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ｖｅｒｓｉｔｙ（ＳＣＮＵ），ＣｈｅｎｇｄｕＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＢｉｏｌｏｇｙ（ＣＩＢ），
ａｎｄＭｕｓｅｕｍｏｆＣｏｍｐａｒａｔｉｖｅＺｏｏｌｏｇｙ（ＭＣＺ），Ｈａｒｖａｒｄ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ．Ｗｅａｌｓｏｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｅｄｐｕｂｌｉｓｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｄａｔａｏｆ１３ｓｐｅｃｉｅｓ（１３ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ）ｆｒｏｍＩｎｄｉａ，Ｉｎ
ｄｏｃｈｉｎａ，ｔｈｅＰｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ，Ｂｏｒｎｅｏ，ＮｅｗＧｕｉｎｅａ，ａｎｄ
ｓｏｍｅＰａｃｉｆｉｃｉｓｌａｎｄｓａｖａｉｌａｂｌｅｆｒｏｍＧｅｎｂａｎｋ（Ｔａｂｌｅ
１），ｆｏｒａｔｏｔａｌｏｆ２０ｓｐｅｃｉｅｓ．ＡＧｅｎｂａｎｋｓａｍｐｌｅ，
ＡＹ３０８４５１，ｌａｂｅｌｅｄ“Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｒｅｅｖｅｓｉｉ，” ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ
ｗｉｔｈＳｃｉｎｃｅｌｌａｒｕｐｉｃｏｌａ．Ｗｅｂｅｌｉｅｖｅｉｔｉｓａｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉ
ｃａｔｉｏｎ，ｂｕｔｗｅｈａｖｅｎｏｔｅｘａｍｉｎｅｄｔｈｅｓｐｅｃｉｍｅｎａｎｄｏ
ｍｉｔｔｅｄｉｔｆｒｏｍｏｕｒａｎａｌｙｓｅｓ．ＴｈｅｍｔＤＮＡｆｒｏｍｌｉｖｅｒｏｒ
ｍｕｓｃｌｅｔｉｓｓｕｅｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｂｙｓｔａｎｄａｒｄｐｒｏｔｅｉｎａｓｅＫ
ｄｉｇｅｓｔｉｏｎｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｐｈｅｎｏｌ／ｃｈｌｏｒｏｆｏｒｍｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ［２６］．

Ｔａｂｌｅ１　Ｌｏｃａｌｉｔｉｅｓ（ｆｏｒ７ｓｋｉｎｋｓｐｅｃｉｅｓｕｓｅｄｉｎＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）ａｎｄｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｒｅａｓ（ｆｏｒ１３ｓｐｅｃｉｅｓｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍＧｅｎｂａｎｋ），
ｗｉｔｈＳＣＮＵ＝ＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｃａｍｐｕｓ，ａｎｄＳＵ＝ＳｉｃｈｕａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｃａｍｐｕｓ

Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｌｏｃａｌｉｔｙ ＳａｍｐｌｅＳｉｚｅ Ｌｏｃａｌｅｃｏｄｅ Ｇｅｎｂａｎｋ
Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｇｅｍｍｉｎｇｅｒｉ Ｍｅｘｉｃｏ １ ＡＹ３０８４４５
Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｉｎｄｅｔ． Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ：Ｄｉｎｇｈｕｓｈａｎ ２ ＤＨ
Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｌａｔｅｒａｌｉｓ ＵＳＡ：Ｔｅｘａｓ：ＤａｌｌａｓＣｏ． ２ ＴＸ

ＵＳＡ：Ｍｉｓｓｉｓｓｉｐｐｉ：ＨｉｎｄｓＣｏ． ４ ＭＳ
Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｍｏｄｅｓｔａ ＨｏｎｇＫｏｎｇ：ＬａｎｔａｕＩｓｌａｎｄ ８ ＨＫ

Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ：ＮａｎＡｏＩｓｌａｎｄ ２ ＮＡ
Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｒｅｅｖｅｓｉｉ ＨｏｎｇＫｏｎｇ：ＬａｎｔａｕＩｓｌａｎｄ ４ ＨＫ

Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ：Ｄｉｎｇｈｕｓｈａｎ ３ ＤＨ
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ：Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ：ＳＣＮＵ １ ＧＺ

Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｒｕｐｉｃｏｌａ ＭｙａｎｍａｒｔｏＶｉｅｔｎａｍ １ ＡＢ０５７３８８
Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｔｓｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｓｉｃｈｕａｎ：Ｃｈｅｎｇｄｕ：ＳＵ １ ＣＤ
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｃｈｅｒｒｉｅｉ ＣｅｎｔｒａｌＡｍｅｒｉｃａ １ ＡＢ０５７３７７
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｉｎｄｉｃｕｓ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ：ＮａｎＡｏＩｓｌａｎｄ ４ ＮＡ

ＣｈｉｎａｗｅｓｔｔｏＩｎｄｉａ １ ＡＢ０２８８０８
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｊｏｂｉｅｎｓｉｓ ＮｅｗＧｕｉｎｅａ １ ＤＱ９１５２９１
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｍａｃｕｌａｔｕｓ Ｙｕｎｎａｎ，ＴｉｂｅｔｔｏＩｎｄｉａ １ ＡＹ３０８４６１
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｍａｉｎｄｒｏｎｉ Ａｕｓｔｒａｌｉａ １ ＡＹ３０８４６２
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｍｅｌａｎｏｐｏｇｏｎ ＮｅｗＧｕｉｎｅａ １ ＡＹ３０８４６３
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｍｕｅｌｌｅｒｉ ＮｅｗＧｕｉｎｅａ １ ＡＹ１６９５９９
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｐｒａｅｓｉｇｎｉｓ Ｔｈａｉｌａｎｄ，ＭａｌａｙＰｅｎｉｎｓｕｌａ １ ＡＢ０２８８１０
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｓａｂａｎｕｓ Ｂｏｒｎｅｏ １ ＡＹ３０８４６５
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｓａｒａｓｉｎｏｒｕｓ Ｔｈａｉｌａｎｄ，Ｖｉｅｔｎａｍ １ ＡＹ３０８４６６
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｓｏｌｏｍｏｎｉｓ ＳｏｌｏｍｏｎｓｔｏＮｅｗＧｕｉｎｅａ １ ＡＹ３０８４６７
Ａｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ：ＮａｎＡｏＩｓｌａｎｄ ４ ＮＡ
Ｋａｅｓｔｌｅａｔｒａｖａｎｃｏｒｉｃａ Ｉｎｄｉａ １ ＡＹ３０８４５２

１．２　ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ＴｏｔａｌｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｍｕｓｃｌｅｔｉｓ

ｓｕｅｗｉｔｈｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｋｉｔｓｉｎｐｒｏｔｏｃｏｌｓｏｆｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒｓ
（ＳａｎｇｏｎＢｉｏｔｅｃｈＣｏ．，Ｓｈａｎｇｈａｉ）．Ｐａｒｔｏｆｔｈｅ１２Ｓ
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ｒＲＮＡｇｅｎｅ，ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ３４８ｂａｓｅｐａｉｒｓ（ｂｐ），ｒａｎ
ｇｉｎｇｆｒｏｍ３４２ｔｏ３４６ｉｎｔｈｅｓｅｖｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ，
ｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ（ＰＣＲ）
ｗｉｔｈｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓＬ１０９１ａｎｄＨ１４７８［２７］．ＷｅｒａｎＰＣＲ
ｏｎＰＴＣ１００ｏｒＰＴＣ２００（ＭＪＲｅｓｅａｒｃｈ，Ｗａｌｔｈａｍ，ＭＡ，
ＵＳＡ）ａｔｌｅａｓｔｏｎｃｅｆｏｒｅａｃｈｓｐｅｃｉｍｅｎｉｎａ５０－μＬ
ＰＣＲｍｉｘｔｕｒｅｔｈａｔｃｏｎｔａｉｎｅｄ１００ｎｇｔｅｍｐｌａｔｅＤＮＡ，５
μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（ＭｇＣｌ２２０ｍｍｏｌ／Ｌ），５μＬｄＮＴＰ
ｍｉｘ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ），２ＵＴａｑｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ（Ｐｒｏｍｅｇａ），
ａｎｄ５μＬｏｆｅａｃｈｐｒｉｍｅｒ（５５ｎｇ／μＬ），ｕｓｉｎｇｏｎｅｃｙｃｌｅ
ｏｆｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎａｔ９５℃ ｆｏｒ４ｍｉｎ，３５ｃｙｃｌｅｓｏｆｄｅｎａｔ
ｕｒａｔｉｏｎａｔ９５℃ ｆｏｒ４０ｓｅｃ，ａｎｎｅａｌｉｎｇａｔ５５℃ ｆｏｒ４０
ｓｅｃ，ａｎｄｅｘｔｅｎｓｉｏｎａｔ７２℃ ｆｏｒ１ｍｉｎ（ｆｉｎａｌｅｘｔｅｎｓｉｏｎ
ｆｏｒ８ｍｉｎ）．ＴｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅｓｔｏｒｅｄａｔ４℃ ｆｏｒ
ｌａｔｅｒｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅｄｂｙｔｈｅＹｉｎｇｊｕｎＤＮＡ
ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓＣｏｍｐａｎｙ（Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ， Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ，Ｃｈｉｎａ）ｏｎａｎａｕｔｏｍａｔｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｒ（Ａｐ
ｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓＡＢＩ３７７，ＦｏｓｔｅｒＣｉｔｙ，ＣＡ，ＵＳＡ）．
１．３　Ａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ

Ｍｕｌｔｉｐｌｅｈａｐｌｏｔｙｐｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｓｗｅｒｅｐｅｒ
ｆｏｒｍｅｄｗｉｔｈＣＬＵＳＴＡＬＸ１．８１［２８］．ＲｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡ
ｇｅｎｅｒａｌｌｙｅｘｈｉｂｉｔｌｅｎｇｔｈｖａｒｉａｔｉｏｎ（ｇａｐｓｉｎＤＮＡｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓｄｕｅｔｏｉｎｓｅｒｔｉｏｎｏｒｄｅｌｅｔｉｏｎ），ａｎｄｔｈｅｒｅｆｏｒｅ
ｐｏｓｅｄｉｆｆｉｃｕｌｔｙｆｏｒａｌｉｇｎｍｅｎｔ．Ｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍａｔｉｃｓｉｔｅｓ
ｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ（ｔｈｅｓａｍｅ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓｆｒｏｍｏｔｈｅｒｓｃｉｎｃｉｄｓｐｅｃｉｅｓｄｅｐｏｓｉｔｅｄｉｎＧｅｎ
ｂａｎｋ）ａｎｄｔｈｅｎｃｏｒｒｅｃｔｅｄｍａｎｕａｌｌｙ．Ｔｈｅｐａｉｒｗｉｓｅ２
ｐａｒａｍｅｔｅｒｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ［２９］ｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｂｙｓｏｆｔ
ｗａｒｅＭＥＧＡ４［３０］ ｔｏｅｓｔｉｍａｔｅｂｅｔｗｅｅｎｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａ
ｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｅｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｐａｉｒｗｉｓｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｂｙｈａｎｄ，ｂａｓｅｄｏｎ
ｔｈｅｐａｉｒｗｉｓｅｎｕｍｂｅｒｏｆｍｕｔａｔｉｏｎｓ／ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｂａｓｅ
ｐａｉｒｓ．

Ｔｗｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｐｒｏｇｒａｍｓｗｅｒｅｐｅｒ
ｆｏｒｍｅｄｔｏｉｎｆｅｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ：ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ
（ＭＰ）ａｎｄＢａｙｅｓｉａｎｉｎｆｅｒｅｎｃｅ（ＢＩ）［３１－３３］．Ｔｈｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｇａｐｓｗｅｒｅｔｒｅａｔｅｄａｓｍｉｓｓｉｎｇｄａｔａ．Ｆｏｒｏｕｔ
ｇｒｏｕｐｓｗｅｃｈｏｓｅＡｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，ｓｙｍｐａｔｒｉｃ
ｗｉｔｈｏｕｒＣｈｉｎｅｓｅＳｃｉｎｃｅｌｌａａｎｄＳｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓａｎｄｏｆ
ｔｅｎｔｈｏｕｇｈｔｔｏｂｅｉｎＬｙｇｏｓｏｍｉｎａｅ［３４］ａｎｄＫａｅｓｔｌｅａｔｒａ
ｖａｎｃｏｒｉｃａ，ｆｏｒｍｅｒｌｙｐｌａｃｅｄｉｎＳｃｉｎｃｅｌｌａ．Ｔｈｉｓｌａｔｔｅｒ
ｆｏｒｍｗａｓｒｅｃｅｎｔｌｙｐｒｏｖｅｎｄｉｓｔｉｎｃｔｆｒｏｍ，ｂｕｔｃｌｏｓｅｌｙｒｅ
ｌａｔｅｄｔｏ，ａｎｄｎｏｔｐａｒａｐｈｙｌｅｔｉｃｗｉｔｈ，ｂｏｔｈＳｃｉｎｃｅｌｌａａｎｄ
Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ［１３］；ｉｔｓＤＮＡｉｓａｖａｉｌａｂｌｅｆｒｏｍ Ｇｅｎ

ｂａｎｋ．ＷｅｔｈｅｒｅｆｏｒｅｕｓｅｄｂｏｔｈＡ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓｆｏｒｉｔｓｄｉｓ
ｔａｎｔａｎｄｍｏｒｅｐｒｉｍｉｔｉｖｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｔｈｅｉｎｇｒｏｕｐ
ａｎｄＫ．ｔｒａｖａｎｃｏｒｉｃａｆｏｒｉｔｓｃｌｏｓｅｂｕｔｎｏｎｐａｒａｐｈｙｌｅｔｉｃ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｔｈｅｉｎｇｒｏｕｐ．

ＭＰ ａｎａｌｙｓｅｓｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｗｉｔｈ ＰＡＵＰ ４．
０ｂ１０［３５］ｂａｓｅｄｏｎｐｄｉｓｔａｎｃｅｓ．Ｗｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｈｅｕｒｉｓｔｉｃ
ｓｅａｒｃｈｅｓｔｏｅｓｔｉｍａｔｅｎｏｄｅｓａｎｄｂｒａｎｃｈｅｓａｎｄａｓｓｅｓｓｅｄ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｓｕｐｐｏｒｔｆｏｒｔｈｅｒｏｂｕｓｔｎｅｓｓｏｆｂｒａｎｃｈｅｓｏｆａｌｌ
ｌｉｎｅａｇｅｓｗｉｔｈｎｏｎｐａｒａｍｅｔｒｉｃｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｉｓ，ｕｓｉｎｇ
ｔｒｅｅｂｉｓｅｃｔｉｏｎｒｅｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎｂｒａｎｃｈｓｗａｐｐｉｎｇｆｏｒＭＰ，
ｗｉｔｈ５００ｒａｎｄｏｍ ｓｔｅｐｗｉｓｅａｄｄｉｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｌｉ
ｃａｔｅｓ，１０ｃｌａｄｏｇｒａｍｓｉｎｍｅｍｏｒｙｉｎｅａｃｈｓｔｅｐ．Ｗｈｅｎ
ｅｑｕａｌｌｙｐａｒｓｉｍｏｎｉｏｕｓｔｒｅｅｓｗｅｒｅｆｏｕｎｄ，ａｓｔｒｉｃｔｃｏｎｓｅｎ
ｓｕｓｔｒｅｅｓｕｍｍａｒｉｚｅｄｒｅｓｕｌｔａｎｔｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓ．Ｔｒｅｅｔｏｐｏｌｏ
ｇｉｅｓｏｆｐｈｙｌｏｇｒａｍｓｗｉｔｈｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓ７０％ ｏｒｇｒｅａ
ｔｅｒａｒｅｒｅｇａｒｄｅｄａｓｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔｌｙｒｅｓｏｌｖｅｄ［３６］．

ＢａｙｅｓｉａｎａｎａｌｙｓｅｓｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｗｉｔｈＭＲＢＡＹＥＳ
３．１［３７］．Ｔｈｅｐｏｓｔｅｒｉｏｒｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｂｙ
ｔｈｅＭａｒｋｏｖＣｈａｉｎＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ（ＭＣＭＣ）ａｎａｌｙｓｅｓｗｉｔｈ
ｏｎｅｃｏｌｄｃｈａｉｎａｎｄｔｈｒｅｅｈｅａｔｅｄｃｈａｉｎｓ（４ＭＣＭＣ
ｃｈａｉｎｓ）ｆｒｏｍａｔｏｔａｌｏｆ１０６ＭＣＭＣｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ；ｓａｍ
ｐｌｅｓｏｆｔｒｅｅｓａｎｄｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｒｅｄｒａｗｎａｔｅｖｅｒｙ１００
ｓｔｅｐｓｏｆｔｈｅ１０６ＭＣＭＣｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ．Ｗｅｓｅｌｅｃｔｅｄｔｈｅ
ＨＫＹ８５ｍｏｄｅｌｉｎＭＲＢＡＹＥＳｔｈａｔｂｅｓｔｆｉｔｏｕｒｄａｔａｆｏｒ
ｔｈｉｓａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅｆｉｒｓｔ２５％ ｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｅｄｔｒｅｅｓａｎｄ
ｅｓｔｉｍａｔｅｄｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｒｅｄｉｓｃａｒｄｅｄａｓｐａｒｔｏｆｔｈｅ
ｂｕｒｎｉｎ．Ｆｒｏｍｔｈｅｒｅｍａｉｎｉｎｇｔｒｅｅｓ（７５％），ａｍａｊｏｒｉ
ｔｙｒｕｌｅｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅｗａｓｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙｐｒｏｄｕｃｅｄ．
Ｂａｙｅｓｉａｎｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｐｏｓｔｅｒｉｏｒｄｉｓｔｒｉｂｕ
ｔｉｏｎｓｂｙＭＣＭＣａｒｅｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄｓｔｒｏｎｇｌｙｓｕｐｐｏｒｔｉｖｅｔｏ
ｓｐｌｉｔｎｏｄｅｓｉｆ＞０９５．

ＩｔｗａｓｕｓｅｄａＢａｙｅｓｉａｎｃｏａｌｅｓｃｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｉｎ
ＢＥＡＳＴ１．４．７［３８］ｗｉｔｈｔｈｅＭＣＭＣｐｒｏｃｅｄｕｒｅ，ｔｏｅｓｔｉ
ｍａｔｅｌｉｎｅａｇｅａｇｅｓｏｆｔｈｅｍｏｓｔｒｅｃｅｎｔｃｏｍｍｏｎａｎｃｅｓｔｏｒ
（ＴＭＲＣＡ）［３９］．Ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｔｉｍｅｓｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄａｔ
９５％ ｈｉｇｈｅｓｔｐｏｓｔｅｒｉｏｒｄｅｎｓｉｔｙ（ＨＰＤ）ｉｎｔｅｒｖａｌｓｏｎａ
ｔｉｍｅｍｅａｓｕｒｅｄｐｈｙｌｏｇｅｎｙ．Ｔｈｅ９５％ ＨＰＤｉｓｔｈｅｓｈｏｒ
ｔｅｓｔｉｎｔｅｒｖａｌｔｈａｔｃｏｎｔａｉｎｓ９５％ ｏｆａｌｌｖａｌｕｅｓｓａｍｐｌｅｄ
ｆｒｏｍｔｈｅｐｏｓｔｅｒｉｏｒ．Ｉｎａｌｌｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎｓ，ｉｔｗａｓａｌｌｏｗｅｄ
ＢＥＡＳＴｔｏｃｏｎｄｕｃｔａｔｌｅａｓｔｔｗｏｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔＭＣＭＣａｎ
ａｌｙｓｅｓｏｆ１０×１０６ｔｏｇｅｎｅｒａｔｅｔｈｅｐｏｓｔｅｒｉｏｒｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ，
ｗｉｔｈｔｈｅｆｉｒｓｔ１０６ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｄｉｓｃａｒｄｅｄａｓｔｈｅｂｕｒｎｉｎ，
ａｎｄｐａｒａｍｅｔｅｒｖａｌｕｅｓｓａｍｐｌｅｄｅｖｅｒｙ１，０００ｇｅｎｅｒａ
ｔｉｏｎｓ．ＡｌｌｒｅｓｕｌｔａｎｔＢａｙｅｓｉａｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓｃａｎｂｅｅｓｔｉ
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ｍａｔｅｄｂｙＴＲＡＣＥＲ１．４［４０］ｆｏｒｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅｔｏｈｉｇｈｅｓｔ
ｖａｌｕｅｓ，ｅｖｅｎｗｉｔｈｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｌｏｗｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎ
ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｔｈｅｓｍａｌｌａｇｅｒａｎｇｅｏｆｔｈｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓ．Ｔｈｅｐｏｓｔｅｒｉｏｒｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｒｅａｌｌ
ｄｉｓｔｉｎｃｔｌｙｕｎｉｍｏｄａｌｅｖｅｎｗｉｔｈｗｉｄｅ９５％ ＨＰＤ；ｗｅ
ｃｈｅｃｋｅｄｆｏｒａｈｉｇｈｅｓｔｃｏａｌｅｓｃｅｎｔｖａｌｕｅ（θ）．Ｂｅｃａｕｓｅ
ｔｈｅｒｅｉｓｎｏａｖａｉｌａｂｌｅｆｏｓｓｉｌｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎｐｏｉｎｔｆｏｒＤＮＡｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａ，ｗｅｅｓｔｉｍａｔｅｄｔｈｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｔｉｍｅ
ｂｙｕｓｉｎｇａｒａｎｇｅｏｆｎｅｕｔｒａｌｍｕｔａｔｉｏｎｒａｔｅｓ（μ）ｉｎｐｒｏｘｙ
ｓｐｅｃｉｅｓ．Ｍａｘｉｍｕｍ ａｎｄ ｍｉｎｉｍｕｍ μ （０６５ ａｎｄ
０２２％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ）ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｅｓｔｉｍａｔｅｄｒａｔｅｓｗｅｒｅ
ａｄｏｐｔｅｄ（０６５％：Ｍａｃｅｙｅｔａｌ．，１９９８ｆｏｒｌｉｚａｒｄ；
０２２％：Ｅｍｅｒｓｏｎｅｔａｌ．，２０００ｆｏｒｆｒｏｇ）［４１－４２］．

２　Ｒｅｓｕｌｔｓ

２．１　Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ＳｒＲＮＡｖａｒｉａｔｉｏｎ
Ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｏｆｔｈｅ１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓｏｃｃｕｒｒｅｄａｍｏｎｇｔｈｅ７ｓｐｅｃｉｅｓ，ｉｎｄｅｌｓｒａｎｇｉｎｇ
ｆｒｏｍ２ｆｏｒＳｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉｔｏ６ｆｏｒＳｃ．ｌａｔｅｒａｌｉｓ．Ａｔｏｔａｌｏｆ
３４８ｂｐｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｗｉｔｈ
１４６ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ（Ｖ）ｉｎｔｈｅｔｏｔａｌｄａｔａｓｅｔ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
ｏｕｔｇｒｏｕｐｓ），ｏｆｗｈｉｃｈ２４ｗｅｒｅｓｉｎｇｌｅｔｏｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｓｉｔｅｓ（Ｓ）ａｎｄ１２２ｗｅｒｅｐａｒｓｉｍｉｎｆｏｒｍｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓ
（Ｐｉ）．Ｂｅｔｗｅｅｎｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒ
ｇｅｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｍｏｎｇａｌｌｅｉｇｈｔｓｐｅｃｉｅｓｏｆ

Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｉｎｃｌｕｄｉｎｇ“Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ”ｃｈｅｒｒｉｅｉｗｅｒｅｒｅ
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙｂｅｔｗｅｅｎ００７１－０１５２ａｎｄ００７９－０１８３
（Ｔａｂｌｅ２）；ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅ
ｐｌａｃｅｍｅｎｔｓｖａｒｉｅｄｆｒｏｍｔｈｅｌｏｗｅｓｔ，２６ｂｐ（００７１：Ｓｃ．
ｍｏｄｅｓｔａｖｓ．Ｓｃ．ｉｎｄｅｔ．），ｔｏｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔ，４５ｂｐ（０１５２：
Ｓｃ．ｒｕｐｉｃｏｌａｖｓ．“Ｓｐ．”ｃｈｅｒｒｉｅｉ）．Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓｉｎｎｕｃｌｅｏ
ｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＡｍｅｒｉｃａｎ
Ｓｃ．ｌａｔｅｒａｌｉｓａｎｄｔｈｅｆｉｖｅＡｓｉａｎＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐａｎｎｅｄ０１００
－０１２３ａｎｄ０１１３－０１４５，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｈｅｒｅｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｏｆＳ．ｌａｔｅｒａｌｉｓｆｒｏｍＳｃ．ｔｓｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓｗａｓｔｈｅ
ｌｅａｓｔａｎｄｆｒｏｍＳｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉｔｈｅｇｒｅａｔｅｓｔ．Ｔｈｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｓ
ｏｆＳｃ．ｉｎｄｅｔ．ｆｒｏｍＳｃ．ｍｏｄｅｓｔａｏｒＳｃ．ｒｕｐｉｃｏｌａｗｅｒｅｅ
ｑｕａｌｌｙｌｏｗ，００７１－００８０ａｎｄ００７９－００８０，ｒｅ
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
　　Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙ，ｉｎｃｏｎｔｒａｓｔｔｏｂｅｔｗｅｅｎｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａ
ｔｉｏｎ（Ｔａｂｌｅ２），ｔｈｅｒｅｗａｓｌｉｔｔｌｅｗｉｔｈｉｎｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａｔｉｏｎ
ａｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａ．Ｗｉｔｈｉｎ
ｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｗａｓａｌｌｓｍａｌｌ，
０００１ａｍｏｎｇＳｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉ，０００２ａｍｏｎｇＳｃ．ｉｎｄｅｔ．，
０００５ａｍｏｎｇＳｃ．ｍｏｄｅｓｔａ，ａｎｄ０００６ａｍｏｎｇＳｃ．ｌａｔｅ
ｒａｌｉｓ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｗｉｔｈｉｎｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆＳ．ｍｏｄｅｓｔａ
ｉｎｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗａｓｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｈｉｇｈａｔＶｓｉｔｅｓ
（１Ｓａｎｄ７Ｐｉｓｉｔｅｓ）ｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅＬａｎｔａｕ（ＨＫ）ａｎｄ
ＮａｎＡｏ（ＮＡ）ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇｏｆａｂｏｕｔ２２％
ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ．Ｔｈｅｇｒｅａｔｅｓｔｗｉｔｈｉｎｓｐｅｃｉｅｓ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗａｓｉｎＳ．ｌａｔｅｒａｌｉｓ；

Ｔａｂｌｅ２　Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ（ｕｐｐｅｒｍａｔｒｉｘ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｌｏｗｅｒｍａｔｒｉｘ）ｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ｓｒＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｍｏｎｇ
ＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎａｎｄＡｓｉａｎＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ，ｗｉｔｈＳｃ．＝Ｓｃｉｎｃｅｌｌａ，Ｓｐ．＝Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ，ａｎｄＡｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓａｎｄＳｐｈｅｎｏｍｏｒ
ｐｈｕｓａｓＯｕｔｇｒｏｕｐｓ

Ｓｐｅｃｉｅｓ １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３

１Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｍｏｄｅｓｔａ ０．０７４ ０．１１２ ０．１００ ０．０７１ ０．１１２ ０．１３２ ０．１０６ ０．１１４ ０．０９４ ０．１０３ ０．１７８ ０．１９８

２Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｔｓｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓ ０．０８５ ０．１００ ０．１０３ ０．０８６ ０．１００ ０．１２６ ０．０９１ ０．１０９ ０．１１７ ０．０９１ ０．１７２ ０．１９５

３Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｒｅｅｖｅｓｉｉ ０．１３０ ０．１１４ ０．１２９ ０．１１２ ０．１２３ ０．１４６ ０．１１２ ０．１０９ ０．１２３ ０．１００ ０．１７５ ０．１７５

４Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｒｕｐｉｃｏｌａ ０．１１６ ０．１１９ ０．１５２ ０．０８０ ０．１２０ ０．１５２ ０．１０６ ０．１２６ ０．１３７ ０．１０９ ０．１８６ ０．２１５

５Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｉｎｄｅｔ． ０．０７９ ０．０９９ ０．１２９ ０．０８９ ０．１０３ ０．１３７ ０．０９１ ０．１００ ０．１０９ ０．０９１ ０．１６６ ０．１８９

６Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｌａｔｅｒａｌｉｓ ０．１２７ ０．１１３ ０．１４５ ０．１３８ ０．１１６ ０．１１４ ０．０７７ ０．１１７ ０．１２９ ０．１０６ ０．１８９ ０．１９５

７Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｃｈｅｒｒｉｅｉ ０．１６０ ０．１４９ ０．１７７ ０．１８３ ０．１６７ ０．１３４ ０．１１２ ０．１４９ ０．１４３ ０．１５５ ０．１９５ ０．２０９

８Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｇｅｍｍｉｎｇｅｒｉ ０．１２２ ０．１０３ ０．１３０ ０．１２１ ０．１０１ ０．０８４ ０．１２２ ０．１１４ ０．１２０ ０．１０３ ０．１５８ ０．１８１

９Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｉｎｄｉｃｕｓ ０．１３３ ０．１２８ ０．１２６ ０．１４５ ０．１１４ ０．１３８ ０．１７９ ０．１３２ ０．０９１ ０．０８０ ０．１６９ ０．１７５

１０Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｓａｂａｎｕｓ ０．１０７ ０．１３７ ０．１４２ ０．１６１ ０．１２３ ０．１５１ ０．１７３ ０．１３９ ０．１０５ ０．０８６ ０．１５５ ０．１９２

１１Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｍａｃｕｌａｔｕｓ０．１１５ ０．１０４ ０．１１３ ０．１２６ ０．１０５ ０．１２２ ０．１８８ ０．１１８ ０．０９０ ０．０９５ ０．１６９ ０．２０１

１２Ａｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ０．２２３ ０．２１７ ０．２２０ ０．２４１ ０．２０７ ０．２３９ ０．２５７ ０．１９７ ０．２１３ ０．１９７ ０．２１５ ０．１４９

１３Ｋａｅｓｔｌｅａｔｒａｖａｎｃｏｒｉｃａ ０．２５６ ０．２５１ ０．２１６ ０．２８３ ０．２４５ ０．２５３ ０．２７５ ０．２２８ ０．２２３ ０．２４９ ０．２６０ ０．１８４

３３１第６期 　庆　宁等：基于线粒体ＤＮＡ的１２ＳｒＲＮＡ基因序列推断中国及北美部分滑蜥属物种的生物地理和亲缘关系



ｔｈｅｔｗｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｌｙｄｉｓｔａｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｔｅｘａｓａｎｄ
Ｍｉｓｓｉｓｓｉｐｐｉ）ｈａｄｈｉｇｈＶｓｉｔｅｓ（１Ｓａｎｄ７Ｐｉｓｉｔｅｓ），ａｌ
ｓｏｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇｏｆａｂｏｕｔ２２％ ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ．
ＴｈｉｓｓｔｒｉｋｉｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｈａｓｂｅｅｎｅｘｐｌａｉｎｅｄｂｙＪａｃｋｓｏｎ
ａｎｄＡｕｓｔｉｎ［１２］ａｓｒｅｓｕｌｔｉｎｇｆｒｏｍｒｉｖｅｒｓａｓｂａｒｒｉｅｒｓｓｅｐａ
ｒａｔｉｎｇｇｌａｃｉａｌｍａｘｉｍｕｍｒｅｆｕｇｉａｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎＮｏｒｔｈＡ
ｍｅｒｉｃａ．ＴｈｅＧｕａｎｇｄｏｎｇａｎｄＨｏｎｇＫｏｎｇＳｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉ
ｓｈｏｗｅｄｔｈｅｌｅａｓｔｗｉｔｈｉｎｓｐｅｃｉｅｓｖａｒｉａｔｉｏｎ，ｗｉｔｈｏｎｌｙｏｎｅ
Ｖｓｉｔｅ（１Ｐｉｓｉｔｅ）ａｍｏｎｇｉｔｓｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．

ＶａｒｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＳｃｉｎｃｅｌｌａａｎｄｔｈｅｔｗｏｓｙｍｐａｔｒｉｃ
ｎｏｍｉｎａｌｇｅｎｅｒａｗａｓｓｔｒｉｋｉｎｇｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｔａｂｌｅ２）．Ｎｕ
ｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＡｔｅｕ
ｃｈｏｓａｕｒｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｎｄ Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ ｅｘｃｌｕｄｉｎｇ
“Ｓｐ．”ｃｈｅｒｒｉｅｉｗｅｒｅｇｒｅａｔ，０１５５－０１６９ａｎｄ０１９７
－０２１５，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｔｈｏｓｅｂｅｔｗｅｅｎＡｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｎｄＳｃｉｎｃｅｌｌａｗｅｒｅａｌｓｏｇｒｅａｔ，０１５８－０１９５
ａｎｄ０１９７－０２５７，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｎｕｃｌｅｏ
ｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＳｐｈｅｎｏｍ
ｏｒｐｈｕｓｉｎｄｉｃｕｓａｎｄＳｃｉｎｃｅｌｌａ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ“Ｓｐ．”ｃｈｅｒ
ｒｉｅｉ）ｗｅｒｅｍｕｃｈｓｍａｌｌｅｒ，ｏｎｌｙｂｅｔｗｅｅｎ０１００－０１４９
ａｎｄ０１１４－０１７９，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｔｈｅｓｅｗｅｒｅｗｅｌｌ
ｗｉｔｈｉｎｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ．Ｔｈｅｓｍａｌ
ｌｅｓｔｖａｒｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＳｐ．ｉｎｄｉｃｕｓａｎｄＳｃｉｎｃｅｌｌａｗａｓｒｅ
ｍａｒｋａｂｌｙｂｅｔｗｅｅｎｉｔａｎｄＳｃ．ｉｎｄｅｔ．；ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉ
ｖｅｒｇｅｎｃｅｏｆ０１００ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ０１１４ｗｅｒｅ
ｃｏｍｐａｒａｂｌｅｔｏｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ，
ｎｏｔａｓｇｒｅａｔａｓｅｘｐｅｃｔｅｄｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｅｒａ．

Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙ，ｖａｒｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＳｃｉｎｃｅｌｌａａｎｄｔｈｅ
ａｌｌｏｐａｔｒｉｃＫａｅｓｔｌｅａｗａｓｌａｒｇｅ（Ｔａｂｌｅ２）；Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｗａｓ
ｍｕｃｈｍｏｒｅｄｉｓｔａｎｔｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｆｒｏｍｔｈｅｎｅｗｌｙｓｅｐａｒａｔｅｄ
Ｋ．ｔｒａｖａｎｃｏｒｉｃａ，ｉｎｔｈｅｓａｍｅｓｕｂｆａｍｉｌｙ，ｔｈａｎｆｒｏｍ
Ａｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，ｗｈｏｓｅｓｕｂｆａｍｉｌｉａｌｓｔａｔｕｓｒｅ
ｍａｉｎｓｕｎｃｌｅａｒ．
２．２　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｅｓ

ＢｏｔｈｔｈｅＭＰａｎｄＢＩａｎａｌｙｓｅｓｐｒｅｓｅｎｔｅｄａｎｉｄｅｎｔｉ
ｃａｌｔｏｐｏｌｏｇｙｏｆｐｈｙｌｏｇｒａｍｓ（Ｆｉｇｕｒｅ１，ｓｈｏｗｉｎｇｏｎｌｙＢＩ
ｖａｌｕｅｓ），ｒｅｓｕｌｔｉｎｇｉｎａｗｅｌｌｓｕｐｐｏｒｔｅｄＳｃｉｎｃｅｌｌａｇｒｏｕｐ
（ｎｏｄｅａ）ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ“Ｓｐ．”ｃｈｅｒｒｉｅｉａｎｄａｌｌｏｔｈｅｒＳｃｉｎ
ｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ．ＴｈｉｓｎｏｄｅｅｍｅｒｇｅｓｆｒｏｍＳｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ
ａｎｄｉｓｃｌｏｓｅｓｔｔｏＳｐ．ｉｎｄｉｃｕｓａｎｄＳｐ．ｍａｃｕｌａｔｕｓ．Ｉｔｄｉ
ｖｉｄｅｓｉｎｔｏｔｗｏｌｉｎｅａｇｅｓ；ｏｎｅｃｏｎｔａｉｎｓｃｌａｄｅＣｗｉｔｈｏｎｌｙ
Ｓｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉ．Ｔｈｅｏｔｈｅｒｌｉｎｅａｇｅｃｏｎｔａｉｎｓｔｗｏｃｌａｄｅｓ：Ａ
ａｎｄＢ．ＣｌａｄｅＡｃｏｎｔａｉｎｓｆｏｕｒｓｐｅｃｉｅｓ，Ｓｃ．ｍｏｄｅｓｔａ，

Ｓｃ．ｔｓｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓ，Ｓｃ．ｉｎｄｅｔ．，ａｎｄＳｃ．ｒｕｐｉｃｏｌａ；ｃｌａｄｅＢ
ｉｎｃｌｕｄｅｓａｌｌｔｈｅＮｅｗＷｏｒｌｄｓｐｅｃｉｅｓａｖａｉｌａｂｌｅｔｏｕｓ：Ｓｃ．
ｌａｔｅｒａｌｉｓ，“Ｓｐ．”ｃｈｅｒｒｉｅｉ，ａｎｄＳｃ．ｇｅｍｍｉｎｇｅｒｉ．Ｍｏｎｏ
ｐｈｙｌｙｏｆｅａｃｈｏｆｔｈｅＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓｆｏｒｗｈｉｃｈｗｅｈａｖｅ
ａｓｅｒｉｅｓｏｆｓｐｅｃｉｍｅｎｓｗａｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄｗｉｔｈｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌ
ｕｅｓａｎｄＢａｙｅｓｉａｎｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓｏｆ１００％，ｅｘ
ｃｅｐｔＳｃ．ｍｏｄｅｓｔａ（８９％）．ＡｌｔｈｏｕｇｈｔｈｅＳｃｉｎｃｅｌｌａｔａｘａ
ｆｅｌｌｉｎｔｏｃｌａｄｅｓｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅｉｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｄｉｓ
ｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ，ｔｈｅＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎｃｌａｄｅＢｓｅｐａｒａｔｅｓｎｏｔａ
ｂｌｙｔｈｅＥａｓｔＡｓｉａｎｃｌａｄｅｓＡａｎｄＣ．

ＣｌａｄｅＡ（４ｓｐｅｃｉｅｓ）ｂｒａｎｃｈｅｓｉｎｔｏｔｗｏｓｕｂｃｌａ
ｄｅｓ，Ｓ．ｍｏｄｅｓｔａａｎｄＳ．ｔｓｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓｉｎｏｎｅａｎｄＳｃ．ｉｎ
ｄｅｔ．ａｎｄＳ．ｒｕｐｉｃｏｌａｉｎｔｈｅｏｔｈｅｒ；ｎｏｔａｂｌｙ，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆＳｃ．ｍｏｄｅｓｔａｓｈａｒｅｄｎｏｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｂｅｔｗｅｅｎＬａｎｔａｕ
（ＨＫ）ａｎｄＮａｎＡｏ（ＮＡ）Ｉｓｌａｎｄｓ（Ｆｉｇｕｒｅ１）．Ｃｌａｄｅ
Ｂ（３ｓｐｅｃｉｅｓ）ｎｏｔａｂｌｙｃｏｎｔａｉｎｓ“Ｓｐ．”ｃｈｅｒｒｉｅｉ，ｗｈｉｃｈ
ｉｓｔａｘｏｎｏｍｉｃａｌｌｙｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅｇｅｎｕｓＳｐｈｅｎｏｍｏｒ
ｐｈｕｓ，ａｓｉｎＨｏｎｄａｅｔａｌ．［１８－１９］；ｈｏｗｅｖｅｒ，ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉ
ｃａｌｌｙｉｔｃｌｕｓｔｅｒｓｗｉｔｈｔｈｅＡｍｅｒｉｃａｎＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ
（Ｆｉｇｕｒｅ１）．ＣｌａｄｅＣｈａｓｏｎｌｙＳｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉ；ｉｔｓｐｏｐｕｌａ
ｔｉｏｎｓｓｈａｒｅｄ ｏｎｅｈａｐｌｏｔｙｐｅａｍｏｎｇＬａｎｔａｕ Ｉｓｌａｎｄ
（ＨＫ），Ｄｉｎｇｈｕｓｈａｎ（ＤＨ），ａｎｄＧｕａｎｇｚｈｏｕ（ＧＺ）；
ａｎｏｔｈｅｒｈａｐｌｏｔｙｐｅｏｃｃｕｒｓｏｎｌｙｏｎＬａｎｔａｕ（Ｆｉｇｕｒｅ１）．
２．３　Ｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｔｉｍｅｓ

Ｗｅｅｓｔｉｍａｔｅｄｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｔｉｍｅｓｏｆｔｈｅ１２ＳｒＲＮＡ
ｇｅｎｅａｍｏｎｇｓｐｅｃｉｅｓａｔｔｗｏｄｉｓｔｉｎｃｔｎｏｄｅｓ；ｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔ
ｖａｌｕｅｏｆθ＝４５３２ｆｏｒｎｏｄｅａａｎｄθ＝３３０７ｆｏｒｎｏｄｅ
ｂ；ｔｈｅｓｅＢＩａｎａｌｙｓｅｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｍｏｄ
ｅｌｓｅｓｔｉｍａｔｅｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｍｅａｎｒａｔｅｓｏｆｅｖｏｌｕｔｉｏｎ（μ）ｆｏｒ
ｔｈｅ１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ，ｇｉｖｅｎｔｈｅｒａｎｇｅｆｒｏｍ ２２×
１０－９［４２］ ｔｏ６５×１０－９［４１］ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ／ｓｉｔｅ／ｙｅａｒ．
ＮｏｄｅａｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｏｒｉｇｉｎｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａｗｉｔｈａｍｅａｎ
ａｇｅｆｒｏｍ１００Ｍｙａ（９５％ ＨＰＤ＝３４７７：８８－１１２
Ｍｙａ）ｔｏ２９．６Ｍｙａ（９５％ ＨＰＤ＝４９１６：２６２－３３１
Ｍｙａ），ｍｅａｎｉｎｇｔｈｅａｇｅｏｆＴＭＲＣＡｏｆｔｈｅｇｅｎｕｓＳｃｉｎｃｅ
ｌｌａｗａｓｉｎｔｈｅｌｏｗｅｒＭｉｏｃｅｎｅｏｆＴｅｒｔｉａｒｙ．Ｎｏｄｅｂｒｅｐｒｅ
ｓｅｎｔｓｔｈｅｓｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＥａｓｔＡｓｉａｎｃｌａｄｅＡｆｒｏｍｔｈｅ
ＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎｃｌａｄｅＢａｔａｍｅａｎａｇｅｆｒｏｍ７３Ｍｙａ
（９５％ ＨＰＤ＝２５２０：６３－８２Ｍｙａ）ｔｏ２１６Ｍｙａ
（９５％ ＨＰＤ＝３６５１：１８８－２４２Ｍｙａ），ｍｅａｎｉｎｇ
ｔｈｅｔｉｍｅｏｆｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＥａｓｔＡｓｉａｎｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍｔｈｅ
ＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎｓｐｅｃｉｅｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇＳｐ．ｃｈｅｒｒｉｅｉｏｃｃｕｒｒｅｄ
ｏｎｌｙｓｌｉｇｈｔｌｙｌａｔｅｒｉｎｔｈｅＭｉｏｃｅｎｅ．
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Ｆｉｇｕｒｅ１　Ｂａｙｅｓｉａｎｐｈｙｌｏｇｒａｍｓｏｆ２０ｓｋｉｎｋｓｐｅｃｉｅｓｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍＡｍｅｒｉｃａａｎｄＳｏｕｔｈＣｈｉｎａ（７ｓｐｅｃｉｅｓｗｉｔｈｌｏｃａｌｅｃｏｄｅｓａｎｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｎｕｍｂｅｒ）ａｎｄｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍＧｅｎｂａｎｋ（１３ｓｐｅｃｉｅｓｗｉｔｈｏｕｔｌｏｃａｌｅｃｏｄｅｓ），ｂａｓｅｄｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ＳｒＲＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｗｉｔｈＢａｙｅｓｉａｎｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓｓｈｏｗｎａｂｏｖｅｉｎｔｅｒｎｏｄｅｂｒａｎｃｈｅｓ，Ｓｃ．＝Ｓｃｉｎｃｅｌｌａ，Ｓｐ．＝Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ，Ａ．
＝Ａｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓ，Ｋ．＝Ｋａｅｓｔｌｅａ，ａｎｄｌｏｃａｌｅｃｏｄｅｓＣＤ＝Ｃｈｅｎｇｄｕ，ＤＨ＝Ｄｉｎｇｈｕｓｈａｎ，ＧＺ＝Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ，ＨＫ＝ＨｏｎｇＫｏｎｇ，
ＭＳ＝Ｍｉｓｓｉｓｓｉｐｐｉ，ＮＡ＝ＮａｎＡｏ，ＴＸ＝Ｔｅｘａｓ

３　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

３．１　ＳｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆＳｃ．ｌａｔｅｒａｌｉｓａｎｄｉｔｓＡｓｉａｎｒｅｌａ
ｔｉｖｅｓ
Ｏｕｒｐｒｉｎｃｉｐａｌｈｙｐｏｔｈｅｓｅｓ，ｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｏｒｉｇｉｎａｎｄ

ＧｒａｙｉａｎｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＡｍｅｒｉｃａｎＳｃｉｎｃｅｌｌａ，ａｒｅｓｔｒｏｎｇｌｙ
ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ．Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｒａｍｓｎｏｔｏｎｌｙｓｈｏｗｍｏｎｏｐｈｙｌｙ
ｆｏｒｔｈｅＳｃｉｎｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓｔｅｓｔｅｄ，ｂｕｔａｌｓｏｓｕｐｐｏｒｔａｎＡ
ｍｅｒｉｃａｎｌｉｎｅａｇｅａｎｄｔｗｏＡｓｉａｎｌｉｎｅａｇｅｓ，ｗｉｔｈＳｃ．

ｒｅｅｖｅｓｉｉａｎｃｅｓｔｒａｌｔｏｂｏｔｈ．ＴｈｅＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎｓｐｅｃｉｅｓ
ｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａａｒｅａｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃｌｉｎｅａｇｅｎｅｓｔｅｄｗｉｔｈｉｎＡ
ｓｉａｎｔａｘａ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇａｓｉｎｇｌｅｄｉｓｐｅｒｓａｌｅｖｅｎｔ．

ＴｈｅＢｅｒｉｎｇｉａｎｌａｎｄｂｒｉｄｇｅ（ＢＬＢ）ａｎｄｔｈｅｐｕｔａ
ｔｉｖｅＮｏｒｔｈＡｔｌａｎｔｉｃＬａｎｄＢｒｉｄｇｅ（ＮＡＬＢ）ｈａｖｅｂｅｅｎ
ｐｏｓｔｕｌａｔｅｄａｓｒｏｕｔｅｓｏｆｆｌｏｒｉｓｔｉｃｉｎｔｅｒｃｈａｎｇｅｂｅｔｗｅｅｎ
ＥｕｒａｓｉａａｎｄＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｉｎｔｈｅＴｅｒｔｉａｒｙｔｈａｔｈａｖｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄｔｏｍｏｄｅｒｎｇｌｏｂａｌｆｌｏｒａｌａｎｄｆａｕｎａｌｄｉｓｊｕｎｃ
ｔｉｏｎｓ［４３］．ＴｈｅＢＬＢｗａｓａｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇｆａｃｔｏｒｉｎｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙｏｆｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌｆａｕｎａｓａｃｒｏｓｓ

５３１第６期 　庆　宁等：基于线粒体ＤＮＡ的１２ＳｒＲＮＡ基因序列推断中国及北美部分滑蜥属物种的生物地理和亲缘关系



ｔｈｅＮｅａｒｃｔｉｃａｎｄＮｅｏｔｒｏｐｉｃａｌｒｅｇｉｏｎｓｄｕｒｉｎｇｔｈｅＰｌｉｏ
ｃｅｎｅａｎｄＱｕａｔｅｒｎａｒｙ［４４］．Ｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｒｅａｒｅｎｏｒｅｌｅｖａｎｔ
ｓｐｅｃｉｅｓｉｎＥｕｒｏｐｅ，ｗｅｒｅｊｅｃｔｔｈｅＮＡＬＢａｎｄｐｏｓｔｕｌａｔｅ
ｔｈｅＢＬＢｒｏｕｔｅｆｏｒａｎｃｅｓｔｒａｌＳｃ．ｌａｔｅｒａｌｉｓ．ＳｅｖｅｒａｌＮｏｒｔｈ
Ａｍｅｒｉｃａｎｌｉｎｅａｇｅｓｍａｙｈａｖｅｅｎｔｅｒｅｄｔｈｉｓｒｅｇｉｏｎｆｒｏｍ
ＡｓｉａｄｕｒｉｎｇｔｈｅＭｉｏｃｅｎｅ；ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｗａｓａ
ｍｉｄＭｉｏｃｅｎｅｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎｏｆｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｔｅｍｐｅｒａｔｅｄｅｃｉｄ
ｕｏｕｓｆｏｒｅｓｔｐｒｏｖｉｄｉｎｇｈａｂｉｔａｔｓｆｏｒａｍｐｈｉｂｉａｎｓａｎｄｒｅｐ
ｔｉｌｅｓｏｔｈｅｒｗｉｓｅｅｘｃｌｕｄｅｄｆｒｏｍ ｈｉｇｈｌａｔｉｔｕｄｅｓ［６］．Ｏｕｒ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｃｋｅｓｔｉｍａｔｅ，７３－２１６Ｍｙａ，ａｇｒｅｅｓ
ｗｉｔｈ ｔｈｉｓｍｉｄＭｉｏｃｅｎｅ ｔｉｍｉｎｇ． Ｔｈｅ ＢＬＢ ｅｘｉｓｔｅｄ
ｔｈｒｏｕｇｈｍｏｓｔｏｆｔｈｅＭｉｏｃｅｎｅ，ｂｅｉｎｇｆｉｒｓｔｉｎｔｅｒｒｕｐｔｅｄａ
ｒｏｕｎｄ４８－７４Ｍｙａｂｕｔｓｔｉｌｌｅｘｉｓｔｉｎｇｉｎｔｅｒｍｉｔｔｅｎｔｌｙ
ｕｎｔｉｌ１１０００ｙｅａｒｓａｇｏ［４５－４６］．Ｏｔｈｅｒｄｉｓｊｕｎｃｔｔａｘａ
ｓｈｏｕｌｄｂｅｔｅｓｔｅｄｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙａｎｄｃｏｍｐａｒｅｄｔｏｃｌｉｍａｔｉｃ
ａｎｄｓｅａｌｅｖｅｌｄａｔａｔｏｖｅｒｉｆｙｓｅｐａｒａｔｉｏｎｔｉｍｅｓ．
３．２　ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａｉｎｄｅｔ

ＲｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａｒｅｎｄｅｒｓＡｓｉａｎＳｐｈｅｎｏｍｏｒ
ｐｈｕｓｐａｒａｐｈｙｌｅｔｉｃ．ＡｌｔｈｏｕｇｈＭａｃｅｙｅｔａｌ．［６］ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ
ｏｎｌｙｏｎｅｓｐｅｃｉｅｓｏｆＳｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ，Ｓｐ．ｉｎｄｉｃｕｓ，ｔｈｅｉｒ
ｐｈｙｌｏｇｒａｍｓｕｇｇｅｓｔｓｔｈｅｇｅｎｅｒｉｃｐａｒａｐｈｙｌｙａｓｗｅｌｌ．Ｏｕｒ
ｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｔｈａｔｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｂａｓｉｓｆｏｒｇｅｎｅｒｉｃ
ｓｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆＳｃｉｎｃｅｌｌａａｎｄＳｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓｉｓｃｏｍｐｒｏ
ｍｉｓｅｄｂｙｎｏｔｏｎｌｙｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅＳｃ．ｉｎｄｅｔ．，ｂｕｔａｌｓｏｔｈｅ
ＣｅｎｔｒａｌＡｍｅｒｉｃａｎ“Ｓｐ．”ｃｈｅｒｒｉｅｉ，ｂｏｔｈｏｆｗｈｉｃｈｌａｃｋ
ｔｈｅｓｐｅｃｔａｃｌｅｓｃａｌｅ．Ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆａｓｐｅｃｔａｃｌｅｓｃａｌｅ
ｈａｓｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｒｅｓｕｌｔｅｄｉｎｔｈｅｐｌａｃｅｍｅｎｔｏｆｔｈｅＩｎｄｉａｎ
ｓｐｅｃｉｅｓｔｒａｖａｎｃｏｒｉｃａｉｎＳｃｉｎｃｅｌｌａ．Ｉｔｉｓｎｏｗｐｌａｃｅｄｉｎ
ｔｈｅｇｅｎｕｓＫａｅｓｔｌｅａｂｙＥｒｅｍｃｈｅｎｋｏａｎｄＤａｓ［１３］ｂａｓｅｄ
ｏｎｔｈｅｐｒｏｍｉｎｅｎｔｅｌｏｎｇａｔｅｐｏｓｔｏｃｕｌａｒｓｔｈａｔａｒｅｅｉｔｈｅｒ
ｇｒａｎｕｌａｒｏｒａｂｓｅｎｔｉｎＳｃｉｎｃｅｌｌａａｎｄＳｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ．
ＯｕｒｏｎｌｙＧｅｎｂａｎｋｓａｍｐｌｅｏｆＫａｅｓｔｌｅａｔｒａｖａｎｃｏｒｉｃａｅ
ｍｅｒｇｅｄｎｅａｒＡｔｅｕｃｈｏｓａｕｒｕｓ．Ｓｉｎｃｅｔｈｅｓｐｅｃｔａｃｌｅｓｃａｌｅ
ｉｓｐｒｅｓｕｍａｂｌｙａｄｅｒｉｖｅｄｃｈａｒａｃｔｅｒ，ｔｈｅｏｂｖｉｏｕｓｉｍｐｌｉｃａ
ｔｉｏｎｉｓｔｈａｔｔｈｉｓｓｐｅｃｔａｃｌｅｈａｓｂｅｅｎｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｌｙｅｉｔｈｅｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｅｄｏｒｌｏｓｔｉｎｓｅｐａｒａｔｅｌｉｎｅａｇｅｓｏｆＳｃｉｎｃｉｄａｅ．
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基于线粒体 ＤＮＡ的１２ＳｒＲＮＡ基因序列推断中国及北美部分滑蜥属
物种的生物地理和亲缘关系

庆　宁１，林弘都２，仝冉冉１，张小奇１，卢文华３，ＬＡＺＥＬＬＪａｍｅｓ３

（１．华南师范大学生命科学学院，广东省水产健康安全养殖重点实验室，广东省高等学校生态与环境科学重点实验室，广东广州５１０６３１；
２．树人医护管理专科学校，台湾高雄８２１；３．美国罗德岛州生物保护所，美国詹姆斯镇）

摘要：许多东亚和北美的生物类群之间呈现较近的亲缘关系，格雷分布即指这种生物洲际间断分布的现象．本文通
过线粒体ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）１２ＳｒＲＮＡ基因序列分析，证明北美的滑蜥属Ｓｃｉｎｃｅｌｌａ（Ｓｑｕａｍａｔａ：Ｓｃｉｎｃｉｄａｅ）物种Ｓｃ．ｌａｔｅ
ｒａｌｉｓ与中国的滑蜥属南滑蜥种组呈现典型的格雷分布．南滑蜥种组包括宁波滑蜥Ｓｃ．ｍｏｄｅｓｔａ，秦岭滑蜥Ｓｃ．ｔｓｉｎｌｉｎ
ｇｅｎｓｉｓ，南滑蜥Ｓｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉ，和一个采自广东鼎湖山自然保护区的未命名种Ｓｃｉｎｃｅｌｌａｉｎｄｅｔ．．这个鼎湖山未命名种并不
具备滑蜥属所特有的鉴别性特征“睑窗”，但显示它与Ｓｃ．ｍｏｄｅｓｔａ，Ｓｃ．ｔｓｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓ都是由Ｓｃ．ｒｅｅｖｅｓｉｉ演化而来的近缘
种．证实了之前认为亚洲的蜓蜥属Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ与滑蜥属 Ｓｃｉｎｃｅｌｌａ是复系的观点，目前美洲物种 Ｓｐ．ｃｈｅｒｒｉｅｉ应隶
属于滑蜥属Ｓｃｉｎｃｅｌｌａ，具睑窗或不具睑窗的物种分别出现在系统树的不同分支中．研究结果支持前人将Ｋａｅｓｔｌｅａｔｒａ
ｖａｎｃｏｒｉｃａ从滑蜥属中划分出去的观点．根据分子钟估算，北美的滑蜥从它们的中国祖先分化出来的时间可追溯到
第三纪中新世，约７３－２１６百万年前，当时白令陆桥还露出海平面而且气候湿润．该研究为洲际分布的物种的系
统发育和生物地理研究提供了理论依据．
关键词：Ｓｃｉｎｃｅｌｌａ；Ｓｐｈｅｎｏｍｏｒｐｈｕｓ；格雷分布；遗传距离；分化时间；１２ＳｒＲＮＡ基因序列
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