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摘　要　　通过犆犗Ⅰ基因特异扩增测序，对徐闻地区的８种石珊瑚犆犗Ⅰ基因片段序列进行了比较

分析。结果表明，该片段的平均Ｇ＋Ｃ含量为４１．６０％。其中，第１密码子位点的含量最高（４２．２６％

～４４．０５％，平均为４３．４５％）；转换和颠换多发生在第３密码子位点，比例高达７０．３０％和７２．７０％。

采用临位连接（ＮＪ）、最小进化（ＭＥ）和最大似然（ＭＬ）法对本研究中徐闻的８种及引自ＧｅｎＢａｎｋ的

２０种石珊瑚犆犗Ⅰ基因片段构建了系统发育树。结果显示，分子系统分类与传统分类略有差异，暗示

珊瑚表型可塑性可能对传统分类存在影响。
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珊瑚礁生态系统是地球上第二大生态系统，进入２０世纪后珊瑚礁在世界范围内的大面积白化、消失引起了

广泛关注而成为研究的热点（Ｂｅｌｌｗｏｏｄ犲狋犪犾．　２００４；ＨｏｅｇｈＧｕｌｄｂｅｒｇ犲狋犪犾．　２００７；Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ　２００４）。珊瑚礁礁

体主要由石珊瑚构成，石珊瑚的种类多样性和分布趋势能够帮助分析珊瑚礁对于海洋环境变化的响应机制。因

此，必须对珊瑚物种（种、属、家系）进行准确描述，才能避免对物种多样性的错误估计 （Ａｎｎ犲狋犪犾．　２０１０）。

利用珊瑚群体形态及其骨骼或微结构的特征对珊瑚进行分类曾是分类学家最常用的研究手段，然而，近年

来的研究发现，珊瑚尤其是石珊瑚的分类存在以下问题：珊瑚骨骼及其微结构的发育会受到外部环境的局限，

使其外部形态具有一定的可塑性（Ｆｏｒｓｍａｎ犲狋犪犾．　２００９）；许多珊瑚分类群在亚目水平存在并系类群（齐文同

等　２００８；Ｈｕａｎｇ犲狋犪犾．　２００９）。传统分类受到的限制导致石珊瑚的分类及系统发育研究在分类学和发育生

物学界一直存在争议。而分子分类在传统分类的基础上能够揭示出内在的系统发生关系，准确揭示物种之间

的区别与联系，因此有必要将分子生物学标记手段补充到石珊瑚形态学系统分类的研究中。

近年来，依赖ＤＮＡ分子标记研究手段有效地解决了生物的分类问题，核ＤＮＡ及线粒体ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）

在珊瑚的研究中均有运用。其中，ｍｔＤＮＡ因具有可以如实反映出母系进化历史的一系列特点，而被广泛接受

为种系发生研究的遗传标记（张广军等　２００２）。细胞色素Ｃ氧化酶亚基Ⅰ（ＣｙｔｏｃｈｒｏｍｅＯｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔⅠ，

犆犗Ⅰ）、细胞色素ｂ（Ｃｙｔｂ）基因等在许多物种的研究中均有相关报道。自２００３年始，Ｈｅｂｅｒｔ等（２００３）等通过

分析动物界１１个门１３３２０个物种的研究结果发现，线粒体犆犗Ⅰ基因靠近５′端的一段序列因同时具有保守性

和较高的变异率，能够对动物界的物种进行有效的鉴定，犆犗Ⅰ基因由此成为应用最广泛的分子标记。

徐闻珊瑚礁是中国大陆架上唯一的一片大面积珊瑚岸礁，珊瑚礁区面积达１０８６７ｈｍ２，其中密集区约

６０００ｈｍ２，且连片面积大、种类密集，目前已发现腔肠动物门Ｃｎｉｄａｒｉａ、珊瑚虫纲Ａｎｔｈｏｚｏａ共３目１９科８２种。

但目前对其分子系统发育的研究却鲜有报道。本研究利用犆犗Ⅰ基因对徐闻常见的８种石珊瑚进行分子系统

分类，旨在为徐闻地区石珊瑚的研究及保护计划的制定提供参考资料。

１　材料与方法

１．１　样品的获得

８种石珊瑚（戴昌凤等　２００９）（表１），于２０１０年７月～２０１１年４月，采集于广东省徐闻珊瑚礁国家级自

然保护区（２０°１０′３６″～２０°２７′００″Ｎ），加冰包装运回实验室－２０℃保存。用苯酚／氯仿抽提法（卢圣栋　１９９９）提

取总ＤＮＡ，４℃保存备用。

表１　珊瑚样品

Ｔａｂｌｅ１　Ｃｏｒａｌｓａｍｐｌｅｓ

科Ｆａｍｉｌｙ 属Ｇｅｎｕｓ 种Ｓｐｅｃｉｅｓ

滨珊瑚科 Ｐｏｒｉｔｉｄａｅ 滨珊瑚属 犘狅狉犻狋犲狊 柱形滨珊瑚 犘狅狉犻狋犲狊犮狔犾犻狀犱狉犻犮犪

澄黄滨珊瑚 犘狅狉犻狋犲狊犾狌狋犲犪

角孔珊瑚属 犌狅狀犻狅狆狅狉犪 二异角孔珊瑚 犌狅狀犻狅狆狅狉犪犱狌狅犳犪犮犻犪狋犪

蜂巢珊瑚科 Ｆａｖｉｉｄａｅ 刺星珊瑚属 犆狔狆犺犪狊狋狉犲犪 锯齿刺星珊瑚 犆狔狆犺犪狊狋狉犲犪狊犲狉犪犻犾犻犪

木珊瑚科 Ｄｅｎｄｒｏｐｈｙｌｌｉｉｄａｅ 筒星珊瑚属 犜狌犫犪狊狋狉犪犲犪 橙杯珊瑚 犜狌犫犪狊狋狉犲犪犪狌狉犲犪

裸肋珊瑚科 Ｍｅｒｕｌｉｎｉｄａｅ 刺柄珊瑚属 犎狔犱狀狅狆犺狅狉犪 邻基刺柄珊瑚 犎狔犱狀狅狆犺狅狉犪犮狅狀狋犻犵狀犪狋犻狅

菌珊瑚科 Ａｇａｒｉｃｉｉｄａｅ 牡丹珊瑚属 犘犪狏狅狀犪 叶形牡丹珊瑚 犘犪狏狅狀犪犳狉狅狀犱犻犳犲狉犪

枇杷珊瑚科 Ｏｃｕｌｉｎｉｄａｅ 盔形珊瑚属 犌犪犾犪狓犲犪 丛生盔形珊瑚 犌犪犾犪狓犲犪犳犪狊犮犻狌犾犪狉犻狊

１．２　主要仪器及试剂

高速冷冻离心机：ＳＩＧＭＡ３Ｋ３０ＰＣＲ扩增仪：ＢｉｏＲａｄＳ１０００，犜犪狇ＤＮＡ 聚合酶、ｄＮＴＰ、蛋白酶Ｋ为宝生

物工程（大连）有限公司产品，引物由生工生物工程（上海）有限公司合成。

４８
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１．３　引物设计、犘犆犚及序列测定

使用Ｐｒｉｍｅｒ５软件以Ｆａｖｉｔｅｓｓｐ．部分犆犗Ⅰ序列为模板设计得到引物：

ＰＣＯⅠＦ：５＇ＴＧＣＴＣＧＧＴＡＣＡＧＣＣＴＴＣＡＧＴ３＇

ＰＣＯⅠＲ：５＇ＧＣＴＡＡＴＡＣＧＧＧＣＡＡＡＧＡＣＡＡ３＇

ＰＣＲ反应体系：１０×Ｂｕｆｆｅｒ（含Ｍｇ
２＋）２．５μｌ，ｄＮＴＰｓ２μｌ，上下游引物（５μｍｏｌ／Ｌ）各１μｌ，ｒ犜犪狇ＤＮＡ聚合

酶０．２μｌ，总ＤＮＡ约５０ｎｇ，补超纯水至２５μｌ。

ＰＣＲ反应程序：９４℃变性５ｍｉｎ；９４℃变性４５ｓ，５６℃退火４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，共３５个循环；最后７２

℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经１．０％琼脂糖凝胶电泳检测后送生工生物工程（上海）有限公司测序。

１．４　序列校正与比对

测序结果输入Ｃｈｒｏｍｏｓ软件检验其测序峰图质量，并进行人工校正。将得到的序列通过Ｃｏｎｔｉｇｅｘｐｒｅｓｓ

软件（ＶｅｃｔｏｒＮＴＩＡｄｖａｎｃｅ１１）进行拼接后在ＮＣＢＩ上运行ＢＬＡＳＴ程序进行序列同源性比较，以确保所获得

的序列是目标序列。运用 ＭＥＧＡ４．１对各物种同源性进行多重序列比对，并分析各基因序列的碱基组成和变

异转换与颠换比。基于邻接（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）、最小进化（ＭｉｎｉｍｕｍＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，ＭＥ）和最大似然（Ｍａｘｉ

ｍｕｍＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）３种方法构建系统发育树。Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ法运行１０００次进行检验。

２　结果与分析

２．１　序列分析

２．１．１　序列碱基组成

通过ＰＣＲ扩增，获得石珊瑚目的６科７属８种石珊瑚的线粒体犆犗Ⅰ基因５′端保守性较高的５０３ｂｐ片

段，该片段编码１６７个氨基酸，比对结果显示，序列间同源性在８９．１％～９８．８％之间，没有任何碱基的插入、

缺失。平均碱基组成为Ａ：２０．７３％、Ｔ：３７．６７％、Ｇ：２３．６３％ 、Ｃ：１７．９７％，Ａ＋Ｔ含量（５８．４％）高于Ｇ＋Ｃ

（４１．６％）。从表２可以看出，密码子第２位、第３位的Ｔ碱基含量显著高于其他碱基的频率，而第１密码子位

点的Ｇ＋Ｃ含量最高，达到４３．４５％，密码子第３位的Ｇ＋Ｃ含量为３９．４５％，是３个位点中最低的，暗示线粒体

蛋白质编码基因的一个显著特征即为核苷酸碱基构成的偏倚。

表２　８种珊瑚的犆犗Ⅰ 基因部分序列中各碱基平均分布频率（％）

Ｔａｂｌｅ２　Ａｖｅｒａｇｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ犆犗Ⅰｐａｒｔｉａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ８ｃｏｒａｌｓｓｐｅｃｉｅｓ（％）

碱基Ｂａｓｅ 总频率Ｔｏｔａｌｆｒｅｑｕｅｎｃｙ １ｓｔ位点１ｓｔｓｉｔｅ ２ｎｄ位点２ｎｄｓｉｔｅ ３ｒｄ位点３ｒｄｓｉｔｅ

Ａ ２０．７３ ２７．５３ １３．６２ ２１．０３

Ｔ ３７．６７ ２９．０２ ４４．４９ ３９．５２

Ｃ １７．９７ １５．５５ ２５．７４ １２．５７

Ｇ ２３．６３ ２７．９０ １６．１５ ２６．８７

２．１．２　变异位点

核苷酸变异情况见表３。其中不变位点第２密码子位点最多，为１８３个；而转换位点和颠换位点第３密

码子位点最多，分别占所有转换和颠换位点的７０．３０％和７２．７０％。

２．１．３　密码子位点Ｇ＋Ｃ含量

８种石珊瑚的犆犗Ⅰ基因片段平均 Ｇ＋Ｃ含量（表４）为４１．３５％～４１．９５％，其中第３密码子的Ｇ＋Ｃ含量

变化范围最大（３７．７２％～４０．７２％），第１密码子位点的Ｇ＋Ｃ含量最高，其次是第２密码子位点的含量，最低

的是第３密码子位点。
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表３　８种珊瑚的犆犗Ⅰ部分序列各密码子碱基变异情况

Ｔａｂｌｅ３　Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ犆犗Ⅰｇｅｎｅｏｆｔｈｅ８ｃｏｒａｌｓｐｅｃｉｅｓ

密码子位点

Ｃｏｄｏｎｐｏｓｉｔｉｏｎ

不变位点（个）

Ｉｄｅｎｔｉｃａｌｐａｉｒｓ（犻犻）

转换位点 （个）

Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓａｌｐａｉｒｓ（狊犻）

颠换位点 （个）

Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎａｌｐａｉｒｓ（狊狏）
犚＝狊犻／狊狏

１ｓｔ位点１ｓｔｓｉｔｅ １７４ ８ ５ １．６１

２ｎｄ位点２ｎｄｓｉｔｅ １８３ ３ １ １．７０

３ｒｄ位点３ｒｄｓｉｔｅ １４６ ２６ １６ １．６５

全部位点 Ａｌｌｓｉｔｅｓ ５０３ ３７ ２２ １．６５

表４　８种珊瑚犆犗Ⅰ基因密码子位点犌＋犆含量

Ｔａｂｌｅ４　ＴｈｅＧ＋Ｃｃｏｎｔｅｎｔｆｏｒｔｈｅ８ｃｏｒａｌｓｐｅｃｉｅｓｉｎａｌｌ犆犗Ⅰｃｏｄｏｎｐｏｓｉｔｉｏｎ

物种Ｓｐｅｃｉｅｓ

平均Ｇ＋Ｃ含量ＡｖｅｒａｇｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆＧ＋Ｃ（％）

全部位点Ａｌｌｓｉｔｅｓ １ｓｔ位点１ｓｔｓｉｔｅ ２ｎｄ位点２ｎｄｓｉｔｅ ３ｒｄ位点３ｒｄｓｉｔｅ

柱形滨珊瑚 犘狅狉犻狋犲狊犮狔犾犻狀犱狉犻犮犪 ４１．９５ ４４．０５ ４１．６７ ４０．１２

澄黄滨珊瑚 犘狅狉犻狋犲狊犾狌狋犲犪 ４１．５５ ４４．０５ ４２．８６ ３７．７２

二异角孔珊瑚 犌狅狀犻狅狆狅狉犪犱狌狅犳犪犮犻犪狋犪 ４１．９５ ４４．０５ ４２．２６ ３９．５２

锯齿刺星珊瑚 犆狔狆犺犪狊狋狉犲犪狊犲狉犪犻犾犻犪 ４１．３５ ４２．８６ ４２．２６ ３８．９２

橙杯珊瑚 犜狌犫犪狊狋狉犲犪犪狌狉犲犪 ４１．３５ ４２．８６ ４２．２６ ３８．９２

邻基刺柄珊瑚 犎狔犱狀狅狆犺狅狉犪犮狅狀狋犻犵狀犪狋犻狅 ４１．７５ ４３．４５ ４１．０７ ４０．７２

叶形牡丹珊瑚 犘犪狏狅狀犪犳狉狅狀犱犻犳犲狉犪 ４１．３５ ４４．０５ ４１．６７ ３８．３２

丛生盔形珊瑚 犌犪犾犪狓犲犪犳犪狊犮犻狌犾犪狉犻狊 ４１．５５ ４２．２６ ４１．０７ ４１．３２

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ４１．６０ ４３．４５ ４１．８９ ３９．４５

２．２　系统发育树

采用ＮＪ、ＭＥ和 ＭＬ法对本研究中徐闻的８种及引用自ＧｅｎＢａｎｋ的２０种石珊瑚的犆犗Ⅰ基因序列（表５）

构建了系统发育树，其中ＮＪ、ＭＥ得到一致的拓扑结构，本研究在ＮＪ树置信度后标注出 ＭＥ结果；ＭＬ树与前

二者在分支长度以及滨珊瑚科顶端和枇杷珊瑚科的分支结构上略有差别（图１）。

表５　引自犌犲狀犅犪狀犽的２０种珊瑚名称及序列号

Ｔａｂｌｅ５　Ｓｅｑｕｅｎｃｅｎａｍｅｓａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆ２０ｓｐｅｃｉｅｓｏｆｃｏｒａｌｆｒｏｍＧｅｎＢａｎｋ

物种Ｓｐｅｃｉｅｓ
ＧｅｎＢａｎｋ登录号

ＧｅｎＢａｎｋＡｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．
物种Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ登录号

ＧｅｎＢａｎｋＡｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．

犌狅狀犻狅狆狅狉犪ｓｐ． ＡＢ４４１２４１．１ 犘狅狉犻狋犲狊犱狌犲狉犱犲狀犻 ＦＪ４２３９７７．１

犅犪犾犪狀狅狆犺狔犾犾犻犪犱犲狊犿狅狆犺狔犾犾犻狅犻犱犲狊 ＨＭ０１８６０７．１ 犘狅狉犻狋犲狊犾狅犫犪狋犪 ＦＪ４２３９７３．１

犜狌狉犫犻狀犪狉犻犪狆犲犾狋犪狋犪 ＡＢ４４１２４０．１ 犘狅狉犻狋犲狊狆犪狀犪犿犲狀狊犻狊 ＦＪ４２３９９０．１

犜狌犫犪狊狋狉犪犲犪犮狅犮犮犻狀犲犪 ＤＱ４４５８０７．１ 犘狅狉犻狋犲狊犮狅犾狅狀犲狀狊犻狊 ＦＪ４２３９７２．１

犜狌犫犪狊狋狉犪犲犪犪狌狉犲犪 ＡＢ４４１２３７．１ 犘狅狉犻狋犲狊犫狉犪狀狀犲狉犻 ＦＪ４２３９９２．１

犃犵犪狉犻犮犻犪犺狌犿犻犾犻狊 ＡＢ４４１２１９．１ 犉犪狏犻狋犲狊狉狌狊狊犲犾犾犻 ＨＱ２０３２６６．１

犌犪犾犪狓犲犪犳犪狊犮犻犮狌犾犪狉犻狊 ＡＢ４４１２０２．１ 犌狅狀犻犪狊狋狉犲犪狆犲犮狋犻狀犪狋犪 ＡＢ１１７２７０．１

犘犪犮犺狔狊犲狉犻狊狊狆犲犮犻狅狊犪 ＡＢ４４１２２２．１ 犌狅狀犻狅狆狅狉犪ｓｐ． ＡＢ４４１２４１．１

犔犲狆狋狅狊犲狉犻狊ｓｐ． ＡＹ４５１３７３．１ 犕狅狀狋犪狊狋狉犲犪犮犪狏犲狉狀狅狊犪 ＡＦ１０８７１４．１

犌犪犾犪狓犲犪犳犪狊犮犻犮狌犾犪狉犻狊 ＡＢ４４１０２１．１ 犘犾犲狊犻犪狊狋狉犲犪狏犲狉狊犻狆狅狉犪 ＡＢ２８９５６１．１
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Ａ．基于犆犗Ⅰ序列构建的ＮＪ树（后一置信度为 ＭＥ结果）；Ｂ．基于犆犗Ⅰ序列构建的 ＭＬ树

Ａ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｕｓｉｎｇＮＪｂａｓｅｄｏｎｐａｒｔｉａｌ犆犗Ⅰｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ（ｔｈｅｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

ｒｅｓｕｌｔｏｆＭＥｉｓｓｈｏｗｎｂｅｈｉｎｄ）；Ｂ．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｕｓｉｎｇＭＬｂａｓｅｄｏｎｐａｒｔｉａｌ犆犗Ｉｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ

图１　系统发育树

Ｆｉｇ．１　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓ

３　讨论

３．１　犆犗Ⅰ序列碱基组成

实验中８种珊瑚犆犗Ⅰ基因片段核苷酸碱基构成偏倚的情况与刘　丽等（２０１１）利用Ｃｙｔｂ对１０种珊瑚的

研究结果相似。所研究的８种珊瑚密码子变异多发生在第３位，分别占所有转换和颠换位点的７０．３％和

７２．７％，而密码子第３位点所发生的碱基替换不易引起氨基酸的突变，且碱基替换主要是同义替换，由此可以

解释犆犗Ⅰ基因编码的蛋白质在石珊瑚中进化较为缓慢的现象。

３．２　系统发育关系

３种方法构建系统发育树得到了相似的拓扑结构，由于３种方法有不同的基本假设和优缺点，所以存在结

构和分支长度的差别。本研究的８种珊瑚中，除了裸肋珊瑚科的邻基刺柄珊瑚在ＧｅｎＢａｎｋ筛选引用珊瑚种时

未找到与其临近种的相关序列外，其余７种珊瑚均有近缘种。从用犆犗Ⅰ构建的３种进化树可以看出，在这７

种珊瑚中，除菌珊瑚科的叶形牡丹珊瑚犘犪狏狅狀犪犳狉狅狀犱犻犳犲狉犪外，均和其亲缘关系较近的外缘种聚在一起，和传

统的形态分类结果基本一致。但是聚为一大支的滨珊瑚科的几种珊瑚中出现了聚类异常的现象：１）在形态学

分类中本应分别属于滨珊瑚属和角孔珊瑚属的柱形滨珊瑚犘狅狉犻狋犲狊犮狔犾犻狀犱狉犻犮犪 和二异角孔珊瑚犌狅狀犻狅狆狅狉犪

犱狌狅犳犪犮犻犪狋犪在３种树中均聚为一支，并且在１０００次的自展检测中均有较高的置信度；２）澄黄滨珊瑚犘狅狉犻狋犲狊

犾狌狋犲犪同样与另两种角孔珊瑚犌狅狀犻狅狆狅狉犪ｓｐ．聚在了一支。类似聚类异常现象在刘　丽等（２０１１）以犆狔狋犫序列

７８
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作分子标记的研究中也曾出现过，珊瑚骨骼生长的环境可塑性造成珊瑚内部真实亲缘关系模糊的原因是目前

关于滨珊瑚分类难题较为被众研究者普遍认可的解释（Ｚａｃ犲狋犪犾．　２００９；Ｐｅｔｅｒ　２００８；Ｔｏｄｄ　２００８；Ｆｕｋａｍｉ

犲狋犪犾．　２００４ａ；Ｖｅｒｏｎ　２０００）。虽然角孔珊瑚和滨珊瑚已经在形态上产生了较大的分歧，但是从线粒体基因

标记的研究中却看不到明显的分化，也可能是由于珊瑚线粒体基因的进化速率过于缓慢（Ｈｕａｎｇ犲狋犪犾．　

２００８；张广军等　２００２），不能准确反映滨珊瑚科部分种在近期的进化演替造成的。另外，目前珊瑚分子系统

发育研究处于早期阶段，针对滨珊瑚科的分子分类研究数据较少，该推测是否成立还需进一步的系统实验进行

验证。对珊瑚的科间关系进行分析时，木珊瑚科与滨珊瑚科先聚为一支，再与其他珊瑚进行聚类这一现象，验

证了利用Ｃｙｔｂ（刘　丽等　２０１１）标记和线粒体１６Ｓ核糖体标记对石珊瑚分类研究中的结论（Ｓａｎｄｒａ犲狋犪犾．　

１９９７）。

裸肋珊瑚科刺柄珊瑚属的邻基刺柄珊瑚聚在了菌珊瑚科中，而刘　丽等（２０１１）、Ｒｏｍａｎｏ等（１９９７）认为刺

柄珊瑚属与蜂巢珊瑚科亲缘关系更近，台湾学者戴昌凤等（２００９）也认为，应将刺柄珊瑚属归入蜂巢珊瑚科。由

于在ＧｅｎＢａｎｋ中未找到与邻基刺柄珊瑚临近种的相关序列，因此该珊瑚是否会归于裸肋珊瑚科的相关证据暂

时无法获得，另外多篇研究报道中提到蜂巢珊瑚科存在侧系水平的分支进化，亲缘关系较为复杂（Ｈｕａｎｇ犲狋

犪犾．　２００９；Ｆｕｋａｍｉ犲狋犪犾．　２００４ｂ），也许本研究中所引用蜂巢珊瑚科的序列恰好是与刺柄珊瑚属关系较远

的，从而出现了新的聚类情况，因此后续研究将增加线粒体犆犗Ⅰ基因对蜂巢珊瑚科的分类适用性分析。
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