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摘要  鲤科鱼类在东亚的物种多样, 分布广泛, 物种特征尺寸差异明显, 弄清其功能基因的系统演变, 
对于理解物种分化和功能进化具有重要意义. 以具有重要生长调控作用的 c-myc 基因为标记, 通过 PCR
扩增、克隆和测序, 共获得 41种鲤科鱼类和外类群 c-myc基因全序列, 发现并分析了 c-myc编码区的两
个高变异区. 基于 c-myc CDS序列, 分别采用最大简约法(MP)、最大似然法(ML)和 Bayesian法重建了
鲤科鱼类的系统发育关系. 3 种方法所得系统发育关系较为相似. 当以亚口鱼科的胭脂鱼(Myxocyprinus 
asiaticus)、鳅科的泥鳅(Misgurnus anguillicaudatus)和平鳍鳅科的中华间吸鳅(Hemimyzon sinensis)作为外
类群, 3 种方法重建的系统分支图均以较高的节点支持率支持鲤科鱼类中雅罗鱼系和鲃系的划分, 雅罗
鱼系包括雅罗鱼亚科(Leuciscinae)的东亚种类、鲴亚科(Xenocyprinae)、鲌亚科(Cultrinae)、 亚科

(Danioninae)东亚土著种类, 亚科(Gobioninae)和鳑鲏亚科(Acheilognathinae). 鲃系包括裂腹鱼亚科
(Schizothoracinae)、鲃亚科(Barbinae)、鲤亚科(Cyprininae)和野鲮亚科(Labeoninae). 斑马鱼(Danio rerio)、
麦氏 (D. myersi)和三线波鱼(Rasbora trilineata)应从雅罗鱼系或鲃系中分出, 形成另外的一个系群. 
亚科是一个多起源的复合类群, 其中一些种类归属存在较多问题, 对 亚科一些种类有必要重新划分. 
c-myc CDS 翻译成蛋白质后, 逐个分析具有简约信息氨基酸变异发现氨基酸位点变异与鱼类特征尺寸
之间无相关性. 同时分析并发现 c-myc编码区内两个高变异区序列变异既不能体现物种分化关系, 也与
物种特征尺寸无相关性. 本研究还发现每一类群位于分支图基部较为原始的种类一般鱼类物种尺寸较
小, 可能是对原始生态和生存压力适应的结果.  

关键词  鲤科鱼类  c-myc基因  系统发育  基因变异   
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鲤科是现生鱼类中种类最多的一个科, 约 210属
2010 种[1], 广泛分布于欧亚大陆、东印度群岛、非洲 
和北美[2]. 东亚是鲤科鱼类物种多样性最为丰富的地
区之一, 其中中国特有种 384种[1]. 自从 1817年 Cuvier
建立鲤科以来 , 基于形态学特征的鲤科鱼类分类就
不断地得以修订. 粦陈湘 等人[3]把鲤科鱼类分为 10
个亚科, 并分为两个支系: 雅罗鱼系(Leuciscini)和鲃

系(Barbini), 并将鳅 亚科(Gobiobotinae)和裂腹鱼亚
科 (Schizothoracinae)分别并入了 亚科 (Gobioninae)
和鲃亚科(Barbinae). 基于胡须分布、形态类型和神   
经分布, Howes[4]把鲤科鱼类分为鲤亚科(Cyprininae)、 
亚科、波鱼亚科 (Rasborinae)(没有或偶然具有胡

须 )、雅罗鱼亚科 (Leuciscinae)、鳑鲏亚科 (Acheilo-      
gnathinae)、鲌亚科(Cultrinae)和 Alburninae 亚科. 陈

粦湘 等人在 亚科(Danioninae)、雅罗鱼亚科和鲴亚
科(Xenocyprinae)的处理上, 同 Howes处理很不相同. 

Cavender 和 Coburn[5] 粦在陈湘 等人工作的基础上对

鲤科鱼类进行了支序分析 , 其结果与陈湘粦等人的

划分大致相同. 陈宜瑜[1]根据形态学特征将鲤科鱼类

划分为 12 个亚科, 并强调了东亚鲤科鱼类的系统发
育地位和进化上的意义.  

目前 , 鲤科鱼类的分子系统学研究已开展了部
分工作. 基于线粒体的细胞色素 b基因序列和线粒体
16S rRNA 基因部分序列、线粒体控制区 D-loop序列
重建了欧洲鲤科鱼类的系统发育关系[6~9]; 基于线粒
体 12S rRNA和 16S rRNA基因序列构建了北美鲤科
鱼类系统发育关系[10~12]; 线粒体中的细胞色素 b 和
ND4 序列也被用来分析鲴亚科的系统发育关系 [13]. 
何舜平等人[14~17]曾利用细胞色素 b 基因序列对东亚
鲤科鱼类开展了研究, 并利用细胞色素 b 和 S7 核   
糖体蛋白基因第 1 内含子序列研究了东亚低等鲤科
鱼类的系统发生. 目前, 鲤科鱼类的系统发育关系虽
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然还有许多争议的问题 , 但分子系统学研究使鲤   
科鱼类的系统发育框架越来越清晰 . 这些研究主要
是基于进化速率较快的线粒体基因和内含子序列 . 
利用核基因的研究还相对较少 . 利用有重要生物学
意义的核功能基因进行构建鲤科鱼类的系统发育关

系既是鲤科鱼类系统发育研究的重要内容 , 同时也
为研究鲤科鱼类物种间的基因变异和功能分歧提供

资料.  
c-myc (cellular myelocytomatosis oncogene)是 myc

家族中重要的一员 , 在胚胎或成体组织的所有增生
细胞中均有表达, 是一类重要的转录激活因子, 对动
物生长发育具有重要的调控功能. c-myc 基因的结构
和核苷酸组成非常保守, 一般由 3个外显子和 2个内
含子组成. 它在哺乳动物、鸟类、两栖类和鱼类中广
泛存在, 估计至少有 6 亿年的演化历史[18]. c-myc 基
因是一个单拷贝基因, 多肽可读框在第 2和第 3外显
子[19]. 当 c-myc基因发生突变时可使果蝇和老鼠个体
尺寸变小 , 主要是通过调控细胞尺寸 [20]或细胞数

目[21]来调控个体尺寸. 尽管果蝇和鼠中 c-myc基因核
苷酸序列同源性较低 , 但蛋白质序列上仍然有较高
的同源性, 具有相似的生物学功能, 并且可以用果蝇
c-myc 部分弥补鼠 c-myc 表达量的不足[22]. 动物体中
c-myc 基因突变可以改变个体最终尺寸, 同时它在肿
瘤发生中具有重要作用 [23]. 近年来 , 在研究哺乳动
物[24]、雀形目鸟类[25]、鳄鱼[26]和蛙类[27]的系统发育

关系时发现, c-myc 基因已作为目和科级等高阶元系
统发育研究的分子标记. 基于 c-myc基因的鱼类系统
发育分析还未见报道.  

鲤科鱼类特征尺寸悬殊, 食性各异, 生活在不同
的生态位, 是研究物种分歧和系统发育的绝好材料. 
本研究在东亚鲤科鱼类中选取 38 种代表性物种, 通
过克隆和测序获得它们的 c-myc基因全序列, 对编码
区的两个高变异区并进行了分析 , 并以编码区序列
重建了鲤科鱼类的系统发育关系. 目的是基于 c-myc
编码 DNA序列(coding DNA sequence, CDS)重建鲤科
鱼类的系统发育关系 , 并与线粒体基因重建的鲤科
系统发育关系进行比较, 探讨 c-myc CDS变异与鲤科
鱼类物种特征尺寸之间的相关性. 

1  材料与方法 
(ⅰ) 样品来源.  本研究所用鲤科鱼类主要来自

中国科学院水生生物博物馆的馆藏标本 . 所用标本

的采集地及标本号见表 1. 外类群选择了亚口鱼科的
胭脂鱼(Myxocyprinus asiaticus), 鳅科的泥鳅(Misgur-    
nus anguillicaudatus), 平鳍鳅科的中华间吸鳅(Hemi-     
myzon sinensis). 用于分子生物学实验的鱼类标本或
组织均是经过梯度酒精脱水, 保存于 95%酒精中.  

(ⅱ) 引物设计.  根据从 GenBank获取的斑马鱼
(Danio rerio)(登录号 : NM_131412)、鲤 (Cyprinus 
Carpio) (D37888)和鲫  (Carassius auratu) (D31729)
的 c-myc 基因的保守序列, 经过设计和优化后, 最后
确定 PCR扩增所用的引物序列为: PF6, 5′-ATYAGTC-    
TGTCCAGCAYCT-3′; PR7, 5′-SRAACTCGCTGACCA- 
TCTC-3′; PF8, 5′-KSGTTGWTTAYATTTTCCATCAC- 
3′; PR8, 5′-GRAACTCGSTSACYATCTC-3′; PF11, 5′- 
AATGCYGGTGAGTKCGAGTT-3′; PR11, 5′-GCTG-   
MAGCYTGTGTTTTAACTGT -3′; PF12, 5′-TGGAG-    
ATRGTSAGCGAGTT-3′. 引物在 c-myc基因上的分布
见图 1.  

(ⅲ) DNA提取、扩增和测序.  DNA提取采用标
准的酚/氯仿/异戊醇法[28], DNA的浓度及纯度测定采
用 Beckman 紫外分析仪. DNA 浓度稀释并控制在
30~50 ng/μL 范围内. PCR 扩增反应各试剂(TaKaRa)
在用前按比例配制. 60 μL PCR反应液包括: 10 × Ex 
Taq 缓冲液 6 μL, 2.5 mmol/L 4种 dNTP混合液(pH 
8.0) 4.8 μL, 15 μmol/L正、反向引物各 1.5 μL, 5 U/μL 
Ex Taq酶 0.6 μL, dd H2O 42.6 μL, 模板 DNA 3 μL.  

利用引物 PF11和 PR11及 PF12和 PR11两对引
物扩增时, 反应条件为: 反应体系 94℃预变性 4 min; 
94℃变性 50 s, 57℃(PF11 和 PR11)或 56℃(PF12 和
PR11)复性 50 s, 72℃延伸 90 s, 32个循环; 72℃延伸 6 
min. 利用引物 PF6和 PR7, PF8和 PR8两对引物扩增
时, 反应条件为: 反应体系 94℃预变性 4 min; 94℃变
性 30 s, 55℃(PF6和 PR7)或 50℃(PF8和 PR8)复性 30 
s, 72℃延伸 60 s, 32个循环; 72℃延伸 5 min.  

PCR 产物进行 1.2%的琼脂糖电泳, 然后准确割
胶回收目的片段 , 用 OMEGA 试剂盒 (OMEGA 
Bio-Tek)进行割胶回收. 然后以 pMD18-T 载体试剂
盒(TaKaRa)为连接载体, 以 DH5α 作为宿主菌, 对目
的片段进行克隆. 目的片段的阳性克隆在 ABI3730
测序仪上进行测序, 同一样品测 3个克隆.  

(ⅳ )  基因特征分析 .   将获得的 c-myc 序列
(GenBank登录号见表 1)用 CLUSTALX (1.83)[29]进行

多重排定, 设置参数 gap-opening penalty = 15, gap- 
extension penalty = 3. 序列排好后辅以手工校正 . 
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表 1  鲤科鱼类和外类群标本种类 
      鱼类物种  采集地    标本号  接受号 

鳙 Aristichthys nobilis 湖北武汉 IHBCYK0411001 EF194848 

鲢 Hypophthalmichthys molitrix  湖北武汉 IHBCYK0411002 EF194849 

草鱼 Ctenopharyngodon idellus 湖北武汉 IHBCYK0411003 EF194850 

青鱼 Mylopharyngodon piceus  湖北武汉 IHBCYK0411004 EF194851 

鳤 Ochetobius elongates 广西藤县 IHBCY0108003 EF194852 

鳡 Elopichthys bambusa 湖南桃源 NRMT2286 EF194853 

赤眼鳟 Squaliobarbus curriculus 武汉金口 IHBCY0407001 EF194854 

翘嘴鲌 Culter alburnus 武汉金口 IHBCY0380494 EF194855 

团头鲂 Megalobrama amblycephala   湖北武汉 IHBCY0305004 EF194856 

 Hemiculter leucisculus 湖北武汉 IHBCY2603026 EF194857 
似鳊 Pseudobrama simoni 湖南桃源 IHBCY0405361 EF194858 
银鲴 Xenocypris argentea 湖南桃源 IHBCY0405138 EF194859 
中华细鲫 Aphyocypris chinensis 中国科学院水生生物研究所 IHBCYK0411005 EF194860 
马口鱼 Opsariichthys bidens  湖南桃源 NRMT2358 EF194861 
细尾蛇

 
Saurogobio gracilicaudatus 贵州 IHBCY0312012 EF194862 

蛇  Saurogobio dabryi  湖北长阳 IHBCY0405136 EF194863 
铜鱼 Coreius heterodon 武汉金口 IHBCY0312002 EF194864 
麦穗鱼 Pseudorasbora parva 云南勐腊 IHBCY0312003 EF194865 
稀有

 鲫 Gobiocypris rarus 中国科学院水生生物研究所 IHBCYK0411006 EF194866 
唐鱼 Tanichthys albonubes  广东 IHBCYK0411007 EF194867 
高体鳑鲏 Rhodeus ocellatus 湖北武汉 IHBCYK0411008 EF194868 
彩石鳑鲏 Rhodeus lighti  湖北武汉 IHBCYK0411009 EF194869 
彩副橘 Paracheilognathus imberbis  湖北武汉 IHBCYK0411010 EF194870 
斑马鱼 Danio rerio  湖北武汉 IHBCYK0411011 EF194871 
麦氏  Danio myersi  云南勐腊 IHBCY0405411 EF194872 
三线波鱼 Rasbora trilineata  湖北武汉 IHBCYK0411012 EF194873 
巨须裂腹鱼 Schizothorax longibarbus 西藏 IHBCY0510081 EF194874 
异齿裂腹鱼 Schizothorax oconnori 西藏 IHBCY0510086 EF194875 
光唇裂腹鱼 Schizothorax lissolabiatus  西藏 IHBCY0504193 EF194876 
高原裸鲤 Gymnocypris waddelli 青海 IHBCY0510092 EF194877 
条纹小鲃 Puntius semifasciolatus 云南勐腊 IHBCY0405496 EF194879 
鲈鲤 Percocypris pingi pingi  四川合江 IHBCY0205010 EF194881 
鲫 Carassius auratus 湖北武汉 IHBCYK0411013 EF194880 
鲤 Cyprinus Carpio  湖北武汉 IHBCYK0411014 EF194882 
中华倒刺鲃 Spinibarbus sinensis  四川南充 IHBCY0207036 EF194883 
卷口鱼 Ptychidio jordani  云南 IHBCY0308004 EF194884 
角鱼 Epalzeorhynchus bicornis  湖北武汉 IHBCY0505291 EF194885 
西藏墨头鱼 Garra kempi  西藏察隅 IHBCY0309091 EF194886 
中华间吸鳅 Hemimyzon sinensis 云南 IHBCYK0311012 EF194887 
泥鳅 Misgurnus anguillicaudatus 云南大姚县 IHBCYK0411015 EF194888 
胭脂鱼 Myxocyprinus asiaticus 湖北武汉 IHBCY0305001 EF194889 

 

 
 

图 1  c-myc基因结构及扩增引物的分布 
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c-myc CDS 序列变异、碱基组成及替代用 MEGA  
3.1[30]进行统计. 基于转换和颠换与遗传距离的线性
关系, 采用DAMBE (V4.1.33)进行碱基替代饱和性分
析[31].  

(ⅴ) 系统发育分析.  鲤科鱼类的系统发育分析
采用最大简约法(MP)、最大似然法(ML)和 Bayesian
法. 最大似然分析利用 Modeltest 3.7[32]进行模型和参

数估计, 基于AIC标准选择的最适碱基替代模型是GTR 

+ I + G(−lnL = 7760.8984; K = 10; AIC = 15541.7969). 
MP和 ML分析采用 PAUP4.0b10[33]. Bayesian法采用
MrBayes3.1.2软件分析[34,35].  

最大简约性分析采用启发式搜索 , 最终在同等
简约树中获得多数一致树. 进行 1000 次 bootstrap 分
析时参数设定为: nreps = 1000, ConLevel = 50, search 
= heuristic, brlens = yes. 最大似然分析时参数设定为: 
Base = (0.2846 0.2567 0.2678), Rmat = (0.3476 3.8968 
1.0766 0.3006 3.2010), Rates = gamma, Shape = 
0.7299, Pinvar = 0.4566. ML树进行 100次 bootstrap
检验, 分析参数为: nreps = 100, ConLevel = 50, search 
= heuristic, brlens = yes. Bayesian分析时, 设定参数 
nst = 6, rates = invgamma, Ngen = 1000000, Nruns = 2, 
Nchains = 4, Temp = 0.2, Samplefreq = 100, Printfreq 
= 1000, Diagnfreq = 1000, Burnin = 600, Burninfrac = 
0.25.  

(ⅵ) c-myc CDS 序列变异分析.  排定的 c-myc 
CDS矩阵, 序列翻译成氨基酸序列后, 逐个对具有简
约信息的氨基酸变异与物种特征尺寸之间相关性进

行分析 . 同时针对编码区中变异较大的两个区域进
行分析, 碱基缺失以 gap(−)表示, 各种鱼类缺失碱基
数利用 Excel 2003统计分析. 

2  结果 

2.1  c-myc编码区序列特征 

41种 c-myc 编码区序列排定后由 1246 bp组成, 
其中保守位点 798 个, 可变位点 448 个, 非简约可变
位点 169个, 简约信息位点 279个. 碱基组成 T, C, A
和 G分别为 18.1%, 26.4%, 28.5%和 27.0%; 转换与颠
换之比为 2.2. c-myc CDS转换和颠换与遗传距离的线
性关系显示这些位点替代均没有达到突变饱和.  

2.2  系统发育分析 

最大简约性分析得到了 111棵同等简约树, 树长
是 1177 步; CI (consistency index) = 0.5200; HI 
(homoplasy index) = 0.4800; RI (Retention index) = 
0.6146. 多数一致性树见图 2, 系统分支图显示以

70%和 95%的节点支持率支持雅罗鱼系和鲃系的划

分. 雅罗鱼系包括雅罗鱼亚科的东亚类群、鲴亚科、 
鲌亚科、 亚科、鳑鲏亚科和 亚科一些种类. 鲃系
包括裂腹鱼亚科、鲃亚科、鲤亚科和野鲮亚科

(Labeoninae). 斑马鱼(Danio rerio)和麦氏 (D. myersi)
形成的单系和雅罗鱼系形成姊妹群 , 节点支持率较
低; 三线波鱼(Rasbora trilineata)位于分支树基部, 节
点支持率也较低.  

最大似然分析利用启发式搜索所得的 ML 树(图
3)和 MP 树拓朴结构大致相同, ML 树以 80%和 96%
的节点支持率分别支持鲤科鱼类中雅罗鱼系和鲃系

的划分. 东亚类群和 亚科, 唐鱼属形成 3 个系群, 
共同构成一个大的单系群 , 与鳑鲏亚科一起形成雅

罗鱼系. 鲃系形成一个单系群. 亚科中的斑马鱼、 
麦氏 和三线波鱼聚为一个单系群 , 与鲃系互为姊

妹群, 节点支持率较低.   
Bayesian树(图 4)与ML树大致相同, 系统分支图

以 100%的节点支持率支持鲤科鱼类中雅罗鱼系和鲃

系的划分 ; 同时也以 100%的节点支持率支持斑马
鱼、麦氏 和三线波鱼从雅罗鱼系和鲃系中分出. 雅
罗鱼系中鲴亚科和鲌亚科形成并系 ; 鲃系中鲃亚科

种类没有形成单系群 , 而是分散于裂腹鱼亚科和鲤
亚科, 说明鲃亚科的划分仍存在较多问题.  

2.3  序列变异分析 

c-myc 编码区序列较为保守, 但有两个区域变异
较大(图 5). 高变异区 1 (variation 1)主要是 GAG 
(GAA)GAG的串联重复; 高变异区 2 (Variation 2)主
要是 AGC(AAC)AGC 的串联重复. 不同鱼类之间差
异以碱基缺失(gap)进行统计, 即使亲缘关系较近的
物种, 碱基缺失也有较大的差异; 同时这两个区域的
变异与物种特征尺寸之间无相关关系. 另外, CDS序
列翻译蛋白质后 , 逐个对具有简约信息的氨基酸变
异分析发现 , 氨基酸变异与物种特征尺寸之间也无
相关性.  

3  讨论 
c-myc 基因是生长调控的重要基因, 首次应用于

鱼类系统发育研究. 基于 c-myc CDS重建的分子系统
树与以前构建的明晰的鲤科鱼类局部系统分支

图[15~17]较为一致, 说明 c-myc CDS 序列是一个很好
的遗传标记 , 适合研究鱼类科及亚科水平上的系统
发育关系.   

本研究中的 MP树、ML树和 Bayesian树均以较 
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图 2  通过启发式搜索(PAUP4.0b10)得到的 111个同值最大简约的多数一致性树 
树长是 1177步; CI = 0.5200;  RI = 0.6146; RC = 0.3196; 位于分支节点处的数值为大于 50%的 1000次 Bootstrap重抽样支持率 

 

高的节点支持率支持鲤科鱼类中雅罗鱼系和鲃系的

划分, 基本支持陈湘粦等人[3]基于形态以及何舜平等

人[15]基于细胞色素 b的两大类群的划分. 雅罗鱼系包
括东亚类群、 亚科和鳑鲏亚科鱼类. 鲃系包括裂腹
鱼亚科、鲃亚科、鲤亚科和野鲮亚科. 此外, 这些系
统分支图显示斑马鱼、麦氏 和三线波鱼从雅罗鱼系

和鲃系中分出时, 其节点支持率较高; 与雅罗鱼系或
鲃系聚在一起时, 其节点支持率较低, 所以本研究提
议斑马鱼、麦氏 和三线波鱼从雅罗鱼系和鲃系中分

出, 单独形成一个系群. 何舜平等人[15]所定义的东亚

类群, 包括鲴亚科、鲌亚科、东亚雅罗鱼亚科和 亚

科东亚土著种类. 本研究中, MP, ML和 Bayesian树 
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图 3 通过启发式搜索重建的最大似然树 
分析基于 GTR+I+G模型. 位于分支节点处的数值为大于 50%的 100次 Bootstrap重抽样支持率 

 
中均以较高的节点支持率支持东亚类群形成一个单系

类群. 雅罗鱼系中 亚科和鳑鲏亚科各形成单系群.  
基于形态学特征 , 亚科被认为是多类群的复

合体[4]. 本研究也显示 亚科不是一个单系类群. 中
华细鲫(Aphyocypris chinensis)和马口鱼(Opsarii-    

chthys bidens)属于东亚类群, 而唐鱼(Tanichthys al-
bonubes )在 MP 树中并入东亚类群 ,  在 ML 和
Bayesian树中与东亚类群分开, 但这 3种鱼类仍然属
于雅罗鱼系. 斑马鱼、麦氏 始终聚在一起, 在 MP
树中与三线波鱼分开 , 以较低的节点支持率与雅罗 
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图 4  Bayesian法构建的鲤科鱼类系统发育树 
分支节点处的数值为大于 50%的后验概率 

 
鱼系形成姊妹群; 在 ML 树中, 斑马鱼、麦氏 与三

线波鱼聚为单系 , 以较低的节点支持率与鲃系形成

姊妹群. Bayesian 树则以 100%的节点支持率支持斑
马鱼、麦氏 和三线波鱼与雅罗鱼系和鲃系分开. 因
此, 基于 c-myc CDS的系统发育分析更倾向于鲤科鱼
类划分为雅罗鱼系、鲃系和斑马鱼、麦氏 与三线波

鱼形成的系群 . 虽然鲤科鱼类基于线粒体基因系统
发育研究遗留的问题, 如唐鱼、斑马鱼、麦氏 和三

线波鱼的归属问题 , 在本研究中也没有得以很好的
解决, 但给出了解决的方向. 引起争议较多的稀有
鲫(Gobiocypris rarus)(原属 亚科)在本研究中以较
高的节点支持率聚在 亚科. 
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图 5  c-myc CDS编码区的两个高变异区 
 

Bayesian 树中雅罗鱼系的鲴亚科和鲌亚科形成

并系, 其中 (Hemiculter leucisculus)与鲴亚科聚在一
起, 说明 与鲴亚科关系较近; MP和ML中也有相同
结果, 但节点支持率较低. 鲃系中以 98%的节点支持
率支持鲃亚科、鲤亚科和裂腹鱼亚科共同形成单系群, 
其中鲃亚科种类分散其中 , 有的与裂腹鱼亚科聚为
一类, 有的与鲤亚科聚为一类, 说明鲃亚科种类存在

较多问题.  
c-myc基因不仅可以调控细胞的生长、发育、分

化和凋亡 [ 1 8 ] ,  而且对动物个体尺寸有一定调控作
用[21]. 本研究中 c-myc CDS通过翻译成蛋白质后, 逐
个分析具有简约信息的氨基酸变异与体型大小关系, 
也未发现氨基酸变异与鱼类物种特征尺寸之间具有

相关性. 尽管 c-myc CDS编码区非常保守, 但本研究
发现编码区内有 2个区域变异非常高. 第 1个区域主
要是 GAG(GAA)GAG 的串联重复, 主要编码谷氨酸
(g lu t a mi c  ac id ,  G lu  &  E) ;  第 2 个区主要是
AGC(AAC)AGC 的串联重复, 主要编码丝氨酸(serine, 

Ser & S)和天冬酰胺(asparagine, Asn & N). 这 2个区
域是酪氨酸激酶Ⅱ磷酸化位点(casein kinaseⅡ phos-     
phorylation sites, CK-Ⅱ)[36], 对于 c-myc活性发挥有调
控作用. 这 2个变异区内碱基插入或缺失数目在亲缘
关系很近的物种也有较大的差异, 不符合系统演化, 
在研究鱼类系统发育关系时可以去除这 2 个高变异
区; 另一方面在鱼类特征尺寸较小和较大的类群中
也没有表现出相关性, 说明这 2个高变异区不能用于
解释物种分歧和鱼类尺寸控制问题 , 其功能可能与
蛋白折叠后活性的发挥有关 , 这还需要通过研究该
区域碱基剃除或增加对蛋白质功能的影响来加以确

定.  
本研究中基于 c-myc CDS 序列的系统发育分析

显示个体尺寸较小的物种(如 亚科、鳑鲏亚科和野

鲮亚科)并没有聚在一起, 因此基于 c-myc CDS 序列
的鲤科鱼类聚类分析对鱼类物种特征尺寸差异无法

给出合理阐释. 从分子系统树来看, 一个类群中特征
尺寸较小的种类一般聚在基部 , 说明物种特征尺寸
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较小的种类一般为较原始的类群 . 这可以从物种进
化适应上加以解释, 较早出现的物种, 由于生存环境
和食物资源的压力较大, 物种一般采用繁殖量大, 个
体尺寸小等进化策略使物种得以保存 . 所以较早出
现的 亚科、鳑鲏亚科和野鲮亚科等原始鱼类一般较

小 . 东亚类群中后来分化出来的东亚雅罗鱼是在江
湖生态系统食物资源丰富的条件下分化形成 , 具有
充足的食物资源和良好的生态条件, 一般个体较大. 
这种现象可以部分理解鱼类物种特征尺寸差异的原

因, 但还有待于更多的实验证据加以证明.  
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