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及其在系统发生研究中的意义
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[摘要] 　 本文应用高通量测序方法首次测定了光滑异装蟹(Ｈｅｔｅｒｏｐａｎｏｐｅ ｇｌａｂｒａ)的线粒体基因组全序列. 测序

研究发现ꎬ光滑异装蟹线粒体基因组全长为 １６ ００８ ｂｐꎬ包含典型的蟹类线粒体基因组 ３７条基因ꎬ结构紧凑ꎻ其碱

基组成的 ＡＴ含量为 ７０.３％ꎻｔＲＮＡ二级结构中共有 ８处错配ꎬ且以 Ｕ / Ｕ 错配为主. 对线粒体基因排列顺序的比

较研究发现ꎬ光滑异装蟹独享一种新的基因排列模式ꎻ这种重排模式与同属毛刺蟹总科(Ｐｉｌｕｍｎｏｉｄｅａ)的蝙蝠毛

刺蟹(Ｐｉｌｕｍｎｕｓ ｖｅｓｐｅｒｔｉｌｉｏ)相比有一个 ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)发生易位ꎬ它们彼此之间共享的 ｎａｄ１易位和 ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)倒位

则提示二者具有最近共同祖先. 这种共享的基因排列顺序为解析毛刺蟹总科 ( Ｐｉｌｕｍｎｏｉｄｅａ) 与扇蟹总科

(Ｘａｎｔｈｏｉｄｅａ)的进化关系ꎬ并支持将毛刺蟹类从扇蟹总科(Ｘａｎｔｈｏｉｄｅａ)划分出来提供了独立的分子佐证.
[关键词] 　 毛刺蟹总科ꎬ扇蟹总科ꎬ光滑异装蟹ꎬ线粒体基因组ꎬ系统发生
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光滑异装蟹(Ｈｅｔｅｒｏｐａｎｏｐｅ ｇｌａｂｒａ Ｓｔｉｍｐｓｏｎꎬ１８５８)隶属毛刺蟹总科(Ｐｉｌｕｍｎｏｉｄｅａ)、毛刺蟹科(Ｐｉｌｕｍｎｉ￣
ｄａｅ)ꎬ广泛分布于印度－西太平洋沿海ꎬ生活在红树林泥滩潮间带的石块下或石缝中[１] . 早期的形态分类
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陈建琴ꎬ等:光滑异装蟹(Ｈｅｔｅｒｏｐａｎｏｐｅ ｇｌａｂｒａ)线粒体基因组测定及其在系统发生研究中的意义

学研究根据成体的特征ꎬ将它归为扇蟹科的一个亚科ꎬ即毛刺蟹亚科(Ｐｉｌｕｍｎｉｎａｅ) [２－４] . Ｇｕｉｎｏｔ根据雄性生

殖孔的位置将扇蟹科提升为扇蟹总科ꎬ将毛刺蟹亚科提升为毛刺蟹科ꎬ并发现该科相较于扇蟹总科其他科

的物种具有更为进步的特征[５] . Ｓｅｒｅｎｅ 对扇蟹总科的分类进行了厘定ꎬ但仍将毛刺蟹科归为扇蟹总

科[６] . 此后ꎬ随着比较形态学研究的逐步深入ꎬ雄性第一和第二腹肢的形态特征在科级阶元的界定和划分

上起到重要的作用[７－９] . 根据毛刺蟹类特殊的雄性生殖器特征ꎬ即细长弯曲或纤细的第一腹肢及显著、短
小的“Ｓ”形第二腹肢ꎬ将其另立为毛刺蟹总科[７－９] . 然而ꎬ因缺乏必要的佐证ꎬ人们对该总科与短尾类其他

总科之间、以及该总科内部各科属之间的进化关系仍缺乏认识. 形态学特征在推导和构建不同类群之间

的系统进化关系方面ꎬ很可能因趋同或平行进化的影响ꎬ其作用往往受到限制而难以反映各类群之间自然

的进化关系[１０] .
近年来ꎬ随着 ＤＮＡ测序技术的快速发展ꎬ分子标记技术成为解决短尾类内部系统进化关系争议的主

要工具[１１－１４] . Ｔｓａｎｇ等(２０１４)基于 ６个核蛋白编码基因及 ２ 个 ｒＲＮＡ 基因构建的短尾类分子系统发生关

系提示ꎬ毛刺蟹总科的物种独立于扇蟹总科之外形成一个单独的分支ꎬ支持毛刺蟹总科的单系性[１４] . 但
是ꎬ该总科与其他科级阶元之间的系统发生关系仍不是十分明确ꎬ比如它与长脚蟹科的姐妹群关系尚未得

到足够的支持. 在基于分子系统学推导和重建动物类群的进化关系方面ꎬ足够的分子信息和足够的分类

单元是两个先决条件.
动物线粒体基因组在序列和基因排列顺序两个层面均蕴含着丰富的进化信息ꎬ被当作有效的分子工

具运用到各类后生动物的系统发生研究中[１５－１６] . 应用线粒体基因组全序列数据ꎬ学者们对短尾类的系统

发生关系进行了有益的探讨ꎬ为解决该类群内部各阶元的系统发生问题提供了必要的分子学依据[１７－１９] .
然而ꎬ迄今已知线粒体基因组的短尾类在科级阶元覆盖度上存在明显不均衡ꎬ主要涉及梭子蟹、方蟹

和沙蟹 ３个总科[２０] . 而毛刺蟹总科中已测定线粒体基因组全序列的仅有一种[２０] . 为了深入了解毛刺蟹总

科毛刺蟹科蟹类线粒体基因组的分子进化ꎬ并借此进一步解析毛刺蟹科内部、及其与其他近缘类群的系统

进化关系ꎬ本文以光滑异装蟹为研究对象ꎬ应用高通量测序方法测定其线粒体基因组全序列ꎬ通过序列比

对和比较研究ꎬ解析其线粒体基因组结构和基因排列顺序的进化特征. 研究结果为探讨毛刺蟹科属间的

线粒体基因组进化提供了新证据ꎻ并为进一步探讨毛刺蟹总科内部、以及该类群与短尾类其他类群之间的

进化关系提供了必要的线粒体基因组学信息.

１　 材料与方法

１.１　 样本采集与鉴定

研究样本光滑异装蟹采集于广西北海金海湾红树林ꎬ以 ９５％乙醇浸泡、置于－２０ ℃保存. 样本的分类

鉴定参考«中国海洋蟹类» [２１] .
１.２　 ＤＮＡ 提取与测序

取 ３０ ｍｇ样本组织ꎬ使用上海捷瑞公司生产的细胞 /组织基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒(离心柱型)提取总 ＤＮＡꎬ
用琼脂糖凝胶电泳法检测样品完整性、ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００分光光度计检测样品浓度和质量ꎬ送公司进行测序.
１.３　 序列组装和基因注释

以近缘物种的已知线粒体基因组全序列为参考ꎬ使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ９.１.４ 对 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序数据集进行序列

组装ꎬ获得重叠序列群. 通过与已公布的近缘物种线粒体基因组进行 ＢＬＡＳＴ 比对ꎬ对组装序列初步注释ꎻ
通过与已公布的短尾类线粒体基因组蛋白编码基因序列比对ꎬ或使用相关基因的开放阅读框搜索引擎ꎬ即
ＮＣＢＩ ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｏｒｆｆｉｎｄｅｒ / )进行查寻ꎬ对 １３条蛋白编码基因编码区域进行

识别ꎻ通过在线查询工具 ｔＲＮＡｓｃａｎ￣ＳＥ[２２]和 ＭＩＴＯＳ对 ２２条 ｔＲＮＡ基因和 ２条 ｒＲＮＡ基因进行识别.

２　 结果

２.１　 光滑异装蟹线粒体基因组结构特点

研究结果显示ꎬ光滑异装蟹线粒体基因组全长为 １６ ００８ ｂｐꎬ其碱基组成 ＡＴ含量为 ７０.３％(３５.０％ Ａꎬ
３５.３％ Ｔꎬ１９.０％ Ｃꎬ１０.８％ Ｇ)ꎻ线粒体基因排列紧凑ꎬ并在一些相邻基因之间发生了碱基对的重叠. 其中ꎬ
在 ｔｒｎＬ１￣ｌｒＲＮＡ基因之间重叠了 ２５ ｂｐꎬ在 ａｔｐ８￣ａｔｐ６ 和 ｎａｄ４￣ｎａｄ４Ｌ 基因之间均重叠了 ７ ｂｐꎬ在 ａｔｐ６￣ｃｏｘ３、

—９０１—
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ｔｒｎＦ￣ｎａｄ５、ｎａｄ６￣ｃｏｂ和 ｔｒｎＷ￣ｔｒｎＣ 基因之间均重叠了 １ ｂｐ. 主非编码区(ｍＮＣＲ)长度为 ７９７ ｂｐꎬ位于 ｎａｄ１
和 ｔｒｎＩ基因之间. 此外ꎬ在另一些相邻基因之间还存在长度不等的冗余序列或称基因间隔区. 其中ꎬ较长

的基因间隔(≥１０ ｂｐ) 分别位于 ｃｏｘ１￣ｃｏｘ２、 ｔｒｎＫ￣ｔｒｎＤ、 ｔｒｎＡ￣ｔｒｎＲ、 ｔｒｎＥ￣ｔｒｎＨ、ｎａｄ５￣ｎａｄ４、 ｔｒｎＳ２￣ｔｒｎＬ１、 ｔｒｎＬ１￣
ｔｒｎＬ２、ｓｒＲＮＡ￣ｎａｄ１、ｔｒｎＩ￣ｔｒｎＱ、ｔｒｎＱ￣ｔｒｎＭ等相邻基因的连接处. (表 １)

表 １　 光滑异装蟹线粒体基因组特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐａｎｏｐｅ ｇｌａｂｒａ

Ｆｅａｔｕｒｅ Ｆｒｏｍ Ｔｏ Ｌｅｎｇｔｈ Ｃｏｄｏｎｓ Ｓｔａｒｔ Ｃｏｄｏｎｓ Ｓｔｏｐ ＩＧＮ∗

ｃｏｘ１ １ １ ５３９ １ ５３９ ＡＴＧ ＴＡＡ ４６
ｃｏｘ２ １ ５８６ ２ ２７０ ６８５ ＡＴＧ Ｔ ０
ｔｒｎＫ ２ ２７１ ２ ３３７ ６７ １０
ｔｒｎＤ ２ ３４８ ２ ４１１ ６４ ０
ａｔｐ８ ２ ４１２ ２ ５７０ １５９ ＡＴＧ ＴＡＧ －７
ａｔｐ６ ２ ５６４ ３ ２３８ ６７５ ＡＴＴ ＴＡＡ －１
ｃｏｘ３ ３ ２３８ ４ ０２７ ７９０ ＡＴＧ Ｔ ５
ｔｒｎＧ ４ ０３３ ４ ０９８ ６６ ０
ｎａｄ３ ４ ０９９ ４ ４５２ ３６４ ＡＴＴ ＴＡＡ ２
ｔｒｎＡ ４ ４５５ ４ ５２３ ６９ １１
ｔｒｎＲ ４ ５３５ ４ ５９７ ６３ ０
ｔｒｎＮ ４ ５９８ ４ ６６５ ６８ １

ｔｒｎＳ１(ＡＧＮ) ４ ６６７ ４ ７３３ ６７ ０
ｔｒｎＥ ４ ７３４ ４ ８０２ ６９ ２１
ｔｒｎＨ＃ ４ ８２４ ４ ８９０ ６７ ３
ｔｒｎＦ＃ ４ ８９４ ４ ９５７ ６４ －１
ｎａｄ５＃ ４ ９５７ ６ ６８４ １ ７２８ ＡＴＧ ＴＡＡ ５８
ｎａｄ４＃ ６ ７４３ ８ ０７５ １ ３３２ ＡＴＧ ＴＡＧ －７
ｎａｄ４Ｌ＃ ８ ０６９ ８ ３７１ ３０３ ＡＴＧ ＴＡＡ ２
ｔｒｎＴ ８ ３７４ ８ ４３８ ６５ ０
ｔｒｎＰ＃ ８ ４３９ ８ ５０２ ６４ ２
ｎａｄ６ ８ ５０５ ９ ０１１ ５０７ ＡＴＧ ＴＡＡ －１
ｃｏｂ ９ ０１１ １０ １４５ １ １３５ ＡＴＧ Ｔ ０

ｔｒｎＳ２(ＵＣＮ) １０ １４６ １０ ２１０ ６５ １２０
ｔｒｎＬ１(ＣＵＮ) ＃ １０ ３３０ １０ ３９６ ６７ ２２
ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ) ＃ １０ ４２０ １０ ４８４ ６５ －２５
ｌｒＲＮＡ＃ １０ ４６０ １１ ８０２ １ ３４３ ０
ｔｒｎＶ＃ １１ ８０３ １１ ８７６ ７４ ０
ｓｒＲＮＡ＃ １１ ８７７ １２ ７０４ ８２８ １１８
ｎａｄ１＃ １２ ８２３ １３ ７５８ ９３６ ＡＴＡ Ｔ ０
ｍＮＣＲ １３ ７５９ １４ ５５５ ７９７ ０
ｔｒｎＩ １４ ５５６ １４ ６２２ ６７ １１
ｔｒｎＱ＃ １４ ６３４ １４ ７０２ ６９ ２５
ｔｒｎＭ １４ ７２８ １４ ７９６ ６９ ０
ｎａｄ２ １４ ７９７ １５ ８０５ １ ００９ ＡＴＧ ＴＡＡ １
ｔｒｎＷ １５ ８０７ １５ ８７４ ６８ －１
ｔｒｎＣ＃ １５ ８７４ １５ ９３９ ６６ ０
ｔｒｎＹ＃ １５ ９４０ １６ ００７ ６８ １

　 　 ∗ ＩＧＮ:ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻｎｅｇａｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ａｄｊａｃｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｏｖｅｒｌａｐ.
＃ Ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｓｔｒａｎｄ.

１３条蛋白编码基因中有 ４ 条基因( ｎａｄ５、ｎａｄ４、ｎａｄ４Ｌ、ｎａｄ１)在轻链编码ꎬ９ 条基因( ｃｏｘ１￣３、ｎａｄ２、
ｎａｄ３、ｎａｄ６、ａｔｐ６、ａｔｐ８、ｃｏｂ)在重链编码. 蛋白编码基因密码子构成具有以下特点:大多数蛋白编码基因的

起始密码子为常见三联体密码子 ＡＴＮꎬａｔｐ６、ｎａｄ３ 的起始密码子为 ＡＴＴꎬｎａｄ１ 的起始密码子为 ＡＴＡꎻ大多

数蛋白编码基因的终止密码子为 ＴＡＡ或 ＴＡＧꎬｃｏｘ２、ｃｏｘ３、ｎａｄ１和 ｃｏｂ的终止密码子均为单个碱基 Ｔ. 蛋白

编码基因 ＡＴ 含量为 ６７. ９％ꎬ碱基组成存在差异ꎬ ａｔｐ８ＡＴ 含量最高ꎬ为 ７７. ４％ꎬ ｃｏｘ１ＡＴ 含量最低ꎬ为
６２％. (表 １)

２２条 ｔＲＮＡ基因的长度和结构如图 １ 所示. ｔＲＮＡ 的长度在 ６３ ｂｐ ~ ７４ ｂｐ 之间ꎬ平均长度约为 ６７
—０１１—
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ｂｐ. 大多数 ｔＲＮＡ的二级结构能形成三叶草结构ꎬ氨基酸接受臂长度为 ７ ｂｐꎬｔｒｎＫ 与 ｔｒｎＬ１ 发生了 Ｃ / Ｕ 错

配ꎬｔｒｎＭ发生了 Ｕ / Ｕ错配ꎻ二氢尿嘧啶(ＤＨＵ)臂长度为 ３ ｂｐ ~ ４ ｂｐ( ｔｒｎＳ１ 长度为 １ ｂｐ)ꎬｔｒｎＣ 上发生了

Ａ / Ａ 错配ꎻ反密码子臂长度为 ５ ｂｐꎬ ｔｒｎＨ 与 ｔｒｎＤ 发生了 Ｕ / Ｕ 错配ꎻＴψＣ 臂长度为 ４ ｂｐ ~ ５ ｂｐ( ｔｒｎＤ 为

３ ｂｐ)ꎬｔｒｎＣ与 ｔｒｎＴ上发生了 Ｕ / Ｕ错配.

图 １　 光滑异装蟹 ２２ 条 ｔＲＮＡ 二级结构

Ｆｉｇ􀆰 １　 ２２ ｔＲＮＡ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐａｎｏｐｅ ｇｌａｂｒａ

—１１１—
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主非编码区长度为 ７９７ ｂｐꎬ位于 ｎａｄ１ 和 ｔｒｎＩ 之间ꎻ碱基组成 ＡＴ 含量为 ７７.７％(３７.５％Ｔ、４０.２％Ａ、
１４.６％Ｃ、７.８％Ｇ)ꎻ保守结构域两端为一高变区ꎬ主要由[ＴＡ] ｎ、[ＴＡＣ] ｎ、[ＴＡＧ] ｎ、[ＴＡＴ] ｎ、[ＴＡＡ] ｎ、
[ＴＴＴ]ｎ、[ＡＡＡ]ｎ等元件复合而成.
２.２　 光滑异装蟹线粒体基因组排列顺序

对比短尾类线粒体基因组原始的基因排列ꎬ光滑异装蟹线粒体基因组发生了重排ꎬｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)发生了倒

位和易位ꎬ从 Ｈ链 ｃｏｘ１￣ｃｏｘ２基因间转移到 Ｌ链 ｔｒｎＬ１￣ｌｒＲＮＡ基因间ꎻｎａｄ１发生了易位ꎬ从 ｔｒｎＳ２￣ｔｒｎＬ１(ＣＵＮ)
基因间转移到 ｓｒＲＮＡ￣ｍＮＣＲ 基因间ꎬ其线粒体全基因组的基因排列顺序为:ｃｏｘ１￣ｃｏｘ２￣ｔｒｎＫ￣ｔｒｎＤ￣ａｔｐ８￣ａｔｐ６￣
ｃｏｘ３￣ｔｒｎＧ￣ｎａｄ３￣ｔｒｎＡ￣ｔｒｎＲ￣ｔｒｎＮ￣ｔｒｎＳ１ ( ＡＧＮ)￣ｔｒｎＥ￣ｔｒｎＨ￣ｔｒｎＦ￣ｎａｄ５￣ｎａｄ４￣ｎａｄ４Ｌ￣ｔｒｎＴ￣ｔｒｎＰ￣ｎａｄ６￣ｃｏｂ￣ｔｒｎＳ２ (ＵＣＮ)￣
ｔｒｎＬ１(ＣＵＮ)￣ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)￣ｌｒＲＮＡ￣ｔｒｎＶ￣ｓｒＲＮＡ￣ｎａｄ１￣ｍＮＣＲ￣ｔｒｎＩ￣ｔｒｎＱ￣ｔｒｎＭ￣ｎａｄ２￣ｔｒｎＷ￣ｔｒｎＣ￣ｔｒｎＹꎬ具体如图 ２所示.

左图为光滑异装蟹线粒体基因组结构ꎬ右图为短尾类祖先类型的线粒体基因组结构

图 ２　 光滑异装蟹线粒体基因组结构图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｉｃ ｍａｐｓ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐａｎｏｐｅ ｇｌａｂｒａ

３　 讨论

３.１　 光滑异装蟹线粒体基因组组成特点

本研究获得的光滑异装蟹线粒体基因组全长 １６ ００８ ｂｐꎬ与已测定的短尾类线粒体基因组长度(１５ ｋｂ~
１６ ｋｂ)相类似ꎬ其碱基组成的 ＡＴ含量(７０.３％)相较大多数短尾类的 ＡＴ 含量(６６.３％ ~ ７４.９％)有些许偏

高[２３] . 光滑异装蟹线粒体基因组共存在 ４３个重叠碱基对ꎬ这种重叠被认为具有防止基因顺序发生重排或

防止基因在进化中发生丢失的作用[２４] . 蛋白编码基因起始密码子全为 ＡＴＮꎬ终止密码子以 ＴＡＡ、ＴＡＧ 为

主ꎬ兼有不完整的单个碱基 Ｔ 作为终止密码子ꎬ已有研究表明这种不完整的终止密码子可通过 ｍＲＮＡ 成

熟过程中多聚腺苷酸化作用补齐、转变为完整的终止密码子[２５] . ２２ 个 ｔＲＮＡ 中共存在 ８ 处错配ꎬ其中

ｔｒｎＨ、ｔｒｎＤ、ｔｒｎＣ、ｔｒｎＴ、ｔｒｎＭ为 Ｕ / Ｕ错配ꎬｔｒｎＣ 为 Ａ / Ａ 错配ꎬｔｒｎＫ与 ｔｒｎＬ１为 Ｃ / Ｕ错配. 一般认为这种错配现

象会在 ＲＮＡ编辑(ＲＮＡ￣ｅｄｉｔｉｎｇ)机制中被修正[２６] . 研究还发现主非编码区 ＡＴ含量为 ７７.７％ꎬ远高于线粒

体基因组整体水平.
３.２　 光滑异装蟹线粒体基因组重排分析

线粒体基因组的一个典型特征是基因排列保守性[２７－２９]ꎬ其基因排列模式可作为特定谱系和分类群的

共衍生性状ꎬ并为系统发生关系假说提供支持[２０] . 分析已公布的短尾类物种线粒体基因组全序列发现ꎬ短
尾类线粒体基因组存在着 １３种基因排列模式[２０] . 与短尾类原始的线粒体基因排列顺序相比[１６]ꎬ光滑异

装蟹的 ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)从 Ｈ链 ｃｏｘ１￣ｃｏｘ２基因之间转移到 Ｌ链ꎬ位于 ｔｒｎＬ１(ＣＵＮ) ￣ｌｒＲＮＡ基因之间ꎻ同时ꎬｎａｄ１
也发生了易位ꎬ从 ｔｒｎＳ２￣ｔｒｎＬ１基因之间转移到 ｓｒＲＮＡ￣ｍＮＣＲ基因之间. 这种重排模式与毛刺蟹总科、毛刺

蟹科、毛刺蟹属的蝙蝠毛刺蟹相比[２０]ꎬ二者仅在 ｔｒｎＬ２易位的位置上存在差异ꎬ后者的 ｔｒｎＬ２ 发生倒位、并
—２１１—
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易位到 ｔｒｎＳ２(ＵＣＮ) ￣ｔｒｎＬ１ 基因之间. 由此可见ꎬ光滑异装蟹的线粒体基因组独享一种新的基因排列模

式. 研究发现的毛刺蟹科异装蟹属与毛刺蟹属这两个属间共享的 ｎａｄ１ 易位和 ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)倒位也进一步

提示ꎬ二者具有一个最近的共同祖先. 二者之间的 ｔｒｎＬ２(ＵＵＲ)易位很可能是由重复随机丢失引起的[３０] .
比较已知的短尾类线粒体基因组排列顺序可以发现ꎬ扇蟹总科的代表物种其线粒体基因组排列与短

尾类原始的排列顺序一致[２０] . 本研究发现的毛刺蟹科光滑异装蟹线粒体基因组的基因重排ꎬ与该科蝙蝠

毛刺蟹的线粒体基因组重排为解析毛刺蟹总科与扇蟹总科的进化关系提供了新的分子佐证. 该结果从线

粒体基因顺序的共衍生性状上提出了支持将毛刺蟹类从扇蟹总科划分出来的独立证据.
线粒体基因组可以在 ＤＮＡ序列和基因排列两个方面为系统发生重建和进化关系推导提供重要的分

子证据. 本研究增加了一种新的毛刺蟹总科线粒体基因组全序列数据ꎬ并基于基因排列顺序初步解析了

毛刺蟹科已知两个属之间、以及毛刺蟹总科与扇蟹总科的进化关系. 然而ꎬ由于科级类群的分类单元取样

不足ꎬ对毛刺蟹总科各科之间、以及毛刺蟹总科与短尾类其他总科之间的系统发生关系尚有待进一步通过

高通量测序获得更多科级分类单元的线粒体基因组全序列ꎬ并基于 １３条蛋白编码基因和两条 ｒＲＮＡ基因

全序列构建系统发生树、分子钟模拟等加以解析.
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