
!３７"　!３#

２００９$３%

!"#$%&'(()

（
&'()*

）

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｏｒｔｈｗｅｓｔＡ＆ＦＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｎａｔ．Ｓｃｉ．Ｅｄ．）
Ｖｏｌ．３７ Ｎｏ．３

Ｍａｒ．２００９

9tvw1犆犗犐9:lmxyz!

{|}~�?��67



I�_

，
;��

，
�　�

，
�　>

，
�　�

，
�$[

，
�%�

，
��/

，
;Q�

（
\+lb&%%÷ß9:N ÃÄ¤Å�æçfK¦§�{Î

，
\+ »�５３００２１）

［
B　C

］　【78

】
�R{îÊ¡\+�Ü���8ÃÄ(D�NÿLå=Ù0�MJK

。【
bc

】
|ý&\+

�Ü�8３７&ZÒ��=２９&ÐÒ��&Gé��

，
Cÿ¯°GHIGgTMN�}Ｉ（犆犗犐）8¥LZü�ïＰＣＲ

'J=ZüAC

，
xy��8ÃÄ(D�

；
vë��ÜUE¿UNＧｅｎＢａｎｋ�ècm8４Å���8ÃÄ�d

，
ýg

�åL©bc

，
��ÿＮＪ=ＵＰＧＭＡÙ0�Mí

。【
��

】６６&ZÒ��=ÐÒ��¯°G犆犗犐}R(W8ＰＣＲ

ß20Dbé６００ｂｐ，'Jß2ªMû<\b2ZüÅm8b５３５ｂｐ81HBZü

；
k}�Íø�é

：Ｔ３７．５％，Ｃ

１８．２％，Ａ２３．８％，Ｇ２０．５％，Ａ＋Ｔ６０．５％，Ｃ＋Ｇ３９．５％，Ａ＋Ｔ7~3"Ｇ＋Ｃ7~

。
ýgＤＮＡＳｔａｒþóC６６&

�Ü���Zü�ïAC

，
ZÒ���ßxy>４&(´·§

，
st３&\Ø·§=１&OØ·§

，
Ó４ÅE¿U

；
Ð

Ò���ßxy>２６&(´·§

，
\Ø·§=OØ·§ÿ１３&

，
Ó３ÅE¿U

。ＧｅｎＢａｎｋ�@���犆犗犐Zü�

ZÒ��8ÃÄ�dé０．０００，ÓÔS��犆犗犐Zü�ÐÒ��8ÃÄ�dé０．０１１，ZÒ���ÐÒ��8ÃÄ�

dé０．１４６；ＮＪ=ＵＰＧＭＡÙ0�Mí^Ô

，
ZÒ���ÐÒ����|Ùß4

，
ZÒ���@����é°²

，
Ð

Ò���ÓÔS���é°²

。【
��

】
ZüÝø

、
ÃÄ�d=Ù0�MíL©��^Ô

，犆犗犐}R�g"��8Å

åí¹=Ù0�¤L©

。

［
DEF

］　��

；犆犗犐}R

；̄
°G

；
\+

［
GH6IJ

］　Ｓ９３２．６ ［
KLMNO

］　Ａ ［
KPQJ

］　１６７１９３８７（２００９）０３００６００６

ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆｏｙｓｔｅｒｆｒｏｍＱｉｎｚｈｏｕＢａｙｂａｓｅｄｏｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔＩｇｅｎｅ

ＬＩＹｏｎｇｍｅｉ，ＣＨＥＮＸｉｕｌｉ，ＰＥＮＧＭｉｎ，ＭＡＮｉｎｇ，ＬＩＭｉｎｇ，ＹＡＮＧＣｈｕｎｌｉｎｇ，

ＪＩＡＮＧＷｅｉｍｉｎｇ，ＺＥＮＧＤｉｇａｎｇ，ＣＨＥＮＸｉａｏｈａｎ
（犌狌犪狀犵狓犻犉犻狊犺犲狉犻犲狊犚犲狊犲犪狉犮犺犐狀狊狋犻狋狌狋犲，犓犲狔犔犪犫狅狉犪狋狅狉狔狅犳犃狇狌犪狋犻犮犌犲狀犲狋犻犮犅狉犲犲犱犻狀犵犪狀犱犎犲犪犾狋犺犆狌犾狋犻狏犪狋犻狅狀

狅犳犌狌犪狀犵狓犻，犖犪狀狀犻狀犵，犌狌犪狀犵狓犻５３００２１，犆犺犻狀犪）

犃犫狊狋狉犪犮狋：【Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ】Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｉｔｓｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｄｉｔｉｏｎｏｆ

ｓｙｓｔｅｍｉｃｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｏｙｓｔｅｒｆｒｏｍＱｉｎｚｈｏｕＢａｙｏｆＧｕａｎｇｘｉｗａｓｍａｄｅ．【Ｍｅｔｈｏｄ】３７ｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒａｎｄ

２９ｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｗｅｒｅｕｓｅｄａｓｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｍａｔｅｒｉａｌｓｆｒｏｍＱｉｎｚｈｏｕＢａｙｏｆＧｕａｎｇｘｉ．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏ

ｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔＩ（犆犗犐）ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｕｓｉｎｇＰＣＲｔｅｃｈｎｉｑｕｅａｎｄａｌｉｇｎｅｄｏｆｓｅ

ｑｕｅｎｃｅ，ｄｅｔｅｃｔｉｎｇｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｏｙｓｔｅｒ，ａｎｄｃａｌｃｕｌａｔｉｎｇｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

ｏｆｏｙｓｔｅｒａｎｄ４ｋｉｎｄｓｏｆｏｙｓｔｅｒｉｎＧｅｎＢａｎｋ．ＣｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｃｏｕｌｄｂｕｉｌｄＮＪａｎｄＵＰＧＭＡｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ｔｒｅｅ．【Ｒｅｓｕｌｔ】Ｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔ犆犗犐ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆ６６ｗｈｉｔｅ

ｍｅａｔｏｙｓｔｅｒａｎｄｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｗｅｒｅａｂｏｕｔ６００ｂｐｌｏｎｇ，５３５ｂｐｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｆｏｒ

 ［
���#

］　２００８０４２１
［
}� 7

］　\+lb&%%&'()}� 7

（
ª(&０５４２０３６）；\+lb&%%(/¿Q�,�à

（
ª(�０５１１２００１６Ｂ）

［
�´µ¶

］　¦��

（１９６２－），N，\+»�¬

，
3�×�È

，
¿ÀÁÂLSØ2)9:

。Ｅｍａｉｌ：ａｎｎｉａ２１９＠ｙａｈｏｏ．ｃｏｍ．ｃｎ；ｌｉｙｏｎｇ

ｍｅｉ９１５＠１６３．ｃｏｍ
［
nJ�´

］　Ä©�

（１９６２－），¹，í,K�¬

，
9:È

，
¿ÀÁÂ÷Ø12LSÃÄ¤Å9:

。Ｅｍａｉｌ：ｃｈｅｎｘｈａｎ＠ｙａｈｏｏ．ｃｏｍ．ｃｎ



ｏｙｓｔｅｒｓａｆｔｅｒｂｅｉｎｇｐｕｒｉｆｉｅｄａｎｄｅｘｃｌｕｄｅｄｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ；ＴｈｅａｖｅｒａｇｅｂａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓｗｅｒｅＴ

３７．５％，Ｃ１８．２％，Ａ２３．８％，Ｇ２０．５％，Ａ＋Ｔ６０．５％，Ｃ＋Ｇ３９．５％ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，Ａ＋Ｔｃｏｎｔｅｎｔｗｅｒｅｈｉｇｈｅｒ

ｔｈａｎＧ＋Ｃｃｏｎｔｅｎｔ．ＢｙｕｓｉｎｇＤＮＡＳｔａｒｔｏａｌｉｇｎａｎｄｃｏｍｐａｒｅｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ６６ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｉｔｈｅａｃｈ

ｏｔｈｅｒ，４ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅｓｉｔｅｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ３ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓｉｔｅｓａｎｄ１ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ

ｓｉｔｅｓ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅ４ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ．２６ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅｓｉｔｅｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ１３ｔｒａｎｓｉ

ｔｉｏｎｓｉｔｅｓａｎｄｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｓｉｔｅｓｅａｃｈ，ａｎｄｔｈｅｒｅｗｅｒｅ３ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎ犆犗犐ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｏｆ犆．犺狅狀犵犽狅狀犵狊犻狊ａｎｄｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓｗｅｒｅ０．０００；Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎ犆犗犐ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ犆．犪狉犻犪犽

犲狀狊犻狊ａｎｄｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓｗｅｒｅ０．０１１；Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓａｎｄｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓ

ｗｅｒｅ０．１４６．ＮＪａｎｄＵＰＧＭＡｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｗｈｉｔｅｍｅａｔ

ｏｙｓｔｅｒｓａｎｄｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓｗｅｒｅｆａｒ，ｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓａｎｄ犆．犺狅狀犵犽狅狀犵狊犻狊ａｓｓｅｍｂｌｅｄａｂｒａｎｃｈ，ｔｈｅｓａｍｅ

ｔｏｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓａｎｄ犆．犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊．【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｐｈｙｌｏｇｅ

ｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔ犆犗犐ｇｅｎｅｉｓｕｓｅｆｕｌｉｎｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｏｙｓｔｅｒ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｏｙｓｔｅｒ；犆犗犐ｇｅｎｅ；ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ；Ｇｕａｎｇｘｉ

　　¯°GＤＮＡ（ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）Î

LSØ2)9:�8°&Ævêë

，
èÍé�åØ

2)=_GÃÄ)9:8¦ÀLSX¸

。
7F

，
�

-ＤＮＡyZ/�=LSJ�)8êë�Ö

，ｍｔＤ

ＮＡ��åÙ0)

、
Å�/qLã

、
LS_GÃÄ)

Gb[8>\]!g

［１３］。
y¹¯°G ＤＮＡ}Z

üù´¥LZü

，
�|pn§Yk}8öØ

、
d¾

、

eÊGJK

，
ûAßÜU2Åù&Gk}Zü81

Þ

，
Áâ��ÿ�M|Ù

，
�bcßÿ^L©bcµ

é

、
ê�

。
��È"ÒÒü7

、
�fçèGÝ§

，
Á

4`zO'n¬åïg

，
ÿfKFÒ¯L@Ó

。“
Z

��

”
=

“
Ð��

”
Î�¡ò 8°Å¦ÀfK�å

，

FÓ¦À8sÕÖì

，
�7FÓ|ZÒ��=ÐÒ

��8¯°G&TMNHIGgTMNＩ�}

（犆犗犐）}R89:xL/íZ

。
ét

，
z9:y¹

{

“
Z��

”
=

“
Ð��

”
8犆犗犐}R(WZü

，
û�

+ＧｅｎＢａｎｋ���8{!Zü�ï{Aß

，
|#é

�Ü���8Åá��9:

、
¬×fK=àÅ<¤

2�ÃÄ�Ò��

，
ûé�åLå=Ù0�M2�

LS÷ø�8t���

。

１　���bc

１．１　RS��

３７&ZÒ��

（
�!Z�

）
=２９&ÐÒ��

（
�!��

）
Dà

，
�Éý&\+�Ü���Ë

，
ý%

�{ÎÅ$3;ÿ��y

，
vÓX¸

，
ûE"¸V$

÷`

（－８０℃）ög

。
<;xG�FÓO^�8&

G

，
ÁIV�@

，“
ZÒ��

”
&G0

，
6@¯x

，
Òá

ZâaW

；“
ÐÒ��

”
&GßD

，
6ÝÏx

，
Òáß

Ðâ£þ

。

１．２　ÈR~�9:�ＤＮＡ?cd

g:;<=2c

，
Á���¸D�2;}R�

ＤＮＡ。�１．５ｍＬdÕ×�<¾２５０μＬ�¸=2

Á

（１０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌ，ｐＨ８．０；０．１ｍｏｌ／ＬＥＤ

ＴＡ；０．５％ＳＤＳ）；;DÌ�¸ú¾dÕ×�

，
¼½

，

Â<２５０μＬ�¸2;Á

；
<YZN Ｋ（２０ｍｇ／ｍＬ）

vÃjXé１００μｇ／ｍＬ，3LôÓ

；
�５５℃òó�

÷iÀM６～８ｈ，vÿ��

；
<¾GGÛ8:

／
;<

ô+Á=2

，
O.ôÓ１０ｍｉｎ，１２０００ｒ／ｍｉｎdÕ

１０ｍｉｎ;��

，
Â<GGÛ8;<=2

，
O.ôÓ

１０ｍｉｎ，１２０００ｒ／ｍｉｎdÕ１０ｍｉｎ；<２¿GÛ8�

÷k6ÚÏ

；
Â<GÛLw７０％k6º２Æ

，
&'

��

，
e"５０μＬ8ＴＥ�

。
g８ｇ／Ｌð@Ïñ¡

56xy}R�ＤＮＡ8ªX

，
gjILææXv

cìv7~Å

，
BCＤＮＡDàv５０ｎｇ／μＬ，－２０

℃ûEög

。

１．３　ÈR~�犆犗犐9:?ＰＣＲm4

¦�ＰｕｂＭｅｄíZ8

［４］
òP��¥L¯°G}

RZü

（
c]KＡＹ６３２５６１）àv１Cb2

。
�9b

2

（犆犗犐３）：５′ＧＧＴＴＣＡＧＡＴＣＴＣＴＴＡＴＴＣＧ３′；

�9 b 2

（犆犗犐４）：５′ＧＣＴＧＡＡＡＴＡＡＡＡＣＡＧ

ＧＡＴＣ３′；b2È,�@½4YØ2/�Ó���

+Í

。ＰＣＲ'J§!�Ｂｉｏｍｅｔｒａ'JR��ï

，
§

!GÙé５０μＬ，ÿ�7１０×ｂｕｆｆｅｒ（7２０ｍｍｏｌ／Ｌ

Ｍｇ
２＋）５μＬ，１０μｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ４μＬ，２０μｍｏｌ／Ｌ

�

、
�9b2ÿ１μＬ，-ÖＤＮＡ５０ｎｇ，犜犪狇ＤＮＡ�

+N０．２５μＬ，<¸ª÷v５０μＬ。ＰＣＲ§!òó

é

：９５℃K;�３ｍｉｎ；９４℃;�３０ｓ，５８℃"#３０

ｓ，７２℃�ú４０ｓ，３５&%&

；
LÅ７２℃�ú５ｍｉｎ。

;３μＬＰＣＲß2"１５ｇ／Ｌð@Ïñ¡�56x

１６!３# ¦��G

：
}"¯°G犆犗犐}RZü��\+�Ü���8ÃÄLM



y

，
²ÝgFG

，
Cñ¡Í×�ïVW=Öâ

。

１．４　~�犆犗犐9:?�lXln6r

%�ªMＰＣＲß2

，
!�,�@½4Y��y

Z

。
Cz9:y>8ÐÒ��=ZÒ��E¿U}

RZüN ＧｅｎＢａｎｋ�ècm8Zü

（犆．犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊

（ＡＦ３００６１７．１）、犆．犵犻犵犪狊（ＡＦ１７７２２６．１）、犆．

犺狅狀犵犽狅狀犵犲狀狊犻狊（ＡＹ６３２５５）、犆．狀犻狆狆狅狀犪（ＡＦ３００６１６．

１））�ïU�ZüACL©

。
g ＭＥＧＡ４þóvë

ÿ;Þ · §

、
k } � Í

、
Ã Ä � d

。
L ~ g ＮＪ

（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）= ＵＰＧＭＡ（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ

ｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｏｆａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎｓ）bc�ï�å

L©

，
ûýgＢｏｏｔｓｔｒａｐ１０００Æ¦.x{LSÙ0

í8öJX

。

２　���L©

２．１　~�犆犗犐9:?m48lmð-6r

２．１．１　犆犗犐,-F�;　|ó&�Ü�8６６&Z

Ò��=ÐÒ��&G8}R�ＤＮＡé-Ö

，
�

ïＰＣＲ'J

，
�m8{ÝÞ�pÓ8ＰＣＲß2

，
n

u１５ｇ／Ｌð@Ïñ¡56

，
�|�ò�@>１ò0

Dé６００ｂｐij8(W

（
ö１，２）。

ö１　ＰＣＲ'JZÒ��¯°G犆犗犐}R(W

１～１４．ZÒ��¯°G犆犗犐}R(W

；Ｍ．ＭａｒｋｅｒⅢ

Ｆｉｇ．１　ＰＣＲｒｅｓｕｌｔｏｆＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ犆犗犐ｇｅｎｅ

ｆｒａｇｍｅｎｔｏｆｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓ

１－１４．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ犆犗犐ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｏｆ

ｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓ；Ｍ．ＭａｒｋｅｒⅢ

ö２　ＰＣＲ'JÐÒ��¯°G犆犗犐}R(W

１～１４．ÐÒ��¯°G犆犗犐}R(W

；Ｍ．ＭａｒｋｅｒⅢ

Ｆｉｇ．２　ＰＣＲｒｅｓｕｌｔｏｆＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ犆犗犐ｇｅｎｅ

ｆｒａｇｍｅｎｔｏｆｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓ

１－１４．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ犆犗犐ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎ

ｏｆｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｓ；Ｍ．ＭａｒｋｅｒⅢ

２．１．２　mn�=op　sEOyZ

，
<\b2Zü

Å8>５３５ｂｐ8Zü

。
nuＢＬＡＳＴL©H�

，
N

8Züy�é犆犗犐}R(W

。
U�AC��

（̂ １）

�4

，
ZÒ��=ÐÒ��２&&GZüE�ÜU

8k}�Í

。
C犆犗犐Zü(W8k}�Í�ï0

vL©�'

，
_G8k}�Í�

，Ａ＋Ｔ7~AＧ＋

Ｃ7~çè

。

=１　{|}~�犆犗犐9:�)?q9�i

Ｔａｂｌｅ１　Ｂａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ犆犗犐ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆｏｙｓｔｅｒｆｒｏｍＱｉｎｚｈｏｕＢａｙ ％

ÅåＳｐｅｃｉｅｓ Ａ Ｇ Ｔ Ｃ Ａ＋Ｔ Ｃ＋Ｇ

ZÒ�� Ｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒ ２３．７ ２０．４ ３８．４ １７．５ ６０．４ ３９．６

ÐÒ��Ｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒ ２３．９ ２０．６ ３６．６ １８．９ ６０．６ ３９．４

ø�Ａｖｅｒａｇｅ ２３．８ ２０．５ ３７．５ １８．２ ６０．５ ３９．５

　　s ＤＮＡＳｔａｒþó�ZÅxy>�犆犗犐(W

�

，２&��Å8Å]&G�;Þß0

，
ZÒ���

ßxy>４&(´·§

，４ÅE¿U

，
ÿ�３&·§

�Ø\Øf;

，１&·§�ØOØf;

；
ÐÒ���

ßxy>２６&(´·§

，３ÅE¿U

，
ÿ��Ø\

Øf;=OØf;81HB·§w�é１３&

。

２．２　~�７~���XＧｅｎＢａｎｋG４~~�?�

�¶W_Öqn7u6r

CZÒ��４ÅE¿U

、
ÐÒ��３ÅE¿U

NＧｅｎＢａｎｋ�４Å��8犆犗犐}R(W1HBZ

ü�ïAC

，
¦� Ｋｉｍｕｒａ¹�w-U89ÿÃÄ

�d

（̂ ２），È犆犗犐}R(W8>8ÃÄ�d�

，
Z

Ò���@���

（犆．犎犌）8ÃÄ�dé０．０００，Ð

Ò���ÓÔo��

（犆．犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊）8ÃÄ�dé

０．０１１，ZÒ���ÐÒ��h�8ÃÄ�dé

０．１４６，ZÒ���ÐÒ���ÿE¿Uh�8ÃÄ

�dßò

，
�ÿ^��h�8ÃÄ�d�０．００２～

０．２１４。

Cõ{NÓ&G= ＧｅｎＢａｎｋ����ï�å

L©

，
8>ＮＪ=ＵＰＭＧＡí

，
g２Åbc��8Ù

0�Øí����ôG78{:

（
ö３，４）。Èö３

=ö４�|@9

，
ZÒ��=ÐÒ��xÍ２&L

²

，
ÿ�ZÒ��8４ÅE¿U�@���

（犆．

犺狅狀犵犽狅狀犵犲狀狊犻狊）�é°²

，
ÐÒ��8３ÅE¿U

２６ +,-.(/0))í

（
&'()*

）
!３７"



�ÓÔS��

（犆．犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊）�é°²

。

=２　２~~�７~���8ＧｅｎＢａｎｋG４~~�犆犗犐9:�)µ?��¶W

Ｔａｂｌｅ２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ犆犗犐ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓａｍｏｎｇｔｈｅｔｗｏｏｙｓｔｅｒｏｆｓｅｖｅｎｈａｐｌｏｔｙｐｅｓａｎｄｔｈｅｆｏｕｒｏｙｓｔｅｒｉｎＧｅｎＢａｎｋ

��

Ｏｙｓｔｅｒ
Ｗ Ｗ１ Ｗ２ Ｗ３ Ｗ４ Ｒ Ｒ１ Ｒ２ Ｒ３

ÓÔS

��

犆．犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊

¤ø�

��

犆．犵犻犵犪狊

�z

S��

犆．狀犻狆狆狅狀犪

@�

��

犆．犎犌

Ｗ ０

Ｗ１ ０．００２ ０

Ｗ２ ０．００２ ０．００４ ０

Ｗ ０．００２ ０．００４ ０．００４ ０

Ｗ４ ０．００２ ０．００４ ０．００４ ０．００４ ０

Ｒ ０．１４６ ０．１４８ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４８ ０

Ｒ１ ０．１５０ ０．１５３ ０．１５０ ０．１５０ ０．１５３ ０．００６ ０

Ｒ２ ０．１４３ ０．１４６ ０．１４３ ０．１４３ ０．１４５ ０．００２ ０．００８ ０

Ｒ３ ０．１８９ ０．１９２ ０．１８９ ０．１８９ ０．１９２ ０．０５４ ０．０６０ ０．０５６ ０

ÓÔS��

犆．犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊
０．１５８ ０．１６１ ０．１５８ ０．１５８ ０．１６０ ０．０１１ ０．０１５ ０．０１３ ０．０６２ ０

¤ø���

犆．犵犻犵犪狊
０．１３７ ０．１３９ ０．１３７ ０．１３９ ０．１３７ ０．１５２ ０．１５４ ０．１５４ ０．１９９ ０．１６４ ０

�zS��

犆．狀犻狆狆狅狀犪
０．１２５ ０．１２７ ０．１２７ ０．１２７ ０．１２２ ０．１５１ ０．１５１ ０．１４８ ０．２１４ ０．１６４ ０．１６９ ０

@���

犆．犎犌
０．０００ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．１４６ ０．１５０ ０．１４３ ０．１８９ ０．１５８ ０．１３７ ０．１２５ ０

　　)

：Ｗ．ZÒ��

；Ｗ１～Ｗ４．L~éZÒ��E¿U１～４；Ｒ．ÐÒ��

；Ｒ１～Ｒ３．L~éÐÒ��E¿U１～３。

Ｎｏｔｅ：Ｗ．Ｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒ；Ｗ１－Ｗ４．Ｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｈａｐｌｏｔｙｐｅ１－４；Ｒ．Ｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒ；Ｒ１－Ｒ３．Ｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｈａｐｌｏｔｙｐｅ１－３．

ö３　ZÒ��４ÅE¿U

、
ÐÒ��３ÅE¿UNＧｅｎＢａｎｋ�４Å��犆犗犐}R8ＮＪÙ0í

Ｆｉｇ．３　ＮＪｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎ犆犗犐ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｆｏｕｒｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ，

ｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｔｈｒｅｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓａｎｄｔｈｅｆｏｕｒｏｙｓｔｅｒｉｎＧｅｎＢａｎｋ

３　�　�

12¯°GＤＮＡÎ°ÅßÖ�+

、
&³8¹

<ＤＮＡLS

，
ÿ��µE

、
6GÙÃÄ

、
�MëX

ê

。ｍｔＤＮＡ}R�]ÜU%ë8�MëXE�1

Þ

，
h+ÜU÷ø8�M9:

。
Ç©�G

［５］
9:{

¤ø���1ÏGＤＮＡ\]�kS=¯°G}R

(WZü

，
��{¯°GZü�Ê¡nÅ��8Å

åí~N{|9:�8!g�,

。
ÀÝ

［６］
.gµM

8ＡＦＬＰ/�

，
Á}R÷ø�C¤ø���

、
00

���

、
���=òP���ï{�RLåí¹=

ÃÄ(D�L©

，
��{ＡＦＬＰ/����Ù0L

å)�8!g

。
À ç

［７］
gLSØ2)bc

，
Cÿ

&÷U %��81}R

（２８ＳｒＲＮＡ）=¯°G}

R

（１６ＳｒＲＮＡ，犆犗犐）¥LZü�ï{y¹

，
û�

ＧｅｎＢａｎｋ��æ8��Zü�ïAß=�åL©

，

ÁâTHÿLå�·

。
®�G

［８］
ýg(¦ÅÝÞ�

ＰＣＲ/�

，
9:{S�����´�Ë 8Læ

，

３６!３# ¦��G

：
}"¯°G犆犗犐}RZü��\+�Ü���8ÃÄLM



|¯°G}R��犆犗犐}R8>X(´�éí~

��

，
�RÔy{´�Ë S����8ÅåNÿ

Læ

。ＺｈａｎｇG

［９］
ýgＰＣＲＲＦＬＰbc

，
9:{�

ÝêØ=7¡õM�8òP��8ÃÄ(D�Nÿ

¯°G犆犗犐}R=ＩＴＳ}R

，
��qé２&�%8

��é２&ÜU8Å

。ＫｌｉｎｂｕｎｑａG

［１０］
9:{�¡

�%３ÅfKàÅ��8¯°G犆犗犐}R=１８Ｓ

ｒＲＮＡ}R8ÃÄ(´�

，
ß�'{３０&E¿U

。

Ｍａｔｓｕｍｏｔｏ
［１１］

.g犆犗犐}R9:{+�¶�

（
¹�

å

）
8ÃÄ(D�

，
UD\²�犆犗犐}R�g"Å

å�ML©89:

。

ö４　ZÒ��４ÅE¿U

、
ÐÒ��３ÅE¿UNＧｅｎＢａｎｋ�４Å��犆犗犐}R8ＵＰＧＭＡÙ0í

Ｆｉｇ．４　ＵＰＧＭＡｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎ犆犗犐ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｗｈｉｔｅｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｆｏｕｒｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ，

ｒｅｄｍｅａｔｏｙｓｔｅｒｔｈｒｅｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓａｎｄｔｈｅｆｏｕｒｏｙｓｔｅｒｉｎＧｅｎＢａｎｋ

　　z9:|ý&\+�Ü�8６６&��é9:

C}

，
�ï{犆犗犐}R8ZüL©

，
�'�_G8

k}�Í�

，Ａ＋Ｔ7~ßＧ＋Ｃ7~çè

，
���

�F¬�8�å

、
3�å

、
¹�åG8１６ＳｒＲＮＡ}

R=犆犗犐}R�VW>8��{�

［１２１３］；
Ù0�M

íL©���'

，
ZÒ��8４ÅE¿U�@��

���°c

，
ÐÒ��8３ÅE¿U�ÓÔS��

��°c

，
âZÒ���ÐÒ��8�dß4

，
B°

��²�|�89:íZ

［１４１６］，
CÔZÒ��=Ð

Ò��L~é２&ÜU8Å

。
ZÒ��]Ó４&E

¿U=４&f;·§

，
âÐÒ��ßxy>２６&(

´·§

，
Ó３ÅE¿U

，
43"ÿ^_G

［１２１３］，
CÔ

�Ü���8ÃÄ(D�çè

。
z9:��é�°

R9:\+�%��8ÃÄ;Þ

、
Å_ÃÄ��=

Ù0�Mó¹{}�

，
Uzé\+��=ÿ^�%

��8�M9:Û�{��

。
�ÎÀ��°R{î

ÿÃÄ�Ò

，
HT¯°Gÿ^}R

、
1}R�ＤＮＡ

GLSØ2)b[8��

。

［
kyKL

］

［１］　ＢｒｕｆｏｒｄＭ Ｗ，ＢｒａｄｌｅｙＤＧ，ＬｕｉｋａｒｔＧ．ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓｒｅｖｅａｌ

ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆｌｉｖｅｓｔｏｃｋｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＧｅｎｅｔ，

２００３，４（１１）：９００９１０．

［２］　ＰｏｌｌｏｃｋＤＤ，ＥｉｓｅｎＪＡ，ＤｏｇｇｅｔｔＮＡ，ｅｔａｌ．Ａｃａｓｅｆｏｒｅｖｏｌｕ

ｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｏｍｉｃｓａｎｄｔｈｅｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．ＭｏｌＢｉｏｌＥｖｏｌ，２０００，１７（１２）：１７７６

１７８８．

［３］　ＲｏｓｓＨＡ，ＬｅｎｔｏＧＭ，ＤａｌｅｂｏｕｔＭＬ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ：

ｗｅｂｂａｓｅｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｗｈａｌｅｓ，ｄｏｌｐｈｉｎｓ，ａｎｄ

ｐｏｒｐｏｉｓｅｓ［Ｊ］．ＪＨｅｒｅｄ，２００３，９４（２）：１１１１１４．

［４］　ＷａｎｇＨ，ＧｕｏＸ，ＺｈａｎｇＧ，ｅｔａｌ．Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｊｉｎｊｉａｎｇｏｙｓ

ｔｅｒｓ犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪狉犻狏狌犾犪狉犻狊ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ，ｂａｓｅｄｏｎｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ

ａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００４，２４２（１４）：

１３７１５５．

［５］　Ç©�

，
®�N

，
�S�

，
G．¤ø���1ÏGＤＮＡ\]�

kS=¯°G}R(WZüy¹

［Ｊ］．�¡÷ß()

，２００２，４

（９）：３０４３０８．

ＫｏｎｇＸＹ，ＺｈａｎｇＬＳ，ＹｕＺＮ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｒｉｂｏｓｏｍａｌ

ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒｒｅｇｉｏｎｓａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅ

ｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｎ犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪犵犻犵犪狊［Ｊ］．ＪＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆＣｈｉ

ｎａ，２００２，４（９）：３０４３０８．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［６］　À　Ý．ＡＦＬＰ/�=¯°GZüL©�Ê¡S����Ù0

Lå�8!g

［Ｄ］．Ýf

：
�¡ �0)

，２００４．

ＷａｎｇＱ．ＡＦＬＰｔｅｃｈｎｉｑｕｅａｎｄｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｚｅｄｔｏｃｌａｒｉｆｙｔａｘｏｎｏｍｉｃｓｔａｔｕｓｏｆ犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪狅狔狊狋犲狉ｓｐｅ

４６ +,-.(/0))í

（
&'()*

）
!３７"



ｃｉｅｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｄ］．Ｑｉｎｇｄａｏ：ＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｎａ，２００４．

（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［７］　À ç．�¡ò _/��LSÙ0�M=Lå89:

［Ｄ］．

Ýf

：
�¡()3 �9:N

，２００４．

ＷａｎｇＨＹ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙａｎｄｔａｘｏｎｏｍｙ

ｏｆｃｏｍｍｏｎｏｙｓｔｅｒｓｉｎＣｈｉｎａｓｅａｓ［Ｄ］．Ｑｉｎｇｄａｏ：Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆ

Ｏｃｅａｎｏｌｏｎｙ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［８］　®　�

，
Â　©

，
p　

，
G．´�Ë S����8Læ

［Ｊ］．

 �()

，２００７，３１（９）：９１９５．

ＺｈａｎｇＮ，ＬｉｕＸ，ＸｕＦ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪ｏｙｓｔｅｒｓ

ｉｎＬｉａｏｎｉｎｇｃｏａｓｔ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００７，３１（９）：９１９５．（ｉｎ

Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［９］　ＺｈａｎｇＱ，ＡｌｌｅｎＳＫＪｒ，ＲｅｅｃｅＫＳ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｗｉｌｄａｎｄ

ｈａｔｃｈｅｒｙｓｔｏｃｋｓｏｆＳｕｍｉｎｏｅＯｙｓｔｅｒ（犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪犪狉犻犪犽犲狀狊犻狊）

ａｓｓｅｓｓｅｄｂｙＰＣＲＲＦＬＰａｎｄｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．Ｍａｒ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ（ＮＹ），２００５，７（６）：５８８５９９．

［１０］　ＫｌｉｎｂｕｎｑａＳ，ＫｈａｍｎａｍｔｏｎｇＮ，ＴａｓｓａｎａｋａｉｏｎＡ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃ

ｕｌａｒｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｔｏｏｌｓｆｏｒｔｈｒｅｅｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｌｙｃｕｌ

ｔｕｒｅｄｏｙｓｔｅｒｓ（犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪犫犲犾犮犺犲狉犻，犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪犻狉犲犱犪犾犲犻，ａｎｄ

犛犪犮犮狅狊狋狉犲犪犮狌犮狌犾犾犪狋犪）ｉｎＴｈａｉｌａｎｄ［Ｊ］．ＭａｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ（ＮＹ），

２００３，５（１）：２７３６．

［１１］　ＭａｔｓｕｍｏｔｏＭ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｓｕｂｃｌａｓｓ犘狋犲狉犻狅

犿狅狉狆犺犻犪（Ｂｉｖａｌｖｉａ）ｆｒｏｍ ｍｔＤＮＡ犆犗犐 ［Ｊ］．ＭｏｌＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔ

Ｅｖｏｌ，２００３，２７（３）：４２９４４０．

［１２］　ＺｈｅｎｇＸＤ，ＷａｎｇＲＣ，ＷａｎｇＸＦ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｏｍｍｏｎＣｈｉｎｅｓｅｃｕｔｔｌｅｆｉｓｈ犛犲狆犻犲犾犾犪犿犪犻狀

犱狉狅狀犻（Ｍｏｌｌｕｓｃａ：Ｃｅｐｈａｌｏｐｄａ）ｕｓｉｎｇａｌｌｏｚｙｍｅｓａｎｄｍｉｔｏｃｈｏｎ

ｄｒｉａｌＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＳｈｅｌｌｆｉｓｈＲｅｓ，２００１，２０（３）：

１１５９１１６５．

［１３］　ＨｏｗｌａｎｄＤＥ，ＨｅｗｉｔｔＧＭ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆ犆狅犾犲狅狆狋犲狉犪ｂａｓｅｄｏｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅＩｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ［Ｊ］．Ｉｎｓｅｃｔ

ＭｏｌＢｉｏｌ，１９９５，４（３）：２０３２１５．

［１４］　¯��

，
P¨Ì

，
e�.

，
G．òP��１６ＳｒＲＮＡ}R(WZ

ü;ÞL©

［Ｊ］．3/�n�

，２００５，２（１５）：１００１０３．

ＳｕＴＦ，ＪｉａｎｇＳＧ，ＺｈｏｕＦＬ，ｅｔａｌ．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１６ＳｒＲＮＡ

ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪

狉犻狏狌犾犪狉犻狊［Ｊ］．ＨｉｇｈＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙｌｅｔｔｅｒｓ，２００５，２（１５）：１００１０３．

（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１５］　f　�

，
ÛG�

，
j�6

，
G．òP��1ÏGＤＮＡ(W}R

ZüNÿLSLå9:

［Ｊ］．"�  

，２００５，３（２４）：３２２３３０．

ＬｕｏＷ，ＺｏｕＬＺ，ＺｈｅｎｇＴＬ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪狉犻狏狌犾犪狉犻狊ｂａｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＤＮＡｓｅｇｍｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｊ

ＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙｉｎＴａｉｗａｎＳｔｒａｉｔ，２００５，３（２４）：３２２３３０．（ｉｎ

Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１６］　¯��

，
P¨Ì

，
�¡ç

，
G．\+�Ü�fK��¯°G１６Ｓ

ｒＲＮＡ}R(WZü;ÞL©

［Ｊ］．�¡÷ß()

，２００５，１

（１２）：１４．

ＳｕＴＦ，ＪｉａｎｇＳＧ，ＺｈｕＣＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ犆狉犪狊

狊狅狊狋狉犲犪ｆｒｏｍ Ｑｉｎｚｈｏｕ Ｂａｙｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉｕｓｉｎｇ ｍｔＤＮＡ １６Ｓ

ｒＲＮＡｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＪＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ

ｏｆＣｈｉｎａ，２００５，１（１２）：１４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ



）

（
|}]５９^

）

［１１］　®)A

，
¦¢¸

，
¢ª´

，
G．£&àÅ�NNêØ]¯°Gú

q%ÃÄ1Þ=��|Ù89:

［Ｊ］．� ÷ß0))í

，

２００７，１６（６）：５１３５１７．

ＺｈａｎｇＸＹ，ＬｉＪＬ，ＷａｎｇＧＬ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄ

ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＬｏｏｐｐａｒｔｉａｌｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓｉｎｅｉｇｈｔｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｖａｒｉｅｔｉｅｓｏｆｇｏｌｄｆｉｓｈｅｓ（犆犪狉狊

狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊ｖａｒ）ａｎｄｗｉｌｄｃｒｕｃｉａｎｃａｒｐ（犆犪狉狊狊狅狌狊犪狌狉犪狋狌狊）

［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈａｎｇｈａｉＦｉｓｈｅｒｉｅｓＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００７，１６（６）：

５１３５１７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１２］　j÷�

，
®�ø

，
x　¤

，
G．L�Nå ｍｔＤＮＡúq%

（Ｄ&

%

）
Zü8;Þ�L©

［Ｊ］．÷ß)í

，２００２，２６（４）：２８９２９４．

ＺｈｅｎｇＢＲ，ＺｈａｎｇＹＰ，ＸｉａｏＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｆｅａｔｕｒｅｏｆｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｒｅｇｉｏｎｏｆ犮狔狆狉犻狀狌狊［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２００２，２６（４）：２８９２９４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１３］　¥¦#

，
·Ò?．P+@ÅÐLc��ÃÄ(D�9:8�Ö

［Ｊ］．÷ß)í

，２００１，２５（６）：５７０５７５．

ＬｏｕＹＤ，ＳｕｎＪＣ．Ｐｒｏｇｒｅｓｓｏｎｓｔｕｄｉｅｓｏｆｏｒｉｇｉｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉ

ｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｒｅｅｂｒｅｅｄｓｏｆｒｅｄｃａｒｐｉｎＪｉａｎｇｘｉｐｒｏｖｉｎｃｅ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２００１，２５（６）：５７０５７５．（ｉｎＣｈｉ

ｎｅｓｅ）

［１４］　ÀÍï

，
¦D�

，
Û§Ô．�¡ÐL�_G¯°GＤＮＡÃÄ

(D�

、
c�NLM

［Ｊ］．÷ß)í

，２００４，２８（６）：６４１６４４．

ＷａｎｇＣＨ，ＬｉＳＦ，ＺｏｕＳＭ．ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｇｅｎｅｔｉｃｄｉ

ｖｅｒｓｉｔｙ，ｏｒｉｇｉｎａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｒｅｄｃｏｍ

ｍｏｎｃａｒｐｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２００４，

２８（６）：６４１６４４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１５］　ＷａｎｇＣＨ，ＬｉＳＦ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙａｎｄｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｉｎｍｉ

ｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ犆犗Ⅱｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｒｅｄｃｏｍｍｏｎｃａｒｐｓｉｎ

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＧｅｎｏｍｉｃｓ，２００４，３１（１１）：

１２２６１２３１．

５６!３# ¦��G

：
}"¯°G犆犗犐}RZü��\+�Ü���8ÃÄLM


