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基于线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因的中国南方唇鱼骨（Ｈｅｒｍｉｂａｒｂｕｓ
ｌａｂｅｏ）和间鱼骨（Ｈｅｒｍｉｂａｒｂｕｓ ｍｅｄｉｕｓ）种群分化及亲缘地
理研究
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南师范大学生命科学学院，广州　 ５１０６３１
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４ 中国水产科学研究院南海水产研究所， 广州　 ５１０３００

摘要：为了解中国南方唇鱼骨（Ｈｅｒｍｉｂａｒｂｕｓ ｌａｂｅｏ）和间鱼骨（Ｈｅｒｍｉｂａｒｂｕｓ ｍｅｄｉｕｓ）的种群分化、亲缘地理格局及物种有效性，作者对唇

鱼骨 ８ 个水系及间鱼骨 ９ 个水系共 １４８ 尾样本的 Ｃｙｔ ｂ 基因全序列进行了测定。 在所有序列中，共有 １２８ 个变异位点，共检测出了

４１ 个单倍型，单倍型多样性为 ０．９５４，核苷酸多样性为 ０．０２１５３。 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因全序列构建的 ＮＪ 树显示，中国南方的唇鱼骨与间

鱼骨合聚为两大支，其中韩江和九龙江的全部唇鱼骨样本组成了Ⅰ支，而其他水系的唇鱼骨和间鱼骨样本则组成了Ⅱ支。 两支系间的

遗传距离为 ５．１％，而唇鱼骨和间鱼骨之间的遗传距离为 ３．２％。 现有证据不支持间鱼骨与唇鱼骨达到种一级的分化。 单倍型网络图显

示，韩江、九龙江种群和其他水系的种群分化较大；海南岛三大水系种群和漠阳江种群的单倍型分支与代表珠江水系单倍型的

分支之间的亲缘关系较近，与其他地理区间种群的亲缘关系则相对较远；西江可能为珠江水系、漠阳江水系和海南岛三大水系

间鱼骨种群的扩散中心，其中一支往东向北江和东江扩散；另一支往南向海南岛扩散，海南岛三大水系种群尔后在冰期海退时向

北扩散至漠阳江水系及珠江水系。 ＡＭＯＶＡ 分析表明，唇鱼骨和间鱼骨地理区之间变异约占 ５４．５０％，地理区内种群间变异约占

１８．６４％，种群内的变异占 ２６．８６％，这说明，唇鱼骨和间鱼骨种群 Ｃｙｔ ｂ 的遗传分化主要是来自地理区之间。 错配分析及中性检验显

示，全部种群、唇鱼骨种群、间鱼骨种群在历史上均没有发生过明显的扩张，两个 ｍｔＤＮＡ 支系亦未发生过扩张，而海南岛的昌化江

种群曾发生过种群扩张。
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Ｂｅｉｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｄｏｎｇｊｉａｎｇ ｒｉｖｅｒｓ； ａｎｄ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｍａｙ ｂｅ ｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｇｕａｎｇｘｉ ｄｒａｉｎａｇｅｓ ｔｏ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ， ａｎｄ ｔｈｅｎ ｔｏ
ｔｈｅ Ｍｏｙａｎｇｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｂｅｉｊｉａｎｇ ｒｉｖｅｒｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ Ｑｉｏｎｇｚｈｏｕ Ｓｔｒａｉｔ． Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｎｅｔｗｏｒｋ， ｆｉｖｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｄｅｆｉｎｅｄ： Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ ａｎｄ ｔｈｅ Ｍｏｙａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｒｅｇｉｏｎ； ｔｈｅ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ
ｒｅｇｉｏｎ； ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ ｒｅｇｉｏｎ； ｔｈｅ Ｈａｎｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｊｉｕｌｏｎｇｊｉａｎｇ ｒｉｖｅｒ ｒｅｇｉｏｎ； ａｎｄ ｔｈｅ Ｍｉｎｊｉａｎｇ， Ｏｕｊｉａｎｇ， ａｎｄ
Ｑｉａｎｔａｎｇｊｉａｎｇ ｒｉｖｅｒ ｒｅｇｉｏｎ． Ａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ （ＡＭＯＶＡ） ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ａｍｏｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗａｓ ５４． ５０％； ｃｏｎｖｅｒｓｅｌｙ， ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗａｓ １８． ６４％， ａｎｄ ｔｈａｔ
ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗａｓ ２６．８６％． Ｔｈｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｓ ｆｏｕｎｄ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ． Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔａｋｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ． ｌａｂｅｏ ａｎｄ Ｈ．
ｍｅｄｉｕｓ ｉｎｔｏ ａｃｃｏｕｎｔ ｂｏｔｈ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ａｎｄ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｍｕｌｔｉｍｏｄａｌ ｔｙｐｅｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｆｕ， Ｌｉ′ｓ Ｄ， ａｎｄ Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ｆｏｒ
ａｌｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂｕｔ ｎｏｎ⁃ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｏｒ ｐｏｓｉｔｉｖｅ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｒｅｖｅａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｓｔａｂｌｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ． ｌａｂｅｏ
ａｎｄ Ｈ． ｍｅｄｉｕｓ． Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ ｃｌａｄｅ Ｉ ａｎｄ ｃｌａｄｅ ＩＩ ｗｅｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ
ｓｔａｂｌｅ； ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈａｎｇｈｕａｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｈａｓ ｕｎｄｅｒｇｏｎｅ ａｎ ｏｂｖｉｏｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｌａｂｅｏ； Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｍｅｄｉｕｓ； ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ； Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ ｇｅｎｅ；
Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ

亲缘地理学，又称谱系生物地理学，是研究有密切亲缘关系的种间和种内支系现有的地理分布格局的形

成过程和形成机制的学科。 生物在漫长的演化过程中，受各种因素（地质因素、气候因素等）的影响，都会在

其演化的过程中留下印迹，如影响生物的地理隔离、迁移、区域扩张和灭绝等，而生物的这些活动都会具有影

响一定区域内物种基因流的作用，改变遗传变异的分布，从而产生新的物种进化模式［１］。 尤其是，地质地貌

的格局对于种群基因流的改变和分化往往起着重要的作用［２⁃６］。 而分子亲缘地理学是采用分子生物技术，在
分子水平上探讨物种的系统地理格局的形成机制，进一步阐述其起源进化历史，分析区域类群在时间上和空

间上的发展变化，从而重建生物区系的进化历史过程［７］。
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唇鱼骨（Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｌａｂｅｏ）和间鱼骨（Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｍｅｄｉｕｓ）均隶属于鲤形目（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ），鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ），
鮈亚科（Ｇｏｂｉｏｎｉｎａｅ），鱼骨属（Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ） ［８⁃９］，两者为近缘种。 间鱼骨是在原唇鱼骨种群中划分出的一个种［８］，在
此之前，一直被归为唇鱼骨［１０⁃１４］。 １９９５ 年，乐佩琦对我国鱼骨属鱼类进行分类整理后认为，唇鱼骨华南地区及西南

部分地区的种群与唇鱼骨其他地方种群的差别已经达到了物种级的水平，并以海南岛的 １２ 尾标本作为模式标

本，将华南及西南部分地区的唇鱼骨种群描述为一新种———间鱼骨（Ｈ．ｍｅｄｉｕｓ Ｙｕｅ），并指出其与唇鱼骨的鉴别特征

主要为吻长较短，唇稍薄，不甚发达，下唇侧叶稍狭窄，无皱褶，背鳍刺较细弱及鳃耙数较少等［８］。 １９９８ 年，乐
佩琦等较为详细地记载唇鱼骨和间鱼骨的地理分布，其中唇鱼骨分布于我国台湾各水系和闽江、钱塘江、长江、黄河

等直至黑龙江水系；间鱼骨分布于华南、西南部分地区各水系［９］。
然而，目前不同学者对于两者的分布区域与乐佩琦等的观点不尽相同［１５⁃１８］。 唇鱼骨和间鱼骨之间的鉴别特

征较为模糊，且某些性状可能存在连续变化，不易区分。 因此，造成对两者分布区描述差异的原因可能为物种

鉴定存在偏差。 此外，两者的分布均较为广泛，是研究亲缘地理的理想素材。 有关唇鱼骨和间鱼骨的亲缘地理的

研究，目前已有林宗键［１７］及 Ｌｉｎ 等［１８］基于线粒体控制区序列对唇鱼骨的报道，但该研究并未涉及珠江等水系

的种群。 因此，作者在中国南方唇鱼骨和间鱼骨的分布区，采集不同地理种群的样本，对其线粒体细胞色素 ｂ
（Ｃｙｔ ｂ）基因序列进行了测定与分析，旨在澄清二者物种有效性的前提下，探讨其种群分化和分布特征，推测

其种群演化历史及亲缘地理模式。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集

本研究所用样品均为 ２００９ 年 ９ 月—２０１０ 年 ８ 月采自贵州省、广西壮族自治区、广东省、海南省、福建省、
江西省和浙江省等地，所有样本根据乐佩琦等提出的分类鉴定特征［８⁃９］进行鉴定，其中间鱼骨样本共 ９２ 尾；唇鱼

骨样本 ５６ 尾。 将所有个体按所采样的水系进行种群划分，即用水系名称对种群进行命名。 具体的样品信息及

采样点见表 １。
１．２　 ＤＮＡ 的提取及测序

基因组 ＤＮＡ 的提取参考庆宁等［１９］的方法，即采用从上海生工生物工程技术服务有限公司购买的“基因

组 ＤＮＡ 抽提试剂盒”所示方法，略有改动。 ＰＣＲ 反应体系：反应体系约 ２５μＬ，按顺序分别将 ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
１２．５μＬ、Ｐｒｉｍｅｒ１ ３μＬ、Ｐｒｉｍｅｒ２ ３μＬ、模板 ＤＮＡ ４μＬ 及灭菌双蒸水 ２．５μＬ 混合，每一次反应都用 ｄｄＨ２Ｏ 代替模

板 ＤＮＡ 做阴性对照。 反应在 ＰＴＣ１００ 或 ＰＴＣ２００ 型 ＰＣＲ 仪上进行，具体扩增程序如下：Ａ： ９５℃预变性 ４ｍｉｎ，
Ｂ： ９４℃变性 ４０ｓｅｃ，Ｃ： ５８℃退火 ４５ｓｅｃ，Ｄ： ７２℃延伸 １ｍｉｎ，Ｅ： 重复步骤 Ｂ—Ｄ４５ 次；Ｆ：最后 ７２℃延伸 １０ｍｉｎ。
ＰＣＲ 及测序所用引物均为通用引物 Ｌ１４７２４ 和 Ｈ１５９１５，由上海英骏生物技术有限公司合成，其序列分别为：
Ｌ１４７２４：５′⁃ＧＡＣＴＴＧ ＡＡＡ ＡＡＣＣＡＣ ＣＧＴＴＧ⁃ ３′；Ｈ１５９１５：５′⁃ＣＴＣＣＧＡＴＣＴＣＣＧＧＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣ⁃ ３′。 ＰＣＲ 产物用

１％琼脂糖电泳检验目的片段后，将 ＰＣＲ 产物送上海生工生物工程技术服务有限公司纯化并测序。
１．３　 数据分析

对测得的序列使用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ １．８１ 软件进行排序比对并辅以人工校对。 用软件 ＭＥＧＡ ５．０［２０］计算所分析

序列的碱基组成。 采用 Ｋｉｍｕｒａ′ｓ ｔｗｏ⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型计算遗传距离，并采用该软件中的邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ，ＮＪ），以似鮈（Ｐｓｅｕｄｏｇｏｂｉｏ ｖａｉｌｌａｎｔｉ）作为外类群，构建分支系统树。 用软件 ＤＮＡｓｐ ５．０［２１］对各种

群序列的多样性进行分析，统计核苷酸多样性（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， π）与单倍型多样性（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，
ｈ），并以此估计不同水系种群的遗传多样性；并利用该软件进行错配分布（Ｍｉｓｍａｔｃｈ⁃ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）分析及

Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ 检验，以检验种群是否发生过扩张。 使用 Ｎｅｔｗｏｒｋ ４．６ 软件，以 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建

各单倍型之间网络关系图，并对图中各个单倍型进行群体对应关系分析。 利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ Ｖｅｒ ２０００［２２］软件进行

分子变异分析（ＡＭＯＶＡ），测试种群间与地理区间遗传变异程度。

３９０６　 １９ 期 　 　 　 蓝昭军　 等：基于线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因的中国南方唇鱼骨和间鱼骨种群分化及亲缘地理研究 　
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２　 结果与分析

２．１　 Ｃｙｔ ｂ 基因的序列变异

　 　 本研究共得到 １４８ 尾唇鱼骨与间鱼骨的 Ｃｙｔ ｂ 基因全序列，序列长 １１４０ｂｐ，无碱基的插入或缺失，Ｃｙｔ ｂ 基因

所有序列中，共 １２８ 个变异位点，占全序列的 １１．２３％，其中 １４ 个为单个多态位点，１１４ 个为简约信息位点。 大

多数的变异发生在密码子第 ３ 位（８２．８１％），第 １ 位（１４．０２％）和第 ２ 位（３．１２％）的变异较低。 唇鱼骨与间鱼骨在

Ｃｙｔ ｂ 序列中 Ａ、Ｃ、Ｔ、Ｇ 平均含量分别为 ２７．５％、２８．４％、２８．４％和 １５．６％，Ｇ 的含量明显低于其他 ３ 种碱基含

量，表现出很强的碱基组成偏向性。 其中 Ａ＋Ｔ 的含量 ５５．９％，Ｇ＋Ｃ 的含量为 ４４．０％，Ａ＋Ｔ 的含量明显高于 Ｇ＋
Ｃ 的含量。
２．２　 Ｃｙｔ ｂ 基因的单倍型多样性和遗传多样性

在唇鱼骨 ５６ 尾样本中，检测出 １９ 个单倍型，其中 １７ 个为特有单倍型，２ 个为与间鱼骨共享的单倍型；间鱼骨

９２ 尾样本，检测出 ２４ 个单倍型，其中 ２２ 个为独有单倍型，２ 个为与唇鱼骨共享的单倍型（表 １）。 在全部 １４８ 尾

样本中，共检测出了 ４１ 个单倍型，单倍型多样性为 ０．９５４。
在一些不同的种群中，存在共享单倍型，表明这些种群的亲缘关系十分密切。 其中海南岛三大水系之一

南渡江（ＮＡＮ）、广东西部独立入海水系漠阳江（ＭＯＹ）及珠江水系第二大支流北江（ＢＥＩ）的种群共享单倍型

ＮＡＮ１⁃ＭＯＹ１⁃ＢＥＩ５；西江支流桂江（ＧＵＩ）和柳江（ＬＩＵ）的间鱼骨种群与长江水系支流湘江（ＸＩＡ）的唇鱼骨种群共

享单倍型 ＧＵＩ１⁃ＬＩＵ１⁃ＸＩＡ１。
单倍型多样性（ｈ）和核苷酸多样性（π）分析表明（表 １），１４８ 尾唇鱼骨和间鱼骨样本的单倍型多样性为

０．９５４，核苷酸多样性为 ０．０２１５３，遗传多样性较高。 核苷酸多样性（π）分析表明（表 １），湘江、桂江、北江、东
江、九龙江、闽江种群的核苷酸遗传多样性较高，均在 ０．００２ 以上。
２．３　 种群间遗传距离及遗传分化

统计表明，唇鱼骨和间鱼骨之间的遗传距离为 ３．２％，两者遗传差异不大。 表 ２ 分别显示了不同水系的唇鱼骨

与间鱼骨基于 Ｃｙｔ ｂ 基因的遗传距离和及遗传分化指数。 由表 ２ 可知，在各地理区（如海南岛地区、东南地区

等）和水系内部（如长江水系和珠江水系）的遗传距离、遗传分化指数较低；珠江水系和长江水系的遗传距离、
遗传分化指数亦较低。 在唇鱼骨和间鱼骨各个种群之间，韩江、九龙江和闽江种群与其他各种群的遗传距离较

大，遗传分化指数较高，而余下各种群之间的遗传距离和遗传分化指数则较低。
２．４　 系统发育分析

为更好地了解中国南方地区唇鱼骨与间鱼骨各种群之间的亲缘关系，以似鮈为外类群，对 １４８ 尾样品的 Ｃｙｔ ｂ
基因中的 ４１ 个单倍型进行系统发育分析，利用最大邻接法（ＮＪ）构建分子系统发育树（图 １）。

在我国南方的唇鱼骨与间鱼骨种群间，聚成Ⅰ和Ⅱ两支。 韩江和九龙江的全部样本组成了Ⅰ支，而其他水系

的样本则组成了Ⅱ支，支系Ⅰ和Ⅱ之间的遗传距离为 ５．１％，这说明韩江和九龙江种群已和其他种群发生了一

定程度的遗传分化。 在Ⅱ支中，又可分为 Ａ 和 Ｂ 个两姐妹群。 Ａ 群包含了海南岛三大水系、漠阳江、柳江、贺
江、北江、钱塘江和瓯江的全部样本及桂江、东江、湘江和闽江的部分样本；Ｂ 群则包含了沅江的全部样本及桂

江、湘江和闽江的部分样本。 在支系Ⅱ的 Ａ 群中，又可分为 Ａ１ 和 Ａ２ 两个姐妹群。 Ａ１ 有两个分支，分别为海

南岛三大水系、漠阳江的全部样本和北江水系一尾样本组成一个分支，说明海南岛三大水系种群与漠阳江水

系种群的亲缘关系较近；而贺江、柳江的全部标本及湘江、北江和东江的部分样本组成另一支，这则说明珠江

水系三大支流之间的遗传差异不大，而珠江水系与湘江水系之间的遗传差异亦较低。 Ａ２ 则包含了钱塘江、瓯
江的全部样本及闽江部分样本和东江的一尾样本。

就唇鱼骨与间鱼骨这两个物种而言，除了支系Ⅰ全部为唇鱼骨、Ａ１ 其中的一个分支全部为间鱼骨之外，其余均含

有唇鱼骨与间鱼骨两个物种，这也说明两者间遗传差异不大。
２．５　 单倍型网络分析

　 　 图２显示了中国南方唇鱼骨和间鱼骨基于Ｃｙｔｂ基因的单倍型网络亲缘关系，大多数单倍型之间的变异为
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图 １　 唇鱼骨与间鱼骨中国南方种群基于 Ｃｙｔ ｂ 基因的最大邻接 ＮＪ 树

Ｆｉｇ．１　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｈ．ｌａｂｅｏ ａｎｄ Ｈ．ｍｅｄｉｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

１—７ 步，遗传差异不大。 但是桂江和湘江种群的共享单倍型 ＧＵＩ２⁃ＸＩＡ２ 与韩江和九龙江种群之间的变异近

４０ 步；桂江与钱塘江、瓯江与闽江种群的变异达约 ２０ 步，表明这些种群的单倍型间存在一定的遗传分化。
单倍型网络图还揭示，桂江及柳江水系种群与长江水系支流湘江水系种群的亲缘关系十分密切，两者具

有共享单倍型且各个单倍型之间的变异不大；海南岛三大水系的种群与漠阳江种群的亲缘关系比较密切；钱
塘江、瓯江及闽江种群的亲缘关系亦较为密切；韩江与九龙江种群的亲缘关系较近；而我国东南部水系闽江的

种群不仅与长江水系支流湘江、沅江的关系较近，且与珠江水系支流东江、长江水系支流信江种群的关系亦较

密切。 这与 ＮＪ 树的结果相似。 从单倍型网络图推测，西江可能为珠江水系、漠阳江水系和海南岛水系间鱼骨

种群的扩散中心，其中一支往东向北江和东江扩散；另一支往南向海南岛扩散，海南岛种群尔后在第四纪冰期

海退时向北扩散至漠阳江水系及珠江水系。
２．６　 分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）

为了解唇鱼骨和间鱼骨种群分子变异的分布模式，根据系统发育分析及单倍型网络分析的结果，将唇鱼骨和间

鱼骨 １７ 个水系的种群分成 ５ 个地理区，进行分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）。 地理区的划分主要根据各种群亲缘关

系的亲疏及地理位置，其中海南岛的南渡江、万泉河、昌化江和漠阳江为一地理区；珠江水系为一地理区，包括

西江支流柳江、桂江、贺江、珠江另外两条支流北江及东江；长江水系为一地理区，包括湘江、沅江及信江；韩江

和九龙江为一地理区；闽江、瓯江和钱塘江为一个地理区。 ＡＭＯＶＡ 分析分析表明，唇鱼骨和间鱼骨地理区之间变

异约占 ５４．５０％，地理区内种群间约占 １８．６４％，种群内的变异占 ２６．８６％（表 ３）。 这说明，唇鱼骨和间鱼骨种群

Ｃｙｔ ｂ的遗传分化主要是来自地理区之间。
２．７　 种群动态分析

除了昌化江、桂江、北江、东江、闽江等种群外，其他种群的单倍型数目未达到 ４，故无法计算 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ
和 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值。 对唇鱼骨和间鱼骨的全部种群、唇鱼骨种群和间鱼骨种群进行错配分析发现，全部种群、唇鱼骨及间

７９０６　 １９ 期 　 　 　 蓝昭军　 等：基于线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因的中国南方唇鱼骨和间鱼骨种群分化及亲缘地理研究 　
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图 ２　 唇鱼骨与间鱼骨中国南方种群基于 Ｃｙｔ ｂ 基因的单倍型网络图

Ｆｉｇ．２　 Ｍｉｎｉｍｕｍ ｓｐａｎｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ Ｃｙｔ ｂ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｈ．ｌａｂｅｏ ａｎｄ Ｈ．ｍｅｄｉｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ

鱼骨种群均呈现多峰分布，说明其均没有发生过明显的扩张。 而中性检验也显示，全部种群、唇鱼骨及间鱼骨种群的

Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ 和 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值均没有呈现显著的负值，表明其在历史上均没有发生过明显的扩张（表 ４）。 表 ４
还表明，两个支系的 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ 和 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值均没有呈现显著的负值，这说明两个支系亦未发生过扩张。

表 ３　 唇鱼骨和间鱼骨分子变异分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈ．ｌａｂｅｏ ａｎｄ Ｈ．ｍｅｄｉｕｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异组成
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

地理区间 Ａｍｏｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ４ ３６０．７０７ ８．６３２４１ ５４．５０
地理区内种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓ １２ １４６．６４８ ２．９５２３４ １８．６４
种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３１ １３１．９１７ ４．２５５３８ ２６．８６
合计 Ｔｏｔａｌ ４７ ６３９．２７１ １５．８４０１２ １００．００

表 ４　 唇鱼骨与间鱼骨种群基于 Ｃｙｔ ｂ 基因的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ 检验

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ａｎｄ Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ ｔｅｓｔ ｏｆ Ｈ．ｌａｂｅｏ ａｎｄ Ｈ．ｍｅｄｉｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

群体 Ｇｒｏｕｐ Ｔａｊｉｍａ 氏 Ｄ 检验统计量
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ｔｅｓｔ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ

Ｆｕ 和 Ｌｉ 氏 Ｄ 检验统计量
Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ ｔｅｓｔ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 唇鱼骨 Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｌａｂｅｏ ０．９９２６２（Ｐ＞０．１０） ０．８４８１６（Ｐ＞０．１０）
间鱼骨 Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｍｅｄｉｕｓ －２．０６３２８ （０．１０＞Ｐ＞０．０５） －１．３１５００（Ｐ＞０．１０）

支系 Ｃｌａｄｅ 支系ⅠＣｌａｄｅⅠ －０．２１２２１（Ｐ＞０．１０） －０．０１５６１（Ｐ＞０．１０）
支系ⅡＣｌａｄｅⅡ －０．１４８７５（Ｐ＞０．１０） ０．８８４５１（Ｐ＞０．１０）

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ 昌化江 ＣＨＪ －０．０９８２０（Ｐ＞０．１０） －３．５７７７０（Ｐ＜０．０５）
桂江 ＧＵＩ －１．１４２２９ （０．１０＞Ｐ＞０．０５） －０．０８０１４（Ｐ＞０．１０）
北江 ＢＥＩ －１．０４４７３（Ｐ＞０．１０） －０．８３２３１（Ｐ＞０．１０）
东江 ＤＯＮ －０．８６０９８（Ｐ＞０．０．０５） ０．７５９１２（Ｐ＞０．１０）
闽江 ＭＩＮ ０．９３３８５（Ｐ＞０．１０） ０．６９２８５（Ｐ＞０．１０）

总体 Ｔｏｔａｌ －０．１４８７５（Ｐ＞０．１０） ０．３５３７４（Ｐ＞０．１０）
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　 　 就各个水系的种群而言，桂江、北江、东江、闽江等种群的 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ 和 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 均不为显著的负值，
说明这几个种群亦相对稳定，没有发生过扩张；而昌化江（ＣＨＪ）的 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ′ｓ Ｄ 为显著的负值，而 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ
则不显著，但其错配分析图为单峰分布（图 ３），所以可以推测昌化江种群曾发生过种群扩张。

　 图 ３　 昌化江种群的歧点分布分析图（其中实线代表期望值，

虚线代表观察值）

Ｆｉｇ．３　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ⁃ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｈ． ｍｅｄｉｕｓ ｏｆ

Ｃｈａｎｇｈｕａｊｉａｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｔＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

（ｓｏｌｉｄ ｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｅｘｐｅｔｅｄ ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｓｔａｎｔ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ， ａｎｄ ｄｏｔｔｅｄ ｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）

３　 讨论

３．１　 间鱼骨物种有效性

在本研究中，遗传距离分析表明，唇鱼骨和间鱼骨之间的

遗传距离为 ３．２％，低于唇鱼骨种内各种群间的最大遗传距

离（韩江与信江，５．９％）。 系统分析显示，间鱼骨并未形成单

系群，而是与部分唇鱼骨种群组成一支，而韩江和九龙江的

唇鱼骨组成了另一支。 单倍型分布分析显示，湘江唇鱼骨种群

的所有单倍型均与桂江或柳江的间鱼骨种群共享，湘江、桂
江和柳江种群的遗传差异极小。 系统发育分析及单倍型

网络图还显示，除了唇鱼骨的湘江、沅江种群与间鱼骨的桂江、
柳江种群的亲缘关系较近外，唇鱼骨的信江和闽江种群与间

鱼骨的东江种群亦有着较近的亲缘关系。 此外，蓝昭军基于

多变量形态度量学的研究亦表明，唇鱼骨和间鱼骨存在一定的

形态差异，但各个种群间存在梯度变异，差异并不显著，无
法截然分开［２３］；而林龙峰基于线粒体 ＣＯ Ｉ 和 ＮＤ５ 基因分

别对中国南方唇鱼骨与间鱼骨的种群遗传分化进行了研究，结果均表明间鱼骨与唇鱼骨之间的遗传差异较小，两者存

在共享单倍型，且间鱼骨不能单独构成单系群，而是与唇鱼骨部分样本构成一个分支［２４］。 因此，综合考虑基于线

粒体 Ｃｙｔ ｂ、ＣＯ Ｉ 和 ＮＤ５ 基因和多变量形态度量学的分析结果，我们认为唇鱼骨和间鱼骨之间的遗传差异未达到

种级水平，间鱼骨应为唇鱼骨的次定同物异名。
３．２　 韩江、九龙江种群与其他种群间的遗传分化

系统发育分析显示，在我国南方的唇鱼骨与间鱼骨种群间，可以分成Ⅰ和Ⅱ两支。 韩江和九龙江种群遗传差

异不大，两条江的全部样本组成了Ⅰ支，而其他种群的样本则组成了Ⅱ支，两支系之间的遗传距离为 ５．１％，这
说明韩江和九龙江种群已和其他种群发生了一定程度的遗传分化。 林弘都［２５］ 和梁晓旭等［２６］ 对部分淡水鱼

类的研究亦表明，华南大陆东部的莲花山脉是粤东地区的一个重要地理屏障，而庆宁等［２７］对华南地区黑眶蟾

蜍（Ｂｕｆｏ Ｍｅｌａｎｏｓｔｉｃｔｕｓ）的研究亦得出了相似的结果。
韩江是广东省东部地区的最大河流，其有东西两源，东源称梅江，发源于莲花山山脉北麓；西源称汀江，发

源于武夷山南麓。 莲花山脉位于广东省东北部，其山势由粤北部的大埔向西南一直延伸到香港附近，最高峰

为铜鼓障，高 １５５９ ｍ； 整个山脉高度基本在 ９８０—１ １７０ ｍ 之间［２８］。 九龙江为福建省第二大水系，发源于福建

玳瑁山南麓。 由此可知，韩江和九龙江被莲花山、武夷山、玳瑁山等较高的山脉围绕，将其与珠江水系、长江水

系及闽江水系隔离。 据此，我们推测：一方面，由于莲花山、武夷山、玳瑁山等山脉的隔离，韩江和九龙江的种

群无法与其他种群进行基因交流，因而产生了相对较大的遗传分化；另一方面，韩江和九龙江在冰期海退时，
可能曾发生过连接，使得两种群之间得以基因交流，因而遗传差异不显著。
３．３　 珠江及长江种群间的遗传分化

分子系统发育分析显示，除湘江与桂江和柳江种群的亲缘关系较近以及东江少数样本与信江、闽江种群

的亲缘关系较近外，唇鱼骨和间鱼骨剩下的绝大部分单倍型则分别归入了不同的分支之内。 这表明，在唇鱼骨和间

鱼骨分布区之间，可能存在地理障壁，造成其不同的分布范围，而这一地理障壁可能为长江水系和珠江水系的

分水岭之一———南岭山脉。 南岭山脉由越城岭、都庞岭、萌渚岭、骑田岭和大庾岭 ５ 条主要山岭所组成。 其横

９９０６　 １９ 期 　 　 　 蓝昭军　 等：基于线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因的中国南方唇鱼骨和间鱼骨种群分化及亲缘地理研究 　
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亘在湘桂、湘粤、赣粤之间，向东延伸至闽南，东西长约 ６００ｋｍ，南北宽约 ２００ｋｍ。 广义的南岭还包括苗儿山、
海洋山、九嶷山、香花岭、瑶山、九连山等。 有研究表明，南岭山脉在 １１．０６—８．０４ 百万年前已经形成［２９］，但在

隆起初期，其高度相对较低，可能不足以阻隔两侧的淡水鱼类的基因交流。 而在青藏高原隆起的时期，南岭山

脉也呈加速隆起之势［２５］。 南岭的加速隆起，可能使其成为了南岭以北水系与南岭以南水系间的地理障壁，因
而限制了南北两侧水系种群的基因交流，使得其两侧的种群产生了遗传分化，进而形态上也发生了一定程度

的分化。
在本研究中，多种分析结果亦显示，长江水系支流湘江、沅江及信江的唇鱼骨种群与珠江水系间鱼骨种群的

亲缘关系较近，其中湘江与沅江的种群在系统发育树中与桂江和柳江的亲缘关系均较近；而东江的部分样本

则与信江种群的亲缘关系较近。 在 Ｌｉ 等对马口鱼 （Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓ ｂｉｄｅｎｓ） 的研究［３０］ 及 Ｙａｎｇ 等对大鳍鳠

（Ｈｅｍｉｂａｇｒｕｓ ｍａｃｒｏｐｔｅｒｕｓ）的研究［３１］中，其结果均显示珠江水系的种群与长江水系的种群亲缘关系较近。
我们推测，造成这种情况的原因可能有二，一是由于地壳运动、洪水泛滥等原因，使长江水系和珠江水系

在历史上曾发生过袭夺事件或连接事件，使长江南部支流上游的部分支流被珠江袭夺或与珠江水系支流相连

接，从而使两水系种群得以基因交流；二是水利枢纽工程的影响，在湘江水系与桂江水系上游，有一条建成已

有 ２２００ 多年人工运河———灵渠将两江联通［３２］，这也可能促进长江水系与珠江水系种群的基因交流。
３．４　 海南岛种群的起源、扩散及隔离

从唇鱼骨和间鱼骨单倍型的分布可知，海南岛的南渡江水系、广东西部水系漠阳江及北江水系共享一个单倍

型，表明三种群间亲缘关系较近。 在单倍型网络图中，单倍型 ＷＡＮ１ 与桂江、柳江和湘江的共享单倍型 ＧＵＩ１
－ＬＩＵ１－ＸＩＡ１ 及桂江的单倍型 ＧＵＩ３ 之间的变异均较小，约为 １０ 步，表明这些单倍型间有着较近的亲缘关系；
万泉河的单倍型 ＷＡＮ１ 与南渡江、漠阳江和北江的共享单倍型 ＮＡＮ１⁃ＭＯＹ１⁃ＢＥＩ５ 只有 ３ 步，两者之间亦有着

很近的亲缘关系。 此外，单倍型网络图还显示，海南岛中部山脉以东的南渡江和万泉河种群与西边的昌化江

种群之间关系相对较远（１６ 步）。
有关华南沿海地质构造的研究显示，在第四纪时，琼州海峡至少经历过 ４ 次海侵与海退［３３］；而在第四纪

冰期，由于海平面下降，华南沿海的海岸线在海南岛以南，海南岛北部均为辽阔的滨海平原［３４］；在更新世，在
海南岛和越南之间是一片陆地，其间有一条联系西江、广西、越南沿海和海南岛诸水系的古河道［３５］。 有鉴于

此，结合本研究系统发育分析及单倍型网络图等研究结果，海南岛的间鱼骨种群有可能为西江水系的种群沿着

上述这一古河道扩散而来，然后进一步在海南岛内扩散。 随后，由于海平面的上升，海南岛与大陆隔离，因而

使海南岛种群与大陆种群的基因交流受到了限制，发生了遗传分化。 而到了晚更新世冰期时，由于海退等原

因，雷州半岛与海南岛连成一片山地丘陵［３６］，这使得海南岛的种群得以向北扩散，到达雷州半岛，进而扩散至

漠阳江水系，并重新回到珠江水系。 间鱼骨的这一扩散途径，与海南纹胸鮡（Ｇｌｙｐｔｏｔｈｏｒａｘ ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ） ［３７］及中间

黄颡鱼（Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ） ［３８］有相似之处。
在林宗键和 Ｌｉｎ 等对唇鱼骨的亲缘地理研究中，基于线粒体控制区序列的分析结果显示，海南岛昌化江种

群（实为间鱼骨）与长江中游种群的亲缘关系较其与广东东部水系榕江种群的关系近，而昌化江与长江的距离

远大于其与榕江的距离，他们认为其原因是长江和海南岛的水系曾通过古红河水系发生过连接［１７⁃１８］。 值得

指出的是，在 Ｌｉｎ 等的研究中，并没有采集珠江水系的样本，而海南岛也只有昌化江水系的样本。 在本研究

中，也发现海南岛三大水系种群与长江水系种群的亲缘关系近于其与韩江和九龙江水系种群的亲缘关系。 由

于韩江与榕江的地理位置很近，故此该结果与 Ｌｉｎ 等的相似。 可以认为，造成本研究及 Ｌｉｎ 等所述之结果的

另一重要原因是海南岛的种群由西江水系种群沿着古河道扩散而来，而西江曾与长江水系发生过袭夺或连接

事件，其种群与长江水系种群亲缘关系较近。 因此，这一现象进一步印证了我们对海南岛种群来源及扩散之

推测。
另一方面，在海南岛内部，单倍型网络图显示昌化江种群与万泉河及南渡江种群的变异达到 １６ 步，说明

昌化江种群与其他两种群之间，发生了一定的遗传分化。 地质研究表明，在第三纪末期，海南岛中部山地已经
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形成，在多雨山区发源的河流也四散分流，独自入海，不相联系汇合［３９］。 在间鱼骨扩散至海南岛各主要水系后，
可能由于海南岛中部山地，如五指山等的隆起，将海南岛西部的昌化江种群与东部的万泉河及南渡江种群隔

离，进而使昌化江种群产生了分化。 而左艳玲等基于线粒体 ＤＮＡ 控制区序列对拟平鳅（Ｌｉｎｉｐａｒｈｏｍａｌｏｐｔｅｒａ
ｄｉｓｐａｒｉｓ）的研究也表明：拟平鳅的昌化江种群与南渡江和万泉河的种群亦存在较大的遗传分化［４０］。 因此，本
研究的结果进一步说明了海南岛中部山脉可能对海南岛的淡水鱼类存在着较为广泛的隔离。
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