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系统进化关系分析
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摘　要：石斑鱼类 （Ｇｒｏｕｐｅｒｓ）是世界性海洋经济鱼类，也是中国南方沿海省份重要的海水增养殖对象，其种
类繁多，由于缺乏明显的种间外部形态区别特征，石斑鱼的分类一直是鱼类系统分类学的一个难题，存在着较

多的争议和混淆。为了从分子水平揭示石斑鱼类的系统进化关系，应用线粒体细胞色素 ｂ基因 （Ｃｙｔｂ）及两个
核糖体ＲＮＡ基因 （１６Ｓ和１２Ｓ）序列联合构建系统进化树对中国近海石斑鱼亚科３属１３种进行种类鉴定及亲缘
关系分析，探讨了石斑鱼类的分子系统进化。结果表明：①线粒体基因序列在石斑鱼类种间存在较大的变异，
种内变异极小，是进行石斑鱼类种类鉴定较为适宜的分子标记；②所研究的３属１３种石斑鱼类中，石斑鱼属与
九棘鲈属的亲缘关系较近，与鳃棘鲈属的较远；③赤点石斑鱼和青石斑鱼、蜂巢石斑鱼与鲑点石斑鱼、斜带石
斑鱼与棕斑石斑鱼两两间具有较近的亲缘关系。

关键词：石斑鱼类；Ｃｙｔｂ；１６ＳｒＲＮＡ；１２ＳｒＲＮＡ；分子系统进化

中图分类号：Ｑ９５９４８３　　文献标志码：Ａ　　文章编号：０５２９－６５７９（２０１４）０４－０１２３－０８

ＴｈｅＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅ
ＳｐｅｃｉｅｓｉｎＳｏｕｔｈｅｒｎＣｏａｓｔａｌＰｒｏｖｉｎｃｅｓｏｆＣｈｉｎａ

ＣＨＥＮＸｉｎｇｈａｎ１，２，ＧＵＯＬｉａｎｇ２，ＬＩＭｉｎｇｍｉｎｇ２，ＭＥＮＧＺｉｎｉｎｇ２，ＬＩＮＨａｏｒａｎ２

（１．ＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＤｅｐａｒｔｍｅｎｔ，ＹａｎｇｊｉａｎｇＶｏｃａｔｉｏｎａｌａｎｄＴｅｃｈｎｉｃａｌＣｏｌｌｅｇｅ，
Ｙａｎｇｊｉａｎｇ５２９５６６，Ｃｈｉｎａ；

２．ＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＡｑｕａｔｉｃＥｃｏｎｏｍｉｃＡｎｉｍａｌｓａｎｄＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｉａｌＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｆｏｒ
ＡｑｕａｔｉｃＥｃｏｎｏｍｉｃＡｎｉｍａｌ，ＳｕｎＹａｔｓｅｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ５１０２７５，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｅｇｒｏｕｐｅｒｓａｒｅｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｍａｒｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓｏｖｅｒｔｈｅｗｏｒｌｄ，ａｎｄｔｈｅｙａｒｅａｌｓｏｔｈｅ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅｓｐｅｃｉｅｓｏｆｔｈｅｃｏａｓｔａｌｐｒｏｖｉｎｃｅｓｉｎｓｏｕｔｈＣｈｉｎａ．Ｔｈｅｇｒｅａｔｖａｒｉｅｔｙｏｆｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄ
ｔｈｅｌａｃｋｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｌｅｄｔｏｍｕｃｈｃｏｎｆｕｓｉｏｎａｎｄｄｉｓｐｕｔｉｏｎｉｎｔｈｅｉｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａ
ｔｉｏｎｓｈｉｐｓａｎｄｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ，ｗｅｔｒｙｔｏｒｅｖｅａｌｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
ｏｆｇｒｏｕｐｅｒｓｏｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅｐａｒｔｉａｌｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ（Ｃｙｔｂ）ｇｅｎｅａｎｄｔｗｏｒｉｂｏｓｏｍａｌ
ｇｅｎｅｓ（１６Ｓａｎｄ１２Ｓ）ｗｅｒｅｃｏｍｂｉｎｅｄａｎｄａｐｐｌｉｅｄｔｏｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐａｎａｌｙｓｉｓｏｆ１３
Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍ３ｇｅｎｅｒａｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｃｏａｓｔａｌｗａｔｅｒｓｏｆｓｏｕｔｈＣｈｉｎａ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ：
①ＴｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｓａｒｅａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅａｓｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｆｏｒＥｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｂｅｃａｕｓｅｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｙｈｉｇｈｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｍｏｎｇｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｖｅｒｙｌｏｗｗｉｔｈｉｎｓｐｅｃｉｅｓｗｅｒｅｆｏｕｎｄｉｎ

 收稿日期：２０１４－０２－２４
基金项目：农业部公益性行业科研专项资助项目 （２０１４０３００８）；国家自然科学基金资助项目 （３１３７００４７，

３１００１１１２）；广东省教育科研 “十二五”规划资助项目 （２０１２ＪＫ３１２）
作者简介：陈兴汉 （１９７８年生），男；研究方向：水产经济动物繁育及分子生物学研究；通讯作者：蒙子宁；

Ｅｍａｉｌ：ｍｅｎｇｚｎ＠ｍａｉｌｓｙｓｕｅｄｕｃｎ



中山大学学报 （自然科学版） 第５３卷　

ｔｈｅｓｅ３ｇｅｎｅｒａ；② ＥｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓｗａｓｍｏｒｅｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｔｏＣｅｐｈａｌｏｐｈｏｌｉｓｔｈａｎｔｏＰｌｅｃｔｒｏｐｏｍｕｓ；③ Ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗａｓｖｅｒｙｃｌｏｓｅｂｅｔｗｅｅｎＥ．ａｋａａｒａａｎｄＥ．ａｗｏａｒａ，Ｅ．ｍｅｒｒａａｎｄＥ．ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ，
Ｅ．ｃｏｉｏｉｄｅｓａｎｄＥ．ｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅ；Ｃｙｔｂ；１６ＳｒＲＮＡ；１２ＳｒＲＮＡ；ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙ

　　石斑鱼类在分类学上隶属于鲈形目 （Ｐｅｒｃｉ
ｆｏｒｍｅｓ）、鲈亚目 （Ｐｅｒｃｏｉｄｅｉ）、鎠科 （Ｓｅｒｒａｎｉｄａｅ）、
石斑鱼亚科 （Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎａｅ）。俗称的石斑鱼是石
斑鱼亚科鱼类的统称。石斑鱼除少数种类生活在河

口，多数栖息于热带或亚热带的珊瑚礁水域，主要

以小型鱼类、底栖甲壳类和头足类等为食，是珊瑚

礁生态系统的主要掠食者［１］。石斑鱼为世界性名

贵海产经济鱼类，也是我国南方沿海省份 （广东、

海南、福建、广西）重要的海水增养殖对象。然

而近年来受过度捕捞、养殖群体近亲繁殖、珊瑚礁

破坏、海洋环境污染等因素影响，加之石斑鱼本身

有性逆转的特性，致使资源日渐衰退，部分种类已

被国际自然保护联盟 （ＩＵＣＮ，ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＵｎｉｏｎ
ｆｏｒＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆＮａｔｕｒｅ）列为濒危或近危［２］。

石斑鱼除资源状况堪忧外，还存在着种类鉴定

上的难题［３］。石斑鱼的种类较多，全世界范围内

已记录的有 １００多种，我国已记录的有 ５０多种。
石斑鱼的种类鉴定通常是根据体色、身体和头部形

态、鳍的结构和数量［１］，而进一步的系统进化研

究则主要是依据一些骨学特征以及幼体发育过程中

仔鱼的形态特征［４－７］。然而，由于石斑鱼种类繁

多、形态特征类似且体色和斑纹多变，因此，仅依

据这些形态特征往往难以准确的鉴别，并导致了石

斑鱼分类学上的混淆以及重建进化关系研究上的困

难，至今石斑鱼的分类依然是鱼类分类学的难题。

目前依据Ｎｅｌｓｏｎ［８］的鱼类分类系统，将鎠科分为鎠
亚科、花鲈亚科和石斑鱼亚科３个亚科，共６３属
４４９种。其中石斑鱼亚科又可细分为５个族：石斑
鱼族、东洋鲈族、鲈族、长鲈族和黄鱼族。

近年来分子生物学的快速发展，使得在分子水

平上进行鱼类的分类鉴定和系统进化研究成为现

实。分子系统学 （ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｙ）通过检测
生物大分子的遗传信息，因其含有信息量大，且趋

同效应弱，因而其结论相对于经典的形态系统分类

更具客观性和可比性。其中线粒体 ＤＮＡ由于其结
构简单、无重组、多数母性遗传等特点，已成为群

体遗传分析和系统进化研究的有力工具［９－１１］。线

粒体特定基因序列分析，已经成功的应用于许多种

鱼类系统进化的研究，如圆罩鱼 （Ｃｙｃｌｏｔｈｏｎｅ）、南
乳 鱼 （Ｇａｌａｘｉａｓ）、 突 吻 鳕 （Ｃｏｒｙｐｈａｅｎｏｉｄｅｓ）

等［１２－１４］。Ｃｒａｉｇ等［１５］最先研究报道了南北美洲４２
种石斑鱼类的分子系统进化关系。国内学者仅见丁

少雄等［１６］针对中国近海３０种石斑鱼类，进行了基
于１６ＳｒＤＮＡ的分子系统进化研究。

文章中应用线粒体细胞色素 ｂ基因 （Ｃｙｔｂ）
以及两个核糖体 ＲＮＡ基因 （１６Ｓ和 １２Ｓ）序列对
中国近海石斑鱼亚科的 ３个属：石斑鱼属 （Ｅｐｉ
ｎｅｐｈｅｌｕｓ）、九棘鲈属 （Ｃｅｐｈａｌｏｐｈｏｌｉｓ）和鳃棘鲈属
（Ｐｌｅｃｔｒｏｐｏｍｕｓ）共１３个种的种类鉴定及亲缘关系
进行分析，采用了线粒体基因组不同区域的多组序

列数据 （Ｃｙｔｂ、１６ＳｒＲＮＡ、１２ＳｒＲＮＡ）的联合分
析，联合构建系统进化树，以探讨石斑鱼类的分子

系统进化关系。

１　材料和方法
１１　材料

文章中的石斑鱼亚科３个属１３个种共６１个个
体为采自中国南方沿海省份广东 （广州、深圳、

珠海、惠州、湛江）和海南 （海口）沿海的科研

基地、养殖场和鲜鱼市场 （见表１）。
１２　方法
１２１　ＤＮＡ提取　剪取鱼体尾部组织约 ５０ｍｇ，
参照Ｓａｍｂｒｏｏｋ等［１７］方法进行基因组ＤＮＡ提取。
１２２　线粒体Ｃｙｔｂ、１６ＳｒＲＮＡ以及１２ＳｒＲＮＡ基
因扩增及测序　所用引物序列见表２（上海生工合
成）。ＰＣＲ反应总体积为２５μＬ，包括２０ｍｍｏｌ／Ｌ
ＭｇＣｌ２，０２ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，０２μｍｏｌ／Ｌ每种引物，
１ＵＴａｑｐｌｕｓＤＮＡ聚合酶 （ＭＢＩ），１×Ｔａｑ聚合酶
缓冲液以及３０ｎｇ基因组 ＤＮＡ。反应条件为９４℃
预变性２ｍｉｎ后经过３０个循环，每个循环包括９４
℃４５ｓ，５０℃１ｍｉｎ，７２℃１ｍｉｎ，最后７２℃延伸
１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物用ＵＮＩＱ－５（上海生工）柱式纯
化试剂盒纯化后，在 ＡＢＩ３７７型自动测序仪 （ＰＥ）
上进行双向测序。

１２３　序列分析　采用ＤＮＡＳｔａｒ软件中的 ＳｅｑＭａｎ
程序对测序所得到的正向序列和反向序列进行拼

接，使用Ｃｌｕｓｔａｌｘ１８进行对位排序，应用 Ｇｅｎｅｄｏｃ
软件进行人工校正。用 ＤＮＡＳＰ３５１软件计算变异
位点、简约信息位点数、核苷酸多样性、平均核苷

酸差异数、种间平均每位点核苷酸替代数。

４２１
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表１　样品来源
Ｔａｂｌｅ１　Ｏｒｉｇｉｎｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｅｓ

属名 种名 样品量 采样地点

石斑鱼属

赤点石斑鱼

（Ｅ．ａｋａａｒａ）
１２ 深圳、惠州

青石斑鱼

（Ｅ．ａｗｏａｒａ）
２ 海口

黑边石斑鱼

（Ｅ．ｆａｓｃｉａｔｕｓ）
２ 广州

蜂巢石斑鱼

（Ｅ．ｍｅｒｒａ）
４ 海口

鲑点石斑鱼

（Ｅ．ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ）
２ 海口

布氏石斑鱼

（Ｅ．ｂｌｅｅｋｅｒｉ）
２ 广州、海口

褐点石斑鱼

（Ｅ．ｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ）
４ 珠海

鞍带石斑鱼

（Ｅ．ｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ）
１２ 深圳

斜带石斑鱼

（Ｅ．ｃｏｉｏｉｄｅｓ）
１２

深圳、惠州、

湛江

棕斑石斑鱼

（Ｅ．ｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ）
２ 珠海

九棘鲈属

（Ｃｅｐｈａｌｏｐｈｏｌｉｓ）
红九棘鲈

（Ｃ．ｓｏｎｎｅｒａｔｉ）
２ 珠海

鳃棘鲈属

（Ｐｌｅｃｔｒｏｐｏｍｕｓ）

斑鳃棘鲈

（Ｐ．ｍａｃｕｌａｔｕｓ）
２ 广州

豹纹鳃棘鲈

（Ｐ．ｌｅｏｐａｒｄｕｓ）
３ 广州、珠海

表２　引物及其序列
Ｔａｂｌｅ２　Ｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｈｅｉｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

基因 引物名称 引物序列

Ｃｙｔｂ
Ｌ１４７２４

５′～ＣＧＡＡＧＣＴＴＧＡＴＡＴＧＡＡＡＡＡＣＣ
ＡＴＣＧＴＴＧ～３′

Ｈ１５１４９
５′～ＡＡＡＣＴＧＣＡＧＣＣＣＣＴＣＡＧＡＡＴＧ
ＡＴＡＴＴＴＧＴＣＣＴＣＡ～３′

１６ＳｒＲＮＡ
１６ＳａｒＬ ５′～ＣＧＣＣＴＧＴＴＴＡＴＣＡＡＡＡＡＣＡＴ～３′
１６ＳａｒＨ ５′～ＣＣＧＧＴＣＴＧＡＡＣＴＣＡＧＡＴＣＡＣＧＴ～３′

１２ＳｒＲＮＡ
Ｌ１０９１

５′～ＡＡＡＡＡＧＣＴＴＣＡＡＡＣＴＧＧＧＡＴＴ
ＡＧＡＴＡＣＣＣＣＡＣＴＡＴ～３′

Ｈ１４７８
５′～ＴＧＡＣＴＧＣＡＧＡＧＧＧＴＧＡＣＧＧＧ
ＣＧＧＴＧＴＧＴ～３′

１２４　聚类分析　利用 ＭＥＧＡ３１软件并根据
Ｋｉｍｕｒａ双参数模型计算遗传距离，对３段基因序
列分别构建邻接 （Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）和最大简
约（Ｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙ，ＭＰ）系统树，之后用３

段基因序列的联合基因序列 （Ｃｏｍｂｉｎｅｄｇｅｎｅｓ）构
建 ＮＪ和 ＭＰ系统树，采用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１０００检验分枝
的置信值。

２　结　果
２１　序列及变异

测序所得１３种石斑鱼类的 Ｃｙｔｂ基因片段长
４２３ｂｐ，无插入和缺失，转换／颠换之比为 ２５。
共存在２５种单倍型序列，序列间共有１５３个变异
位点，其中简约信息位点１３９个。核苷酸多样性指
数为０１４，平均核苷酸差异数达 ５９８４（表 ３）。
从种内变异来看，序列差异较小。青石斑鱼、黑边

石斑鱼、鲑点石斑鱼、布氏石斑鱼、棕斑石斑鱼和

斑鳃棘鲈种内序列相同，其余石斑鱼种内存在变异

位点１～８个 （表４）。
去除７个插入／缺失，测序所得１３种石斑鱼类

的１６ＳｒＲＮＡ基因片段长５９２ｂｐ，转换／颠换之比为
２２。共存在２１种单倍型序列，序列间共有１３９个
变异位点，其中简约信息位点１１９个。核苷酸多样
性指数为 ００８，平均核苷酸差异数达 ４６６２（表
３）。种内序列差异较小，青石斑鱼、鲑点石斑鱼、
布氏石斑鱼、棕斑石斑鱼、红九棘鲈和斑鳃棘鲈种

内序列相同，其余石斑鱼种内存在变异位点１～３
个 （表４）。
１３种石斑鱼类的１２ＳｒＲＮＡ基因片段存在５个

插入／缺失，去除后为 ４３４ｂｐ，转换／颠换之比为
２２。共存在１４种单倍型序列，序列间共有８７个
变异位点，其中简约信息位点７０个。核苷酸多样
性指数为 ００８，平均核苷酸差异数达 ３４７４（表
３）。种内变异极小 （变异位点１个、单倍型序列
１４种），除豹纹鳃棘鲈种内存在１个位点差异外，
其余石斑鱼种内序列相同 （表４）。

表３　１３种石斑鱼类线粒体基因序列的遗传信息指数
Ｔａｂｌｅ３　Ｇｅｎｅｔｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｉｎｄｉｃｅｓｏｆｔｈｅ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

遗传信息指数 Ｃｙｔｂ １６Ｓ １２Ｓ

位点总数 ４２３ ５９２ ４３４
插入和缺失 ０ ７ ５
转换／颠换之比 ２５ ２２ ２２
变异位点数 １５３ １３９ ８７
简约信息位点 １３９ １１９ ７０
单倍型数 ２５ ２１ １４

核苷酸多样性 ０１４ ００８ ００８
平均核苷酸差异数 ５９８４ ４６６２ ３４７４
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表４　１３种石斑鱼类的种内遗传差异
Ｔａｂｌｅ４Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｅｓｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

种类

Ｃｙｔｂ

变异位点 单倍型数

１６Ｓ

变异位点 单倍型数

１２Ｓ

变异位点 单倍型数

赤点石斑鱼 Ｅａｋａａｒａ １ ２ １ ２ ０ １
青石斑鱼 Ｅａｗｏａｒａ ０ １ ０ １ ０ １
黑边石斑鱼 Ｅｆａｓｃｉａｔｕｓ ０ １ ２ ２ ０ １
蜂巢石斑鱼 Ｅｍｅｒｒａ ２ ３ １ ２ ０ １
鲑点石斑鱼 Ｅｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ ０ １ ０ １ ０ １
布氏石斑鱼 Ｅｂｌｅｅｋｅｒｉ ０ １ ０ １ ０ １
褐点石斑鱼 Ｅｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ ２ ３ ２ ３ ０ １
鞍带石斑鱼 Ｅｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ ２ ３ １ ２ ０ １
斜带石斑鱼 Ｅｃｏｉｏｉｄｅｓ ４ ３ １ ２ ０ １
棕斑石斑鱼 Ｅ．ｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ ０ １ ０ １ ０ １
红九棘鲈 Ｃ．ｓｏｎｎｅｒａｔｉ １ ２ ０ １ ０ １
斑鳃棘鲈 Ｐ．ｍａｃｕｌａｔｕｓ ０ １ ０ １ ０ １
豹纹鳃棘鲈 Ｐ．ｌｅｏｐａｒｄｕｓ ８ ３ ３ ３ １ ２

２２　聚类分析
从属水平来看，线粒体３个基因以及联合基因

序列计算的遗传距离均为石斑鱼属与九棘鲈属的最

小，与鳃棘鲈属的最大，表明石斑鱼属与九棘鲈属

有较近的亲缘关系 （表５）。
从种水平来看，不同基因序列得出的种间遗传

距离不同：１３种石斑鱼类种间遗传距离最大的分
别为黑边石斑鱼与斑鳃棘鲈 （Ｃｙｔｂ、联合基因）、
棕斑石斑鱼与斑鳃棘鲈 （１６Ｓ）、鲑点石斑鱼与斑
鳃棘鲈 （１２Ｓ）；最小的分别为豹纹鳃棘鲈与斑鳃
棘鲈 （Ｃｙｔｂ、１２Ｓ、联合基因）、赤点石斑鱼与青
石斑鱼 （１６Ｓ）（表６）。

另一方面，就石斑鱼属９个种而言，遗传距离
最大的为鞍带石斑鱼与青石斑鱼 （Ｃｙｔｂ）、鞍带石
斑鱼与黑边石斑鱼 （１６Ｓ、联合基因）、褐点石斑
鱼与黑边石斑鱼 （１２Ｓ）；遗传距离最小的均为赤
点石斑鱼与青石斑鱼。

根据线粒体Ｃｙｔｂ基因序列构建ＮＪ和ＭＰ系统
树 （图１），均表明１３种石斑鱼类分别按所属的石
斑鱼属、九棘鲈属和鳃棘鲈属各自聚类，形成３个
单系的聚类群。石斑鱼属与九棘鲈属亲缘关系较

近，首先聚类；鳃棘鲈处于系统树的最基部。在

ＮＪ系统树，石斑鱼属形成两个聚类群 （为方便描

述起见，简称为 Ａ群和 Ｂ群），Ａ群由赤点石斑
鱼、青石斑鱼、黑边石斑鱼、蜂巢石斑鱼、鲑点石

斑鱼以及布氏石斑鱼组成，Ｂ群则包含褐点石斑鱼、

表５　１３种石斑鱼类属间的遗传距离
Ｔａｂｌｅ５　Ｉｎｔｅｒｇｅｎｅｒｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

Ｅ Ｃ Ｐ

Ｅ
"""

Ｃ ０１８４９８
"""

Ｐ ０２２８４５ ０２０１０４
"""

ａ．Ｉｎｔｅｒｇｅｎｅｒｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———Ｃｙｔｂ

Ｅ Ｃ Ｐ

Ｅ
"""

Ｃ ０１０５７７
"""

Ｐ ０１６４２８ ０１６２７０
"""

ｂ．Ｉｎｔｅｒｇｅｎｅｒｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———１６Ｓ

Ｅ Ｃ Ｐ

Ｅ
"""

Ｃ ００６７６８
"""

Ｐ ０１４１６２ ０１１３４０
"""

ｃ．Ｉｎｔｅｒｇｅｎｅｒｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———１２Ｓ

Ｅ Ｃ Ｐ

Ｅ
"""

Ｃ ０１１５７０
"""

Ｐ ０１７６４０ ０１５８２０
"""

ｄ．Ｉｎｔｅｒｇｅｎｅｒｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———ｃｏｍｂｉｎｅｄｇｅｎｅｓ
（注：Ｅ＝Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ，Ｃ＝Ｃｅｐｈａｌｏｐｈｏｌｉｓ，Ｐ＝Ｐｌｅｃｔｒｏｐｏｍｕｓ）
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表６　１３种石斑鱼类种间的遗传距离
Ｔａｂｌｅ６　Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

种名 Ｅｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ ＥｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓＥｃｏｉｏｉｄｅｓＥ．ｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａＥ．ａｋａａｒａ Ｅ．ａｗｏａｒａＥ．ｆａｓｃｉａｔｕｓＥ．ｂｌｅｅｋｅｒｉ Ｅ．ｍｅｒｒａＥ．ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓＣ．ｓｏｎｎｅｒａｔｉＰ．ｌｅｏｐａｒｄｕｓ

Ｅ．ｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ
"""

Ｅ．ｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ ０１２０３３
"""

Ｅｃｏｉｏｉｄｅｓ ０１４４１９ ０１２６５３
"""

Ｅｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ ０１４８６４ ０１２４６９ ０１０３８０
"""

Ｅａｋａａｒａ ０１５９５１ ０１２３２８ ０１５０４０ ０１６７８７
"""

Ｅａｗｏａｒａ ０１９１８６ ０１３１９９ ０１３４７４ ０１７０７２ ０１０１１６
"""

Ｅｆａｓｃｉａｔｕｓ ０１８９０６ ０１６１３６ ０１９１００ ０１７４５０ ０１８１４２ ０１５５３８
"""

Ｅｂｌｅｅｋｅｒｉ ０１４６６７ ０１２３０３ ０１５００７ ０１４２０５ ０１２７１０ ０１２９８２ ０１６２３４
"""

Ｅｍｅｒｒａ ０１７１６２ ０１１７８８ ０１４３５９ ０１７６８９ ０１４１４１ ０１３８０５ ０１８１４２ ０１２６５３
"""

Ｅｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ ０１４９４６ ０１０９１１ ０１６８７５ ０１３２５５ ０１３８３５ ０１６６２７ ０１７２３７ ０１２３５４ ０１１０１２
"""

Ｃｓｏｎｎｅｒａｔｉ ０１９６３２ ０１６８０８ ０１７７７７ ０２０１２８ ０１８４４７ ０１７４６０ ０２３３７６ ０１６２１０ ０１８３９０ ０１７４３５
"""

Ｐｌｅｏｐａｒｄｕｓ ０２２３４７ ０２０１７７ ０２１４２０ ０２１１４２ ０２３７７６ ０２２４３１ ０２２９７１ ０２０４３０ ０２２６８４ ０２３０２５ ０１８５６４
"""

ａ．Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———Ｃｙｔｂ

种名 ＥｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓＥｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａＥｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓＥｍｅｒｒａ Ｅｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ Ｅａｋａａｒａ ＥａｗｏａｒａＥｆａｓｃｉａｔｕｓＥｂｌｅｅｋｅｒｉＥｃｏｉｏｉｄｅｓＣｓｏｎｎｅｒａｔｉＰｌｅｏｐａｒｄｕｓ

Ｅｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ
"""

Ｅｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ ００３８４３
"""

Ｅｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ ００４５６８ ００２９３７
"""

Ｅｍｅｒｒａ ００７１７８ ００５４８１ ００６０２１
"""

Ｅｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ ００６２３２ ００４９１８ ００５６５４ ００２５８９
"""

Ｅａｋａａｒａ ００５６７５ ００４０１０ ００４５５１ ００２９４８ ００２４１２
"""

Ｅａｗｏａｒａ ００５８７２ ００４３７９ ００４７４０ ００３１２３ ００２９４８ ００１０２２
"""

Ｅｆａｓｃｉａｔｕｓ ００８１５１ ００６７８６ ００６７７７ ００６２３２ ００５１１５ ００４３８５ ００４２０８
"""

Ｅｂｌｅｅｋｅｒｉ ００６０３６ ００４９１３ ００４９０８ ００４５５６ ００４０１４ ００２９４０ ００３４８２ ００５６８３
"""

Ｅｃｏｉｏｉｄｅｓ ００４７５９ ００３１２７ ００４０１４ ００４７２９ ００４００６ ００３１１２ ００２９３７ ００５８４１ ００４７２９
"""

Ｃｓｏｎｎｅｒａｔｉ ０１０６４１ ０１０２４８ ００９６１５ ０１１４４７ ０１１０４９ ００９８４５ ００９８５７ ０１２５２１ ００９８２４ ０１００４６
"""

Ｐｌｅｏｐａｒｄｕｓ ０１５４７４ ０１７０３７ ０１５９１１ ０１７００３ ０１６５４２ ０１７００３ ０１６７９６ ０１７４５２ ０１６１４６ ０１５８９６ ０１６１６３
"""

ｂ．Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———１６Ｓ

种名 Ｅ．ａｗｏａｒａ Ｅ．ａｋａａｒａＥ．ｂｌｅｅｋｅｒｉＥ．ｆａｓｃｉａｔｕｓＥ．ｍｅｒｒａ Ｅ．ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓＥ．ｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓＥ．ｃｏｉｏｉｄｅｓＥ．ｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓＥ．ｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａＣ．ｓｏｎｎｅｒａｔｉＰ．ｌｅｏｐａｒｄｕｓ

Ｅ．ａｗｏａｒａ
"""

Ｅ．ａｋａａｒａ ００１８７１
"""

Ｅｂｌｅｅｋｅｒｉ ００５０４７ ００３８１３
"""

Ｅｆａｓｃｉａｔｕｓ ００５０３１ ００４０４７ ００５０３１
"""

Ｅｍｅｒｒａ ００３７９４ ００２８２８ ００４３０２００４５２５
"""

Ｅｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ ００５７９０ ００４７９５ ００５８１０００５５２１００２３５４
"""

Ｅｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ００７３７３ ００６３２５ ００７６０８００８６４７００７６２３ ００７８７４
"""

Ｅｃｏｉｏｉｄｅｓ ００７０８２ ００６５６１ ００７８４７００７８２３００６８１０ ００６７９９ ００３３２０
"""

Ｅｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ ００７８６０ ００６８１０ ００８０９９００７８１３００７５８３ ００７５７１ ００４０５３ ００３５６０
"""

Ｅｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ ００７３３２ ００６５５１ ００７８３４００７０４９００７３２０ ００７３０９ ００３８０６ ００２８２８ ００２８３３
"""

Ｃｓｏｎｎｅｒａｔｉ ００８０９９ ００７５７１ ００８３６５００８３２０００７８２３ ００８６０６ ００５２９１ ００４７８７ ００４２８２ ００４５３１
"""

Ｐｌｅｏｐａｒｄｕｓ ０１４９６１ ０１４０３７ ０１５８１３０１５１３５０１５７４７ ０１６３２６ ０１１７９０ ０１２９２０ ０１１７７７ ０１２３３７ ０１１２４８
"""

ｃ．Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———１２Ｓ

种名 ＥｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓＥｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓＥｃｏｉｏｉｄｅｓＥｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａＥａｋａａｒａ ＥａｗｏａｒａＥｆａｓｃｉａｔｕｓＥｂｌｅｅｋｅｒｉ Ｅｍｅｒｒａ ＥｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓＣｓｏｎｎｅｒａｔｉＰｌｅｏｐａｒｄｕｓ

Ｅｌａｎｃｅｏｌａｔｕｓ
"""

Ｅｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ ００６４９０
"""

Ｅｃｏｉｏｉｄｅｓ ００７０３７ ００６１８３
"""

Ｅｃｏｒａｌｌｉｃｏｌａ ００６５０９ ００５８０８ ００５０５０
"""

Ｅａｋａａｒａ ００８８４２ ００７２５７ ００７４０７ ００８２１６
"""

Ｅａｗｏａｒａ ０１００７４ ００７８９１ ００７０９３ ００８７００ ００３７８３
"""

Ｅｆａｓｃｉａｔｕｓ ０１０９９４ ００９９４１ ０１００２３ ００９７８１ ００７９６６ ００７５６１
"""

Ｅｂｌｅｅｋｅｒｉ ００９０６１ ００７７９１ ００８５０１ ００８３５３ ００５８８５ ００６５７５ ００８３６２
"""

Ｅｍｅｒｒａ ０１００４５ ００８１２６ ００８０２１ ００９３３６ ００５９５５ ００６２５０ ００８９０９ ００６７２０
"""

Ｅｌｏｎｇｉｓｐｉｎｉｓ ００９０６１ ００７８０７ ００８３４０ ００７９５４ ００６２５７ ００７５０２ ００８５１４ ００６８７６ ００４８３２
"""

Ｃｓｏｎｎｅｒａｔｉ ０１１１００ ０１０２７８ ０１０５４２ ０１１１２９ ０１１５２８ ０１１４４４ ０１４１４９ ０１１１７８ ０１２２６３ ０１２０９３
"""

Ｐｌｅｏｐａｒｄｕｓ ０１６２５４ ０１５８４７ ０１６５４２ ０１６７４２ ０１７９８６ ０１７８３０ ０１８３０２ ０１７２７０ ０１８２３０ ０１８３０９ ０１５３３０
"""

ｄ．Ｉｎｔｅｒｇｅｎｅｒｉｃｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ———ｃｏｍｂｉｎｅｄｇｅｎｅｓ
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鞍带石斑鱼、斜带石斑鱼以及棕斑石斑鱼。ＭＰ系
统树支持了 Ｂ群的聚类，而 Ａ群中的种类则表现
为阶梯式的姐妹枝。在两种系统树中，两两相聚且

有相对较高的置信值 （＞５０）有：赤点石斑鱼和
青石斑鱼、蜂巢石斑鱼与鲑点石斑鱼、斜带石斑鱼

与棕斑石斑鱼，表明它们具有较近的亲缘关系。

图１　基于１３种石斑鱼类Ｃｙｔｂ基因
序列的ＮＪ和ＭＰ系统树

Ｆｉｇ１　ＮＪａｎｄＭＰｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｂ
ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

基于１６Ｓ和１２ＳｒＲＮＡ基因序列构建的 ＮＪ和
ＭＰ系统树 （图２，３）的拓扑结构与线粒体 Ｃｙｔｂ
基因的相似，如１３个种各自按所属聚类形成３个
单系群，三个属在系统树所处的位置以及石斑鱼属

形成的两个聚类群等。不同之处在于石斑鱼属中一

些种所处的位置，如在１６Ｓ－ＮＪ系统树中，斜带石
斑鱼与Ａ群相聚 （而在Ｃｙｔｂ／１２Ｓ－ＮＪ系统树中斜
带石斑鱼归类于Ｂ群）；此外１６Ｓ和１２Ｓ－ＭＰ系统
树支持的是 Ａ群的聚类，而 Ｂ群中的种类则表现
为阶梯式的姐妹枝；１６Ｓ和１２Ｓ系统树均不支持斜
带石斑鱼与棕斑石斑鱼具有较近的亲缘关系。

相比较与上述单个基因所构建的系统树，联合

基因序列的系统树明显具有更好的一致性 （ＮＪ和

图２　基于１３种石斑鱼类１６ＳｒＲＮＡ基因
序列的ＮＪ和ＭＰ系统树

Ｆｉｇ２　ＮＪａｎｄＭＰｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎ１６ＳｒＲＮＡ
ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

图３　基于１３种石斑鱼类１２ＳｒＲＮＡ基因
序列的ＮＪ和ＭＰ系统树

Ｆｉｇ３　ＮＪａｎｄＭＰｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎ１２ＳｒＲＮＡ
ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

ＭＰ的拓扑结构基本一致）和更高的置信度 （系统

树分枝的置信值高）（图４）。联合基因系统树不仅
支持１３个种各自按所属聚类形成３个单系群以及
３个属在系统树所处的位置，而且以极高的置信值
（１００）支持石斑鱼属的两个聚类群。此外它还支
持了Ｃｙｔｂ系统树分析得到的赤点石斑鱼和青石斑
鱼、蜂巢石斑鱼与鲑点石斑鱼、斜带石斑鱼与棕斑

８２１
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石斑鱼具有较近的亲缘关系的结论。

图４　基于１３种石斑鱼类联合基因
序列的ＮＪ和ＭＰ系统树

Ｆｉｇ４　ＮＪａｎｄＭＰｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｂｉｎｅｄ
ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１３Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ

３　讨　论
３１　线粒体基因序列变异与石斑鱼类的种类鉴定

准确鉴定石斑鱼类的种类是进一步研究其分类

关系和系统演化过程的基础；在生产实践中，对石

斑鱼类的产品交易、鱼类自然资源的保护和利用也

有着重要的意义。鱼类分类学家 Ｈｅｅｍｓｔｒａ和 Ｒａｎ
ｄａｌｌ［１］在编著的 《Ｇｒｏｕｐｅｒｓｏｆｔｈｅｗｏｒｌｄ》引言的第
一段即指出：“准确种类鉴定的重要性对于每一个

生物学家是显而易见的，将得到养殖者和分类学家

的重视，同时对正确管理该物种的渔业资源也极为

重要”。然而，由于石斑鱼类的种类繁多、形态类

似、体色易变等，使得基于形态特征的传统种类鉴

定较为复杂困难，并出现了许多鉴定错误的事例。

分子标记 （如线粒体基因序列）反映的是物种内

在的遗传差异，不受外在形态的影响，故已经成为

鱼类种类鉴定的有力工具［１８－１９］。

文章中对１３种石斑鱼类的线粒体 Ｃｙｔｂ、１６Ｓ
ｒＲＮＡ以及１２ＳｒＲＮＡ基因的部分片段进行了扩增
和测序，结果表明：石斑鱼类种间基因序列存在较

大的变异，如Ｃｙｔｂ基因片段的变异位点高达１５３
个，更为保守的 ｒＲＮＡ基因也存在 １３９（１６Ｓ）和
８８（１２Ｓ）个变异位点；另一方面，１３种石斑鱼类
种内基因序列的变异较小，在 Ｃｙｔｂ和 １６ＳｒＲＮＡ
基因中均有近半数 （６～７种）石斑鱼类种内序列

完全相同，而其余种类通常只有１～３个变异位点。
１２ＳｒＲＮＡ基因种内变异极小，除一种石斑鱼 （豹

纹鳃棘鲈）种内存在１个位点差异外，其余石斑
鱼种内序列相同。显然，种间较大的遗传差异以及

极小的种内变异使得这些线粒体基因十分适合用于

石斑鱼类的鉴定。通过线粒体基因的变异位点，就

可以非常准确的鉴别这１３种石斑鱼类。
通过计算变异位点数、简约信息位点数、核苷

酸多样性、平均核苷酸差异数等遗传信息指数，可

知１２Ｓ基因的保守性最大，１６Ｓ次之，而 Ｃｙｔｂ基
因保守性最小。Ｃｙｔｂ基因相对较小的保守性使其
能提供更多用于种类鉴定的变异位点，因而作为鉴

定标记较ｒＲＮＡ基因更为准确。但这并不表明保守
性越小的基因就更适合用于石斑鱼类的种类鉴定。

３２　１３种石斑鱼类的系统进化及亲缘关系分析
近年来，许多鱼类学者已经从单纯的分类区系

研究转向鱼类系统进化方面。他们综合利用形态

学、生物化学、分子生物学等方法来辨别和分析祖

征和离征，藉以探求鱼类系谱，探索共同起源，真

正反映出彼此间的亲缘关系［２０］。

文章中根据所测定的１３种石斑鱼类的线粒体
Ｃｙｔｂ、１６ＳｒＲＮＡ以及１２ＳｒＲＮＡ基因的部分片段，
计算遗传距离并构建 ＮＪ和 ＭＰ系统树进行亲缘关
系分析。结果表明，３个基因构建的系统树拓扑结
构大体一致，如石斑鱼属、九棘鲈属和鳃棘鲈属在

系统树所处的位置以及石斑鱼属形成的两个聚类群

等。但在石斑鱼属中，一些种类在系统树中所处的

位置随基因的不同或建树方法的不同而改变，且分

枝节点的置信值较低。

单个基因 （特别是保守性较高的基因）能提

供的遗传信息往往较为有限［２１］。在无其它背景资

料的情况下，为了获得较为客观的系统树，不少学

者主张线粒体基因组不同区域的多组序列数据的联

合分析［２２］。Ｍｉｌｌｅｒ等［２３］研究发现，多基因联合比

单独进行分析得到的系统树分辨率及置信值更高，

且被形态性状所支持，即使基因间的进化速率差异

较大。随后更多研究发现同样现象，支持了将同一

样本所有具有系统发育信息的基因合并在一起进行

分析，可以获得更真实系统进化关系［２４－２５］。

文章中将所测序的线粒体３个基因进行联合分
析。相比较单个基因，联合基因序列构建的系统树

明显具有更好的一致性 （ＮＪ和 ＭＰ的拓扑结构基
本一致）和更高的置信度 （系统树分枝的置信值

高）。结合本文的结果与上述其他学者的研究结

果，作者认为基因联合分析所得到的石斑鱼类系统

９２１
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进化关系可信度更高，现描述如下：１３种石斑鱼
类分别按所属的石斑鱼属、九棘鲈属和鳃棘鲈属各

自聚类，形成３个单系的聚类群。石斑鱼属与九棘
鲈属亲缘关系较近，首先聚类。石斑鱼属处于系统

树的顶端，表明其最近分化的进化地位；鳃棘鲈处

于系统树的最基部，表明其为较为原始的种类。石

斑鱼属形成两个聚类群，一枝由赤点石斑鱼、青石

斑鱼、黑边石斑鱼、蜂巢石斑鱼、鲑点石斑鱼以及

布氏石斑鱼组成，另一枝则包含褐点石斑鱼、鞍带

石斑鱼、斜带石斑鱼以及棕斑石斑鱼。其中，赤点

石斑鱼和青石斑鱼、蜂巢石斑鱼与鲑点石斑鱼、斜

带石斑鱼与棕斑石斑鱼两两相聚且有相对较高的置

信值，表明它们具有较近的亲缘关系。
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