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社鼠(Niviventer confucianus)线粒体基因组全序列分析
马晓婷  黄 玲*  刘玉静  解卫海  靖美东*

(鲁东大学生命科学学院, 烟台 264025)

摘要      社鼠(Niviventer confucianus)属于啮齿目(Rodentia)、鼠科(Muridae)、白腹鼠属(Niviventer), 
关于该物种的分子系统学研究极少。为获取社鼠线粒体基因组全序列, 提取其基因组总DNA, 参
照近缘物种线粒体基因组全序列设计34对特异性引物, 利用PCR扩增全部片段后进行测序, 之后对

其基因组组成及结构特点进行了初步分析。结果表明, 社鼠线粒体基因组全序列长16 281 bp (Gen-
Bank收录号 : KJ152220), 包含22个 tRNA基因、13个蛋白质编码基因、2个 rRNA基因和1个非编码

控制区; 基因组核苷酸组成为34.0% A、28.6% T、24.9% C、12.5% G。将所得序列与社鼠近缘物

种(川西白腹鼠、小家鼠、褐家鼠)的线粒体全基因组进行比较, 结果显示, 四个物种的线粒体基因

组虽然在基因组大小、部分 tRNA二级结构、部分蛋白质编码基因的起始或终止密码子及控制区

长度和碱基组成上有差异, 但基因组结构和序列特征方面都具有较高的相似性。四个物种线粒体

全基因组间的遗传距离显示, 社鼠与川西白腹鼠距离最近, 而与小家鼠距离最远。该研究为利用线

粒体全基因组信息进行啮齿类分子系统学研究提供了有价值的资料。
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Sequence Analysis of the Complete Mitochondrial Genome of             
Niviventer confucianus

Ma Xiaoting, Huang Ling*, Liu Yujing, Xie Weihai, Jing Meidong*
(College of Life Science, Ludong University, Yantai 264025, China)

Abstract       Niviventer confucianus belongs to genus Niviventer, family Muridae, order Rodentia, and it is 
involved in few molecular phylogenetic studies. The complete mitochondrial genome (mitogenome) sequence of 
N. confucianus was firstly obtained with PCR and sequencing techniques using 34 pairs of specific primes. The 
mitogenome (the GenBank accession number: KJ152220) was 16 281 bp in length and the nucleotide composition 
was 34.0% A, 28.6% T, 24.9% C and 12.5% G. The mitogenome consisted of 13 protein-coding genes, 22 tRNAs, 2 
rRNAs and 1 control region, and the genome organization and sequence characters didn’t differ greatly from those 
of mitogenomes of N. excelsior, Mus musculus, and Rattus norvegicus, though small difference existed. The genetic 
distance among mitogenomes of four species showed that the relationship between N. confucianus and N. excelsior 
was closest, while the relationship between N. confucianus and M. musculus was farthest. This work provides valu-
able data for phylogenetic analysis of rodents with complete mitogenome information.
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社鼠(Niviventer confucianus)属于哺乳纲(Mam-
malia)、啮齿目(Rodentia)、鼠科(Muridae)、鼠亚科

(Murinae)、白腹鼠属(Niviventer)[1]。在我国, 社鼠分

布在除新疆、黑龙江外的各省市; 主要栖息于山地

和丘陵地带的林区、灌木丛及农田中, 具有广泛的

生活环境; 以植物种子和果实为主要食物, 喜夜间活

动 [2-5]。该物种已于2000年8月1日被列入“国家林业

局令(第7号)”发布的野生动物名录中[6]。

关于社鼠的研究多集中于生态学 [7-10]和流行病

学[11-12], 相关分子研究较少, 基因组信息匮乏。孙波[13]

曾利用微卫星标记对千岛湖陆桥岛屿社鼠种群遗

传多样性和遗传结构进行过研究。Jing等 [14]曾利用

线粒体细胞色素b基因序列探讨过白腹鼠属属内系

统发育关系 , 认为在中国分布的九个白腹鼠属物种

里 , 社鼠 (N. confucianus)与台湾社鼠 (N. culturatus)、
台湾白腹鼠 (N. coxingi)、灰腹鼠 (N. eha)、梵鼠

(N. brahma)和刺毛鼠 (N. fulvencens)的亲缘关系较

近 , 而与安氏白腹鼠 (N. andersoni)、川西白腹鼠 (N. 
excelsior)和褐尾鼠 (N. cremoriventer)的亲缘关系较

远。但从形态上看 , 社鼠与川西白腹鼠和刺毛鼠相似

性较大, 差异微小, 有时连物种准确鉴定都非常困难[15], 
所以关于社鼠在白腹鼠属中的系统发育地位还需要利

用更大量的基因组信息进行更深入的研究。

动物线粒体基因组多为共价闭合的环状双链

DNA, 具有结构简单、重组较少、母系遗传等特点, 
已经成为动物系统发育与进化、分子生态学、群体

遗传学等多个研究领域广泛使用的分子标记[16-19]。

基因组全序列比单一基因包含更多的信息位点, 可
避免单一基因构树引起的偏差, 以及部分序列变异

的不均衡性造成假象而提供错误的信息。近来, 越
来越多的研究倾向于用基因组全序列探讨系统发育

关系, 以得到更准确的拓扑结构 [20]。目前, GenBank
中收录的白腹鼠属线粒体基因组全序列极少, 只有

川西白腹鼠的两个个体(JQ927552和NC_019617)。
本研究采用基因扩增、测序及序列分析的方法, 首
次获得了社鼠线粒体基因组全序列, 并将该序列与

GenBank中已有的川西白腹鼠(JQ927552)、小家鼠

(Mus musculus, EF108336)及褐家鼠(Rattus norvegi-
cus, AC_000022.2)的线粒体基因组全序列进行了对

比分析。该研究结果为社鼠、白腹鼠属乃至整个鼠

科的分子系统发育研究提供了资料, 也为社鼠的保

护工作提供了科学依据。

1   材料与方法
1.1   材料

社鼠样品(编号: 2004093)采于陕西省宁强县黄

坝驿乡黄坝驿村, 地理信息为: 32° 45′ 992″ N, 106° 
8′ 869″ E; 海拔953 m。取部分新鲜肌肉组织于离心

管内, –20 °C冷冻保存以备用。

1.2   试剂及仪器

基因组DNA提取试剂盒DNeasy Tissue Kit购自

Promega公司; DNA marker DL2000TM、Premix Ex 
Taq酶购自大连宝生物公司; 双蒸水购自生工生物工

程 (上海 )股份有限公司; 其他试剂均为国产分析纯。

PCR仪(Biorad Mycycler); 凝胶成像仪(UVP GeIDoc-
ItTM 310 Imaging System); 测序仪(ABI 3730XL)。
1.3   基因组DNA提取

肌肉组织剪碎研磨后, 用基因组DNA提取试剂

盒提取全基因组DNA。然后用 1.5%的琼脂糖凝胶

电泳检测DNA纯度, 于–20 °C冷冻保存备用。

1.4   引物设计和PCR扩增

参照GenBank中已公布的川西白腹鼠和小家鼠

等近缘种的线粒体基因组序列, 用Primer 5.0软件[21]设

计了可覆盖线粒体基因组全序列的34对引物。

PCR扩增的反应体系为50 µL: 模板DNA 0.5 µL 
(DNA含量约100 ng), 上下游引物各1 µL, Premix 
Ex Taq酶25 µL(含Ex Taq酶1.25 U、4种dNTP各0.4 
mmol/L、Mg2+ 4 mmol/L), 双蒸水23.5 µL。PCR扩
增的反应条件为: 94 °C预变性3 min; 94 °C变性30 s, 
50~60 °C退火30 s, 72 °C延伸90 s, 共35个循环; 最后, 
72 °C延伸10 min。PCR产物于4 °C冰箱中保存。每

进行一次PCR, 均设置一个空白对照进行污染检测。

取5 µL PCR产物进行1.5%的琼脂糖凝胶电泳, 
用2 µL DNA Marker作为基因片段对比标准, 用凝胶

成像仪拍摄记录结果。

1.5   产物测序、序列拼接及分析

PCR产物委托上海生工生物工程测序部进行测

序 (序列长度大于600 bp进行双向测序, 小于600 bp
进行单向测序)。测序结果用MEGA5.2软件[22]和Seq 
ManII软件[23]进行分析, 经人工手动校正后进行序

列拼接, 最后得到社鼠线粒体基因组全序列, 并经

Editplus(ver 2.10)文本编辑器编辑注释, 提交到Gen-
Bank。

利用MEGA 5.2统计了序列全长和碱基含量, 
并通过与白腹鼠线粒体基因组全序列进行比对, 分
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析定位了社鼠线粒体基因组中 tRNA基因、rRNA
基因、蛋白质编码基因及非编码区的位置。通过

tRNAscanSE1.21(http://lowelab.ucsc.edu/tRNAscan-
SE/)确定了各 tRNA的相对位置和三叶草结构, 用
mFold(http://mfold.rna.albany.edu/?q=mfold/down-
load-mfold)绘制了非三叶草结构的 tRNA。采用

MEGA5.2计算社鼠与川西白腹鼠(JQ927552)、小家

鼠(EF108336)及褐家鼠(AC000022.2)线粒体基因组

全序列的遗传距离。

2   结果
2.1   社鼠线粒体基因组结构概述

序列拼接完成后得到社鼠线粒体基因组全序

表1  社鼠线粒体基因组组成和结构特征

Table 1  Organization and structural characteristics of the N. confucianus mitochondrial genome
基因名称

Gene
起始位置

From
终止位置

To
序列长(bp)
Size (bp)

间隔(+)/重叠(–)
Spacer(+)/overlap(–)

H链/L链
Strand

起始密码子

Codon start
终止密码子

Codon stop
tRNA-Phe 1 68 68 0 H GTT CA
12S-rRNA 69 1 025 957 0 H CAA AAT
tRNA-Val 1 026 1 094 69 0 H CAC TGA
16S -rRNA 1 095 2 667 1 573 0 H ACT T
tRNA-Leu(UUR)  2 668 2 742 75 1 H ATT ATA
ND1  2 744 3 698 955 0 H GTG T
tRNA-Ile 3 699 3 767 69 –3 H AGA CTA
tRNA-Gln 3 765 3 835 71 3 L CTA TA
tRNA-Met  3 839 3 907 69 0 H AGT TA
ND2 3 908 4 944 1 037 –7 H ATA GT
tRNA-Trp 4 938 4 996 59 1 H ATA TG
tRNA-Ala 4 998 5 065 69 2 L TAA CCT
tRNA-Asn 5 068 5 138 71 0 L CTA TA
OL  5 139 5 173 35 –3 L CTT AG
tRNA-Cys 5 171 5 236 66 0 L AAG GCT
tRNA-Tyr    5 237 5 303 67 1 L TGG CC
COX1 5 305 6 849 1 545 –3 H ATG TAA
tRNA-Ser(UCN) 6 847 6 915 69 3 L TAA CTC
tRNA-Asp       6 919 6 986 68 1 H GAG TA
COX2     6 988 7 671 684 3 H ATG TAA
tRNA-Lys  7 675 7 739 65 0 H CAT AT
ATP8 7 740 7 943 204 –43 H ATG TAA
ATP6      7 901 8 581 681 –1 H ATG TAA
COX3       8 581 9 364 784 0 H ATG T
tRNA-Gly     9 365 9 432 68 0 H ACT TA
ND3    9 433 9 779 347 2 H ATC TA
tRNA-Arg     9 782 9 849 68 2 H TGG AA
ND4L     9 852 10 148 297 –7 H ATG TAA
ND4 10 142 11 519 1 378 0 H ATG T
tRNA-His 11 520 11 587 68 0 H GTA CC
tRNA-Ser(AGY) 11 588 11 646 59 –1 H AAG TA
tRNA-Leu(CUN)   11 646 11 716 71 0 H ACT TA
ND5                      11 717 13 546 1 830 –23 H ATT TAA
ND6 13 524 14 042 519 0 L TTA CAT
tRNA-Glu 14 043 14 111 69 5 L TAT AAC
Cyt b  14 117 15 274 1 158 –15 H ATG TAA
tRNA-Thr 15 260 15 327 68 0 H GTC CA
tRNA-Pro  15 328 15 395 68 0 L TCA TG
control region 15 396 16 281 886 0 H AAC A

列长16 281 bp, 共包含13个蛋白质编码基因、22个
tRNA编码基因、2个 rRNA编码基因和两段非编码

区(D-loop和轻链复制起点OL)(表1和图1)。
整个基因组排列非常紧凑: 在 37个编码基因

之间, 共有24 bp间隔区, 只占基因组DNA总长度的

0.147%; 在10个区域 (tRNA-Ile与 tRNA-Gln, ND2与
tRNA-Trp, OL与 tRNA-Cys, COX1与 tRNA-Ser(UCN), 
ATP8与ATP6, ATP6与COX3, ND4L与ND4, tRNA-
Ser(AGY)与 tRNA-Leu(CUN), ND5与ND6, Cyt b与
tRNA-Thr)出现了重叠现象, 重叠区总共106 bp, 占序

列总长的0.651%(表1)。除NADH脱氢酶亚基6(ND6)
及 tRNA-Gln、tRNA-Ala、tRNA-Asn等8个 tRNA基因

位于L链上外, 其他的基因均编码在H链上。在基
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因组的WANCY(tRNA-Ala、tRNA-Asn、tRNA-Cys、
tRNA-Tyr)区有一段可以形成茎环结构的OL(轻链复

制起点)保守序列。

基因组碱基组成为34.0% A、12.5% G、24.9% 
C、28.6% T, A+T含量远远大于G+C含量, 具有显著

的AT偏好。

实验所得基因组全序列已成功注册到GenBank

中, 序列号为KJ152220。
2.2   社鼠线粒体基因组各组成部分的特征

2.2.1   tRNA基因特征      社鼠线粒体基因组包含22
个tRNA基因(表1), 可运载20种氨基酸(包括两个tRNA-
Leu和两个 tRNA-Ser), 基因长度范围为58~75 bp。除

tRNA-Trp、tRNA-Ser(AGY)及 tRNA-Lys之外 , 其余19个
tRNA的二级结构均为典型的三叶草结构。相对于

典型三叶草结构 , tRNA-Trp缺少氨基酸接受臂和D
环、tRNA-Ser(AGY)缺少D环、tRNA-Lys缺少T环(图2)。
社鼠tRNA在预测的二级结构中出现29处错配, 全部

为UG错配。tRNA-Phe、tRNA-Val、tRNA-Met、tRNA-
Thr和 tRNA-Ala的氨基酸接受臂为6对碱基 , tRNA-Leu
的反密码子臂为4对碱基 , tRNA-Leu的反密码子环为

9个碱基 , 其余 tRNA的氨基酸接受臂为7对碱基 , 反
密码子臂为5对碱基, 反密码子环为7个碱基; TΨC臂
除tRNA-Met为3对碱基外其他均为4或5对碱基, TΨC
环均为6或7个碱基 ; DHU臂为3或4对碱基 , DHU环

长度变化较大, 在3~10个碱基之间。

2.2.2   蛋白质编码基因特征      社鼠线粒体基

因组的13个蛋白质编码基因包括1个细胞色素

b(Cytochrome b)编码基因、2个ATP酶亚基基因

(ATPase6、ATPase8)、3个细胞色素氧化酶亚基基因

(COX1、COX2、COX3)和 7个NADH脱氢酶亚基基

因 (ND1、ND2、ND3、ND4、ND4L、ND5、ND6)。
这些蛋白质编码基因总长为11 419 bp, 占全基因组

的70.14%, 存在显著的AT偏好 (A+T占61.7%)。这

些基因中除ND6定位在L链上外 , 其余均定在H链

Niviventer confucianus
mitochondrial genome

16281bp

ProThr

Phe

Va
l

Ile
Gln
Met

Leu

TrpAlaCysTyr

SerAsp

AT
P8

Ly
s

ND4L
Arg

ND3
Gly

Leu
Ser
His

Glu

D-loop 12S

16S

N
D

1
N

D
2

COXI

COXII

ATP6
COXIII

ND4
N

D
5

ND
6

Cytb

ND1-6代表NADH脱氢酶亚基, COX I-III代表细胞色素氧化酶亚基, 
ATP6和ATP8代表ATP合成酶亚基, Cytb代表细胞色素b。
ND1-6 refers to NADH dehydrogenase subunits 1-6, COX I-III refers 
to cytochrome coxidase subunits 1-3, ATP6 and ATP8 refer to ATPase 
subunits 6 and 8, Cytb refers to cytochrome b.

图1  社鼠线粒体基因组结构简图

Fig.1  Gene map of N. confucianus mitochondrial genome

图2  三种tRNA的预测二级结构

Fig.2  Inferred secondary structures of three tRNA

Trp Ser (AGY) Lys
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上。其中 , ND1、ND2、ND3、ND5、ND6分别以

GTG、ATA、ATC、ATT、TTA为起始密码子以外, 
其他基因均以ATG为起始密码子。7个基因(COX1、
COX2、ATP8、ATP6、ND4L、ND5、Cyt b)的终止

密码子为TAA, ND6的终止密码子是CAT, 剩余基因

为不完全密码子(ND1、COX3、ND4: T; ND2: GT; 
ND3: TA)(表1)。

13个蛋白质编码基因共编码 3 683个氨基酸。

Leu的使用频率最高 (15.48%), 其次为 Ile(15.45%)和
Thr(8.88%)。
2.2.3   非编码区特征      社鼠线粒体基因组的主要

非编码区是位于tRNA-Pro和tRNA-Phe之间的控制区

(D-loop区), 长度为886 bp, 在5′端和3′端均存在短串

联重复序列。控制区碱基组成为33.7% A、30.9% T、
12.0% G、23.4% C, G的含量明显低于其他碱基, AT
的含量 (64.6%)明显高于GC的含量 (35.4%), 是AT富
集区。

对比小家鼠线粒体基因组控制区的序列, 将社

鼠控制区初步划分为中央保守区(central conserved 
domain, CD)、终止序列区(extended termination as-
sociated sequences, ETAS)和保守序列区(conserved 
sequence blocks, CSBs)三部分 [24]。中央保守区序列

长度约为250 bp, 是控制区最保守的部分。终止序

列区又可分为ETAS1和ETAS2两部分, 该区存在一

段保守的终止结合序列TAS(TACATA)和与之互补

的序列(ATGTAT), 分别位于5~10 bp和36~41 bp处。

保守序列区又可分为CSB-1、CSB-2和CSB-3。
控制区各区段的碱基组成情况显示: A的含量在

终止序列区(35.6%)和保守序列区(39.3%)明显高于中

央保守区(26.2%); 中央保守区G的含量(17.4%)明显高

于终止序列区(11.2%)和保守序列区(7.6%)(表2)。
另一个非编码区是位于 tRNA-Asn和 tRNA-Cys

之间的轻链复制起点 (OL), 长度为35 bp。与其他哺

乳动物相似, 社鼠线粒体基因组的轻链复制起点区

域也可折叠成稳定的茎环二级结构, 其中茎区22 bp, 
环区13 bp。
2.3   四个物种线粒体基因组遗传距离

用MEGA 5.2将实验得到的社鼠线粒体基因组

全序列与川西白腹鼠、小家鼠和褐家鼠线粒体基因

组全序列进行对比分析 , 得到四个物种线粒体基因

组的遗传距离 (表3)。结果显示 : 社鼠与白腹鼠线粒

体基因组间的遗传距离最小 (0.101); 与小家鼠的遗

传距离最大 (0.188)。川西白腹鼠与褐家鼠遗传距离

(0.165)小于与小家鼠遗传距离 (0.204); 小家鼠与褐

家鼠的遗传距离最大(0.211)。

3   讨论
3.1   社鼠线粒体基因组特征

GenBank中收录的川西白腹鼠、小家鼠、褐家

鼠的线粒体基因组全长分别为16 298 bp、16 299 bp
和16 300 bp, 实验所得社鼠线粒体基因组全序列长

16 281 bp, 比前三者都小。社鼠线粒体基因组包含2
个rRNA 、22个tRNA、13个蛋白质编码基因和1个D-
loop区, 基因组结构与川西白腹鼠 [25]、小家鼠 [26]、褐

家鼠 [27]相同, 符合桂建芳 [28]所述的脊椎动物mtDNA
的结构特征。社鼠线粒体基因组序列的AT含量

(62.6%)远大于GC含量(37.4%), 显示出显著的AT偏
好, 这与川西白腹鼠(AT 62.1%)、小家鼠(AT 63.2%)

表2  社鼠控制区序列碱基组成

Table 2  Nucleotide compositions of the mitochondrial control region of N. confucianus                            
终止序列区

Extended termination associated sequences
中央保守区

Central conserved domain
保守序列区

Conserved sequence blocks
N. confucianus A T G C A T G C A T G C

35.6 34.8 11.2 18.4 26.2 29.2 17.4 27.2 39.3 29.6 7.6 23.6

表3  四个物种线粒体基因组全序列遗传距离

Table 3  Genetic distance among the mitochondrial genome sequences of four species
1 2 3

 N. confucianus

 N.excelsior 0.101

 M. musculus 0.188 0.204
 R. norvegicus 0.161 0.165 0.211



马晓婷等: 社鼠(Niviventer confucianus)线粒体基因组全序列分析 1089

和褐家鼠(AT 61.3%)也是一致的。社鼠的22个tRNA
中有19个可折叠成三叶草结构, 这与川西白腹鼠和

小家鼠线粒体基因组 tRNA基因相同 [24-25], 但与褐家

鼠的有差异 [24]。社鼠 tRNA三叶草结构出现的29处
错配均为UG错配, 白腹鼠、小家鼠和褐家鼠 tRNA
三叶草结构中的错配也全部是UG错配(分别为 22
处、26处和23处 )。可见, 在线粒体基因组 tRNA中

易出现错配且以UG错配居多, 但部分错配可通过

RNA的编辑进行校正[29]。以上结果暗示, 大部分鼠

科动物的线粒体基因组结构特征可能很相似, 与宋

国华等[18]提出的啮齿类动物线粒体基因组在进化上

高度保守是一致的。

3.2   蛋白质编码区

通过比较社鼠、川西白腹鼠、小家鼠和褐家

鼠线粒体基因组13个蛋白质编码基因的位置及密码

子使用情况发现: 社鼠线粒体基因组COX2、ATP8、
ATP6、COX3、ND4、ND4L、ND6的密码子数与其

他三个物种相同, 剩余6个基因(ND1、ND2、COX1、
ND3、ND5、Cyt b)的情况有差异(表4)。四个物种

的 10个基因(ND1、COX1、COX2、ATP8、ATP6、
COX3、ND4L、ND4、ND6、Cyt b)的起始密码子相

同, 剩余3个基因有差异(社鼠ND2和ND5与川西白腹

鼠不同,  ND3和ND5与小家鼠、褐家鼠不同)。张芳

等 [30]提出 , 鼠的ND1和ATP8基因都是以真核生物线

粒体基因组中特有的GTG作为起始密码子, 而社鼠、

川西白腹鼠、小家鼠和褐家鼠的ATP8基因却均以

ATG作为起始密码子。四个物种 9个基因(COX1、
COX2、ATP8、ATP6、COX3、ND4L、ND4、ND5、
ND6)的终止密码子相同, 其余4个基因有差异(表4)。
3.3   控制区

动物线粒体基因组突变率比核基因高5~10倍 , 
而控制区的进化速率是线粒体基因组中最快的 , 是
其它线粒体基因序列的3~5倍 [31]。线粒体基因组的

控制区虽然含有保守片段, 但不编码蛋白质, 也是整

个线粒体基因组中长度与结构变异最大的区域, 由
于该区域的存在导致了不同物种线粒体基因组序列

长度的不同[32]。哺乳动物线粒体基因组的控制区位

于 tRNA-Pro和 tRNA-Phe之间[33], 社鼠情况与此相符, 
且社鼠线粒体基因组控制区的长度为886 bp, 与川西

白腹鼠(895 bp)、小家鼠(877 bp)和褐家鼠(897 bp)控
制区长度均不同。

社鼠线粒体控制区序列中G的含量明显低于其

他碱基的含量, 而且AT的含量(64.6%)明显高于GC
的含量(35.4%), 这符合哺乳动物线粒体控制区序列

的特点[34]。社鼠控制区的AT含量 (64.6%)比白腹鼠

(62.8%)、小家鼠(63.2%)和褐家鼠(63.3%)都高 , 结
合下述所讨论的四个物种间的亲缘关系, 说明线粒

体控制区AT含量的变化与系统发育关系没有密切

的相关性。社鼠控制区三个区段的碱基含量显示 , 
碱基A的含量在终止序列区 (35.6%)和保守序列区

表4  四个物种线粒体基因组蛋白质编码基因密码子使用情况

Table 4  Characters of mitogenome protein-coding genes of four species

蛋白基因

protein-
coding 
genes

 密码子数

 Code number
起始密码子/终止密码子 
Start and end codon

社鼠

N. confucianus
川西白腹鼠

 N. excelsior
小家鼠

M. musculus
褐家鼠

R. norvegicus
社鼠

N. confucianus
川西白腹鼠

N. excelsior
小家鼠

M. musculus
褐鼠

R. norvegicus

ND1  318 318 319 319 GTG/T GTG/T GTG/TAG GTG/TAG

ND2 345 345 346 346 ATA/GT ATC/T ATA/TAG ATA/TAG

COX1 514 515 515 515 ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA

COX2     228 228 228 228 ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA

ATP8 68 68 68 68 ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA

ATP6      227 227 227 227 ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA

COX3       261 261 261 261 ATG/T ATG/T ATG/T ATG/T

ND3    115 116 116 116 ATC/TA ATC/TAA ATT/TAA ATT/TAA

ND4L     99 99 99 99 ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA ATG/TAA

ND4 459 459 459 459 ATG/T ATG/T ATG/T ATG/T

ND5                      610 610 608 611 ATT/TAA ATA/TAA ATC/TAA ATA/TAA

ND6 173 173 173 173 TTA/CAT TTA/CAT TTA/CAT TTA/CAT

Cyt b  386 386 381 381 ATG/TAA ATG/TAA ATG/T ATG/TAA
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(39.3%)明显高于中央保守区(26.2%), 这与Liu等[35]

提出的终止序列和保守序列A含量应高于中央保守

区观点相符合。中央保守区G的含量(17.4%)明显高

于终止序列区(11.2%)和保守序列区(7.6%), 这也暗

示了中央保守区具有较高的稳定性。

3.4   四个物种的亲缘关系

根据线粒体全基因组序列计算的遗传距离显

示: 社鼠与白腹鼠线粒体基因组间的遗传距离最小

(0.101), 与小家鼠的遗传距离最大(0.188), 说明四个

物种间社鼠与川西白腹鼠的亲缘关系最近, 而与小

家鼠亲缘关系最远。川西白腹鼠与褐家鼠和小家鼠

间遗传距离的比较也证明白腹鼠属与大家鼠属亲缘

关系更近。

本文首次进行的社鼠线粒体基因组序列结构

及特征分析扩充了白腹鼠属线粒体基因组全序列的

数据, 为后续更加全面、深入探讨白腹鼠属乃至整

个鼠科的系统发育关系提供了实验数据, 同时也为

社鼠的保护工作提供了科学依据。
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