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摘要  东方鲀属鱼类是一个区域性分布类群, 该属目前包括 22 个有效种, 主要分布区域从日本海西部
到中国沿海. 本研究通过联合 17种(21尾)东方鲀属鱼类的细胞色素 b (1137 bp)和 12S rRNA (952 bp)基
因全序列研究了东方鲀属鱼类的系统发育关系. 采用了邻接法(NJ)、最大简约法(MP)、最大似然法(ML)
和 Baysian方法构建了分子系统树. 结果表明: (ⅰ) 东方鲀属鱼类为一单系类群; (ⅱ) 基于分子系统发
育分析, 东方鲀属鱼类可划分为 6 个亚群; (ⅲ) 在分子水平上, 本属各鱼类物种的遗传距离比较接近, 
这显示了其物种间分化时间较短. 研究结果还表明, 本属鱼类物种分类情况可能还需要进一步的澄清. 
研究中还发现种间杂交现象可能对本属鱼类的物种分化过程有重要影响.   

关键词  系统发育  细胞色素 b  12S rRNA  东方鲀属鱼类 

                       
2007-02-27收稿, 2007-09-25接受 
国家自然科学基金(批准号: 30225008)资助项目 

鲀形目(Tetraodontiformes)鱼类是一较大类群 , 
大约有 350 种, 该类群形态变化大, 广泛分布于热带
和亚热带海域[1]. 而东方鲀属(Takifugu Abe)鱼类则是
隶属于鲀形目鱼类的一个区域性分布类群 , 主要生
活在东亚近海及咸淡水区域 , 只有极少数种类生活
在深海, 主要分布区域从日本岛西部到中国沿海, 极
少数可以分布到印度洋[2~4](图 1). 据中国动物志记载, 
我国有 22 种东方鲀属鱼类(其中包括两个新种, 而
fishbase 数据库中(http://www.fishbase.org)记载的有
效种名为 23 个), 分布在我国的一些大的河口区域
(如珠江、长江等河口)和渤海、黄海、东海及南海等 

 
图 1  鲀东方 属鱼类的采样点(a)及分布(b, 阴影部分)简图 

海域[4]. 
该属鱼类因含有河豚毒素 , 且具有较高经济价

值, 一直被研究者予以关注. 从 20世纪 90年代开始, 
红鳍东方鲀拥有的“简约”基因组已逐渐成为后基因组
时代的一个新研究热点, 应用全基因组“鸟枪法”作出
的覆盖基因组 95%的草图已经完成[5], 可以预见东方
鲀属鱼类在未来基因查询、注释和功能研究过程中将

发挥非常重要的作用[4,6,7]. 20世纪 50年代, 东方鲀属

才被作为一个独立的分类单元, 从 鲀圆 属(Sphoeroides)
划分出来[8~11].  

一直以来 , 鲀形目鱼类的分子系统发育研究主
要集中在属间及属以上分类单元 [12,13], 而能够说明
有关该类群种间或种内的分化及其进化趋势的研究

还相对比较缺乏 [14], 有关属内系统发育关系的研究
主要集中在形态层面上[8~11,15,16]. 1949年, Abe[9]指出

生活在中国和日本近海的该属鱼类可分为 6 个亚属
计 18个种. 我国的鱼类学家成庆泰等人[15]在 1975年
系统地研究了分布于我国的 15 种(含两个新种)东方
鲀属鱼类的分类及种间关系. 在细胞学层面上, 王可
玲等人[16]利用肌浆蛋白多态性研究了 13种东方鲀属

鱼类间的相互关系. Miyaki等人[17]做了 6种东方鲀属

鱼类的核型比较分析.  
近些年来, 基于 DNA 序列的分子系统学方法开

始被逐渐引入到东方鲀属鱼类的系统发育研究中, 如
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陈超等人[18]利用 RAPD (random amplified polymorphic 
DNA)研究了假睛东方鲀(T. pseudommus)、暗纹东方
鲀(T. fasciatus)和分别产自日本和中国的红鳍东方鲀

(T. rubripes)之间的系统发育关系. Song等人[4,19]利用

RAPD和 16S rRNA (572 bp)研究了假睛东方鲀、红鳍

东方鲀、虫纹东方鲀(T. vermicularis)、黄鳍东方鲀(T. 
xanthopterus)和星点东方鲀(T. niphobles)等 5 种东方
鲀属鱼类的系统发育关系. Song 等人[20]研究了假睛

东方鲀和红鳍东方鲀的群体遗传结构等 . 而较为系
统的东方鲀属鱼类内部系统发育关系研究仍比较缺

乏[4,18~20].  
本文的主要目的是研究东方鲀属鱼类的系统发

育关系 , 探讨该类群的单系性和评估当前该类群鱼
类中现有物种分类情况 . 线粒体基因经常被用来作
为研究近缘物种系统发育关系的分子标记 ,  其中  
细胞色素 b更由于是蛋白质编码基因[21], 同时序列中
含有序列变异较快的区域和较慢的密码子位点而  
被广泛认为是研究系统发育关系的主要分子标记之

一[22~24]. 本研究中利用线粒体基因细胞色素 b和 12S  

rRNA 基因序列来研究东方鲀属鱼类的系统发育关系,
同时根据 Holcroft[12,13]的研究结果, 结合实际采样情
况, 选用了黑青斑河豚(Tetraodon nigroviridis)和克氏
兔头鲀(Lagocephalus gloveri)作为本研究的外类群.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 标本采集与鉴定.  近年来, 东方鲀属鱼类

种群数量下降得很快 [25], 少部分东方鲀属鱼类难以

获得实验标本 . 研究中大约涵盖了超过该属鱼类四
分之三的有效种(表 1), 没有包括紫色东方鲀(T. por-
phyreus)、豹纹东方鲀(T. pardalis)、网纹东方鲀(T. 
reticularis)、斑带东方鲀(T. guttulatus)和斜斑东方鲀(T. 
plagiocellatus)等 5种东方鲀属鱼类. 所有的物种鉴定
均依照中国动物志 [26]种的分类标准进行 , 标本用
95%的酒精进行固定, 保存于中国科学院水生生物研
究所淡水鱼类博物馆.  

(ⅱ) DNA 提取、扩增和测序.  基因组 DNA提
取是以 95%乙醇保存的鳍条样本为实验材料, 采用
标准的苯酚/氯仿抽提法提取基因组DNA样本[27], 用 

 

表 1 鲀东方 属鱼类代表种类及相关信息 
GenBank登录号 

种类 收录号 收集地 
细胞色素 b 12S rRNA 

Tetraodon nigroviridis   DQ019313 DQ019313 

Lagocephalus gloveri IHB0411227 山东青岛 EF126108 EF126128 

T. poecilonotus   AY267360  

T. oblongus IHB0411173 海南三亚 EF126107 EF126110 

T. niphobles IHB0411175 海南三亚 EF126106 EF126109 

T. alboplumbeus IHB0411177 海南三亚 EF126097 EF126111 

T. ocellatus IHB0411191 广东虎门 EF126095 EF126113 

T. variomaculatus IHB0411195 广东虎门 EF126096 EF126114 

T. orbimaculatus IHB0411198 广东虎门 EF126100 EF126122 

T. orbimaculatus IHB0411207 广东新垦 EF126104 EF126126 

T. fasciatus IHB0411203 江苏扬中 EF126102 EF126123 

T. fasciatus IHB0411203 广东新垦 EF126101 EF126124 

T. flavidus IHB0411217 江苏扬中 EF126093 EF126117 

T. flavidus  江苏吕泗 EF126092 EF126116 

T. coronoidus IHB0411223 江苏吕泗 EF126103 EF126125 

T. xanthopterus IHB0411224 山东青岛 EF126099 EF126115 

T. rubripes IHB0411226 江苏吕泗 EF126089 EF126119 

T. rubripes   AJ421455 AJ421455 

T. basilevskianus IHB0507170 山东威海 EF126091 EF126121 

T. stictonotus IHB0507172 山东威海 EF126098 EF126112 

T. vermicularis  辽宁大连 EF126105 EF126127 

T. pseudommus IHB0507101 辽宁大连 EF126090 EF126120 

T. bimaculatus IHB0411214 上海崇明 EF126094 EF126118 
 



 
 
 
 
 
 
 
论 文  第 52 卷 第 21 期  2007 年 11 月   

www.scichina.com  2509 

于 PCR 扩增. 引物设计参考了 Xiao 等人[28]和刘焕

章 [29]的报道, 并根据已经发表的红鳍东方鲀的线粒

体基因组序列[7]进行了比对修正. 细胞色素 b 和 12S 
rRNA序列的 PCR 扩增和测序引物均为细胞色素 b F 
(5′-GGCGTGAAAAACCATCGTTG-3′)、细胞色素 b R 
(5′-CCCCGACATTCGGTTTACAAGAC-3′)和 12s F (5′- 
GCAGAGTACTGAAGATGCTAAG-3′)及 12s R (5′-CG- 
TCAACTCGGTGTAAGG-3′). 60 μL的 PCR反应体系
中含有约 50 ng 的模板 DNA, 10×缓冲液 5 μL, 2.5 
mmol/L dNTP 各 2 μL, 引物(10 pmol/L)各 2.5 μL, Taq
聚合酶 2.0 U, 最后补足灭菌双蒸水至终体积. PCR反
应条件为: 94℃预变性 4 min; 94℃变性 45 s, 52℃退火
45 s, 72℃延伸 1 min, 35个循环; 72℃延伸 8 min. 每
次反应设立不含 DNA 模板的空白对照组. 扩增产物
经 0.8%的琼脂糖凝胶电泳后检测, 利用 Glassmilk纯
化试剂盒(BioStar)回收进行 DNA测序(序列 GenBank
登录号见表 1). 黑青斑河豚的细胞色素 b 和 12S 
rRNA 的基因序列从 GenBank 中下载 (登录号为 : 
DQ019313).  

(ⅲ) 序列与系统发育分析.  使用 DNAstar 中
Editseq 模块 (http://www.dnastar.com/web/index.php)
进行序列拼接. 分别采用 Clustal X[30]和 SEAVIEW[31]

软件进行序列排序和序列分析 , 排序的最终结果被
保存为 NEXUS 格式的文件. 已发表的红鳍东方鲀的

细胞色素 b 基因和 12S rRNA 基因序列(登录号 : 
AJ421455)作为序列排定的模板序列, 它们同时也被
包括在随后的系统发育分析中.   

据 Wiens[32]的建议, 除非缺失的数据非常多, 否
则不完全数据的增加可能改善系统发育的准确性, 所
以从 GenBank中下载的斑点东方鲀(T. poecilonotus)的
424 bp的细胞色素 b基因序列也被用于本属鱼类的系
统发育研究, 它所对应的其他部分被作为缺失碱基. 
因此, 本研究中用于系统发育关系研究的细胞色素 b
基因序列共计有 17 种东方鲀属鱼类, 而用于分析的
12S rRNA 基因序列则只有 16 种该属鱼类. 此外, 两
种外类群鱼 Tetraodon nigroviridis 和 Lagocephalus 
gloveri的细胞色素 b和 12S rRNA基因序列也一起被
用于系统发育研究中(表 1). 

细胞色素 b 和 12S rRNA 基因序列的系统发育相
容 性 分 析 (phylogenetic congruence) 通 过 PAUP* 
4.0b10[33]软件中的隔离同质检验(partition homogeneity 
test)完成[34]. 检验结果支持两序列联合进行系统发育

分析(P = 0.962). DAMBE[35]软件被用来作单个基因

序列、细胞色素 b的第 3位点和联合序列的饱和性分
析(不包括外类群), 进化模型选用是 TN93[36]. 遗传
距离(P-distance)及转换/颠换的计算在 MEGA3[37]软

件中完成. 碱基频率、碱基偏倚(com- positional bias)
等分析在 PAUP* 4.0b10[33]中完成. 系统发育分析在
PAUP* 4.0b10[33]软件包和 MrBayes 3.04b[38]软件中进

行 , 分别采用了邻接法 (neighbor-joining distance, 
NJ)、最大简约法(maximum parsimony, MP)[39]、最大似

然 法 (maximum likelihood, ML)[40] 和 贝 叶 斯

(Bayesian)[41]法来构建系统发育树, 其中贝叶斯树是
在 MrBayes 3.04b[38]中完成的. ML, MP和 NJ分析中
均选取了启发式搜索(heuristic searches)和树二等分
再连接 (tree-bisection reconnection, TBR)进行构树 , 
并采用自展值分析(bootstraps, BS)[42]进行检验, 分别
对应 250, 1000和 1000随机重复抽样; 贝叶斯法中节
点支持率为后验概率(posterior probabilities, PP). ML
树和 NJ树中替代模型的选择采用 Modltest 3.06[43]程

序进行分析, 按 hLRTs 标准, 最适合的替代模型为
GTR + G + I (GTR = General Time Reversible model; G 
= gamma distributed site-to-site variation; I = proportion 
of invariable sites)[43,44]. MP分析中采用加权分析, 细
胞色素 b 基因序列的第 3 位点 Tv/Ti (transversion/ 
transition)值为 Tv∶Ti = 8∶1, 被用于MP分析中, 而
联合序列的其他部分采用的是相同的权重 . 贝叶斯
法分析中也采用了混合模型分析 , 模型的选择是针
对细胞色素 b 基因的不同位点和 12S rRNA 基因的, 
在 MODELTEST 3.06[43]软件中完成的. 利用 PAUP* 
4.0b10中的 two-tailed Wilcoxon signed-ranks test[45]和

Shimodaira-Hasegawa(SH)检验 [46], 检验不同构树方
法所得到的系统发育树之间是否收敛 , 来帮助选择
最优的系统发育树. 为了检验是否偏离分子钟, 将有
分子钟约束的 ML 树与不受分子钟约束的 ML 树的
似然对数值相比较(likelihood-ratio test, LRT), 如果
二者没有显著差异, 则分子钟不被拒绝[38].   

2  结果 
2.1  序列分析  

用于联合分析的序列共包括了 19 种 23 个个体
(包括外类群), 序列长度为 2089 bp, 其中包括 1137 
bp的细胞色素 b基因全序列和 952 bp 12S rRNA基因
序列. 从获得的序列数据矩阵上看, 东方鲀属鱼类的

序列相似性较高, 特别体现在 12S rRNA基因序列上. 
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细胞色素 b 基因序列编码 378 个氨基酸, 以 ATG 作
为起始密码子, AAG作为终止密码子, 同外类群中的
黑青斑河豚序列比对分析发现, 较东方鲀属鱼类有 2
个缺失位点(计 6 bp). 同时细胞色素 b基因序列显示
出较明显的碱基偏倚 , 这也是线粒体基因的一个显
著特征 [47], 其中 G 的含量较低 , 全序列中仅占有
14.4%, 而第 3 位点仅为 6.8%, 这同以前报道的辐鳍
亚纲 (Actinopterygii)鱼类细胞色素 b 基因序列类
似[48,49]. 从密码子上面看, 第 3 位点表现出最强的偏
倚(0.33), 其次是第 1 位点(0.20), 而第 2 位点基本观
察不到什么偏倚(0.02), 这同 Peng等人[24]的结果一致. 
碱基组成的同质性检验结果包括密码子各位点及全

部位点的检验, 细胞色素 b基因: χ2 = 23.31, df = 69, 
P = 1.00, 第 1位点: χ2 = 8.56, df = 69, P = 1.00; 第 2
位点: χ2 = 8.73, df = 69, P = 1.00; 第 3位点: χ2 = 
51.04, df = 69, P = 0.95; 表明碱基组成是同质的. 12S 
rRNA 基因序列的碱基平均含量同刘焕章 [29]有关鲤

形目鱼类报道的结果一致, 序列同质性检验结果: χ2 
= 7.46, df = 66, P = 1.00. 序列饱和性分析表明不同
序列和不同位点间突变没有达到饱和 , 可用于系统
发育分析(图 2). 表 2 给出了基于细胞色素 b 基因序

列的遗传 P距离序列分歧矩阵, 东方鲀属鱼类的遗传

距离在 0 (圆斑东方鲀(T. orbimaculatus)和暗纹东方
鲀(T. fasciatus))到 0.079 (横纹东方鲀(T. oblongus)和
密点东方鲀(T. stictonotus))之间, 内类群同外类群之
间的遗传距离在 0.189(黑青斑河豚和双斑东方鲀(T. 
bimaculatus))到 0.259 (克氏兔头鲀和密点东方鲀)之
间.  

2.2  系统发育关系 

本研究中不同分析方法所得到的系统发育树的

拓扑结构基本上是一致的 , 各种分析方法所得的结
果均表明东方鲀属鱼类系一单系类群. Bayesian, MP
和 NJ方法所获得的节点支持率分别为 PP =100, BS = 
100 和 BS = 100. 图 3 给出的是一棵 ML 树(−lnL = 
6627.22), 它支持了该属鱼类是一个单系类群(BS = 
99)(图 3); 其他方法分析也可以得到类似的结果(结
果未显示). 通过 ML树, 我们可以了解到, 在 鲀东方

属鱼类中形成 6 个比较大的类群: A 支中, 弓斑东方
鲀(T. ocellatus)和花斑东方鲀(T. variomaculatus)构成
姐妹群关系 (BS = 100); B中包括有 4个物种: 斑点
东方鲀(T. poecilonotus)、黄鳍东方鲀(T. xanthop- 
terus)、铅点东方鲀(T. alboplumbeus)和密点东方鲀(T. 

 

 
图 2  饱和性检验结果 

(a) 细胞色素 b基因第 3位点检验结果; (b) 细胞色素 b基因全序列结果; (c) 联合序列结果. 采用 TN93距离,  
含 21个条序列(不包括外类群). s表示转换; v 表示颠换 
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表 2  本研究中 19个类群细胞色素 b基因序列的 p-distance矩阵的遗传距离 
 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18
T. rubripes                   
T. pseudommus 0.003                  
T. stictonotus 0.005 0.003                 
T. flavidus 0.034 0.037 0.04                
T. bimaculatus 0.032 0.034 0.037 0.018               
T. ocellatus 0.042 0.045 0.042 0.034 0.042              
T. variomaculatus 0.042 0.045 0.042 0.034 0.042 0             
T. alboplumbeus 0.045 0.048 0.051 0.048 0.051 0.042 0.042            
T. stictonotus 0.056 0.059 0.062 0.042 0.051 0.051 0.051 0.059           
T. xanthopterus 0.031 0.034 0.037 0.029 0.032 0.037 0.037 0.043 0.051          
T. orbimaculatus 0.026 0.029 0.032 0.035 0.032 0.032 0.032 0.034 0.051 0.026         
T. fasciatus 0.026 0.029 0.032 0.037 0.034 0.031 0.031 0.034 0.056 0.026 0        
T. coronoidus 0.026 0.029 0.032 0.037 0.034 0.031 0.031 0.034 0.056 0.026 0 0       
T. vermicularis 0.032 0.034 0.037 0.037 0.034 0.034 0.034 0.034 0.056 0.037 0.016 0.016 0.016      
T. niphobles 0.051 0.054 0.056 0.054 0.051 0.056 0.056 0.059 0.076 0.062 0.037 0.043 0.042 0.048     
T. oblongus 0.054 0.056 0.059 0.057 0.054 0.059 0.059 0.062 0.079 0.065 0.04 0.045 0.045 0.051 0.003    
T. poecilonotus 0.04 0.042 0.045 0.037 0.034 0.04 0.04 0.045 0.054 0.034 0.029 0.034 0.034 0.034 0.054 0.056   
Tetraodon nigroviridis 0.199 0.196 0.199 0.186 0.189 0.216 0.216 0.195 0.203 0.195 0.191 0.196 0.196 0.206 0.209 0.206 0.192  
Lagocephalus gloveri 0.234 0.237 0.241 0.23 0.233 0.233 0.233 0.244 0.259 0.256 0.24 0.245 0.245 0.245 0.23 0.226 0.244 0.216

 
图 3  通过联合细胞色素 b基因序列和 12S rRNA基因序列采用 GTR + G + I模型构建的 ML树 

α = 0.5976, I = 0.5458; −lnL = 6627.22335, 树上的数值为自展值(低于 50％未展示) 
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stictonotus)(BS > 50), 其中铅点东方鲀同密点东方鲀

的关系更近 (BS = 65); 而 C 支中菊黄东方鲀 (T. 
flavidus)同双斑东方鲀 (T. bimaculatus)的关系更近
(BS = 94); D支中墨绿东方鲀(T. basilevskianus)和假
睛东方鲀(T. pseudommus)构成姐妹群关系, 然后同红
鳍东方鲀(T. rubripes)一起构成一个单系类群(BS = 
78); E支中星点东方鲀(T. niphobles)同横纹东方鲀(T. 
oblongus)聚在了一起(BS = 100); F支中包括有 4个物
种, 其中晕环东方鲀(T. coronoidus)和暗纹东方鲀(T. 
fasciatus)形成姐妹群关系, 再同圆斑东方鲀(T. orbi-
maculatus)形成一个单系, 它们一起再同虫纹东方鲀

(T. vermicularis)构成一个单系类群(BS = 92); 这样的
相互关系也得到其他分析方法的支持(表 3). 同时综
合各种建树方法所得到的东方鲀属鱼类的系统发育

关系, 发现 D, E 和 F 支之间较其他几支而言有较近
的系统发育关系, 其具体系统发育关系为 F和 E支构
成姐妹群关系, 它们一起再同 D 支构成一个单系群, 
而 A, B和 C支同它们之间的关系并不明确. 
 
表 3  MP, ME, ML和 Bayesian等不同建树方法的 

节点支持率 
分支 ML MP NJ Bayesian 

A 82 100 73 100 

B    65 

C 63 97  94 

D 78 80 57  

E 100 100 94 100 

F 92 98  99 
 

通过不同的分析方法所得的结果发现 , 现有的
数据并不能完全解决该属鱼类的系统发育关系 , 也
不能肯定 6 个亚类群中谁处于该属鱼类系统发育基
部的问题; 这 6个亚类群之间的相互关系并没有得到
完全的解决 . 通过 Wilcoxon signed-ranks 检验和
Kishino-Hasegaw 检验对不同构树方法所得到的系统

发育树进行检验(表 4), 检验结果显示, ML, MP, NJ
和 Bayesian 等几种不同方法所得到的系统发育树的
最大似然值之间并不存在显著性差异 , 这表明所获
得的几种拓扑结构间不存在显著性差异, 同时两种检
验也支持了东方鲀属鱼类系一个单系类群. Buckley等
人 [50]认为在这两种常用的检验方法中 Shimodaira- 
Hasegawa 检验有两种相对优势 . 依据 Shimodaira- 
Hasegawa[46]的检验结果, 选定 ML 树作为本研究的
最优系统发育树.  

由于联合基因序列中序列进化速率异质性 , 分
子钟假设是被拒绝的 , 当克氏兔头鲀和黑青斑河豚

作为外类群时, 基于细胞色素 b基因的序列对数似然
比检验表明, 分子钟约束的ML树似然对数值(−lnL = 
4384.71189)显著地大于无分子钟约束的似然对数值
(−lnL = 4363.55237; χ2 = 42.32, df =22, P = 0.006 < 
0.05). 这表明东方鲀属鱼类不同种间的细胞色素 b基
因以不同的速率进化, 因此不能用细胞色素 b基因作
分子钟来估计物种的分歧时间. Peng 等人[24]也发现

鮡科鱼类线粒体细胞色素 b 基因有替代速率异质  
现象.   

3  讨论 
3.1  东方鲀属鱼类的单系性及属内系统发育关系 

东方鲀属鱼类是中国及日本邻近海洋的区域性分

布海洋鱼类, 长期来有关该属内的分类及系统发育关
系比较混乱, 研究主要限于描述适应性性状及形态学
方面, 相关的分子系统学研究相对缺乏[3,10,15,16]. 直至
1949 年, Abe[9]才首次定义东方鲀属鱼类为一个独立

的自然群体.  
由于有关东方鲀属鱼类的研究资料相对缺乏 , 

本研究主要是结合同成庆泰等人[15]和王可玲等人[16]

相关结果来探讨东方鲀属鱼类的系统发育关系的 . 
成庆泰等人[15]和王可玲等人[16]的研究表明, 该属鱼 

 
 

表 4  利用 Templeton[45]和 Shimodaira[46]对 MP, NJ, ML和 Bayesian树的检验结果 a) 
Templeton树 Shimodaira-Hasegawa树 

树 
长度 N Z P** −lnL Diff −lnL P 

MPc树 801 1 −1 0.3173 6658.0538 10.02293 0.263 

ML树 801 24 −0.193 0.8474 6648.0308 最好  
NJ树 805 25 −1 0.3173 6664.0564 16.02554 0.135 

MP树 800 最好  6654.9235 6.89267 0.397 
Bayesian树 803 5 −1.342 0.1797 6655.0058 6.975 0.443 

a) 联合概率(P < 0.05)表明拓扑结构明显不一致, 并用*加以标明 
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类是一个单系类群(图 4). 成庆泰等人[15]在文中综述

了此前研究者的研究结果 , 结合所获现场解剖学和
形态学等资料, 如地理分布、头骨类型、体色花纹和
体表皮刺分布等性状, 通过形态学比较, 把 15 种东
方鲀属鱼类分为了两大支, 其中一大支中又包括了 6
小支(图 4(a)). 而王可玲等人[16]通过肌浆蛋白的种间

差异分析, 对 13 种东方鲀属鱼类进行了聚类分析, 
结果同成庆泰等人[15]的存在着明显的差异(图 4(b)). 
我们通过研究细胞色素 b基因和和 12S rRNA基因序
列分析发现, 东方鲀属鱼类为一单系类群, 这同以前
的研究结果一致 . 但我们在本研究中把东方鲀属鱼

类具体划分为 6个亚类群, 这同以前研究者的结果并
不一致 , 且各小支中所包含的物种同以前的分析结
果也不尽相同: D支中墨绿东方鲀和假睛东方鲀形成

姊妹群关系, 在一起同红鳍东方鲀形成一个单系(BS 
= 78), 这一结果同成庆泰等人 [15]结果一致 , 也同
Song 等人[4]研究结果一致; 而菊黄东方鲀和双斑东

方鲀形成一个姐妹群关系也同成庆泰等人[15]的结果

一致, 而同王可玲等人[16]的结果不一致. 本研究中发
现暗纹东方鲀同双斑东方鲀间有一个相对较近的系

统发育关系, 而他们的研究中, 菊黄东方鲀同横纹东

方鲀形成一个姐妹群关系 , 且双斑东方鲀同暗纹东

方鲀间的关系较近. 本研究中, 密点东方鲀和铅点东

方鲀形成姐妹群关系 , 再同斑点东方鲀关系较近的

黄鳍东方鲀形成一个单系群. F 支中包含有暗纹东方
鲀、 晕环东方鲀、圆斑东方鲀和虫纹东方鲀 4个种的
鱼. 这些结果都与成庆泰等人 [15]和王可玲等人 [16]的

研究结果不一致 , 但是本研究中把东方鲀属鱼类划

分为几个不同类群的结果同以前的研究结果大体是

一致的.   
以前的研究结果所使用的数据大多基于形态学

基础, 主要是基于一些特定性状, 如地理分布、头骨
类型和皮刺分布等, 这些性状均大多为适应性性状, 
因此常出现不一致的结果. 相比之下, 我们认为分子
数据能够提供更多的系统发育信息 , 研究中所获得
的分子数据 , 解决了东方鲀属鱼类部分种间的系统

发育关系. 我们在研究中发现 12S rRNA基因序列在
研究过程中不能提供足够的有效信息含量 , 这表明
该基因序列相对于细胞色素 b 基因序列和形态数据
而言, 不适合于这个类群的系统发育分析. 本研究中, 
分子系统树的一些内部节点支持率 , 特别是低端分
支的节点支持率较低, 考虑到线粒体基因, 特别是细
胞色素 b 基因在种内种间等不同分类单元中可以提
供良好的系统发育结果 [51,52], 而本研究中所采用的
线粒体分子标记在研究东方鲀属鱼类的系统发育关

系中并没有给出非常清晰的系统发育关系结果 , 特 

 

 
图 4  成庆泰等人[15](a)和王可玲等人[16](b)给出的聚类关系图 
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别是节点内部的系统发育关系并不完全一致 , 这表
明该属鱼类在分子水平上系统发育关系较为接近 , 
该类群形成的时间可能较短, 分化速度可能较快; 可
能反映在东方鲀属鱼类的进化历史的某些方面 , 比
如在相对较短的时期内发生了多次分化事件[53].   

3.2  东方鲀属鱼类的物种分化和分类学含义 

鲀科鱼类起源于暖水性热带海洋水域 , 随种的
分化演变, 向温冷水海域和内陆淡水水域扩散分布, 
它们被认为是硬骨鱼类中最进化、最特化的类群[26]. 
而东方鲀属鱼类主要是区域分布的类群 , 游泳能力
一般, 分布区域限于太平洋西海岸沿岸, 形态上主要
是通过体色花纹、体形、气囊和体表的皮刺分布与其

他类群的鱼类相区别, 大多数种都是近海岸分布的. 
本研究通过分子数据, 结合生物地理方面的材料, 推
测东方鲀属鱼类的演化路线可能同鲀科鱼类中其他

类群不一致 , 而且该属鱼类起源时间可能比较短而
物种分化演变速度可能比较快 , 但因为相关的化石
记录缺乏, 所以需要更多的证据来阐明这个问题.  

分子数据表明东方鲀属鱼类的系统发育关系非

常接近. 对比形态资料我们发现, 以前研究主要是使
用了对形态学上的一些特征的对比, 如头骨类型、地
理分布和体表皮刺分布等特征 . 这些特征大多表现
为适应性性状, 对应于分子数据而言可能比较主观, 
也容易与分子数据相矛盾 , 如铅点东方鲀和横纹东

鲀方 主要基于在形态数据中的地理分布和头骨类型, 
聚类中为姐妹群关系, 且同其他物种关系较远[15], 但
是通过遗传距离估算, 其遗传距离为 0.01, 为属内中
等分化水平.  

研究过程中 , 我们注意到有些物种在形态学上
非常相似, 相互间不容易区别, 这在《中国动物志》[26]

中也有相应的记载; 但是, 分子数据结果则表明它们
之间的差距比较明显. 如星点东方鲀和菊黄东方鲀, 
根据文献记载, 这两种鱼因为形态花纹都比较相似, 
所以很容易混淆 , 但两者之间的遗传距离还是相对
较远(5.4%). Kadereit[54]指出, 适应性特征会随着基因
突变的增加而呈递增趋势 , 这明显同在该属鱼类中
观察到的结果不一致 . 选择上的优势或发生在小的
隔离群体上的突变产生的性状在固定下来后 , 绝大
多数同由分化产生的性状不一致 , 这表明一些特定
的类群(如菊黄东方鲀)在相似的环境条件下获得了
一些相类似的适应性性状 , 这可能也为该类群分化

速度较快提供了依据.  
成庆泰等人 [15]指出 , 由于个体外形差异和体表

花纹比较类似 , 东方鲀属鱼类的分类长期以来一直

比较混乱. 我们注意到即便是在成庆泰等人[15]和《中

国动物志》[26]中被定义为独立物种的该属鱼类中, 仅
凭形态学方法也不能明显地把两物种完全分开 . 而
可测量性状也可能混淆(未发表数据), 如在本研究中
所提及的晕环东方鲀和暗纹东方鲀间的遗传距离差

异较小(近似为 0), 序列一致程度非常高, 而形态学
差异也非常的小 . 那么关于这两个物种间是否存在
同种异名的现象是一个令人感兴趣的问题 , 也需要
更多的数据加以证实.  

本研究中让人感兴趣的地方还是研究过程中发

现的、与有关该属物种分化可能相关的独特的物种分

化方式 . 在珠江流域采集到的弓斑东方鲀和花斑东

方鲀可能是阐述这种分化方式较好的研究材料 . 我
们在采样过程中发现花斑东方鲀呈区域分布 , 仅在
珠江口能够找到; 而弓斑东方鲀则呈一个相对较广

的分布区域, 它们可以沿东海海岸分布至南海沿岸. 
这些在《中国动物志》[26]中也有记载. 这两种鱼的形
态特征非常接近 , 它们之间的主要形态差异表现在
体背上的花纹 , 在系统发育关系中这两种鱼也表现
为姐妹群关系. 采样过程中, 我们还发现在珠江口流
域还存在这两个种的中间型个体(未发表数据). Song
等人[4]的研究表明, 同样的现象也可能存在于渤海湾. 
区域种和广布种分布对应于墨绿东方鲀和红鳍东方

鲀、假睛东方鲀[26], 它们之间的主要差异表现为臀鳍
末端的颜色和细微的体表颜色变化. Song等人[4]的研

究指出 , 在红鳍东方鲀和假睛东方鲀中广泛存在着

种间杂交现象, 中间型个体也广泛存在. 同时, 也有
研究表明黄鳍东方鲀和虫纹东方鲀间也存在着自然

杂交现象[2]. 我们在归纳这一现象时发现, 这两个区
域存在着一些明显的共同点: (ⅰ) 低分化程度的物
种广泛存在; (ⅱ) 物种多样性比较丰富; (ⅲ) 存在着
中间型个体和种间杂交的现象. 作为一个海洋类群, 
区域分布、不同盐度的水体和较差的游泳能力使东方

鲀属鱼类的种间隔离成为可能 , 同时也为物种分化
创造了条件. 由于特定区域存在着较多的物种, 这就
意味着种间杂交成为可能 , 同时也表明种间杂交可
能在东方鲀属鱼类的物种分化过程中起着很重要的

作用 . 而大河口所形成的咸淡水区域也可能在东方
鲀属鱼类的物种分化过程中扮演着类似于分化中心
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这样的角色. 此外, 我们也推测这样的区域可能不是
唯一的 . 这就意味着东方鲀属鱼类可能不同于鲀科

鱼类的分化主流 , 那么进一步研究该类群的分化方
式, 将是一个令人感兴趣的研究方向. 联系到人类自
身的进化过程, 在 Takifugu作为模式生物扮演着越来
越重要的功能基因组时代 , 深入研究该类群鱼类的
内部分化关系将在未来给予我们更多的启示.  
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