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摘要：本研究基于线粒体ＤＮＡ分子标记ＮＡＤＨ脱氢酶亚基１基因（ＮＤ１）部分序列分析了印度西太

平洋海域的胡椒鲷属及少棘胡椒鲷属共１６种胡椒鲷鱼类的系统进化关系。采用最大简约法及最大

似然法构建了系统进化树。进化树上，１６种胡椒鲷鱼类共形成两个形态特征截然不同的类群，其中类

群一的种类体表具有各种鲜艳的颜色与多变的斑纹，主要分布在西太平洋地区；类群二的种类颜色灰

暗单一，少数体表具有暗色斑点与条纹，大多数分布在印度洋地区。此外，进化树上，少棘胡椒鲷属的

种类都位于胡椒鲷属的类群一内部，与斑胡椒鲷，暗点胡椒鲷形成的姐妹种有较近的亲缘关系。基于

遗传距离的数据，少棘胡椒鲷属与胡椒鲷属间的平均遗传距离小于胡椒鲷属内部种间的遗传距离，显

示出少棘胡椒鲷属与胡椒鲷属有非常近的亲缘关系，支持少棘胡椒鲷归类于胡椒鲷属的观点。
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１　引言

胡椒鲷鱼类Ｓｗｅｅｔｌｉｐｓ，包括胡椒鲷属犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀

犮犺狌狊以及少棘胡椒鲷属犇犻犪犵狉犪犿犿犪的种类，隶属鲈

形目Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ鲈亚目Ｐｅｒｃｏｉｄｅｉ仿石鲈科Ｈａｅｍｕｌｉ

ｄａｅ胡椒鲷亚科Ｐｌｅｃｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ，广泛分布于印度洋

及太平洋西部温带，亚热带及热带沿海及岛礁海域，

是重要的海洋经济食用及观赏性鱼类。胡椒鲷在世

界上约有３０余种，中国大约记载８～１２种，主要分布

在南海［１—４］。

形态上，胡椒鲷鱼类近缘物种十分相似，许多种

类都具有近似的体色和斑纹，且体色与斑纹会随着个

体的逐步发育发生巨大的变化，使幼鱼与成鱼的形态

截然不同。如一些种类幼鱼具有横跨体表的水平条

纹，而发育成鱼后条纹逐渐破裂成无数小圆点（黄点

胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犳犾犪狏狅犿犪犮狌犾犪狋狌狊），另有种类幼

鱼体表具不规则斑纹，而成鱼后却变为明显的水平纵

带（东方胡椒鲷犘．狅狉犻犲狀狋犪犾犻狊）。此外，许多种类的成

鱼与其自身幼鱼形态相去甚远的同时，却与其他种类

的幼鱼，半成鱼形态非常相似，如东方胡椒鲷犘．狅狉犻

犲狀狋犪犾犻狊成鱼与斜纹胡椒鲷犘．犾犻狀犲犪狋狌狊、四带胡椒鲷犘．

犱犻犪犵狉犪犿犿狌狊幼鱼，体表均为数条黑色水平纵带，各鳍

为黄色，极易混淆。胡椒鲷属的形态差异多样性给传

统基于外部性状的分类鉴定带来很大的困扰，许多种

类的分类与命名相互混淆［１—３］。在分子水平上，国内

外学者对胡椒鲷鱼类的系统进化虽有报道，但涉及胡



椒鲷种类的数量都很少。朱世华等［５］利用细胞色素犫

基因部分序列对５种仿石鲈鱼类进行了系统进化研

究，结果显示胡椒鲷犘．狆犻犮狋狌狊与胡椒鲷鱼类关系较

远，支持胡椒鲷从胡椒鲷属犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊划分出去

的观点，但其研究只涉及两种胡椒鲷；任岗等［６］利用

１６ＳｒＲＮＡ序列分析了１１种仿石鲈科鱼类系统进化

关系，其研究包含的４种胡椒鲷中，胡椒鲷位于胡椒

鲷属的内部。Ｓａｎｃｉａｎｇｃｏ等
［７］与Ｔａｖｅｒａ等

［８］利用多

个分子标记对北美海域的仿石鲈科鱼类的进行较为

全面的系统分类研究，但他们重点放在石鲈亚科

Ｈａｅｍｕｌｉｎａｅ的种类，对胡椒鲷亚科的分析内容很少。

目前关于胡椒鲷鱼类分子研究基本上都是围绕整个

仿石鲈科的种类进行，涉及胡椒鲷属种类很少，且多

数研究重点放在石鲈亚科，缺乏对胡椒鲷亚科种类的

深入探讨，对于胡椒鲷属鱼类较为全面的分子系统进

化研究至今还没见报道。

ＮＤ１是ＮＡＤＨ脱氢酶的第一个亚基，它可以从

种的水平来推断某个属的系统发育关系［９］，是国内外

鱼类系统分类研究广泛应用的一个分子标记，应用于

鱼类不同分类阶元的系统发育研究，解决许多系统分

类及进化关系问题［１０—１２］。本实验基于ＮＤ１基因片

段序列，在分子水平上对胡椒鲷属及少棘胡椒鲷属共

１６种鱼类进行系统发育分析，初步揭示胡椒鲷鱼类

的系统进化关系，为仿石鲈科鱼类的分类研究提供有

效的分子信息。

２　材料与方法

２．１　材料来源

胡椒鲷实验样品于２００９年１１月—２０１１年６

月分别采集于广东、海南等沿海城市水产市场。此

外，部分样品来自于西印度洋非洲沿海的国家，以及

大洋洲岛国新喀里多尼亚。主要来源于以下单位：

西印度洋非洲沿海的样品主要由南非水生物多样性

研究院（ＳｏｕｔｈＡｆｒｉｃａｎＩｎｓｔｉｔｕｔｅｆｏｒＡｑｕａｔｉｃＢｉｏｄｉ

ｖｅｒｓｉｔｙ，ＳＡＩＡＢ）标本管理员 ＢｅｒｎａｒｄＭａｋｅｎｚｉｅ教

授提供以及美国堪萨斯大学 ＡｎｄｒｅｗＢｅｎｔｌｅｙ教授

提供；大洋洲的样品由岛国新喀里多尼亚努美阿

湖水族馆（ＡｑｕａｒｉｕｍｄｅｓＬａｇｏｎｓ）ＪｅａｎＬｏｕＪｕｓｔｉｎｅ

教授提供。最后共得到胡椒鲷属鱼类１４种以及少

棘胡椒鲷属２种。实验材料均取肌肉或尾鳍，于

９５％的乙醇固定，用于实验室基因组 ＤＮＡ 提取。

系统进化选取同为胡椒鲷亚科的矶鲈属中的三线矶

鲈犘犪狉犪狆狉犻狊狋犻狆狅犿犪狋狉犻犾犻狀犲犪狋狌犿 作为外群的进行分

析。标本种类与来源见表１。

表１　实验材料的种类和采集地

犜犪犫．１　犛狆犲犮犻犲狊犪狀犱犾狅犮犪犾犻狋犻犲狊狅犳犿犪狋犲狉犻犪犾狊

科、属 种 标本来源 标签

少棘胡椒鲷属 少棘胡椒鲷犇犻犪犵狉犪犿犿犪狆犻犮狋狌犿 广东，深圳 ＧＤＳＺ

犇犻犪犵狉犪犿犿犪 广东，阳江 ＧＤＹＪ

少棘胡椒鲷犇犻犪犵狉犪犿犿犪犮犲狀狋狌狉犻狅 塞舌尔，马埃岛 ＳＭＡ

胡椒鲷属 花尾胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犮犻狀犮狋狌狊 广东，深圳 ＧＤＳＺ

犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊 广东，阳江 ＧＤＹＪ

广东，阳江 ＧＤＹＪ

斜纹胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犾犻狀犲犪狋狌狊 海南，三亚 ＨＮＳＹ

新喀里多尼亚，努美阿 ＮＣＮ

东方胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊狅狉犻犲狀狋犪犾犻狊 海南，三亚 ＨＮＳＹ１

海南，三亚 ＨＮＳＹ２

四带胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犱犻犪犵狉犪犿犿狌狊 海南，三亚 ＨＮＳＹ１

海南，三亚 ＨＮＳＹ２

海南，三亚 ＨＮＳＹ３

斑胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犮犺犪犲狋狅犱狅狀狅犻犱犲狊 海南，三亚 ＨＮＳＹ１

海南，三亚 ＨＮＳＹ２
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续表１

科、属 种 标本来源 标签

暗点胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊狆犻犮狌狊 海南，三亚 ＨＮＳＹ

白带胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犪犾犫狅狏犻狋狋犪狋狌狊 新喀里多尼亚，努美阿 ＮＣＮ

密点胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犵犪狋犲狉犻狀狌狊 坦桑尼亚 ＮｙａｍａＲｅｅｆ ＴＮＲ１

坦桑尼亚 ＮｙａｍａＲｅｅｆ ＴＮＲ２

条纹胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊狏犻狋狋犪狋狌狊 塞舌尔，马埃岛 ＳＭＡ１

塞舌尔，马埃岛 ＳＭＡ２

查氏胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犮犺狌犫犫犻 南非，夸祖鲁纳塔尔 ＳＡＫ

黑胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊犵犻犫犫狅狊狌狊 塞舌尔，马埃岛 ＳＭＡ１

塞舌尔，马埃岛 ＳＭＡ２

白条胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊狆犾犪狔犳犪犻狉犻 莫桑比克，马普托 ＭＭＩ

红唇胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊狊狅狉犱犻犱狌狊 肯尼亚，迪亚尼海滩 ＫＤＢ

肖氏胡椒鲷犘犾犲犮狋狅狉犺犻狀犮犺狌狊狊犮犺狅狋犪犳 莫桑比克，马普托 ＭＭＩ

外群

矶鲈属 三线矶鲈犘犪狉犪狆狉犻狊狋犻狆狅犿犪狋狉犻犾犻狀犲犪狋狌犿 广东，阳江 ＧＤＹＪ１

犘犪狉犪狆狉犻狊狋犻狆狅犿犪 广东，阳江 ＧＤＹＪ２

２．２　总基因组犇犖犃的提取

取０．１ｇ肌肉样品，加入５００μｌ抽提液（０．３ｍｏｌ／

ＬＮａＣｌ、１０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ，１０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＣｌ，ｐＨ

８．０）以及２０ｕＬ１０ｍｇ／ｍＬ蛋白酶Ｋ，５５℃消化３ｈ

左右。消化产物经饱和酚氯仿抽提，２倍体积无水乙

醇沉淀，７０％乙醇洗涤，最后溶解于５０ｕＬ无菌水中，

电泳检测，－２０℃保存备用。

２．３　犘犆犚扩增和测序

用于扩增ＮＤ１基因片段序列引物为：ＮＤ１＋５’

ＧＴＴＧＣＭＣＡＡＡＣＣＡＴＣＴＣＨＴＡＹＧＡＡ Ｇ ３’和

ＮＤ１５’ＧＧＧＧＴＡＴＧＧＧＣＣＣＧＡＴＡＧＣ３’
［１３］。ＰＣＲ

反应体系总体积为５０μＬ，其中包括１０×ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，

ｄＮＴＰｓ（各２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）２μＬ，上下游引物各１μＬ，

ＥｘＴａｑ酶（１Ｕ／μＬ）２μ。ＰＣＲ反应条件为：９４℃预

变性５ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５５℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸

１．５ｍｉｎ，３５个循环，最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产

物用１．５％琼脂糖凝胶电泳分离，切取特异性片段纯

化回收，纯化产物送到上海英骏生物技术有限公司在

ＡＢＩ３７３０自动测序仪上进行双向测序。

２．４　数据分析

测序所得序列，利用ＣｌｕｓｔａｌＷ
［１４］进行排序，生成

序列矩阵去除两端冗余，保留同源序列进行系统发育

分析。利用ＭＥＧＡｖｅｒｓｉｏｎ４．０
［１５］软件对序列的碱基

组成、碱基差异百分比、变异位点、简约信息位点及转

换／颠换值进行统计，分子系统进化树利用最大简约

法和最大似然法进行构建。系统树分支的置信度采

用重复抽样分析（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｉｓ）方法，重复抽样

的次数为１０００次。

３　结果分析

３．１　序列分析

测序得到１６种胡椒鲷鱼类的ＮＤ１部分序列长

度在６９８～７１２ｂｐ之间，排列比对去除两端冗余后共

得到一致序列为６７３ｂｐ。利用 Ｍｅｇａ４．０软件分析可

知，去除外群，１６种胡椒鲷鱼类共有保守位点４９２个，

约占７３．２％；变异位点１８１个，约占２６．９％；简约性

信息位点１４１个，约２１．０％。Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ碱基平均含

量分别为２４．９％、３１．０％、２７．３％和１６．８％，显示 Ｇ

碱基相对缺乏，其中Ａ＋Ｔ的含量（５２．２％）高于Ｇ＋

Ｃ含量（４７．８％）。密码子第１位４种碱基含量相差

不大，其中Ｃ－１含量比其他３种碱基含量稍微偏高，

占２８．３％，密码子第２位中，Ｔ－２含量高于其他３

种，占３５．０％，密码子第３位中 Ａ－３，Ｃ－３含量最

高，分别为３４．１％及３４．０％，而Ｇ－３含量最少，仅有

１２．３％，表现出明显的反Ｇ偏倚（见图１）这一模式与

其他哺乳动物相似［１６］。

７２１０期　梁日深等：基于ＮＤ１基因序列的１６种胡椒鲷鱼类分子系统进化关系研究



图１　ＮＡＤＨ脱氢酶亚基１（ＮＤ１）第一、二、三位密码子碱基组成

Ｆｉｇ．１　Ｂａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅ１ｓｔ，２ｎｄ，３ｒｄｃｏｄｏｎｓｏｆｔｈｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅｓｕｂｕｎｉｔⅠｇｅｎｅ

　　序列中转换与颠换之比值为２．６１（Ｋｉｍｕｒａ２ｐａ

ｒａｍｅｔｅｒ模型），转换明显大于颠换，显示这些位点没

有突变饱和。转换和颠换主要发生在密码子的第３

位，其中转换数为８４．３％，而颠换为８０％（表３）。这

可能与密码子第３位发生的碱基替换不易造成氨基

酸突变，第１，第２位点的替换容易引起氨基酸突变有

关。碱基替换中转换以Ｔ－Ｃ转换形式为主，Ｔ－Ｃ

转换多于Ａ－Ｇ，颠换中Ａ－Ｔ，Ａ－Ｃ的颠换多于Ｇ

－Ｔ，Ｇ－Ｃ（表２）。

表２　犖犇１序列碱基转换和颠换数

犜犪犫．２　犖狌犿犫犲狉狊狅犳狋犺犲狋狉犪狀狊犻狋犻狅狀狊犪狀犱狋狉犪狀狏犲狉狊犻狅狀狊狅狀狋犺犲犖犇１狊犲狇狌犲狀犮犲狊

密码子 ｉｉ ｓｉ ｓｖ Ｒ ＴＴ ＴＣ ＴＡ ＴＧ ＣＣ ＣＡ ＣＧ ＡＡ ＡＧ ＧＧ

Ａｖｇ ６０２ ５１ ２０ ２．６１ １４７ １６ ３ １ １８６ ５ １ １６７ ７ １０２

１ｓｔ ２１６ ７ ２ ３．６４ ４２ ２ １ ０ ６１ １ ０ ５８ １ ５４

２ｎｄ ２２１ １ １ ０．８５ ７８ １ ０ ０ ６８ ０ ０ ４７ ０ ２９

３ｒｄ １６５ ４３ １６ ２．６４ ２７ １３ ２ １ ５７ ４ １ ６２ ６ １９

　　注：ｉｉ，同义突变数；ｓｉ，颠换数；ｓｖ，转换数；Ｒ，颠换数与转换数比值。

　　基于Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型计算出１６种胡椒

鲷遗传距离如表３所示，在内类群中，１６种鱼类遗传

距离范围在０．０２７～０．１７７之间。其中，两种少棘胡

椒鲷遗传距离最小，序列中仅有几个碱基的差异。其

次是查氏胡椒鲷与红唇胡椒鲷，为０．０３４；而东方胡椒

鲷与肖氏胡椒鲷遗传距离最大，为０．１７７，其次是四带

胡椒鲷与肖氏胡椒鲷，为０．１７３。同时，我们统计了少

棘胡椒鲷属与胡椒鲷属的种类遗传距离范围在０．０８３

～０．１６０之间，平均遗传距离为０．１１２，少于胡椒鲷属

内部种间的遗传距离范围０．０３４～０．１７７，平均遗传距

离０．１２３。

表３　基于 犓犻犿狌狉犪２狆犪狉犪犿犲狋犲狉模型计算１６种胡椒鲷犖犇１序列遗传距离（下三角）以及序列间的转换／颠换数（上三角）

犜犪犫．３　犘犪犻狉狑犻狊犲犱犻狊狋犪狀犮犲狊（犫犲犾狅狑犱犻犪犵狅狀犪犾）犪狀犱狀狌犿犫犲狉狅犳狋狉犪狀狊犻狋犻狅狀狊／狋狉犪狀狊狏犲狉狊犻狅狀狊（犪犫狅狏犲犱犻犪犵狅狀犪犾）狅犳１６狊狑犲犲狋犾犻狆狊犳狅狉犖犇１

狊犲狇狌犲狀犮犲狊犫犪狊犲犱狅狀犓犻犿狌狉犪２狆犪狉犪犿犲狋犲狉犿狅犱犲犾

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７

１ ２８／９ ４３／５ ３９／９ ４７／１１ ４０／８ ５７／５ ４７／５ ４７／１７ ４８／１９ ５２／２５ ５３／２５ ５４／２３ ５６／２６ ５４／１７ ４５／２２ ７５／２８

２ ０．０５８ ４０／１０ ３８／１４ ４５／１６ ３８／１１ ４３／１２ ４２／１２ ４５／２２ ４７／２４ ５０／３２ ５２／３２ ５２／３０ ５５／３３ ５６／２０ ５０／２５ ７３／３５

３ ０．０７６０．０７９ ４３／１０ ５５／１２ ４６／９ ６２／８ ５６／８ ５２／２０ ５４／２２ ６４／２６ ６４／２６ ７１／２４ ７６／２８ ５９／１８ ５４／２３ ８１／２９

４ ０．０７６０．０８２０．０８４ ５２１８ ４５／１３ ５４／１２ ４９／１２ ４５／２４ ４５／２６ ５５／２６ ５５／２６ ６０／２４ ６４／２７ ５９／２０ ５２／２１ ８１／２９

８２ 海洋学报　３６卷



续表３

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７

５ ０．０９３０．０９８０．１０９ ０．１１４ ３３／９ ６６／１４ ５８／１４ ５１／２４ ５５／２４ ５７／３４ ６１／３４ ６５／３２ ６８／３４ ６０／２４ ５０／２９ ８３／３５

６ ０．０７６０．０７８０．０８８ ０．０９３ ０．０６６ ５７／１１ ４５／１１ ５６／２１ ６１／２６ ５３／２９ ５７／２９ ５８／２７ ６２／２９ ５６／１９ ４９／２４ ７８／３０

７ ０．１０１０．０８８０．１１５ ０．１０７ ０．１３３ ０．１１１ １８／０ ５５／１８ ５５／２２ ６４／２８ ６２／２８ ５８／２６ ６２／２９ ６４／２０ ６０／２３ ８８／２９

８ ０．０８３０．０８６０．１０４ ０．０９８ ０．１１８ ０．０９０ ０．０２７ ４９／１８ ４９／２３ ５３／２８ ５５／２８ ５１／２６ ５５／２９ ６０／２０ ５６／２３ ７７／２９

９ ０．１０３０．１０８０．１１７ ０．１１１ ０．１２２ ０．１２６ ０．１１９ ０．１０８ ４１／１１ ５１／２８ ５６／２８ ５９／２６ ６４／２９ ４７／２２ ４８／２５ ７２／３５

１０ ０．１０９０．１１６０．１３０ ０．１２８ ０．１３５ ０．１４０ ０．１２７ ０．１２１ ０．１０３ ５３／２９ ５７／２８ ５７／２６ ６２／３０ ４７／２４ ４９／２８ ７３／３６

１１ ０．１２６０．１３４０．１５０ ０．１３３ ０．１５１ ０．１３４ ０．１５４ ０．１３３ ０．１２９ ０．１４１ ２０／２ ３２／２ ３７／１１ ５０／２８ ４８／３１ ６７／３３

１２ ０．１２８０．１３８０．１５０ ０．１３３ ０．１５８ ０．１４２ ０．１５０ ０．１３６ ０．１３８ ０．１４９ ０．０３４ ３２／２ ３６／１１ ５４／２８ ４８／３１ ７２／３３

１３ ０．１２６０．１３４０．１６０ ０．１３９ ０．１６３ ０．１４０ ０．１３９ ０．１２６ ０．１４０ ０．１５１ ０．０５３ ０．０５３ ３６／１０ ５９／２６ ５４／２９ ７４／３１

１４ ０．１４１０．１５４０．１７３ ０．１４５ ０．１７７ ０．１５９ ０．１６０ ０．１５２ ０．１５５ ０．１５９ ０．１４１ ０．１３９ ０．１４６ ５９／３０ ５７／３１ ７６／３８

１５ ０．１１６０．１２４０．１２７ ０．１３０ ０．１３９ ０．１２３ ０．１３９ ０．１３２ ０．１１１ ０．１２７ ０．１２７ ０．１３５ ０．１４０ ０．１５１ ４５／５ ７７／２５

１６ ０．１０８０．１２２０．１２６ ０．１１９ ０．１２９ ０．１１９ ０．１３７ ０．１３０ ０．１１８ ０．１３４ ０．１２９ ０．１２９ ０．１３６ ０．１４３ ０．０８０ ７７／２８

１７ ０．１７５０．１８４０．１８９ ０．１８９ ０．２０５ ０．１８５ ０．２０４ ０．１８１ ０．１８２ ０．１８３ ０．１６８ ０．１７８ ０．１７９ ０．１８６ ０．１７４ ０．１７９

　　注：１．斑胡椒鲷犘．犮犺犪犲狋狅犱狅狀狅犻犱犲狊，２．暗点胡椒鲷犘．狆犻犮狌狊，３．四带胡椒鲷犘．犱犻犪犵狉犪犿犿狌狊，４．斜纹胡椒鲷犘．犾犻狀犲犪狋狌狊，５．东方胡椒鲷犘．

狅狉犻犲狀狋犪犾犻狊，６．条纹胡椒鲷犘．狏犻狋狋犪狋狌狊，７．少棘胡椒鲷犇．犮犲狀狋狌狉犻狅，８．少棘胡椒鲷犇．狆犻犮狋狌犿，９．白带胡椒鲷犘．犪犾犫狅狏犻狋狋犪狋狌狊，１０．密点胡椒鲷犘．犵犪狋犲

狉犻狀狌狊，１１．红唇胡椒鲷犘．狊狅狉犱犻犱狌狊，１２．查氏胡椒鲷．犘．犮犺狌犫犫犻，１３．白条胡椒鲷犘．狆犾犪狔犳犪犻狉犻，１４．肖氏胡椒鲷犘．狊犮犺狅狋犪犳，１５．花尾胡椒鲷犘．犮犻狀犮

狋狌狊，１６．黑胡椒鲷犘．犵犻犫犫狅狊狌狊，１７．三线矶鲈犘．狋狉犻犾犻狀犲犪狋狌犿

３２　分子系统进化树的构建

基于所得的ＮＤ１部分序列，以三线矶鲈犘．狋狉犻

犾犻狀犲犪狋狌犿作为外类群进行系统进化分析。利用最大

简约法（ＭＰ）和最大似然法（ＭＬ）构建的分子系统进

化树。最后构建得到 ＭＰ和 ＭＬ树拓扑结构几乎一

致，仅在一些节点的支持率不同。其中最大简约树树

长（ＴｒｅｅＬｅｎｇｔｈ，ＴＬ）为５０７，一致性指数（Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ

Ｉｎｄｅｘ，ＣＩ））为０．４８４４，保留指数（ＲｅｔｅｎｔｉｏｎＩｎｄｅｘ，ＲＩ）

为０．５２４７。最大似然树似然率ｌｎＬ＝－３４２５．４６。

这里把ＭＰ树与ＭＬ树合并（见图２），树上各分支的

数字用１０００次Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ表示统计分析后对该支的

支持率（ＭＰ／ＭＬ）。

由图可知，研究的１６种胡椒鲷鱼类中，在系统进

化树上大致可分成两个形态截然不同的类群。类群

一包括斑胡椒鲷，条纹胡椒鲷等１０种胡椒鲷，该类群

的种类体表均有各种鲜艳的色彩和斑纹。类群二包

括花尾胡椒鲷，黑胡椒鲷等６个种类，与第一类群不

同的是，该类群的种类体色均暗淡单一，无鲜艳色彩

与斑纹。同时，在进化树上，许多胡椒鲷都两两聚成

姐妹种，而聚成姐妹种的胡椒鲷在外部形态上均有高

度相似的特征。如：东方胡椒鲷与条纹胡椒鲷，体侧

均有明显横跨体表的黑带，斑胡椒鲷与暗点胡椒鲷，

体表分布着密集的小黑点。此外，我们发现少棘胡椒

鲷属的两个种类都位于在类群一的胡椒鲷种类中，并

与斑胡椒鲷，暗点胡椒鲷聚成的分支有比较近的亲缘

关系。系统进化树大部分节点都拥有较高的支持率。

４　讨论

４．１　胡椒鲷属鱼类的系统进化关系

本研究共采集到１４种胡椒鲷和２种少棘胡椒

鲷，其中７种主要采自南海，另外９种来自西印度洋

非洲海域，几乎囊括我国记录的胡椒鲷种类［１—４］，部

分种类甚至在我国并无分布［１—２，１７—１８］，具有一定的代

表性。基于 ＮＤ１基因部分序列构建的系统发育树

中，１６种鱼类共形成两个形态特征截然不同的的类

群，类群Ⅰ包括斑胡椒鲷等７种胡椒鲷以及２种少棘

胡椒鲷，类群Ⅱ包括花尾胡椒鲷等５种胡椒鲷。形态

上，类群Ⅰ的胡椒鲷种类体表均具有各种鲜艳的色彩

和斑纹，色彩斑纹随着个体发育会产生变化。类群Ⅱ

的胡椒鲷种类体色暗淡单一，无鲜艳色彩与斑纹，或

仅有少量暗色斑纹，幼鱼与成鱼形态无明显差异。在

地理分布上，类群Ⅰ的胡椒鲷种类主要分布在西太平

洋地区，类群Ⅱ的种类大多数仅分布于印度洋，少数在

西太平洋也有分布［１７—１８］。

形态学对于类群Ⅰ中胡椒鲷的分类存在较大争

议，皆因该类群近缘种类形态相似，体色与斑纹还会
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图２　１６种胡椒鲷鱼类ＮＤ１基因部分序列利用最大简约法与最大似然法构建的分子系统树

Ｆｉｇ．２　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ１６ｓｗｅｅｔｌｉｐｓｂａｓｅｄｏｎｐａｒｔｉａｌＮＤ１ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂｙｍａｘｉｍｕｍ

ｐａｒｓｉｍｏｎｙａｎｄｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｍｅｔｈｏｄ

随着个体发育产生巨大变化，如前言所述。这种形态

差异多样性给传统形态分类鉴定带来很大的困扰，许

多物种分类不清。本研究构建的聚类结果对上述胡

椒鲷鱼类的分类关系有较为清晰的展现。进化树上

斑胡椒鲷与暗点胡椒鲷，四带胡椒鲷与斜纹胡椒鲷，

条纹胡椒鲷与东方胡椒鲷，以较高的支持率两两聚成

姐妹分支。形态上，它们均拥有相似的形态特征，并

且在个体发育过程中两两还具有几乎一致的变化过

程［２，１７—１８］。如斑胡椒鲷与暗点胡椒鲷，两者在幼鱼期

体表具有棕色或黑色的斑纹，而成鱼体表的斑纹逐渐

０３ 海洋学报　３６卷



断裂成无数的小黑点。四带胡椒鲷与斜纹胡椒鲷在

幼鱼期体表均有数条黑色水平纵带，成鱼后，四带胡

椒鲷体表保留为四条水平条带，而斜纹胡椒鲷发育为

许多斜行波状条纹。对于条纹胡椒鲷与东方胡椒鲷，

这两种胡椒鲷幼鱼体表都覆盖着不规则断裂状的黑

色斑纹，成鱼后斑纹逐渐变成笔直的水平纵带［２，１７］。

当前形态分类资料对上述的胡椒鲷种类聚类关系不

清，皆因各分类资料依据的分类标准不同。成庆泰和

郑葆珊［１］主编的鱼类检索系统主要根据成鱼的形态

进行分类，ＭｃＫａｙ
［１７］，Ｃａｒｐｅｎｔｅｒ和Ｎｉｅｍ

［１８］，沈世杰［２］

等分类资料却结合了幼鱼形态以及个体发育形态变

化过程。ＭｃＫａｙ
［１７］认为，胡椒鲷属许多种类的颜色斑

纹在个体发育中差异巨大，形态分类需要根据幼鱼，

半成鱼与成鱼颜色斑纹，鳍棘与鳃耙数，才能较好的

区分。本研究的系统进化树对上述胡椒鲷种类有比

较清晰的分类关系。结果支持 ＭｃＫａｙ
［１７］分类观点，

认为胡椒鲷鱼类的分类与亲缘关系的确定需要结合

幼鱼，成鱼形态及发育过程才能真实反应其分类关

系。研究为部分形态分类混乱的胡椒鲷种类提供了

有效的分子水平的分类证据。

４．２　少棘胡椒鲷属的系统进化地位

我国的大部分分类资料中，少棘胡椒鲷犇．狆犻犮

狋狌犿 一直被称为胡椒鲷 犘．狆犻犮狋狌狊，归为胡椒鲷

属［１—２，１９—２０］，而许多国外的资料却根据背鳍鳍棘条数

而把它归入到少棘胡椒鲷属中，皆因其背鳍鳍棘数为

９～１０，而 其 他 的 胡 椒 鲷 背 鳍 鳍 棘 都 是 １２～

１４
［１７—１８，２１—２３］。本研究共采集到两种少棘胡椒鲷，一

种是我国广泛分布的少棘胡椒鲷犇．狆犻犮狋狌犿，另一种

少棘胡椒鲷犇．犮犲狀狋狌狉犻狅采自非洲塞舌尔马埃岛。本

研究结果显示两种少棘胡椒鲷紧密聚在一起，位于胡

椒鲷属的内部。遗传距离数据分析上，少棘胡椒鲷属

与胡椒鲷属种类之间平均遗传距离为０．１１２，少于胡

椒鲷属内部的平均遗传距离０．１２３。显示少棘胡椒鲷

与胡椒鲷属的种类有很近的亲缘关系。形态上，少棘

胡椒鲷与其他色彩鲜艳的胡椒鲷种类一样，体色和斑

纹会随着个体发育逐渐变化。两种少棘胡椒鲷的幼

鱼体侧有３条黑色纵带，发育成鱼后纵带逐渐破裂成

无数深色小斑点。把它归为少棘胡椒鲷属，可能仅仅

是基于鳍棘数目的多少而得出的结论。但也有资料

揭示少棘胡椒鲷属除了鳍棘数与胡椒鲷属不一样之

外，软鳍条数目以及侧线上鳞数也与胡椒鲷属的不一

致［９，１８］。基于ＮＤ１序列的系统发育研究结果，在分子

水平上，它们与胡椒鲷属有着很近的亲缘关系，这与当

今部分分子水平的分类研究结果一致。Ｓａｎｃｉａｎｇｃｏ

等［８］与Ｔａｖｅｒａ等
［９］曾利用多个分子标记对北美仿石鲈

科鱼类的系统分类研究也发现少棘胡椒鲷位于胡椒鲷

属的内部，并没有单独形成一支。Ｔａｖｅｒａ认为少棘胡

椒鲷属与胡椒鲷属应该是同一个属。任岗［７］利用

１６ＳｒＲＮＡ序列对１２种石鲈科鱼类系统进化树也揭示

胡椒鲷犘．狆犻犮狋狌狊与胡椒鲷属的种类聚在一起。因此，

研究结果支持我国绝大多数传统的分类资料，认为少

棘胡椒鲷属的种类归为胡椒鲷属比较合适。

本研究通过利用线粒体ＤＮＡ分子标记ＮＤ１部

分序列对胡椒鲷属鱼类进行了系统进化研究，初步阐

明胡椒鲷属内种间的分类关系以及少棘胡椒鲷的分

类问题，为仿石鲈科鱼类的系统进化研究提供新的分

子信息。但要彻底弄清胡椒鲷鱼类的进化关系，还需

以后更进一步的研究。
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