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摘要    采用 PCR特异性扩增了采集于中国沿海的鲷科 5属 11种鱼类的线粒体 COI基因序列, 并结

合 GenBank已有的同源序列, 对中国鲷科 6属 12种鱼类的分子系统进化关系进行研究。结果表明, 中

国鲷科 6属 12种鱼类的 COI基因序列的平均碱基组成为 T 30.4%、C 27.7%、A 23.5%、G 18.4%; 属

间 Kimura 双参数平均遗传距离为 9.5%—19.7%, 种间平均遗传距离为 2.2%—21.8%, 其中四长棘鲷

属、赤鲷属和犁齿鲷属间的遗传距离(8.2%—13.8%)接近于棘鲷属多数种间遗传距离(6.5%—12.2%); 

分子系统树显示中国鲷科鱼类分为两大类群, 类群 I 包括四长棘鲷属、犁齿鲷属、赤鲷属、牙鲷属等

红体色种类, 类群Ⅱ含平鲷属、棘鲷属等银灰体色种类, 其中棘鲷属的冲绳棘鲷和黄鳍棘鲷先聚为姐妹

群, 澳洲棘鲷、黑棘鲷、灰鳍棘鲷和台湾棘鲷聚为另一支。本文结合已有研究结果得出: 中国鲷科鱼类

属间是先按体色、后按牙齿分化的, 四长棘鲷属、犁齿鲷属和赤鲷属有相当密切的亲缘关系; 中国棘鲷

属是一个有共同祖先的单系群, 属内存在两个平行进化的分支, 两分支的种间关系具有明显的分化。 

关键词    鲷科;  COI基因; 系统进化 

中图分类号    Q953      doi: 10.11693/hyhz20140900255 

鲷科(Sparidae)隶属于硬骨鱼纲(Osteichthyes)、鲈形

目(Perciformes)、鲈亚目(Percoidei), 主要分布于大西洋、

印度洋和太平洋的温带至热带的近海中下层砂泥或岩礁

底质海域, 在中国北起渤海、南至南海均有分布。据

Nelson于 2006年统计, 世界鲷科鱼类有 33属约 115种

(Nelson, 2006)。随后, 又陆续有一些新种记述以及有效

属种的分类修订(Kume et al, 2008; Iwatsuki et al, 2006, 

2010, 2011; 管哲成等, 2012)。目前, 世界报道鲷科鱼类

约有34属133种, 中国已知有7属18种(樊冀蓉等, 2011; 

管哲成等, 2012)。鲷科鱼类肉质鲜美、营养丰富, 经济价

值很高, 在我国乃至世界海洋渔业资源中占据重要地

位。随着人工繁育技术的成功推广, 有些种类如真赤鲷

(Pagrus major)、黑棘鲷(Acanthopagrus schlegelii)、黄鳍

棘鲷(A. latus)等, 已成为中国海水鱼类的重要养殖对象。 

鲷科鱼类因其高度的形态进化可塑性和独立起

源, 而具有较为丰富的物种多样性(Nelson, 2006)。但

由于长期适应相似的环境而产生趋同进化 , 鲷科鱼

类近缘种间外部形态及内部骨骼特征都表现出较高

的相似性(Chiba et al, 2009), 给该类群的形态分类与

物种鉴定带来很大困难 , 导致其近缘种的分类和命

名问题一直非常混乱, 同物异名现象时有发生, 部分

属、种的分类地位及系统发育关系仍存在较大争议

(Chiba et al, 2009; 樊冀蓉等, 2011)。目前, 有关中国鲷科

鱼类的分子系统学研究虽有所报道(江世贵等, 2003; 杨慧

荣等, 2006; 张殿昌等, 2007; 徐田军等, 2010), 但仅限于

一些常见种类, 其研究结果难以阐明该类群的属间分

化、亲缘关系以及部分近缘种的系统进化关系等, 有必

要采用新的技术和方法来进一步研究。 
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近年来, 随着 DNA 条形码技术在系统分类学研

究领域的兴起, 尤其是基于线粒体 COI 基因的 DNA

条形码分析技术更是被广泛应用于鱼类的物种识别、

近缘种区分和系统进化关系等研究(Ward et al, 2005; 

彭居俐等, 2009; 柳淑芳等, 2010; Lakra et al, 2011), 

但基于线粒体 COI 基因的中国鲷科鱼类系统进化研

究尚未见报道。本文通过系统分析中国鲷科 6 属 12

种鱼类的线粒体 COI 基因序列在其属间、种间的变

异, 并与已有研究结果进行比较, 以探讨中国鲷科鱼

类属、种的分化和系统进化关系。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所分析的鲷科鱼类 5属 11种 84个个体于

2012 年 12 月—2013 年 11 月采集于中国各沿海, 其

中赤鲷属(Pagrus)2 种 16 个、犁齿鲷属(Evynnis)1 种

10个、牙鲷属(Dentex)1种 9个、平鲷属(Rhabdosargus) 

1种 8个和棘鲷属(Acanthopagrus)6种 41个, 具体种

类和来源见表 1。鲷科鱼类的形态分类依据《中国鱼

类系统检索》(成庆泰等, 1987)、《台湾鱼类图志》 

表 1  本研究所分析的鲷科鱼类和来源地 
Tab.1  The species and sources of materials 

科 属 种 来源地 样本量 单倍型编号 

海南三亚 2 SY 

福建厦门 4 XM 

广西北海 3 BH1、BH2 

辽宁大连 3 DLSYXM、DL、 

真赤鲷 P. major 

山东青岛 2 QDDLSYXM 

蓝点赤鲷 P. caeruleostictus 广西北海 2 BH1、BH2 

赤鲷属 Pagrus 

*蓝点赤鲷 P. caeruleostictus   *JN868714 

广西北海 2 BH1、BH2 

福建厦门 3 XM1、XM2 

广东珠海 3 ZH1、ZH2 
犁齿鲷属 Evynnis 二长棘犁齿鲷 E. cardinalis 

海南三亚 2 SY1、SY2 

台湾高雄 2 TW 

海南三亚 4 SYXMTW 牙鲷属 Dentex 黄牙鲷 D. hypselosomus 

福建厦门 3 XM1、XM2 

福建厦门 6 XM 
平鲷属 Rhabdosargus 平鲷 R. sarba 

浙江舟山 2 ZS 

广西北海 3 BH 

广东湛江 3 ZJ 

广东珠海 2 ZH 
黄鳍棘鲷 A. latus 

福建厦门 4 XM、XMZJBHZH 

广东珠海 2 ZH1、ZH2 

广西北海 2 BH 

浙江舟山 6 ZS、DLZS1、DLZS2
黑棘鲷 A. schlegelii 

辽宁大连 8 DL1、DL2 

冲绳棘鲷 A. chinshira 广西北海 1 BH 

福建厦门 4 

台湾高雄 2 灰鳍棘鲷 A. berda 

广东湛江 2 

ZJXMTW 

台湾棘鲷 A. taiwanensis 台湾高雄 1 TW 

棘鲷属 Acanthopagrus 

澳洲棘鲷 A. australis 广东湛江 1 ZJ 

*高体四长棘鲷 A. spinifer1   *DQ107840 

*高体四长棘鲷 A. spinifer2   *HQ149794 

鲷科 Sparidae 

四长棘鲷属 Argyrops 

*高体四长棘鲷 A. spinifer3   *GU804832 

*紫红笛鲷 L. argentimaculatus1   *JF493837 

*紫红笛鲷 L. argentimaculatus 2   *HQ149880 

*黄笛鲷 L. lutjanus1   *KF930065 
笛鲷科 Emmelichthyidae 笛鲷属 Lutjanus 

*黄笛鲷 L. lutjanus2   *JN021224 

*日本金线鱼 N. japonicus 1   *HQ149889 
金线鱼科 Nemipteridae 金线鱼属 Nemipterus 

*日本金线鱼 N. japonicus 2   *FJ347947 

*表示 GenBank下载的序列 



3期 陈咏霞等: 基于线粒体 COI基因序列的中国鲷科鱼类系统进化关系 613 

 

(沈世杰等 , 2011)、Kume 等(2008)和 Iwatsuki 等

(2006), Iwatsuki 等(2010)报道文献进行物种鉴定。

取鱼体背部肌肉组织浸泡于 95%乙醇 , –20°C 保存

备用。  

1.2  DNA提取、序列扩增及测定 

采用蛋白酶-酚/氯仿方法(Green et al, 2001)提取

鲷科鱼类基因组 DNA。用于扩增 mtDNA COI的引物

分别为 F1 (5'-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAAT 

CA-3')和 R1 (5'-TCAACCAACCACAAAGACA TTG 

GCAC-3') (Ward et al, 2005)。PCR反应体系总体积为

25μl, 其中: 10×PCR缓冲液 100mmol/L Tris (pH 8.0)、

50mmol/L KCL、1.5mmol/L MgCl2、dNTPs 200μmol/L、

各引物浓度 1.0 μmol/L、Taq酶 1.25U。PCR反应条

件为 : 95°C 预变性 3min, 然后 94°C 变性 30s、

52—60°C退火 30s、72°C延伸 1min, 循环 35次; 最

后 72°C延伸 10 min。 

PCR 产物经 1.2%琼脂糖凝胶电泳检测后, 用胶

回收试剂盒(Tiangen, 天根生化科技有限公司)进行

PCR 产物的回收和纯化。纯化的 PCR 产物由上海英

潍捷基贸易有限公司进行双向测通。 

1.3  基因序列信息下载 

从 GenBank 下载鲷科赤鲷属的蓝点赤鲷 (P. 

caeruleostictus)和四长棘鲷属 (Argyrops)的高体四长

棘鲷(A. spinifer)等 4个 COI基因同源序列, 与本研究

所测定的 84个鲷科鱼类共计 6属 12种 88个 COI基

因序列一并分析。另选取与鲷科亲缘关系较近的笛鲷

科(Lutjanidae)笛鲷属(Lutjanus)的黄笛鲷(L. lutjanus)、

紫红笛鲷(L. argentimaculatus)和金线鱼科(Nemipteridae) 

金线鱼属(Nemipterus)的日本金线鱼(N. japonicus)等 6

个 COI基因同源序列作为外类群, 相关信息见表 1。 

1.4  数据分析 

利用 Clustal W软件(Thompson et al, 1994)对测

定序列和 GenBank 下载的序列进行校对, 排序后去

除两端冗余序列, 保留一致序列进行系统发育分析。

用 DnaSP 5.10软件(Libeado et al, 2009)确定所测定序

列的单倍型。用 MEGA 5.0软件(Tamura et al, 2011)

统计序列的平均碱基组成、变异位点、简约信息位点

数、转换/颠换比值(Ts/Tv)、遗传距离, 其中遗传距离

计算模型采用 Kimura 双参数进化模型。系统发育分

析采用最大似然法(ML)和贝叶斯法(BI)分析方法构

建, 并以 jModelTest2.1.4软件(Guindon et al, 2003)选

择最适合的进化模型。最大似然法运用 MEGA 5.0软

件构建, 替代模型为 GTR, 进行 1000 次自展分支检

验。贝叶斯法分析应用 MrBayes 3.0软件(Huelsenbeck 

et al, 2001), 随机选取起始树, 以后验概率(posterior 

probability, PP)来表示各分支的可信度。替代模型根

据 hLRTs检验结果设定为“nst=6 rates=gamma”, 计算

出最适合的替代模型为 GTR+G+I。计算 2000000代, 

每 100代对系统树进行抽样, 最终得到 20 001棵系统

发育树, 重复一次以保证所获得结果的准确度。 

2  结果与分析 

2.1  碱基组成及序列变异 

所测定的鲷科 11种 84个 mtDNA COI基因有 40

个单倍型序列(表 1), 与 GenBank 下载的 4 个同源序

列比对, 保留共有序列 616 bp用于合并分析。结果表

明, 中国鲷科 6属 12种 44个 COI单倍型序列的平均

碱基组成为 T 30.4%、C 27.7%、A 23.5%、G 18.4%, 其

中A+T含量(53.9%)高于C+G含量(46.1%), 碱基组成

表现出明显的 T 偏倚。其中, 第 3 密码子位点 C+G

含量(57.3%)显著高于第 1 和第 2 密码子位点(分别为

42.7%和 38.4%)。 

所分析序列共含有保守位点 423个, 约占序列总

长的 68.7%(下同); 变异位点数 193 个, 约占 31.3%; 

简约信息位点 189 个, 约占 30.7%。全部位点中不变

位点有 541个, 转换位点有 55个, 颠换位点有 21个, 

序列中的转换明显多于颠换, 转换颠换比值(Ts/Tv)平

均为 2.60, 序列突变未达到饱和。其中不变位点属第

1 密码子位点最多, 有 206 个; 而转换位点和颠换位

点均是第 2密码子位点最多, 分别有 50个和 21个。 

2.2  遗传距离 

表 2、表 3 列出了基于 Kimura 双参数进化模型

计算的鲷科属、种间的平均遗传距离。结果显示, 鲷

科 6 属间的平均遗传距离以牙鲷属与棘鲷属的最大

(19.7%), 以赤鲷属与犁齿鲷属的最小(9.5%); 属间遗

传距离明显大于属内的平均遗传距离(0.3%—6.2%)。

四长棘鲷属、犁齿鲷属、赤鲷属、牙鲷属间的平均遗

传距离(9.0%—15.5%)明显小于它们与棘鲷属、平鲷

属间的平均遗传距离(17.1%—19.7%)(表 2)。鲷科 12

种间的平均遗传距离最大值为黄牙鲷与灰鳍棘鲷

(21.8%), 最小值为冲绳棘鲷与黄鳍棘鲷(2.2%), 该最

小值也是棘鲷属种间的最小平均遗传距离 , 远小于

它们与棘鲷属其它种类间的平均遗传距离 (6.5%—

12.2%); 种间遗传距离远大于种内的平均遗传距离

(0.2%—0.5%)(表 3)。在棘鲷属 6种鱼类中, 种间遗传

距离以冲绳棘鲷和黄鳍棘鲷(2.2%)为最小, 其次是澳
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洲棘鲷与冲绳棘鲷、黑棘鲷(分别为 6.7%、6.5%), 以

灰棘鲷与冲绳棘鲷、黄鳍棘鲷(分别为 11.3%、12.2%)

的遗传分化程度为最大。属间和种间的遗传距离比较

表明, 四长棘鲷属、赤鲷属和犁齿鲷属间的遗传距离

(8.2%—13.8%)接近于棘鲷属除冲绳棘鲷和黄鳍棘鲷

之外的多数种间遗传距离(6.5%—12.2%)。 

2.3  分子系统进化树 

应用贝叶斯法(BI 法)和最大似然法(ML 法)分别

构建了鲷科鱼类的分子系统进化树(图 1, 图 2), 各分

支的数字表示ML树该支的 Bootstrap支持率和 BI树

该支的后验概率。两系统树的拓扑结构基本一致, 鲷

科 6 属 12 种鱼类分为两大类群, 并分别对应于两种

体色类型: 第一类群(类群 I)由四长棘鲷属、犁齿鲷

属、赤鲷属、牙鲷属等 4 属 5 个种类以高置信度(BI 

100%, ML 91%)形成, 为红体色鲷科鱼类; 平鲷属和

棘鲷属的 7个种类同样以高置信度(BI 92%, ML 91%)

聚为第二类群(类群 II), 为银灰体色的鲷科鱼类。 

表 2  基于 Kimura 双参数进化模型的鲷科 6 属间 COI 基
因单倍型的平均遗传距离(%) 

Tab.2  The average pairwise distances among six genera of 
Sparidae for COI gene haplotypes in Kimura-2-parameter 

model (%) 

 1 2 3 4 5 属内遗传距离

1      6.0 

2 9.5     0.4 

3 12.4 12.6    4.0 

4 15.5 14.5 14.2   0.3 

5 18.6 17.8 18.9 19.7  6.2 

6 17.3 17.1 18.1 19.2 16.2 0.2 

1. 赤鲷属 Pagrus; 2. 犁齿鲷属 Evynnis; 3. 四长棘鲷属

Argyrops; 4. 牙鲷属 Dentex; 5. 棘鲷属 Acanthopagrus; 6. 平鲷属

Rhabdosargus 

表 3  基于 Kimura 双参数进化模型的鲷科 12 种鱼类 COI 基因单倍型的平均遗传距离(%) 
Tab.3  The average pairwise distances among 12 species of Sparidae for COI gene haplotepe in Kimura-2-parameter model (%) 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 种内遗传距离 

1            0.5 

2 12.4           0.3 

3 8.2 12.5          0.4 

4 11.8 13.8 12.6         0.4 

5 15.2 16.2 14.5 14.2        0.3 

6 19.1 20.3 18.3 19.0 18.2       n/c 

7 18.7 20.1 17.8 18.5 18.2 2.2      0.4 

8 19.3 19.9 18.1 19.2 19.7 6.7 8.9     n/c 

9 17.5 18.9 17.3 18.8 20.5 8.7 8.7 6.5    0.5 

10 18.5 18.3 19.2 20.5 21.8 11.3 12.2 7.8 9.1   n/c 

11 20.7 19.3 19.3 19.9 19.6 9.9 9.2 7.8 9.3 8.6  n/c 

12 17.0 17.9 17.1 18.1 19.2 16.0 16.0 15.8 16.3 16.1 16.7 0.2 

1. 真赤鲷 P. major; 2. 蓝点赤鲷 P. caeruleostictus; 3. 二长棘犁齿鲷 E. cardinalis; 4. 高体四长棘鲷 A. spinifer; 5. 黄牙鲷 D. 

hypselosomus; 6. 冲绳棘鲷 A. chinshira; 7. 黄鳍棘鲷 A. latus; 8. 澳洲棘鲷 A. australis; 9. 黑棘鲷 A. schlegelii; 10. 灰鳍棘鲷 A. berda; 

11. 台湾棘鲷 A. taiwanensis; 12. 平鲷 R. sarba 
 

在类群 I 中, 牙鲷属位于分支基部, 为最先分化

出来, 其次分化是四长棘鲷属, 犁齿鲷属和赤鲷属为

近期分化, 二者种类彼此嵌套, 其中二长棘犁齿鲷与

真赤鲷先聚为姐妹群(置信度: BI 100%, ML 95%), 然

后再与蓝点赤鲷聚在一起(置信度: BI 51%, ML 74%), 

以致赤鲷属未能形成单系群。在类群 II中, 单系群的

棘鲷属分为两分支 , 冲绳棘鲷和黄鳍棘鲷在两系统

树中均以高置信度(BI 98%, ML 98%)最先聚为姐妹

群(分支 1), 具有较近的亲缘关系; 澳洲棘鲷、黑棘

鲷、灰鳍棘鲷和台湾棘鲷以中等程度的置信度 (BI 

77%, ML 65%)聚在一起(分支 2), 但澳洲棘鲷在两系

统树中的位置有所差异。 

3  讨论 

3.1  鲷科鱼类的属间分化模式 

有关鲷科鱼类属间分化与亲缘关系 , 国内外学

者存在明显分歧。王存信(1989)比较了中国鲷科鱼类

的头骨形态构造和牙齿等特征 , 提出左右额骨愈合

的四长棘鲷属、赤鲷属和牙鲷属聚为一支, 而左右额

骨分离的棘鲷属、平鲷属、犁齿鲷属聚为另一支。

Akazaki(1962)根据对鲷形鱼类系统发育的传统非定

量分析, 将红体色的鲷科鱼类分为两支, 最先分化的 
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图 1  基于 12种鲷科鱼类 COI基因单倍型构建的贝叶斯法(BI)分子系统树 
Fig.1  Molecular phylogenetic tree of 12 species of Sparid based on COI gene haplotepes using Bayesian (BI) inference method 
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图 2  基于 12种鲷科鱼类 COI基因单倍型构建的最大似然法(ML)分子系统树 
Fig.2  Molecular phylogenetic tree of 12 species of Sparid based on COI gene haplotypes using maximum likelihood inference method 
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一支为牙鲷属和冬鲷属(Cheimerius), 位于鲷科鱼类

的基部, 另一支为四长棘鲷属、犁齿鲷属和赤鲷属。

Hayashi(2002)依据鲷科鱼类有无臼齿和枕骨区有无

隆起 , 鯛也先将牙鲷属和冬 属划分出来 , 再依据体

色、项部鳞片和臼齿行数等特征, 将四长棘鲷属、犁

齿鲷属、赤鲷属与棘鲷属、平鲷属区分开来。由此可

见, 王存信(1989)和 Hayashi(2002)均认为鲷科属间分

化由骨骼(包括牙齿)主导, 而 Akazaki(1962)则认为鲷

科属间分化可能按体色进行 , 其所得的属间亲缘关

系明显相左。 

在系统进化上 , 中国鲷科两大类群划分与其体

色类型相吻合, 即红体色的四长棘鲷属、犁齿鲷属、

赤鲷属和牙鲷属聚为一支(类群Ⅰ), 银灰体色的棘鲷

属和平鲷属聚为另一支(类群Ⅱ)。本文作者依据尾舌

骨、前颌骨、围眶骨、筛骨、蝶耳骨、腭骨等多个骨

骼特征对中国鲷科鱼类的划分也得出了相同的结果

(陈咏霞等, 2014)。Taniguchi等(1986)的同工酶位点、

江世贵等(2003)的线粒体 Cyt b 基因序列以及杨慧荣

等(2006)的 RAPD标记研究结果均支持上述鲷科两大

类群的属间亲缘关系。但与王存信(1989)仅依据鲷科

左右额骨愈合情况的划分结果不一致 , 这可能与其

所选取的分类性状不稳定有关 , 因为鲷科某些种类

(如真赤鲷)在发育过程中其左右额骨愈合情况会发生

变化(王存信, 1989)。在形态学方面, 鲷科鱼类具臼齿

为其主要特征之一, 也是各属、种间的分类依据, 但

牙鲷属却缺失臼齿, 上下颌均为 1 行尖齿(王存信, 

1989)。因此, 与 Hayashi(2002)先按牙齿分化、再按

体色分化的观点不同, 作者认为: 鲷科鱼类先按体色

分化, 即体色相近物种首先聚在一起; 再按牙齿分化, 

即无臼齿的牙鲷属位于红体色类群的基部 , 为该类

群的最先分化者, 而具 2—3 行圆锥状臼齿的四长棘

鲷属、犁齿鲷属和赤鲷属则具有更近的亲缘关系。 

3.2  四长棘鲷属、犁齿鲷属和赤鲷属的系统关系 

遗传距离分析显示, 体红色类群的四长棘鲷属、

赤鲷属和犁齿鲷属间的遗传距离(8.2%—13.8%)为鲷

科 6属间最低值, 与棘鲷属除冲绳棘鲷和黄鳍棘鲷之

外的多数种间遗传距离(6.5%—12.2%)相近。江世贵

等(2003)基于 Cytb基因序列研究, 发现四长棘鲷、真

赤鲷、犁齿鲷间的序列差异(6.4%—10.9%)小于棘鲷

属的黄鳍棘鲷与黑棘鲷、灰鳍棘鲷的序列差异(分别

为 9.9%和 12.5%); 杨慧荣等(2006)的 PAPD技术分析

也显示在 5种鲷科鱼类中, 真赤鲷与二长棘犁齿鲷的

遗传距离(0.3782)仅次于黄鳍棘鲷与黑棘鲷的遗传距

离(0.3060), 认为前两者应属于同一个属。显然, 从遗

传距离来看, 四长棘鲷、二长棘犁齿鲷、真赤鲷和蓝

点赤鲷之间的遗传分化属于种级分化水平。 

在形态分类上, 四长棘鲷属、犁齿鲷属和赤鲷属

的鉴别特征主要是依据背鳍有无延长鳍棘。背鳍鳍棘

有四条及以上延长的为四长棘鲷属 , 背鳍鳍棘有两

条延长的是犁齿鲷属 , 背鳍鳍棘无延长的则是赤鲷

属。然而, 根据作者对鲷科鱼类标本的检视, 发现背

鳍鳍棘是否延长并不是一个稳定的特征 , 即使同一

种鱼背鳍鳍棘延长也存在多样性。如二长棘犁齿鲷常

见为第 3—4鳍棘呈丝状延长, 有时则是第 3—5鳍棘

延长, 有时则是第 3鳍棘稍延长, 而第 4—5鳍棘延长

呈丝状, 并且背鳍鳍棘有 12 棘也有 13 棘, 但经过本

研究的 COI条形码检测, 它们均属同一种。蓝点赤鲷

幼鱼个体第 3—4 鳍棘延长成丝状, 与二长棘犁齿鲷

相似, 而成年个体则稍延长, 蓝点赤鲷体侧散布的蓝

色斑点也会随着个体生长逐渐消失。基于上述遗传学

和形态学分析, 作者认为四长棘鲷属、犁齿鲷属和赤

鲷属有相当密切的亲缘关系 , 部分支持上述有关学

者的观点。但是能否将它们归并为同一属, 还有待进

一步研究。 

3.3  棘鲷属物种鉴定及系统分化关系 

棘鲷属鱼类广泛分布于印度—西太平洋海域 , 

目前已报道世界有 20种(Iwatsuki, 2013), 我国有 7种

(樊冀蓉等, 2011; Renxieet al, 2012), 是鲷科物种多样

性最为丰富的一个属 , 但其物种鉴定和种间关系较

为复杂。本研究中, 6 种棘鲷属鱼类种间遗传距离平

均值为 8.46%, 种内遗传距离平均值为 0.5%, 种间遗

传距离是种内的 16.9倍。Hebert等(2003)对动物界 11

个动物门 13320 个物种进行分析得出物种内的遗传

距离很少有大于 2.0%, 并提出利用 COI 基因序列有

效鉴别物种的关键点是种间的遗传距离必须大于种

内的遗传距离, 并且距离差异大约 10倍。可见, 所采

用的 COI基因序列可有效区分 6种棘鲷属鱼类, 适合

用作该属鱼类物种鉴定的 DNA条形码。 

在系统进化上, 6 种棘鲷属鱼类聚为一支单系, 

其中冲绳棘鲷和黄鳍棘鲷先聚为姐妹群(分支 1), 而

澳洲棘鲷、黑棘鲷、灰鳍棘鲷和台湾棘鲷聚为另一支

(分支 2); 遗传分化程度也支持棘鲷属的两分支划分。

这表明中国近海棘鲷属是一个有共同祖先的单系群, 

属内存在两个平行进化的分支 , 两分支的种间关系

具有明显的分化。在外部形态上, 冲绳棘鲷、黄鳍棘

鲷臀鳍颜色为黄色(Kume et al, 2008), 黑棘鲷、灰鳍
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棘鲷和台湾棘鲷臀鳍颜色则为灰色 (Iwatsuki et al, 

2006); 澳洲棘鲷臀鳍为黄白色 , 有时鳍膜为黑色 , 

介于黄色和灰色之间(Carpenter, 2001)。遗传距离分析

显示, 澳洲棘鲷与分支 1的冲绳棘鲷的遗传分化程度

(遗传距离为 6.7%), 并不高于它与同一分支的黑棘

鲷、灰鳍棘鲷、台湾棘鲷(分支 2)的遗传分化(遗传距

离分别为 6.5%、7.8%、7.8%)。上述分析表明, 在 6

种棘鲷属鱼类中, 冲绳棘鲷与黄鳍棘鲷、台湾棘鲷与

灰鳍棘鲷分别具有较近的亲缘关系 ; 而澳洲棘鲷可

能是棘鲷属内两分支的过渡种类 , 这与它在属内的

系统进化地位不明朗相对应。当然, 由于本研究的澳

洲棘鲷 COI序列仅 1条, 因此, 不排除因序列数较少

导致该物种在两系统树中的位置有差异。吴仁协等

(2013)分析认为不同研究中方头鲳属(Cubiceps)的系

统发育类群有所差别可能与所分析的线粒体 DNA 序

列数目有关。 

Hsu 等 (2011)对台湾 6 种棘鲷属鱼类构建的

AFLP和 Cytb基因分子拓扑树以及 Chiba等(2009)的

鲷科鱼类 Cytb 基因系统进化树, 也支持黑棘鲷、灰

棘鲷、台湾棘鲷和橘鳍棘鲷(A. sivicolus)聚在一起, 但

冲绳棘鲷、黄鳍棘鲷在系统树的位置与本研究不同。

造成这种差异的可能原因有多方面 : 一是采用的分

子标记不同 ; 二是各自研究所含的物种数和样品来

源相差较大; 三是物种的准确鉴定问题, 如过去在台

湾和日本冲绳棘鲷常被误鉴定为澳洲棘鲷(Kume et 

al, 2008)。因此, 今后有必要通过增加种类数和结合

多个分子标记来进一步研究棘鲷属鱼类的系统进化

关系。 
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PHYLOGENETIC RELATIONSHIP IN FAMILY SPARIDAE OF CHINA IN 
MITOCHONDRIAL COI GENE SEQUENCE 

CHEN Yong-Xia1,  WU Ren-Xie2,  LIANG Na1,  LIU Jing3 
(1. College of Life Sciences, Hebei University, Baoding 071002, China;  

2. College of Fisheries, Guangdong Ocean University, Zhanjiang 524088, China;  
3. Laboratory of Marine Organism Taxonomy and Phylogeny, Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao 266071, China) 

Abstract    The mitochondrial COI gene sequences of 11 species pertaining to 5 genera of Sparidae (Perciformes) 

collected from Chinese coastal waters, were amplified using PCR techniques. The homologous sequences of other Chinese 

species of Sparidae from GenBank were compared in this study. The results indicate that the average contents of T, C, A 

and G were 22.2%, 24.5%, 30.0%, and 23.3%, respectively for the sparid fishes analyzed in this study (6 genera and 12 

species). The genetic distances among genera and species ranged 9.5%—19.7%, and 2.2%—21.8%, respectively in 

Kimura-2-parameter model. The genetic distances among Argyrops, Pagrus, and Evynnis were 8.2%—13.8%, very close to 

those between two species for Acanthopagrus. Molecular phylogenic analysis supported strongly that two distinct clades in 

Family Sparidae. One clade includes red color fishes, Dentex, Argyrops, Evynnis, and Pagrus. The other clade includes 

silver gray color fishes, Acanthopagrus and Rhabdosargus. Within Genera Acanthopagrus, A. chinshira and A. latus 

formed firstly a sister clade, while A. schlegelii, A. berda, A. taiwanensis, and A. australis were grouped into another. 

Based on the results in this study and preview studies, we believe that: 1) Chinese species of Sparidae diverged first by 

body color, and then by dentition; 2) Argyrops, Pagrus, and Evynnis are closely related species; and 3) the Chinese species 

of Acanthopagrus joined into a monophyletic group. The monophyletic group had been divided into two co-evolutionary 

clades with clear species-level differences. However, the position of A. australis remains uncertain within Acanthopagrus. 

Key words    Sparidae;  COI gene;  phylogenetic relationship 

 
 

 


