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摘要：棘皮动物（ｅｃｈｉｎｏｄｅｒｍｓ）是海洋生境中所特有的无脊椎动物重要类群，本文全面比较分析了棘

皮动物２９个物种的线粒体全基因组。线粒体基因组主编码基因的分析结果显示，海胆纲Ｅｃｈｉｎｏｉｄｅａ

和海参纲Ｈｏｌｏｔｈｕｒｏｉｄｅａ物种的基因排列完全相同；海星纲Ａｓｔｅｒｏｉｄｅａ物种之间的基因排列也完全相

同，然而与海胆纲、海参纲相比，存在一个长片段的倒位。海百合纲Ｃｒｉｎｏｉｄｅａ的栉羽星犘犺犪狀狅犵犲狀犻犪

犵狉犪犮犻犾犻狊和花形羽枝犉犾狅狉狅犿犲狋狉犪狊犲狉狉犪狋犻狊狊犻犿犪主编码基因的基因排列完全相同，地中海海羊齿和海百合

犖犲狅犵狔犿狀狅犮狉犻狀狌狊狉犻犮犺犲狉犻与此相比，均存在一个蛋白质编码基因（狀犪犱４犔）的易位。蛇尾纲Ｏｐｈｉｕｒｏｉｄｅａ

真蛇尾目Ｏｐｈｉｕｒｉｄａ的３个科（阳遂足科Ａｍｐｈｉｕｒｉｄａｅ、辐蛇尾科Ｏｐｈｉａｃｔｉｄａｅ和栉蛇尾科Ｏｐｈｉｏｃｏｍｉｄ

ａｅ）主编码基因的基因排列完全相同，而同属于真蛇尾目，另外一个科（真蛇尾科Ｏｐｈｉｕｒｉｄａｅ）的白色真

蛇尾犗狆犺犻狌狉犪犪犾犫犻犱犪和灰色真蛇尾犗狆犺犻狌狉犪犾狌狋犽犲狀犻，与同目的前３个科相比，存在３个蛋白质编码基

因（狀犪犱１、狀犪犱２和犮狅犫）的倒位。蛇尾纲蔓蛇尾目Ｅｕｒｙａｌｉｄａ的海盘犃狊狋狉狅狊狆犪狉狋狌狊犿犲犱犻狋犲狉狉犪狀犲狌狊，与真蛇

尾目５个线粒体基因组相比，存在主编码基因的重排。棘皮动物线粒体单基因的变异位点特征显示，

狀犪犱５、狀犪犱４和狀犪犱２基因是理想的分子标记基因。基于２９个线粒体基因组的氨基酸序列，通过两种

方法（邻接法和最大似然法）所构建系统发生树的拓扑结构完全一致。支持其下分的５个纲（蛇尾纲、

海参纲、海胆纲、海星纲和海百合纲）均为单系群。线粒体基因组的数据支持棘皮动物动物在纲层次

的亲缘关系为：（（（海胆纲＋海星纲）＋海参纲）＋蛇尾纲）＋海百合纲，海百合纲作为棘皮动物中最为

古老的类群，位于系统发生树的根部。基于线粒体基因组构建的系统发生树，支持所有的科均为单系

群；综合系统发生树及主编码基因的基因重排分析，均支持真蛇尾目并非单系发生，真蛇尾目的有效

性还值得今后深入研究。
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１　引言

棘皮动物（ｅｃｈｉｎｏｄｅｒｍｓ）是海洋生境中所特有的

无脊椎动物重要类群，通常下分５个纲：海星纲Ａｓｔｅ

ｒｏｉｄｅａ、蛇尾纲Ｏｐｈｉｕｒｏｉｄｅａ、海胆纲Ｅｃｈｉｎｏｉｄｅａ、海参纲

Ｈｏｌｏｔｈｕｒｏｉｄｅａ和海百合纲Ｃｒｉｎｏｉｄｅａ
［１—２］。棘皮动物

的化石记录可以追溯至五亿多年前的寒武纪，其化石

种类接近１３０００种。棘皮动物现存种类数目繁多，

全球约７０００余种，其内部各类群之间的系统发生关

系也是动物分类学中的一个经典难题［１，３］；与此同时，

棘皮动物的分布范围非常广泛，从潮间带到数千米的

深海，从赤道到极地均有分布，在海洋生态系统中占据

重要位置；另外，棘皮动物中还包含众多的经济物种，

在渔业资源、活性物质开发和水产养殖中占据一定的

地位。后生动物基因组包括核基因组和线粒体基因

组，线粒体基因组具有进化速率稳定和基因排列紧凑

等优点，被广泛应用到后生动物种群遗传、生物地理及

系统发生的研究中。本文系统分析比较了棘皮动物现

有的２９个物种线粒体基因组，为这一海洋特有的重要

生物类群资源保护和利用提供宝贵的基础资料。

２　材料和方法

２．１　数据检索与获取

登陆ＧｅｎＢａｎｋ基因组数据库，通过关键词“ｅｃｈｉ

ｎｏｄｅｒｍｓ”检索获得所有棘皮动物线粒体基因组。包

括蛇尾纲的海盘犃狊狋狉狅狊狆犪狉狋狌狊犿犲犱犻狋犲狉狉犪狀犲狌狊、白色真

蛇尾犗狆犺犻狌狉犪犪犾犫犻犱犪、灰色真蛇尾犗狆犺犻狌狉犪犾狌狋犽犲狀犻、小

双鳞蛇尾犃犿狆犺犻狆犺狅犾犻狊狊狇狌犪犿犪狋犪、尖棘紫蛇尾犗狆犺犻狅

狆犺狅犾犻狊犪犮狌犾犲犪狋犪和黑仿栉蛇尾犗狆犺犻狅犮狅犿犻狀犪狀犻犵狉犪；海

星纲的砂海星犔狌犻犱犻犪狇狌犻狀犪犾犻犪、多棘槭海星犃狊狋狉

狅狆犲犮狋犲狀狆狅犾狔犪犮犪狀狋犺狌狊、赭色豆海星犘犻狊犪狊狋犲狉狅犮犺狉犪犮犲狌狊、

多棘海盘车犃狊狋犲狉犻犪狊犪犿狌狉犲狀狊犻狊、海燕犘犪狋犻狉犻犪狆犲犮狋犻狀犻犳

犲狉犪、棘冠海星犃犮犪狀狋犺犪狊狋犲狉狆犾犪狀犮犻和长棘海星犃犮犪狀

狋犺犪狊狋犲狉犫狉犲狏犻狊狆犻狀狌狊；海胆纲的拟球海胆犘犪狉犪犮犲狀狋狉狅狋狌狊

犾犻狏犻犱狌狊、绿棘球海胆犛狋狉狅狀犵狔犾狅犮犲狀狋狉狅狋狌狊犱狉狅犲犫犪犮犺犻犲狀

狊犻狊、白棘球海胆犛狋狉狅狀犵狔犾狅犮犲狀狋狉狅狋狌狊狆犪犾犾犻犱狌狊、紫棘球海

胆犛狋狉狅狀犵狔犾狅犮犲狀狋狉狅狋狌狊狆狌狉狆狌狉犪狋狌狊、阿巴海胆犃狉犫犪犮犻犪

犾犻狓狌犾犪和心形海胆犈犮犺犻狀狅犮犪狉犱犻狌犿犮狅狉犱犪狋狌犿；海参纲

的福氏海参犎狅犾狅狋犺狌狉犻犪犳狅狉狊犽犪犾犻、仿刺参犃狆狅狊狋犻犮犺狅狆狌狊

犼犪狆狅狀犻犮狌狊、拟刺参犘犪狉犪狊狋犻犮犺狅狆狌狊狀犻犵狉犻狆狌狀犮狋犪狋狌狊、糙刺

参犛狋犻犮犺狅狆狌狊犺狅狉狉犲狀狊、刺参犛狋犻犮犺狅狆狌狊ｓｐ．犛犉－２０１０和

瓜参犆狌犮狌犿犪狉犻犪犿犻狀犻犪狋犪；以及海百合纲的栉羽星犘犺

犪狀狅犵犲狀犻犪犵狉犪犮犻犾犻狊、地中海海羊齿犃狀狋犲犱狅狀犿犲犱犻狋犲狉狉犪

狀犲犪、花形羽枝犉犾狅狉狅犿犲狋狉犪狊犲狉狉犪狋犻狊狊犻犿犪和海百合犖犲狅

犵狔犿狀狅犮狉犻狀狌狊狉犻犮犺犲狉犻
［３－１７］。

２．２　基因排列分析

由于转运ＲＮＡ（ｔＲＮＡ）基因发生易位或丢失的

频率较高，因此，在较高阶元基因组的基因排列比较

中，针对主编码基因（蛋白质编码基因和核糖体ＲＮＡ

基因）的基因排列所进行的比较分析，就显得更加有

价值。本文针对２９个棘皮动物线粒体基因组主编码

基因的基因排列进行了系统的分析比较。

２．３　变异位点与分子标记基因分析

综合分析２９种棘皮动物线粒体基因组，计算棘皮

动物门内单基因的变异位点；并且基于蛇尾纲和海百合

纲线粒体基因组数据，分别计算两个纲内部的单基因变

异位点。结合海星纲、海胆纲和海参纲的基因变异位点

分析结果，全面揭示棘皮动物线粒体基因组的变异位点

特征，以此确定合适的分子标记基因。借助于ＣｌｕｓｔａｌＸ

２．０
［１８］对所有蛋白质编码基因（犪狋狆６、犪狋狆８、犮狅犫、犮狅狓１－３、

狀犪犱１－６和狀犪犱４犔）的核苷酸序列，分别做多重序列比对。

借助于ＤｎａＳＰ５．１０．０１
［１９］分析棘皮动物门内，以及蛇尾

纲、海百合纲内部单基因的变异位点。

２．４　系统发生分析

所有蛋白质编码基因（犮狅狓１３、犮狅犫、狀犪犱１４、

狀犪犱４犔、狀犪犱５、狀犪犱６、犪狋狆６和犪狋狆８）的氨基酸序列首尾

相连后，借助于ＣｌｕｓｔａｌＸ２．０
［１８］做多重序列比对。

对于多重序列比对结果，分别借助于邻接法（Ｎｅｉｇｈ

ｂｏｕｒＪｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）与最大似然法（ＭａｘｉｍｕｍＬｉｋｅｌｉ

ｈｏｏｄ，ＭＬ）进行系统发生关系重建。邻接法使用的软

件为 ＭＥＧＡ５．１
［２０］，最大似然法使用的软件为

ＰｈｙＭＬ３．０
［２１］。在系统发生树构建时，使用自展值

（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１００）检验法，来评估系统发生树中每个

分支的可靠性。

３　结果和讨论

３．１　基因重排

所有海胆纲物种和海参纲物种线粒体基因组主

编码基因的基因排列均完全相同，为：犮狅狓１狀犪犱４犔

犮狅狓２犪狋狆８犪狋狆６犮狅狓３狀犪犱３狀犪犱４狀犪犱５狀犪犱６犮狅犫狊狉

犚犖犃狀犪犱１狀犪犱２犾狉犚犖犃（下划线标示的基因在负链

上编码，下同）。海星纲７个物种线粒体基因组主编

码基因的基因排列完全相同，为：犮狅狓１狀犪犱４犔犮狅狓２

犪狋狆８犪狋狆６犮狅狓３狀犪犱３狀犪犱４狀犪犱５狀犪犱６犮狅犫狊狉犚犖犃

犾狉犚犖犃狀犪犱２狀犪犱１。与海胆纲、海参纲线粒体基因组

的基因排列相比，海星纲物种线粒体基因组中存在一
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个长片段的倒位（包括２个蛋白质编码基因和１个核

糖体ＲＮＡ基因：犾狉犚犖犃狀犪犱２狀犪犱１）（图１）。

蛇尾纲真蛇尾目的三个科（阳遂足科、辐蛇尾科

和栉蛇尾科）主编码基因的基因排列完全相同：犮狅狓１

狀犪犱４犔犮狅狓２犪狋狆８犪狋狆６犮狅狓３狀犪犱３狀犪犱４狀犪犱５狀犪犱６

犾狉犚犖犃狊狉犚犖犃犮狅犫狀犪犱２狀犪犱１。而同属于真蛇尾

目，另外一个科（真蛇尾科）的白色真蛇尾和灰色真蛇

尾，与同目的前３个科相比，存在３个蛋白质编码基

因（狀犪犱１、狀犪犱２和犮狅犫）的倒位。蔓蛇尾目的海盘，与

真蛇尾目５个线粒体基因组相比，存在多个主编码基

因的重排。蛇尾纲６个物种线粒体基因组共享的基

因排列为：犮狅狓１狀犪犱４犔犮狅狓２犪狋狆８犪狋狆６犮狅狓３狀犪犱３

狀犪犱４狀犪犱５狀犪犱６（图１）。

海百合纲海羊齿目的栉羽星和花形羽枝主编码

基因的基因排列完全相同，为：犮狅狓１狀犪犱４犔犮狅狓２

犪狋狆８犪狋狆６犮狅狓３狀犪犱３狀犪犱４狀犪犱５狀犪犱６犮狅犫狊狉犚犖犃

犾狉犚犖犃狀犪犱２狀犪犱１。地中海海羊齿和海百合 犖犲狅

犵狔犿狀狅犮狉犻狀狌狊狉犻犮犺犲狉犻与此相比，分别存在一个蛋白质

编码基因（狀犪犱４犔）的易位（图１）。

多棘海盘车犃狊狋犲狉犻犪狊犪犿狌狉犲狀狊犻狊、多棘槭海星犃狊狋狉狅狆犲犮狋犲狀狆狅犾狔犪犮犪狀狋犺狌狊、赭色豆海星犘犻狊犪狊狋犲狉狅犮犺狉犪犮犲狌狊、砂海星犔狌犻犱犻犪狇狌犻狀犪狉犻犪、长棘海星犃犮犪狀狋犺犪狊狋犲狉

犫狉犲狏犻狊狆犻狀狌狊、棘冠海星犃犮犪狀狋犺犪狊狋犲狉狆犾犪狀犮犻、海燕犘犪狋犻狉犻犪狆犲犮狋犻狀犻犳犲狉犪（海星纲）：

犮狅狓１ 狀犪犱４犔 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犮狅犫 狊狉犚犖犃 犾狉犚犖犃 狀犪犱２ 狀犪犱１

小双鳞蛇尾犃犿狆犺犻狆犺狅犾犻狊狊狇狌犪犿犪狋犪（蛇尾纲：真蛇尾目：阳遂足科）、尖棘紫蛇尾犗狆犺犻狅狆犺狅犾犻狊犪犮狌犾犲犪狋犪（蛇尾纲：真蛇尾目：辐蛇尾科）、黑仿栉蛇尾

犗狆犺犻狅犮狅犿犻狀犪狀犻犵狉犪（蛇尾纲：真蛇尾目：栉蛇尾科）：

犮狅狓１ 狀犪犱４犔 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犾狉犚犖犃 狊狉犚犖犃 犮狅犫 狀犪犱２ 狀犪犱１

白色真蛇尾犗狆犺犻狌狉犪犪犾犫犻犱犪、灰色真蛇尾犗狆犺犻狌狉犪犾狌狋犽犲狀犻（蛇尾纲：真蛇尾目：真蛇尾科）：

犮狅狓１ 狀犪犱４犔 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犾狉犚犖犃 狊狉犚犖犃 狀犪犱１ 狀犪犱２ 犮狅犫

海盘犃狊狋狉狅狊狆犪狉狋狌狊犿犲犱犻狋犲狉狉犪狀犲狌狊（蛇尾纲：蔓蛇尾目）：

犮狅狓１ 狀犪犱４犔 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 狊狉犚犖犃 犾狉犚犖犃 犮狅犫 狀犪犱２ 狀犪犱１

心形海胆犈犮犺犻狀狅犮犪狉犱犻狌犿犮狅狉犱犪狋狌犿、阿巴海胆犃狉犫犪犮犻犪犾犻狓狌犾犪、拟球海胆犘犪狉犪犮犲狀狋狉狅狋狌狊犾犻狏犻犱狌狊、绿棘球海胆犛狋狉狅狀犵狔犾狅犮犲狀狋狉狅狋狌狊犱狉狅犲犫犪犮犺犻犲狀狊犻狊、白棘球

海胆犛狋狉狅狀犵狔犾狅犮犲狀狋狉狅狋狌狊狆犪犾犾犻犱狌狊、紫棘球海胆犛狋狉狅狀犵狔犾狅犮犲狀狋狉狅狋狌狊狆狌狉狆狌狉犪狋狌狊（海胆纲）；福氏海参犎狅犾狅狋犺狌狉犻犪犳狅狉狊犽犪犾犻、仿刺参犃狆狅狊狋犻犮犺狅狆狌狊犼犪狆狅狀犻

犮狌狊、拟刺参犘犪狉犪狊狋犻犮犺狅狆狌狊狀犻犵狉犻狆狌狀犮狋犪狋狌狊、糙刺参犛狋犻犮犺狅狆狌狊犺狅狉狉犲狀狊、刺参犛狋犻犮犺狅狆狌狊狊狆．犛犉－２０１０、瓜参犆狌犮狌犿犪狉犻犪犿犻狀犻犪狋犪（海参纲）：

犮狅狓１ 狀犪犱４犔 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犮狅犫 狊狉犚犖犃 狀犪犱１ 狀犪犱２ 犾狉犚犖犃

栉羽星犘犺犪狀狅犵犲狀犻犪犵狉犪犮犻犾犻狊、花形羽枝犉犾狅狉狅犿犲狋狉犪狊犲狉狉犪狋犻狊狊犻犿犪（海百合纲）：

犮狅狓１ 狀犪犱４犔 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犮狅犫 狊狉犚犖犃 犾狉犚犖犃 狀犪犱２ 狀犪犱１

地中海海羊齿犃狀狋犲犱狅狀犿犲犱犻狋犲狉狉犪狀犲犪（海百合纲）：

犮狅狓１ 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱４犔 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犮狅犫 狊狉犚犖犃 犾狉犚犖犃 狀犪犱２ 狀犪犱１

海百合犖犲狅犵狔犿狀狅犮狉犻狀狌狊狉犻犮犺犲狉犻（海百合纲）：

犮狅狓１ 犮狅狓２ 犪狋狆８ 犪狋狆６ 狀犪犱４犔 犮狅狓３ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱５ 狀犪犱６ 犮狅犫 狊狉犚犖犃 犾狉犚犖犃 狀犪犱２ 狀犪犱１

图１　棘皮动物２９个物种线粒体基因组的基因排列比较（不包含转运ＲＮＡ基因）

负链上编码的基因以下划线标示；各纲内部发生重排的基因以阴影标示

　　当前的数据资料显示，在蛇尾纲与海百合纲内

部，基因排列顺序并不保守；海胆纲与海参纲物种主

编码基因的基因排列完全一致，海星纲物种线粒体基

因组与此相比，存在一个长片段的倒位。棘皮动物门

现存７０００多个物种，当前本类群线粒体基因组的信

息仍然较为有限，还无法提供较深层次的系统发生信

息。但可以预测，当越来越多棘皮动物线粒体基因组

被完成时，基因重排可能会成为探讨棘皮动物内部系

统发生关系的重要信息来源。

３．２　蛋白质编码基因

在１３个蛋白质编码基因中，有７个基因（犮狅狓１－

３、犮狅犫、狀犪犱３、狀犪犱４和狀犪犱６）使用“ＡＴＮ”作为起始密码

子；其余６个基因（狀犪犱１、狀犪犱２、狀犪犱４犔、狀犪犱５、犪狋狆６和

犪狋狆８）存在“ＡＴＮ”之外的起始密码子（如“ＧＴＧ”等）。

６个基因（犮狅狓３、狀犪犱３、狀犪犱４犔、狀犪犱６、犪狋狆６和犪狋狆８）在所

有棘皮动物中，均使用完全终止密码子（“ＴＡＡ”或

“ＴＡＧ”）；除此之外，其余７个基因（犮狅狓１、犮狅狓２、犮狅犫、

狀犪犱１、狀犪犱２、狀犪犱４和狀犪犱５），在部分物种中存在不完全

终止密码子（“ＴＡ－”或“Ｔ－”）的现象（见表１）。虽

然在近缘类群之间，同一蛋白质编码基因所编码的氨

基酸数目较为保守，然而，在棘皮动物门的层次上，所

有１３个蛋白质编码基因的氨基酸数目均存在一定差

９３１５期　申欣等：棘皮动物线粒体基因组的基因重排、分子标记及系统发生分析
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表
１
　
棘
皮
动
物
线
粒
体
基
因
组
１
３
个
蛋
白
质
编
码
基
因
的
基
本
特
征

物
种
名
称

接
收
号

犮狅
狓
１

犮狅
狓
２

犮狅
狓
３

犮狅
犫

狀
犪
犱
１

狀
犪
犱
２

狀
犪
犱
３

狀
犪
犱
４

狀
犪
犱
４
犔

狀
犪
犱
５

狀
犪
犱
６

犪狋
狆
６

犪狋
狆
８

犃
狊狋
犲狉
犻犪
狊
犪
犿
狌
狉犲
狀狊
犻狊

多
棘
海
盘
车

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
６
６
６
５

Ｎ
Ｏ
．

５
１
６

２
２
９

２
５
９

３
７
９

３
２
５

３
５
３

１
１
６

４
６
０

９
５

６
３
８

１
６
２

２
３
０

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犘
犻狊
犪狊
狋犲
狉
狅犮
犺
狉
犪
犮犲
狌
狊

赭
色
豆
海
星

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
４
６
１
０

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
７
９

３
２
４

３
５
３

１
１
６

４
６
０

９
８

６
３
９

１
６
２

２
２
８

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犃
狊狋
狉狅
狆
犲犮
狋犲
狀
狆
狅犾
狔
犪
犮
犪
狀狋
犺
狌
狊

多
棘
槭
海
星

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
６
６
６
６

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
７
９

３
２
５

３
５
５

１
１
６

４
５
９

９
８

６
３
４

１
６
３

２
３
０

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犔
狌犻
犱
犻犪
狇
狌犻
狀
犪犾
犻犪

砂
海
星

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
６
６
６
４

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
３
０

２
６
０

３
７
９

３
２
５

３
５
５

１
１
６

４
５
９

９
８

６
３
６

１
６
３

２
３
０

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犃
犮
犪
狀狋
犺
犪狊
狋犲
狉
犫狉
犲
狏犻
狊
狆
犻狀
狌
狊

长
棘
海
星

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
７
７
８
９

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
７
９

３
２
６

３
５
４

１
１
６

４
６
０

９
８

６
３
３

１
６
２

２
３
０

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
－

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犃
犮
犪
狀狋
犺
犪狊
狋犲
狉
狆
犾犪
狀
犮犻

棘
冠
海
星

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
７
７
８
８

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
７
９

３
２
６

３
５
４

１
１
６

４
６
０

９
８

６
３
３

１
６
２

２
３
０

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
－

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犘
犪狋
犻狉
犻犪
狆
犲犮
狋犻
狀犻
犳
犲狉
犪

海
燕

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
１
６
２
７

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
７
９

３
２
６

３
５
４

１
１
０

４
６
０

９
８

６
４
３

１
６
２

２
３
０

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犃
狊狋
狉狅
狊
狆
犪
狉狋
狌
狊
犿
犲
犱
犻狋
犲狉
狉
犪

狀
犲
狌
狊

海
盘

Ｎ
Ｃ
＿ ０
１
３
８
７
８

Ｎ
Ｏ
．

５
３
２

２
２
９

２
６
４

３
８
１

３
３
０

３
５
４

１
１
７

４
５
７

９
８

５
８
９

１
５
９

２
３
０

５
３

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犗
狆
犺犻
狌
狉
犪
犪犾
犫犻
犱
犪

白
色
真
蛇
尾

Ｎ
Ｃ
＿ ０
１
０
６
９
１

Ｎ
Ｏ
．

５
３
４

２
３
０

２
６
５

３
８
０

３
３
３

３
５
１

１
１
７

４
５
３

９
８

５
９
５

１
５
８

２
３
３

５
３

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犗
狆
犺犻
狌
狉
犪
犾狌
狋犽
犲
狀犻

灰
色
真
蛇
尾

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
５
９
３
０

Ｎ
Ｏ
．

５
３
４

２
３
７

２
６
５

３
８
０

３
３
３

３
５
１

１
１
７

４
５
３

９
８

５
９
７

１
５
９

２
３
５

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ （
续
表
）
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续
表
１

物
种
名
称

接
收
号

犮狅
狓
１

犮狅
狓
２

犮狅
狓
３

犮狅
犫

狀
犪
犱
１

狀
犪
犱
２

狀
犪
犱
３

狀
犪
犱
４

狀
犪
犱
４
犔

狀
犪
犱
５

狀
犪
犱
６

犪狋
狆
６

犪狋
狆
８

犃
犿
狆
犺犻
狆
犺
狅犾
犻狊
狊 狇
狌
犪
犿
犪狋
犪

小
双
鳞
蛇
尾

Ｎ
Ｃ
＿ ０
１
３
８
７
６

Ｎ
Ｏ
．

５
３
３

２
２
９

２
６
５

３
９
１

３
３
０

３
４
６

１
１
９

４
４
８

９
８

５
９
６

１
６
１

２
２
７

４
１

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ａ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犗
狆
犺犻
狅
狆
犺
狅犾
犻狊
犪
犮
狌犾
犲
犪狋
犲

尖
棘
紫
蛇
尾

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
５
３
３
４

Ｎ
Ｏ
．

５
２
８

２
３
１

２
６
４

３
８
１

３
３
２

３
５
２

１
１
４

４
５
２

９
６

５
９
３

１
５
９

２
２
７

５
７

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｃ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犗
狆
犺犻
狅犮
狅
犿
犻狀
犪
狀犻
犵
狉
犪

黑
仿
栉
蛇
尾

Ｎ
Ｃ
＿ ０
１
３
８
７
４

Ｎ
Ｏ
．

５
２
９

２
２
９

２
６
５

３
９
８

３
３
０

３
４
７

１
１
７

４
５
６

９
８

５
９
６

１
５
２

２
３
０

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

犈
犮
犺犻
狀
狅犮
犪
狉
犱
犻狌
犿
犮狅
狉
犱
犪狋
狌
犿

心
形
海
胆

Ｎ
Ｃ
＿ ０
１
３
８
８
１

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
３

３
５
２

１
１
６

４
７
０

９
７

６
４
０

１
６
２

２
３
１

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｃ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犃
狉犫
犪
犮犻
犪
犾犻
狓
狌犾
犪

阿
巴
海
胆

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
１
７
７
０

Ｎ
Ｏ
．

５
１
６

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
３

３
５
１

１
１
６

４
６
１

９
７

６
３
８

１
６
２

２
３
１

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｔ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犘
犪
狉
犪
犮犲
狀狋
狉狅
狋狌
狊
犾犻
狏犻
犱
狌
狊

拟
球
海
胆

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
１
５
７
２

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
３

３
５
２

１
１
６

４
６
３

９
７

６
３
８

１
６
０

２
３
２

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｃ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犛
狋狉
狅
狀
犵
狔
犾狅
犮犲
狀狋
狉狅
狋狌
狊
犱
狉狅
犲

犫
犪
犮
犺犻
犲
狀狊
犻狊

绿
棘
球
海
胆

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
９
９
４
０

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
３

３
５
２

１
１
６

４
６
２

９
７

６
３
９

１
６
５

２
２
７

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｃ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ａ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犛
狋狉
狅
狀
犵
狔
犾狅
犮犲
狀狋
狉狅
狋狌
狊
狆
犪犾
犾犻


犱
狌
狊

白
棘
球
海
胆

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
９
９
４
１

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
３

３
５
２

１
１
６

４
６
２

９
７

６
３
９

１
６
５

２
２
９

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｃ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犛
狋狉
狅
狀
犵
狔
犾狅
犮犲
狀狋
狉狅
狋狌
狊
狆
狌
狉

狆
狌
狉
犪狋
狌
狊

紫
棘
球
海
胆

Ｎ
Ｃ
＿ ０
０
１
４
５
３

Ｎ
Ｏ
．

５
１
７

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
２

３
５
２

１
１
６

４
６
２

９
７

６
３
７

１
６
５

２
３
１

５
５

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｃ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｇ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

犎
狅犾
狅狋
犺
狌
狉犻
犪
犳
狅狉
狊犽
犪犾
犻

福
氏
海
参

Ｎ
Ｃ
＿ ０
１
３
８
８
４

Ｎ
Ｏ
．

５
１
８

２
２
９

２
６
０

３
８
０

３
２
３

３
４
７

１
１
４

４
５
４

９
８

６
１
０

１
６
２

２
２
７

５
４

Ｉ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ａ
Ｔ
Ｇ

Ｔ
ｃ
ｏ
ｄ
ｏ
ｎ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
－

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｔ
Ａ
Ａ

Ｔ
Ａ
Ａ （
续
表
）
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续
表
１

物
种
名
称

接
收
号

犮狅
狓
１

犮狅
狓
２

犮狅
狓
３

犮狅
犫

狀
犪
犱
１

狀
犪
犱
２

狀
犪
犱
３

狀
犪
犱
４

狀
犪
犱
４
犔

狀
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异，氨基酸数目差异在１０个以内的基因包括犮狅狓２、

犮狅狓３、狀犪犱３、狀犪犱４犔和犪狋狆６等５个基因（见表１）。

３．３　棘皮动物线粒体基因组的变异位点及分子标记

分析

从２９种棘皮动物单基因的变异位点分析结果来

看，在１３个蛋白质编码基因中，变异位点数最多的基

因为狀犪犱５基因，达到１２０１个，随后是狀犪犱４、狀犪犱２和

犮狅狓１基因，分别达到９６３、７９８和７５５个（表２）。因此，

狀犪犱５、狀犪犱４和狀犪犱２基因可以作为犮狅狓１基因辅助的

分子标记，用于棘皮动物物种或群体遗传的研究。在

蛇尾纲中，变异位点数最多的基因为狀犪犱５基因，达到

６５０个，随后是狀犪犱４、狀犪犱２和犮狅狓１基因，分别达到

５２９、４７５和３９０个（见表３）。在海百合纲中，犮狅狓１基

因最为保守，其次为犮狅狓２、犮狅狓３和犮狅犫基因。变异位

点数最多的为狀犪犱５基因，达到１４３个，随后是狀犪犱４

和狀犪犱２基因，分别达到１１８和９９个（见表４）。综合

海参纲、海胆纲及海星纲的分析结果［２２－２４］，可以看

出，在棘皮动物现有的各个类群中，狀犪犱５、狀犪犱４和

狀犪犱２均是较为理想的分子标记基因。

表２　棘皮动物线粒体单基因的变异位点分析

基因名称 犪狋狆６ 犪狋狆８ 犮狅犫 犮狅狓１ 犮狅狓２ 犮狅狓３ 狀犪犱１ 狀犪犱２ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱４犔 狀犪犱５ 狀犪犱６

总位点数 ６５８ １０１ １１２４ １５３３ ６７８ ７６７ ９３９ ９５９ ３０９ １２７７ ２７１ １６２９ ３９９

不变位点数 １３８ １３ ３９８ ７２５ ２２２ ２６６ ２７７ １１２ ８２ ２５３ ４２ ３５９ ６０

变异位点数 ５２０ ８８ ７２６ ８０８ ４５６ ５０１ ６６２ ８４７ ２２７ １０２４ ２２９ １２７０ ３３９

单现突变数 ３４ ６ ８２ ５３ ４２ ４６ ５８ ４９ １６ ６１ ８ ６９ １８

简约位点数 ４８６ ８２ ６４４ ７５５ ４１４ ４５５ ６０４ ７９８ ２１１ ９６３ ２２１ １２０１ ３２１

变异位点百分比 ７９．０３ ８７．１３ ６４．５９ ５２．７１ ６７．２６ ６５．３２ ７０．５０ ８８．３２ ７３．４６ ８０．１９ ８４．５０ ７７．９６ ８４．９６

　　注：总位点数不包含插入和缺失位点，下同。

表３　蛇尾纲线粒体单基因的变异位点分析

基因名称 犪狋狆６ 犪狋狆８ 犮狅犫 犮狅狓１ 犮狅狓２ 犮狅狓３ 狀犪犱１ 狀犪犱２ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱４犔 狀犪犱５ 狀犪犱６

总位点数 ６６４ １２１ １１３４ １５６５ ６８７ ７８８ ９６４ １０１６ ３４４ １３４４ ２８８ １７１３ ４４７

不变位点数 ２４４ ３２ ５５６ ９１７ ３３５ ３９５ ４０７ ２２７ １２５ ４５９ ８２ ５９２ １１８

变异位点数 ４２０ ８９ ５７８ ６４８ ３５２ ３９３ ５５７ ７８９ ２１９ ８８５ ２０６ １１２１ ３２９

单现突变数 １６７ ３４ ２４２ ２５８ １５２ １７３ ２１４ ３１４ ８１ ３５６ ８８ ４７１ １５４

简约位点数 ２５３ ５５ ３３６ ３９０ ２００ ２２０ ３４３ ４７５ １３８ ５２９ １１８ ６５０ １７５

变异位点百分比 ６３．２５ ７３．５５ ５０．９７ ４１．４１ ５１．２４ ４９．８７ ５７．７８ ７７．６６ ６３．６６ ６５．８５ ７１．５３ ６５．４４ ７３．６０

表４　海百合纲纲线粒体单基因的变异位点分析

基因名称 犪狋狆６ 犪狋狆８ 犮狅犫 犮狅狓１ 犮狅狓２ 犮狅狓３ 狀犪犱１ 狀犪犱２ 狀犪犱３ 狀犪犱４ 狀犪犱４犔 狀犪犱５ 狀犪犱６

总位点数 ６８７ １６３ １１４１ １５５３ ６８７ ７８３ ９７０ １０２５ ３５４ １３７３ ２９５ １８７８ ４８５

不变位点数 ４３５ ８１ ７４３ １１８９ ４８２ ５３８ ６２４ ５６１ ２１４ ８０４ １７２ １０６２ ２３３

变异位点数 ２５２ ８２ ３９８ ３６４ ２０５ ２４５ ３４６ ４６４ １４０ ５６９ １２３ ８１６ ２５２

单现突变数 ２０７ ６６ ３１０ ２８５ １６７ １９８ ２８２ ３７３ １１４ ４５１ １０３ ６７３ １９０

简约位点数 ４５ １６ ８８ ７９ ３８ ４７ ６４ ９１ ２６ １１８ ２０ １４３ ６２

变异位点百分比 ３６．６８ ５０．３１ ３４．８８ ２３．４４ ２９．８４ ３１．２９ ３５．６７ ４５．２７ ３９．５５ ４１．４４ ４１．６９ ４３．４５ ５１．９６

３．４　系统发生关系分析

当前在全球范围内，基于线粒体基因组基因排列

和蛋白质编码基因信息探讨棘皮动物内部的系统发生

关系才刚刚兴起［３，５，７—９，１４—１７］。基于２９个线粒体基因

组，对棘皮动物门进行系统、全面的进化关系分析尚未

见报道。本文基于所有棘皮动物线粒体基因组的氨基

酸序列，借助于邻接法与最大似然法所构建系统发育

树，不仅拓扑结构完全一致，而且绝大多数分支的自展
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值均非常高（图２）。从而表明，线粒体基因组应用于深

入探讨棘皮动物内部的系统发生关系具有稳定、可靠

的优点。从系统发生树的结果可以看出，棘皮动物下

分的５个纲（蛇尾纲、海参纲、海胆纲、海星纲和海百合

纲）均为单系群。线粒体基因组的数据支持棘皮动物

动物在纲层次的亲缘关系为：（（（海胆纲＋海星纲）＋

海参纲）＋蛇尾纲）＋海百合纲，海百合纲作为棘皮动

物中最为古老的类群，位于系统发生树的根部。

２９个棘皮动物分属于２０个科，基于线粒体基因

组构建的系统发生树，支持所有的２０个科均为单系

群；同时，在目的层次上，共有１２个目，除了真蛇尾目

外，其余１１个目均为单系群。真蛇尾目的５个物种

（小双鳞蛇尾、尖棘紫蛇尾、黑仿栉蛇尾、白色真蛇尾

和灰色真蛇尾）分属于４个科。其中阳遂足科、辐蛇

尾科和栉蛇尾科聚为一支，白色真蛇尾和灰色真蛇尾

组成的真蛇尾科却与蔓蛇尾目筐蛇尾科的海盘聚为

一支（ＢＰＮ＝１００，ＢＰＭ＝９１）（图２）。从主编码基因的

基因排列情况来看，阳遂足科、辐蛇尾科和栉蛇尾科

物种线粒体基因组主编码基因的基因排列完全相同，

而真蛇尾科的白色真蛇尾和灰色真蛇尾，与同目的前

３个科相比，存在３个蛋白质编码基因（狀犪犱１、狀犪犱２和

犮狅犫）的倒位（见图１）。综合系统发生树及主编码基因

的基因排列分析结果，均支持真蛇尾目并非单系发生

（图１，图２）。

图２　基于邻接法与最大似然法构建的系统发生树

第一、第二位数值分别表示邻接法和最大似然法的自展值（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１００）

４　讨论

线粒体基因组主编码基因的分析结果显示，在蛇

尾纲和海百合纲内部，基因排列顺序并不保守；海胆

纲和海参纲物种主编码基因的基因排列完全一致，海

星纲物种线粒体基因组与此相比，存在一个长片段的

倒位。蛇尾纲真蛇尾目的３个科（阳遂足科、辐蛇尾

科和栉蛇尾科）主编码基因的基因排列完全相同，而

同属于真蛇尾目，另外一个科（真蛇尾科）的白色真蛇

尾和灰色真蛇尾，与同目的前３个科相比，存在３个

蛋白质编码基因（狀犪犱１、狀犪犱２和犮狅犫）的倒位。蛇尾纲

蔓蛇尾目的海盘，与真蛇尾目５个线粒体基因组相

４４１ 海洋学报　３５卷



比，存在主编码基因的重排。海百合纲的栉羽星和花

形羽枝主编码基因的基因排列完全相同，地中海海羊

齿和海百合与此相比，分别存在一个蛋白质编码基因

（狀犪犱４犔）的易位。在１３个蛋白质编码基因中，有７个

基因（犮狅狓１－３、犮狅犫、狀犪犱３、狀犪犱４和狀犪犱６）使用“ＡＴＮ”

作为起始密码子；其余６个基因存在“ＡＴＮ”之外的起

始密码子。６个基因（犮狅狓３、狀犪犱３、狀犪犱４犔、狀犪犱６、犪狋狆６

和犪狋狆８）在所有棘皮动物中，均使用完全终止密码子

（“ＴＡＡ”或“ＴＡＧ”）；除此之外，其余７个基因，在部

分物种中存在不完全终止密码子（“ＴＡ－”或“Ｔ－”）

的现象。虽然在近缘类群之间，同一蛋白质编码基因

所编码的氨基酸数目较为保守，然而，在棘皮动物门

的层次上，所有１３个蛋白质编码基因的氨基酸数目

均存在一定差异。综合分析２９种棘皮动物线粒体基

因组，计算棘皮动物门内单基因的变异位点；并且基

于蛇尾纲和海百合纲线粒体基因组数据，计算两个纲

内部的单基因变异位点。结合海星纲、海胆纲和海参

纲的基因变异位点分析结果表明，在棘皮动物群体遗

传和生物地理的研究中，狀犪犱５、狀犪犱４和狀犪犱２均是较

为理想的分子标记基因，为棘皮动物内部各类群生物

资源的保护及合理利用提供珍贵的基础资料。基于

２９个线粒体基因组的氨基酸序列，通过两种方法（邻

接法和最大似然法）所构建系统发生树的拓扑结构完

全一致。棘皮动物下分的５个纲（蛇尾纲、海参纲、海

胆纲、海星纲和海百合纲）均为单系群。线粒体基因

组的数据支持棘皮动物动物在纲层次的亲缘关系为：

（（（海胆纲＋海星纲）＋海参纲）＋蛇尾纲）＋海百合

纲，海百合纲作为棘皮动物中最为古老的类群，位于

系统发生树的根部。线粒体基因组构建的系统发生

树，支持所有的科均为单系群，然而，综合蛋白质编码

基因的系统发生树及主编码基因的基因排列分析结

果，均支持真蛇尾目并非单系发生，真蛇尾目的有效

性还值得今后深入研究。
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