codinggenes,PCGs)、22个转运RNA基因(transferRNAgenes,tRNAs)、2个核糖体

RNA基因(ribosomalRNAgenes,rRNAs)和1个控制区(controlregion);该线粒体基因组存在trnW 的基因倒置

现象,为蜘蛛目Araneae中首次发现;此外,该线粒体基因组的基因之间存在重叠现象,且tRNAs极度简化.本研究

不仅丰富了蜘蛛的线粒体基因组数据,而且对理解蜘蛛线粒体基因组的进化,特别是在了解tRNAs的结构和功能

方面提供了新思考.
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TheFirstMitogenomeoftheFamilyHalonoproctidaeRevealsUniqueGene
RearrangementsandExtremelyTruncatedTransferRNAGenes

LIJiangni, SUNDong, WANGXueling, TANGYi, ZHAOHuifeng

(CollegeofLifeScience/HebeiKeyLaboratoryofAnimalDiversity,LangfangNormalUniversity,LangfangHebei 065000,China)

Abstract:ThisstudyreportsthefirstmitogenomeofthefamilyHalonoproctidae,specificallyfromthe
speciesCyclocosmialatusicostaZhu,Zhang&Zhang2006,includingitssequencing,assembly,andannota-
tion.ThemitogenomeofC.latusicostaisaclosedcirculardouble-strandedDNA moleculeof13915
bp,containing13protein-codinggenes(PCGs),22transferRNAgenes(tRNAs),2ribosomalRNAgenes
(rRNAs),andonecontrolregion.Notably,aninversionofthetrnW genewasidentified,representingthe
firstreportedcaseintheorderAraneae.Furthermore,themitogenomeexhibitsoverlappinggenesandex-
tremelytruncatedtRNAgenes.Thisresearchnotonlyenrichesmitogenomicdataforspidersbutalsopro-
videsnewinsightsintotheevolutionofspidermitogenomes,particularlyconcerningthestructureandfunc-
tionoftRNAgenes.
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盘腹蛛属CyclocosmiaAusserer1871以其截断的腹部和硬质、高度角质化的圆盘而闻名,该圆盘由一

系列凸起的肋和狭窄的沟组成.盘腹蛛属所含物种较少,主要分布于亚洲的东南亚地区(中国南部、泰国、越
南和老挝)和中北美洲的墨西哥湾沿岸(美国南部和墨西哥)[1].目前,盘腹蛛属已知的物种共有12种,其中9
种分布于亚洲,包括C.abramoviSherwood2024,兰纳盘腹蛛C.lannaensisSchwendinger2005、宽肋盘腹

蛛C.latusicostaZhu,Zhang&Zhang2006、刘氏盘腹蛛C.liuiXu,Xu&Li2017、里氏盘腹蛛C.ricketti
(Pocock1901)如意盘腹蛛C.ruyiYu&Zhang2023、C.siamensisSchwendinger2005、近宽肋盘腹蛛

C.sublatusicostaYu&Zhang2018和近里氏盘腹蛛C.subrickettiYu&Zhang2018;美洲则有3种,分别

为C.loricateKoch1842、C.torreyaGertsch&Platnick1975和C.truncate(Hentz1841)[1].在分类学历

史中,盘腹蛛属隶属的科级单元经历过变化,最初盘腹蛛属被归入全球性分布的螲蟷科CtenizidaeThorell
1887,但随后基于形态特征和分子数据,被划归盘腹蛛科HalonoproctidaePocock1901[2-3].

由于线粒体基因组具有母系遗传、进化速率快和丰富的遗传信息等特性而被广泛地应用于遗传进化的

研究中[4-6].近年来,随着二代测序技术的发展,越来越多的完整线粒体基因组被测序,为研究分子进化提供

了丰 富 的 材 料.截 至 2025 年 9 月,美 国 国 家 生 物 技 术 信 息 中 心(nationalcenterforbiotechnology
information,NCBI)数据库中已收录68397个动物的线粒体基因组.然而,所涉及的动物类群极度偏向于脊

椎动物,无脊椎动物的线粒体基因组所占比例较小.蜘蛛是物种多样性较高的类群,目前已知物种数量

52766个.然而,蜘蛛的线粒体基因组研究相对较少,目前已公布的蜘蛛线粒体基因组序列有317个记录

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/),仅占蜘蛛物种数量的小部分(表1).通常,动物tRNA基因折叠成典型

的三叶草结构.然而有研究发现蜘蛛的tRNA基因具有不同于其他的类群特性,大多数tRNA基因缺乏

Thymine-Pseudouridine-Cytosine臂(TΨC),少数情况下缺乏Dihydrouracil臂(DHU),简化为TV替代环.

表1 NCBI中已记录的蜘蛛目线粒体组情况统计

Tab.1 TheStatisticsofMitogenomesRecordsinAraneae

科 中文科名 已报道线粒体组的物种个数 已报道线粒体组的线粒体记录

Agelenidae 漏斗蛛科 1 2

Amaurobiidae 暗蛛科 1 1

Araneidae 园蛛科 26 154

Archaeidae 古蛛科 1 2

Ctenidae 栉足蛛科 1 1

Cybaeidae 并齿蛛科 2 4

Desidae 潮蛛科 2 4

Gnaphosidae 平腹蛛科 5 10

Hypochilidae 古筛蛛科 2 3

Linyphiidae 皿蛛科 5 8

Liphistiidae 节板蛛科 3 6

Lycosidae 狼蛛科 8 22

Miturgidae 米图蛛科 1 2

Oxyopidae 猫蛛科 4 14

Palpimanidae 二纺蛛科 2 2

Pholcidae 幽灵蛛科 2 3

Pisauridae 盗蛛科 2 4

Salticidae 跳蛛科 15 25
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续表

科 中文科名 已报道线粒体组的物种个数 已报道线粒体组的线粒体记录

Selenopidae 拟扁蛛科 1 3

Sicariidae 刺客蛛科 3 5

Sparassidae 巨蟹蛛科 2 5

Tetragnathidae 肖峭蛛科 6 14

Theraphosidae 捕鸟蛛科 7 16

Theridiidae 球蛛科 4 7

总计 24 106 317

目前对盘腹蛛属的线粒体基因组结构以及tRNAs二级结构的研究仍为空白.鉴于此,本研究选取了采

自中国广西壮族自治区的宽肋盘腹蛛作为实验材料,完成了盘腹蛛科首个线粒体基因组的测序与组装,并对

其基因组成和结构特征进行了详细分析.这一成果不仅为探讨盘腹蛛科基因组特征及系统发育分析提供了

基础数据,也提高了对该科分子生物学的认知水平.
1 材料与方法

实验材料.宽肋盘腹蛛的标本于2023年8月23日由李江妮在中国广西壮族自治区宁明县爱店镇(25.0°N,

102.7°E)采集.凭证标本保存在廊坊师范学院生命科学学院的-20℃冰箱中.在体视镜莱卡M205C下观察标本的外部

特征和内部解剖结构,根据盘腹蛛属分类文献中记载的物种特征[7]进行物种鉴定.
实验方法.本研究使用天根基因组DNA试剂盒(北京天根生化科技有限公司),从蜘蛛腿部肌肉组织中

提取总DNA.随后,委托武汉华大基因科技有限公司进行高通量测序,生成约1.5Gb的原始数据.线粒体基

因组序列的组装采用2种方法:NOVOPlasty4.3.1[8]和 MitoZv2.4-alpha[9].组装完成后,利用 MITOSWeb
Server[10]和MitoZ对线粒体基因组进行注释.通过与GenBank中已发表的Calisogalongitarsis的线粒体基

因组的数据(EU523754)进行 BLAST 比对,验证注释结果的准确性.最终,线粒体基因组数据提交至

GenBank(登录号:PV176836).利用 Mega5[11]计算线粒体基因组的相对同义密码子使用频率(relative
synonymouscodonusage,RSCU).此外,计算了GC偏斜值[GC-skew = (G -C)/(G+C)]和 AT偏斜值

[AT-skew= (A -T)/(A+T)].对于tRNA基因的二级结构,首先尝试使用 MITOS软件进行自动预测.然
而,有8个tRNAs基因未能通过 MITOS2中的 MiTFi算法的Infernal预测识别.针对这些基因,进行了手

动检查和二级结构折叠分析,以确保注释的完整性.手动进行二级结构折叠时候按照碱基配对原则优先按照

标准tRNA二级结构标记4个臂,同时考虑缺臂和TV替代环等特殊情况.
线粒体基因组重排是研究线粒体基因组结构变异和进化的重要依据.本研究选取了7种节肢动物的线

粒体基因组对37个基因的排列情况进行统计,通过比较识别宽肋盘腹蛛的基因倒位、移位和滑移情况.这7
个线粒体组包括肢口纲的东方鲎Tachypleustridentatus[12]、蛛形纲Arachnida中纺亚目 Mesothelae节板

蛛科Liphistiidae的2个代表蜘蛛Liphistiuserawan (JQ407803)和杭七纺蛛 Heptathelahangzhouensis
(AY309258)、原蛛下目的代表蜘蛛Calisogalongitarsis[13]、新蛛下目简单生殖器类古筛蛛科蜘蛛 Hy-
pochilusthorelli[13]、以及新蛛下目复杂生殖器类狼蛛科蜘蛛田中熊蛛Arctosatanakai[14]和园蛛科蜘蛛横

纹金蛛Argiopebruennichi[15].
为探讨盘腹蛛属内部物种的系统发育关系,本研究收集了目前公共数据中所有盘腹蛛属的COX1数

据,并开展分析.目前盘腹蛛的分子数据较少,共有8个盘腹蛛物种的16个COX1数据已公布[16].系统发育

分析是基于COX1数据,通过最大似然法(MaximumLikelihoodmethod,ML)和贝叶斯推断(BayesianIn-
ference,BI)重建系统发育拓扑结构.选择了盘腹蛛科的拉土蛛属物种,典型拉土蛛Latouchiatypic(Kishida
1913)和台湾拉土蛛L.formosensisKishida1943作为外群.通过ClustalW 软件[17]对COX1基因进行序列

比对,使用RaxMLv8.4.2[18]和 MrBayesv3.2.6[19]构建盘腹蛛属内的系统发育关系.在 RAxML的分析
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中,选用GTRGAMMA模型,设置快速自展模式,并设置自展值bootstrap为1000.在 MrBayes分析中,采
用最优核苷酸替代模型TIM3+F+I+G4,运行200万代,每1000代采样一次,并检验ESS值大于200以

确保收敛.构建的系统发育结果使用FigTreev1.4.4[20]进行美化.
2 结 果

线粒体基因组结构:宽肋盘腹蛛的线粒体组全长为13915basepairs(bp),呈环状的双链DNA结构,其
中包含了13个蛋白编码基因(proteincodinggenes,PCGs)、22个转运RNA基因 (transferRNAgenes,tR-
NAs)、和2个核糖体RNA基因 (ribosomalRNAgenes,rRNAs)(图1).该线粒体基因组的核苷酸组成

中,A占32.51%,T占34.38%,C占9.81%,G占23.30%.全序列 A+T含量为66.89%,C+G含量为

33.11%,AT的偏斜性为-0.028,GC偏斜性为0.407,与其他蜘蛛线粒体基因组的AT偏好特征一致.超过

一半的基因编码在正链 (+)上,包括9个PCGs和12个tRNAs基因.除了COX2和 ND6以TTG起始

外,其他PCGs均以ATN密码子起始.

图1 宽肋盘腹蛛的线粒体基因组

Fig.1 TheMitogenomeofCyclocosmialatusicosta

2.1 PCGs组成

PCG 基因序列总长度为10578bp,共编码3517个氨基酸,对整体PCGs进行数据分析可知其中A的

含量为24.96%,T的含量为41.22%,G的含量为19.10%,C的含量14.72%,A+T的含量为66.18%,C+G
的含量为33.82%,AT的偏斜性为-0.2455,GC的偏斜性为0.1294.以 ATN为起始密码子的基因有11
个,分别是ND2、COX1、ATP8、ATP6、COX3、ND3、ND5、ND4、ND4L、CYTB、ND1.其中以ATT为起

始密码子的有 ND2、ATP8、ND3、ND5、ND4、ND4L、ND1,而以 ATA为起始密码子的只有COX1,以
ATG为起始密码子的有ATP6、COX3、CYTB,以TTG为起始密码子的有COX2、ND6.有一部分PCGs基

因的终止密码子不完整,为单T-(终止密码子单T-通过在 mRNA上添加3'A残基完成),其中有 ND2、

ND5、ND4、ND4L、CYTB、ND1,而另一部分PCGs基因的终止密码子完整,其中COX1、COX2、ATP6以

TAG为终止密码子,而COX1、COX2、ATP8和ND6以TAA为终止密码子(表2).
依据PCGs的全部密码子运用 MEGA5进行整理分析,可知 RSCU 最高的是编码丝氨酸的 UCU

(2.97),最低的是编码亮氨酸的CUG(0.09)和缬氨酸的GUC(0.09).不同的密码子之间的RSCU相差较

大,分析可知RSCU在宽肋盘腹蛛线粒体基因组中具有比较显著的偏斜性.
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表2 宽肋盘腹蛛的线粒体基因组组成

Tab.2 MitochondrialGenomeCompositionofC.latusicosta

基因 起始 终止 方向 长度/bp 起始密码子 终止密码子

trnM 1 80 + 80

ND2 78 936 + 859 ATT T

trnW 934 996 - 63

trnY 1000 1076 - 77

trnC 1077 1127 - 51

COX1 1123 2658 + 1536 ATA TAG

COX2 2659 3324 + 666 TTG TAG

trnK 3336 3391 + 56

trnD 3379 3430 + 52

ATP8 3431 3547 + 117 ATT TAA

ATP6 3566 4234 + 669 ATG TAG

COX3 4237 5022 + 786 ATG TAA

trnG 5024 5075 + 52

ND3 5075 5404 + 330 ATT TAA

trnL2 5401 5447 - 47

trnN 5463 5491 + 29

trnA 5489 5541 + 53

trnS1 5538 5583 + 46

trnR 5585 5634 + 50

trnF 5635 5689 + 55

trnE 5645 5707 - 63

ND5 5708 7328 - 1621 ATT T

trnH 7314 7393 - 80

ND4 7396 8668 - 1273 ATT T

ND4L 8666 8942 - 280 ATT T

trnP 8932 8987 - 56

ND6 8991 9416 + 426 TTG TAA

CYTB 9416 10550 + 1135 ATG T

trnS2 10551 10602 + 52

trnT 10608 10664 + 57

ND1 10664 11546 - 883 ATT T

trnL1 11545 11599 - 55

l-rRNA 11600 12661 - 1062

trnV 12662 12721 - 60

s-rRNA 12722 13383 - 662

trnI 13384 13455 - 72

trnQ 13476 13538 - 63

controlregion 13539 13915 + 337
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2.2 tRNAs组成

22个tRNA基因总长度为1259bp,而单个基因长度为29bp(trnN)~80bp(trnM 和trnH),对整体

tRNA基因进行数据分析可知A的含量为35.82%,T的含量为34.80%,C的含量为12.94%,G的含量为

16.44%,A+T的含量为70.62%,C+G的含量为29.38%,AT偏斜性为0.0146,GC偏斜性为0.1189.
22个tRNA基因中,有8个可以折叠为三叶草结构(trnM、trnY、trnK、trnR、trnS2、trnT、trnI 和

trnQ),其他均无法折叠成典型的cloverleaf结构,其中8个tRNA基因缺失1个环(TΨC或DHU),而有4
个tRNAs基因(trnA、trnL1、trnS1和trnH)缺失一臂,另外有2个tRNAs基因(trnN、trnE)因为折叠异

常,有可能是丢失的tRNAs,见图2.

注:虚框表示可能丢失的tRNA基因(trnN 和trnE).

图2 宽肋盘腹蛛线粒体基因组tRNA基因二级结构

Fig.2 SecondaryStructuresoftRNAsintheMitochondrialGenomeofC.latusicosta
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2.3 rRNAs组成

2个rRNA基因都位于负链,总长度为1724bp(图1).l-rRNA位于trnL1和trnV 之间,长度为1062
bp;s-rRNA位于trnV 和trnI 之间,长度为662bp.rRNA 基因中 A 的含量为30.86%,T 的含量为

38.28%,C的含量为18.10%,G的含量为12.76%,A+T含量为69.14%,C+G的含量为30.86%,AT偏斜

性性为-0.1074,GC偏斜性为-0.1729.
2.4 基因重排

经分析发现,宽肋盘腹蛛的线粒体组中存在基因重排现象(图3).相较于中纺亚目的节板蛛科线粒体基

因排列模式,宽肋盘腹蛛有8个tRNAs发生了重排现象,即trnL2、trnN、trnS1、trnT、trnI、trnW、trnY 和

trnC.相比较后纺亚目类群,如新蛛下目的原蛛下目类(线蛛科),宽肋盘腹蛛的trnW 发生了倒置现象,这是

首次在蜘蛛目中的线粒体组中发现trnW 的倒置现象.相较于新蛛下目的简单生殖器类,宽肋盘腹蛛有2个

基因发生了倒置现象,即trnI和trnW 在线粒体组的负链编码.相较同为新蛛下目的复杂生殖器类,宽肋盘

腹蛛的trnW 发生了倒置,trnI发生了移位叠加倒置的现象.

负号代表基因位于负链;红色代表是基因移位;蓝色代表基因原位倒置;灰色代表不确定的基因.

图3 宽肋盘腹蛛的线粒体组基因重排现象

Fig.3 ThePhenomenonofMitogenomeGeneRearrangementsinCyclocosmialatusicosta

2.5 系统发育分析

RaxML和 MrBayes的拓扑结构高度一致,唯一的差别是 MrBayes结果中C.ruyi的分支长度为零,这
有可能是遗传信号不足所导致.RaxML的拓扑结构显示中北美洲分布的物种(C.loricata 和C.truncata)
位于基初的位置,且它们并非单系类群(图4).分布于亚洲的物种是单系群.中国特有种在该进化树中分为2
个支系,其中C.ricketti、C.subricketti和C.sublatusicosta 聚为一支,支持率为100%.另外一个中国特有种

C.ruyi与分布于中国和泰国的C.lannaensis聚为一支,支持率并不高,为58%.本研究关注的采集于广西

的宽肋盘腹蛛与在越南标本聚为姐妹类群,且遗传距离较小,COX1基因的遗传距离只有0.4%.盘腹蛛属分

布于热带-亚热带湿润区,该属物种多样性较低,专性穴居的习性使其扩散能力受限,是研究北半球生物地理

格局的理想类群.后续研究应整合核基因组数据并扩大物种取样覆盖,这对揭示蜘蛛类群的遗传分化机制与

历史扩散路线具有重要意义.
3 讨 论

目前,已描述的蜘蛛共计136科4427属52770种,但在GenBank中记录的317个蜘蛛线粒体基因组

仅分散在24科70属106种(表1),线粒体基因组数据在蜘蛛的科属种内的占比分别为17.64%、1.58%和

0.20%.由此可见,线粒体基因组的资源与物种数量相比存在极大差距.线粒体基因组数据对于蜘蛛的分类

学、系统发育学、生物地理学和进化生物学研究具有重要意义,但目前数据库内的相关数据严重不足,亟需

补充.
蜘蛛目线粒体基因组的基因重排主要集中在tRNA 基因,基因重排可能通过串联重复-随机丢失

(tandemduplicationrandomloss,TDRL)[21]机制发生,该机制可能涉及复制过程中的滑动链错配或不精确

终止.这种重排现象广泛存在于动物线粒体基因组的进化中,例如在众多蜘蛛物种中,基因移位、倒置和洗牌

等现象均有报道[12-15].在宽肋盘腹蛛中,首次报道了trnW 的倒置,这种特殊的基因倒置现象证明在蜘蛛类
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群中线粒体基因组的结构具有较高的可塑性,这一发现进一步丰富了对蜘蛛基因重排多样性的认识.
本研究表明宽肋盘腹蛛的tRNAs基因表现出极高的简化现象,这与其他蜘蛛的线粒体tRNA基因极

度缩短类似[13,22].这种高度简化的tRNA基因结构在蜘蛛中非常普遍,表明蜘蛛在进化过程中可能经历了显

著的线粒体基因组压缩和优化.极短的tRNA基因如何行使转运功能,是否能在转录后通过特殊的加工机制

转变为完全功能的tRNA基因尚未可知.亦或这些基因已经完全失去功能,而其功能是被细胞质中的tRNA
基因替代.未来需要更多的线粒体组数据和更深入的分子生物学实验开展验证.

注:在每个节点上都标记了支持号;包括在系统发育树中使用的所有序列的GenBank登录号;本研究中提供的序列用红色星号标记.

图4 基于16条COX1序列的8种盘腹蛛属物种的最大似然分析

Fig.4 MaximumLikelihoodAnalysesofEightCyclocosmiaSpecieswith16COX1Sequences

在线粒体基因组中偶有tRNA基因丢失事件发生,但前人的研究主要集中在真核单细胞生物[22],如脊

椎动物两栖纲中,版纳大头蛙Limnonectesbannaensis中的4个tRNA基因,即trnA、trnN、trnC 和trnE 缺

失[23],蚓螈目的Gegeneophisramaswamii 的trnP 发生缺失[24].在蜘蛛中仅有一例报道过,狼蛛科的拟水

狼蛛Piratasubpiraticus的trnG 未被检测到[25].tRNA的缺失会对氨基酸的转运方式或途径造成影响,机
体为应对tRNA基因丢失可能有2种补偿机制,分别是tRNA转入[26-27]和超级摆动[28].

蜘蛛是陆地生态系统中的重要捕食者之一,其捕食方式与其他动物截然不同,主要通过被动捕食或“守
株待兔”的策略获取食物,因此能量消耗相对较小[20-30].线粒体作为细胞的能量工厂,为蜘蛛的行为提供能

量,但与活跃捕食的动物相比,其能量需求较低,因此线粒体无需高效运转.这种低能量需求可能导致线粒体

中tRNA基因的功能减弱甚至丧失,而这种现象可能是适应性进化的结果[31].研究蜘蛛线粒体组对于探讨

其演化具有重要意义,但目前发表的线粒体组数量极少,严重阻碍了相关方向的深入研究.因此,未来应加大

对蜘蛛线粒体组的相关研究,以揭示蜘蛛适应性进化的奥秘.
4 结 论

本研究提供了盘腹蛛科首个完整的线粒体组.宽肋盘腹蛛的线粒体组中存在基因重排、tRNA基因极度

简化和tRNA疑似缺失的现象,为蜘蛛进化研究提供了新的数据.通过进一步研究蜘蛛的线粒体组,特别是

其tRNA基因的结构和功能,可以更好地帮助研究者理解蜘蛛在进化过程中所经历的基因变化,以及这些

变化如何影响生存策略.
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