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基于形态及分子性状对介形类高级分类体系的分析

禹　娜，　李二超，　陈立侨

（华东师范大学 生命科学学院，上海　２０００６２）

摘要：运用最大简约法（ＭＰ）对介形纲中９个主要类群的２７个形态性状及１８ＳｒＤＮＡ序列进行

分析，并构建系统发育一致树，以期为尚存争议的现生介形类高级阶元分类提供新的证据．结果

显示ｐｕｎｃｉｉｄａｅｎ自成一类，其分类地位与尾肢亚纲（Ｐｏｄｏｃｏｐａ）和壮肢亚纲（Ｍｙｏｄｏｃｏｐａ）相当，可

命名为“Ｐｕｎｃｉｏｃｏｐａ”，但仍需更多的证据加以证实；而吸海萤类（ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉａｎ）由于基于形态与

分子证据获得的拓扑结构不一致，其分类地位尚无法得以解决；在介形类３个亚纲中，尾肢亚纲

应包括金星介（Ｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａ）、浪花介（Ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ）、巴氏介（Ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａ）、达尔文介（Ｄａｒ

ｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａ）和泡沫介（Ｃｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅ）５个类群，壮肢亚纲至少包括分肢介（Ｃｌａｄｏｃｏｐｉｄａ）和壮

肢介（Ｍｙｏｄｏｃｏｐｉｄａ）两个类群，而“Ｐｕｎｃｉｏｃｏｐａ”仅有Ｐｕｎｃｉｉｄａｅ科．
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ｌｏｇｉｃａｌｏｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｓｗｅｒｅｇｉｖｅｎｈｉｇｈｅｒｗｅｉｇｈｔ
［１３］．Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｗｅｐｒｅｓｅｎｔａ

ｔｅｎｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｔｏｔｈｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＯｓｔｒａｃｏｄａ’ｓｈｉｇｈｅｒｔａｘａｂｙｐｕｔｔｉｎｇｔｏｇｅｔｈｅｒｔｈｅ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓｗｉｔｈｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｓｉｎｏｒｄｅｒｔｏｏｆｆｅｒｎｅｗｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒ

ｔｈｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆＯｓｔｒａｃｏｄａ．

１　Ｍａｔｅｒｉａｌｓａｎｄｍｅｔｈｏｄｓ

１．１　Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

Ａｌｌ１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｏｓｔｒａｃｏｄｓｉｎｔｈｅＧｅｎＢａｎｋｄａｔａｂａｓｅｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄｔｏｆｉｎｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｓｂｙｔｈｅＫｉｍｕｒａｔｗｏｐａｒａｍｅｔｅｒｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈＭｅｇａ４．０ｓｏｆｔｗａｒｅ
［１４］．Ａ

ｔｏｔａｌｏｆ１１１ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｈａｄｂｅｅｎｓｕｂｍｉｔｔｅｄｔｏｔｈｅＧｅｎＢａｎｋｄａｔａｂａｓｅａｓｏｆＡｕｇｕｓｔ２００７，ｂｕｔ

ｗｅｅｌｉｍｉｎａｔｅｄｓｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｈｅｎａｓｓｅｓｓｉｎｇｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｙｗｅｒｅｃｏｎｓｉｄ

ｅｒｅｄｕｎｃｅｒｔａｉｎ．Ｗｅｔｈｕｓｕｓｅｄ７２ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ１６ｍｙｏｄｏｃｏｐｉｄａｎ，３ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａｎ，

２９ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａｎ，２ｄａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａｎ，１８ｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａｎ，１ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｎ，１ｃｌａｄｏｃｏｐｉ

ｎａｎ，１ｐｕｎｃｉｉｄａｎａｎｄ１ｃｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄＯｓｔｒａｃｏｄａ．Ｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅｓａｍｏｎｇｓｅｖｅｒａｌｇｒｏｕｐｓｗｅｒｅ

ｌａｒｇｅｒｔｈａｎａｌｌｗｉｔｈｉｎｇｒｏｕｐｄｉｓｔａｎｃｅｓ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｅａｃｈｍａｉｎｇｒｏｕｐｗａｓｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ．

Ｗｅｔｈｕｓｓｅｌｅｃｔｅｄａｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍｅａｃｈｇｒｏｕｐｔｏｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ｔｒｅｅｓ．

Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｓｅｌｅｃｔｅｄｍａｔｅｒｉａｌｉｎｃｌｕｄｅｄａｌｍｏｓｔａｌｌｔａｘａｒｅｐｏｒｔｅｄｂｙＭａｒｔｉｎ＆ Ｄａ

ｖｉｓ
［５］，ｂｕｔｄｉｄｎｏｔｉｎｃｌｕｄｅｔｈｅｓｕｂｏｒｄｅｒＳｉｇｉｌｌｉｏｃｏｐｉｎａｂｅｃａｕｓｅｏｆｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｏｒｙ

ａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｄａｔａ．犘犺犻犾狅犿犲犱犲狊ｓｐ．，犆狅狀犮犺狅犲犮犻犪ｓｐ．，犘狅犾狔犮狅狆犲ｓｐ．，犖犲狅狀犲狊犻犱犲犪犺犪犻犽犪狀

犵犲狀狊犻狊，犜犪狀犲犾犾犪狅狆犻犿犪，犇犪狉狑犻狀狌犾犪狊狋犲狏犲狀狊狅狀犻，犆狔狆狉犻犱狅狆狊犻狊犪犱狌狊狋犪ａｎｄ犆狔狋犺犲狉犲犾犾狅犻犱犲犪

犿狌狀犲犮犺犻犽犪犻 ｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｔｏｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｓｕｂｏｒｄｅｒｓ Ｍｙｏｄｏｃｏｐｉｎａ，Ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａ，

Ｃｌａｄｏｃｏｐｉｎａ，Ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａ，Ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ，Ｄａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａ，Ｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａａｎｄｔｈｅ

ｆａｍｉｌｉｅｓＰｕｎｃｉｉｄａａｎｄＣｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（ｓｅｅＴａｂ．１）．

１．２　Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

Ｔｗｅｎｔｙｓｅｖｅｎｃｈａｒａｃｔｅｒｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｃａｒａｐａｃｅａｎｄａｐｐｅｎｄａｇｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｗｅｒｅｕｓｅｄ．

ＴｈｅｓｅａｒｅｌｉｓｔｅｄｉｎＴａｂｌｅ２．ＴｈｅｄａｔａｍａｔｒｉｘｗａｓａｎａｌｙｚｅｄｕｓｉｎｇＰＡＵＰ４．０ｓｏｆｔｗａｒｅ
［１７］．

Ａｌｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ‘Ｄｏｌｌｏ．Ｕｐ’，ｍｅａｎｉｎｇｔｈａｔｗｅａｓｓｕｍｅｄｃｈａｒａｃｔｅｒｓｔａｔｅｓ

ｃｏｕｌｄｃｈａｎｇｅｆｒｏｍｐｌｅｓｉｏｍｏｒｐｈｉｃｔｏａｐｏｍｏｒｐｈｉｃｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ，ａｎｄｔｈｅｙｗｅｒｅｉｒｒｅｖｅｒｓｉｂｌｅ
［１８］．

Ａｌｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓｗｅｒｅｇｉｖｅｎｅｑｕａｌｗｅｉｇｈｔ（１）．Ｔｒｅｅｓｗｅｒｅｂｕｉｌｔｕｓｉｎｇｔｈｅｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏ

ｎｙ（ＭＰ）ａｎｄｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ（ＭＬ）ｍｅｔｈｏｄｓｗｉｔｈｔｈｅｂｒａｎｃｈａｎｄｂｏｕｎｄｒｏｕｔｉｎｅ（ｆｕｒ

ｔｈｅｓｔｔａｘｏｎｉｎｐｕｔ）．Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇｕｓｅｄｔｈｅｆａｓｔｓｔｅｐｗｉｓｅａｄｄｉｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈ１０００ｒｅｐ
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ｌｉｃａｔｅｓ．

Ｔａｂ．１　ＳａｍｐｌｅｓｕｓｅｄａｎｄＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｎｔｈｅＳｔｕｄｙ

Ｔａｘｏｎ Ｓｐｅｃｉｅｓ
Ｓｏｕｒｃｅｏｆ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａ

ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎ

Ｎｏｓ．ｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｄａｔａ

Ｏｓｔｒａｃｏｄａ

　Ｍｙｏｄｏｃｏｐａ

　　Ｍｙｏｄｏｃｏｐｉｄａ

　　　Ｍｙｏｄｏｃｏｐｉｎａ 犘犺犻犾狅犿犲犱犲狊ｓｐ． ＥａｓｔＳｅａ，Ｃｈｉｎａ ＤＱ５３１７４７

　　Ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄａ

　　　Ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａ 犆狅狀犮犺狅犲犮犻犪ｓｐ． ＥａｓｔＳｅａ，Ｃｈｉｎａ ＡＦ３６３２９６

　　　Ｃｌａｄｏｃｏｐｉｎａ 犘狅犾狔犮狅狆犲ｓｐ． ＥａｓｔＳｅａ，Ｃｈｉｎａ ＡＦ３６３３１０

　Ｐｏｄｏｃｏｐａ

　　Ｐｏｄｏｃｏｐｉｄａ

　　　Ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａ 犖犲狅狀犲狊犻犱犲犪犺犪犻犽犪狀犵犲狀狊犻狊 ＴａｉｗａｎＳｅａ，Ｃｈｉｎａ ＡＹ８６３４３７

　　　Ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ 犜犪狀犲犾犾犪狅狆犻犿犪 ＥａｓｔＳｅａ，Ｃｈｉｎａ ＡＹ８６３４３４

　　　Ｄａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａ 犇犪狉狑犻狀狌犾犪狊狋犲狏犲狀狊狅狀犻 ＴａｉｈｕＬａｋｅ，Ｃｈｉｎａ ＡＹ６２２１９７

　　　Ｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａ 犆狔狆狉犻犱狅狆狊犻狊犪犱狌狊狋犪 Ｓｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ ＡＹ６２２１９３

　　Ｐｌａｔｙｃｏｐｉｄａ

　　　　Ｐｕｎｃｉｉｄａｅ 犕犪狀犪狑犪狊狋犪犮犲狔犻 ＶａｎＭｏｒｋｈｏｖｅｎ，１９６３［１５］ ＡＦ３６３２９５

　　　　Ｃｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅ 犆狔狋犺犲狉犲犾犾狅犻犱犲犪犿狌狀犲犮犺犻犽犪犻 ＶａｎＭｏｒｋｈｏｖｅｎ，１９６３［１６］ ＡＢ０７６６１２

Ｔａｂ．２　Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆｏｓｔｒａｃｏｄｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓｔａｔｅｓ

Ⅰ．　Ｃａｒａｐａｃｅ

　１．Ｉｎｃｉｓｕｒｅ Ｐｒｅｓｅｎｔ（０）　 Ａｂｓｅｎｔ（１）

　２．Ｔｙｐｅｓｏｆｈｉｎｇｅ Ａｄｏｎｔ（０）　 Ｍｅｒｏｄｏｎｔ（１）　Ｂｏｔｈ（２）

　３．Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔｒａｃｅｓｏｆａｄｄｕｃｔｏｒｍｕｓｃｌｅ Ｎｏｔｍｏｒｅｔｈａｎ６（０）　Ｍｏｒｅｔｈａｎ６（１）

　４．Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔｒａｃｅｓｏｆａｎｔｅｎｎｕｌｅｍｕｓｃｌｅ Ｕｓｕａｌｌｙｏｎｅ（０）　 Ｕｓｕａｌｌｙｔｗｏ（１）

　５．Ｓｉｚｅｏｆｂｉｖａｌｖｅｓ Ｌｅｆｔ＞ｒｉｇｈｔ（０）　 Ｒｉｇｈｔ＞Ｌｅｆｔ（１）　Ｅｑｕａｌ（２）

Ⅱ．　ＦｒｏｎｔａｌｏｒｇａｎａｎｄＶｉｓｕａｌｏｒｇａｎｓ

　６．Ｆｒｏｎｔａｌｏｒｇａｎ Ｐｒｅｓｅｎｔ（０）　 Ａｂｓｅｎｔ（１）

　７．Ｃｏｍｐｏｕｎｄｅｙｅｓ Ｐｒｅｓｅｎｔ（０）　 Ａｂｓｅｎｔ（１）

　８．Ｌａｒｖａｌｅｙｅｓ Ｐｒｅｓｅｎｔ（０）　 Ａｂｓｅｎｔ（１）

Ⅲ．　Ａｎｔｅｎｎｕｌｅ，ｆｉｒｓｔａｎｔｅｎｎａ

　９．Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｓｅｇｍｅｎｔ Ｎｏｔｍｏｒｅｔｈａｎ６ｓｅｇｍｅｎｔｅｄ（０）　Ｎｏｔｌｅｓｓｔｈａｎ６ｓｅｇｍｅｎｔｅｄ（１）　Ｂｏｔｈ（２）

　１０．Ｎａｔａｔｏｒｙｓｅｔａｅ Ｗｅｌｌｄｅｖｅｌｏｐｅｄ（０）　 Ｒｅｄｕｃｅｄ（１）

Ⅳ．　Ａｎｔｅｎｎａ，ｓｅｃｏｎｄａｎｔｅｎｎａ

　１１．Ｔｙｐｅｓ Ｂｉｒａｍｏｕｓ（０）　Ｅｎｄｏｐｏｄｏｒｅｘｏｐｏｄｍｉｓｓｉｎｇ，ｕｎｉｒａｍｏｕｓ（１）

　１２．Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｅｎｄｏｐｏｄｉｔｅｓｅｇｍｅｎｔ Ｎｏｔｍｏｒｅｔｈａｎ３ｓｅｇｍｅｎｔｅｄ（０）　３ｔｏ４ｓｅｇｍｅｎｔｅｄ（１）

Ⅴ．　Ｍａｎｄｉｂｌｅ

　１３．Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｇｍｅｎｔｓ ３ｔｏ４ｓｅｇｍｅｎｔｓ（０）　 Ｕｓｕａｌｌｙ５ｓｅｇｍｅｎｔｓ（１）

　１４．Ｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｆｉｒｓｔｓｅｇｍｅｎｔｐａｌｐｕｓ Ｗｉｔｈｂｒａｎｃｈｉａｌｐｒｏｃｅｓｓ（０）　 Ｗｉｔｈｏｕｔｂｒａｎｃｈｉａｌｐｒｏｃｅｓｓ（１）

　１５．Ｗｉｔｈｂｒａｎｃｈｉａｌｐｒｏｃｅｓｓ Ｐｒｅｓｅｎｔ（０）　 Ａｂｓｅｎｔ（１）

Ⅵ．　Ｔｈｏｒａｃｉｃａｐｐｅｎｄａｇｅｓ

　１６．Ｎｕｍｂｅｒｓ ３ｐａｉｒｓ（０）　２ｐａｉｒｓ（１）　１ｐａｉｒ（２）

　１７．Ｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｆｉｒｓｔｐａｉｒ Ｍａｘｉｌｌｉｐｅｄｓ（０）　Ｃｒａｗｌｉｎｇｌｅｇｓ（１）

　１８．Ｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｓｅｃｏｎｄｐａｉｒ Ｍａｘｉｌｌｉｐｅｄｓ（０）　Ｃｒａｗｌｉｎｇｌｅｇｓ（１）　 Ａｂｓｅｎｔ（２）

　１９．Ｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｔｈｉｒｄｐａｉｒ Ｃｌｅａｎｉｎｇｌｅｇｓ（０）　Ｃｒａｗｌｉｎｇｌｅｇｓ（１）　 Ａｂｓｅｎｔ（２）
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第４期 禹娜，等：基于形态及分子性状对介形类高级分类体系的分析（英）

续表２

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓｔａｔｅｓ

Ⅶ．　Ｃａｕｄａｌｆｕｒｃａ（Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅａｓｓｕｍｐｔｉｏｎ

ｔｈａｔｔｈｅｆｕｒｃａｉｎａｌｌｏｓｔｒａｃｏｄｔａｘａｉｓｈｏｍｏｌｏ

ｇｕｓ）

　２０．Ｓｈａｐｅｄ Ｌａｍｉｎａｒ（０）　Ｓｔｉｃｋｓｈａｐｅｄ（１）　 Ａｂｓｅｎｔ（２）

　２１．ＯｎｐｈａｓｅＡ７ｏｆｏｎｔｏｇｅｎｙ Ｐｒｏｄｕｃｉｎｇｏｎｅｃｌａｗ（０）　Ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ２ｃｌａｗｓ（１）　 Ｎｏｔｃｈａｎｇｅ（２）

　２２．Ｗｉｔｈｓｌｅｎｄｅｒｂｒｉｓｔｌｅｌｉｋｅｐｒｏｔｕｂｅｒａｎｃｅｗｈｉｃｈｈａｓｏｎｌｙｈａｌｆｌｏｎｇｏｆｃｌａｗｏｎｐｈａｓｅ

　 Ｐｒｅｓｅｎｔ（０）　 Ａｂｓｅｎｔ（０）

Ⅷ．　Ｈｅａｒｔ

　２３．Ｈｅａｒｔ Ａｂｓｅｎｔ（０）　Ｐｒｅｓｅｎｔ（１）

Ⅸ．　ＳｅｘｏｒｇａｎｓａｎｄＰｒｏｃｒｅａｔｉｏｎ

　２４．Ｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｇｏｎａｄｓ Ｌｏｃａｔｅｄｗｉｔｈｉｎｂｏｄｙ（０）　Ｌｏｃａｔｅｄｂｅｔｗｅｅｎｖａｌｖｅｓｏｆｓｈｅｌｌ（１）

　２５．Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔｕｂｕｌｅｓｏｆｓｅｍｉｎａｌｒｅｃｅｐｔａｃｌｅ Ｔｗｏ（０）　 Ｏｎｅ（１）

　２６．Ｔｙｐｅｓｏｆｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ Ａｍｐｈｉｇｅｎｅｓｉｓ（０）　Ｐａｒｔｈｅｎｏｇｅｎｅｓｉｓ（１）　Ｍｉｘｅｄｔｙｐｅｓｏｆｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ（２）

　２７．Ａ８ｐｈａｓｅｏｆｏｎｔｏｇｅｎｙ Ｗｉｔｈ３ｐａｉｒｓｏｆａｐｐｅｎｄａｇｅｓ（０）　 Ｗｉｔｈ４ｐａｉｒｓｏｆａｐｐｅｎｄａｇｅｓ（１）

１．３　１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄａｎａｌｙｓｅｓ

Ｗｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｏｕｒｏｗｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｔｈｅ１８ＳｒＤＮＡｏｆａｌｌｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｓｐｅｃｉｅｓｅｘｃｅｐｔ

犘狅犾狔犮狅狆犲ｓｐ．，犆狅狀犮犺狅犲犮犻犪ｓｐ．，犕．狊狋犪犮犲狔犻ａｎｄ犆．犿狌狀犲犮犺犻犽犪犻．Ｆｏｒｅａｃｈｓｐｅｃｉｅｓ，ａｓｉｎｇｌｅ

ｆｒｅｓｈｓｐｅｃｉｍｅｎｗａｓｕｓｅｄｆｏｒＤＮＡｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ．ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡｗａｓｐｒｅｐａｒｅｄｂｙｇｒｉｎｄｉｎｇ

ｔｈｅｂｏｄｉｅｓｉｎａｍｉｃｒｏｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅｔｕｂｅｗｉｔｈｄｉｇｅｓｔｉｎｇｓｏｌｕｔｉｏｎ，ａｎｄｈｅａｔｅｄａｔ５０℃ｆｏｒ４ｈ

ａｎｄ９４℃ｆｏｒ４ｍｉｎ．ＤＮＡｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｔｈｅｎｓｔｏｒｅｄａｔ４℃ ．

Ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｗｅｒｅ５′ＣＣＴＧＧＴＴＧＡＴＣＣＴＧＣＣＡＧ３′ａｎｄ５′ＴＡＡＴＧＡＴＣＣ

ＴＴＣＣＧＣＡＧＧＴＴ３′ｆｏｒｔｈｅｉｎｉｔｉａｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｌｌｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ１８Ｓ

ｒｉｂｏｓｏｍａｌＲＮＡｗａｓｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｉｎａ２５μＬｒｅａｃｔｉｏｎｓｏｌｕｔｉｏｎｗｉｔｈ１０μＬｒＴａｑｂｕｆｆｅｒ，１５μＬ

ＭｇＣｌ２，２μＬｄＮＴＰ，２μＬｅａｃｈｐｒｉｍｅｒ，０．２μＬｒＴａｑＤＮＡｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，４～６μＬｔｅｍｐｌａｔｅ

ｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡ，ａｎｄｄｄｄＨ２Ｏｔｏｍａｋｅｕｐａｎｙｓｈｏｒｔｆａｌｌ．Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ（ＰＣＲ）

ｗａｓｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｉｎａＨｙｂａｉｄＰＣＲＳｐｒｉｎｔｔｈｅｒｍａｌｃｙｃｌｅｒ（Ｈｙｂａｉｄ，Ｍｉｄｄｌｅｓｅｘ，ＵＫ）．Ｔｈｅ

ｃｙｃｌｉｎｇｐｒｏｔｏｃｏｌｉｎｃｌｕｄｅｄａｎｉｎｉｔｉａｌｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎｓｔｅｐａｔ９４℃ｆｏｒ４ｍｉｎ，ａｎｄＰＣＲｗａｓｐｅｒ

ｆｏｒｍｅｄｏｖｅｒ３５ｃｙｃｌｅｓ．Ｅａｃｈｃｙｃｌｅｃｏｎｓｉｓｔｅｄｏｆｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎａｔ９４℃ｆｏｒ１ｍｉｎ，ａｎｎｅａｌｉｎｇ

ａｔ５０℃ｆｏｒ１ｍｉｎ，ａｎｄｅｘｔｅｎｓｉｏｎａｔ７２℃ｆｏｒ１ｍｉｎ．Ｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｗａｓｃｏｍｐｌｅｔｅｄｗｉｔｈ１０

ｍｉｎｉｎｃｕｂａｔｉｏｎａｔ７２℃．

ＴｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅｐｕｒｉｆｉｅｄｆｏｒｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅａｃｔｉｏｎｓ，ｕｓｉｎｇｔｈｅＧｅｌＰｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ＭｉｎｉＫｉｔ（ＷａｔｓｏｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，Ｉｎｃ．，Ｓｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ），ａｎｄｔｈｅｎｓｅｑｕｅｎｃｅｄｂｙｕｓｉｎｇ

ｔｗｏｐｒｉｍｅｒｓｉｎｔｈｅＡＢＩＰＲＩＳＭ
ＴＭ３７７ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｒ（ＳｈａｎｇｈａｉＧｅｎｅＣｏｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏ

ｇｉｅｓ，Ｉｎｃ．，Ｓｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ）．Ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｈａｖｅ

ｂｅｅｎ ｓｕｂｍｉｔｔｅｄ ｔｏ ＧｅｎＢａｎｋ， ｗｉｔｈ ｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ：ＤＱ５３１７４７，

ＡＦ３６３３１０，ＡＢ０７６６５８，ＡＹ８６３４３７，ＡＹ８６３４３４，ＡＹ６２２１９７，ＡＹ６２２１９３，ＡＦ３６３２９５，ａｎｄ

ＡＢ０７６６１２（ｓｅｅＴａｂ．１）．

ＴｈｅＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅａｓｓｅｍｂｌｅｄａｎｄｅｄｉｔｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅｓｏｆｔｗａｒｅｐｒｏｇｒａｍＥｄｉｔＳｅｑｉｎ

ＤＮＡＳｔａｒ（ＤＮＡＳｔａｒ，Ｉｎｃ．，ＵＳＡ，１９９６），ａｎｄｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙａｌｉｇｎｍｅｎｔｗａｓａｃｈｉｅｖｅｄｕｓｉｎｇ
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ＭｅｇＡｌｉｇｎｉｎＤＮＡＳｔａｒｗｉｔｈｄｅｆａｕｌｔｇａｐｐｅｎａｌｔｉｅｓ．Ｔｈｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｍａｎｕａｌｌｙ

ｐｒｏｏｆｅｄ．Ｒｅｇｉｏｎｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇｉｎｓｅｒｔｓ，ｍｉｓｓｉｎｇｓｉｔｅｓａｎｄａｌｉｇｎｍｅｎｔａｍｂｉｇｕｏｕｓｒｅｇｉｏｎｓｗｅｒｅ

ｅｘｃｌｕｄｅｄｆｒｏｍｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｅｓ．

Ａｌｉｇｎｅｄｄａｔａｓｅｔｓｗｅｒｅａｓｓｅｓｓｅｄｆｏｒｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｉｇｎａｌｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｇ１ｓｔａｔｉｓｔｉｃ
［１９］

ｆｏｒ１００００ｒａｎｄｏｍｔｒｅｅｓｕｓｉｎｇｔｈｅｒａｎｄｏｍｔｒｅｅｓｏｐｔｉｏｎｉｎＰＡＵＰ４．０
［２０］．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａ

ｌｙｓｅｓｗｅｒｅｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｕｓｉｎｇＰＡＵＰ４．０
［１７］，ａｎｄｔｈｅｓａｍｅｔｏｐｏｌｏｇｙｗａｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄｂｙＭＰ．

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｅｓ
［２１］ｆｏｒｔｈｅＭＰｔｒｅｅｕｓｅｄｔｈｅｆａｓｔｓｔｅｐｗｉｓｅａｄｄｉｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈ１０００

ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ．ＩｔｓｈｏｕｌｄｂｅｎｏｔｅｄｔｈａｔＭＬｔｒｅｅｓｗｈｉｃｈｗｅｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｗｉｔｈ１００ｂｏｏｔｓｔｒａｐ

ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｉｎＰＡＵＰ４．０，ｗｅｒｅｎｏｔｓｈｏｗｎｂｅｃａｕｓｅｏｆｓｏｍｅｓｉｍｉｌａｒｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓｗｉｔｈＭＰｔｒｅｅ

ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ．

２　Ｒｅｓｕｌｔｓ

Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｗｅｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｆｏｒｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄ１８ＳｒＤＮＡｄａｔａ，ｒｅｓｐｅｃ

ｔｉｖｅｌｙ．ＴｈｅＭＰｔｒｅｅｆｒｏｍｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ２，ｔｈｅｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅ

ｆｒｏｍｔｈｅ１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ３，ａｎｄｔｈｅｔｏｐｏｌｏｇｙｔｒｅｅｆｒｏｍｔｈｅ

ｊｏｉｎｔｍｏｌｅｃｕｌａｒ／ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ４．

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｓｔｒｉｃｔｃｏｎｓｅｎｓｕｓｏｆ２ｅｑｕａｌｌｙｐａｒｓｉｍｏｎｉｏｕｓｔｒｅｅｓｆｏｕｎｄｉｎｔｈｅｈｅｕｒｉｓｔｉｃｓｅａｒｃｈ，ｗｉｔｈｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇ

ｒｅｓｕｌｔｓ，ｔｒｅｅｌｅｎｇｔｈ＝５３ｓｔｅｐｓ，ＣＩ＝０．７３５８，ＲＩ＝０．６４１０，ＲＣ＝０．４７１７；Ｎｕｍｂｅｒｓａｔｎｏｄｅｓａｒｅ％

ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｏｆ１０００ｒｅｐｌｉｃａｓ（ｏｎｌｙｖａｌｕｅｓ＞５０ａｒｅｇｉｖｅｎ）

Ｆｉｇ．２　Ｓｔｒｉｃｔｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅｏｆｔｗｏｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎ２７ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

２．１　Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓ

Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａｓｅｔｒｅｓｕｌｔｅｄｉｎｔｗｏｅ
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ｑｕａｌｌｙｐａｒｓｉｍｏｎｉｏｕｓｔｒｅｅｓ；ｔｈｅｓｔｒｉｃｔｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅｏｆｔｈｅｓｅｗａｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ２．Ｏｓｔｒａ

ｃｏｄｓｗｅｒｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｈｒｅｅｂｒａｎｃｈｅｓ：

（１）犘犺犻犾狅犿犲犱犲狊ｓｐ．ａｎｄ犆狅狀犮犺狅犲犮犻犪ｓｐ．ｃｌｕｓｔｅｒｍｏｓｔｃｌｏｓｅｌｙｗｉｔｈｈｉｇｈｂｏｏｔｓｔｒａｐｓｕｐ

ｐｏｒｔ（９２％），ａｎｄｔｈｅｓｅｔｗｏｓｐｅｃｉｅｓｆｕｒｔｈｅｒｃｌｕｓｔｅｒｗｉｔｈ犘狅犾狔犮狅狆犲ｓｐ．ｂｙ７７％ｂｏｏｔｓｔｒａｐ

ｓｕｐｐｏｒｔ．ＴｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄＭａｒｔｉｎ＆Ｄａｖｉｓ’ｓ
［５］ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔｓｏｆＭｙｏｄｏｃｏｐａ．

（２）犕．狊狋犪犮犲狔犻ｆｏｒｍｓａｓｉｎｇｌｅｂｒａｎｃｈｉｔｓｅｌｆ．ＴｈｉｓｉｓｔｈｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓｏｆＰｕｎ

ｃｉｉｄａｅ，ｗｈｉｃｈｗａｓｄｅｓｉｇｎａｔｅｄｏｎｅｆａｍｉｌｙｏｆｔｈｅＰｌａｔｙｃｏｐｉｄａｉｎＭａｒｔｉｎ＆Ｄａｖｉｓ’ｓ
［５］ｃｌａｓｓｉｆｉ

ｃａｔｉｏｎ．

（３）Ｔｈｅｒｅｍａｉｎｉｎｇｆｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓｆｏｒｍｏｎｅｂｒａｎｃｈｗｉｔｈｌｏｗｂｏｏｔｓｔｒａｐｓｕｐｐｏｒｔ（６４％）

ａｎｄｓｈｏｗｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆ（犆．犿狌狀犲犮犺犻犽犪犻ｐｌｕｓ（犇．狊狋犲狏犲狀狊狅狀犻ｐｌｕｓ（犖．

犺犪犻犽犪狀犵犲狀狊犻狊ｐｌｕｓ（犆．犪犱狌狊狋犪ｐｌｕｓ犜．狅狆犻犿犪））））．ＴｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔＣｙｔｈｅｒｅｌｌｉ

ｄａｅｏｆＰｌａｔｙｃｏｐｉｄａａｎｄＰｏｄｏｃｏｐｉｄａｍｉｇｈｔｃｏｍｐｒｉｓｅＰｏｄｏｃｏｐａ．

Ｎｏｔｅ：Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｈｅｕｒｉｓｔｉｃｓｅａｒｃｈ，ｗｉｔｈｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ，ｔｒｅｅｌｅｎｇｔｈ＝１３３１ｓｔｅｐ，

ＣＩ＝０．７０３２，ＲＩ＝０．３５０３，ＲＣ＝０．２４６４；Ｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌｓｂａｓｅｄｏｎ１０００ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓａｒｅ

ｓｈｏｗｎａｔｅａｃｈｂｒａｎｃｈｉｎｇｐｏｉｎｔｏｆｔｈｅＭＰｔｒｅｅ

Ｆｉｇ．３　Ｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎ１８ＳｒＤＮＡｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

２．２　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎａｌｙｓｉｓ

Ａｆｔｅｒｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅａｌｉｇｎｅｄａｎｄｔｈｅｉｎｓｅｒｔｓａｎｄ／ｏｒｍｉｓｓｉｎｇｓｉｔｅｓａｎｄａｍｂｉｇｕｏｕｓｌｙ

ａｌｉｇｎｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｄｉｓｃａｒｄｅｄ，１７３３ｓｉｔｅｓｗｅｒｅａｖａｉｌａｂｌｅｆｏｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｅｓ．

Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆ９ｓｐｅｃｉｅｓｆｏｕｎｄ６７１（３９．４７％）ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓａｎｄ３２８（１９．２９％）ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔ

ｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓ，ｓｈｏｗｎｉｎｔｈｅ１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｍａｔｒｉｘ．Ｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅｓａｍｏｎｇａｌｌｓｅ

９８
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ｑｕｅｎｃｅｓｒａｎｇｅｆｒｏｍ０．０９９ｔｏ０．３０３，ａｖｅｒａｇｅ０．１８２．Ｔｈｉｓｉｓｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈｅｄｉｓｔａｎｃｅｓａ

ｍｏｎｇｔｈｅｍｙｏｄｏｃｏｐｉｄａｎ（０．００１～０．０７６），ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａｎ（０．００８～０．０２３），ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉ

ｎａｎ（０．００４～０．０９２），ｄａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａｎ（０．００３），ａｎｄｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａｎ（０．０００～０．０９９）ｉｎ

ｇｒｏｕｐｓ．Ｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆ犜狊／犜狏（Ｒ）ｒａｎｇｅｆｒｏｍ１．２００ｔｏ２．３５７，ｗｈｉｃｈｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｒａｎｓｉ

ｔｉｏｎｓｗｅｒｅｍｏｒｅｆｒｅｑｕｅｎｔｔｈａｎｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｓｉｎｔｈｅ１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｘａｓｅｔ．

Ｔｈｅｓｋｅｗｎｅｗｔｅｓｔｓｔａｔｉｓｔｉｃ（ｇ１）ｖａｌｕｅ
［１９］ｗａｓ－０．５９４６０１ａｆｔｅｒｅｖａｌｕａｔｉｎｇ１００００

ｔｒｅｅｓｅｑｕｉｐｒｏｂａｂｌｙｓａｍｐｌｅｄｆｒｏｍｔｈｅｓｅｔｏｆａｌｌｐｏｓｓｉｂｌｅｔｒｅｅｓ，ｗｈｉｃｈｉｎｄｉｃａｔｅｄｍｕｃｈｕｓｅｆｕｌ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｍｏｎｇｔｈｅｔａｘａｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓａｍｏｎｇｏｓｔｒａｃｏｄｓ

ｗｉｔｈｔｈｅＭＰｍｅｔｈｏｄａｒｅｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ３．Ａｌｌ９ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒｍｔｈｒｅｅｃｌａｄｅｓ：

（１）犘犺犻犾狅犿犲犱犲狊ｓｐ．ａｎｄ犘狅犾狔犮狅狆犲ｓｐ．ｃｌｕｓｔｅｒｏｎｏｎｅｃｌａｄｅｗｉｔｈｈｉｇｈｓｕｐｐｏｒｔｖａｌｕｅｓ

（９６％），ｗｈｉｃｈｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｕｂｏｒｄｅｒＨａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｉｎＭａｒｔｉｎ＆Ｄａｖｉｓ’ｓ
［５］ｃｌａｓｓｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎｗａｓｄｉｖｉｄｅｄｆｒｏｍｔｈｅｏｒｄｅｒＭｙｏｄｏｃｏｐａ．

（２）Ｔｈｅｒｅｗａｓｏｎｅ（ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｎ，ｐｕｎｃｉｉｄａｅｎ）ｃｌａｄｅｗｉｔｈｓｕｐｐｏｒｔｖａｌｕｅｓｏｆ６２％．

（３）Ｔｈｅｒｅｍａｉｎｉｎｇｆｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓｃｌｕｓｔｅｒｅｄｉｎｔｏｏｎｅｃｌａｄｅ，ｗｈｉｃｈｗａｓｓｉｍｉｌａｒｔｏｔｈｅｒｅ

ｓｕｌｔｓｆｒｏｍｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａ，ｗｉｔｈｓｌｉｇｈｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｉｎｇｒｏｕｐ

ｓｐｅｃｉｅｓ．Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｗｅｒｅ（犜．狅狆犻犿犪ｐｌｕｓ（犇．狊狋犲狏犲狀狊狅狀犻ｐｌｕｓ（犆．犿狌

狀犲犮犺犻犽犪犻ｐｌｕｓ（犆．犪犱狌狊狋犪ｐｌｕｓ犖．犺犪犻犽犪狀犵犲狀狊犻狊））））ｗｉｔｈ８８％ｓｕｐｐｏｒｔｖａｌｕｅｓ．

Ｆｉｇ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ（ｌｅｆｔ）ａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒ（ｒｉｇｈｔ）ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ

２．３　Ｊｏｉｎｔｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ

Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒ１８ＳｒＤＮＡｔｒｅｅｓｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ４，

ｗｈｉｃｈｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｂｏｔｈｊｏｉｎｔｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓｓｈａｒｅｄａｈｉｇｈｄｅｇｒｅｅｏｆｃｏｎｇｒｕｅｎｃｅ．Ｔｈｅｌａｓｔｔｏ

ｐｏｌｏｇｙｗａｓｃｈａｎｇｅｄｆｒｏｍａｎｕｎｒｏｏｔｅｄｔｏａｒｏｏｔｅｄｔｒｅｅｂｙａｎａｌｙｚｉｎｇｐｒｅｖｉｏｕｓｃｌａｓｓｉｆｉｃａ
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第４期 禹娜，等：基于形态及分子性状对介形类高级分类体系的分析（英）

ｔｉｏｎｓ
［２２］，ｓｕｃｈａｓＭａｒｔｉｎ＆Ｄａｖｉｓ

［５］．Ｔｈｅｃｌａｄ２ｇｒｏｕｐｍｅｎｔｉｏｎｅｄａｂｏｖｅｗａｓａｌｗａｙｓｒｅｐｒｅ

ｓｅｎｔｅｄａｎｄｓｕｐｐｏｒｔｅｄｂｙｈｉｇｈｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓ，ｗｈｅｒｅｔｈｅｓｕｂｏｒｄｅｒｓＣｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ，Ｄａｒ

ｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａ，Ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａ，Ｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａ，ａｎｄｔｈｅｆａｍｉｌｙＣｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅｃｌｕｓｔｅｒｔｏｇｅｔｈ

ｅｒ．Ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｒｅｅｓａｒｅｅｖｉｄｅｎｔｉｎｔｈｅｐｏｓｉｔｉｏｎｓ

ｏｆＣｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ，ＤａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａａｎｄＣｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅｉｎＰｏｄｏｃｏｐａ，ａｎｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

ｂｅｔｗｅｅｎｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｎａｎｄｍｙｏｄｏｃｏｐａｎｏｓｔｒａｃｏｄｓ．Ｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｅｖｉｄｅｎｃｅｓｕｇｇｅｓｔｓ

ｔｈａｔｐｏｄｏｃｏｐａｎｏｓｔｒａｃｏｄｓｆｏｒｍａ（Ｃｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅ（Ｄａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａ（Ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａ（Ｃｙｐｒｉ

ｄｏｃｏｐｉｎａ，Ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ））））ｃｌａｄｅ，ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｎｓａｒｅｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｗｉｔｈｍｙｏｄｏｃｏｐｉｎｓ，

ｔｈｕｓｔｈｅｏｖｅｒａｌｌｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｉｓ（Ｃｌａｄｏｃｏｐｉｎａ（Ｍｙｏｄｏｃｏｐｉｎａ，Ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａ））．Ｉｎｃｏｎｔｒａｓｔ，

ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｉｄｅｎｃｅｓｈｏｗｓｔｈａｔｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｐｏｄｏｃｏｐａｎｏｓｔｒａｃｏｄｓｉｓ

（Ｃｙｔｈｅｒｏｃｏｐｉｎａ（Ｄａｒｗｉｎｕｌｏｃｏｐｉｎａ（Ｃｙｔｈｅｒｅｌｌｉｄａｅ（Ｂａｉｒｄｉｏｃｏｐｉｎａ，Ｃｙｐｒｉｄｏｃｏｐｉｎａ）））），ａｎｄ

ｈａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｎｏｓｔｒａｃｏｄｓｉｓｓｅｐａｒａｔｅｄｆｒｏｍＭｙｏｄｏｃｏｐａ．

３　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

ＰｕｎｃｉｉｄａｅｈａｓｂｅｅｎｄｅｓｉｇｎａｔｅｄａｎａｍｐｈｉｂｏｌｏｕｓｆａｍｉｌｙｉｎｔｈｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＯｓｔｒａｃｏ

ｄａ，ａｎｄｉｔｓｓｔａｔｕｓｈａｓｌｏｎｇｐｕｚｚｌｅｄｔａｘｏｎｏｍｉｓｔｓ．ＳｏｍｅｈａｖｅｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｉｔｉｎｔｏＰｏｄｏｃｏｐｉ

ｄａ
［２３，２４］，ｗｈｉｌｅｏｔｈｅｒｓｈａｖｅｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄｉｔｔｏｂｅｏｎｅｇｒｏｕｐｏｆＰｌａｔｙｃｏｐｉｄａ

［５］．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆ

ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｐｕｎｃｉｉｄａｅｍｉｇｈｔｂｅｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｏｆＰｏｄｏｃｏｐｉｄａａｎｄ

Ｐｌａｔｙｃｏｐｉｄａ，ｗｈｉｃｈｉｓｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｗｉｔｈＢｏｗｍａｎ＆ Ａｂｅｌｅ’ｓｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ
［４］．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｒｅ

ａｒｅｓｔｉｌｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｓｏｍｅｄｅｔａｉｌｓ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｏｕｒｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｒｅｃｅｎｔＯｓｔｒａｃｏ

ｄａｍｉｇｈｔｂｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｈｒｅｅｇｒｏｕｐｓ，ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，ｐｕｎｃｉｉｄａｅｎｆｏｒｍｉｎｇａｓｉｎｇｌｅｔａｘｏｎ．

Ｂｏｗｍａｎ＆ Ａｂｅｌｅ’ｓｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
［４］ｂａｓｅｄｏｎｂｉｖａｌｖｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓ，ｉｎｃｏｎ
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ｔｈｅｓｔａｔｕｓｏｆｔｈｅｓｕｂｏｒｄｅｒＨａｌｏｃｙｐｒｉｄｉｎａｒｅｑｕｉｒｅｓｆｕｒｔｈｅｒｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ．

Ａｔｐｒｅｓｅｎｔ，ｍａｎｙｗｏｒｋｓｓｕｇｇｅｓｔｅｄｉｔｗａｓａｄｖａｎｔａｇｅｏｕｓｔｏｓｏｌｖｅｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍｓｏｆａｎｉ

ｍａｌｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｂｙｆｉｎｄｉｎｇｎｅｗｅｖｉｄｅｎｃｅｓ，ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｎｅｗｓａｍｐｌｅｓ，ａｎｄ

ａｎａｌｙｚｉｎｇｖａｒｉｏｕｓｅｖｉｄｅｎｃｅｓｔｏｇｅｔｈｅｒｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｔｒｉｅｄｔｏｃｏｍ

ｂｉｎｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｉｄｅｎｃｅｓｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＯｓｔｒａｃｏｄａ’ｓｈｉｇｈ

ｅｒｔａｘａ，ｄｅｓｐｉｔｅｓｏｍｅｒｅｓｕｌｔｓｗｅｒｅｕｎｃｅｒｔａｉｎ，ｓｕｃｈａｓｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｔａｔｕｓｏｆｐｕｎｃｉｉｄａｅｎｏｓ

ｔｒａｃｏｄｓ．ＩｔｗａｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｔｉｖｅｗｏｒｋｔｏｔｈｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＯｓｔｒａｃｏｄａ．

［Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ］

［１］　ＭＬＬＥＲＯＦ．ＺｏｏｌｏｇｉａｅＤａｎｉｃａｅＰｒｏｄｒｏｍｕｓ，ＳｅｕＡｎｉｍａｌｉｕｍ ＤａｎｉａｅｅｔＮｏｒｖｅｇｉａｅＩｎｄｉｇｅｎａｒｕｍ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ，

ＮｏｍｉｎａｅｔＳｙｎｏｎｙｍａＩｍｐｒｉｍｉｓＰｏｐｕｌａｒｉｕｍ［Ｍ］．Ｈａｖｎｉａｅ：ＴｙｐｒｉｓＨａｌｌａｇｅｒｉｉｓ，１７７６．

［２］　ＳＡＲＳＧＯ．ＯｖｅｒｓｉｇｔａｆＮｏｒｇｅｓｍａｒｉｎｅＯｓｔｒａｃｏｄｅｒ［Ｊ］．ＦｏｒｈａｎｄｌｉｎｇｅｒｉＶｉｄｅｎｓｋａｂｓＳｅｌｓｋａｂｅｔｉＣｈｒｉｓｔｉａｎｉａ，１８６５

（７）：１１３０．

［３］　ＳＣＯＴＴＨ Ｗ，ＳＹＬＶＥＳＴＥＲＢＲＡＤＬＥＹＰＣ．ＳｕｂｏｒｄｅｒＰｌａｙｃｏｐｉｎａＳａｒｓ，１８６６［Ｇ］／／ＭＯＯＲＥＲＣ．Ｔｒｅａｔｉｓｅｏｎ

ＩｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅＰａｌｅｏｎｔｏｌｏｇｙ，ｐａｒｔＱ，Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ３，Ｃｒｕｓｔａｃｅａ，Ｏｓｔｒａｃｏｄａ．Ｌａｗｒｅｎｃｅ：ＧｅｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉ

ｃａａｎｄＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＫａｎｓａｓＰｒｅｓｓ，１９６１：３８０３８２．

［４］　ＢＯＷＭＡＮＴＥ，ＡＢＥＬＥＬＧ．ＣｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＲｅｃｅｎｔＣｒｕｓｔａｃｅａ［Ｇ］／／ＡＢＥＬＥＬＧ．ＴｈｅｂｉｏｌｏｇｙｏｆＣｒｕｓｔａ

ｃｅａ，ｖｏｌ１．ＮｅｗＹｏｒｋ：ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓ，１９８２：１２７．

［５］　ＭＡＲＴＩＮＪＷ，ＤＡＶＩＳＧＥ．ＡｎＵｐｄａｔｅｄＣｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＲｅｃｅｎｔＣｒｕｓｔａｃｅａ［Ｍ］．Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ：ＮａｔｕｒａｌＨｉｓｔｏｒｙ

ＭｕｓｅｕｍｏｆＡｎｇｅｌｅｓＣｏｕｎｔｙ，２００１．

［６］　ＬＩＥＢＡＵＡ．ＡｒｅｖｉｓｅｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｈｉｇｈｅｒｔａｘａｏｆｔｈｅＯｓｔｒａｃｏｄａ（Ｃｒｕｓｔａｃｅａ）［Ｊ］．Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ，２００５，

５３８：１１５１３７．

［７］　ＳＰＥＡＲＳＴ，ＡＢＥＬＥＬＧ．Ｃｒｕｓｔａｃｅａｎｐｈｙｌｏｇｅｎｙｉｎｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍ１８ＳｒＤＮＡ［Ｇ］／／ＦＯＲＴＥＹＡ，ＴＨＯＭＡＳＲＨ．

Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ，ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｐｅｃｉａｌｖｏｌｕｍｅｓｅｒｉｅｓ５５．Ｌｏｎｄｏｎ：Ｃｈａｐｍａｎ＆ Ｈａｌｌ，１９９７：１６９

１８８．

［８］　ＯＡＫＬＥＹＴＨ，ＣＵＮＮＩＧＮＨＡＭＣＷ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｔｈｅｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｏｒｉｇｉｎｏｆ

ａｎａｒｔｈｒｏｐｏｄｃｏｍｐｏｕｎｄｅｙｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉ

ｃａ，２００２，９９：１４２６１４３０．

［９］　ＹＡＭＡＧＵＣＨＩＳ，ＥＮＤＯＫ．ＭｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆＯｓｔｒａｃｏｄａ（Ｃｒｕｓｔａｃｅａ）ｉｎｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍ１８ＳｒｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡｓｅ

ｑｕｒｎｃｅｓ：ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｆｏｒｉｔｓｏｒｉｇｉｎａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＢｉｏｌｏｇｙ，２００３，１４３：２３３８．

［１０］　ＺＨＡＮＧＫ，ＳＵＮＸ，ＹＡＮＧＱ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｍａｊｏｒｏｓｔｒａｃｏｄｅｇｒｏｕｐｓｂａｓｅｄｏｎ１８ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｄａ

ｔａ：ａｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＡｃｔａＰａｌａｅｏｎｔｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００３，４２（３）：４５２４５９．

［１１］　ＣＨＥＮＸ．ＡｎｉｍａｌＢｉｏｌｏｇｙ［Ｍ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：ＣｈｉｎａＨｉｇｈｅｒＥｄｕｃａｔｉｏｎＰｒｅｓｓ，２００５．

［１２］　ＦＲＩＥＤＲＩＣＨ Ｍ，ＴＡＵＴＺＤ．ＡｒｔｈｒｏｐｏｄｒＤＮＡｐｈｙｌｏｇｅｎｙｒｅｖｉｓｉｔｅｄ：ａｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇＭｏｎｔｅＣａｒｌｏｓｉｍ

ｕｌａｔｉｏｎ［Ｇ］／／ＤＥＵＶＥＴ．ＯｒｉｇｉｎｏｆｔｈｅＨｅｘａｐｏｄａ．ＡｎｎａｌｅｓｄｅｌａＳｏｃｉéｔéＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｑｕｅｄｅＦｒａｎｃｅ［ｓ．ｎ．］，２００１，

３９



华东师范大学学报（自然科学版） ２０１２年

３７（１２）：２１４０．

［１３］　ＹＩＮＷ，ＸＩＥＲ，ＬＵＡＮＹ．ＯｎｔｈｅｖａｌｉｄｉｔｙｏｆｔｈｅｃｌａｓｓＥｌｌｉｐｕｒａ（＝Ｐａｒａｉｎｓｅｃｔａ）（Ｈｅｘａｐｏｄａ）ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｐｈｙ

ｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＣｏｌｌｅｍｂｏｌａａｎｄＰｒｏｔｕｒａ［Ｊ］．ＡｃｔａＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００４，４７（６）：８２１８２９．

［１４］　ＴＡＭＵＲＡＫ，ＤＵＤＬＥＹＪ，ＮＥＩＭ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ４：ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＧｅｎｅｔｉｃｓＡｎａｌｙｓｉｓ（ＭＥＧＡ）ｓｏｆｔｗａｒｅ

ｖｅｒｓｉｏｎ４．０［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００７，２４：１５９６１５９９．

［１５］　ＳＷＡＮＳＯＮＫ．犕犪狀犪狑犪犛狋犪犮犲狔犻ｎ．ｓｐ．（Ｐｕｎｃｉｉｄａｅ，Ｏｓｔｒａｃｏｄｅ），Ｓｏｆｔａｎａｔｏｍｙａｎｄｏｎｔｏｇｅｎｙ［Ｊ］．ＣｏｕｒｉｃｅｒＦｏｒｓ

ｃｈｕｎｇＩｎｓｉｔｕｔｅＳｅｎｃｋｅｎｂｅｒｇ，１９８９，１１３：２３５２４９．

［１６］　ＶＡＮＭＯＲＫＨＯＶＥＮＦＰＣＭ．ＰｏｓｔＰａｌａｅｏｚｏｉｃＯｓｔｒａｃｏｄａ，ｔｈｅｉｒＭｏｒｐｈｏｌｏｇｙ，ＴａｘｏｎｏｍｙａｎｄＥｃｏｎｏｍｉｃＵｓｅ［Ｍ］．

Ａｍｓｔｅｒｄａｍ：ＥｌｓｅｖｉｅｒＰｕｂｌｉｓｈｉｎｇＣｏｍｐａｎｙ，１９６３．

［１７］　ＳＷＯＦＦＯＲＤＤＬ．ＰＡＵＰ：ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｓｉｓＵｓｉｎｇＰａｒｓｉｍｏｎｙ（ａｎｄｏｔｈｅｒｍｅｔｈｏｄｓ）．Ｖｅｒｓｉｏｎ４．０ｂ１０［Ｍ］．

Ｓｕｎｄｅｒｌａｎｄ：ＳｉｎａｕｅｒＡｓｓｏｃｉａｔｅｓ，２００１．

［１８］　ＭＡＲＴＥＮＳＫ，ＲＯＳＳＥＴＴＩＧ，ＢＵＴＬＩＮＲＫ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎｄｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｔｈｅａｎｃｉｅｎｔａｓｅｘｕ

ａｌＤａｒｗｉｎｕｌｉｄａｅ（Ｃｒｕｓｔａｃｅａ，Ｏｓｔｒａｃｏｄａ）［Ｊ］．Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ，２００５，５３８：１５３１６５．

［１９］　ＨＩＬＬＩＳＤＭ，ＨＵＥＬＳＥＮＢＥＣＫＪＰ．Ｓｉｇｎａｌ，ｎｏｉｓｅ，ａｎｄｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙｉｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｅｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆＨｅｒｅｄｉｔｙ，１９９２，８３（３）：１８９１９５．

［２０］　ＳＷＯＦＦＯＲＤＤＬ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｓｉｓＵｓｉｎｇＰａｒｓｉｍｏｎｙ（ＰＡＵＰ），Ｖｅｒｓｉｏｎ３．１．１［Ｍ］．Ｃｈａｍｐａｉｇｎ：Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｏｆＩｌｌｉｎｏｉｓ，１９９３．

［２１］　ＦＥＬＳＥＮＳＴＥＩＮＪ．Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｉｍｉｔｓｏｎｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ：ａｎａｐｐｒｏａｃｈｕｓｉｎｇｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐ［Ｊ］．Ｅｖｌｏｕｔｉｏｎ，１９８５，３９

（４）：７８３７９１．

［２２］　ＸＵＧ，ＦＡＮＧＱ，ＪＡＭＥＳＥＫ，ｅｔａｌ．ＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆＢａｙｅｓｉａｎｍｅｔｈｏｄｆｏｒｉｎｆｅｒｒｉｎｇｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆ

ｔｉｃｋｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｇｅｎｕｓ犐狓狅犱犲狊［Ｊ］．ＡｃｔａＺｏｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００３，４９（３）：３８０３８８．

［２３］　ＭＣＫＥＮＺＩＥＫＧ，ＭＬＬＥＲＫＪ，ＧＲＡＭＮＭＮ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆＯｓｔｒａｃｏｄａ［Ｇ］／／ＳＣＨＲＡＭＦＲ．Ｃｒｕｓｔａｃｅａｎｉｓ

ｓｕｅｓ，ｖｏｌ１，Ｃｒｕｓｔａｃｅａｎｐｈｙｌｏｇｅｎｙ．Ｂａｌｋｅｍａ，Ｒｏｔｔｅｒｄａｍ，１９８３：２９４６．

［２４］　ＨＡＮＡＩＴ，ＴＡＢＵＫＩＲ．Ｓｈｅｌｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ犘狉狅犿犪狀犪狑犪ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎｏｎｔｈｅｂａｕｐｌａｎｏｆｐｏｄｏｃｏｐｉｄＯｓｔｒａｃｏｄａ［Ｊ］．

ＭｉｔｔＨａｍｂｇＺｏｏｌＭｕｓＩｎｓｔ，１９９５，９２：２５９２７２．

［２５］　ＭＡＤＤＯＣＫＳＲＦ．Ｑｕｅｓｔｆｏｒｔｈｅａｎｃｅｓｔｒａｌｐｏｄｏｃｏｐｉｄ：Ｎｕｍｅｒｉｃａｌｃｌａｄｉｓｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｏｓｔｒａｃｏｄｅａｐｐｅｎｄａｇｅｓ，ａｐｒｅ

ｌｉｍｉｎａｒｙｒｅｐｏｒｔ［Ｇ］／／ＨＡＲＴＭＡＮＮＧ．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｏｆｔｈｅＦｉｆｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＳｙｍｐｏｓｉｕｍｏｎＥｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆＰｏｓｔＰａ

ｌｅｏｚｏｉｃＯｓｔｒａｃｏｄａ．Ａｂｈ．Ｖｅｒｈ．Ｎａｔｕｒｗｉｓｓ．Ｖｅｒ．Ｈａｍｂｕｒｇ（ＮＦ），１９７６，１８／１９（Ｓｕｐｐｌ．）：３９５３．

［２６］　ＭＡＤＤＯＣＫＳＲＦ．Ｏｓｔｒａｃｏｄａ［Ｇ］／／ＡＢＥＬＥＬＧ．ＴｈｅＢｉｏｌｏｇｙｏｆＣｒｕｓｔａｃｅａ，ｖｏｌｕｍｅ１：Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ，ｔｈｅＦｏｓｓｉｌ

Ｒｅｃｏｒｄ，ａｎｄＢｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ．ＮｅｗＹｏｒｋ：ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓＩｎｃ，１９８２：２２１２３９．

［２７］　ＳＭＩＴＨＲＪ，ＫＡＭＩＹＡＴ．Ｔｈｅｏｎｔｏｇｅｎｙｏｆ犖犲狅狀犲狊犻犱犲犪狅犾犻犵狅犱犲狀狋犪狋犪 （Ｂａｉｒｄｉｏｉｄｅａ，Ｏｓｔｒａｃｏｄａ，Ｃｒｕｓｔａｃｅａ）［Ｊ］．

Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ，２００２，４８９：２４５２７５．

［２８］　ＹＵＮ，ＺＨＡＯＭ，ＣＨＥＮＬ，ｅｔａｌ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆＰｏｄｏｃｏｐｉｄａ（Ｏｓｔｒａｃｏｄａ：Ｐｏｄｏｃｏｐａ）ｂａｓｅｄｏｎ１８Ｓ

ｒｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＯｃｅａｎｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００６，２５（２）：９９１０８．

［２９］　ＳＡＲＳＧＯ．ＡｎＡｃｃｏｕｎｔｏｆｔｈｅＣｒｕｓｔａｃｅａｏｆＮｏｒｗａｙ，Ｖｏｌｕｍｅ９Ｏｓｔｒａｃｏｄａ［Ｍ］．Ｂｅｒｇｅｎ：ＢｅｒｇｅｎＭｕｓｅｕｍ，１９２２．

［３０］　ＭＬＬＥＲＧＷ．ＤｉｅＯｓｔｒａｃｏｄｅｎｄｅｓＧｏｌｆｅｓｖｏｎＮｅａｐｅｌｕｎｄｄｅｒａｎｇｒｅｎｚｅｎｄｅｎＭｅｅｒｅｓａｂｓｃｈｎｉｔｔｅ［Ｍ］．ＦａｕｎａＦｌｏｒａ

ＧｏｌｆｅｓＮｅａｐｅｌｕｎｄｄｅｒａｎｇｒｅｎｚｅｎｄｅｎＭｅｅｒｅｓａｂｓｃｈｎｉｔｔｅ，ＺｏｏｌｏｇｉｓｃｈｅＳｔａｔｉｏｎｚｕＮｅａｐｅｌ，１８９４，２１：１４０４．

［３１］　ＢＲＯＮＳＨＴＥＩＮＺＳ．ＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＯｓｔｒａｃｏｄａ．ＦａｕｎａｏｆｔｈｅＵＳＳＲ．Ｃｒｕｓｔａｃｅａｎｓ（ＶｏｌｕｍｅⅡ，ＮｕｍｂｅｒⅠ）［Ｍ］．

Ｍｏｓｃｏｗ：ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵＳＳＲＰｕｂｌｉｓｈｅｒｓ，１９４７．

［３２］　ＫＯＲＮＩＣＫＥＲＬＳ，ＳＯＨＮＩＧ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ，ｏｎｔｏｇｅｎｙａｎｄｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｆｌｉｖｉｎｇａｎｄｆｏｓｓｉｌＴｈａｕｍａｔｏｃｙｐｒｉｄａｃｅａ

（Ｍｙｏｄｏｃｏｐａ：Ｏｓｔｒａｃｏｄａ）［Ｊ］．ＳｍｉｔｈｓｏｎＣｏｎｔｒＺｏｏｌ，１９７６，２１９：１１２４．

４９


