
第 45卷  增刊 2 厦门大学学报 (自然科学版 ) Vo .l 45 Sup. 2

 2006年 12月 Journa l o fX iamen Un iversity (N atural Sc ience) Dec. 2006 

石斑鱼类的分子系统学研究进展

王颖汇,丁少雄
*
,王  军,庄  轩,苏永全

(厦门大学海洋与环境学院,福建 厦门 361005)

  

收稿日期: 2006-11-20

基金项目: 国家自然科学基金 ( 40306023 ) , 厦门市科技项目

( 3502Z20032009)资助

作者简介:王颖汇 ( 1982- ) ,女,硕士研究生.

* 通讯作者: sxd ing@ xmu. edu. cn

摘要: 石斑鱼类是世界上最重要的海洋经济鱼类之一, 其种类繁多,大部分营定居性生活.由于种间缺乏明显的外部形

态区别特征, 石斑鱼的分类一直是鱼类系统分类学中的一个难题, 存在着很多争议和混淆.通过 DNA序列分析在分子水

平重建物种的系统进化关系是当前系统学研究的一个新热点,是传统系统学研究的重要补充和佐证.本文简要综述了石

斑鱼类传统分类研究状况、存在问题及当前石斑鱼类的分子系统学研究进展, 并对石斑鱼类的系统学研究发展作了展

望.
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1 石斑鱼类的概况

石斑鱼类 ( g roupers)为暖水性中下层鱼类, 其种

类繁多,广泛分布于热带及亚热带大陆沿岸及岛礁海

域,是世界上最重要的海洋经济鱼类之一. 大部分种

类栖息在深度小于 100 m的岩礁底质海区, 少数种类

出现在沙质或淤泥质海区. 石斑鱼一般不集群, 在同

一片暗礁可以生活数年不迁移.

石斑鱼性情凶猛,是珊瑚礁生态系统的主要掠食

者,以肉食为主, 通过突袭方式捕食底栖甲壳类、各种

小型鱼类和头足类, 一般为夜行性, 白天则隐藏于岩

穴内.石斑鱼个别种类如波纹石斑鱼 (Ep inephelus un-

dulosus), 有着发达的鳃耙, 也可以滤食浮游生物
[ 1 ]
.

石斑鱼类体色鲜艳多变, 泳姿优雅, 不仅可作为观赏

鱼类, 而且其肌肉营养丰富、肉质细嫩, 味道鲜美, 一

向是餐桌中的上等佳肴.

石斑鱼的适应范围很广,可生活在盐度 11~ 41的

范围内,最适水温为 22~ 30e . 虽然石斑鱼对环境适

应力较强, 但其生殖方式则较为特殊, 其个体发育中

普遍存在 /先雌后雄0的性逆转过程, 雄性亲鱼均高龄
化且极难捕捞,缺少雄性亲鱼是目前石斑鱼类人工繁

殖的最大障碍之一.

2 石斑鱼类的传统分类

骨骼系统、幼体发育过程及其他形体特征一直是

石斑鱼类传统分类的主要依据.但大多数石斑鱼类由

于生存环境及生态习性相近,长期的演化使其在骨骼

及幼体特征上呈现较高的趋同性; 而在不同的成长阶

段、不同的生活环境及不同的应激状态下, 其外部形

体的主要特征如体色、斑纹等都会有一定变化; 某些

种类如花点石斑鱼 (E. maculatus)其幼鱼与成鱼之间

也有显著差别;此外,还存在着自然生境的改变 (从野

生到人工养殖 )及可能存在种间杂交等因素. 上述种

种原因, 都对石斑鱼的系统分类造成极大的困扰. 因

此, 石斑鱼的分类一直是鱼类系统分类学中的一个难

题.

H eem stra等 ( 1993)将石斑鱼类定为一个独立的

亚科 石斑鱼亚科 ( Ep inephelinae) , 由 15个属 159

种组成
[ 1]
. 而 N elson ( 2006)则根据 Ba ldw in、Johnson、

Kenda ll等在幼体及成体特征的研究结果,在其最新版

的 / FISH OF THE WORLD0中将原为亚科的 N iphon-i

n,i D ip loprionini、L iopropom in i及 G ramm istin i归入石斑

鱼亚科, 与石斑鱼类 Ep inephelini共同组成石斑鱼亚科

中的 5个族 ( tribe)
[ 2]
.

目前石斑鱼类 15个属的划分是在 Heemstra等

( 1993)对鼻鲈属 (M ycterop erca )、鸢鲙属 (Triso )和鳞鮨

属 (D ermato lep is)重新定义的基础上确定的
[ 1]
. H eemstra

等以臀鳍鳍条数,尾鳍形状及背鳍位置为主要分类依

据,将原有的鸢鲙属 (三棱鲈属 ) 5个种类 (T risotrop is)中

的 T. aguaji (Poey, 1867)、T. chlorostomus ( Poey, 1867)、

T. m icrolep is (Goode & Bean, 1879)、T. reticulatus ( G il,l

1865)归入鼻鲈属 (Mycteroperca ); 重新命名为 Myctero-

perca bonaci、M. interstitialis、M. m icrolep is、M. tigris. 而

Trisotrop is dermop terus( Temm inck& Sch lege,l 1842)因其



体被栉鳞,体长约为头长的 3. 0~ 3. 4倍的独有特征独

立为鸢鲙属,重新命名为 Triso dermop terus.此外, H eem-

stra等以其体形及鳍条数特征, 将原为石斑鱼属的 E.

dermatolepis(Bou lenger, 1895)以及鮨属的 Serranus iner-

m is( Valenciennes, 1833)、S. striolatus(P layfa ir, 1867)等 3

个种类归为 1个新属 鳞鮨属 D ermatolep is.

成庆泰等 ( 1987)所著 5中国鱼类系统检索 6中记

录了中国海域的石斑鱼类共 10个属 54种, 宽额鲈独

立列为 1属 (P rom icrop s) , 而鸳鸯鮨属、鳞鮨属、纹鮨

属、鼻鲈属、副花鮨属、贫鲙属等属在中国近海没有分

布
[ 3]
.

石斑鱼类不仅在亚科间的分类存在争议, 属种之

间的分类更是争议不断. 如上文所提及的, 对于宽额

鲈在石斑鱼类中的分类地位, 国内外存在明显分歧.

Sm ith( 1971)则根据骨骼发育特征将宽额鲈属 (包括

P. itajara和 P. lanceolatus)作为 1个亚属归入石斑鱼

属
[ 5]
.而我国学者成庆泰等 ( 1987 )

[ 3]
及孟庆闻等

( 1995)
[ 4]
依据宽额鲈侧线管有分枝以及宽大的眼间

隔特征将宽额鲈独立列为 1属. H eem stra等 ( 1993)以

点带石斑鱼和斜带石斑鱼的大型成鱼前侧线管都具

分枝为据,进一步确认宽额鲈属与石斑鱼属鱼类具有

极近的亲缘关系,并将该属的这 2个种正式命名为 E.

itajara和 E. lanceo latus
[ 1]
.

九棘鲈属的分类地位学术界也曾有过争议. Sm ith

( 1981)曾将九棘鲈属作为 1个亚属归入石斑鱼属
[ 6 ]
.

Leis( 1986)的研究表明, 根据幼体发育不同时期腹鳍

黑色素细胞的数目及位置的变动可以明确区分九棘

鲈属和石斑鱼属
[ 7]
. Heemstra et a.l ( 1993)应用放射自

显影技术观察到九棘鲈属 21个种类均有 3~ 6条背鳍

支鳍骨由 3节组成,而石斑鱼属 48个种类的所有背鳍

支鳍骨均只由 2节组成
[ 1]
. Ba ldw in et a.l ( 1993)提出

3节支鳍骨可能是鮨科鱼类的一个祖征, 而在进化过

程中某些类群的支鳍骨愈合为 2节
[ 8 ]
.

在石斑鱼属内也存在许多分类上的争议和混淆.

如云纹石斑鱼 ( E. moara )与褐石斑鱼 ( E. bruneus ),

Heemstra等 ( 1993)所著的 5G roupers of the w orld6认为
它们是同一物种的同种异名

[ 1]
, 我国学者成庆泰等所

著 5中国鱼类系统检索 6中则根据侧线有孔鳞的数目

及前鳃盖骨隅角形态差异, 认为褐石斑鱼和云纹石斑

鱼是 2个物种
[ 3]
.本实验室通过比较这 2种石斑鱼的

骨骼系统, 根据它们鳃盖骨和鳃耙上存在的明显差

异,也倾向于认为褐石斑鱼和云纹石斑鱼是 2个物种

的观点 (未发表资料 ) .点带石斑鱼与斜带石斑鱼在分

类上也一直存在混淆.由于它们外形相似且分布范围

也基本一致, M organs ( 1966, 1982 ), Kyushin et a.l

( 1977, 1982) , Sa insbury et a.l ( 1985)都曾将斜带石斑

鱼误定为点带石斑鱼
[ 1]
, 5中国鱼类系统检索6也仅有

点带石斑鱼的记载. H eem stra e t a l( 1993)根据幽门盲

囊数的明显差异已明确将点带石斑鱼与斜带石斑鱼

定为 2个种
[ 1]
. 但直至目前, 2种石斑鱼的鉴定在养殖

业中仍未被重视, 中国大陆和台湾地区常将两者混

养, 并通称为 /青斑 0. 此外, 双棘石斑鱼 ( E. d iacan-

thus)也容易与个别种类混淆, Burgess et al ( 1988 ),

Shen( 1984)都曾将拟青石斑 ( E. fasciatomaculos )误定

为双棘石斑鱼; 而 Katayama ( 1988 ), Chan ( 1968 ),

Fourmano ir( 1965)也曾将南海石斑鱼 (E. stictus )错认

为双棘石斑鱼
[ 1]
.

3 分子水平的石斑鱼类系统学研究进
展

分子系统学 ( mo lecular systemat ics or mo lecular

phylogeny)是通过检测生物大分子包含的遗传信息,

定量描述、分析这些信息在分类系统发育和进化上的

意义,从而在分子水平上解释生物的多样性、系统发

育及进化规律的一门学科. 它以分子生物学、系统学、

遗传学、分类学和进化论为理论基础,以分子生物学、

生物化学和仪器分析技术的最新发展为研究手段, 是

一门交叉性很强的学科
[ 9 ]
.分子系统学的发展使得系

统发育和进化的研究进入到在分子水平上对演化机

制的本质进行探讨的阶段.

Cra ig等在 2001年率先开展了石斑鱼类的分子系

统学研究,通过对线粒体 DNA 16S rDNA序列的分析

首次较系统地研究了南北美洲沿岸 42种石斑鱼的系

统进化关系
[ 10]
. 其研究结果表明: 九棘鲈属与鼻鲈属

为单系起源; 而石斑鱼属、九棘鲈属、鼻鲈属则是 1个

并系类群;此外,鸳鸯鮨属、鳞鮨属与光腭鲈属都与石

斑鱼属亲缘关系极近, 但这 3属的地位还有待进一步

的研究. 研究结果还表明, Sm ith( 1971)所认为石斑鱼

为单系起源及划分亚属的建议缺乏证据支持. 由于

16SrDNA在线粒体基因中进化速度较慢, 保守性较

强, C raig等通过邻接法 (N J)和最大简约法 (MP)分别

构建的系统树, 其属内的分支拓扑结构并不完全一

致, 且部分分支的置信度较低; Craig认为选取进化速

度较快的基因可能会更好地解决属内分支问题. 而后

Cra ig( 2004)又通过多个序列 ( 12S rDNA、16S rDNA、

Cyt b和 Tmo-4c4)分析了鸳鸯鮨属、鳞鮨属与石斑鱼

属的亲缘关系
[ 11]
.多序列的分析结果同样表明鳞鮨属

与鸳鸯鮨属的亲缘关系要更近于与石斑鱼属的亲缘

关系,与 C ra ig在 2001年的研究结果一致.研究还证实
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了巴拿马陆峡是美洲两岸石斑鱼种间距离较远的主

要原因,如对鳞鮨属种类来说,采自美洲东岸的 D. in-

erm is与印度洋的 D. S triolata的亲缘关系要近于采自

美洲西岸的 D e. dermatolep is.

Herw erden等 ( 2002)利用核基因 ETS2序列不仅

证实了大堡礁 4种常见的鳃棘鲈属鱼类的单系起源,

并认为在 P lectropomus leopardus和 P. maculatus及 P.

laevis和 P. maculatus之间可能存在杂交现象
[ 12]
. H er-

w erden等进一步指出, 如果生物学习性相近并处于同

样的捕捞压力下,亲缘关系相近的石斑鱼类种间同样

可能存在杂交现象.

M agg io( 2005)等通过对东大西洋 6个石斑鱼属种

类和 2个鼻鲈属种类的 16S rDNA和 Cyt b基因的序

列分析,证实了石斑鱼属和鼻鲈属有较近的亲缘关

系,并依据分子钟估计了石斑鱼属和鼻鲈属的属间分

歧时间约在 20~ 24百万年前
[ 13]
.此外, M agg io通过结

合 C raig等的石斑鱼 16SrDNA基因序列数据进一步分

析,推测石斑鱼属可能是多系起源, 并指出基于现有

的形态学特征的分类无法有效地判断石斑鱼亚科的

系统进化关系.

在国内,丁少雄、庄轩等 ( 2005)采集中国近海包括

部分印度洋海域的 30余种石斑鱼,通过 PCR扩增得到

16S rDNA
[ 14]
和 Cy t b序列

[ 15]
, 进一步补充了石斑鱼类

的 DNA序列数据,探讨了中国近海石斑鱼亚科属间的

进化地位,并结合之前学者所作的工作,对全球石斑鱼

属的分子系统演化关系进行了进一步的推测, 发现石斑

鱼属内存在 2个平行进化的姐妹分支,但其分支内的种

类组成与地理分布无关,即证实了区域性石斑鱼属的非

单系起源.此外, 在分子水平上也证实宽额鲈属可以归

入石斑鱼属;而驼背鲈与石斑鱼属也有很近的亲缘关

系,甚至可能是石斑鱼属内的特化类群.

除了序列分析技术, Gov indaraju等 ( 2004)通过

RAPD方式分析了印度沿岸 7种石斑鱼的亲缘关

系
[ 16]
.所选 4对随机引物都具有特异性条带, 根据统

计分析其中巨石斑鱼 (E. tauvina )与斜带石斑鱼、布氏

石斑鱼 (E. bleekeri )和网纹石斑鱼 (E. chloro stigma )的

遗传差异性最小, 但仍高于种群之间的差异度; 并特

别指出双棘石斑鱼 ( E. diacanthus )明显区别于其余 6

种石斑鱼.

4 展  望

随着 PCR技术的普及和核苷酸测序技术的发展,

分子系统学研究以其快速稳定、易于操作而日益倍受

关注. 由于不同基因或 DNA片段的进化速率存在较大

的差异,我们可以通过这些基因或 DNA片段来研究几

乎所有水平上的有机体间的进化关系. 但基于序列分

析构建分子系统树仍不可避免的存在一些局限或缺

点: ( 1)序列对准的过程.这是系统进化分析的基础也

是最为关键问题. ( 2)多重替换, 掩盖系统发育信息,

造成位点性状状态的错误处理和遗传距离的低估.

( 3)共享祖先序列的多态性问题. 当不同的序列差异

起源与共同祖先存在的多态性变异时, 对遗传距离的

高估. ( 4)协同进化问题, 阶层同源,难以区分. ( 5)序

列进化速度虽然相对恒定, 但是也存在不同. 以分子

钟假说, 估计有机体主要类群的分歧时间与真实时间

不符. ( 6)样本的大小数量对各种算法的影响. 因此,

通过分子数据进行系统学的研究和进化树的重建必

须建立在传统系统学研究的基础上, 作为传统系统分

类和进化研究的重要佐证以及补充, 两者相结合才能

更好地解决物种的系统发生关系问题
[ 13 ]
.

目前,石斑鱼分子系统学研究使用的序列数据仍

较少,在系统发育研究中, 线粒体基因组还存在多种

进化速率不同的基因. 此外, 除了线粒体序列,核糖体

RNA、核蛋白编码基因尤其是单拷贝的核基因,同样是

进行系统进化分析的很好选择
[ 17]
.已有一些学者采用

了相关的序列对陆生动物、植物、微生物等进行了测

定, 并成功的分析了其不同阶元的系统发育
[ 18 - 20]

. 同

样的,通过对越多不同的基因序列进行分析, 石斑鱼

类系统关系的研究就将越完善,重建的系统树就越能

接近真实的物种发育树.
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A Review onMolecular Phylogenetic Studies of Groupers

WANG Y ing-hu,i D ING Shao-x iong
*
, WANG Jun, ZHUANG Xuan, SU Y ong-quan

( College o f Oceanog raphy and Env ironm enta l Sc ience, X iam en Un iversity, X iam en 361005, Ch ina)

Abstract: The groupers m ainly occur on coral reefs, a few in estua ries and on rocky ree fs. A lthough groupe rs are o f considerab le econom ic

va lue, the ove rwhe lm ing number of the spec ies, the ir g lobal distribution, and the lack o fm orpho log ica l specia lizations have led tom uch confu-

sion in the ir phy logenetic relationsh ips and species identification. W ith the rap id advance of m olecu lar techn iques in recent yea rs, m o lecular

genealogy has been w ide ly applied to the stud ies of taxonom y and phy logene tic evolution in fish. In th is paper, w e rev iew the studies of trad-i

tional taxo logy in Epinephelinae, the ex isting prob lem s and the prog ress of mo lecu la r phy logeny study in Ep inephelinae. In add ition, the pros-

pects o f the system a tics study in Ep inephe linae w ere a lso d iscussed.

Key words: groupers; mo lecu lar phy logeny; progress
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