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摘要：本研究对眼镜蛇科广西华珊瑚蛇（Sinomicrurus peinani）线粒体基因组序列进行测定与分析，并

探究其与近缘种的系统发育关系。结果表明，广西华珊瑚蛇线粒体基因组是一条全长 19 477 bp 的环状

DNA，基因组碱基构成为 A（33.4%）、T（28.1%）、C（26.6%）和 G（11.9%）。共编码 38 个基因，包

含 2 个核糖体 RNA（rRNA）基因、22 个转移 RNA（tRNA）基因、13 个蛋白质编码基因及 1 个线粒

体基因控制区（D-loop）。13 个蛋白质编码基因均采用 AUG 作为起始密码子，UAA 和 UGA 作为终止

密码子；蛋白质编码基因编码频率较高的氨基酸分别为亮氨酸（Leu）、异亮氨酸（Ile）、苏氨酸（Thr）

和丝氨酸（Ser）；相对密码子使用度（RSCU）频率最高的 4 个密码子依次是 CGA、UGA、CUA 和 CCA。

22 个 tRNA，除 tRNASer（一臂两环）外其他均可形成典型三叶草结构。基于眼镜蛇科线粒体基因组系

统发育分析结果表明，与广西华珊瑚蛇关系最密切的是中华珊瑚蛇（Sinomicrurus macclellandi），其次

是孟加拉眼镜蛇（Naja kaouthia）与眼镜王蛇（Ophiophagus hannah）。 
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Abstract: [Objectives] To determine the mitochondrial gene sequence of Sinomicrurus peinani, a new 

species of cobra family, and explore its phylogenetic relationship with related species. [Methods] We used the 

online software Feature Extract 1.2L server (http://www.cbs.dtu.dk/services/FeatureExtract). The protein 
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coding regions of mitochondrial genome of S. peinani were extracted, and the proportions of four bases and 

base deviation of different genes were calculated by bioedit (Donath 2012). The online software tRNAscan-SE 

2.0 was used (http://lowelab.ucsc.edu/Trnascan SE) to predict the type and secondary structure of tRNA 

according to antisense codon and isotype model (Lowe et al. 1997), Conventional methods were used to 

analyze the base composition of triplet codon position, codon usage, the influence of base composition on 

codon preference and parity preference, and MEGA7.0 was used to construct phylogenetic tree. [Results] The 

results showed that the mitochondrial genome of S. peinani was a 19477 bp circular DNA molecule, and the 

genomic bases were A (33.4%), T (28.1%), C (26.6%) and G (11.9%), which encode 38 genes including 2 

ribosomal RNA (rRNA) genes, 22 transfer RNA (tRNA) genes, 13 protein coding genes and 1 replication 

origin gene (D-loop). The 13 protein coding genes use AUG as the starting codon and UAA and UGA as the 

termination codon. The amino acids with high coding frequency of protein coding genes were Leu, Ile, Thr 

and Ser, respectively; The four codons with the highest frequency of Relative synonymous condon usage 

(RSCU) were CGA, UGA, CUA and CCA. All 22 tRNAs except tRNASer (with one arm and two rings) could 

form typical clover structure. [Conclusion] Phylogenetic analysis showed that S. macclellandi was most 

closely related to the taxonomic status of S. peinani, followed by Naja kaouthia and Ophiophagus hannah 

(Fig. 2, 3, 6). 

Key words: Sinomicrurus peinani; Mitochondrial genome; Sequence analysis; Systematic evolution 

广西华珊瑚蛇（Sinomicrurus peinani）隶

属于眼镜蛇科，该科的分类和进化是本领域研

究的热点问题。眼镜蛇科物种较多，目前共划

分为 24 属，但种属划分尚存在较多争议，尤其

近年分子生物学手段的应用使许多类群得到了

重新厘定。华珊瑚蛇属（Sinomicrurus）即属上

述情况，华珊瑚蛇属与丽纹蛇属（Calliophis）
原为同一类群，即原丽纹蛇属（Calliophis），
研究者对原丽纹蛇属中亚洲物种与美洲物种的

头部特征、半阴茎结构和下颌肌肉组织等形态

学特征进行比较，并应用细胞色素 b 基因（Cyt 
b）进行了分子系统发育分析，将分布于亚洲的

珊瑚蛇分出，另立为一新属——华珊瑚蛇属，

其建立之初包括 5 个物种（Slowinski et al. 

2001），由于近年在我国记录到了 1 新种广西华

珊瑚蛇（Liu et al. 2020），使物种数增加至 6 个。

华珊瑚蛇属进化地位及系统发育的澄清对于深

入了解眼镜蛇科的下属关系具有较为重要的意

义。广西华珊瑚蛇为华珊瑚蛇属最新记录的物

种，2020 年 3 月由我国学者在广西壮族自治区

梧州市苍梧县发现并命名（Liu et al. 2020），后

于 2021 年在广东肇庆地区发现了新的分布记

录（彭丽芳等 2021）。该物种的发现为我国华

珊瑚蛇属蛇类的分布及系统进化研究提供了较

新的方向。 

近年随基因组测序技术的快速发展，线粒

体全基因组测序及系统进化分析已成为辅助传

统分类方法最有效的手段，并在深入了解物种

进化与遗传多样性领域取得了显著的成果

（Schuster 2008），目前仅华珊瑚属的中华珊瑚

蛇（S. macclellandi）完成了线粒体全基因组测

序（Yao et al. 2020）。为保证眼镜蛇科华珊瑚

蛇属系统进化及分类修订的顺利开展，本研究

完成了广西华珊瑚蛇的线粒体全基因组测序并

对主要结构信息进行了分析。 

1  材料与方法 

1.1  实验动物 

广西华珊瑚蛇（1 只）于 2021 年 3 月 27

日采集自广西梧州市苍武县（23°39′00″ N，

111°34′12″ E），经鉴定为雌性成体（采集号：

SYAUA21015）。采用模拟野外生境法饲养并用
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于后续实验。 

1.2  线粒体 DNA 的提取、序列测定及注释 

使用灭菌解剖器具切取蛇尾部的肌肉 5.0 g

放入冻存管，置于液氮超低温保存备用。使用

动物组织 DNA 提取试剂盒（天根生化科技有

限公司，DP121221），参考动物组织 DNA 常规

提取方法并结合试剂盒操作提示提取肌肉组织

DNA。 

委托深圳市惠通生物科技有限公司对广西

华珊瑚蛇线粒体全基因组进行测序。基于

Illumina Miseq 2500 平台（Illumina，San Diego，

CA）进行双向测序，未能测通的序列采用克隆

测序或重新设计引物再测序，补全序列适配器

和低质量的 Reads 使用 NGSQC 工具包进行删

除，共获取了 7.5 G 原始测序数据。对测序结

果进行人工校对和拼接，将高质量的 Reads 用

IDBA-UD 进行从头组装，得到广西华珊瑚蛇线

粒体基因组全序列。使用在线软件 MITOS Web 

Server（http://mitos.bioinf.uni-leipzig.de/index.py）

对基因组进行注释（Donath et al. 2012），并将

序列提交至 GenBank 数据库（序列号：

MZ230594）。 

1.3  线粒体基因组碱基组成分析 

使用在线软件 Feature Extract 1.2L Server

（http://www.cbs.dtu.dk/services/FeatureExtract）

提取广西华珊瑚蛇线粒体基因组的蛋白编码

区、tRNA 与 rRNA 序列，使用 Bioedit 计算不

同基因 4 种碱基比例和碱基偏斜（Donath et al. 

2012）。AT 偏斜即 A 与 T 之差与 A 与 T 之和

的比值。 

1.4  tRNA 结构预测 

使用在线软件 tRNAscan-SE 2.0（http:// 

lowelab.ucsc.edu /tRNAscan-SE）根据反义密码

子和 Isotype Model 两种方法预测 tRNA 的类

型和二级结构（Lowe et al. 1997），无法直接预

测的基因通过人工校正完成。 

1.5  密码子使用偏性分析 

应用 Pere 等（2008）的方法进行密码子使

用度的分析。应用 CAIcal 在线服务器对线粒体

基因组中蛋白质编码基因的同义密码子使用相

对频率（relative synonymous codon usage，

RSCU）进行分析。 

应用 Sueoka（1988）的方法进行中性绘图

分析。以密码子第 3 位 GC 含量（GC3）为横

坐标，以密码子第 2 位 GC 含量（GC2）和第

1 位 GC 含量（GC1）的平均值为纵坐标（标

为 GC12）绘制二维散点图，分析三联体密码

子 3 个位置碱基组成的相关性。 

应用 Wright（1990）的方法进行 Nc-plot

绘图分析。以同义密码子第 3 位核苷酸的平均

GC 含量（GC3s）为横坐标，有效密码子数（Nc）

为纵坐标，作散点图，探讨碱基组成对密码子

偏好性的影响。标准曲线反映了在突变压力下

的 Nc和 GC3s 的函数关系。 

理论有效密码子数（Nc）值计算公式为：

Nc = 2 + NGC3s + 29/［NGC3s
 2 + (1﹣NGC3s)

2］，式

中，NGC3s 为同义密码子第 3 位核苷酸的平均

GC 含量。 

应用 Sueoka（1999）的方法进行奇偶偏好

分析。在计算第 3 位密码子核苷酸含量（A3s、

T3s、C3s 和 G3s）基础上，分别计算 A3/（A3 + 

T3）与 G3/（G3 + C3）值，并以每个基因 A3/

（A3 + T3）（A3 值占 A3 和 T3 之和的比例）

值作为纵坐标，G3/（G3 + C3）（G3 值占 G3

与 C3 之和的比例）值作为横坐标，以平面散

点图展示各基因碱基组成。中心点代表 C = G

（C 和 G 含量相同）且 A = T（A 和 T 含量相

同），由中心点向坐标点发出的矢量则表示偏倚

程度和方向。 

1.6  基因组微卫星序列分析 

使用在线软件 IMEX（http://43.227.129. 

132:8008/IMEX）提取广西华珊瑚蛇线粒体基

因微卫星序列，并进行相对丰富度和密度的计

算（Xia et al. 2001）。 

1.7  系统发育分析 

为研究广西华珊瑚蛇与近缘物种的关系，

选取华珊瑚蛇属和眼镜蛇科其他属的 14 个代
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表物种（表 1），用 Clustal X 进行多重序列比

对，采用 MEGA7.0 构建系统发育树（Peng et al. 

2017），并分析物种之间的进化关系。 

2  结果与分析 

2.1  线粒体基因组结构与特征 

广西华珊瑚蛇线粒体基因组为一条全长

19 477 bp 的环状 DNA 分子，由 2 个 rRNA 基

因、22 个 tRNA 基因、13 个蛋白质编码基因、

1 个 D-loop 和 2 个非编码控制区组成。ND6 基

因和 8 个 tRNA 基因编码在 L 链上，其余 29

个基因编码在 H 链上。2 个 rRNA 基因（rrnL

和 rrnS）位于 ND1 和 tRNF-GAA 之间，并由

tRNV-TAC 分隔。22 个 tRNA 基因可携带 19

种不同氨基酸。13 个蛋白编码基因包含 7 个

NADH 脱氢酶亚基（ND1 ~ ND6 和 ND4L）、3

个细胞色素基因（COX1 ~ COX3）、2 个 ATP

合成酶基因（ATP6 和 ATP8）和 1 个细胞色素

b 基因（Cyt b）。2 个非编码控制区域长度分别 

为 1 027 bp 和 2 347 bp（图 1，表 2）。 

2.2  线粒体基因组碱基组成 

广西华珊瑚蛇线粒体全基因组碱基含量分

别为，A 33.4%、G 28.1%、C 26.6%、T 11.9%，

GC 总含量为 38.5%，AT 总含量为 61.5%，具

有显著的 A + T 偏向性。基因组中不同类型的

基因均表现出对 A + T 碱基的显著偏向性。 

AT 偏斜为负值的基因较少且均集中于蛋

白编码基因（ATP8、ND6、CYTB 和 COX1），

全基因组及其他各类基因的AT偏斜均为正值。

GC 偏斜规律为，tRNA、ATP8 和 ND6 的 GC

偏斜为正值，其余均为负值（表 3）。 

2.3  线粒体基因组 tRNA 基因 

广西华珊瑚蛇基因组包括 22 个 tRNA 基

因，其二级结构除 tRNASer-GCT 外均包含氨基

酸受体臂、双氢尿嘧啶臂（DHU 臂）和反密码

子臂及 TΨC 臂，可形成典型的三叶草结构。所

有 tRNA 均无可变臂（无可变环）。tRNASer-GCT

长度为 53 bp，其余基因长度均在 61 ~ 73 bp 之

间，长度均匀。本次研究所涉及的 22 个 tRNA

中共出现 23 处碱基错配，均属于 G-U 错配。 

 

表 1  广西华珊瑚蛇及近缘物种基本信息 

Table 1  Basic information on the Sinomicrurus peinani and its related species 

属 Genus 物种 Species NCBI 序列号 NCBI Serial number 

中华眼镜蛇 N. atra EU921898 

印度眼镜蛇 N. naja DQ343648 眼镜蛇属 Naja 

孟加拉眼镜蛇 N. kaouthia LC431744 

眼镜王蛇属 Ophiophagus 眼镜王蛇 O. hannah EU921899 

广西华珊瑚蛇 S. peinani MZ230594 
华珊瑚蛇属 Sinomicrurus 

中华珊瑚蛇 S. macclellandi MT547176 

金环蛇 B. fasciatus EU579523 
环蛇属 Bungarus 

银环蛇 B. multicinctus EU579522 

龟头海蛇属 Emydocephalus 龟头海蛇 E. ijimae MK775531 

海蛇属 Hydrophis 黄海蛇 H. curtus MT712129 

半环扁尾海蛇 L. semifasciata KY496325 

黄唇青斑海蛇 L. colubrina KY496324 扁尾海蛇属 Laticauda 

黑唇青斑海蛇 L. laticaudata KY496323 

亚洲蝮属 Gloydius 短尾蝮 G. blomhoffi* EU913477 

*为外群。* This symbol represents an outgroup. 
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图 1  广西华珊瑚蛇线粒体基因组结构图 

Fig. 1  Structure of Sinomicrurus peinani 

 

错配碱基对的分布具有随机性，分布于氨基酸

受体臂 8 对、反密码子臂 5 对、TΨC 臂 4 对、

双氢尿嘧啶臂 6 对（表 4，图 2）。 

2.4  线粒体基因组密码子偏好性 

密码子中性绘图分析结果显示（图 3a），

各密码子坐标点未沿对角线趋势分布，密码子

的 GC12 分布区域为 0.35 ~ 0.49，GC3 分布区

域为 0.25 ~ 0.39。GC12 和 GC3 的相关系数为

0.05。回归曲线斜率为 0.4，GC12 与 GC3 呈显

著相关，这一结果表明密码子第 1 位、第 2 位

与第 3 位碱基组成和变异模式相似，密码子偏

性的形成受突变的影响略大。基因 Nc-plot 分

析表明（图 3b），多数密码子位于标准曲线附

近，仅有 1 个偏离标准曲线较多位于下方，密

码子的偏性在一定程度上受到突变的影响。通

过基因的 PR2-plot 分析（图 3c），可知密码子

于 PR2 平面图四个区域内分布不均匀，多数位

于左上区域，表明同义密码子第 3 位碱基的使

用频率 A 高于 T，G 高于 C。若密码子使用偏

好性仅由突变影响，则同义密码子第 3 位 4 种 
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表 2  广西华珊瑚蛇线粒体基因组成及特征 

Table 2  Mitochondrial gene composition of Sinomicrurus peinani 

基因名称  
Gene name 

起始位置 
Starting 
position 

终止位置 
End  

position 

基因 
长度（bp）
Gene length

编码链
Coding 
chain 

基因名称  
Gene name 

起始位置
Starting 
position

终止位置 
End  

position 

基因 
长度（bp） 
Gene length 

编码链 
Coding 
chain 

trnF-GAA 1 62 62 H trnK-TTT 10 938 11 001 64 H 

rrnS 63 988 926 H ATP8 11 002 11 166 165 H 

trnV-TAC 989 1 054 66 H ATP6 11 157 11 837 681 H 

rrnL 1 055 2 533 1 479 H COX3 11 837 12 620 784 H 

ND1 2 534 3 488 955 H trnG-TCC 12 621 12 681 61 H 

trnI-GAT 3 489 3 554 66 H ND3 12 682 13 024 343 H 

trnL-TAA 4 581 4 653 72 H trnR-TCG 13 025 13 088 64 H 

trnQ-TTG 4 654 4 724 71 L ND4L 13 090 13 380 291 H 

trnM-CAT 4 725 4 786 62 H ND4 13 380 14 715 1 336 H 

ND2 4 808 5 816 1 009 H trnH-GTG 14 717 14 780 64 H 

trnW-TCA 5 817 5 878 62 H trnS-GCT 14 781 14 838 53 H 

trnA-TGC 5 881 5 946 66 L trnL-TAG 14 836 14 906 71 H 

trnN-GTT 5 947 6 019 73 L ND5 14 908 16 683 1 776 H 

trnC-GCA 6 057 6 118 62 L ND6 16 679 17 179 501 L 

trnY-GTA 8 465 8 527 63 L trnE-TTC 17 180 17 243 64 L 

COX1 8 529 10 130 1 602 H CYTB 17 244 18 357 1 114 H 

trnS-TGA 10 121 10 188 68 L trnT-TGT 18 358 18 422 65 H 

trnD-GTC 10 189 10 251 63 H trnP-TGG 18 423 18 483 61 L 

COX2 10 253 10 937 685 H D-loop 18 484 19 477 994 H 

 

表 3  广西华珊瑚蛇线粒体基因组核苷酸组成 

Table 3  Mitochondrial nucleotide composition of Sinomicrurus Peinani 

序列 Sequence 
长度（bp） 

Length 
A（%） T（%） C（%） G（%） A + T（%）G + C（%） 

AT 偏斜 
AT skew 

GC 偏斜
GC skew

全基因组 Whole genome 19 477 33.39 28.11 26.59 11.91 61.50 38.50 0.086 ﹣0.381 

tRNA 1 429 31.21 28.27 20.01 20.50 59.48 40.52 0.049 0.012 

rRNA 2 405 36.51 21.33 25.32 16.84 57.84 42.16 0.262 ﹣0.201 

ATP8 165 23.64 43.64 3.64 29.09 67.27 32.73 ﹣0.297 0.778 

ND4L 291 34.71 30.93 24.40 9.97 65.64 34.36 0.058 ﹣0.420 

ND3 343 33.24 28.28 26.53 11.95 61.52 38.48 0.081 ﹣0.379 

ND6 501 15.37 47.50 7.78 29.34 62.87 37.13 ﹣0.511 0.581 

ATP6 681 34.95 27.61 28.05 9.40 62.56 37.44 0.112 ﹣0.498 

COX2 685 35.47 23.94 26.28 14.31 59.42 40.58 0.194 ﹣0.295 

COX3 784 29.85 27.93 26.66 15.56 57.78 42.22 0.033 ﹣0.263 

ND1 955 31.41 27.85 29.84 10.99 59.16 40.84 0.062 ﹣0.462 

ND2 1 009 39.25 24.98 28.34 7.43 64.22 35.78 0.222 ﹣0.584 

CYTB 1 114 30.79 31.15 27.83 10.23 61.94 38.06 ﹣0.006 ﹣0.462 

ND4 1 336 32.26 31.14 27.40 9.21 63.40 36.60 0.018 ﹣0.497 

COX1 1 602 28.65 30.09 26.40 14.86 58.74 41.26 ﹣0.024 ﹣0.280 

蛋白质 
编码基因 

Protein coding 
gene 

ND5 1 776 35.81 27.87 26.80 9.52 63.68 36.32 0.125 ﹣0.476 
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表 4  广西华珊瑚蛇 tRNA 结构特征 

Table 4  TRNA structure features of Sinomicrurus peinani 

结构 Structure 长度 Length (bp) tRNA 名称 tRNA name 

6 tRNAAsp-GTC、tRNAArg-TCG、tRNAHis-GTG 
氨基酸受体臂 

Amino acid receptor 
arm 7 

tRNAPhe-GAA、tRNAVal-TAC、tRNAIle-GAT、tRNALeu-TAA、tRNALeu-TAG、tRNAMet-CAT、
tRNATrp-TCA、tRNALys-TTT、tRNAThr-TGT、tRNAGly-TCC、tRNAPro-TGG、tRNAGlu-TTC、

tRNASer-TGA、tRNATyr-GTA、tRNACys-GCA、tRNAAsn-GTT、tRNAAln-TGC、tRNAGln-TTG 

3 tRNALeu-TAA 

4 tRNAIle-GAT、tRNALeu-TAG、tRNATrp-TCA、tRNAAsp-GTC、tRNALys-TTT、tRNAThr-TGT、
tRNAGlu-TTC 反密码子臂 

Anti codon arm 

5 
tRNAPhe-GAA、tRNAVal-TAC、tRNAMet-CAT、tRNAGly-TCC、tRNAArg-TCG、tRNAHis-GTG、

tRNAPro-TGG、tRNASer-TGA、tRNATyr-GTA、tRNACys-GCA、tRNAAsn-GTT、tRNAAln-TGC、
tRNAGln-TTG 

7 

tRNAPhe-GAA、tRNAVal-TAC、tRNALeu-TAA、tRNALeu-TAG、tRNAMet-CAT、tRNATrp-TCA、

tRNALys-TTT、tRNAThr-TGT、tRNAGly-TCC、tRNAArg-TCG、tRNAHis-GTG、tRNAPro-TGG、

tRNAGlu-TTC、tRNASer-TGA、tRNATyr-GTA、tRNACys-GCA、tRNAAsn-GTT、 tRNAAln-TGC、
tRNAGln-TTG 

反密码子环 
Anti codon ring 

9 tRNAIle-GAT、tRNAAsp-GTC 

2 tRNAPro-TGG 

3 tRNAAsp-GTC 

4 tRNAMet-GAT、rRNAThr-TGT、tRNAGly-TCC、tRNAHis-GTG 

5 tRNAPhe-GAA、tRNAVal-TAC、tRNALys-TTT、tRNAArg-TCG、tRNATyr-GTA、tRNAAln-TGC 

6 tRNATrp-TCA、tRNAGlu-TTC 

7 tRNALeu-TAA、tRNALeu-TAG、tRNASer-TGA、tRNATyr-GTA、tRNAAsn-GTT、tRNAGln-TTG 

TΨC 环 
TΨC ring 

9 tRNAIle-GAT 

 

碱基的使用频率理论值相等，即 A = T、C = G。

A 和 T 以及 G 和 C 的使用频率不均衡性，表明

密码子的使用偏好性由突变和选择等因素共同

影响。 

蛋白编码区共包含 3 745 个密码子，对 A

和 U 碱基具有显著的偏向性，使用次数最高的

4 个密码子依次是 CUA（Leu）、AUA（Ile）、

ACA（Thr）和 AUU（Ile），使用次数依次为

252、230、194 和 169。蛋白质编码基因编码频

率较高的氨基酸分别为 Leu（596）、Ile（555）、

Thr（409）和 Ser（267）。RSCU 频率最高的 4

个密码子依次是 CGA（3.33）、UGA（2.69）、

CUA（2.54）和 CCA（2.42）（图 4）。 

2.5  线粒体基因组微卫星序列 

广西华珊瑚蛇线粒体微卫星序列共 65 个，

其中编码蛋白基因（protein coding gene，PCG）

40 个，间隔区（intergenic spacer region，IGS）

15 个。微卫星序列总长度为 752 bp，约占基因

组全长的 3.9%。计算得到的相对丰度和相对密

度分别为 3.34 和 38.61。IGS 和 PCG 及全基因

组中各种类型核苷酸（单核苷酸至六核苷酸）

的数量见图 5。 

2.6  广西华珊瑚蛇与近缘种系统发育分析 

基于线粒体基因组构建的广西华珊瑚蛇与

近缘物种系统发育关系，13 种蛇被划分为 4 个

主要支系，眼镜蛇属（Naja）的 3 个物种和眼

镜王蛇（O. hannah）聚为一支，广西华珊瑚蛇

与中华珊瑚蛇聚为一支（同源性达 87.03%），

分支①和②聚为一支后与分支③构成一个支

系，但自展值仅为 43。分支④内属内及属间自

展值均为 100（图 6）。 

3  讨论 

眼镜蛇科是蛇亚目第二大科，分属及物种

均较多，近年分子生物学方法的应用使较多类

群的分类地位和进化关系得以深入研究，线粒 
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图 2  广西华珊瑚蛇线粒体基因组 tRNA 二级结构预测图 

Fig. 2  Predicted secondary structures of tRNA genes in mitochondrial genome of Sinomicrurus peinani 
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图 3  广西华珊瑚蛇密码子使用偏性分析 

Fig. 3  Codon usage bias analysis of Sinomicrurus peinani 

a. 碱基组成对密码子偏性影响的中性绘图分析。横坐标 GC3. 密码子第 3 位碱基 GC 含量；纵坐标 GC12. 密码子第 1 位、第 2 位碱基

GC 平均含量。b. 基因的 Nc-plot 分析。横坐标 GC3s. 同义密码子第 3 位核苷酸的平均 GC 含量；纵坐标 Nc. 有效密码子数。c. 基因的

PR2-plot 分析。横坐标 G3/(G3 + C3). G3 值在 G3 和 C3 值的和中所占比例；纵坐标 A3/(A3+T3). A3 值在 A3 和 T3 值的和中所占比例。 

Neutrality plot analysis of the effect of base composition on codon bias. Abscissa GC3: GC content of base 3 of codon; Ordinate GC12: average 

GC content of codon 1 and codon 2 bases. b. Nc-plot analysis of genes. Abscissa GC3s: Represents the average GC content of nucleotide at 

position 3 of synonymous codon; Ordinate Nc: Indicates the number of effective codons. c. PR2-plot analysis of genes. Abscissa G3 / (G3 + C3): 

The proportion of G3 value in the sum of G3 and C3 values; Ordinate A3 / (A3 + T3): The proportion of A3 value in the sum of A3 and T3 values. 

 

 
 

图 4  广西华珊瑚蛇线粒体基因组密码子使用情况 

Fig. 4  Mitochondrial genome codon usage of Sinomicrurus peinani 

每个氨基酸不同颜色的密码子柱长度和括号内数值均为同义密码子使用相对频率（RSCU），括号外数值为氨基酸数目。 

The length of codon column with different colors of each amino acid and the value in the bracket are relative synonymous codon usage (RSCU), 

and the value outside the bracket is the number of amino acids. 
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图 5  广西华珊瑚蛇线粒体微卫星序列组成 

Fig. 5  Sequence composition of mitochondrial microsatellite of Sinomicrurus peinani 

IGS. 间隔区；PCG. 编码蛋白基因；Mit. 线粒体全基因组 

IGS. Intergenic spacer region; PCG. Protein coding gene; Mit. Mitochondrial genome 

 

 
 

图 6  基于线粒体基因组全序列构建的系统进化树 

Fig. 6  Molecular phylogenetic tree constructed based on mitochondrial genome by neighbor-joining method 

结点数字. 自展值；标尺. 进化分支长度的距离比例尺。 

Node number. Bootstrap; Bar. Distance scale of evolutionary branch length. 
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体全基因组的测序和分析为进行这项工作的有

效方法。线粒体基因的分子系统分析常用于物

种的分类学修订，广西华珊瑚蛇新物种的确定

即应用线粒体基因CO1进行了 5个物种的系统

分析（Liu et al. 2020）。华珊瑚蛇属在眼镜蛇科

中的地位十分重要，它们的科属关系及分布特

征均表现出很大的特殊性：近年进行了较大的

分类学修正，研究者将亚洲分布的物种从原丽

纹蛇属中分出（Slowinski et al. 2001）；华珊瑚

蛇属属下物种很少且分布地域狭窄，目前报道

的 6 个物种中有 5 种布于我国，1 种分布于日

本，亚洲其他地区至今未见报道（赵尔宓 2006，

Liu et al. 2020）。对华珊瑚蛇属物种进行线粒体

全基因组测序可进一步验证华珊瑚蛇属与丽纹

蛇属的进化关系及分布规律。 

本研究在完成了广西华珊瑚蛇线粒体全基

因组测序的基础上，进行了基因组特征分析，

并与近缘物种进行了进化关系分析。广西华珊

瑚蛇线粒体全基因组表现出较高的进化保守

性，线粒体全基因组特征与 Boore（1999）和

Sorenson 等（1999）所报道的脊椎动物基因组

特征基本保持一致。在基因长度、基因位置及

碱基序列等方面与其他蛇类的相似性较高，仅

少数基因表现出较小的差异性（黄欣 2014）。

碱基组成具有显著的 A + T 偏向性，根据 Weber

等（2010）的研究结果，A + T 偏斜与物种生

活的地理位置及环境温度存在一定关联。钱立

富（2018）对 6 种蝮蛇和 4 种链蛇进行了线粒

体基因组特征分析，与本研究得出相似结论。

广西华珊瑚蛇线粒体基因组不具有眼镜王蛇位

于 CR 区 5′端的 tRNA-Ile 基因，表明这个基因

存在种间特异性（陈念等 2010）。 

广西华珊瑚蛇与 13 种近缘种类进行的聚

类分析与现有种属关系一致，系统树中出现自

展值较低（< 50）的主要原因应为物种选择的

跨度较大，两支系之间应存在较多的中间类群。

2001 年 Slowinski 等主要依据细胞色素 b 基因

的进化特征将原丽纹蛇属拆分为现丽纹蛇属和

华珊瑚蛇属，从本研究基因相似度和系统树的

聚类特征中分析，广西华珊瑚蛇和中华珊瑚蛇

基因相似度最高，进化关系最近，虽然本属没

有其他测序物种可进行进一步比较分析，但可

初步判断线粒体全基因组与细胞色素 b 基因

（Cyt b）进化的一致性。利用较多物种线粒体

基因组进行系统分析，一方面可对该结论进

一步验证，另一方面线粒体基因组的演化速

率快于核基因，可较好预测种群演化方向。

但丽纹蛇属线粒体基因组测序及特征分析等

未见报道，本研究将于后续工作中开展相关

实验。 

封面动物  广西华珊瑚蛇，朱滨清 2021 年 5

月 15 日摄于广西壮族自治区防城港市。 
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