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[摘要] 　 格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ(Ａｌｃｏｃｋꎬ１９０９))( ＝Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ(Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ) ｃｈｏｎｇｉ Ｗｕꎬ１９３５)
是一种分布于中国云南和印度 Ｍｏｕｎｇ Ｓａｌ 的束腰蟹属淡水蟹物种. 本文使用高通量测序技术首次获得了该物种

的线粒体基因组近全长序列ꎬ测定的线粒体基因组为一个未闭合的环状 ＤＮＡꎬ长度为 １７ ６５４ ｂｐꎬ包括 ３７ 个基因

(２２ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎬ１３ 个蛋白质编码基因和 ２ 个 ｒＲＮＡ 基因)ꎬＡＴ 含量为 ７２.８％(３５.１％ Ａꎬ１８.４％ Ｃꎬ８.８％ Ｇꎬ
３７.７％ Ｔ). 除 ｔｒｎＳ１￣ＡＧＮ缺少一个稳固的双氢尿嘧啶(ＤＨＵ)臂外ꎬ其余 ｔＲＮＡ 基因的二级结构均为典型的三叶

草结构. 与短尾下目线粒体基因组的祖先排列顺序比较发现ꎬ该种线粒体基因组共涉及 ６ 个 ｔＲＮＡ 基因( ｔｒｎＲꎬ
ｔｒｎＮꎬｔｒｎＦꎬｔｒｎＰꎬｔｒｎＱ和 ｔｒｎＣ)和 １ 个蛋白质编码基因(ｎａｄ５)的顺序变化ꎬ与此前报道的两种束腰蟹的基因排列

顺序一致. 这些基因的重排可以用置换和复制 /随机丢失(ＴＤＲＬ)模型进行解释. 研究发现ꎬ这种重排的线粒体

基因组顺序还见于两种在我国江西和海南岛异域分布的束腰蟹种类. 提示这种线粒体基因组基因排序是束腰蟹

属重要的共近裔特征. 本研究可以为格氏束腰蟹的分类厘订ꎬ以及束腰蟹属近缘物种的系统分类和拟地蟹科类

群的分子进化研究提供新的分子证据.
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杜诗雨ꎬ等:格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ)的线粒体基因组序列测定和基因顺序进化研究

格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ(Ａｌｃｏｃｋꎬ１９０９))( ＝Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ(Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ) ｃｈｏｎｇｉ Ｗｕꎬ１９３５)
隶属于拟地蟹总科(Ｇｅｃａｒｃｉｎｕｄｏｉｄｅａ Ｒａｔｈｂｕｎꎬ１９０４)ꎬ拟地蟹科(Ｇｅｃａｒｃｉｎｕｃｉｄａｅ Ｒａｔｈｂｕｎꎬ１９０４)ꎬ束腰蟹属

(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ Ｂｏｔｔꎬ１９６８)ꎬ喜生活在泥洞中[１－２] . 其最显著的特征为雄性腹部第五、六节呈束腰状[１] .
近年来ꎬ高通量测序技术结合生物信息学注释分析的方法已广泛应用于动物线粒体基因组的测

定[３－７] . 由于线粒体基因组具有基因组小、大多为母系遗传、进化速率快以及缺少内含子等特点ꎬ被广泛地

应用于种群遗传、物种鉴定、分子进化和不同分类水平上的系统发生关系等研究[８] . 此外ꎬ由于线粒体基

因功能上受约束ꎬ在 ＤＮＡ 序列进化上相对保守ꎬ因此在基因的排列和 ＤＮＡ 序列进化两个层面上都可以为

动物的系统进化研究提供丰富的信息[９] .
通常情况下ꎬ无脊椎动物的线粒体基因组重排情况较为常见ꎬ例如头足类[１０]、双壳类[１１]、六足类[１２]

和短尾类[１３－１４]等. 由于近缘物种的线粒体基因顺序相对稳定ꎬ因此线粒体基因排列顺序可以用作推断系

统发育关系的辅助标记[１５－１６] . 在已测定线粒体基因组的淡水蟹类中ꎬ线粒体基因呈现高度的重排现象ꎬ即
基因排列顺序均发生了不同程度的重排ꎬ共呈现出 １１ 种不同于短尾类祖先排列型的排列顺序[７ꎬ１４ꎬ１７－２０]ꎬ
重排比例高达 １００％ꎬ远高于其他短尾下目 ４９％的物种(目前已知的 １００ 种短尾类共有 ４９ 种发生了线粒

体基因重排)ꎬ但研究的对象主要为溪蟹科淡水蟹类.
迄今 为 止ꎬ 已 知 的 拟 地 蟹 科 淡 水 蟹 类 的 线 粒 体 基 因 组 仅 束 腰 蟹 属 两 种: 波 阳 束 腰 蟹

(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｂｏｙａｎｇｅｎｓｉｓ ＤａｉꎬＰｅｎｇ ＆ Ｚｈｏｕꎬ１９９４[１７] )和坝王束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｂａｗａｎｇｅｎｓｉｓ
Ｄａｉ ＆ Ｘｉｎｇꎬ１９９４[１４])ꎬ这两种线粒体基因组排列呈现出了相同的基因排列顺序[１４] . 但是ꎬ现有线粒体基因

组数据的匮乏ꎬ阻碍了拟地蟹科的分子进化和系统分类研究. 本文以格氏束腰蟹为研究对象ꎬ利用高通量

测序技术首次测定了其线粒体基因组近全长序列ꎬ并通过序列比对和比较研究ꎬ解析了格氏束腰蟹线粒体

基因组的结构特征和基因排列顺序. 该研究结果为束腰蟹属近缘物种的系统分类和扩散提供了新的分子

依据.

１　 材料与方法

１.１　 样本采集和保存

格氏束腰蟹标本在 ２０１５ 年 １０ 月 １１ 日采于云南省玉溪市华宁县盘溪镇(１０３.０６３１°Ｅꎬ２４.２０１９°Ｎ). 标

本在采集并记录生境后立即保存于 ９５％乙醇中. 根据«中国动物志»(束腹蟹科ꎬ溪蟹科) [１] 在体式显微镜

(Ｎｉｋｏｎ ＳＭＺ６４５)下对标本进行分类鉴定. 标本保存在南京师范大学生命科学学院ꎬ江苏省生物多样性与

生物技术重点实验室.
１.２　 ＤＮＡ 提取ꎬ扩增及质量检测

将存放于 ９５％乙醇中的样本取出ꎬ用已灭菌的镊子在无菌环境下取适量的鳃组织样本ꎬ浸泡于生理

盐水中ꎬ每 ３０ ｍｉｎ 更换一次生理盐水ꎬ进行脱醇处理. 使用动物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒 (通用型)
(Ｇｅｎｅｒａｙ Ｂｉｏｔｅｃｈ)进行 ＤＮＡ 的提取(具体操作步骤参照试剂盒说明书)ꎬ获得总 ＤＮＡ 样品. 使用琼脂糖凝

胶电泳检测其完整性ꎬ并使用微量分光光度计检测其浓度及质量. 将质量达标后的 ＤＮＡ 样品送至北京诺

禾致源科技股份有限公司进行高通量测序.
１.３　 序列组装和基因组注释

本文使用 ＭｉｔｏＺ ｖ１.０４[２１]将测序结果(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)进行序列组装和注释. 随后根据目前 ＮＣＢＩ 已知的

２ 种束腰蟹(波阳束腰蟹和坝王束腰蟹)线粒体基因组注释结果进行手动校对ꎬ从而获得格氏束腰蟹的线

粒体基因组全序列. 并将注释后的线粒体基因组序列使用 ＭＩＴＯＳ Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ( ｈｔｔｐ: / / ｍｉｔｏｓ. ｂｉｏｉｎｆ. ｕｎｉ －
ｌｅｉｐｚｉｇ.ｄｅ / ｉｎｄｅｘ.ｐｙ)进行再次识别确认.
１.４　 线粒体基因组组成和结构特征分析

用 ＭＥＧＡ ｖ７.０[２２] 进行碱基组成、密码子使用情况和蛋白编码基因同义密码子相对使用率(Ｒｅｌａｔｉｖｅ
Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ Ｃｏｎｄｏｎ ＵｓａｇｅꎬＲＳＣＵ)的计算. 利用通用公式:ＡＴ－ｓｋｅｗ ＝ (Ａ－Ｔ) / (Ａ＋Ｔ)ꎬＧＣ－ｓｋｅｗ ＝ (Ｇ－Ｃ) /
(Ｇ＋Ｃ)进行碱基偏斜率的计算[２３] . 使用在线 ＭＩＴＯＳ Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ 对所有物种的 ｔＲＮＡ 基因二级结构进行预

测. 使用 ＶＡＲＮＡ ｖ３－９３[２４]和 Ｒｎａｖｉｚ ２.０.３[２５]对预测的 ｔＲＮＡ 基因二级结构进行绘制ꎬ并使用 Ａｄｏｂｅ Ｐｈｏｔｏ￣
ｓｈｏｐ ＣＳ ６.０ 进行最终的修饰与美化.

—７８—
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图 １　 格氏束腰蟹线粒体基因组结构图

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｉｃ ｍａｐ ｏｆ Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ

２　 结果与讨论

２.１　 线粒体基因组结构特征

格氏束腰蟹线粒体基因组为长度 １７ ６５４ ｂｐ 的未闭

合环状 ＤＮＡ(图 １)ꎬ其序列已提交至 ＧｅｎＢａｎｋꎬ检索号为

ＯＭ２１４５２４. 该线粒体基因组共有 ３７ 个基因:１３ 个蛋白

质编码基因(ＰＣＧｓ)ꎬ２２ 个转运 ＲＮＡ 基因( ｔＲＮＡ ｇｅｎｅ)
和 ２ 个核糖体 ＲＮＡ 基因(ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ). 由于主非编码区

(ｍａｉｎ ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎꎬｍＮＣＲ)序列有着冗长的 ＡＴ 重

复ꎬ对该区段 ＤＮＡ 序列的拼接造成干扰. 这种情况在节

肢动物线粒体基因组中比较常见. 本文该种的 ｍＮＣＲ 所

在片段区域在测定时同样遇到此类情况ꎬ导致未能被完

整测序. 有 ２３ 个基因由正链编码:９ 个 ＰＣＧｓ(ａｔｐ６ꎬａｔｐ８ꎬ
ｃｏｘ１ꎬｃｏｘ２ꎬｃｏｘ３ꎬｃｏｂꎬｎａｄ２ꎬｎａｄ３ 和 ｎａｄ６)和 １４ 个 ｔＲＮＡ
基因( ｔｒｎＩꎬ ｔｒｎＭꎬ ｔｒｎＷꎬ ｔｒｎＬ２ꎬ ｔｒｎＤꎬ ｔｒｎＫꎬ ｔｒｎＧꎬ ｔｒｎＡꎬ ｔｒｎＲꎬ
ｔｒｎＮꎬｔｒｎＳ１ꎬｔｒｎＥꎬｔｒｎＴ和 ｔｒｎＳ２)ꎻ其余 １４ 个基因由反链编

码:４ 个 ＰＣＧｓ(ｎａｄ１ꎬｎａｄ４ꎬｎａｄ４Ｌ和 ｎａｄ５)ꎬ８ 个 ｔＲＮＡ 基

因( ｔｒｎＱꎬｔｒｎＣꎬｔｒｎＹꎬｔｒｎＦꎬｔｒｎＨꎬｔｒｎＰꎬｔｒｎＬ１ 和 ｔｒｎＶ)和 ２ 个

ｒＲＮＡ 基因( ｒｒｎＬ和 ｒｒｎＳ)(表 １)ꎬ这与泛甲壳类和短尾下

目线粒体基因组祖先型的编码方向一致[１９ꎬ２６] . 该线粒体基因组碱基组成 ＡＴ 含量高达 ７２.８％(３５.１％ Ａꎬ
１８.４％ Ｃꎬ８.８％ Ｇꎬ３７.７％ Ｔꎬ表 ２)ꎬ其 ＡＴ 偏斜率为－０.０３５７ꎬＧＣ 偏斜率为－０.３５２９(表 ２).

表 １　 格氏束腰蟹线粒体基因组特征及波阳束腰蟹和坝王束腰蟹线粒体基因组特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉꎬＳ􀆰 ｂｏｙａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｓ􀆰 ｂａｗａｎｇｅｎｓｉｓ

基因
位点

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
长度 / ｂｐ

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
起始密码子 /终止密码子

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
间隔 / ｂｐ

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
ｔｒｎＣ∗ １８－８３ １４ ７５５－１４ ８１９ １０ １９５－１０ ２５９ ６６ ６５ ６５
ｔｒｎＲ １２９－１９６ １４ ８６９－１４ ９３４ １０ ３１２－１０ ３７９ ６８ ６６ ６８ ４５ ４９ ５２
ｔｒｎＮ １９６－２６５ １４ ９３４－１５ ００４ １０ ３７９－１０ ４４９ ７０ ７１ ７１ －１ －１ －１
ｔｒｎＦ∗ ２９６－３６０ １５ ０３０－１５ ０９２ １０ ４８０－１０ ５４３ ６５ ６３ ６４ ３０ ２５ ３０
ｎａｄ５∗ ３６０－２ ０７０ １５ ０９３－１６ ８０３ １０ ５４４－１２ ２７２ １ ７１１ １ ７１１ １ ７２９ ＡＴＡ / Ｔ ＡＴＡ / Ｔ ＡＴＧ / Ｔ －１ ０ ０
ｔｒｎＰ∗ ２ １４４－２ ２１０ １６ ８９３－１６ ９５８ １２ ３２９－１２ ３９４ ６７ ６６ ６６ ７３ ８９ ５６
ｎａｄ１∗ ２ ２８０－３ ２５１ １－９７２ １２ ４６６－１３ ４２５ ９７２ ９７２ ９６０ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＡ ６９ ７４ ７１
ｔｒｎＬ１∗ ３ ２４２－３ ３０６ ９６３－１ ０２７ １３ ４２８－１３ ４９０ ６５ ６５ ６３ －１０ －１０ ２
ｒｒｎＬ∗ ３ ３０７－４ ６１６ １ ０２８－２ ３４１ １３ ４９１－１４ ８００ １ ３１０ １ ３１４ １ ３１０ ０ ０ ０
ｔｒｎＶ∗ ４ ６１７－４ ６９０ ２ ３４２－２ ４１４ １４ ８０１－１４ ８７３ ７４ ７３ ７３ ０ ０ ０
ｒｒｎＳ∗ ４ ６９１－５ ５２７ ２ ４１５－３ ２４８ １４ ８７４－１５ ７１１ ８３７ ８３４ ８３８ ０ ０ ０
ｔｒｎＩ ５ ６８９－５ ７５４ ３ ４３７－３ ５０１ １５ ８９８－１５ ９６２ ６６ ６５ ６５ １６１ １８８ １８６
ｔｒｎＭ ５ ７７６－５ ８４３ ３ ５２４－３ ５８９ １５ ９８５－１６ ０５１ ６８ ６６ ６７ ２１ ２２ ２２
ｎａｄ２ ５ ８４３－６ ８５３ ３ ５９０－４ ６００ １６ ０５２－１７ ０６２ １ ０１１ １ ０１１ １ ０１１ ＡＴＧ / ＴＡＧ ＡＴＧ / ＴＡＧ ＡＴＧ / ＴＡＧ －１ ０ ０
ｔｒｎＷ ６ ８５２－６ ９１７ ４ ５９９－４ ６６４ １７ ０６１－１７ １２５ ６６ ６６ ６５ －２ －２ －２
ｔｒｎＹ∗ ６ ９３５－６ ９９９ ４ ６８４－４ ７４８ １７ １４３－１７ ２０８ ６５ ６５ ６６ １７ １９ １７
ｃｏｘ１ ７ ０００－８ ５３５ ４ ７４９－６ ２８４ １－１ ５３６ １ ５３６ １ ５３６ １ ５３６ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ ０ ０ ０
ｔｒｎＬ２ ８ ５３６－８ ５９９ ６ ２８５－６ ３４７ １ ５３７－１ ５９９ ６４ ６３ ６３ ０ ０ ０
ｃｏｘ２ ８ ６１９－９ ３１１ ６ ３６５－７ ０４８ １ ６１７－２ ３００ ６９３ ６８４ ６８４ ＡＴＧ / ＴＡＧ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ １９ １７ １７
ｔｒｎＫ ９ ３１３－９ ３７８ ７ ０５９－７ １２３ ２ ３１１－２ ３７５ ６６ ６５ ６５ １ １０ １０
ｔｒｎＤ ９ ３７９－９ ４４２ ７ １２５－７ １８７ ２ ３７７－２ ４３９ ６４ ６３ ６３ ０ １ １
ａｔｐ８ ９ ４４２－９ ６００ ７ １８８－７ ３４６ ２ ４４０－２ ５９８ １５９ １５９ １５９ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ －１ ０ ０
ａｔｐ６ ９ ５９７－１０ ２６８ ７ ３４３－８ ０１４ ２ ５９５－３ ２６６ ６７２ ６７２ ６７２ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＡ －４ －４ －４
ｃｏｘ３ １０ ２６８－１１ ０５７ ８ ０１４－８ ８０３ ３ ２６６－４ ０５５ ７９０ ７９０ ７９０ ＡＴＧ / Ｔ ＡＴＧ / Ｔ ＡＴＧ / Ｔ －１ －１ －１
ｔｒｎＧ １１ ０５８－１１ １２０ ８ ８０４－８ ８６５ ４ ０５６－４ １１７ ６３ ６２ ６２ ０ ０ ０
ｎａｄ３ １１ １２９－１１ ４７３ ８ ８７５－９ ２１９ ４ １１８－４ ４７１ ３４５ ３４５ ３５４ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＧ ＡＴＣ / ＴＡＧ ８ ９ ０
ｔｒｎＡ １１ ８１８－１１ ８８１ ９ ２１９－９ ２８０ ４ ４７２－４ ５３３ ６４ ６２ ６２ ３４４ －１ ０
ｔｒｎＳ１ １１ ９８９－１２ ０５６ ９ ３９４－９ ４５９ ４ ６４６－４ ７１２ ６８ ６６ ６７ １０７ １１３ １１２
ｔｒｎＥ １２ ０５９－１２ １２４ ９ ４６２－９ ５２５ ４ ７１５－４ ７８１ ６６ ６４ ６７ ２ ２ ２
ｔｒｎＨ １２ １４８－１２ ２１４ ９ ５５２－９ ６１８ ４ ８０９－４ ８７５ ６７ ６７ ６７ ２３ ２６ ２７

—８８—
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杜诗雨ꎬ等:格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ)的线粒体基因组序列测定和基因顺序进化研究

续表 １　 Ｔａｂｌｅ １ ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ

基因
位点

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
长度 / ｂｐ

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
起始密码子 /终止密码子

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
间隔 / ｂｐ

ＧＲ ＢＯ ＢＡ
ｎａｄ４∗ １２ ２８６－１３ ６２３ ９ ６８０－１１ ０１７ ４ ９３８－６ ２７５ １ ３３８ １ ３３８ １ ３３８ ＡＴＧ / ＴＡＧ ＡＴＧ / ＴＡＧ ＡＴＧ / ＴＡＡ ７１ ６１ ６２
ｎａｄ４Ｌ∗ １３ ６１７－１３ ９１９ １１ ０１１－１１ ３１３ ６ ２６９－６ ５７１ ３０３ ３０３ ３０３ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ ＡＴＧ / ＴＡＡ －７ －７ －７
ｔｒｎＴ １３ ９２２－１３ ９８５ １１ ３１６－１１ ３７８ ６ ５７４－６ ６３６ ６４ ６３ ６３ ２ ２ ２
ｎａｄ６ １４ ０１３－１４ ５１３ １１ ４０７－１１ ９０７ ６ ６６５－７ １６５ ５０１ ５０１ ５０１ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＡ ＡＴＡ / ＴＡＡ ２７ ２８ ２８
ｃｏｂ １４ ５１３－１５ ６４７ １１ ９０７－１３ ０４１ ７ １６５－８ ２９９ １ １３５ １ １３５ １ １３５ ＡＴＧ / Ｔ ＡＴＧ / Ｔ ＡＴＧ / Ｔ －１ －１ －１
ｔｒｎＳ２ １５ ６４８－１５ ７１５ １３ ０４２－１３ １０８ ８ ３００－８ ３６６ ６８ ６７ ６７ ０ ０ ０
ｔｒｎＱ∗ １５ ７７２－１５ ８４０ １３ １７１－１３ ２３８ ８ ４２６－８ ４９３ ６９ ６８ ６８ ５６ ６２ ５９

　 　 注:ＧＲ 为格氏束腰蟹缩写ꎻＢＯ 为波阳束腰蟹缩写ꎻＢＡ 为坝王束腰蟹缩写. ∗表示编码在反链上的基因.

在格氏束腰蟹线粒体基因组中ꎬ共存在 １１ 处重叠区ꎬ其长度范围在 １ ｂｐ~１０ ｂｐ(表 １)ꎻ共存在 １８ 处

间隔区ꎬ其长度范围在 １ ｂｐ~３４４ ｂｐꎬ其中最长的间隔区位于 ｎａｄ３和 ｔｒｎＡ之间(表 １)ꎬ而在已公布的波阳

束腰蟹和坝王束腰蟹线粒体基因组中ꎬ其最长间隔区均位于 ｒｒｎＳ 和 ｔｒｎＩ 之间ꎬ长度分别为 １８８ ｂｐ 和

１８６ ｂｐ(表 １). 由于每个线粒体基因组序列具有不等的基因间隔非编码序列 ( ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬＩＧＮｓ)ꎬ在十足目线粒体基因组中也经常发现基因重叠和非编码区[２７－２９]ꎬ淡水蟹即是如此. 一些

重叠区在淡水蟹类线粒体基因组中是相对保守的ꎬ这些重叠区也存在于格氏束腰蟹线粒体基因组中ꎬ例
如ꎬａｔｐ８和 ａｔｐ６之间的重叠序列为 ＡＴＡＡꎻｎａｄ４和 ｎａｄ４Ｌ之间的重叠序列为 ＡＴＧＴＴＡＡ[７ꎬ１０－１１ꎬ１４ꎬ２０] .
２.２　 蛋白基因

在格氏束腰蟹的 １３ 个蛋白质编码基因中ꎬ所有蛋白质编码基因均为典型的 ＡＴＮ 起始密码子ꎬ其中ꎬ
ｃｏｘ１ꎬｃｏｘ２ꎬｃｏｘ３ꎬａｔｐ８ꎬｎａｄ２ꎬｎａｄ４ꎬｎａｄ４Ｌ和 ｃｏｂ的起始密码子为 ＡＴＧꎻａｔｐ６ꎬｎａｄ１ꎬｎａｄ３ꎬｎａｄ５和 ｎａｄ６的起始

密码子为 ＡＴＡ. 与已有的两种束腰蟹线粒体基因组序列相比ꎬ除坝王束腰蟹的 ｎａｄ３ 为 ＡＴＣꎬｎａｄ５ 为 ＡＴＧ
外ꎬ其余基因起始密码子均相同(表 １). 而终止密码子中ꎬ除 ｎａｄ５ 和 ｃｏｘ３ 的终止密码子为不完整的 ＴＡꎬ
ｃｏｂ的终止密码子为不完整的 Ｔ 外ꎬ其余 １０ 个蛋白质编码基因均为完整的终止密码子(ＴＡＡ 或 ＴＡＧ)ꎬ和
已知的 ２ 条束腰蟹线粒体情况相同(表 １). 蛋白质编码基因的起始密码子通常是 ＡＴＮꎬ但终止密码子主要

是 ＴＡＡꎬ而 ＴＡＧ、ＴＡ 和 Ｔ 很少ꎬ这种现象也发生在其他短尾下目物种中[７ꎬ１４ꎬ１７ꎬ２８－３０] .
在 １３ 个蛋白质编码基因中ꎬａｔｐ８的 Ａ＋Ｔ 含量最高ꎬ为 ７６.９％ꎻｃｏｘ１的 Ａ＋Ｔ 含量最低ꎬ为 ６５.２％(表 ２).

位于正链上的蛋白质编码基因发生了 Ｔ 偏斜(ＡＴ 偏斜率为－０.１５７ ０)和 Ｃ 偏斜(ＧＣ 偏斜率为－０.２７９ ７)ꎻ
而位于反链上的蛋白质编码基因发生了 Ｔ 偏斜(ＡＴ 偏斜率为－０.１９９ ４)和较明显的 Ｇ 偏斜(ＧＣ 偏斜率为

０.４１２ ２)(表 ２).
表 ２　 格氏束腰蟹线粒体基因组碱基组成

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ

基因名称
序列长
度 / ｂｐ

碱基组成 / ％
Ａ Ｃ Ｇ Ｔ Ａ＋Ｔ Ｇ＋Ｃ

碱基偏斜率

ＡＴ￣Ｓｋｅｗ ＧＣ￣Ｓｋｅｗ
线粒体基因组 １７ ６５４ ３５.１ １８.４ ８.８ ３７.７ ７２.８ ２７.２ －０.０３５ ７ －０.３５２ ９

蛋白质编码基因 １１ １３３ ２８.９ １５.４ １４.５ ４１.２ ７０.１ ２９.９ －０.１７５ ５ －０.０３０ １
蛋白质编码基因－正链 ６ ８１９ ２９.０ １９.９ １１.２ ３９.８ ６８.８ ３１.１ －０.１５７ ０ －０.２７９ ７
蛋白质编码基因－反链 ４ ３１４ ２８.９ ８.２ １９.７ ４３.３ ７２.２ ２７.９ －０.１９９ ４ ０.４１２ ２

ａｔｐ６ ６７２ ２９.７ ２１.１ ９.４ ３９.８ ６９.５ ３０.５ －０.１４５ ３ －０.３８３ ６
ａｔｐ８ １５９ ２９.５ １８.６ ４.５ ４７.４ ７６.９ ２３.１ －０.２３２ ８ －０.６１０ ４
ｃｏｘ１ １ ５３６ ２８.１ １９.２ １５.３ ３７.４ ６５.５ ３４.５ －０.１４２ ０ －０.１１３ ０
ｃｏｘ２ ６９３ ３２.６ ２０.１ １０.９ ３６.４ ６９.０ ３１.０ －０.０５５ １ －０.２９６ ８
ｃｏｘ３ ７９１ ２７.８ ２１.４ １３.４ ３７.４ ６５.２ ３４.８ －０.１４７ ２ －０.２２９ ９
ｃｏｂ １ １３５ ２９.０ ２０.５ １１.２ ３９.３ ６８.３ ３１.７ －０.１５０ ８ －０.２９３ ４
ｎａｄ１ ９７２ ２７.５ ８.０ １８.９ ４５.６ ７３.１ ２６.９ －０.２４７ ６ ０.４０５ ２
ｎａｄ２ １ ０１１ ２８.２ ２０.５ ８.０ ４３.３ ７１.５ ２８.５ －０.２１１ ２ －０.４３８ ６
ｎａｄ３ ３４５ ２９.２ １７.０ １１.１ ４２.７ ７１.９ ２８.１ －０.１８７ ８ －０.２１０ ０
ｎａｄ４ １ ３３８ ２９.９ ８.２ １８.９ ４３.０ ７２.９ ２７.１ －０.１７９ ７ ０.３９４ ８
ｎａｄ４Ｌ ３０３ ２５.０ ５.７ ２４.７ ４４.７ ６９.７ ３０.４ －０.２８２ ６ ０.６２５ ０
ｎａｄ５ １ ７１２ ２９.６ ８.６ １９.９ ４１.９ ７１.５ ２８.５ －０.１７２ ０ ０.３９６ ５
ｎａｄ６ ５０１ ２８.７ １８.１ ７.２ ４６.０ ７４.７ ２５.３ －０.２３１ ６ －０.４３０ ８
ｒｒｎＬ １ ３１０ ４１.４ ６.８ １７.０ ３４.８ ７６.２ ２３.８ ０.０８６ ６ ０.４２８ ６
ｒｒｎＳ ８３７ ４１.２ ６.７ １５.９ ３６.２ ７７.４ ２２.６ ０.０６４ ６ ０.４０７ １
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　 　 格氏束腰蟹的密码子使用总数为 ３ ７１１ 次ꎬ其中使用频率最高的密码子是亮氨酸(ＵＵＡ￣Ｌｅｕ)(共被使

用 ３５１ 次ꎬＲＳＣＵ＝ ３.５３). 蛋白编码基因的同义密码子相对使用率情况如图 ２ 所示. 其中ꎬ亮氨酸 Ｌｅｕ(５９５
次)、苯丙氨酸 Ｐｈｅ(３５５ 次)和异亮氨酸 Ｉｌｅ(３３６ 次)是使用最频繁的 ３ 个氨基酸(图 ２)ꎬ约占 ３４.６５％.

图 ２　 格氏束腰蟹、波阳束腰蟹和坝王束腰蟹线粒体基因组蛋白质编码基因同义密码子相对使用率

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ(ＲＳＣＵ)ｏｆ １３ ＰＣＧｓ ｉｎ Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉꎬＳ􀆰 ｂｏｙａｎｇｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｓ􀆰 ｂａｗａｎｇｅｎｓｉｓ

２.３　 ｔＲＮＡ 基因和 ｒＲＮＡ 基因

格氏束腰蟹的 ２２ 个 ｔＲＮＡ 基因的二级结构图如图 ３ 所示. 除了 ｔｒｎＳ１￣ＡＧＮ 缺少一个稳固的双氢尿嘧

啶(ＤＨＵ)臂ꎬ其余所有 ｔＲＮＡ 基因的二级结构均为典型的三叶草结构ꎬ即拥有 ４ 个恒定臂. 其中 ｔｒｎＳ１￣
ＡＧＮ 二级结构 ＤＨＵ 臂的缺失在大部分后生动物中均有报道[３１－３２]ꎬ且在很多短尾下目物种中也发现了这

种情况[７ꎬ１７－１８ꎬ２０] .
２２ 个 ｔＲＮＡ 基因的长度范围为 ６３ ｂｐ~７４ ｂｐ(表 １)ꎬ由于各可变环长度有所不同ꎬ以及 ＤＨＵ 臂和 ＴΨＣ

臂的长度变化使得各 ｔＲＮＡ 基因的长度有所差异[３３] . 其中ꎬ１５ 种 ｔＲＮＡ 基因( ｔｒｎＡꎬｔｒｎＲꎬｔｒｎＤꎬｔｒｎＣꎬｔｒｎＱꎬ
ｔｒｎＥꎬｔｒｎＧꎬｔｒｎＨꎬｔｒｎＫꎬｔｒｎＦꎬｔｒｎＰꎬｔｒｎＳ１ꎬｔｒｎＳ２ꎬｔｒｎＹꎬｔｒｎＶ)共存在 ３０ 对 ＧＵ 碱基错配(图 ３)ꎬ多数发生在 ＤＨＵ
臂ꎬ氨基酸接受(ＡＡ)臂和反密码子(ＡＣ)臂ꎬ较少数发生在 ＴΨＣ 臂ꎬｔｒｎＣ 和 ｔｒｎＱ 中的错配数最多ꎬ均为

４ 对(图 ３).
２ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ即 ｒｒｎＬ和 ｒｒｎＳꎬ分别位于 ｔｒｎＬ１和 ｔｒｎＶꎬｔｒｎＶ和 ｔｒｎＩ之间(表 １). ｒｒｎＬ和 ｒｒｎＳ的长度分

别为 １ ３１０ ｂｐ 和 ８３７ ｂｐꎬ其 ＡＴ 含量分别为 ７６.２％和 ７７.４％(表 １).
２.４　 线粒体基因组重排分析

与短尾下目祖先型线粒体排列顺序(ｂｒａｃｈｙｕｒａｎ ｇｒｏｕｎｄ￣ｐａｔｔｅｒｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｅ ｏｒｄｅｒꎬＢＭＧＯ)相比较
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杜诗雨ꎬ等:格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ)的线粒体基因组序列测定和基因顺序进化研究

图 ３　 格氏束腰蟹 ２２ 个 ｔＲＮＡ 基因二级结构图

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ２２ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ

发现ꎬ格氏束腰蟹的线粒体排列顺序发生了较明显的变化. Ｊｉａ 等[１７]在研究波阳束腰蟹的线粒体基因组排

列顺序时ꎬ认为 ｍＮＣＲ位于 ｒｒｎＳ与 ｔｒｎＩ之间ꎬ长度为 １８８ ｂｐ(表 １)ꎬＡＴ 含量为 ８７.８％. 而目前已知的海洋

类短尾下目物种的 ｍＮＣＲ长度范围在 ３３２ ｂｐ~２ １４０ ｂｐ[１４] . 因此ꎬＺｈａｎｇ 等在分析坝王束腰蟹和波阳束腰

蟹的线粒体基因组后ꎬ通过序列长度ꎬＡＴ 含量和串联重复元件等综合比较发现ꎬ认为坝王束腰蟹和波阳束

腰蟹的 ｍＮＣＲ均应位于 ｔｒｎＣ与 ｔｒｎＱ之间[１４]ꎬ修正了波阳束腰蟹的线粒体基因排列顺序ꎬ认为波阳束腰蟹

与坝王束腰蟹拥有相同的基因排列顺序[１４] . 而本文所研究的格氏束腰蟹线粒体基因组排列顺序与波阳束

腰蟹和坝王束腰蟹的线粒体基因排列顺序均相同.
迄今为止ꎬ约有 ５５.２％的已知的短尾下目物种发生线粒体基因组重排情况. 格氏束腰蟹与此前所报道

的 ２ 种束腰蟹的基因排列顺序一致ꎬ即拟地蟹线粒体基因组排列类型 Ｉ( ｇｅｃａｒｃｉｎｕｃｉｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｅ
ｏｒｄｅｒ ｐａｔｔｅｒｎ ＩꎬＧＭＧＯ１)(图 ４)ꎬ该重排类型涉及 ６ 个 ｔＲＮＡ 基因( ｔｒｎＲꎬｔｒｎＮꎬｔｒｎＦꎬｔｒｎＰꎬｔｒｎＱ 和 ｔｒｎＣ)ꎬ１ 个

ＰＣＧ(ｎａｄ５)和 １ 个 ｍＮＣＲ 的排列顺序变化(图 ４). 这些基因的重排可以用置换[３４] 和复制 /随机丢失

(ＴＤＲＬ) [３５]模型进行解释. 本文通过以下 ３ 个假设步骤解释了 ＧＭＧＯ１ 的形成过程:首先ꎬｍＮＣＲ 从[ ｒｒｎＳ￣
—１９—
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ｔｒｎＩ]基因簇中移出(图 ５ａ)ꎬ然后移入[ ｔｒｎＷ￣ｔｒｎＣ]基因簇中(图 ５ ｂ)ꎻ其次ꎬ基因簇[ ｔｒｎＲ￣ｔｒｎＮ￣ｔｒｎＳ１￣ｔｒｎＥ￣
ｔｒｎＨ￣ｔｒｎＦ￣ｎａｄ５￣ｎａｄ４￣ｎａｄ４Ｌ￣ｔｒｎＴ￣ｔｒｎＰ￣ｎａｄ６￣ｃｏｂ￣ｔｒｎＳ２￣ｎａｄ１￣ｔｒｎＬ１￣ｒｒｎＬ￣ｔｒｎＶ￣ｒｒｎＳ￣ｍＮＣＲ￣ｔｒｎＩ￣ｔｒｎＱ￣ｔｒｎＭ￣ｎａｄ２￣
ｔｒｎＷ￣ｔｒｎＣ](图 ５ｃ)被串联复制并生成两组相同的基因簇[ ｔｒｎＲ￣ｔｒｎＮ￣ｔｒｎＳ１￣ｔｒｎＥ￣ｔｒｎＨ￣ｔｒｎＦ￣ｎａｄ５￣ｎａｄ４￣ｎａｄ４Ｌ￣
ｔｒｎＴ￣ｔｒｎＰ￣ｎａｄ６￣ｃｏｂ￣ｔｒｎＳ２￣ｎａｄ１￣ｔｒｎＬ１￣ｒｒｎＬ￣ｔｒｎＶ￣ｒｒｎＳ￣ｍＮＣＲ￣ｔｒｎＩ￣ｔｒｎＱ￣ｔｒｎＭ￣ｎａｄ２￣ｔｒｎＷ￣ｔｒｎＣ￣ｔｒｎＲ￣ｔｒｎＮ￣ｔｒｎＳ１￣
ｔｒｎＥ￣ｔｒｎＨ￣ｔｒｎＦ￣ｎａｄ５￣ｎａｄ４￣ｎａｄ４Ｌ￣ｔｒｎＴ￣ｔｒｎＰ￣ｎａｄ６￣ｃｏｂ￣ｔｒｎＳ２￣ｎａｄ１￣ｔｒｎＬ１￣ｒｒｎＬ￣ｔｒｎＶ￣ｒｒｎＳ￣ｍＮＣＲ￣ｔｒｎＩ￣ｔｒｎＱ￣ｔｒｎＭ￣
ｎａｄ２￣ｔｒｎＷ￣ｔｒｎＣ](图 ５ｄ)ꎻ最后ꎬ串联复制后生成的基因簇在随机丢失 ２６ 个基因之后ꎬ形成了目前已知的

线粒体基因重排类型ꎬＧＭＧＯ１.

ＢＭＧＯ:短尾下目祖先型线粒体基因排列顺序ꎻＧＭＧＯ１:拟地蟹线粒体基因组排列顺序ꎻ箭头显示重新排列的基因或基因块

图 ４　 ＢＭＧＯ 和 ＧＭＧＯ１ 两种基因排列顺序的比较

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ＢＭＧＯ ａｎｄ ＧＭＧＯ１

　 　 (ａ) ＢＭＧＯ 基因排列顺序ꎻ(ｂ)ｍＮＣＲ 的异位ꎻ(ｃ)重复基因区域ꎻ(ｄ)２６ 个基因的串联重复(１６ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎬ７ 个 ＰＣＧｓꎬ２ 个

ｒＲＮＡ 基因和 １ 和 ｍＮＣＲ): ｔｒｎＲ / ｔｒｎＮ / ｔｒｎＦ / ｎａｄ５ / ｔｒｎＰ / ｎａｄ１ / ｔｒｎＬ１ / ｒｒｎＬ / ｔｒｎＶ / ｒｒｎＳ / ｔｒｎＩ / ｔｒｎＭ / ｎａｄ２ / ｔｒｎＷ / ｔｒｎＳ１ / ｔｒｎＥ / ｔｒｎＨ / ｎａｄ４ / ｎａｄ４Ｌ /
ｔｒｎＴ / ｎａｄ６ / ｃｏｂ / ｔｒｎＳ２ / ｔｒｎＱ / ｍＮＣＲ / ｔｒｎＣꎻ且复制的 ２６ 个基因随机丢失形成新的基因顺序ꎻ(ｅ)ＧＭＧＯ１ 基因顺序

图 ５　 串联重复 /随机丢失和重复 /反密码子突变假设过程

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｔｈｅ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｒｅａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｔａｎｄｅｍ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ / ｒａｎｄｏｍ ｌｏｓｓ
ａｎｄ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ / ａｎｔｉｃｏｄｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ

２.５　 线粒体基因顺序重排的进化含义

对十足目动物的线粒体基因组研究发现ꎬ线粒体基因组的排列顺序可能与生态环境转变之间有着重
要的联系[１２ꎬ３６] . 线粒体基因组的排列顺序可能会在适应新环境时发生变化. 例如柯氏绒铠虾(Ｓｈｉｎｋａｉａ
ｃｒｏｓｎｉｅｒｉ Ｂａｂａ ＆ Ｗｉｌｌｉａｍｓꎬ１９９８)和汤花深白蟹(Ｇａｎｄａｌｆｕｓ ｙｕｎｏｈａｎａ)(ＴａｋｅｄａꎬＨａｓｈｉｍｏｔｏ ＆ Ｏｈｔａꎬ２０００)这两

类适应极高温环境的十足类ꎬ其线粒体基因排列顺序发生了变化[３７－３８]ꎻ一种适应从水生过渡到洞栖陆生
生活的一种滑鳌虾(Ｃｈｅｒａｘ ｄｅｓｔｒｕｃｔｏｒ(Ｃｌａｒｋꎬ１９３６))ꎬ其线粒体排列顺序也发生了变化[３]ꎻ中华绒螯蟹

—２９—
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杜诗雨ꎬ等:格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ)的线粒体基因组序列测定和基因顺序进化研究

(Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｊａｐｏｎｉｃａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｍｉｌｎｅ￣Ｅｄｗａｒｄｓꎬ１８５３)的线粒体基因组基因的加速重排可能提示适应非海洋生活

过程中的快速辐射进化[２８] . 本文发现 ３ 种束腰蟹类的线粒体基因组重排变化较大ꎬ共有 １ 个蛋白质编码

基因和 ６ 个 ｔＲＮＡ 基因发生重排ꎬ这是否与它们对淡水环境的适应性进化有关ꎬ还需要通过更多相关类群

的线粒体基因组数据进行分子进化研究.
另外ꎬ在溪蟹科淡水蟹类发现了线粒体基因组的高度重排现象[１４]ꎬ但是在拟地蟹科中ꎬ是否也会出现

与这些已知的重排类型类似或者新的重排方式ꎬ这些都还有待进一步扩大拟地蟹科类群的取样ꎬ获得必要

的线粒体基因组数据ꎬ从而挖掘蕴含在线粒体基因组中的进化信息ꎬ并探索线粒体基因重排在拟地蟹科类

群中的进化含义.
２.６　 束腰蟹线粒体基因顺序在其分类和分布的意义

格氏束腰蟹的主要鉴别特征为背部颈沟较为明显ꎬ且雄性腹部呈明显的 “沙漏形” ( ｈｏｕｒｇｌａｓｓ￣
ｓｈａｐｅｄ) [３９] . Ａｌｃｏｃｋ[３９]首次描述了格氏束腹蟹(Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ(Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ) ｇｒａｙｉ)ꎬ模式标本采自印度

Ｍｏｕｎｇ Ｓａｌ. 伍献文[４０]描述了常氏束腹蟹(Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ(Ｐａｒａｔｈｅｌｐｈｕｓａ)ｃｈｏｎｇｉ Ｗｕꎬ１９３５)ꎬ模式标本采自中

国云南ꎬ该物种系首个由中国学者发现和描述的中国淡水蟹类物种[１ꎬ４１] . 随后ꎬ这两个物种均被厘定至束

腰蟹属(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ Ｂｏｔｔꎬ１９６８[４２])ꎬ即格氏束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｇｒａｙｉ(Ａｌｃｏｃｋꎬ１９０９))和常氏

束腰蟹(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ ｃｈｏｎｇｉ(Ｗｕꎬ１９３５)). 戴爱云等[４３] 描述了中华束腰蟹常氏亚种(Ｓｏｍａｎｎｉａｔｈｅｌｐｈｕｓａ
ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｃｈｏｎｇｉ ＤａｉꎬＦｅｎｇꎬＣｈｅｎꎬＳｏｎｇꎬ１９８４)ꎬ模式标本采自中国云南. 随后ꎬ戴爱云认为中华束腰蟹常氏亚

种(Ｓ􀆰 ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｃｈｏｎｇｉ)是常氏束腰蟹( Ｓ􀆰 ｃｈａｎｇｉ) 的同物异名[１]ꎬ并将该种归并于常氏束腰蟹 Ｓ􀆰 ｃｈｏｎｇｉ.
Ｎｇ 等梳理了世界短尾类分类系统ꎬ认为常氏束腹蟹 Ｐ.(Ｐ.)ｃｈｏｎｇｉ(即常氏束腰蟹 Ｓ􀆰 ｃｈｏｎｇｉ)是格氏束腰蟹

Ｓ􀆰 ｇｒａｙｉ的同物异名[２]ꎬ并将该种归并于格氏束腰蟹 Ｓ􀆰 ｇｒａｙｉ. 值得注意的是ꎬ常氏束腰蟹分布在印度

ＭｏｕｎｇＳａｉꎬ而格氏束腰蟹 Ｓ􀆰 ｇｒａｙｉ分布在我国云南ꎬ地理相隔较远ꎬ很可能不是同一物种. 束腰蟹 Ｓ􀆰 Ｃｈｏｎｇｉ
属种间雄性腹肢整体形态极为相似ꎬ形态特征差异不明显ꎬ分类鉴定较为困难ꎬ加上缺乏对格氏束腰蟹

Ｓ􀆰 ｇｒａｙｉ正模的详细形态描述[３９]ꎬ因此常氏束腹蟹 Ｐ. (Ｐ.)ｃｈｏｎｇｉ和格氏束腰蟹 Ｓ􀆰 ｇｒａｙｉ的分类厘定还有待

进一步的研究.
线粒体基因排列顺序可以作为特定谱系和分类群的共衍生性状ꎬ并为系统发生和进化关系提供了重

要的分子证据[４４] . ｔｒｎＨ基因从 ｎａｄ５￣ｎａｄ４ 基因块易位到 ｎａｄ３￣ｎａｄ５ 之间被认为是短尾下目所共享的特

征[２８]ꎬ本文所研究的格氏束腰蟹和已知的两种束腰蟹均存在 ｔｒｎＨ基因的易位现象[１４ꎬ１７] . Ｚｈａｎｇ 等在对溪

蟹科淡水蟹的线粒体基因排列顺序的进化历程分析时发现ꎬ小华溪蟹(Ｓｉｎｏｐｏｔａｍｏｎ ｐａｒｖｕｍ ＤａｉꎬＳｏｎｇꎬＬｉꎬ
ＣｈｅｎꎬＷａｎｇ ＆ Ｈｕꎬ１９８５)与小石蟹属(Ｔｅｎｕｉｌａｐｏｔａｍｏｎ ＤａｉꎬＳｏｎｇꎬＬｉꎬＣｈｅｎꎬＷａｎｇ ＆ Ｈｕꎬ１９８４)物种共享一致

的重排类型ꎬ且亲缘关系较近ꎬ认为小华溪蟹的分类地位应重新厘订[１４] . 已知动物线粒体基因组的基因排

列顺序相对保守[４４－４６]ꎬ因此不同的类群共享相同或相似的线粒体基因排列顺序可能是来源于共同祖先的

结果[１４] . 本研究发现ꎬ目前已有线粒体基因组序列的三种束腰蟹分别分布在我国云南(普文、芒掌、思茅、
芒洪、景洪、勐洪、小勐养、曼尾、勐罕、勐养、勐海、麻栗坪)、江西(波阳、都昌、沿山)和海南岛(坝王岭、儋
县、黎母山、白沙) [１] . 虽然这 ３ 个物种呈异域分布ꎬ其分布区之间相隔较远ꎬ但线粒体基因排列顺序相一

致ꎬ提示它们是由共同的祖先进化而来. 对于常氏束腰蟹与格氏束腰蟹的分类关系ꎬ线粒体基因组信息

(包括 ＤＮＡ 序列和基因排列顺序)或可以提供新的证据. 因此ꎬ亟需获取分布于印度格氏束腰蟹的线粒体

基因组数据做进一步验证.

３　 结论

本文首次测定了格氏束腰蟹的线粒体基因组近全长序列ꎬ确定其为长度 １７ ６５４ ｂｐ 的未闭合环状

ＤＮＡ. 与短尾类祖先类型线粒体基因组比较ꎬ格氏束腰蟹线粒体基因组基因顺序与已公布的两种束腰蟹

线粒体基因顺序变化一致ꎬ共涉及 ７ 个基因的重排(１ 个蛋白质编码基因和 ６ 个 ｔＲＮＡ 基因). 三种在我国

云南、江西和海南岛异域分布的束腰蟹种类所共享的线粒体基因排列顺序是该类群重要的共近裔特征之

一. 该研究为束腰蟹线粒体基因顺序在其分类和分布方面提供了借鉴ꎬ也为拟地蟹科淡水蟹类线粒体基

因组信息提供了新的分子证据.
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