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摘　要：为明确中国马
!

科（Ｐｏｌｙｎｅｍｉｄａｅ）鱼类的分类地位，测定了中国７省１０个地点马
!

科鱼类３属５种
３３条ＣＯＩ基因５′端序列，结合 ＧｅｎＢａｎｋ下载的５属１６种４１条同源序列，共分析了６属２０种马

!

科鱼类

ＤＮＡ条形码。结果显示，２０种鱼类种间平均遗传距离为１９．６％，是种内平均遗传距离０．９％的２２倍；其中１４
种形成了单系分支，支持其物种有效性。四指马

!

（Ｅｌｅｕｔｈｅｒｏｎｅｍａｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌｕｍ）和多鳞四指马
!

（Ｅ．
ｒｈａｄｉｎｕｍ）种间遗传距离（１６．０％）是种内平均遗传距离（１．２％）的１３倍，支持将二者作为２个独立物种的分
类处理。多鳞四指马

!

种内遗传距离（２．３％）大于２％，形成了２个自展数据支持率为９９％的分支，分支间遗
传距离（４．８％）是分支内平均遗传距离（０．１％）的４８倍，表明在中国沿海分布的多鳞四指马

!

有可能存在２
个亚种或隐藏种。黑斑多指马

!

（Ｐｏｌｙｄａｃｔｙｌｕｓｓｅｘｔａｒｉｕｓ）与马达加斯加多指马
!

（Ｐ．ｍａｌａｇａｓｙｅｎｓｉｓ）外部形态极
为相似，种间遗传距离仅为１．０％，且在分子系统树上镶嵌混杂为一支，仅根据分子数据结果，推测二者可能
为同一物种；但由于没有可检视的标本，也不能排除ＧｅｎＢａｎｋ序列种名注释中形态鉴定出错的可能。马伦氏
多指马

!

（Ｐ．ｍｕｌｌａｎｉ）与七丝指马
!

（Ｆｉｌｉｍａｎｕｓｈｅｐｔａｄａｃｔｙｌｕｓ）也混为１支，分支内遗传距离仅为０．１％；如果不
是ＧｅｎＢａｎｋ序列种名注释出错，则二者应为同一物种。ＧｅｎＢａｎｋ序列中来源于北部湾的六丝多指马

!

（Ｐ．
ｓｅｘｆｉｌｉｓ），则可能是黑斑多指马

!

的错误鉴定。
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　　马
!

科（Ｐｏｌｙｎｅｍｉｄａｅ）隶属于硬骨鱼纲
（Ｏｓｔｅｉｃｈｔｈｙｅｓ）辐鳍亚纲 （ＳｕｂｃｌａｓｓＮｅｏｐｔｅｒｙｇｉｉ）
鲈形目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ），广泛分布于温带、亚热带和
热带近岸海域以及淡水河流的入海口。马

!

科

鱼类如六丝多指马
!

（Ｐｏｌｙｄａｃｔｙｌｕｓｓｅｘｆｉｌｉｓ），肉质
鲜美、营养价值高；还有一些种类如长指马

!

（Ｐｏｌｙｎｅｍｕｓｐａｒａｄｉｓｅｕｓ），形态优美、有较强的观赏
性，是珍稀名贵的经济鱼类［１－２］。全世界已知马

!

科鱼类共有 ８属 ４３种，其中中国有 ３属 ７
种［３－５］，分别为四指马

!

属（Ｅｌｅｕｔｈｅｒｏｎｅｍａ）的四
指马

!

（Ｅ．ｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌｕｓ）和多鳞四指马
!

（Ｅ．
ｒｈａｄｉｎｕｍ），多指马

!

属（Ｐｏｌｙｄａｃｔｙｌｕｓ）的五指多
指马

!

（Ｐ．ｐｌｅｂｅｊｕｓ）、黑斑多指马
!

（Ｐ．ｓｅｘｔａｒｉｕｓ）、

六丝多指马
!

和小口多指马
!

（Ｐ．ｍｉｃｒｏｓｔｏｍｕｓ），
以及丝指马

!

属（Ｆｉｌｉｍａｎｕｓ）的西氏丝指马
!

（Ｆ．
ｓｅａｌｅｉ）。在过度捕捞和海洋环境日益恶化的大背
景下，马

!

科鱼类的渔业资源在不断减少，特别

是市场需求大、价格昂贵的四指马
!

等具高经济

价值的马
!

科鱼类，对于该科鱼类的多样性保护

十分不利，亟需开展马
!

科鱼类种质资源保护和

开发利用研究［２］。

准确的物种鉴定是种质资源保护和开发利

用的前提。目前，ＭＯＴＯＭＵＲＡ［１］对马
!

科鱼类基

于形态学的再描述是该科鱼类分类的主要依据；

叶振江等［６］对四指马
!

、五指多指马
!

和六丝多

指马
!

以及常有民等［７］对多鳞四指马
!

的耳石
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形态特征的观察，也为该科鱼类的分类提供了部

分依据。但由于马
!

科一些种类外部形态相似

度高、分类特征不显著，极易混淆；另外颜色褪变

或保存不完整以及不同发育阶段的形态变化，也

给鉴定带来较大困难。四指马
!

属鱼类虽是名

贵的海产鱼类，但早期的研究资料认为中国沿海

分布只有四指马
!

一种，中国没有多鳞四指马
!

的记录［３－４］。在多鳞四指马
!

作为一个独立有效

种确立后，有研究［８－９］认为原先在中国分布的四

指马
!

全部为多鳞四指马
!

，而四指马
!

在中国

并无分布。四指马
!

与多鳞四指马
!

形态区分

主要是胸鳍颜色的不同，但由于颜色差异并不稳

定以及存在着连续变化的可能，常常被误认为同

一个种。ＤＮＡ条形码技术［１０－１１］只需极少量的样

品，通过一段标准的 ＤＮＡ序列的比较分析就可
以对物种进行准确鉴定，从而避免了表型性状鉴

定物种存在的不足。已有研究表明，线粒体 ＣＯＩ
基因５′端一段长度约６５２ｂｐ的序列作为物种鉴
定的 ＤＮＡ条形码在鱼类［１２］、鸟类［１３］和 昆

虫［１４－１５］等动物上都表现出了高可靠性和便利

性，且在解决同种异名、异种同名和发现隐存种

等方面有着突出优势，已成为了动物界首选 ＤＮＡ
条形码标记［１６］。

目前，中国马
!

科鱼类 ＤＮＡ条形码的研究
仅见有严安琪等［１７］对浙江海域四指马

!

和黑斑

多指马
!

以及邓春兴［１８］对中国近海四指马
!

属

等少数物种局部地区的研究。本研究测定了在

中国黄海、东海和南海７省１０个地点采集的３属
５种３３条标本的线粒体 ＣＯＩ序列，结合 ＧｅｎＢａｎｋ
中下载的５属１６种的ＣＯＩ序列，进行中国马

!

科

鱼类ＤＮＡ条形码研究，旨在明确该科鱼类的分
类地位，为中国马

!

科鱼类种质资源的保护和开

发利用提供科学依据。

１　材料与方法
１．１　实验材料与分子实验

依据 ＭＯＴＯＭＵＲＡ［１］工作和《南海鱼类检
索》［１９］等相关资料对本实验室多年保存的马

!

科

鱼类进行鉴定分类，提取保存于９５％的乙醇中的
中国马

!

科鱼类肌肉组织用于测定 ＣＯＩ序列。
本研究测序标本及 ＧｅｎＢａｎｋ下载序列来源详见
表１。

１．２　ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增与测序
采用酚氯仿抽提法［２０］提取总 ＤＮＡ后，于

－２０℃中保存。使用通用引物［１２］ＦｉｓｈＦ１：５′
ＴＣＡＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡＣ３′，ＦｉｓｈＲ１：
５′ＴＡＧＡＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡＴＣＡ３′对线粒
体ＣＯＩ基因进行ＰＣＲ扩增。反应体系为３０μＬ：
１５μＬｍｉｘ，１μＬＦｉｓｈＦ１，１μＬＦｉｓｈＲ１，１２μＬ
ｄｄＨ２Ｏ，１μＬＤＮＡ。反应条件为：９５℃预变性５
ｍｉｎ；９４℃变性４０ｓ，５４℃退火４０ｓ，７２℃延伸５０
ｓ，共３５个循环；最后再７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ
产物经１％琼脂糖凝胶电泳检测合格后送华大基
因公司进行测序。

１．３　数据处理
经ＢｉｏＥｄｉｔｖ７．０．９对原始序列峰图人工校

对，与从ＧｅｎＢａｎｋ下载的ＣＯＩ序列联并后进行比
对。用ＭＥＧＡＸ计算碱基组成、变异位点、简约
位点以及转换／颠换值；基于 Ｋ２Ｐ（Ｋｉｍｕｒａ２
ｐａｒａｍｅｔｅｒ）模型，经１０００次重复抽样检测置信度
构建邻接（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）树；分别计算种内种
间和分支内分支间的遗传距离。在 ｈｔｔｐｓ：／／
ｂｉｏｉｎｆｏ．ｍｎｈｎ．ｆｒ／ａｂｉ／ｐｕｂｌｉｃ／ａｂｇｄ／ａｂｇｄｗｅｂ．ｈｔｍｌ
网 站 上 利 用 ＡＢＧＤ（ａｕｔｏｍａｔｉｃ ｂａｒｃｏｄｅ ｇａｐ
ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ）法进行假设种分析［２１］。

２　结果与分析
２．１　马

!

科鱼类ＣＯＩ基因序列分析
在马

!

科鱼类６属２０种７４个体平均长度为
６４８ｂｐ（６２０ｂｐ～６５２ｂｐ）的 ＣＯＩ基因序列中，没
有碱基插入或缺失，保守位点 ３９４个，变异位点
２５８个，简约信息位点２５１个。Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ平均含
量分别为：２８．９％、２９．３％、２２．３％、１９．５％，Ａ＋Ｔ
含量（５１．２％）高于Ｇ＋Ｃ含量（４８．８％），有一定
的偏倚性，与其他硬骨鱼类 ＣＯＩ序列碱基特征基
本一致［１２］。转换与颠换比 ３．３７，说明序列突变
没有达到饱和，适用于系统发育分析［２２］。

２．２　种内与种间遗传距离
基于Ｋ２Ｐ模型计算出马

!

科２０种鱼类的种
内遗传距离为 ０～１１．９％，平均遗传距离为
０．９％；种间遗传距离为０．１％ ～２７．４％，平均遗
传距离为１９．６％；种间平均遗传距离是种内平均
遗传距离的２２倍，符合 ＨＥＢＥＲＴ［１０－１１］提出的物
种鉴别“十倍法则”，即种间遗传距离远大于种内

遗传距离的１０倍以上。在 ＤＮＡ条形码研究中，

２
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除腔肠动物门（Ｃｎｉｄａｒｉａ）外，２％是绝大部分物种
划分的参考值［１０－１１］，即种内遗传距离一般小于

２％，种间一般大于２％。六丝多指马
!

种内遗传

距离为１１．９％，远大于２％；多鳞四指马
!

种内遗

传距离为２．３％；其余种类均远小于２％。黑斑多
指马

!

与马达加斯加多指马
!

（Ｐｏｌｙｄａｃｔｙｌｕｓ

ｍａｌａｇａｓｙｅｎｓｉｓ）的种间遗传距离为１．０％，马伦氏
多指马

!

（Ｐｏｌｙｄａｃｔｙｌｕｓｍｕｌｌａｎｉ）与七丝指马
!

（Ｆｉｌｉｍａｎｕｓｈｅｐｔａｄａｃｔｙｌｕｓ）种间距离仅为０．１％，都
小于２％；其他各种类间的种间遗传距离均远大
于２％。

表１　本研究中用于ＣＯＩ分析的马
!

科鱼类样本的信息

Ｔａｂ．１　ＳｐｅｃｉｍｅｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＰｏｌｙｎｅｍｉｄａｅｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ

属

Ｇｅｎｕｓ
种

Ｓｐｅｃｉｅｓ
采样地点

Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
编号

Ｃａｔａｌｏｇｎｕｍｂｅｒ
序列来源

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｃｃｅｓｓｉｏｎ

四指马
!

属

Ｅｌｅｕｔｈｅｒｏｎｅｍａ

四指马
!

Ｅ．ｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌｕｍ
广西东兴 １ Ｅ．ｔｅｔ．ＧＸ．ＤＸ．１ 本研究

广东阳江 ３ Ｅ．ｔｅｔ．ＧＤ．ＹＪ．１～３ 本研究

多鳞四指马
!

Ｅ．ｒｈａｄｉｎｕｍ

广西东兴 ４ Ｅ．ｒｈａ．ＧＸ．ＤＸ．１～４ 本研究

海南潭门 ３ Ｅ．ｒｈａ．ＨＮ．ＴＭ．１～３ 本研究

广东阳江 ２ Ｅ．ｒｈａ．ＧＤ．ＹＪ．１～２ 本研究

福建福州 ４ Ｅ．ｒｈａ．ＦＪ．ＦＺ．１～４ 本研究

浙江洞头 ３ Ｅ．ｒｈａ．ＺＪ．ＤＴ．１～３ 本研究

江苏吕四 ３ Ｅ．ｒｈａ．ＪＳ．ＬＳ．１～３ 本研究

山东石岛 ２ Ｅ．ｒｈａ．ＳＤ．ＳＤ．１～２ 本研究

马来西亚 ２ Ｅ．ｒｈａ．ＭＡＬ．１～２ ＭＧ８１６１３７／ＭＧ８１６１３８

丝指马
!

属

Ｆｉｌｉｍａｎｕｓ

七丝指马
!

Ｆ．ｈｅｐｔａｄａｃｔｙｌｕｓ 印度 ３ Ｆ．ｈｅｐ．ＩＮＤ．１～３ ＥＦ６０９５２４～ＥＦ６０９５２６
丛丝指马

!

Ｆ．ｐｅｒｐｌｅｘａ 印度尼西亚 ２ Ｆ．ｐｅｒ．ＩＮＤＯ．１～２ ＨＱ５６４４８２／ＨＱ５６４４８９
真丝指马

!

Ｆ．ｓｉｍｉｌｉｓ 印度 ３ Ｆ．ｓｉｍ．ＩＮＤ．１～３ ＭＦ２８１３６４～ＭＦ２８１３６６
黄丝指马

!

Ｆ．ｘａｎｔｈｏｎｅｍａ 印度尼西亚 ３ Ｆ．ｘａｎ．ＩＮＤＯ．１～３ ＨＱ５６４５０６～ＨＱ５６４５０８

小黑体马
!

属

Ｌｅｐｔｏｍｅｌａｎｏｓｏｍａ 小黑体马
!

Ｌ．ｉｎｄｉｃｕｍ 印度 ３ Ｌ．ｉｎｄ．ＩＮＤ．１～３ ＭＦ２８１３６９／ＭＦ２８１３７０／ＥＦ６０９５３９

多指马
!

属

Ｐｏｌｙｄａｃｔｙｌｕｓ

大西洋多指马
!

Ｐ．ｏｃｔｏｎｅｍｕｓ 墨西哥 ３ Ｐ．ｏｃｔ．ＭＥＸ．１～３ ＨＱ５７３２８２／ＨＱ５７３２８３／ＨＱ５７５６９７

小口多指马
!

Ｐ．ｍｉｃｒｏｓｔｏｍｕｓ
印度 ２ Ｐ．ｍｉｃ．ＩＮＤ．１～２ ＭＦ２８１３７７／ＭＦ２８１３７８

印度尼西亚 １ Ｐ．ｍｉｃ．ＩＮＤＯ．１ ＨＱ５６４２８３

太平洋多指马
!

Ｐ．ａｐｐｒｏｘｉｍａｎｓ
美国加州 １ Ｐ．ａｐｐ．ＵＳＡ．１ ＧＵ４４０４７１
秘鲁 １ Ｐ．ａｐｐ．ＰＥＲ．１ ＫＹ５７２８８８

五指多指马
!

Ｐ．ｐｌｅｂｅｉｕｓ 海南潭门 ３ Ｐ．ｐｌｅ．ＨＮ．ＴＭ．１～３ 本研究

六丝多指马
!

Ｐ．ｓｅｘｆｉｌｉｓ
美国夏威夷 １ Ｐ．ｓｅｘｆ．ＵＳＡ．１ ＭＧ８１６７１９
北部湾 ３ Ｐ．ｓｅｘｆ．ＢＢＷ．１～３ ＫＹ３７１９７７～ＫＹ３７１９７９

黑斑多指马
!

Ｐ．ｓｅｘｔａｒｉｕｓ
海南海尾 １ Ｐ．ｓｅｘｔ．ＨＮ．ＨＷ．１ 本研究

广东硇洲 １ Ｐ．ｓｅｘｔ．ＧＤ．ＮＺ．１ 本研究

广东阳江 ２ Ｐ．ｓｅｘｔ．ＧＤ．ＹＪ．１～２ 本研究

童多指马
!

Ｐ．ｖｉｒｇｉｎｉｃｕｓ 伯利兹 ３ Ｐ．ｖｉｒ．ＢＥＬ．１～３ ＪＱ８４０２２０／ＪＱ８４０２２１／ＪＱ８４０６５１
马达加斯加多指马

!

Ｐ．ｍａｌａｇａｓｙｅｎｓｉｓ 南非 ３ Ｐ．ｍａｌ．ＡＦＲ．１～３ ＪＦ４９４２０２～ＪＦ４９４２０４
马伦氏多指马

!

Ｐ．ｍｕｌｌａｎｉ 印度 ２ Ｐ．ｍｕｌ．ＩＮＤ．１～２ ＭＦ２８１３７４／ＭＦ２８１３７５
十指马

!

属Ｇａｌｅｏｉｄｅｓ 黑斑十指马
!

Ｇ．ｄｅｃａｄａｃｔｙｌｕｓ 广东广州 １ Ｇ．ｄｅｃ．ＧＤ．ＧＺ．１ 本研究

马
!

属

Ｐｏｌｙｎｅｍｕｓ

野马
!

Ｐ．ｄｕｂｉｕｓ 越南 １ Ｐ．ｄｕｂ．ＶＩＥ．１ ＭＨ７２１１９９
黑手马

!

Ｐ．ｍｅｌａｎｏｃｈｉｒ 越南 １ Ｐ．ｍｅｌ．ＶＩＥ．１ ＭＨ７２１１９８

长指马
!

Ｐ．ｐａｒａｄｉｓｅｕｓ
孟加拉国 ２ Ｐ．ｐａｒ．ＢＡＮ．１～２ ＭＦ２８１３７３／ＭＫ５７２４９６
印度 １ Ｐ．ｐａｒ．ＩＮＤ．１ ＨＱ２１９１６５

３
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２．３　马
!

科鱼类分子系统发育树

在邻接树中（图１），７４条序列形成了１９个
分支；分支间的平均遗传距离为２０．４％（２．８％～
２７．６％）是分支内平均遗传距离０．１％（０．０％ ～
０．２％）的２０４倍。２０种鱼类有１４种形成了单系
分支，支持其物种有效。多鳞四指马

!

形成了２
个自展数据支持率为 ９９％的分支，部分福州个
体、全部东兴个体以及马来西亚个体形成 １支
（Ｃｌａｄｅ２）；广泛分布于中国沿海的其余个体形成
１支（Ｃｌａｄｅ１）；分支间遗传距离为４．８％。黑斑多
指马

!

、北部湾的六丝多指马
!

和马达加斯加多

指马
!

混杂于 Ｃｌａｄｅ１６中，自展数据支持率为
９９％，分支内遗传距离为０．７％。马伦氏多指马
!

与七丝指马
!

混杂于 Ｃｌａｄｅ１４中，自展数据支
持率为９９％，分支内遗传距离仅为０．１％。四指
马

!

属、马
!

属分别形成单系群。在 ＡＢＧＤ分析
中（图３），当种内先验遗传距离 Ｐ为 ０．４６％ ～
２．１５％时，马

!

科被分为１６个假设种。夏威夷的
六丝多指马

!

（Ｃｌａｄｅ４）与五指多指马
!

（Ｃｌａｄｅ５）
被归 为 一 个 假 设 种；马

!

属 的 长 指 马
!

（Ｐｏｌｙｎｅｍｕｓｐａｒａｄｉｓｅｕｓ）、黑手马
!

（Ｐ．ｍｅｌａｎｏｃｈｉｒ）
和野马

!

（Ｐ．ｄｕｂｉｕｓ）（Ｃｌａｄｅ６、Ｃｌａｄｅ７、Ｃｌａｄｅ８）也
被归为一个假设种，这与遗传距离和邻接树的结

果不一致；其他种的划分与邻接树形成的分支相

一致。

３　讨论
马

!

科 ２０种鱼类的种间平均遗传距离
（１９．６％）是种内平均遗传距离（０．９％）的２２倍；
在邻接树上形成了１４个单系分支，分支间平均
遗传距离（２０．４％）是分支内平均遗传距离
（０．１％）的２０４倍，表明存在明显的 ＤＮＡ条形码
间隙，符合鉴别物种的“十倍法则”，说明 ＣＯＩ基
因适用于作为马

!

科鱼类鉴定的ＤＮＡ条形码。
多鳞四指马

!

最早由 ＪＯＲＤＡＮ等［２３］根据中

国台湾样品提出，但在早期，多鳞四指马
!

被认

为是四指马
!

的年幼个体［２４］。ＭＯＴＯＭＵＲＡ
等［２５］于２００２年根据侧线鳞数（８２～９５ｖｓ７１～８０，
前者为多鳞四指马

!

，下同）和胸鳍颜色（黑色ｖｓ
黄色）等形态特征将其与四指马

!

分开，并确定

为一个独立的有效种被采用至今。在本研究中，

多鳞四指马
!

与四指马
!

种间遗传距离为

１６．０％，远大于２％种内遗传阈值，且是种内平均
遗传距离１．２％的１３倍，从分子水平上支持了该
分类的有效性。但多鳞四指马

!

种内遗传距离

（２．３％）略大于２％的物种遗传阈值，且在 ＮＪ树
上形成了 ２个明显的分支，分支间遗传距离
（４．８％）是分支内平均遗传距离（０．１％）的 ４８
倍，符合“十倍法则”。杨喜书［２６］发现南海印度

"

（Ｐｌａｔｙｃｅｐｈａｌｕｓｉｎｄｉｃｕｓ）种内遗传距离为４．８％，
形成了２个支持率为９９％的分支，且分支间的遗
传距离（１０．４％）是分支内平均遗传距离（０．４％）
的 ２６倍，认为印度

"

可能存在隐存种。陈璐

等［２７］发现三线
#

（Ｔｅｒａｐｏｎｐｕｔａ）种内遗传距离
（２．７％）大于２％，形成了２个分支，分支间遗传
距离为 ５．０％，但与分支内的平均遗传距离
（０．８５％）不满足“十倍法则”，认为其可能为两个
亚种或不同种。参照上述研究，推测中国沿海分

布的多鳞四指马
!

可能已分化成２个亚种乃至２
个物种，其中东兴个体和部分福州个体为一种或

亚种，且在马来西亚见有分布；另一种或亚种在

中国黄海、东海以及南海都有分布。多鳞四指马

!

是海水鱼中的名贵品种，同时作为潜在的养殖

新品种，具有广阔的开发前景［２８］；在今后种质资

源开发、利用和保护中，应考虑将其归为２个管
理保护单位。

六丝多指马
!

形成了２个距离较远的分支：
１）夏威夷个体独立成支；２）北部湾个体与黑斑多
指马

!

和马达加斯加多指马
!

混为一支。夏威

夷的六丝多指马
!

个体在ＢＯＬＤ网站上有照片记
录，经仔细比对后确定鉴定无误。黑斑多指马

!

在中国沿海较常见［２９－３０］，六丝多指马
!

较稀少，

现有报道分布于中国南海南部及中国台湾［５，１９］，

在北部湾尚未发现有其记录；二者都具有６条游
离胸丝，但前者侧线起点附近具有一黑色大斑，

后者无黑斑［１］。北部湾个体可能是因游离胸丝

数相同而被误鉴定成六丝多指马
!

，实际应为黑

斑多指马
!

。游离的胸丝数是马
!

科鱼类分类

的重要特征之一，但由于有些马
!

科鱼类具有相

同的胸丝数，且有时胸丝数还可能发生变异，如

本实验室还获得具５条胸丝的多鳞四指马
!

；因

此，不能以此作为其鉴定的唯一特征，需要结合

多个不同特征来确定。

４
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图１　基于线粒体ＣＯＩ基因序列的２０种马
!

科鱼类邻接树

Ｆｉｇ．１　ＮｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡＣＯＩｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ２０Ｐｏｌｙｎｅｍｉｄｓｐｅｃｉｅｓ
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图２　１９个分支的分支内（ａ）与分支间（ｂ）的遗传距离
Ｆｉｇ．２　Ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓｏｆｇｅｎｅｎｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｗｉｔｈｉｎ（ａ）ａｎｄａｍｏｎｇ１９ｃｌａｄｅｓ（ｂ）

图３　马
!

科鱼类的ＡＢＧＤ分析图
Ｆｉｇ．３　Ａｕｔｏｍａｔｉｃｂａｒｃｏｄｅｇａｐｄｉｓｃｏｖｅｒｙ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｏｌｙｎｅｍｉｄａｅ

　　黑斑多指马
!

与马达加斯加多指马
!

的种

间遗传距离为１．０％，在邻接树上混为一支。黑
斑多指马

!

分布广泛，从印度西南部沿岸到巴布

亚新几内亚再到日本宫崎；马达加斯加多指马
!

目前只见于马达加斯加、莫桑比克以及南非沿

岸［１］；两者外部形态极为相似，都有６条游离胸
丝和侧线起点附近有一黑色大斑块，曾被认为同

一个种［３１］，但前者的鳃耙数（２５～３０）少于后者
（２９～３５），鳔退化，且第二背鳍基部长相对明显
短于后者，被确定为新种［３２］。许多研究表明，某

些种类在形态上虽有一定的差异，但在分子上可

以表现出相近的关系，如唐楚林等［３３］发现红鳍笛

鲷（Ｌｕｔｊａｎｕｓｅｒｙｔｈｏｐｔｅｒｕｓ）与马拉巴笛鲷 （Ｌ．
ｍａｌａｂａｒｉｃｕｓ）的种间遗传距离仅为０．３％，但可以
根据侧线下鳞的排列方式进行区分；宫亚运等［３４］

发现中颌棱
$

（Ｔｈｒｙｓｓａｍｙｓｔａｘ）与黄吻棱
$

（Ｔ．
ｖｉｔｒｉｒｏｓｔｒｉｓ）的种间遗传距离只有０．６％，但可以通
过背鳍数和鳃耙数进行区分。黑斑多指马

!

与

马达加斯加多指马
!

的情况与之类似，可能为同

一种的２个亚种；同时由于标准 ＣＯＩ条形码序列
长度较短且保守，对近期分化形成的物种往往难

以区分［３５］，也有可能为近期进化形成的２个不同
物种。

马伦氏多指马
!

与七丝指马
!

也混为一支，

种间遗传距离为０．１％；它们都有７条游离胸丝，
也曾被混淆［２４］，但前者侧线起点附近有一黑色大

斑块，后者没有，可能仍属于同一物种或为近期

分化形成的不同种。马伦氏多指马
!

、七丝指马

!

和马达加斯加多指马
!

的序列源自于

ＧｅｎＢａｎｋ，笔者无法对对应的鱼类进行形态鉴定
确认；由于形态过于相似，也不排除形态鉴定出

错的可能。

黑斑十指马
!

（Ｇａｌｅｏｉｄｅｓｄｅｃａｄａｃｔｙｌｕｓ）主要
分布于非洲西海岸［１］，该鱼在中国尚未有记录，

本实验室样品购自广州市场，但未知其明确产

地。五指多指马
!

较少见，本实验室也只获得几

条，同时在中国大陆有记录的六丝多指马
!

以及

在中国台湾有报道的小口多指马
!

和西氏丝指

马
!

都未能采集到，特别是多鳞四指马
!

的分类

还存在问题等，在今后的研究中，还需进一步扩

大采样的范围，补充样品的种类和数量，在详细

的形态测量基础上结合多种分子标记展开研究，

６
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以期进一步明确中国马
!

科鱼类的分类地位。
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７



海　洋　渔　业 ２０２０年

标本基因组 ＤＮＡ提取方法［Ｊ］．生物技术通报，
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