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摘要
: 利 用 D N A 序列浏定技术测 定 了真虾 下 目 7 科 8 个种 的线粒体 1 6 5 r D N A 部分序 列

,

与从 G en B a n k 检索得到的 12 个相关种的 1 6 5 rD N A 部分序列进行同 源性 比 对
,

探讨其 系统

发育关系及 1 6 5 rD N A 在真虾类系统发育研究中的应用
。

比对序列长 3 53b p
,

其中变异位点

22 1 个
、

简约 信 息位点 180 个
。

碱墓转换替代速度 比颠 换替代速度慢
。

以蟹 虾下 目的 A us
-

t r o p o t a m o b艺u s p a llip e : 为外群构建 T 这 2 0 种 真虾 的 系统发育关 系分 支图
,

结果展示
:

( 1 )

长臂虾科 隐虾 亚科的 A nc hi
stu : 。us to 、

远 离长臂虾 亚科分 支
。

而 且 它的 1 6 5 rD N A 序 列在

G en b a n k 中
,

首先与六足 纲 (H e x a p o d a )的 昆 虫 比 时上
。

(2 ) 长嘴虾 科长肴 虾亚科的 两个近

缘属 尸al ae m on 和 尸al ae m on et e : 间的 4 个种混合相聚
,

说明传统形 态分类 中以大领有无触须

作为这两 个属 的属 级 形 态 鉴 定特征尚 需进一 步审定
。

(3 ) 鼓 虾 总科藻虾 科的 Ex hi PP
-

ol ys ma ta 亡
ns iro st ri :

与揭虾总科褐虾科 的 C ra
n g on

a

ff ini : 处在 同一 分 支
,

而 没 与鼓虾科 的

种类形成姐妹群
。

研 究结果表明
,

1 6 5 r D N A 片段的序列很适合研 究真虾类的属 间 系统发育

关 系
,

而在研究属上高级阶元或种 下阶元 间的 系统发生关 系时较不敏感
,

因其 变异 对于种级

水平显得过 于保守
,

而 对于科级 以上阶元又显得 太快
。
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真虾下 目隶属 于 甲壳动物亚门 (C r u sta e e a )
,

在

最近的《现生甲壳动物亚 门最新分类系统 》中被分为

16 个总科
,

36 个科
,

共约 2 5。。多种川
。

真虾下 目自

D an
a 1 8 5 2 年提出以来

,

其科级阶元 (总科
、

科
、

亚科 )

的划分经历 了数次变化
,

20 世纪 50 年代以来才逐渐

形成了较为一致的意见
,

M
a r tin 和 D a v is 2 0 0 1 年在

此基础上提 出了 1 6 总科 36 科的分类 系统比
3〕。

由于

真虾类的形态变异大
,

生活环境复杂
,

生活方式 (自由

生活
、

共栖生活 ) 丰富多样
。

根据形态学特征特别是

步足
、

口器等方 面的特征来划分总科和科在分类学

研究中十分方便
,

但是 否可 以反 映出科间 的系统发

育学关系
,

亦 即这些 总科和科是 否是贴近 自然的单

系类群尚存在一定疑问川
。

而一些科或者亚科也由

于所依据的分类学特征不 同而在历史上有变动甚至

多次变动
,

如叶额虾科(G n a , h o p h yllid a

气)甚 至被归人

过 5 个总科中
。

藻虾科(H ip p o ly tid e a )由于各属间有

较大的形态差异而曾经分属于 3 个总科
,

现在作为一

个科隶属于鼓虾总科
,

但该科很 可 能是多系发 生 的

类群
。

这种状态可 能是 由于真虾类 目前正处 于高分

化时期
,

其形态
、

生理受复杂环境的影响而处于较快

的变异中
,

出现 了一 些异 源 同形现象而使仅靠形态

学特征 (主要是 口 器
、

步足等 )进行科级阶元的划分有

一定困难甚至混淆
。

目前的真虾下 目科级阶元分类

系统在分类学上十分方便
,

但是否也代表了真虾下 目

各个类群的系统发育学关系
,

亦即现有的总科
、

科是

否是自然的类群
,

仍然是一个值得研究的课题
。

利用分子生物学技术检测生物大分子所包含的遗

传信息
,

并定量描述
、

分析这些信息旨在分子水平上解

释生物的多样性
、

系统发育和进化的意义
。

对特定的

D N A 序列进行分析
,

研究 D N A 分子间的差异
,

进而比

较不同生物间的系统演化是目前分子系统学的重要任

务
。

目前已有应用 16 5 rDN A 等序列分析甲壳类及长臂

虾科等的分子系统关系的报道川
。

但对于真虾类科级

阶元的分子系统学研究在国内外尚未见报道
。

作者将

通过分析真虾下 目部分常见代表种的 16 5 rD N A 序列
,

为该下 目的分子系统学研究提供了一些数据
。
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由于在不同分类单元中
, rD N A 基因进化的速率

和方式可能会有很大的不同
,

所以关于 哪个特定的

基因适用于哪个特定的分类阶元
,

尚不能做出适用

于全体类群的结论
。

作者通过测定 16 5 r D N A 基 因

的部分序列
,

分析研究 20 种真虾的亲缘关系
,

并评价

该序列片断在分析真虾系统发育中的适用性
.

将根

据分子生物学技术对真虾下 目中的 一些种类特定

D N A 序列测序获得的分子数据
,

通过利用支序分类

学理论与方法对这些数据的分析
,

从各种遗传物质

的变化探讨各种间的系统学关系
,

进而推测各科间

表 1 标本记录

Ta b
.

1 Th
e 代eo r d o f sPe e ime us

月旦赚照

的系统学关系
,

从而验证和修正 当前分类系统的正

确性
,

使之带有更贴近自然的系统发育信息
。

1 材料和方法

1
.

1 材料

本实验用的 7 个科
,

8 个种
,
9 个个体的真虾来自

中国科学院海洋生物标本馆收藏的标本 (采集于 20

个世纪 50 一 90 年代)
。

部分标本用福尔马林固定后
,

改为 75 %酒精保存
。

标本记录见表 1
。

种名
数量

(个 )
采集地点

采集时间

(年 一月一 日 )
标本号

Ple s诬o n ik a iz u m ia e G 叻王o
r 云 不详

海南邻昌礁

青岛沙子 口

南黄海

南黄海

南黄海

海南三亚湾

海南三亚湾

1 9 7 6 一 0 7一 2 2 V 5 1 2 B 一 1

A n c h i万t u s ‘ u sz o s (F o r ‘k ? l) 1 9 9 2 一 0 4一 0 9 9 2 C一 1 10 9

L e Pto eh ela g ra eil艺5 S t im P o n 1 9 5 6 一 1 1一 1 9 0 7 8 0 6

Cra , 9 0 , a f了in is d e

P a la e m o n g r a v ze r i

H a a n 1 9 7 6一 0 4 一 2 7 O 尸7 2 一 2

(Y
“
) 1 9 7 6一 0 9一 1 8 V 5 3 3 1 3一 2 5

A zPh e u s ja P o , ie u s

M io r s

A zP入e u s d ￡st i” g u e n d u s d e M d 刀

E 工h 乞PP
o
l夕s m a t a e”s iro s t r乞s (K e 爪P)

1 9 7 6一 0 9一 18 V 5 33 13

1 9 90 一 1 1一 18 B E 12 一 B S

1 9 9 1一 1 1一 0 8 B E S 一 B Z

1
.

2 方法 以得到约 400 bp 的扩增产物
。

1
.

2
.

2 D N A 提取 p C R 反应 体系 (2 5 拌L ) : 2
.

5 拌L 的 1 0 x PeR

从虾腹部取肌肉组织 0
.

2一 0
.

5 9
。

用 7 5 %酒精 bu ffe r ; 1 2
·

5 m m o l/ L M g C 12 (1
.

5 拼L ) ; 10 m m o l/ L

浸泡 Zh 后
,

分别用 8 0 %
,
9 0 %

,
2 0 0 %的酒精浸泡 2 0 dN T p (2 拜L) ; 各 1 0 拜m o l/ L (l 拌L )的正反向引物 ;约

m in 以置换出残留在组织中的福尔马林
,

然后弃去酒 50 ng 模板 D N A ; IU 的 T a K a R a T aq ; 加灭菌蒸馏

精凉干
。

将组织在匀浆缓冲液 (P H ~ 8
.

0 ; T ri s一 H CI
,

水至 25 拜L
。

1 0 m m o l/ L 和 ED T A
,
5 0 m m o l/ L )中剪碎

,

加人 1 0 民R 反应程序
:

预变性 9 4℃ / 5 而n ; 变性9 4℃ / 4 0
5 ,

拌L 蛋白酶 K (2 。 m g / 10 拜L )
,

在 55 ℃水浴中消化至 复性 53 ℃ / 40
5 ,

延伸 72 ℃ / 50 5 ,

35 次循环 ; 最后一次延

澄清
。

用传统酚仿法提取 D N A
,

并溶解 于灭过菌的 伸 72 ℃ / 10 而no

超纯水中
。

P CR 产物 经 1%琼脂糖凝胶电泳检验纯化后进

1
.

2
.

2 1 6 5 rD N A 的引物
、

Pc R 扩增和测序 行双 向测序
。

引物序列
:

正 向 16 5 a r (L 251 。) : 5
’

一 C G CC T
一

1
.

2
.

3 数据的分析处理

G T T T A T c A A A A A c A T 一 3
,

和 反 向 16 5 b r :
5

,

一 从 G en Ba n k 中检索到 了 12 种相关真虾 和 l 种

A G A T T A e e eT G T T A T e ee T A 一 3
‘〔‘〕。

其 中反 向 外群整虾 A u stro 户
o ta m o吞iu : P a zli户e :

的 2 6 5 rD N A

引物 16 5 b r
是作者通过比对 G en Ban k 中十足 目 16 5 基因同源序列 (表 2 )

,

结合本文的序列 结果一起分

rD NA 片段
,

并在其下游的保守 区中用 Pri m e : p re m
一

析
。

用 C LU S T A L X 1
.

81 程序对序列进行 比对
,

并

ie r 5
.

0 软件设计的真虾类特异引物
。

由这对引物 可 辅以人工校对川
。

M a r in e S eie n e e s / V o l
.

2 9
,

N o
.

9 / 2 0 0 5 3 7
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表 2 来自晓nB
a n k 的其他弃虾和外群

Ta b
.

2 T h e ot 址r ca r id e
an

s hd m 讲 a
nd

o u

tgr
o
即 re 脾arc hed

f份m 晓
. B a

nk

种名 登 录号

A IPh
e u s c ) 11刀d r ic u s A F2 3 0 2 7 2

P a la e m o n s e r e n u s A F 3 74 4 6 5

S 夕” a lPh
e Z止5 10 凡g ic a r P“ 5 A F2 3 0 2 6 5

S夕n a lPh e u s g a m ba r e llo id e s A Y3 4 4 7 5 1

S 夕刀a lPh e u s g o o d
e i AY 3 4 4 7 5 3

A “ t o

ma
t e g a r d in e r 汇 A F 5 0 1 6 4 9

A u st r o P o t a 拼o b iu s Pa lliPe s A F2 3 7 60 5

Pa la e m o n e t e s a tr in u b e s A F 4 3 9 5 20

尸a la em o n e t e s a u s tra lis A F 4 3 9 5 1 7

M a c r o b ra c h 该u m 刀 o va e h o lla n d葱a e A Y 2 8 2 7 7 2

M a c

ro bra ch i翻 功 b 忍lla t u m A Y2 8 2 7 7 8

M d e r o b ra eh iu m h a ”d s c h in i AY 2 8 2 7 8 1

R 级工烈缭

L 2 5 1。与模板匹配得更好
,

更有利于真虾类 D N A 的

PCR 扩增
。

P C R 扩增产物电泳检测结果见图 1
。

图 1

Fig
.

M a c r o bra c h泛u m m a m m 泣llo d a c t少l以 5 AY 2 8 2 7 7 6

用 系统发生 软件包 M E G A (M
o le eu lar E v o lu

-

tio n a ry G e n e ties A n a lys is
,

3
.

0 )计算 变异位点数

(v a ria b le s ite s )和简约信息位点数 (p a r s im o n y in fo r -

m a t io n s ite s )
,

以及平均碱基含量 [8 ] 。

在 M E G A 3
.

O 和 PH YL IP 软件中
,

用基于 Ki m u

ra-

双参数距离模型的邻接法 (NJ 法 )和 Ml〕法构建各类

群的系统发生关系
。

用自展法检验
,
1 000 次重复抽样

得到结点的置信值
。

2 结果

1 6 5 rD N A 基因片段 PCR 扩增产物 电泳图

16 5 rD N A fr a g m e n t PC R a m p lifyin g p r o d
-

u e t s e le e t r o p ho r e sis Pa t t e r n

泳道 1 :
M

a r k (T a K a R a 的 以子L2 0 0 o ) ; 泳道 2 ~

1 0 :
以 L 2 5 1 0 和 16S br

为引物的 PC R 产物 ;泳道

11 ~ 1 9 :
以 L 2 5 10 和 H 30 5 9 为引物 的 PC R 产物

(L a n e l :
M

a rk (T
a K a R a , 5 rK玉L 2 0O0 ) 书 L a n e Z ~

1 0 : th e PC R p ro d u e t a m p lifie d by t he p rim e r s o f

L 25 10 a n d 1 65 b r ; L a n e 1 1 ~ 19 : th e PC R pro d
-

u e t a m p Ufie d by t he p rim e rs o f L 2 5 1o a n d

H 3 0 5 9 )

2
.

1 PC R 扩增结果

利用 1 6 5 r D N A 的通 用 引物 L 2 5 一。: 5
‘

一 C G C

C T G T T T A A C A A A A A C A T 一 3
‘

和 H 3 0 5 9 : 5
‘

一

CC G G T C T A G AC T C A G A T C A T G T 一 3
,

对从

标本中提取的 D N A 进行 PC R 扩增
。

扩增产物的电

泳检测结果常常是弥散带或大片的拖尾带
。

而对于

同样的 D N A 模板
,

用 L2 510 作为正向引物和我们设

计的反 向引物扩增却可 以得到狭窄的 单一 目的片

段
。

这一结果说明了我们设计的反向引物 1 6 5 b r
比

2
.

2 1 6 5 r D N A 基因片段的组成

所测 9 个真虾个体的 1 6 5 rD N A 基因 片段均约

4 0 0 b p 左右
。

结合 1 2 个从 G e n Ba n k 中引用的真虾

1 6 5 rD N A 序列
,

用 C L U ST A LX I
.

8 软件进行 比对
,

在所得的 3 53 个比对位点中
,

变异位点 221 个
、

简约

信息位点 180 个
、

单个突变位点 39 个
。

所有片段中

A
,

T
,

C
,

G 的平均含量为 3 1
.

3 %
,
3 5

.

0 %
,
1 1

.

0 %
,

22
.

1%
,

A + T 的含量高
,

平均为 66
.

3 %
。

2
.

3 20 种真虾的系统发生树

以整 虾 A u stro p o ta m o b艺u s p a llip e :
为外群

,

用

N J法
、

M P 法
、

ME 法构建系统发生树
。

MP 法产生 1

个最简约树 (图 2)
。

将通过 3 种方法构建的系统发

生树中结构位置不一致的结点用星 号标出
。

在构建

系统发生树时
,

用 Bo ot sr aP 法检验
,
1 000 次重复抽

样得到结点的置信度以 自引导值估计
。
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5 0
.

3 3
.

1 0 0

2 3
.

6 5
井

9 7
.
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S卯a
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e u s g o o de i

Syn a IPheus ga m ba re llo ide
s

S卯alp he u s IO ng 口Ca 巾us

C阳n g o n a f月nis l

Cra ng o n a用n
isZ

任又内们p O lys m a切 e 门siro s tris

石泊Ia e m O门 S e re n us

声怕Ie e m o n 日te s s u s之阳IiS

声泊Ia e m o n e te s a tl in ub es

Pa le e m o n g ra v心ri

M日C ro b 旧Chiu m bUlla 亡Um

M日C m bra ch iu m m a m m illo da e tYl u s

M 日C阳白ra ch iu m n o va e hO lla nd 泊e

M a c ro bra ch iu m ha n ds ch in i

尸伯S io n jk日 侄日m ia e

LeP to c he la g阳 cilis

A 门Ch is t口5 e
US to S

A us tro Po ta m o biu s Pa lliPe s

图 2 基于 16 5 rD N A 序列构建的 20 种真虾 的 MP 树

Fig
.

2 MP p h ylo g e n e tie t r e e o f 2 0 e a r id e a n s Pe e ie s b a s ed o n 1 65 rD N A s e q u e n e e s

以 A o t ro p o ta , ob ‘
: Pal “户es 为外群

,

1 000 次重复抽样检验得到节 点 自展值
.

分支上是 结点的 t 信值
.

打星号的

结点是指在 3 种系统发生树中结构位置有变化的结点

A u s tro P
o ta 从ob 艺u

s Pa ll艺Pe s i, the o u tg ro
u p

.

T h e p e re e n ta g e le v e ls o f s u p p o r t o n t he b
r a n e

h a re ba s e d o n 1 0 0 0 b o o t
-

st r ap r e Pli
e a t e s

.

T h e n o de s w it h t he a st e r is k in d ie a t e w he re t he to p o lo g ie s o f th e 3 t re e s a re e h a n g e a ble a n d the n o d e s

ha v e r e la tiv e ly lo w b o o ts tr a p v a lu e

3 讨论

3
.

1 从福 尔马林标本 中提取 D N A

世界各国生 物学家在过去采集了大量生物标本

并保存于福尔马林中
,

这些标本在研究物种起源
、

系

统进化
、

特定物种基因资源保护 以及生物多样性等

方面具有很高的学术价值
。

如不能正常提取基 因组

总 D N A
,

就会从分子水平上 比较研究这些 生物带来

阻碍
。

但 目前从福尔马林浸泡的动物标本中提取并

纯化 D N A 的方法远远不能满足现代分子生 物学研

究的需要
。

因为从福尔马林中提取 D N A
,

特别是提

取高质量 D N A 非常困难
,

原 因在于
: (1) 甲醛可 以使

D N A 与蛋 白质之间产生交联
,

所以在提取时大量

D N A 会随着杂蛋白质被除去
,

这大大降低 了 D N A

的提取得率
。

(2) 标本在采集时没有被福尔 马林固

定液及时彻底地浸泡
,

所以组织没有固定好
,

D N A 在

内源性水解 (e n d o g e n o u s hyd r o lytie p r o ee s s e s )作用

下很快降解
。

(3 ) 从福尔马林保存的标本 中提取基

因组 D N A 的破坏程度与时间没有直接关系
,

主要与

保存液是否被暴露在空气中发生氧化有直接的关系
。

甲醛在空气中易氧化成 甲酸
,

而 甲酸对 D N A 有较强

的降解作用
。

所以从福尔马林保存的标本中提取的

基因组 D N A 在电泳检测时
,

始终表现为弥散带
。

本实验对福尔马林 固定过的真虾类标本进行

D N A 提取
,

利用渐高的梯度酒精浸泡标本组织 以除

M a r in e S e ie n e e s / V o l
.
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N o
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去阻碍下一步实验的 甲醛
。

从提取的 D N A 中成功

地扩增得到 1 6 5 rD N A 片段 的 PC R 产物
,

并 测序得

到 良好的序列结果
。

说明对福尔马林 固定 的特殊材

料是可以得到 M t D N A 片段的 P CR 扩增产物的
。

3
.

2 1 6 5 rD N A 基 因片段组成分析

本文所分析的 20 种真虾的 A + T 平均含量高达

“
.

3 % 的
,

这与果蝇
、

蜘蛛
、

虾类
、

蟹类等节肢动物的

1 6 5 rD N A 片段研究结果一致川
。

由于 A + T 的含

量高
,

可能在真虾中一些核酸替代发生更为频繁
,

例

如颠换中大部分是由 A
、

T 之间的颠换引起的
。

碱基转换 (T S )/ 颠换 (T V ) 可 以作为多重 替换

(m u ltiple s u bs tit u tio n s )程度的一 个指标
,

也可 以衡

量两序列之间自分歧进化以来各位点发生替换的饱

和程度
。

本文中各种真虾间的平均 T S / T V 为 0
.

7
,

说明真虾各分类单元之间
,
1 6 5 rD N A 基因序列可能

受到多重替换和序列饱和的影响
。

但由于受序列中

A + T 碱基 丰富的影响
,

并不能完全说明序列中转换

已饱 和〔, O口。

3
.

3 系统发生关系分析

从系统发生 树中我们可 以看出除了 A nc hi st 如

cu st 。 : ,

同一科中 的 真虾 (鼓虾科中的鼓虾 属 (A I
-

Phe u s)
、

合鼓虾属 (S 夕n a lPhe u s )
、

澳 托虾 属 (A u t o -

m a te ) ; 长臂虾科中的长臂虾属 (P a la e m o n )
、

小长臂

虾属 (P a la em o n e t e s )
、

沼虾属 (M凌
。
ro bra

c hiu m ) )都聚

在了一个置信值相对较高结构位置稳定的结点 内
。

A nc hi st us cu st os 从形态特点上看
,

是一种典型的长臂

虾科隐虾亚科的种
,

在我们的分支图中游离在长臂

虾科分支之外应是令人费解的现象
。

所 以我们将它

的 1 6 5 rD N A 序列在 G e n b a n k 中进行了比对
,

结果发

现它首先与六 足纲 (H e
xa p o d a )中 T r 王e人。吞ro tic a : e x -

p la g ia ta 等昆虫相似性较高
,

而不像其他的 19 种真

虾都是和同一下 目虾的 16 5 rD N A 享有最高的相似

性
。

这一结果 在一定程度上支持泛 甲壳动物学说
。

泛甲壳动物学说是 Z r z a v y和 S tys 1 9 9 7 年提出的
,

他

们利用形态学
、

生理学
、

发育生物学和 生态学等 3 0 0

多个特征的全数据
,

分析构建了系统树
,

从中得到包

含一个
“

六足动物 + 甲壳动物
”
的分支单元

,

定名为泛

甲壳动物
。

近 10 年来
,

分子系统学对节肢动物亲缘

关系的研究结果也支持了六足动物是从甲壳动物进

化而来的观点 [ll ,
。

但在本文研究的 20 种真虾中只

有 A nc hi st us cu st os 出现这种现象
,

对更多相 近 种进

行测序和进一步的分析对研究真虾类的系统演化是

十分必要的
。

鼓虾科分支中澳托虾属 和鼓虾属中的虾先聚在

了一起
,

再和合鼓虾属相聚
。

长臂虾科分支中长臂虾

属和小长臂虾属先聚在 了一起
,

再和沼虾相聚
。

该结

果形态学观点完全一致
。

从 以上的分析当中可 以看

出在该下 目的属级水平上
,

基于 1 6 5 : D N A 序列数据

分析所得到的分子系统发生树可 以较好得反映出传

统形态分类单元之间的关系
。

长臂 虾科长臂虾 亚科 的 尸al ae m on 和 尸al ae
-

m o n et e :
形成有稳定的结构位置和较高的置信度的分

支
,

说明二者关系较近
。

但同属的不同种没有先各自

聚成一个分支后
,

然后两个近缘属再相聚
。

这种属间

种混合相聚的现象说明传统形态分类中近缘属 尸al
-

a e m o n
和 尸al

a e m o n et 。
间以大顺有无触须作为属级形

态鉴定的特征尚需进一 步审定
。

藻虾科中的 公入i户户0 2) s m a ta e n si r o st r is 没有按

传统分类观点和鼓虾科分支聚在一起形成鼓虾总科
,

而是 和褐虾科 中的 C ra
n g on

a
j了in is 聚在一起形成

了置信度为 3 6 的分支
。

这与 C hr ito ffe r se n 1 9 8 7 年

根据形态学特点做的支序分析观点一致
,

即 Ex hi 户
-

Pol ys m at
a 。

ns iro st ri :
与鼓虾科的亲缘关系要远 于它

和褐虾科中 C ra
n g o n a

j
,

fin i: 间的关系 [‘2〕
。

3
.

4 1 6 5 r D N A 基 因在研究真虾不 同分类单

元间 系统发育关 系的适用性

在 MP树中
,

展现了 内群的 20 种真虾 的 系统发

生关系
。

我 门按结点所连接的分类单元之间最高阶

元差异将该树中 19 个结点分为 4 类
,

个体间结点 1

个
,

种级结点 7 个
,

属级结点 6 个
,

科级结点 5 个
。

其

中在 3 种系统发生树中结构位置发生变化不稳定的

结点有 6 个
,

种级结点有 3 个
,

科级结点有 3 个
。

由

于 3/ 7 的种级结点和 3 / 5 的科级结点结构位置不确

定
,

这说明对于真虾这一类群来说 1 6 5 rD N A 序列数

据并不是很适合解决高级或低级阶元间的系统发生

关系
。

对于种级水平可能显得太保守
,

对于科级以上

阶元又显得太快
。

而所有属级结点结构位置稳定是

推断属间系统关系很有效的遗传标记
。

对于解决科

间及更高阶元间 的系统学关系应使用 比 165
rD N A

基因进化速率更慢的核基因组中基因作为遗传标记
,

如 1 8 5
、

28 5 : D N A 基因
。

反之
,

对于解决近缘种间的

系统关系应选用更快些的基因作为遗传标记如 m tD
-

N A 中的 1 25 rD N A
,

公lo o p 或 Co n t ro l re g io n 等片

段
。

分析整个真虾 下 目这样一个较高阶元类群的系

统进化关系单凭 1 6 5 rD N A 序列有一定局限性的
,

如

果结合进化更快或更慢的基因序列数据将更有利 于

揭示真虾下 目的系统发育关系
。
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