
P½

Ｃｙｔｂ
P3\SàTJ^`1245

� i

１，
,}~

１，
* =

２，
~D¼

２，
*�÷

１，
* "

１，３　（１．
�u§+#$õEz{¼�Ôlm®$&

，
�z�aÑb

１５００４０；２．
¶��E{ï�Olm23

，
¶�Z�

４１００００；３．
sÁ§+P)yäõEzÎ{´�23

，
�z�aÑb

１５００４０）

89

　
¿�éÁC��m�aA��sª?·/aA

，
b´GH¢1

ｂ
b�ßÛB�m�¸��?Óea

ＤＣＷ－Ｆ１／ＤＣＷ－Ｒ１。
ST

®~

：
÷��Åm½

、
�z�jÕ

、
Ã\sªfõjr

。
Ì\

ＢＬＡＳＴ
®K�

、
ÉÊÿF�Ø��×Á�ttB

４
l¬¶�

Ｃｙｔｂ
dµ

，

��dµ¶�K�m�aA��?� 

。
��®~

，
³^söT2Ä�m�aA¬/dµ2���Õ´

９８％，
*�Ø��[¿

ＢＬＡＳＴ
®K�?�é×á

；
�Ç·�m�

（２１１ｂｐ）
Ø��m�

（４２１
Ø

２１１ｂｐ）
�

，
�Û

５
K�m�aAA�QbÉÊÿF��´A�Q�ÉÊ

ÿF

，
dµ¶�?yzØsös?l���ñF�®�lY�

；
�Ç·�m�Ø�D��m�

，
÷ÛaA�¿Ò�

，
dµ¶�y��¥

��×Á����ÇØtâ�ì�×>2Äyz

。

*:;

　
aA��

；
�m�

；
GH¢1

ｂ
b�

（Ｃｙｔｂ）；
dµtt

<=>?@

　Ｓ８６３　　
ABCDE

　Ａ　　
AFG@

　０５１７－６６１１（２０２３）０３－００８９－０７
ｄｏｉ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０５１７－６６１１．２０２３．０３．０２０　　　　　

HIJK

（
LMNO

）
CDE

（ＯＳＩＤ）：

ＳｐｅｃｉｅｓＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｏｒＰａｎｇｏｌｉｎｓＢａｓｅｄｏｎＣｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂＧｅｎｅ
ＷＡＮＧＣｈｅｎ１，ＹＡＮＧＹａｆｕ１，ＬＩＬｉ２ｅｔａｌ　（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＷｉｌｄｌｉｆｅａｎｄＮａｔｕｒａｌＲｅｓｅｒｖｅ，ＮｏｒｔｈｅａｓｔＦｏｒｅｓｔｒｙＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈａｒｂｉｎ，Ｈｅｉ
ｌｏｎｇｊｉａｎｇ１５００４０；２．ＨｕｎａｎＢｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＣｅｎｔｅｒ，Ｃｈａｎｇｓｈａ，Ｈｕｎａｎ４１００００）
Ａｂｓｔｒａｃｔ　ＡｐａｉｒｏｆｎｅｗｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓＤＣＷ－Ｆ１／ＤＣＷ－Ｒ１ｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ（Ｃｙｔｂ）ｇｅｎｅｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｓｕｓｐｅｃｔｅｄｓｐｅｃｉ
ｍｅｎｓｍｉｘｅｄｗｉｔｈｎｏｎ－ｐａｎｇｏｌｉｎｓｐｅｃｉｅｓ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｉｔｗａｓｇｏｏｄｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ，ｈｉｇｈｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙａｎｄｃｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄｆｏｒｓｅｖｅｒａｌｔｙｐｅｓａｍ
ｐｌｅｓ．Ｓｅｃｏｎｄｌｙ，ｗｅｕｓｅｄＢＬＡＳＴｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｆｏｕｒｇｒｏｕｐｓｏｆＣｙｔｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｎｇｔｈｓ，ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｓｔｉｍａｔｅｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｃｈａｎｇｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈｏｎｐａｎｇｏｌｉｎｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｏｆｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｍｏｓｔｓａｍｐｌｅｓａｎｄｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｐａｎｇｏｌｉｎｗａｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎ９８％．Ｔｈｉｓｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｖａｌｕｅｓｈｏｕｌｄ
ｂｅｕｓｅｄａｓｔｈｅｃｒｉｔｅｒｉｏｎｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｐａｎｇｏｌｉｎｓｐｅｃｉｅｓ．Ｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｉｎｔｅｒｄ）ｗａｓｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈｅｍａｘｉｍｕｍＩｎ
ｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｉｎｔｒａｄ）ａｍｏｎｇｆｉｖｅｐａｎｇｏｌｉｎｓｗｉｔｈｔｈｅｅｘｃｅｐｔｉｏｎｏｆＭ．ｊａｖａｎｉｃａ（２１１ｂｐ）ａｎｄＰ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ（４２１ａｎｄ２１１ｂｐ）．
Ｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈａｎｄｔｈｅｉｍｂａｌａｎｃｅｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｃｏｕｌｄｃａｕｓｅｕｎｓｔａｂｌｅｒａｔｉｏ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｍｏｓｔｐａｎｇｏｌｉｎｓｐｅ
ｃｉｅｓｅｘｃｅｐｔＭ．ｊａｖａｎｉｃａａｎｄＭ．ｃｕｌｉｏｎｅｎｓｉｓｗｅｒｅｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ，ａｎｄｔｈｅｉｒｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｆｏｒｓｏｍｅｎｏｄｅｓｃｈａｎｇｅｄｗｉｔｈｔｈｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｂｅｉｎｇｓｈｏｒｔｅｒ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　Ｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ；Ｐａｎｇｏｌｉｎ；Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ；Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ

PQRS

　
no��aAyz�¥TºÏCÛàá

（２０２００７０２０９－４）；
ãÙ^zÏ¸ÐÒÓÛÜàá

（ＸＬＫ２０１９１５）。
TUVW

　
�i

（１９９７—），
l

，
(éç

，
èé��>

，
���ê

：
tG>

a�

。ëì[í

，
�ãå

，
òó~aÉÊÁAT�{

��

。

U

　　
V

　
STsö?Ìã¥�B"2zÏØMNwx>~`as�

ªï¯:Dãå

、
D�ãå

、
&1��ãå�?��âWT

^_

，
S�@µF·

。

XYZ[

　２０２２－０３－２２

　　
��c>á`T

（Ｍａｍｍａｌｉａ）
ccÑ

（Ｐｈｏｌｉｄｏｔａ）
��c

�

（Ｍａｎｉｄａｅ）
z{Fª�

。
h'

３
�

８
H

：
��c�

（Ｍａｎｉｓ）
F2���c

（Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ）、
dJ��c

（Ｍ．ｃｒａｓｓｉｃａｕｄａ
ｔａ）、

m¥��c

（Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ）
PeÂB��c

（Ｍ．ｃｕｌｉｏｎｅｎ
ｓｉｓ）；

®��c�

（Ｓｍｕｔｓｉａ）
F�Ç��c

（Ｓ．ｔｅｍｍｉｎｃｋｉｉ）
P#

��c

（Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ）；
Zî��c�

（Ｐｈａｔａｇｉｎｕｓ）
F¨��c

（Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ）
PZî��c

（Ｐ．ｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌａ），
tâ�¿ÀPÇ

ÀFKGP¿KG®v

［１－６］。

��cÈJ÷�P÷�¥ê=f�[ÍFg>hi

，̄

¡Eñ÷ÎÏÉX¥{Hd|�È7

，
ÕõEHG!°~¶

IÃ

，
;ð`É¯W

［７－８］。２０１６
¤

１０
î

，ＣＩＥＴＳ
j&s#e

-ê

“
�J

８
H��c{HW>Ä

ＩＩ
±²ð>Ä

Ｉ”
F±

E

［９－１０］。
WÛ

，
º<±��cFÇlkþ?V#$�ðFt

 �¾

、
����F{HÌM³l

。

Ù�gbÈî�º

“
°nõjl

”［１１］，
]��{HÌM

P©ª´i9©��

［１２－１３］。
Ü./kY�ºm¯

，
ûð�i

��cÇlkþ*´F��¿PÇÀsÁ��M�

。
Ù�

g>Ø(7

ｂ（Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ，Ｃｙｔｂ）
bÈc¿jkð2

、
IJ

½¡F9áÉÊ

、
��ØÙ

，
÷�X®E��{HÌM

［１４］。

Ñ»

，
b�

Ｃｙｔｂ
bÈF��c{HÌMï>��åDz{A

á`z{-�È{

，
�°µF=ÑZJZÍûG

［１５－１８］。
01

_æ

，
����c�ù+È{AoJeßÅÇÑ�{HF#

�

［１５］，Ｃｙｔｂ
bÈ=ÑZJç¿AfÏÐÌM�SF�n

［１９］。

WÛ

，
×ß[4

Ｃｙｔｂ
bÈ«�¹��c�{HÌMFù+

È{

，
¦��

４
HZJF

Ｃｙｔｂ
bÈ=ÑÒ��c{HÌMF

ÏÐ

。

１　
BCz·D

１．１　
BC

　
Ã¢

１９１
M��c�ø

。
Õ2

，１７４
Mº·«m

¥��c�Y

，
0P

１２８
M/Ó�

，１８
Mÿy�

，１２
M[Â

�

，７
M/´�

，９
Mc<�

，
×Ë

１７
M�YºW«��c�

Y

，
Õ20P

１
Mo3��cc<s½

（
_

１）。
��Ì[

（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ，ｎ＝３）、
p

（Ｎｙｃｔｅｒｅｕｔｅｓｐｒｏｃｙｏｎｏｉｄｅｓ，ｎ＝３）、
©

.q

（Ａｃａｎｔｈｉｓｆｌａｍｍｅａ，ｎ＝３）、
�ur

（Ｌｅｐｕｓｍａｎｄｓｈｕｒｉｃｕｓ，
ｎ＝１）、

�

（Ｂｏｓｔａｕｒｕｓ，ｎ＝１）、
#

（Ｐａｎｔｈｅｒａｔｉｇｒｉｓ，ｎ＝１）、
Á

£

（Ｓｕｓｓｃｒｏｆａｄｏｍｅｓｔｉｃａ，ｎ＝１）
F

ＤＮＡ
�ºÇ��c{HÒ

Ò�Y

。
IJ�Y¿¥�sÁ§+P)yäõEzÎ{´

�23�Yf

。
�øö¢]�

－２０℃
��rl'

。
ü7

，

^

ＮＣＢＩ
II¿

１３５
õ=Ñ��c{H

（
_

１）
PgtÇ�

abcdJK

，Ｊ．ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．２０２３，５１（３）：８９－９５ 　　　



�c{HF

Ｃｙｔｂ
bÈüa=Ñ��È{«�P=ÑÏ�

t6

。

１．２　
·D

１．２．１　ＤＮＡ
±ÿ

。
��cc<�

７５％
i�Ø¯_`

，
~¯

A|� RØ¯

、
L#]7ÿÕ_`/:FÿyîXA/

´

，
Asÿc<s½

。
rÿy

、
/´Éc<s½t<xd

１．５ｍＬ
�3;

。
r/Ó�7O]j�

１．５ｍＬ
�3;

。
M�

ＡｘｙＰｒｅｐＴＭＭｕｌｔｉｓｏｕｒｃｅＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡＭｉｎｉｐｒｅｐＫｉｔ
2Éò

（̄

¹c

）
±ÿ/Ó

、
/´

、
ÿyÉc<Fý

ＤＮＡ。
ÿX

，
�ÿ

１８０～２２０ｍｇ
F[ÂM�

ＱＩＡａｍｐＦａｓｔＤＮＡＳｔｏｏｌＭｉｎｉＫｉｔ
2

Éò

（̄
¹c

）
±ÿý

ＤＮＡ。ＤＮＡ
±ÿü_¿��2Éòª

æW

，ＤＮＡ
y3'Ê�

－２０℃
��

。

l

１　
SàTJEF��/

ＧｅｎＢａｎｋ
×MþWûü

Ｔａｂｌｅ１　ＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｓａｍｐｌｅｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍＧｅｎＢａｎｋｆｏｒｐａｎｇｏｌｉｎ

H

Ｓｐｅｃｉｅｓ
¥a

Ｓｏｕｒｃｅ

ＧｅｎＢａｎｋ
þÄkP�Yjk

ＧｅｎＢａｎｋＩＤａｎｄｓａｍｐｌｅｎｕｍｂｅｒ

ＭＪ－Ｌ（１１４０ｂｐ） ＭＪ－Ｍ（７６２ｂｐ） ＭＪ－Ｓ（４２１ｂｐ） ＭＪ－ＤＣＷ（２１１ｂｐ）

dJ��c

（Ｍ．ｃｒａｓｓｉｃａｕｄａｔａ） ［１１］ ＮＣ０３６４３３、 ＮＣ０３６４３３、 ＮＣ０３６４３３、 ＮＣ０３６４３３、
ＭＧ１９６３０４～ＭＧ１９６３０６ ＭＧ１９６３０４～ＭＧ１９６３０６ ＭＧ１９６３０４～ＭＧ１９６３０６ ＭＧ１９６３０４～ＭＧ１９６３０６

2���c

（Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ） ［２０］ ＭＴ３３５８５９ ＭＴ３３５８５９ ＭＴ３３５８５９ ＭＴ３３５８５９
 ＫＴ４４５９７８ ＭＮ３６５８３４、ＫＴ４４５９７８ ＭＮ３６５８３４、ＫＴ４４５９７８ ＫＴ４４５９７８
［２１］ ＪＮ４１１５７７、ＮＣ０１６００８ ＪＮ４１１５７７、ＮＣ０１６００８ ＪＮ４１１５７７、ＮＣ０１６００８ ＪＮ４１１５７７、ＮＣ０１６００８
［１１］ ＭＧ１９６３０７ ＭＧ１９６３０７ ＭＧ１９６３０７ ＭＧ１９６３０７
 ＥＵ０５７６２～ＥＵ０５７６３７

ＰＡ－Ｌ－１ ＰＡ－Ｍ－１ ＰＡ－Ｓ－１ ＭＰ－ＤＣＷ－１
m¥��c

（Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ）  ＭＴ８７５１９４、ＭＮ３６５８３６、
ＫＴ４４５９７９

ＭＴ８７５１９４、ＭＮ３６５８３３、
ＭＮ３６５８３５、ＭＮ３６５８３６、
ＫＴ４４５９７９

ＭＴ８７５１９４、ＭＮ３６５８３３、
ＭＮ３６５８３５、ＭＮ３６５８３６、
ＫＴ４４５９７９

ＭＴ８７５１９４、ＭＮ３６５８３６、
ＫＴ４４５９７９

［１３］ ＫＰ３０６５１５、ＮＣ０２６７８１ ＫＰ３０６５１５、ＮＣ０２６７８１ ＫＰ３０６５１５、ＮＣ０２６７８１ ＫＰ３０６５１５、ＮＣ０２６７８１
［１１］ ＭＧ１９６３０２、ＭＧ１９６３０９ ＭＧ１９６３０２、ＭＧ１９６３０９ ＭＧ１９６３０２、ＭＧ１９６３０９ ＭＧ１９６３０２、ＭＧ１９６３０９
［２２］ ＭＧ８２５４９５－ＭＧ８２５５５１ ＭＧ８２５４９５－ＭＧ８２５５５１

ＭＪ－Ｌ－１～１４、１６～１８、
２０～２９、３１～３５、３７～４８、
５１～７３、７５～８２、８４、９０、
９２～１０１、１０３～１０４、
１１０～１１２、１１４～１１５、
１１７、１２１、１２７、１４２、１４６、
ＰＡ－Ｌ－５、７

ＭＪ－Ｍ－１～３９、４１～６８、
７０～８８、９０～１０１、１０３～
１１１、１１３～１１５、１１７、１２１、
１２７、１４２、１４６、１４８～１５９、
１６１～１７８、１８２～１８４、１９１
～１９５、ＰＡ－Ｍ－５、７

ＭＪ－Ｓ－１～３９、４１～６８、７０
～８８、９０～１０１、１０３～
１１１、１１３～１１５、１１７、１２１、
１２７、１４２、１４６、１４８～１５９、
１６１～１７８、１８２～１８４、１９１
～１９５、ＰＡ－Ｓ－５、７

ＭＪ－ＤＣＷ－１～２９、ＭＪ－
ＤＣＷ－３８、ＭＪ－ＤＣＷ－
４２～４３、ＭＪ－ＤＣＷ－４８、
ＭＪ－ＤＣＷ－５０－５３、ＭＪ－
ＤＣＷ－６６、ＭＪ－ＤＣＷ－
７０、ＭＪ－ＤＣＷ－７３、ＭＪ－
ＤＣＷ－７８、ＭＪ－ＤＣＷ－
８５～８６、ＭＪ－ＤＣＷ－１１１、
ＦＧＩ－ＳＥ－０２－０１、ＦＧＩ－
ＳＥ－０１－０２、ＦＧＩ－ＳＥ－
１０－１、ＳＪ－２０２０－２９２

eÂB��c

（Ｍ．ｃｕｌｉｏｎｅｎｓｉｓ） ［１１］ ＮＣ０３６４３４、ＭＧ１９６３０８ ＮＣ０３６４３４、ＭＧ１９６３０８ ＮＣ０３６４３４、ＭＧ１９６３０８ ＮＣ０３６４３４、ＭＧ１９６３０８
#��c

（Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ） ［２３］ ＮＣ０３６０６４、ＭＦ５３６６８４ ＮＣ０３６０６４、ＭＦ５３６６８４ ＮＣ０３６０６４、ＭＦ５３６６８４ ＮＣ０３６０６４、ＭＦ５３６６８４
［１１］ ＭＧ１９６３０１、ＭＧ１９６３０３ ＭＧ１９６３０１、ＭＧ１９６３０３ ＭＧ１９６３０１、ＭＧ１９６３０３ ＭＧ１９６３０１、ＭＧ１９６３０３

ＰＡ－Ｌ－３ ＰＡ－Ｍ－３ ＰＡ－Ｓ－３ ＳＧ－ＤＣＷ－１～２
�Ç��c

（Ｓ．ｔｅｍｍｉｎｃｋｉｉ） ［２４］ ＫＰ１２５９５１ ＫＰ１２５９５１ ＫＰ１２５９５１ ＫＰ１２５９５１
［１３］ ＫＰ３０６５１６ ＫＰ３０６５１６ ＫＰ３０６５１６ ＫＰ３０６５１６
［２４］ ＮＣ０２５７６９ ＮＣ０２５７６９ ＮＣ０２５７６９ ＮＣ０２５７６９
［２３］ ＭＦ５３６６８５～ＭＦ５３６６８７ ＭＦ５３６６８５～ＭＦ５３６６８７ ＭＦ５３６６８５～ＭＦ５３６６８７ ＭＦ５３６６８５～ＭＦ５３６６８７
［１１］ ＭＧ１９６３００ ＭＧ１９６３００ ＭＧ１９６３００ ＭＧ１９６３００

Zî��c

（Ｐ．ｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌａ） ［２５］ ＮＣ００４０２７ ＮＣ００４０２７ ＮＣ００４０２７ ＮＣ００４０２７
［２１］ ＭＦ５０９８２５ ＭＦ５０９８２５ ＭＦ５０９８２５ ＭＦ５０９８２５
［１１］ ＭＧ１９６２９９ ＭＧ１９６２９９ ＭＧ１９６２９９ ＭＧ１９６２９９

¨��c

（Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ） ［１３］ ＫＰ３０６５１４、ＮＣ０２６７８０ ＫＰ３０６５１４、ＮＣ０２６７８０ ＫＰ３０６５１４、ＮＣ０２６７８０ ＫＰ３０６５１４、ＮＣ０２６７８０
［２１］ ＭＦ５３６６８３ ＭＦ５３６６８３ ＭＦ５３６６８３ ＭＦ５３６６８３
［１１］ ＭＧ１９６２９６～ＭＧ１９６２９８、

ＭＧ１９６３１０
ＭＧ１９６２９６～ＭＧ１９６２９８、
ＭＧ１９６３１０

ＭＧ１９６２９６～ＭＧ１９６２９８、
ＭＧ１９６３１０

ＭＧ１９６２９６～ＭＧ１９６２９８、
ＭＧ１９６３１０

ＰＡ－Ｌ－６、１０、１１ ＰＡ－Ｍ－６、１０、１１ ＰＡ－Ｓ－６、１０、１１ ＭＴ－ＤＣＷ－１～７、ＳＪ－
２０１８－７２－２、ＳＪ－２０１８－
７２－３

　
Ì

：£_Qt±à�

ＧｅｎＢａｎｋ。
　Ｎｏｔｅ： ａｒｅｄｉｒｅｃｔｌｙｓｕｂｍｉｔｔｅｄｔｏＧｅｎＢａｎｋ．

１．２．２　
È{«�

。
��

ＰｒｉｍｅｒＰＲＥＭＩＥＲ６．０
ßöb�m¥

��c

Ｃｙｔｂ
7=Ñ«���c�ù+

ＰＣＲ
È{

。
È{SÚ

�!0P

：
t�©J

（Ｔｍ）
º

６０℃、
È{ZJ

（Ｌｅｎｇｔｈ）
º

１８～

３０ｂｐ、
°µD{ZJ

（ａｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｌｅｎｇｔｈ）
º

７０～２００ｂｐ，
ËI

�!ºu]ê

。
M�

ＭＥＧＡ５．０
2F

ＢＬＡＳＴ
-=@#ÚZ

«�yÂFÈ{

，
��FÇ��c{HFüa=Ñ0P

：
r

０９ 　　　　　　　　　　
ôõÎÏ¸�

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２３
x



jÑFvr

（Ｏｒｙｃｔｏｌａｇｕｓｃｕｎｉｃｕｌｕｓ，ＨＱ５９６４８６、ＫＴ６２６６４０）、
÷

ÓÑF:v

（Ｃａｎｉｓｌａｔｒａｎｓ，ＫＴ４４７６９５～ＫＴ４４７６９８）
PÁá

（ＣａｎｉｓｌｕｐｕｓｆａｍｉｌｉａｒｉｓＧＵ２４９５７３、ＭＨ７１４７８２～ＭＨ７１４７８４、
ＫＪ６６０９８１、ＫＪ６６０９８２）、

w } Ñ F x y

（Ａｒｄｏｐｓｎｉｃｈｏｌｌｓｉ，
ＫＪ０２４７４８～ＫＪ０２４７５１）、

[ðÑF�

（Ｂｏｓｔａｕｒｕｓ，ＫＴ６２６６２０）、
�8ÑFz{

（Ｄａｓｙｐｕｓｎｏｖｅｍｃｉｎｃｔｕｓ，ＫＵ２５３４９４、ＫＴ６２６６１９、
ＫＴ６２６６２０）

PcZÑFÌ[

（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ，ＪＮ０３４１３４～
ＪＮ０３４１３６）。
１．２．３　ＰＣＲ

°µP�=

。
��

３
ÒÈ{

：Ｌ１４７２４／Ｈ１５１４９［２６］、
ｍｃｂ３９８／ｍｃｂ８６９［２７］、ＤＣＷ－Ｆ１／ＤＣＷ－Ｒ１

t<°µ��c�

�J�Y

（
_

１）Ｃｙｔｂ
bÈgt=Ñ

。
gEg©¿º

５０μＬ：
５μＬＤＮＡ�t

，０．５μＬI

、
IÈ{

，２５μＬＤＮＡ��Ú

（Ｔｒａｎｓｇｅｎ，
uö

），１９μＬ¯A|� R

。ＰＣＲ
i

ＰＥ９７００
ø

ＤＮＡ
°µú

（ＰＥ，
»s

）
cÃ

。Ｌ１４７２４／Ｈ１５１４９
gEõöº

：

açO

９５℃／５ｍｉｎ（
çO

９５℃／３０ｓ，
Ué

５６℃／３０ｓ，
Qà

７２℃ １ｍｉｎ），
jð

４０
%

，
Qà

７２℃ ５ｍｉｎ；ｍｃｂ３９８／ｍｃｂ８６９
gEõöº

：
açO

９４℃ ５ｍｉｎ（
çO

９４℃ １ｍｉｎ，
Ué

５２℃ ３０ｓ，
Qà

７２℃ ３０ｓ），
jð

３５
%

，
Qà

７２℃ １０ｍｉｎ；
ＤＣＷ－Ｆ１／ＤＣＷ－Ｒ１

gEõöº

：
açO

９４℃ ５ｍｉｎ，（
çO

９４℃ １ｍｉｎ，
Ué

５３℃３０ｓ，
Qà

７２℃３０ｓ），
jð

３５
%

，
Q

à

７２℃ １０ｍｉｎ。
°µD{~

１．５％
qrSÑ�ÆÒ´�]

Õðuö|�E{./J>��aÑbt����

ＡＢＩ３７３０ＸＬＤＮＡ
�=úcÃ�ù�=

。
ü7r

ＤＮＡ
 J

≥２５ｎｇ／μＬF�YÕðw}�#bÈ�.J>��

，
-ê!

~l���f

，
M�

ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ２５００
�=úcÃ�-°

�=

。

１．２．４　
È{JeO�2

。
È{ù+O�2M�

ＮＣＢＩ／Ｐｒｉｍ
ｅｒ－ＢＬＡＳＴ

-=3úÈ{

ＤＣＷ－Ｆ１／ＤＣＷ－Ｒ１
¼

ＧｅｎＢａｎｋ
!

4f2ÇÑ�{HF��mn

。
Ô]M�

７
ÉÇ��c{

HF

ＤＮＡ
�øcÃÀú23

。
´]mn-��ø23

，
r

IJ

７
É{HF

ＤＮＡ
�YÞ J¿·-�

，
St<¼

３
H

ûüÍø

（
/Ó

、
[ÂPc<

）
F��c{H

ＤＮＡ
�±3-

�

，
 J.º

１∶１，
t<cÃ

ＰＣＲ
°µÉ�=

。

È{cþJ�2i/Ó

、
/´

、
îX

、
c<sÉ[Â�ø

2{ÿ

２
É�ø

，
r

ＤＮＡ
�±3�¯A|� R^

１０ｎｇ／μＬ[%|0ð

１．０、０．１ｎｇ／μＬP

１０、１ｐｇ／μＬ，M�

“１．２．３”
2F³lcÃ

ＰＣＲ
°µÉÆÒ´�

。
IJÈ{F

JeO�22k%F

ＰＣＲ
2¿0I)OÒÒ

（
·«m¥�

�c

ＤＮＡ）
P*OÒÒ

（̄
A|� R

）。

１．３　
MN>A

　
��

ＭｅｇＡｌｉｇｎ
r�YFÞ£�=�SÕk

Ｆａｓｔａ
ã)

，
��

ＮＣＢＩ
IFüa=ÑM�

ＭＥＧＡ５．２［２８］
},

¾Ò

；
��

ＳｅｑＭａｎ
ßö�tG£�=�YF

Ｃｙｔｂ
bÈ=

Ñ

，
¦���=óë},¾Ò

。
��

ＤＮＡＳＰＶ．６．０．７０
��

Ü01�Y=ÑFk¦ø

。
M�

ＭＥＧＡ５．２
ßö2F

ｃｌｕｓｔ
ａｌＷ

Ò=Ñß=¦¾o

，
��b�

Ｋｉｍｕｒａ－２－Ｐａｒａｍｅｔｅｒ
��

!

（Ｋ２Ｐ）
�ø

［２９］
F{��cFHrPH¢9áB�

，
�

ｂｏｏｔｓｔｒａｐｔｅｓｔ
�

１０００
%jÉJt6

。
M�

ＧｅｎＢａｎｋ
!4f

2F

ＢＬＡＳＴ
,ý

，
Ò�J=ÑcÃ.Ò

，
¦cÃüaOt6

.Ò

，
o¦MH�

。
-ê

ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅＶ．１．２．２［３０］
b�´#3

Ôl

（ｍＬ）
PÐV4l

（ＢＩ）
��©ª´i¨

。
��

Ｍｏｄｅ
ｌＦｉｎｄｅｒ（

#ÿ

ＢＩＣ
��

，
�øt<#$

ＩＱ－ＴＲＥＥ
P

Ｍｒｂａｙｅｓ）
Y�´ tv³EPëEDz��ø

。
E�

ＩＱ－ＴＲＥＥ
P

Ｍｒｂａｙｅｓ
t<��

ｍＬ
P

ＢＩ
©ª´i¨

（
rjÑFvrüa

=ÑºXG

）。

２　
�×z>A

２．１　
9^þåÔ

　
«�Y�FÈ{

ＤＣＷ－Ｆ１：５′－ＣＣＴＡＴ
ＴＣＧＣＡＴＡＣＧＣＡＡＴＣ－３′；ＤＣＷ－Ｒ１：５′－ＡＡＧＧＡＴＡＧＡＧＧＣ
ＴＡＣＴＴＧＴＣ－３′。

ÜÈ{~

ＮＣＢＩ／Ｐｒｉｍｅｒ－ＢＬＡＳＴ
-=´®

，

¼2���cüa=ÑF��kº

９０．９１％ ～１００％，
ÕË

７
H��cüa=ÑF��k ≥９５％。Àú23_æ

，
ÜÈ{

W°µæ¼ÖÇÑ�{HõG

。
�J-��øF°µ �

=ë³¿ºkGFA^<óë

，
�Y=Ñ¼-�»23�Y

=ÑG+

。１
Mo3��cc<s½~È{

ｍｃｂ３９８／ｍｃｂ８６９
°µ

，
�=ë³ºao^<F-�óë

；
=~È{

ＤＣＷ－Ｆ１／
ＤＣＷ－Ｒ１

°µ

，
Y�kG

、
A^<�=óë

。
òÅ�Soª

æÜÈ{ýJ��Fù+O

。
cþJ�2ÆÒ�S

：
/Ó�

ＤＮＡ
|0ð

１０ｐｇ／μＬ7JA-FÆÒõG

；
/´Pc<�

ＤＮＡ
A|0ð

０．１ｎｇ／μＬ，ÿyP[Â�

ＤＮＡ
A|0ð

１ｎｇ／μＬ（ë１）。ò_æÜ

ＰＣＲ
©ªFcþJZo´�ò

５
HûüÍøF�ø

。

２．２　
þW>A

　
Ü01��

４
î

Ｃｙｔｂ
bÈ=ÑFk¦ø!

°®¶=ÑZJçÍ=¸x

。
ýg>

：１０６
õ

ＭＪ－Ｌ
（１１４０ｂｐ）

2'i

７０
Ék¦ø

，１６０
õ

ＭＪ－Ｍ（７６２ｂｐ）
2'

i

６９
Ék¦ø

，１６０
õ

ＭＪ－Ｓ（４２１ｂｐ）
2'i

２８
Ék¦ø

，６０
õ

ＭＪ－ＤＣＷ（２１１ｂｐ）
2'i

１９
Ék¦ø

。

４
î=Ñ2�J·«��c�Y=Ñ¼m¥��cü

a=ÑF83J¿#�

９９％。
Å

ＭＪ－Ｍ
2�ø

ＰＡ－Ｍ－１、
ＭＪ－ＤＣＷ

2�ø

ＭＰ－ＤＣＷ－１
¼2���cüa=ÑF8

3Jé��

９５％（９４．８８％、９３．２７％）；ＭＪ－ＤＣＷ
2gt�Y

¼¨��cüa=ÑF83Jé#�

９５％（９５．７３％），
ÕË

�ø¼ÒEF��cüa=ÑF83J¿#�

９８％（
_

２）。
Õ2

，
»

３
î=Ñ

（１１４０、７６２、４２１ｂｐ）
¼·«

４
H��cü

a=ÑF83Jêç¿A�

，
F´ÍF

ＭＪ－ＤＣＷ
2Åm¥

��cX

，
ÕË

３
H��cüa=ÑF83JJç�F

î�

。

　　ＭＪ－Ｌ、ＭＪ－Ｍ、ＭＪ－ＤＣＷ
2Hr9áB�´#êP´�

êt<¥�¨��c

（０．１１３６、０．１１７４、０．１４９４）
Pm¥��

c

（０、０、０．００４８）；ＭＪ－Ｓ
2Hr9áB�´#êP´�êt

<¥�¨��c

（０．１２３９）
P2���c

、
m¥��c

（０）
（
_

３）。
�Ç��cP#��cF»

３
î=Ñ2

，
H¢9á

B�´�ê>Hr9áB�´#êF

１０
¦oI

；
dJ��

cPZî��cF»

３
î=Ñ2

，
Üêº

５～１０
¦

；
m¥��

cF

ＭＪ－ＤＣＷ
P¨��cF

ＭＪ－Ｓ、ＭＪ－ＤＣＷ
2H¢9áB

�´�ê��Hr9áB�´#ê

；
ÕËH��cFH¢9

áB�´�ê>Hr9áB�´#êF

１～５
¦

（
ë

２）。
Õ

2m¥��c

、
#��cP¨��cF»

３
î=Ñ2Hr9

１９５１
ö

３
¾

　　　　　　　　　　　　　　　　　
� i�

　
b´

Ｃｙｔｂ
b�?�m�¸aA����



áB�1æ(ç¿

，ＭＪ－ＤＣＷ
2æ(ç#

，
ÕËH��cF

４
î=Ñç¿A�

；
dJ��c

／
#��c

、
dJ��c

／
Zî

��c

、
2���c

／
m¥��c

、
2���c

／
Zî��c

、

m¥��c

／
Zî��c

、
m¥��c

／
#��c»

３
î=Ñ

FH¢9áB�ç¿A�

，ＭＪ－ＤＣＷ
2æ(ç�

；
�Ç��

cPZî��c2

，ＭＪ－Ｓ
()#�

ＭＪ－Ｌ、ＭＪ－Ｍ；
ÕËH�

�c

４
î=ÑFH¢9áB�ç¿A�

。

Ì

：Ａ１、Ａ２
º/´�

；Ｂ１、Ｂ２
º/Ó�

；Ｃ１、Ｃ２
ºÿy�

；Ｄ１、Ｄ２
ºc<�

；Ｅ１、Ｅ２
º[Â�

。ＤＮＡ
|0 Jº

１０ｎｇ／μＬð１ｐｇ／μＬ；Ｍ．ＤＬ１２００

Ｍａｋｅｒ（１２００、９００、７００、５００、３００、１００ｂｐ）。

Ｎｏｔｅ：Ａ１ａｎｄＡ２ａｒｅｈａｉｒｓａｍｐｌｅｓ，Ｂ１ａｎｄＢ２ａｒｅｍｕｓｃｌｅｓａｍｐｌｅｓ，Ｃ１ａｎｄＣ２ａｒｅｓｋｉｎｓａｍｐｌｅｓ，Ｄ１ａｎｄＤ２ａｒｅｓｃａｌｅｓａｍｐｌｅｓ，ａｎｄＥ１ａｎｄＥ２ａｒｅｆａｅｃａｌ

ｓａｍｐｌｅｓ．ＴｈｅｄｉｌｕｔｅｄｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆＤＮＡｉｓｆｒｏｍ１０ｎｇ／μＬｔｏ１ｐｇ／μＬ．ＭｉｓｔｈｅＤＬ１２００ｍａｒｋｅｒ（１２００，９００，７００，５００，３００，１００ｂｐ）．

=

１　
XY}dE\Z*è[\]^

Ｆｉｇ．１　Ａｇａｒｏｓｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｔｅｓｔ

l

２　ＢＬＡＳＴ
Q��×

Ｔａｂｌｅ２　ＢＬＡＳＴｒｅｓｕｌｔｓ

=ÑZJ

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈ
�Yjk

Ｓａｍｐｌｅｎｕｍｂｅｒ
83J

Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ∥％
.Ò�S

Ｂｌａｓｔｒｅｓｕｌｔｓ
ＭＪ－Ｌ（１１４０ｂｐ） ＭＪ－Ｌ－１～１４６、ＰＡ－Ｌ－５、７ ９９．０３～１００

m¥��c

（Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ）
ＰＡ－Ｌ－１ ９５．２６

2���c

（Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ）
ＰＡ－Ｌ－３ ９９．９１

#��c

（Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ）
ＰＡ－Ｌ－６、１０、１１ ９９．３０～９９．９１

¨��c

（Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ）
ＭＪ－Ｍ（７６２ｂｐ） ＭＪ－Ｍ－１～１９５、ＰＡ－Ｍ－５、７ ９９．３４～１００

m¥��c

（Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ）
ＰＡ－Ｍ－１ ９４．８８

2���c

（Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ）
ＰＡ－Ｍ－３ ９９．８７

#��c

（Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ）
ＰＡ－Ｍ－６、１０、１１ ９９．３４～９９．６１

¨��c

（Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ）
ＭＪ－Ｓ（４２１ｂｐ） ＭＪ－Ｓ－１～１９５、ＰＡ－Ｓ－５、７ ９９．２９～１００

m¥��c

（Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ）
ＰＡ－Ｓ－１ ９５．２５

2���c

（Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ）
ＰＡ－Ｓ－３ １００

#��c

（Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ）
ＰＡ－Ｓ－６、１０、１１ ９９．５３～９９．７６

¨��c

（Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ）
ＭＪ－ＤＣＷ（２１１ｂｐ） ＭＪ－ＤＣＷ－１～１１１、ＦＧＩ－ＳＥ－０２－０１、ＦＧＩ－ＳＥ－０１－０２、ＦＧＩ－

ＳＥ－１０－１、ＳＪ－２０２０－２９２
９９．０５～１００

m¥��c

（Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ）

ＭＰ－ＤＣＷ－１ ９３．２７
2���c

（Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ）
ＳＧ－ＤＣＷ－１－２ ９８．０７～９８．１０

#��c

（Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ）
ＭＴ－ＤＣＷ－１～７、ＳＪ－２０１８－７２－２、ＳＪ－２０１８－７２－３ ９５．７３～９９．５３

¨��c

（Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ）
　
Ì

：ＭＪ－Ｌ－１～１４６、ＭＪ－Ｍ－１～１９５、ＭＪ－Ｓ－１～１９５、ＭＪ－ＤＣＷ－１～１１１
º��7gm¥��c�Y

。
　Ｎｏｔｅ：ＭＪ－Ｌ－１～１４６、ＭＪ－Ｍ－１～１９５、ＭＪ－Ｓ－１～１９５、ＭＪ－ＤＣＷ－１～１１１ａｒｅａｌｌＭ．ｊａｖａｎｉｃａｔｅｓｔｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．

　　４
î=ÑF

ＭＬ
P

ＢＩ
©ª´i¨¿(�æ¹M�NO

F����

（
ë

３）。
��c{HFt¿qÁýJ��Fj

ÉJ

（６０％～１００％）（
ë

３～４）。ＭＪ－Ｌ、ＭＪ－Ｍ、ＭＪ－Ｓ
2

８
H�

�cA÷tº

２
É#M

：
2���c

、
eÂB��c

、
m¥�

�cPdJ��cºGM

，
�Ç��c

、
#��c

、
Zî��

cÉ¨��cºGM

。
=

ＭＪ－ＤＣＷ
2

８
H��cF���

�´E�ç

，
�Ç��cP#��ca�ÇÀ��ctM¦

d¿À��ctM

（
ë

４）。
ò_æ®¶=ÑZJçÍ

，８
H

��cFtMe¸¹�¦

。
eÂB��cP

ＭＪ
Ég¼·«

m¥��c�ºGM

，ＰＡ－１
P

ＭＰ－ＤＣＷ－１
¼·«2��

�c�ºGM

，ＰＡ－３
P

ＳＧ－ＤＣＷ－１、２
¼·«#��c�º

GM

，ＰＡ－６、１０、１１
P

ＭＴ－ＤＣＷ－１－７、ＳＪ－２０１８－７２－２、ＳＪ－
２０１８－７２－３

¼·«¨��c�ºGM

。
ÿX

，
J

３
õ=Ñ÷

úætÍ�æ

：
y�Ìº2���cF

ＪＮ４１１５７７
Eºm¥

��c

，
y�Ìº2���cF

ＮＣ＿０１６００８
Eºm¥��

c

，
y�ÌºZî��cF

ＮＣ＿００４０２７
Eº¨��c

。

２９ 　　　　　　　　　　
ôõÎÏ¸�

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２３
x



l

３　４
{þW\`³_`y0�`<_`y0

Ｔａｂｌｅ３　Ｔｈｅｉｎｔｒａｄａｎｄｉｎｔｅｒｄｂａｓｅｄｏｎ４ｇｒｏｕｐｓｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

íÑ

Ｉｎｄｅｘ
H¢9áB�

Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ
ＭＪ－Ｌ ＭＪ－Ｍ ＭＪ－Ｓ ＭＪ－ＤＣＷ

Hr9áB�

Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ
ＭＪ－Ｌ ＭＪ－Ｍ ＭＪ－Ｓ ＭＪ－ＤＣＷ

è¿ê

Ｍｅａｎ±ＳＤ
０．１４５３±
０．０２７６

０．１４８５±
０．０２９２

０．１５５２±
０．０３４２

０．１４８８±
０．０３３５

０．０１９４±
０．０２００

０．０２０８±
０．０２０７

０．０１９１±
０．０１９８

０．０３１７±
０．０１９０

´#ê

Ｍａｘｉｍｕｍ ０．２００２ ０．２０５２ ０．２２４８ ０．２３３８ ０．１１３６ ０．１１７４ ０．１２３９ ０．１４９４
´�ê

Ｍｉｎｉｍｕｍ ０．０６２９ ０．０５９９ ０．０６４８ ０．０５６３ ０ ０ ０ ０．００４８

Ì

：ＣＲ．
dJ��c

，ＰＥ．
2���c

，ＪＡ．
m¥��c

，ＧＩ．
#��c

，ＴＥ．
�Ç��c

，ＰＨ．
Zî��c

，ＴＲ．̈
��c

。

Ｎｏｔｅ：ＣＲ．Ｍ．ｃｒａｓｓｉｃａｕｄａｔａ，ＰＥ．Ｍ．ｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ，ＪＡ．Ｍ．ｊａｖａｎｉｃａ，ＧＩ．Ｓ．ｇｉｇａｎｔｅａ，ＴＥ．Ｓ．ｔｅｍｍｉｎｃｋｉｉ，ＰＨ．Ｐ．ｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌａ，ＴＲ．Ｐ．ｔｒｉｃｕｓｐｉｓ．

=

２　４
{þW`<_`y0�`³_`y0T�>&

Ｆｉｇ．２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｉｎｔｒａｄａｎｄｉｎｔｅｒｄｏｎ４ｇｒｏｕｐｓｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

３　
[Z

３．１　
9^þåÔ

　
��c{HÌM2��åDz{Aá`

z{-�È{0P

Ｆ－／Ｒ－ｐｒｉｍｅｒ［１５］、ＧＶＬ１４７２４／Ｈ１５１４９［１７－１８］、
Ｌ１４７２４／Ｈ１５１４９［２０］、ｍｃｂ３９８／ｍｃｂ８６９［２１］、Ｌ１５６０１／Ｈ１５７４８［３１］，

T

\ýJA^<{H©³�

、
ð�OOFùÁ

。
FIJ-�

È{aoÌ<-JÕ,Ç��c{HFo3´ý

，
gtÈ{

È°µ<õ�Z

，
Ò´ýF¯°V@Â�

。
Ü01�«�F

��c�ù+È{

ＤＣＷ－Ｆ１／ＤＣＷ－Ｒ１，
-êÀú23

、
-�

23P��23¿Y�¼Ñ�<õG+F

ＤＮＡ
=Ñ

，
WD

EÇÑ�{HõG

。
ò_æÜÈ{fJe

、
ù+O^<��

c�{H

。
ü7

，
��cFÇlkþ~]fÉ/Ó

、
ÿy

、
c

<�Y

，
õXèä7AoÃ¢Çu§O�Y

（
ò[ÂP/

´

）。
IJfEPõXèäÃ¢�YAfe'iûü-JÃ

�

，
Ç+�±F

ＤＮＡ
¯°û 

［３２］。
Û«�È{F°µD{

ZJ@º

２１１ｂｐ，
cþJ23�S6úæÕNOFð�O

，

AoÚZûü¥aF

５
HÍø�Y

。

３．２　
þW>AzabC�

　Ｃｙｔｂ
bÈ>01H¢PHr9

át¿-JFNOå�

，
]��{HÌM

［３３］。Ｃｙｔｂ
bÈ=

ÑZJç¿AfÏÐÌM�SF�n

［１９］，
ÈÛ-]M�

２
H

oIF=Ñt6³l

（
ò

ＢＬＡＳＴ
.Òl

、
9áB�l

、
©ª

´i¨l

）
mn{HÌM

［３４］。
-]

，ＢＬＡＳＴ
.Òl2Z/�

�Y¼·«kG{Hüa=Ñ83J��

９５％
7Ao�M

ºüG{H

［３５］。
Ü01ëJ

２
M�Y¼·«2���cü

a=ÑF83Já�ÜÌM��

，
òAf¼·«2���c

Ｃｙｔｂ
bÈ=Ñk¦ø!°ÂáJ9

。
ÕÀåDz{{HÌ

M2IJ�<��¦û>úGF

［３６］。
Ì�ï!�Y¼8E

��c{Hüa=Ñ83J¿��

９８％，
��M�83J

９８％
�º��c{H�<��

。

　　
��c�{H2Åm¥��cF

ＭＪ－ＤＣＷ
P¨��c

F

ＭＪ－Ｓ、ＭＪ－ＤＣＷ
X

，
×ËFH¢´�9áB�¿#�Hr

´#9áB�

，
ì�9áB�l{HÌM�<��

［３７］。
Õ

2

，
ûüH��c

、
üH��cFûüî=Ñ¢F�Y°*

+�#

，
¥®¶=ÑZJçÍ

，
=Ñ83Oç#

，
k¦ø!°

¸¹¸x

，
{H¢�Y°Fûè¿eÇ+9áB�l�Sû

LM

［３８］，
MY��cHr9áB�PH¢9áB�!ê*

+�#

。
ÛX

，̈
��cFHr9áB�¿²#�Õ,H�

�c

，
��

０．０５，
¥i

ＭＪ－Ｓ、ＭＪ－ＤＣＷ
2H¢´�9áB�

#�Hr´#9áB�

，
ò_æi¨��c2!JAf'i

¿H

［３９－４１］
A��{H

［１８］。

　　
©ª´i¨

（ＢＩ̈
P

ＭＬ̈ ）
lÌ<{HF�<��

：
ü

G{HFûüÉg�ºk©tM

［４２］。
Ü012

４
î=Ñ�

�F©ª´i¨

，
/��ø¿¼·«{HFüa=Ñt<�

ºk©

（
Åm¥��c

）。
ê|eÂB��c]÷]º>m

¥��cF¿H

，
tâv�1Èïè`I²Ç+Õ÷®ÚÜ

�

［３］，
m¥��cHGýJ��F9áï�O

。
¥Ü012

eÂB��cF�Y°�x

，
?VcGüµ¯Õ

Ｃｙｔｂ
bÈk

¦ø

，
o¦MT\¡¢F9©

［２６］。
=ÑZJ´E�ç7©

ª´i¨gttMFjÉJê

，
;ðØÉ����oeDE

GM*+

［４３］。
»

３
î=Ñ��F©ª´i¨r¿À��c

PÇÀ��ctº¦�tM

，
ò¼Ù�gbÈî��F©ª

´i¨

［１１］
��8ü

；
=

ＭＪ－ＤＣＷ
��F©ª´i¨Â¼¡

ûü

；
¥

４
î=Ñ®¶=ÑZJç�

，
Õ{{HtMFjÉ

JJç�Fî�

。
ÈÛ

，
��©ª´i¨lÌ<{H7V�

p=ÑZJÒ�S�nFÏÐ

。

３９５１
ö

３
¾

　　　　　　　　　　　　　　　　　
� i�

　
b´

Ｃｙｔｂ
b�?�m�¸aA����



Ì

：
qÁ]3!k

／
��ê^IðI[%º

ＭＪ－Ｌ、ＭＪ－Ｍ、ＭＪ－Ｓ；
û0IXG

。

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ／ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅａｒｅＭＪＬ，ＭＪＭ，ＭＪＳｆｒｏｍｔｏｐｔｏｂｏｔｔｏｍ；ｏｕｔｇｒｏｕｐｓａｒｅｎｏｔｉｎｃｌｕｄｅｄｉｎｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅ．

=

３　
P½

ＭＪ－Ｌ
�¹�vªPc

Ｆｉｇ．３　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎＭＪＬ

=

４　
P½

ＭＪ－ＤＣＷ
�¹�vªPc

（
qdtjÿ

）

Ｆｉｇ．４　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎＭＪＤＣＷ （ｅｘｃｕｌｄｅｄｏｕｔｇｒｏｕｐｓ）

４９ 　　　　　　　　　　
ôõÎÏ¸�

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２３
x



 ¡AB

［１］
�Ñ�

，
#"ú

，
�w�

，
N

．
rB_�ÕAÒºÓÖ×��6RåÔ

¥íî`á

［Ｊ］．
u«vw0Ê

，２０１９（１０）：３４－３６．
［２］ＧＡＵＤＩＮＴＪ，ＥＭＲＹＲＪ，ＷＩＢＬＥＪＲ．Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｌｉｖｉｎｇａｎｄｅｘｔｉｎｃｔ
Ｐａｎｇｏｌｉｎｓ（Ｍａｍｍａｌｉａ，Ｐｈｏｌｉｄｏｔａ）ａｎｄａｓｓｏｃｉａｔｅｄｔａｘａ：Ａｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｂａｓｅｄ
ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｍａｍｍａｌｉａｎｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００９，１６（４）：２３５－３０５．

［３］ＧＡＵＢＥＲＴＰ，ＡＮＴＵＮＥＳＡ．ＡｓｓｅｓｓｉｎｇｔｈｅｔａｘｏｎｏｍｉｃｓｔａｔｕｓｏｆｔｈｅＰａｌａｗａｎ
ｐａｎｇｏｌｉｎＭａｎｉｓｃｕｌｉｏｎｅｎｓｉｓ（Ｐｈｏｌｉｄｏｔａ）ｕｓｉｎｇｄｉｓｃｒｅｔｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒ
ａｃｔｅｒｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｍａｍｍａｌｏｇｙ，２００５，８６（６）：１０６８－１０７４．

［４］ＮＯＷＡＫＲＭ，ＷＡＬＫＥＲＥＰ．Ｗａｌｋｅｒ’ｓｍａｍｍａｌｓｏｆｔｈｅｗｏｒｌｄ［Ｍ］．５ｔｈ
ｅｄ．Ｂａｌｔｉｍｏｒｅ，Ｍａｒｙｌａｎｄ，ＵＳＡ：ＪｏｈｎｓＨｏｐｋｉｎｓＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，１９９１：５３６－
５３８．

［５］ＷＩＬＳＯＮＤＥ，ＲＥＥＤＥＲＤＭ．Ｍａｍｍａｌｓｐｅｃｉｅｓｏｆｔｈｅｗｏｒｌｄ：Ａｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ａｎｄｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｒｅｆｅｒｅｎｃｅ［Ｍ］．２ｎｄｅｄ．Ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎ：ＳｍｉｔｈｓｏｎｉａｎＩｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ
Ｐｒｅｓｓ，１９９３．

［６］
yÓ

，
yÑÕ

．
Ö)b·C

［Ｍ］．
×Ø

：
Ý\Ù§³�s{t

，２００７：９０．
［７］

y^%

，
#"ú

，
Ìº�

，
N

．
Ý�ÒºÓ3;<6����

［Ｊ］．
Ü$

b·

，２０１０，２９（４）：６７３－６７５．
［８］

wF�

，
~×Ø

．
yzÕAÒºÓ3����Z;<

［Ｊ］．
{urIn

Ä

，２０１９，４０（５）：７４－７５．
［９］

1Ö�

．
ÒºÓA���6��Úô

［Ｊ］．
:árI

，２０２０（１）：５８－６０．
［１０］

`^»

，
Êe�

，
gÛ

，
N

．
Ý\ÒºÓÖ×��6��SÁ

［Ｊ］．
yz

Ö×CD

，２００２，１７（２）：１７４－１８０．
［１１］ＧＡＵＢＥＲＴＰ，ＡＮＴＵＮＥＳＡ，ＭＥＮＧＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｅｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆ

ｐａｎｇｏｌｉｎｓ：Ｓｃａｌｉｎｇｕｐｒｅｓｏｕｒｃｅｓｆｏｒｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｒａｃｉｎｇｏｆｔｈｅｍｏｓｔｔｒａｆ
ｆｉｃｋｅｄｍａｍｍａｌｓｏｎｅａｒｔｈ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｈｅｒｅｄｉｔｙ，２０１８，１０９（４）：３４７－３５９．

［１２］
Zea

，
#"ú

，
!i

，
N

．Ｃｙｔｂ
4à¸Twr4·RÓÔÝ3?@

［Ｊ］．
ÕAb·

，２００９，３０（４）：２１７－２２１．
［１３］ＣＯＩＳＳＡＣＥ，ＨＯＬＬＩＮＧＳＷＯＲＴＨＰＭ，ＬＡＶＥＲＧＮＥＳ，ｅｔａｌ．Ｆｒｏｍｂａｒ

ｃｏｄｅｓｔｏｇｅｎｏｍｅｓ：ＥｘｔｅｎｄｉｎｇｔｈｅｃｏｎｃｅｐｔｏｆＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１６，２５（７）：１４２３－１４２８．

［１４］ＨＡＳＳＡＮＩＮＡ，ＨＵＧＯＴＪＰ，ＶＡＮＶＵＵＲＥＮＢＪ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎ
ｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｐａｎｇｏｌｉｎｓ（Ｍａｍｍａｌｉａ，Ｐｈｏｌｉｄｏｔａ）［Ｊ］．Ｃｏｍｐｔｅｓ
ｒｅｎｄｕｓｂｉｏｌｏｇｉｅｓ，２０１５，３３８（４）：２６０－２６５．

［１５］
â8

，
4Ü

，
!ä

，
N

．
ÝRÒºÓ3

ＤＮＡ
4àÓÔ;<

［Ｊ］．
Ý\ÝR

XY

，２０１７，４２（１１）：２０７８－２０８４．
［１６］

["ß

，
!®G

，
¬®³

，
N

．
ÕÍÒºÓqÅæ�

ＰＣＲ
ÓÔôÎ3;

<

［Ｊ］．
��b·CD

，２０２２，２６（１）：２３－２８．
［１７］

|Ýi

，
wBà

，
Z&Ó

，
N

．
ËÌ��oËßSÒºÓÞû¦ßà¬

·RÓÔ

［Ｊ］．
Bôu«vC

，２０２０，４８（４）：７５－７８．
［１８］ＧＡＵＢＥＲＴＰ，ＡＮＴＵＮＥＳＡ．Ｗｈａｔ’ｓｂｅｈｉｎｄｔｈｅｓｅｓｃａｌｅｓ？Ｃｏｍｍｅｎｔｓｔｏ

“ＴｈｅｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｏｆＴｅｍｍｉｎｃｋ’ｓｇｒｏｕｎｄｐａｎｇｏｌｉｎ
（Ｓｍｕｔｓｉａｔｅｍｍｉｎｃｋｉｉ；Ｓｍｕｔｓ，１８３２）ａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅＰｈｏ
ｌｉｄｏｔａ（Ｗｅｂｅｒ，１９０４）”［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１５，５６３（１）：１０６－１０８．

［１９］ＰＲＡＤＯＭ，ＣＡＬＯＭＡＴＡＰ，ＶＩＬＬＡＴＧ，ｅｔａｌ．Ｃｏａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆａｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｆｒａｇｍｅｎｔａｆｆｅｃｔｉｎｇｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃａｔｔｌｅ
ｉｎＰＣＲＲＦＬＰｆｏｏｄａｕｔｈｅｎｔｉｃａｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］．Ｆｏｏｄｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００７，１０５
（１）：４３６－４４２．

［２０］ＨＵＡＹ，ＷＡＮＧＪ，ＡＮＦＹ，ｅｔａｌ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆＣｈｉｎｅｓｅ
ｐａｎｇｏｌｉｎ（Ｍａｎｉｓｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａａｕｒｉｔａ）ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｐａｒｔＢ，２０２０，５（３）：２５２３－２５２４．

［２１］ＱＩＮＸＭ，ＤＯＵＳＲ，ＧＵＡＮＱＸ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｏｆ
ｔｈｅＭａｎｉｓｐｅｎｔａｄａｃｔｙｌａ（Ｐｈｏｌｉｄｏｔａ，Ｍａｎｉｄａｅ）：ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＭ．ｐｅｎｔａ
ｄａｃｔｙｌａａｎｄＭ．ｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌａ［Ｊ］．ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，２０１２，２３（１）：３７－３８．

［２２］ＮＡＳＨＨＣ，ＷＩＲＤＡＴＥＴＩ，ＬＯＷＧＷ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｇｅｎｏｍｉｃｓｒｅｖｅａｌｓ
ｐｏｓｓｉｂｌｅｉｌｌｅｇａｌｔｒａｄｅｒｏｕｔｅｓａｎｄａｄｍｉｘｔｕｒｅａｃｒｏｓｓｐａｎｇｏｌｉｎｌｉｎｅａｇｅｓｉｎ
ＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａ［Ｊ］．Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１８，１９（５）：１０８３－１０９５．

［２３］ＤＵＴＯＩＴＺ，ＤＵＰＬＥＳＳＩＳＭ，ＤＡＬＴＯＮＤＬ，ｅｔａｌ．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓ
ｏｆＡｆｒｉｃａｎｐａｎｇｏｌｉｎｓａｎｄｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｐａｔｔｅｒｎｓａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｙ
ｏｆｔｈｅｆａｍｉｌｙＭａｎｉｄａｅ［Ｊ］．ＢＭＣｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１７，１８（１）：７４６－７５９．

［２４］ＤＵＴＯＩＴＺ，ＧＲＯＢＬＥＲＪＰ，ＫＯＴＺ?Ａ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ｇｅｎｏｍｅｏｆｔｅｍｍｉｎｃｋ’ｓｇｒｏｕｎｄｐａｎｇｏｌｉｎ（Ｓｍｕｔｓｉａｔｅｍｍｉｎｃｋｉｉ：Ｓｍｕｔｓ，
１８３２）ａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅＰｈｏｌｉｄｏｔａ（Ｗｅｂｅｒ，１９０４）［Ｊ］．
Ｇｅｎｅ，２０１４，５５１（１）：４９－５４．

［２５］ＡＲＮＡＳＯＮＵ，ＡＤＥＧＯＫＥＪＡ，ＢＯＤＩＮＫ，ｅｔａｌ．Ｍａｍｍａｌｉａｎｍｉｔｏｇｅｎｏｍｉｃ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓａｎｄｔｈｅｒｏｏｔｏｆｔｈｅｅｕｔｈｅｒｉａｎｔｒｅｅ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅｎａ
ｔｉｏｎａｌａｃａｄｅｍｙｏｆｓｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００２，９９（１２）：
８１５１－８１５６．

［２６］ＧＡＵＢＥＲＴＰ，ＭＡＣＨＯＲＤＯＭＡ，ＭＯＲＡＬＥＳＡ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｐｈｙｌｏ
ｇｅｏｇｒａｐｈｙｏｆｔｗｏＡｆｒｉｃａｎｃａｒｎｉｖｏｒａｎｓｐｒｅｓｕｍａｂｌｙｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄｉｎｔｏＥｕｒｏｐｅ：
ＤｉｓｅｎｔａｎｇｌｉｎｇｎａｔｕｒａｌｖｅｒｓｕｓｈｕｍａｎｍｅｄｉａｔｅｄｄｉｓｐｅｒｓａｌａｃｒｏｓｓｔｈｅＳｔｒａｉｔｏｆ
Ｇｉｂｒａｌｔａｒ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ，２０１１，３８（２）：３４１－３５８．

［２７］ＶＥＲＭＡＳＫ，ＳＩＮＧＨＬ．Ｎｏｖｅｌｕｎｉｖｅｒｓａｌｐｒｉｍｅｒｓｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｄｅｎｔｉｔｙｏｆａｎ
ｅｎｏｒｍｏｕｓｎｕｍｂｅｒｏｆａｎｉｍａｌｓｐｅｃｉｅｓｆｏｒｆｏｒｅｎｓｉｃａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｅｃｏｌｏｇｙｎｏｔｅｓ，２００３，３（１）：２８－３１．

［２８］ＴＡＭＵＲＡＫ，ＰＥＴＥＲＳＯＮＤ，ＰＥＴＥＲＳＯＮＮ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ５：Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖ
ｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｄｉｓ
ｔａｎｃｅ，ａｎｄｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙｍｅｔｈｏｄｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙ＆ｅｖｏｌｕ
ｔｉｏｎ，２０１１，２８（１０）：２７３１－２７３９．

［２９］ＫＩＭＵＲＡＭ．Ａｓｉｍｐｌｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｒａｔｅｓｏｆｂａｓｅ
ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｔｈｒｏｕｇｈｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｔｕｄｉｅｓｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．
Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，１９８０，１６（２）：１１１－１２０．

［３０］ＺＨＡＮＧＤ，ＧＡＯＦＬ，ＪＡＫＯＶＬＩＣ
′
Ｉ，ｅｔａｌ．ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ：Ａｎｉｎｔｅｇｒａｔｅｄａｎｄ

ｓｃａｌａｂｌｅｄｅｓｋｔｏｐｐｌａｔｆｏｒｍｆｏｒｓｔｒｅａｍｌｉｎｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａｍａｎ
ａｇｅｍｅｎｔａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｃｏｌｏｇｙｒｅ
ｓｏｕｒｃｅｓ，２０２０，２０（１）：３４８－３５５．

［３１］ＬＯＰＥＺＯＣＥＪＡＡ，ＧＡＭＡＲＲＡＤ，ＢＯＲＲＡＧＡＮＳ，ｅｔａｌ．Ｎｅｗｃｙｔｂｇｅｎｅ
ｕｎｉｖｅｒｓａｌｐｒｉｍｅｒｓｅｔｆｏｒｆｏｒｅｎｓｉｃａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｆｏｒｅｎｓｉｃｓｃｉｅｎｃｅｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎ
ａｌ：Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１６，２３：１５９－１６５．

［３２］
�áÕ

．１２ＳｒＲＮＡ、Ｃｙｔｂ
Ëß¸T4��ÕAb·�åÓÔÝ3ÀÇ

［Ｊ］．
Ü$t«xCCD

，２０１７，３５（２）：２７３－２７９．
［３３］ＩＲＷＩＮＤＭ，ＫＯＣＨＥＲＴＤ，ＷＩＬＳＯＮＡＣ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ

ｇｅｎｅｏｆｍａｍｍａｌｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，１９９１，３２（２）：１２８－
１４４．

［３４］ＫＩＭＪＩ，ＤＯＴＤ，ＬＥＥＤＬ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｇｅｎｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｐａｒｒｏｔｓｆｒｏｍＫｏｒｅａｎＺｏｏｓ［Ｊ］．Ｋｏｒｅａｎｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０２０，３６（３）：２１６－２２１．

［３５］ＣＡＭＡＣＨＯＣ，ＣＯＵＬＯＵＲＩＳＧ，ＡＶＡＧＹＡＮＶ，ｅｔａｌ．ＢＬＡＳＴ＋：Ａｒｃｈｉｔｅｃ
ｔｕｒｅａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＢＭＣｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，１０：１－９．

［３６］ＫＹＬＥＣＪ，ＷＩＬＳＯＮＣＣ．ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇａｍｅａｎｄ
ｈａｒｖｅｓｔｅｄｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｆｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ｆｏｒｅｎｓｉｃｓｃｉｅｎｃｅｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２００７，
１６６（１）：６８－７６．

［３７］ＡＬＢＡＣＨＤＣ，ＬＩＨＱ，ＺＨＡＯＮ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓａｎｄｐｈｙｔｏ
ｃｈｅｍｉｓｔｒｙｏｆＲｅｈｍａｎｎｉａ（Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ）［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ
ａｎｄｅｃｏｌｏｇｙ，２００６，３５（５）：２９３－３００．

［３８］ＤＩＮＨＴＤ，ＮＧＡＴＩＡＪＮ，ＣＵＩＬＹ，ｅｔａｌ．Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｐａｉｒｗｉｓｅｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｎｄｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｏｎｔｈｅｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｓｐｅ
ｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｕｓｉｎｇＣｙｔｂａｎｄＣＯＩｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｎａｇｒｏｕｐｏｆｎ
ａｔｉｖｅｐａｓｓｅｒｉｎｅｓ［Ｊ］．Ｆｏｒｅｎｓｉｃｓｃｉｅｎｃｅｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ：Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，４０：８５
－９５．

［３９］ＡＶＩＳＥＪＣ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓ，ｎａｔｕｒａｌｈｉｓｔｏｒｙａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｍ］．Ｎｅｗ
Ｙｏｒｋ：ＣｈａｐｍａｎａｎｄＨａｌｌ，１９９４：５１１．

［４０］
Eº¶

，
�J8

，
|§z

，
N

．
t9âZ

３
RãÈb·3��oêë7

,

ｂ
3Àh=�4ö

［Ｊ］．
b·CD

，２００２，４８（１）：４４－４９．
［４１］

�C;

，
!�ä

，
#_Õ

，
N

．
©êë7,

ｂ
ËßÏÐRS�\uåÈ

b·3Àh¬A.À

［Ｊ］．
b·C;<

，２００１，２２（５）：３４５－３５０．
［４２］ＨＥＢＥＲＴＰＤ，ＰＥＮＴＯＮＥＨ，ＢＵＲＮＳＪＭ，ｅｔａｌ．Ｔｅｎｓｐｅｃｉｅｓｉｎｏｎｅ：

ＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇｒｅｖｅａｌｓｃｒｙｐｔｉｃｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅｎｅｏｔｒｏｐｉｃａｌｓｋｉｐｐｅｒｂｕｔｔｅｒｆｌｙ
Ａｓｔｒａｐｔｅｓｆｕｌｇｅｒａｔｏｒ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅｎａｔｉｏｎａｌａｃａｄｅｍｙｏｆｓｃｉｅｎｃｅｓ，
２００４，１０１（４１）：１４８１２－１４８１７．

［４３］
æ´´

，
8àF

，
�Þ

，
N

．
çèé-tÄÀh¬§4à�<"3]^

ß,

［Ｊ］．
b·CD

，２００７，５３（６）：１０３１－１０４０．

５９５１
ö

３
¾

　　　　　　　　　　　　　　　　　
� i�

　
b´

Ｃｙｔｂ
b�?�m�¸aA����


