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摘　 要: 脆弱刚毛藻(Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ)是一种大型丝状绿藻ꎬ生境分布广泛ꎮ 然而ꎬ对于岩溶泉域分布的刚毛

藻研究较少ꎬ它们的遗传多样性、生物地理亲缘性和生理特性都有待于深入研究ꎮ 该研究对我国北方地区五个

典型岩溶泉域的 ５０ 个脆弱刚毛藻样本进行了形态学和分子系统学描述ꎮ 主要研究目标:(１)对我国北方地区五

个典型岩溶泉的刚毛藻生境进行描述ꎻ(２)根据形态学特征和分子序列对藻体进行鉴定ꎻ(３)探究生境对藻体生

理特性的影响ꎮ 结果表明:基于 ＳＳＵ 和 ＬＳＵ 序列的结果ꎬ发现所分析的 ５０ 株刚毛藻个体为同一种ꎬ同时还发现

了 １３ 个不同的核糖体基因型ꎮ 基于 ＳＳＵ 和 ＬＳＵ 的系统发育树ꎬ刚毛藻属均未能形成单系分支ꎬ分布在三个不同

的分支上ꎮ １３ 个样本基因型在 ＳＳＵ 和 ＬＳＵ 树中的位置相似ꎬ与 Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｖａｇａｂｕｎｄａ 有很高的序列同源性ꎬ但
是形态特征却差异很大ꎮ 从显微结构结果来看ꎬ五个岩溶泉域采集到的刚毛藻在细胞直径上无显著差异ꎬ藻体

的形态特征与脆弱刚毛藻相一致ꎮ 但是ꎬ岩溶泉域采集的藻体细胞直径比文献报道中在湖泊和河流中采集的脆

弱刚毛藻直径要大ꎮ 另外ꎬ仅在两个地点(ＸＡ 和 ＳＴ)采集的标本中发现有假根状分枝ꎮ 因此ꎬ基于形态学和分

子序列的结果ꎬ将这五个泉域的刚毛藻鉴定为脆弱刚毛藻(Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ)ꎮ
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ｐｏｌａｒ ｗａｔｅｒｓ ( Ｂｏｅｄｅｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２). Ｍｏｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｇｒｏｗ ａｔｔａｃｈｅｄ ｔｏ ｒｏｃｋｙ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｂｙ ｒｈｉｚｏｉｄａｌ ｃｅｌｌｓꎬ ｂｕｔ
ｔｈｅｙ ａｌｓｏ ｃａｎ ｆｏｒｍ ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ ｆｒｅｅ￣ｆｌｏａｔｉｎｇ ｍａｓｓｅｓ ｉｎ ｅｕ￣
ｔｒｏｐｈｉｃ ｗａｔｅｒｓ.

Ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｓ ｂｅｅｎ
ｐｒｏｂｌｅｍａｔｉｃ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｄｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｃｏｎｄｉｔｏｎｓ (Ｈａｙａｋａｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２). Ｔｈｅ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａｌｅｓ
ｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｅｔｉｃ ｗｉｔｈ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｍａｉｎ ｃｌａｄｅｓ
( Ｓｉｐｈｏｎｏｃｌａｄｕｓ ｃｌａｄｅꎬ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｃｌａｄｅ ａｎｄ
Ａｅｇａｇｒｏｐｉｌａ ｃｌａｄｅ) (Ｈａｎｙｕｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ Ｙｏｓｈｉｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｏｕｒｔｈ ｌｉｎｅａｇｅ

(Ｏｋｅｌｌｙａｃｅａｅ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｓｐｅｃｉｅｓ) ｈａｓ ｂｅｅｎ ｐｒｏ￣
ｐｏｓｅｄ ａｓ ａ ｓｉｓｔｅｒ ｔｏ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｍａｉｎ ｃｌａｄｅｓ (Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｂｏｅｄｅｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２). Ｍｏｒｅ ｒｅｃｅｎｔｌｙꎬ ｍｏ￣
ｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＵ ａｎｄ ＬＳＵ
ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｈａｖｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｒｅｌａ￣
ｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａｌｅｓ ( Ｈａｎｙｕｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２ꎻ Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎬ ２００７ꎻ Ｂｏｅｄｅｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２ꎻ Ｉｃｈｉｈａｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３). Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｇｅｎｅｒａ ｒｅｍａｉｎ ｐｏｏｒｌｙ ｕｎｄｅｒｓｔｏｏｄ. Ｍｏｌｅ￣
ｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ
ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｒｅｆｌｅｃｔ ｔｈｅ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ( Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎬ
２００９). Ｔｈｅ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅ ｉｎ ａｌｌ ｔｈｒｅｅ
ｌｉｎｅａｇｅｓ ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ ｆｏｒｍ ａ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｇｒｏｕｐ.

Ｇｅｎｕｓ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｃｏｎｔａｉｎｓ ａ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｇｒｏｕｐ
ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｈａｔ ａｒｅ ｖｅｒｙ ｈａｒｄ ｔｏ ｔｅｌｌ ａｐａｒｔ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｙꎬ
ｍａｉｎｌｙ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｌａｓｔｉｃｉｔｙ ａｎｄ
ｃｒｙｐｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｇｅｓｔｉｎａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０). Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｉｓ
ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ￣ｒｉｃｈ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｃｒｏａｌｇａｅ
ａｎｄ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ａｒｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ｈｉｇｈｌｙ
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ｖａｒｉａｂｌｅ (ｖａｎ ｄｅｎ Ｈｏｅｋ ＆ Ｃｈｉｈａｒａꎬ ２０００). Ｉｔ ｉｓ ａｌｓｏ
ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ｔｏ ｄｅｆｉｎｅ ｓｔａｂｌｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｓｉｎｃｅ
ｔｈｅｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｒｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｈａｂｉｔａｔꎬ ａｇｅ ａｎｄ ｅｎ￣
ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｈａｂｉｔａｔ
ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｇｅｎｕｓ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｒｅｍａｉｎ ｒａｒｅꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ
ａｂｏｕｔ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇｓ.

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ￣ｌｉｋｅ ｆｉｌａ￣
ｍｅｎｔｏｕｓ ｇｒｅｅｎ ａｌｇａｅ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇｓ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ
Ｃｈｉｎａ. Ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕｃｌｅａｒ￣ｅｎｃｏｄｅｄ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ (ＳＳＵ)ꎬ ｐａｒｔｉａｌ
ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ (ＬＳＵ) ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ＳＳＵ
ａｎｄ ＬＳＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ
ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｆｉｌａｍｅｎｔｏｕｓ
ｇｒｅｅｎ ａｌｇａｅ ｆｒｏｍ ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇｓ. Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ ｏｆ
ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｄｅｓｃｒｉｂｅ ｔｈｅ ｈａｂｉｔａｔ ｏｆ
ｔｈｅ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ￣ｌｉｋｅ ａｌｇａｅ ｆｏｒｍ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇｓꎻ
(２) Ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｔｈａｌｌｕｓ ｔｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａ ｃｏｍ￣
ｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｓｅｑｕｅｎｃｅꎻ (３) Ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ
ｈａｂｉｔａｔ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１.１ Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
Ａ ｆｉｅｌｄ ｓｕｒｖｅｙ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ａｔ ｆｉｖｅ ｔｙｐｉｃａｌ ｋａｒｓｔ

ｓｐｒｉｎｇｓ ｉｎ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ ｉｎ Ｊｕｎｅ ａｎｄ Ｊｕｌｙ
２０１５ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｈａｂｉｔａｔ ｏｆ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ. Ｆｉｇ. １
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｉｎ Ｓｈａｎｘｉ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｐＨ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｏｎ
ｓｉｔｅ ｗｉｔｈ ａ ｐＨ / ＥＣ / ＴＤＳ / Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ Ｔｅｓｔｅｒ (ＨＩ９８１２９ꎬ
ＨＨＡＮＮＡ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ Ｉｎｃ.ꎬ Ｉｔａｌｉａ ). Ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ
Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｓｔｒｅａｍｓ ａｎｄ
Ｔａｂｌｅ １ ｇａｖｅ ｄｅｔａｉｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｓｉｔｅｓ. Ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ａｔ Ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｏｆ
Ｊｉｎｚｈｏｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ (ＪＺＵ) ａｎｄ ｔｈｅ ｖｏｕｃｈｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｗａｓ ａｌｓｏ ｇｉｖｅｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １. Ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｒ￣
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｅｒｅ ｐｒｅｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ４％ ｆｏｒｍａｌｉｎ ｏｒ ｋｅｐｔ ａｌｉｖｅ ｉｎ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒꎬ ａｎｄ
ｔｈｏｓｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｅｒｅ ｆｒｏｚｅｎ ａｔ －２０
℃. Ｅｘｔｅｒｎａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈａｌｌｉ ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｕｎｄｅｒ ａｎ

Ｏｌｙｍｐｕｓ ＢＸ５１ ｂｒｉｇｈｔ ｆｉｅｌｄ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ (Ｏｌｙｍｐｕｓ Ｃｏ.ꎬ
Ｔｏｋｙｏꎬ Ｊａｐａｎ).
１.２ ＤＮＡ ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｗｅｒｅ ｆｒｏｚｅｎ ｉｎ ｌｉｑｕｉｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｎｔｉｌ ｕｓｅ
ａｎｄ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＤＮＡ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｗｉｔｈ Ａｑｕａ￣ＳＰＩＮ Ｐｌａｎｔ
ｇＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ (Ｗａｔｓｏｎ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓꎬ Ｉｎｃ)
ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ ’ ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕｃｌｅａｒ￣
ｅｎｃｏｄｅｄ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ (ＳＳＵ) ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ
(ＬＳＵ)ꎬ ａｎｄ ｂｏｔｈ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｉｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｅｄ ａ￣
ｌｉｇｎｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ ＳＳＵ ｗｅｒｅ
ｂａｓｅｄ ｕｐｏｎ Ｔｅｎｇ (２０１１) (１８Ｓ ｒＤＮＡＦ: ５′￣ＡＡＴ ＧＧＣ
ＴＣＧ ＧＴＡ ＡＡＴ ＣＡＧ ＴＴ￣３′ ａｎｄ １８Ｓ ｒＤＮＡＲ: ５′￣ＡＧＴ
ＴＧＡ ＴＧＡ ＣＴＣ ＧＣＧ ＣＴＴ ＡＣ￣３′). ＬＳＵ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ
ｂａｓｅｄ ｕｐｏｎ Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ. (２００７) (Ｃ１: ５′￣ＡＣＣ ＣＧＣ
ＴＧＡ ＡＴＴ ＴＡＡ ＧＣＡ ＴＡＴＣ￣３′ ａｎｄ Ｄ２: ５′￣ＴＣＣ ＧＴＧ
ＴＴＴ ＣＡＡ ＧＡＣ ＧＧ￣３′). Ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ
ｒｅａｃｔｉｏｎ (ＰＣＲ) ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｏｎ ａ ｔｈｅｒｍｏ￣
ｃｙｃｌｅｒ (ＭｙＣｙｃｌｅｒ Ｔｈｅｒｍａｌꎬ ＢＩＯ￣ＲＡＤꎬ ＵＳＡ). Ｆｏｒ ＳＳＵ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ａｓ
ｆｏｌｌｏｗｓ: ｉｎｉｔｉａｌ ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ ａｔ ９５ ℃ ｆｏｒ ５ ｍｉｎꎬ ３５
ｃｙｃｌｅｓ ａｔ ９５ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓꎬ ５６.９ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓ ａｎｄ ７２ ℃ ｆｏｒ
１ ｍｉｎ ３０ ｓꎬ ａｎｄ ａ ｆｉｎａｌ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ａｔ ７２ ℃ ｆｏｒ ７ ｍｉｎ. Ｆｏｒ
ＬＳＵꎬ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ｉｎｉ￣
ｔｉａｌ ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ ａｔ ９５ ℃ ｆｏｒ ５ ｍｉｎꎬ ３５ ｃｙｃｌｅｓ ａｔ ９５ ℃
ｆｏｒ ３０ｓꎬ ６３.８ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓ ａｎｄ ７２ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓꎬ ａｎｄ ａ ｆｉｎａｌ
ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ａｔ ７２ ℃ ｆｏｒ ７ ｍｉｎ. ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔ ｗａｓ ｐｕｒｉｆｉｅｄ
ｗｉｔｈ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ (Ｗａｔｓｏｎ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓꎬ
Ｉｎｃ) ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ ｓ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎ
ｆｏｒ ｄｉｒｅｃｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ. Ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｍｍｅｒ￣
ｃｉａｌｌｙ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂｙ Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｐｅｒｓｏｎａｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｃｏ.ꎬ Ｌｔｄ. Ａｄｄｉｔｏｎａｌ ｔａｘａ ｆｒｏｍ ｗｈｉｃｈ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ Ｇｅｎ￣
ｂａｎｋ ｗｅｒｅ ｓｈｏｗｎ ｏｎ Ｆｉｇ. ２.
１.３ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｅｓ

Ｔｈｅ Ｃｌｕｓｔａｌ￣Ｘ ２.０ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｌｉｇｎ ｔｈｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (Ｔｈｏｍｐｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｇｒａｍ
ｊＭｏｄｅｌｔｅｓｔ (Ｐｏｓａｄａꎬ ２００８ꎻ Ｇｕｉｎｄｏｎ ＆ Ｇａｓｃｕｅｌꎬ ２００３)
ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅ￣
ｌｉｈｏｏｄ ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｅｓ. Ｆｏｒ ｔｈｅ ＳＳＵꎬ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ
ｗａｓ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ＧＴＲ ＋ Ｉ ＋ Ｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｏｄｅｌꎬ ｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ
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Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ＳＳＵ ａｎｄ ＬＳＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｃｏｄｅ Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｖｏｃｈｅｒ
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

ＳＳＵ ＬＳＵ

Ｎｏ. ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ＸＡ Ｘｉｎ ’ ａｎ Ｓｐｒｉｎｇꎬ Ｌｕｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
(１１３.２６° Ｅꎬ ３６.２７° Ｎ). Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐ. １５－１６ ℃ꎬ ｐＨ ７.１５－７.７. ＴＤｓ
４６３ ｍｇ􀅰Ｌ￣１ . Ｃｏｌｌ. Ｈｕ Ｂ Ｆ. ６ Ｊｕｌｙ. ２０１５

ＪＺＵ１５０７０２
ＪＺＵ１５０７０６

ＫＸ４２１２２１
ＫＸ４２１２２２

ＫＸ４２１２３３
ＫＸ４２１２３４

２

ＳＱＷ Ｓｈｕｉｑｕａｎｗａｎ Ｓｐｒｉｎｇꎬ Ｘｉｎｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
(１１３. ２９° Ｅꎬ ３８. ５１° Ｎ). Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐ. １０. ４ － １５. ６ ℃ꎬ ｐＨ ６. ３ －
７.６. ＴＤｓ ３９５ ｍｇ􀅰Ｌ￣１ . Ｃｏｌｌ. Ｓｈｉ Ｓ Ｌ. ２１ Ｊｕｎｅ. ２０１５

ＪＺＵ１５０６０１
ＪＺＵ１５０６０３
ＪＺＵ１５０６０４
ＪＺＵ１５０６０８

ＫＸ４２１２１５
ＫＸ４２１２１６
ＫＸ４２１２１７
ＫＸ４２１２１８

ＫＸ４２１２２８
ＫＸ４２１２２９
ＫＸ４２１２３０

－

４

ＳＴ Ｓｈｅｎ’ ｔｏｕ Ｓｐｒｉｎｇꎬ Ｓｈｕｏｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
(１１２.６１° Ｅꎬ ３９.３９° Ｎ). Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐ.１４.６－１７ ℃ꎬ ｐＨ ７.３. ＴＤｓ ４８５
ｍｇ􀅰Ｌ￣１ . Ｃｏｌｌ. Ｓｈｉ Ｓ Ｌ. ３ Ｊｕｌｙ. ２０１５

ＪＺＵ１５０７１６
ＪＺＵ１５０７１９

ＫＸ４２１２１９
ＫＸ４２１２２０

ＫＸ４２１２３１
ＫＸ４２１２３２

２

ＪＣ Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ Ｎａｎｌａｏ Ｓｐｒｉｎｇꎬ Ｊｉｎｃｉ Ｔｅｍｐｌｅꎬ Ｔａｉｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖ￣
ｉｎｃｅꎬ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ(１１２.２６° Ｅꎬ ３７.４２° Ｎ). Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐ. １１.６－１６.２
℃ꎬ ｐＨ ６.５－７.３. ＴＤｓ ５５２ ｍｇ􀅰Ｌ￣１ . Ｃｏｌｌ. Ｈｕ Ｂ Ｆ. ２５ Ｊｕｌｙ. ２０１５

ＪＺＵ１５０７２２
ＪＺＵ１５０７２３
ＪＺＵ１５０７２７

ＫＸ４２１２１０
ＫＸ４２１２１１
ＫＸ４２１２１２

ＫＸ４２１２２３
ＫＸ４２１２２４
ＫＸ４２１２２５

３

ＬＣ Ｌｏｎｇｃｉ Ｓｐｒｉｎｇꎬ Ｌｉｎｆｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ (１１１.３８°
Ｅꎬ ３６.０８° Ｎ). Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐ. １５.１－１８.４ ℃ꎬ ｐＨ ６.５－７.２. ＴＤｓ ５０６
ｍｇ􀅰Ｌ￣１ . Ｃｏｌｌ. Ｓｈｉ Ｓ Ｌ. ５ Ｊｕｌｙ. ２０１５

ＪＺＵ１５０７３６
ＪＺＵ１５０７４０

ＫＸ４２１２１３
ＫＸ４２１２１４

ＫＸ４２１２２６
ＫＸ４２１２２７

２

ｉｎｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ＝ ０.５９２ ０ꎻ ｇａｍｍａ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ＝ ０.４８６ ０ꎻ
ｂａｓｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ Ａ＝ ０.２４６ ７ꎬ Ｃ ＝ ０.２２１ ０ꎬ Ｇ ＝ ０.２８６ ９ꎬ
Ｔ＝０.２４５ ５ꎻ ａｎｄ ｒａｔｅ ｍａｔｒｉｘ Ａ －Ｃ ＝ ０.７８３ ２ꎬ Ａ－Ｇ ＝
２.４３４ ９ꎬ Ａ － Ｔ ＝ ２. ０９６ １ꎬ Ｃ － Ｇ ＝ ０. ６１３ ３ꎬ Ｃ － Ｔ ＝
６.１０１ ０. Ｆｏｒ ｔｈｅ ＬＳＵ ｇｅｎｅꎬ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｗａｓ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ:
ＧＴＲ ＋ Ｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｏｄｅｌꎬ ｇａｍｍａ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ＝ ０.３７８ ０ꎻ
ｂａｓｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ Ａ＝ ０.２０８ ６ꎬ Ｃ ＝ ０.２８４ ６ꎬ Ｇ ＝ ０.３０５ ６ꎬ
Ｔ＝０.２０１ ２ꎻ ａｎｄ ｒａｔｅ ｍａｔｒｉｘ Ａ －Ｃ ＝ ０.８４２ ７ꎬ Ａ－Ｇ ＝
２.３４７ ０ꎬ Ａ － Ｔ ＝ １.５６９ ８ꎬ Ｃ － Ｇ ＝ ０. ４７８ ６ꎬ Ｃ － Ｔ ＝
４.４０４ ０. Ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓꎬ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｗａｓ
ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ｆｏｒ ｔｈｅ ＳＳＵ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ ｐｏｒｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｗａｓ
ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ＧＴＲ ＋ Ｉ ＋ Ｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｏｄｅｌꎬ ｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ
ｉｎｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ＝ ０.５９２ ０ꎻ ｇａｍｍａ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ＝ ０.４８６ ０ꎻ
ｂａｓｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ Ａ ＝ ０.２４６ ７ꎬ Ｃ ＝ ０.２２１ ０ꎬ Ｇ ＝ ０.２８６ ９ꎬ
Ｔ＝ ０.２４５ ５ꎻ ａｎｄ ｒａｔｅ ｍａｔｒｉｘ Ａ －Ｃ ＝ ０.７８３ ２ꎬ Ａ －Ｇ ＝
２.４３４ ９ꎬ Ａ － Ｔ ＝ ２.０９６ １ꎬ Ｃ － Ｇ ＝ ０. ６１３ ３ꎬ Ｃ － Ｔ ＝
６.１０１ ０. Ｆｏｒ ｔｈｅ ＬＳＵ ｐａｒｔｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｗａｓ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ:
ＧＴＲ ＋ Ｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｏｄｅｌꎬ ｇａｍｍａ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ＝ ０.３９４ ０ꎻ
ｂａｓｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ Ａ＝ ０.２１１ ５ꎬ Ｃ ＝ ０.２８５ ０ꎬ Ｇ ＝ ０.２９９ ５ꎬ
Ｔ＝０.２０３ ９ꎻ ａｎｄ ｒａｔｅ ｍａｔｒｉｘ Ａ －Ｃ ＝ ０. ９００ ２ꎬ Ａ －Ｇ ＝
２.９１７ ３ꎬ Ａ － Ｔ ＝ １.８５６ ０ꎬ Ｃ － Ｇ ＝ ０. ５６９ ４ꎬ Ｃ － Ｔ ＝

５.４３７ １. Ｔｈｅ Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ (ＭＬ) ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ
ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＰｈｙＭＬ ３. ０ ( Ｇｕｉｎｄｏｎ ＆ Ｇａｓｃｕｅｌꎬ
２００３). Ｔｈｅ ｒｏｂｕｓｔｎｅｓｓ ｏｆ ｔｒｅｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ＭＬ ａｎａｌｙｓｅｓ
ｗａｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｒｅｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ １ ０００ ｒｅｐｌｉ￣
ｃａｔｅｓ (Ｆｅｌｓｅｎｓｔｅｉｎꎬ １９８５). Ｔｈｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＭｒＢａｙｅｓ ｖｅｒｓｉｏｎ
３.１.２ (Ｈｕｅｌｓｅｎｂｅｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６ꎻ Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ＆ Ｈｕｅｌｓｅｎ￣
ｂｅｃｋꎬ ２００３). Ａ ＭＣＭＣＭＣ (Ｍｅｔｒｏｐｏｌｉｓ￣ｃｏｕｐｌｅｄ Ｍａｒｋｏｖ
ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ) ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｒｕｎｎｉｎｇ ｆｏｕｒ Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎｓ
ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｔｈｅ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａ￣
ｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ. Ｔｈｅ Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎｓ ｗｅｒｅ
ｓｔａｒｔｅｄ ｆｒｏｍ ａ ｒａｎｄｏｍ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｒｕｎ ｆｏｒ １０ ０００ ０００ ｇｅｎｅｒａ￣
ｔｉｏｎｓ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｅｖｅｒｙ １ ０００ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ
１０ ０００ ｓａｍｐｌｅｓ ｅａｃｈ ｒｕｎ. Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ２ ５００ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ
ｅａｃｈ ｒｕｎ ｗｅｒｅ ｄｉｓｃａｒｄｅｄ ａｓ ｂｕｒｎ￣ｉｎ. Ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｔｒｅｅ
ｗａｓ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ａｆｔｅｒ ｂｕｒｎ￣ｉｎ ｏｆ ２５％ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ.

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ

２.１ Ｈａｂｉｔａｔ
Ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇꎬ ｐａｒｔ ｏｆ ａ ｋａｒｓｔ ｓｙｓｔｅｍꎬ ｉｓ ｕｓｕｓｌｌｙ ｔｈｅ

６５ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷



Ｎｏｔｅ: Ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｇｉｖｅｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １.

Ｆｉｇ. １　 Ｍａｐ ｏｆ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ

ｅｎｄ ｏｆ ａ ｃａｖｅ ｓｙｓｔｅｍ ａｔ ｔｈｅ ｐｌａｃｅ ｗｈｅｒｅ ａ ｒｉｖｅｒ ｃａｖｅ ｒｅａ￣
ｃｈｅｓ ｔｈｅ Ｅａｒｔｈ’ ｓ ｓｕｒｆａｃｅ. Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ
ａｂｕｎｄａｎｔ ａｎｄ ｔｙｐｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｋａｒｓｔ ｓｙｓｔｅｍ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ
Ｃｈｉｎａꎬ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ｅｘｐｏｓｅｄ ｋａｒｓｔ ｒｅｇｉｏｎ ｗａｓ ２. ６ × １０４

ｋｍ２ꎬ ｏｃｃｕｐｙｉｎｇ ｎｅａｒｌｙ １７.５％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ ｔｈｅ
ｗｈｏｌｅ ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９３). Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ １８ ｌａｒｇｅ
ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｃｈａｒｇｅ ｂｅｉｎｇ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ
１. ０ ｍ３ 􀅰 ｓ￣１ꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｋａｒｓｔ
ｓｐｒｉｎｇｓ. Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｓｔｒｅａｍｓ ｒａｎｇｅｄ
ｆｒｏｍ １０.４ ｔｏ １８.６ ℃ ｉｎ Ｊｕｌｙ (ｅｘｃｅｐｔ ｔｈａｔ ｆｏｒ ＳＱＷ ｗａｓ
ｉｎ Ｊｕｎｅ). Ａｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｈｏｗｅｄ
ｓｏｍｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｐＨ ｏｆ
ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｏｖｅｒ ｔｈｅ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄꎬ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ６. ３ ｔｏ ７. ７. Ｔｏｔａｌ
ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｓｏｌｉｄｓ ( ＴＤＳ) ｓｈｏｗｅｄ ｎｏｔ ｍｕｃｈ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎ
ｏｖｅｒ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓꎬ ｖａｒｙｉｎｇ ｆｒｏｍ ａ ｍｉｎｉｍｕｍ ｏｆ ３９５
ｍｇ􀅰Ｌ￣１ ａｔ ＳＱＷ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｗａｓ ｔｈｅ
ｌｏｗｅｓｔ ｔｏ ａ ｍａｘｉｍｕｍ ｏｆ ５５２ ｍｇ􀅰Ｌ￣１ ａｔ ＪＣ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ

ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ.
２.２ Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ

Ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｒｅｅ
ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｌｏｃａｔｉｏｎ. Ｐｌａｎｔｓ ｆｏｒｍ ｂｒｉｇｈｔ ｇｒｅｅｎꎬ
ｃｌｕｓｔｅｒｅｄꎬ ｆｌｏａｔｉｎｇ ｏｒ ｍｏｓｔｌｙ ａｔｔａｃｈｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｒｏｃｋ ｓｕｂ￣
ｓｔｒａｔｅｓꎬ ａｎｄ ｍｅａｓｕｒｅｄ ａｔ ａｂｏｕｔ １０ ｃｍ ｉｎ ｈｅｉｇｈｔ. Ｔｈａｌｌｉ
ａｒｅ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ ｉｒｒｅｇｕｌａｒｌｙ ｂｒａｎｃｈｅｄꎬ ｕｎｉｓｅｒｉａｔｅ
ｆｉｌａｍｅｎｔｓ. Ｃｅｌｌｓ ａｒｅ ａｌｍｏｓｔ ｐｅａｒ ｓｈａｐｅｄ ｗｉｔｈ ｉｒｒｅｇｕｌａｒ
ｓｗｅｌｌｉｎｇ. Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｓ ｗｅｒｅ ａｂｏｕｔ ２５０.００－
４６６.７０ μｍ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏ ｗａｓ
ｈｉｇｈｌｙ ｖａｒｉａｂｌｅꎬ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ２.６３－６.９９ ｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓ
ｗｉｔｈ ｆｅｗ ｃｅｌｌ ｄｉｖｉｓｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ａｐｉｃａｌ ｃｅｌｌｓ ｗｅｒｅ ａｂｏｕｔ
３７８.６４ － ９６６. ６７ μｍ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ
ｒａｔｉｏ ｗａｓ ａｌｓｏ ｈｉｇｈｌｙ ｖａｒｉａｂｌｅꎬ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ３. ８４ －
１３.３３. Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｉｄ￣ｌｉｋｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗｅｒｅ ｏｎｌｙ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ
ＸＡ ａｎｄ ＳＴ. Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ
ｖａｒｉａｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｓｉｔｅｓꎬ ｗｈｅｎ ｗｅ ｃａｒｅ￣
ｆｕｌｌｙ ｃｈｅｃｋｅｄ ｔｈｅ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ
ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｒｅｐｏｒｔｓ (Ｈｕ ＆ Ｗｅｉꎬ ２００６)ꎬ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｆｅａ￣
ｔｕｒｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｍｍｏｎ ｉｎ ａｌｌ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ
Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ.
２.３ Ｄａｔａｓｅｔｓ ａｎｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ

Ｔｈｅ ＳＳＵ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ
ｍａｔｅｒｉａｌ ｗｅｒｅ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｔｏ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ ａｎｄ ｔｈｅ ａｃ￣
ｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｒｅ ｇｉｖｅｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １. Ｆｉｆｔｙ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ
ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｅｘａｍｉｎｅｄꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １３ ｒｉｂｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃ￣
ｔｅｄ ( Ｔａｂｌｅ １). Ｔｈｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ
ｇｅｎｅｓꎬ ＳＳＵ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵꎬ ｗｅｒｅ １ ４１７ ｂｐ ａｎｄ ４９５ ｂｐ
ｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ＳＳＵ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｒｏｘｉ￣
ｍａｔｅｌｙ ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅｓ ａｓ ｌｏｎｇ ａｓ ｔｈｅ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｒｅｇｉｏｎ ｂｕｔ
ｉｔ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｖａｒｉａｂｌｅ ａｎｄ ｐａｒ￣
ｓｉｍｏｎｙ￣ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ( ＳＳＵ: ３２２ / １４４ꎻ ＬＳＵ:
３３０ / １５５ ). Ｉｔ ｓｅｅｍｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐａｉｒｗｉｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ＳＳＵ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｉｎ
ｔｈｅ ＬＳＵ (Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７). Ｔｈｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＳＳＵ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗａｓ １ ９１２ ｂｐ ｉｎ
ｌｅｎｇｔｈꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ２８２ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ￣ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅｓ ａｍｏｎｇ
６５１ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ. Ｔｈｅ ｐａｉｒｗｉｓｅ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ２％ ｂｏｔｈ ｉｎ ＳＳＵ ａｎｄ
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Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｅｌｌｓ ｆｒｏｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ

Ｃｏｄｅ

Ｍａｉｎ ａｘｅｓ ｃｅｌｌ
(ｎ＝３０)

Ｌｅｎｇｔｈ
(μｍ)

Ｌ / Ｄ ｒａｔｉｏ

Ａｐｉｃａｌ ｃｅｌｌ
(ｎ＝３０)

Ｌｅｎｇｔｈ
(μｍ)

Ｌ / Ｄ ｒａｔｉｏ

Ｒｈｉｚｏｉｄ￣ｌｉｋｅ ｂｒａｎｃｈｅ
(ｎ＝３０)

Ｄｉａｍｅｔｅｒ
(μｍ)

ＸＡ ２５０.００－４０２.６０
(３０６.６７±３６.７６)

３.３２－４.２３
(３.９１±０.３２)

４３３.３３－９６６.６７
(７５７.９９±２１４.２４)

８.１３－１３.３３
(１１.０３±１.７５)

４１６.６７－９００.００
(６１９.５２±１７９.７７)

ＳＱＷ ２５４.０９－４００.００
(３０２.５８±３８.６６)

３.４５－４.３１
(４.０２±０.３７)

４４３.６５－９３６.６７
(７２７.６７±１９７.３６)

７.６４－１２.６７
(９.６９±１.２３)

＿

ＳＴ ３１５.００－４０６.００
(３５８.００±２４.８２)

３.６１－４.７１
(４.０５±０.４５)

４７５.００－８６０.００
(６８０.００±１４１.３９)

６.３３－９.５９
(８.２２±１.１１)

７５.００－１３０.００
(１１９±３６.３９)

ＪＣ ２６６.６７－４６６.７０
(３６７.９６±５１.９９)

２.６３－６.９９
(４.６１±１.０８)

３７８.６４－６８３.３３
(５８０.６７±８７.１９)

３.８４－７.３３
(６.１６±０.９９)

＿

ＬＣ ２５５.４０－４０５.７０
(３０４.６７±３５.７６)

３.６７－４.２５
(３.９８±０.３６)

４２５.００－８９７.６７
(６８９.６９±２０３.４９)

８.０４－１３.００
(１０.９７±１.６７)

＿

Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｏｌｉｇｏｃｌｏｎａ ９０－３３０ ２－６ ３００－４００ １－１０ ＿

Ｃ. ｆｒａｃｔａ
Ｃ. ｖａｇａｂｕｎｄａ

６０－３６０
８０－１４０

１－３
４－１２

６０－２４０
２０－６０

３－６
４－６

＿
＿

ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ. Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓａｔｕｒａｔｉｏｎ ｗａｓ
ｔｅｓｔｅｄ ｉｎ ｅｉｔｈｅｒ ＳＳＵ ｏｒ ＬＳＵ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ Ｉｓｓ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃ (Ｘｉａ ＆ Ｘｉｅꎬ ２００１).
２.４ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ

Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｕｓｉｎｇ ＢＩ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ
ＳＳＵ￣ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｄａｔａ ( Ｆｉｇ. ２ ) ｓｈｏｗｅｄ ｂｅｔｔｅｒ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｉｎ ｔｅｒｍｓ ｏｆ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｓｅｐａｒａｔｅ ＳＳＵ
ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ａｎａｌｙｓｅｓ (ｔｒｅｅｓ ｎｏｔ ｓｈｏｗｎ). Ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ
ｔｒｅｅｓ ｈａｄ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏｐｏｌｏｇｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔａｘａꎬ ｂｕｔ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｆｅｗ ｔａｘａ. Ｔｈｅ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｃｃｕｐｉｅｄ ａ ｓｅｐａｒａｔｅ ｗｅｌｌ￣ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ (０. ９９ /
０.９１) ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｍｏｓｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ｓｉｓｔｅｒ ｗｉｔｈ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ
ｖａｇａｂｕｎｄａ. Ｔｈｅ ｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｃ. ｓｔｅｒｒｏｃｌａｄｉꎬ Ｓｉｐｈｏｎｏｃｌａ￣
ｄｕｓ ｔｒｏｐｉｃｕｓ ａｎｄ Ｖａｌｏｎｉａ ａｅｇａｇｒｏｐｉｌａ ｄｉｆｆｅｒｅｄ ａｍｏｎｇ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔ ａｎａｌｙｓｅｓ. Ｗｉｔｈｏｕｔ ｆｏｒｍｉｎｇ ａ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｃｌａｄｅꎬ
ｔｈｅ Ｓｉｐｈｏｎｏｃｌａｄｕｓ ｔｒｏｐｉｃｕｓ ａｎｄ Ｖａｌｏｎｉａ ａｅｇａｇｒｏｐｉｌａ
ｃｌａｄｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｂｒａｎｃｈ ｉｎ ｔｈｅ
ＳＳＵ ｔｒｅｅｓ (０.８８) ｏｒ ｓｉｓｔｅｒ ｗｉｔｈ Ｐｉｔｈｏｐｈｏｒａ ｃｌａｄｅ ｉｎ ｔｈｅ
ＬＳＵ ｔｒｅｅｓ (０.８２ / ０.７８).

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａ ｓｅｔｓ ｈａｓ

ｌｏｎｇ ｂｅｅｎ ｑｕｅｓｔｉｏｎｅｄ ｉｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ
(Ｈｕｅｌｓｅｎｂｅｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６ꎻ Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ
ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｕｌｔｉｐｌｅ￣ｇｅｎｅ ｄａｔａ ｓｅｔｓ ｓｈｏｗ
ｂｅｔｔｅｒ ｒｅｓｏｌｖｅｄ ａｎｄ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｔｒｅｅｓꎬ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｓｉｎ￣
ｇｌｅ￣ｇｅｎｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｓ (Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｂｏｅｄｅｋｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２). Ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ＳＳＵ＋
ＬＳＵ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｂｅ ｓｕｐｅｒｉｏｒ ｔｏ ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ
ｐａｒｔｉｔｉｏｎ ｔｒｅｅｓꎬ ｏｎ ａｃｃｏｕｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ＳＳＵ ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｌｅｓｓ ｖａｒｉａｂｌｅ ａｎｄ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ￣ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｃｈａｒ￣
ａｃｔｅｒｓ ａｎｄ ａｓ ｉｔｓ ｌｅｎｇｔｈ ｗａｓ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ３ ｔｉｍｅｓ ａｓ
ｌｏｎｇ ａｓ ｔｈｅ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ｇｅｎｕｓ
Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｉｓ ｐｒｏｂｌｅｍａｔｉｃ ( Ｌｅｌｉａｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎬ
２００９). Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙꎬ ａｌｌ ｔｈｅ ｒｉｂｏｔｙｐｅｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｏｒｒｅ￣
ｓｐｏｎｄ ｗｉｔｈ ａｎｙ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ
ｓｐｅｃｉｍｅｎｓꎬ ｂｅｃａｕｓｅ ｗｅ ｄｉｄｎ ’ ｔ ｇｅｔ ａｎｙ ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ｏｆ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ ｆｒｏｍ ｇｅｎｂａｎｋ. Ｈｏｗ￣
ｅｖｅｒꎬ ｏｕｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｗｅｌｌ
ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｃｌａｄｅ.

Ｔｈｅ ｉｎａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｍａｔｃｈ ｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ａ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ
ｔａｘｏｎ ｉｓ ｃｏｎｆｉｒｍｅｄ ｂｙ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄａｔａ. Ｏｕｒ ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ａｌｌ ｔｈｅ ｒｉｂｏｔｙｐｅｓ ｆｏｒｍｅｄ ａ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｌａｄｅ ｓｉｓｔｅｒ ｗｉｔｈ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｖａｇａｂｕｎｄａ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ
Ｃ. ｖａｇａｂｕｎｄａ ｈａｓ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ. Ｆｏｒ
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Ｎｏｔｅ: Ａ. Ａ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＳＳＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎻ Ｂ. Ａ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐａｒｔｉａｌ ＬＳＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ. Ｏｔｈｅｒ ｄａｔａ ｏｎ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａｌｅｓ ｗｅｒｅ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ
ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ. Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ＢＩ / ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ. Ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｇｉｖｅｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １.

Ｆｉｇ. ２　 Ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｚｅｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｆｒａｃｔａ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ

ｉｎｓｔａｎｃｅｓꎬ ｔｈｅ ｆｉｌａｍｅｎｔ ｃｅｌｌｓ ａｒｅ ｃｙｌｉｎｄｒｉｃａｌꎬ ｗｉｔｈ ８０－
１４０ μｍ ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ ４－１２ μｍ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎻ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈ
ｌｅｔｓ ｔａｐｅｒ ｔｏ ４０ μｍ ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｅｄ ａｔ
ｔｈｅ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｍａｉｎ ａｘｅｓꎻ ｔｈｅ ａｐｉｃｅｓ ａｒｅ ｓｔｒａｉｇｈｔ ａ￣
ｂｏｖｅꎬ ｃｕｒｖｅｄ ｏｒ ｓｉｃｋｌｅ￣ｓｈａｐｅｄ ｂｅｌｏｗꎻ ａｎｄ ｔｈｅ ａｐｉｃａｌ
ｃｅｌｌｓ ａｒｅ ２０－６０ μｍ ｉｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ａｎｄ ５－１１ μｍ ｌｏｎｇ
(Ｒｕｓｓｅｌｌ ＆ Ｂａｌａｚｓꎬ ２０００)ꎬ ｂｕｔ ｉｔ ｓｈａｒｅｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｌｅｎｇｔｈ /
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｒａｔｉｏｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｘｅｓ ｃｅｌｌｓ ｗｉｔｈ ｏｕｒ

ｓａｍｐｌｅｓ. Ｉｔ ｗａｓ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｔｈａｔ Ｃ. ｖａｇａｂｕｎｄａ ｓｈａｒｅｓ ｍｏｒ￣
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｗｉｔｈ Ｃ. ｇｌｏｍｅｒａｔａꎬ ｗｈｉｌｅ ｄｉｆｆｅｒｉｎｇ
ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ ｏｎ ｔｈｅ ｃｅｌｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｔｈｉｃｋ￣
ｎｅｓｓ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｅａｓｉｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｓａｌｉｎｉｔｙ
ｒｅｇｉｍｅｓ. Ｃ. ｖａｇａｂｕｎｄａ ａｎｄ Ｃ. ｇｌｏｍｅｒａｔａ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ａｎ
ｉｎｃｒｅｄｉｂｌｙ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ
(Ｈａｙａｋａｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ ａｎｄ ｂｏｔｈ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｔｈｅ ｍｏｓｔ
ｏｆｔｅｎ ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｓ (Ｗｈｉｔ￣
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ｔｏｎꎬ １９７０). Ｃ. ｆｒａｃｔａ ｉｓ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｃ. ｇｌｏｍｅｒａｔａ ｂｙ
ｔｈｅ ｔｙｐｉｃａｌｌｙ ｍｏｒｅ ｓｌｅｎｄｅｒ ｆｉｌａｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｐｒｏ￣
ｎｏｕｎｃｅｄ ｔｅｎｄｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｋｉｎｅｔｅｓ ｔｏ ｓｗｅｌｌ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐｅａｒ￣
ｓｈａｐｅｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ. Ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒ￣
ａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｗｅ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｈｏｌｄ ｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｓ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ
ｆｒａｃｔａ.

Ｔａｂｌｅ ２ ｓｕｍｍａｒｉｚｅｓ ａ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔａｘａ ａｎｄ ｓｉｍｉｌａｒ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ
ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅ ｃｅｌｌ ｓｉｚｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ ａｍｏｎｇ / ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ
ａｎａｌｙｚｅｄ ｒｉｂｏｔｙｐｅｓꎻ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ＳＴ ｓａｍｐｌｅｓ ｄｉｓｔｉｎ￣
ｇｕｉｓｈｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＸＡ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｂｙ ａ ｔｈｉｎｎｅｒ ｒｈｉｚｏｉｄ￣
ｌｉｋｅ ｂｒａｎｃｈ (７５－１３０ μｍ)ꎬ ｗｈｉｌｅ ＸＡ ｓａｍｐｌｅｓ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ
ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｌｅｎｇｔｈ / ｄｉａｍｅｔｅｒ ｒａｔｉｏ ｉｎ ｔｈｅ ａｐｉｃａｌ ｃｅｌｌｓ. Ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｉｄ￣ｌｉｋｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＳＱＷꎬ ＪＣ
ａｎｄ ＬＣ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ. Ａｌｔｈｏｕｇｈ Ｃｌａｄｏｐｈｏｒａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｅ￣
ｑｕｅｎｔｌｙ ａｐｐｅａｒ ｉｎ ｋａｒｓｔ ｓｐｒｉｎｇｓꎬ ｔｈｅｉｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ
ｐｈｅｎｏｌｏｇｉｃａｌ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｈａｖｅ
ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｗｅｌｌ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ. Ｉｎ ｔｈｉｓ
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