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摘要：本研究采集了分布在西太平洋的石斑鱼亚科 10 属共 40 种鱼类，采用 PCR 扩增及测序技术获得

所有样品 16S rRNA、COI 基因部分序列，利用最大似然法构建系统进化树并分析。结果表明：40 种鱼

类 COI 基因为 651 bp，编码 227 个氨基酸，16S rRNA 基因同源序列 566 bp，序列存在一定的碱基插入

与缺失，各物种 16S rRNA 基因序列变异比 COI 要少，序列较为保守。构建的系统进化树上，在本研究

的石斑鱼亚科 10 个属中，鳃棘鲈属分类地位最原始，位于进化树基部，6 种鳃棘鲈能聚成一个单系；

烟鲈属与九棘鲈属关系较近，两者聚为一支，侧牙鲈属的进化地位介于鳃棘鲈属与九棘鲈属之间；石

斑鱼属的进化地位最高，位于进化树顶部，形成两个平行分支，但是石斑鱼属种类未能聚成一个单

系；驼背鲈属、鸢鮨属、下美鮨属、光腭鲈属及宽额鲈属均未能形成独立分支，而是与石斑鱼属种类聚

在一起，显示其与石斑鱼属有很近的亲缘关系，部分可能是石斑鱼属的特化类群。
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1　引言

石斑鱼亚科（Epinephelinae）鱼类隶属鲈形目（Per-
ciformes）、鲈亚目（Percoidei）、鮨科（Serranidae），广泛

分布于热带、亚热带大陆沿海及岛礁海域，是重要的

海洋经济食用与观赏鱼类。世界上石斑鱼亚科约

15 属 150 多种 [1]，我国主要有 10 属 50 多种，大部分分

布于东海及南海 [2–5]。

石斑鱼种类繁多，形态分类主要依据体型，鳍的

结构与数目，体色与斑纹等有限的外部形状进行鉴

定。而石斑鱼近缘物种十分相似，许多种类在外部形

态特征如体色、斑纹都表现出较高的趋同性。同时，

在不同的生活环境及生理应激下，这些体色与斑纹又

会出现显著的变化，给传统的形态分类带来巨大困

扰，造成许多物种命名鉴定失误及分类混淆 [1– 5]。此

外，石斑鱼亚科多个属之间的分类地位也存在争议或

未明确。我国记载的石斑鱼亚科 10 个属中，部分资料

将宽额鲈属（Promicrops）[2–3]、光腭鲈属（Anyperodon）[4, 6]

单独归为 1 属，但近期研究认为宽额鲈属、光腭鲈属

的种类应归为石斑鱼属[1, 7–10]。九棘鲈属（Cephalopholis）
与侧牙鲈属（Variola）的分类地位也存在争议 [1, 6, 11– 12]，

下美鮨属（Hyporthodus）、烟鲈属（Aethaloperca）在石
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斑鱼亚科的分类地位也尚未明确。石斑鱼不乏多种

海水经济养殖品种，物种分类不清，属间关系不明确

不仅影响大众对石斑鱼物种的正确认知及资源利用，

还会引起人工育种中出现近亲繁殖或错误配种问题，

导致石斑鱼后代苗种质量的下降及种质资源的退化。

近年来，随着分子生物技术的发展，分子遗传标

记在鱼类的分子鉴定及系统分类得到越来越广泛的

应用，线粒体 DNA 不同基因在鱼类上已被验证可作

为不同科、属、种分类鉴定的良好标记，解决了不少

鱼类分类及系统演化问题 [13– 16]。16S rRNA 基因进化

速率较为保守，常用于种以上不同科、属阶元间的系

统进化研究。细胞色素 C 氧化酶亚基 I 基因（COI）进

化速率适中，可用于不同物种间的分类关系研究，其

5´端一段长度为 648 bp 的片段，更是作为鉴定大多数

鱼类物种的 DNA 条形码基因，能在分子水平上成功

区分物种。将线粒体 DNA 标记应用于石斑鱼的系统

分类研究，目前国内也有相关报道 [9– 10, 17– 18]，但涉及的

石斑鱼亚科种属均相对不多，同时缺乏关于 COI

基因的研究数据。国外 Craig 等 [8] 曾针对东太平洋及

西大西洋分布的石斑鱼类进行较为系统的分子分类

研究，但其缺乏印度西太平洋石斑鱼的种类。本研究

基于 16S rRNA、COI 基因片段，对分布于西太平洋石

斑鱼亚科 10 属 40 种鱼类进行系统进化树的构建，分

析其不同种属间的系统分类关系，为进一步完善石斑

鱼亚科鱼类分类研究提供分子依据。

2　材料与方法

2.1    样品采集与 DNA 的提取

本研究石斑鱼样品主要采集于广东、福建、海南

等沿海省份的水产市场及渔港码头，最后共获得

40 种石斑鱼类，隶属于石斑鱼亚科 10 个属。采集标

本根据《中国鱼类系统检索》 [2]、《台湾鱼类志》 [4]、

《Grouper of the World》 [1] 等主要分类资料进行初步形

态鉴定，样品取肌肉或鳍条，于 95% 酒精中固定，带

回实验室−20℃ 冰箱保存，用于后期基因组 DNA 提

取。采集样本信息见表 1。

2.2    总基因组 DNA 的提取

取 约 50～ 80  mg 的 样 品 组 织 ， 利 用 动 物 组 织

DNA 提取试剂盒（天根生化科技有限公司），按照其

使用说明书进行提取。提取的总基因组 DNA 用 100 μL

灭菌水进行溶解，琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质

量，−20℃ 保存备用。

2.3    PCR 扩增和测序

本研究扩增的基因片段为 16S rRNA 及 COI 基

因。参考相关文献，选择扩增 16S rRNA 基因的引物

为 16S -F1：5´- CGC CTG TTT ATC AAA AAC AT -3´
和 16S -R1：5´- CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG -3´[19]，

扩增 COI 基因片段的引物为 COI-F1:  5´-  TCA ACY
AAT CAY AAA GAT ATY GGC AC -3´和 COI-R1: 5´-
ACT  TCY  GGG  TGR  CCR  AAR  AAT  CA  -3´[20]。

PCR 反应体系总体积为 50 μL，其中包括 PCR 反应混

合液 25 μL、无菌水 21 μL、上下游引物各 1 μL、DNA
样品 2 μL。PCR 反应条件为 94℃ 预变性 5 min，94℃ 变

性 30 s， 55℃ 退火 30 s， 72℃ 延伸 1 min，设置 35~38
个循环，最后 72℃ 再延伸 5 min。PCR 产物用 1% 琼

脂糖凝胶电泳检测扩增结果，选取扩增成功的样品

用 PCR 产物纯化试剂盒纯化回收后，送天一辉远生

物技术有限公司进行测序。

2.4    数据分析方法

测序所得的序列先采用美国国家生物技术信息

中 心 （ National  Center  of  Biotechnology  Information，
NCBI）的 Blast 工具进行相似性检索，验证序列为正

确的 COI 基因序列。测序序列利用 Clustal W[21] 软件

进行排序比对，核对修正，去掉首尾两端不规则冗余

序列，得到一致序列进行后续分析。利用 MEGA5.0[22]

软件计算序列的碱基组成、转换颠换值、保守位点、

变异位点、遗传距离等数据。系统进化树采用最大

似然法，以鲈形目裸颊鲷科裸颊鲷属的星斑裸颊鲷及

鲷科鲷属的黄锡鲷作为外类群进行构建，进化树采用

重复抽样分析（Bootstrap Analysis）1 000 次的方法检验

各分支的置信度。

3　结果

3.1    基因序列分析

实验测得 40 种石斑鱼 16S rRNA 基因为 580～
610 bp，序列存在碱基插入与缺失，与作为外类群的

黄锡鲷及星斑裸颊鲷的序列一起分析，经 Clustal
W 排列比对，去掉冗余序列，得到 566 bp 一致序列，

用 MEGA 5.0 软件进行分析。结果表明，序列中 A、

T、G、C 碱基平均含量分别为 29.2%、23.6%、22.8%、

24.4%，其中A+T 含量（52.8%）略高于G+C 含量（47.2%）。

除去外类群，保守位点 394 个（ 69.6%），变异位点

172 个（30.4%），简约性信息位点 140 个（24.7%）。转

换和颠换比值为 3.269，转换大于颠换。

COI 基因比对分析得到一致序列为 651 bp，编码

272 个氨基酸。序列中 A、T、G、C 碱基平均含量分

别 为 24.1%、 30.0%、 18.3%、 27.6%， 其 中 A+T 含 量

（54.1%）略高于 G+C 含量（45.9%）。如图 1 所示，在

651 bp COI 基因编码序列中，密码子第 1 位 4 种碱基
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表 1    试验材料的种类和来源

Table 1    Species and sources of experimental materials

属 种 采样地点 数量

石斑鱼属（Epinephelus） 赤点石斑鱼（Epinephelu akaara） 广东省广州、深圳 5

宝石石斑鱼（Epinephelus areolatus） 广东省广州、深圳 3

青石斑鱼（Epinephelus awoara） 广东省阳江、湛江 5

白背石斑鱼（Epinephelus bilobatus） 澳大利亚 1

布氏石斑鱼（Epinephelus bleekeri） 广东省阳江 4

褐石斑鱼（Epinephelus bruneus） 广东省深圳 3

莹点石斑鱼（Epinephelus coeruleopunctatus） 香港 2

斜带石斑鱼（Epinephelus coioides） 广东省深圳、阳江 4

珊瑚石斑鱼（Epinephelus corallicola） 广东省广州 3

细点石斑鱼（Epinephelus cyanopodus） 香港 2

小点石斑鱼（Epinephelus epistictus） 福建省东山岛 1

拟青石斑鱼（Epinephelus fasciatomaculosus） 广东省阳江、茂名 5

褐点石斑鱼（Epinephelus fuscoguttatus） 广东省广州 3

纵带石斑鱼（Epinephelus latifasciatus） 福建省东山岛 3

花点石斑鱼（Epinephelus maculatus） 广东省广州 2

马拉巴石斑鱼（Epinephelus malabaricus） 广东省汕头 2

云纹石斑鱼（Epinephelus moara） 福建省东山岛 4

吊桥石斑鱼（Epinephelus morrhua） 福建省东山岛 2

蓝棕石斑鱼（Epinephelus multinotatus） 香港 3

玳瑁石斑鱼（Epinephelus quoyanus） 广东省湛江、汕头 4

三斑石斑鱼（Epinephelus trimaculatus） 广东省广州、深圳 3

鳃棘鲈属（Plectropomus） 蓝点鳃棘鲈（Plectropomus areolatus） 广东省广州 2

斑鳃棘鲈（Plectropomus maculatus） 广东省广州 3

横斑鳃棘鲈（Plectropomus laevis） 广东省深圳；香港 2

豹纹鳃棘鲈（Plectropomus leopardus） 广东省广州、深圳 4

点线鳃棘鲈（Plectropomus oligacanthus） 菲律宾 1

蠕线鳃棘鲈（Plectropomus pessuliferus） 菲律宾 2

九棘鲈属（Cephalopholis） 横带九棘鲈（Cephalopholis boenak） 广东省深圳、阳江 4

青星九棘鲈（Cephalopholis miniata） 广东省深圳 2

六斑九棘鲈（Cephalopholis sexmaculabus） 广东省深圳 2

红九棘鲈（Cephalopholis sonnerati） 广东省广州、深圳 3

尾纹九棘鲈（Cephalopholis urodeta） 广东省深圳 3

侧牙鲈属（Variola） 白边侧牙鲈（Variola albimarginata） 广东省深圳 3

侧牙鲈（Variola louti） 广东省深圳；香港 4

驼背鲈属（Cromileptes） 驼背鲈（Cromileptes altivelis） 广东省广州 3

宽额鲈属（Promicrops） 宽额鲈（Promicrops lanceolatus） 广东省深圳、茂名 4

下美鮨属（Hyporthodus） 七带下美鮨（Hyporthodus septemfasciatus） 福建省漳州 3

光腭鲈属（Anyperodon） 白线光腭鲈（Anyperodon leucogrammicus） 广东省深圳 2

烟鲈属（Aethaloperca） 烟鲈（Aethaloperca rogaa） 香港 2

鸢鮨属（Triso） 鸢鮨（ Triso dermopterus） 福建省厦门 1

外类群

裸颊鲷属 星斑裸颊鲷（Lethrinus nebulosus） 广东省阳江 2

鲷属 黄锡鲷（Rhabdosargus sarba） 广东省深圳 2
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含量差异不大，相对最高的是 G-1(31.1%)；密码子第

2 位中，T-2 含量 (41.0%) 最高，并明显高于其他 3 种

碱基；密码子第 3 位中 A-3 含量最高（31.9%），G-3 含

量最低（8.3%），表现出明显的反 G 偏倚（图 1）。在

G+C 含量中，密码子第 1 位点 G+C 含量（56.1%）高于

第 2 和第 3 位（43.8%，37.8%）。此外，在长度为 651 bp
序列中，除去外类群，保守位点 408 个（62.7%），变异

位点 243 个（37.3%），简约性信息位点 227 个（34.9%）。

转换和颠换比值为 3.111，转换大于颠换。

3.2    种间与属间遗传距离

基于 Kimura 2-Parameter 模型利用 MEGA5.0 计算

出各种之间 16S rRNA 以及 COI 的遗传距离（由于样

品较多，表格数据较大，无法在同一页面显示，故这里

不列出）。在 16S rRNA 基因中，除去外类群，40 种石

斑鱼类种内遗传距离为 0～0.003，平均遗传距离为

0.001；种间遗传距离范围为 0.002～0.168，平均遗传

距离为 0.090，其中豹纹鳃棘鲈与蠕线鳃棘鲈遗传距

离最小（0.002），其次是白背石斑鱼与花点石斑鱼，云

纹石斑鱼与褐石斑鱼，均为 0.007；横斑鳃棘鲈与青星

九棘鲈、六斑九棘鲈遗传距离最大，均为 0.168，其次

是横斑鳃棘鲈与马拉巴石斑鱼，为 0.167；在石斑鱼属

内种间遗传距离中，21 种石斑鱼属鱼类遗传距离范

围是 0.007～0.067，最小的是白背石斑鱼与花点石斑

鱼（0.007），其次是赤点石斑鱼与青石斑鱼，以及细点

石斑鱼与蓝棕石斑鱼（0.011）；最大是吊桥石斑鱼与

玳瑁石斑鱼（0.067），其次是花点石斑鱼与吊桥石斑

鱼（0.063）。在 6 种鳃棘鲈中，豹纹鳃棘鲈与蠕线鳃棘

鲈最小（0.002），蓝点鳃棘鲈与点线鳃棘鲈，以及蓝点

鳃棘鲈与横斑鳃棘鲈最大（0.050），5 种九棘鲈中青星

九棘鲈与六斑九棘鲈最小（0.015），横带九棘鲈与青

星九棘鲈最大（0.086）。
在 COI 基因中， 40 种石斑鱼种内遗传距离为

0～0.006，平均遗传距离为 0.003；种间遗传距离范围

为 0.016～0.245，平均遗传距离为 0.172，可知 COI 基
因序列差异性比 16S rRNA 要大，碱基变异数目更

多。其中遗传距离最大的是宽额鲈与侧牙鲈，遗传距

离最小的是云纹石斑鱼与褐石斑鱼；在石斑鱼属内

部 ， 21 种 石 斑 鱼 属 鱼 类 遗 传 距 离 范 围 为 0.030～
0.192，最小的是云纹石斑鱼与褐石斑鱼（0.030），其次

是斜带石斑鱼与马拉巴石斑鱼（0.036）；最大是玳瑁

石斑鱼与纵带石斑鱼（0.192），其次是玳瑁石斑鱼与

蓝棕石斑鱼（0.181）。在 6 种鳃棘鲈中，豹纹鳃棘鲈与

蠕线鳃棘鲈最小（0.016），点线鳃棘鲈与斑鳃棘鲈最

大（0.123），5 种九棘鲈中青星九棘鲈与六斑九棘鲈最

小（0.043），横带九棘鲈与青星九棘鲈最大（0.180）。
同时，我们汇总了石斑鱼亚科 10 个属属间的遗

传距离范围 (表 2，表 3)。在 16S rRNA 中，遗传距离

表 2    基于 Kimura-2 模型石斑鱼亚科鱼类各属间 16S rRNA 序列遗传距离

Table 2    Pairwise distances among genera of Epinephelinae for 16S rRNA sequences based on Kimura-2 model

石斑鱼属 鳃棘鲈属 九棘鲈属 侧牙鲈属 驼背鲈属 宽额鲈属 下美鮨属 光腭鲈属 烟鲈属 鸢鮨属

石斑鱼属 0.007～0.168

鳃棘鲈属 0.129～0.167 0.002～0.050

九棘鲈属 0.072～0.125 0.147～0.168 0.015～0.086

侧牙鲈属 0.104～0.134 0.108～0.131 0.126～0.142 0.032

驼背鲈属 0.044～0.071 0.138～0.149 0.095～0.118 0.126～0.131

宽额鲈属 0.039～0.075 0.136～0.147 0.087～0.116 0.106～0.115 0.059

下美鮨属 0.036～0.061 0.134～0.143 0.072～0.102 0.100～0.100 0.067 0.052

光腭鲈属 0.037～0.067 0.140～0.152 0.081～0.118 0.127～0.129 0.076 0.053 0.056

烟鲈属 0.076～0.098 0.133～0.152 0.071～0.090 0.143～0.145 0.100 0.098 0.079 0.079

鸢鮨属 0.036～0.054 0.134～0.145 0.076～0.107 0.100～0.102 0.056 0.048 0.036 0.054 0.087
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范围最大是鳃棘鲈属与九棘鲈属（0.147～0.168），而

石斑鱼属与鸢鮨属遗传距离范围最小（0.036～0.054）；

而在 COI 基因中，遗传距离范围最大是侧牙鲈属与驼

背鲈属（0.216～0.238），而遗传距离范围最小是石斑

鱼属与驼背鲈属（0.101～0.176）。另外，基于属间遗

传距离比较发现，部分属与石斑鱼属的遗传距离都比

较小，甚至小于石斑鱼属属内种间的部分遗传距离

（石斑鱼内部属内种间遗传距离分别为 16S rRNA：

0.007～ 0.168， COI： 0.030～ 0.192），如驼背鲈属（ 16S

rRNA： 0.044～ 0.071， COI： 0.101～ 0.176）、下美鮨属

（16S rRNA：0.036～0.061，COI：0.108～0.170）、光腭鲈

属（16S rRNA：0.037～0.067，COI：0.104～0.178）、鸢鮨

属（16S rRNA：0.036～0.054，COI：0.142～0.203）、宽额

鲈属（16S rRNA：0.039～0.075，COI：0.123～0.195）等

与石斑鱼属的遗传距离都相对较小，显示出这 4 个属

与石斑鱼属可能有比较接近的亲缘关系。

3.3    石斑鱼亚科鱼类分类及分子系统树

基于 16S rRNA，COI 以及 16S rRNA+COI 整合序

列，以黄锡鲷及星斑裸颊鲷为外类群，利用最大似然

法构建系统进化树。如图 2 至图 4 所示，3 棵进化树

拓扑结构差异不大，其中 16S rRNA+COI 整合序列与

单个 COI 基因构建的系统树结构基本一致， 16S

rRNA 基因构建的树在部分物种间的聚类关系与前两

者有少量差异。进化树上，同种石斑鱼不同个体均能

紧密聚在一起，形成单系分支。鉴于个体样品数量

多，进化树上无法一一显示，故进化树仅展示 40 种石

斑鱼亚科各物种聚类关系。这里主要分析 16S rRNA+COI

整合序列构建的系统进化树。除去外类群，石斑鱼亚

科 10 个属大致形成 4 个分支，其中第 1 个巨大分支

由 21 种石斑鱼属鱼类与驼背鲈属、光腭鲈属、宽额

鲈属、下美鮨属及鸢鮨属 6 个属组成，位于进化树的

顶部，石斑鱼属鱼类并未形成单系分支。该分支内部

又形成两个类群，类群 I 包括莹点石斑鱼、珊瑚石斑

鱼等 10 种石斑鱼属与驼背鲈属、光腭鲈属、宽额鲈

属、下美鮨属、鸢鮨属的种类组成；类群 II 主要包括

玳瑁石斑鱼、三斑石斑鱼等 11 种石斑鱼属鱼类；第

2 分支由九棘鲈属与烟鲈属组成；第 3 分支由侧牙鲈

属两个种类组成；最后一支为鳃棘鲈属的 6 个种类形

成的单系，位于进化树的基部。

4　讨论

4.1    石斑鱼亚科序列特征及遗传距离分析

根据 16S rRNA 及 COI 基因序列特征分析，本研

究中石斑鱼亚科鱼类 16S rRNA 及 COI 基因碱基特征

与其他鱼类基本相似，变化不大 [13, 23–24]，两基因平均转

换和颠换比值均大于 2，序列碱基替代还没有达到饱

和，可用于后期系统发育分析。遗传距离中，基于

COI 基因石斑鱼亚科鱼类种内遗传距离（0～0.006）均

小于最小种间遗传距离（0.016），而在 16S rRNA 基因

中，蠕线鳃棘鲈与豹纹鳃棘鲈两物种间遗传距离

（0.002）却小于个别物种的种内遗传距离（0～0.003），

显示蠕线鳃棘鲈样品与豹纹鳃棘鲈 16S rRNA 基因水

平十分接近。本研究中蠕线鳃棘鲈共采集到两个个

体，豹纹鳃棘鲈 4 个个体，但两种鳃棘鲈种内遗传距

离均为 0，根据形态特征鉴别，蠕线鳃棘鲈与豹纹鳃

棘鲈体型相似，体色也均为红色，但两种鱼体表斑点

表 3    基于 Kimura-2 模型石斑鱼亚科鱼类各属间 COI 序列遗传距离

Table 3    Pairwise distances among genera of Epinephelinae for COI sequences based on Kimura-2 model

石斑鱼属 鳃棘鲈属 九棘鲈属 侧牙鲈属 驼背鲈属 宽额鲈属 下美鮨属 光腭鲈属 烟鲈属 鸢鮨属

石斑鱼属 0.030～0.192

鳃棘鲈属 0.173～0.235 0.016～0.123

九棘鲈属 0.157～0.213 0.191～0.235 0.043～0.180

侧牙鲈属 0.180～0.241 0.205～0.237 0.191～0.219 0.086

驼背鲈属 0.101～0.176 0.199～0.212 0.173～0.193 0.216～0.238

宽额鲈属 0.123～0.195 0.212～0.238 0.192～0.219 0.208～0.245 0.174

下美鮨属 0.108～0.170 0.205～0.234 0.169～0.197 0.190～0.206 0.128 0.173

光腭鲈属 0.104～0.178 0.183～0.208 0.178～0.204 0.193～0.228 0.126 0.148 0.135

烟鲈属 0.151～0.195 0.204～0.228 0.134～0.179 0.178～0.205 0.178 0.172 0.146 0.178

鸢鮨属 0.142～0.203 0.218～0.232 0.186～0.205 0.217～0.226 0.168 0.184 0.128 0.172 0.190
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具明显差别，蠕线鳃棘鲈体表分布暗色圆形斑点以及

短条状的斑纹，而豹纹鳃棘鲈密布闪亮的浅蓝色斑

点，据此特征可区分两者 [1– 2, 4, 25]。至于为何两者 16S

rRNA 序列如此接近，有可能是两种石斑鱼在自然界

存在杂交导致基因渗透，也可能是 16S rRNA 序列本

身在进化上比较保守，近缘物种之间差异非常小，序

列相似性很高所致 [26]。本研究采集的蠕线鳃棘鲈与

豹纹鳃棘鲈样品，基于两者形态差异显著，16S rRNA

种内遗传距离为 0，COI 基因种间遗传距离也远大于

其种内遗传距离，故本研究将蠕线鳃棘鲈与豹纹鳃棘

鲈暂以两独立物种对待。

4.2    鳃棘鲈属的系统分类关系

构建的系统进化树上，鳃棘鲈属最先分化，进化

地位最原始，这与前人不管是形态学还是分子系统学

研究的结果一致。形态上，鳃棘鲈属背鳍鳍棘 6～8

枚，石斑鱼亚科其他属背鳍鳍棘 9～11 枚，是石斑鱼

亚科中鳍棘数最少的 1 个属 [2– 4]。Leis[12] 以鳃棘鲈属

幼体的腹鳍鳍棘结构，眶上和前鳃盖骨棘，鳍条分支

和色素变化 4 大特征，揭示鳃棘鲈属是石斑鱼亚科的

原始类群。Craig 等 [8] 首次基于 16S rRNA 对南北美

洲沿岸的 42 种石斑鱼类系统进化研究，从分子水平

揭示鳃棘鲈比其他石斑鱼地位原始。丁少雄等 [9]、庄
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Fig. 2    Molecular phylogenetic trees of 40 Epinephelinae fish based on 16S rRNA sequences constructed by maximum likelihood method
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轩等 [10] 研究团队分别采用 16S rRNA、Cyt b 基因对我

国近 30 种石斑鱼的分类研究，也认为鳃棘鲈属的分

化时间早于其他石斑鱼类。本研究基于 16S rRNA、

COI 分析同样得出上述结果。鳃棘鲈属全球共 7 种，

6 种分布于西太平洋，1 种分布于印度洋 [25]。本研究

把西太平洋分布的 6 种鳃棘鲈属全部采集，系统进化

树上，6 种鳃棘鲈属聚成一个单系，显示鳃棘鲈属为

一单系群。

4.3    九棘鲈属、烟鲈属与侧牙鲈属的系统分类关系

传统形态学认为九棘鲈属应该作为一个亚属归

为石斑鱼属，但近代不少研究认为九棘鲈属不管在形

态上（背鳍鳍棘数、背鳍支鳍骨数目） [6]、个体发育（黑

色素细胞数目与位置变动）[12] 还是分子水平上[8–10, 27–28]，

均应该是一个独立的属。本研究系统进化树上，九棘

鲈属种类单独聚为一支，并独立于石斑鱼属类群之

外，支持九棘鲈属为独立一属的观点。
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图 3    40 种石斑鱼亚科鱼类基于 COI 序列利用最大似然法构建的分子系统进化树

Fig. 3    Molecular phylogenetic trees of 40 Epinephelinae fish based on COI sequences constructed by maximum likelihood method
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侧牙鲈属的分类地位介于鳃棘鲈属与九棘鲈属

之间，与前人的研究结果一致 [8– 10, 26, 28]，侧牙鲈属的分

化晚于鳃棘鲈属，早于九棘鲈属。基于 16S rRNA 及

COI 基因序列分析，在 16S rRNA 中，侧牙鲈属与九棘

鲈属（ 0.126～ 0.142）的遗传距离比鳃棘鲈属要大

（0.108～0.131），而在 COI 基因（0.191～0.219）中却比

鳃棘鲈属要小（0.205～0.237）。形态上，侧牙鲈属与

九棘鲈属背鳍均具有 9 个鳍棘，而鳃棘鲈为 6～8 枚

鳍棘，庄轩等 [10] 基于 Cyt b 序列分析也得出侧牙鲈属

与九棘鲈属遗传距离较鳃棘鲈要小。故综合分析，本

研究也倾向于认为，相对于鳃棘鲈属，侧牙鲈属与九

棘鲈属关系更接近。

烟鲈属在分类学上属于单型属 [4]，仅烟鲈属一

种。烟鲈属全身棕褐色，有时腹部具一道白斑，根据
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图 4    40 种石斑鱼亚科鱼类基于 16S rRNA 与 COI 整合序列利用最大似然法构建的分子系统进化树

Fig. 4    Molecular phylogenetic trees of 40 Epinephelinae fish based on combined 16S rRNA and COI sequences constructed by maximum

likelihood method
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其前鳃盖骨下缘无向前棘，胸鳍第 5 或第 6 软鳍条最

长等特征与其他属的种类区分开 [4]。进化树上，烟鲈

属与九棘鲈属紧密聚为一支，显示两者关系十分接

近。Craig 和 Hastings[27] 构建的石斑鱼亚科系统进化

树也揭示烟鲈属聚类于九棘鲈属中，Zhuang 等 [29] 基

于线粒体基因组全长分析 22 种石斑鱼也表明烟鲈属

与九棘鲈属关系最近。形态上，烟鲈属与九棘鲈属同

样具有 9 枚背鳍鳍棘的主要性状。但由于九棘鲈属

样品数量有限，在聚类关系上，烟鲈属与九棘鲈属是

两个平行进化的分支，还是烟鲈属位于九棘鲈属内

部，本研究还不能给予确切结果，需要后期采集更多

九棘鲈属种类样品进一步分析才能明确。

4.4    宽额鲈属、光腭鲈属与下美鮨属的系统分类关系

宽额鲈在我国传统的一些分类资料上是独立为

一个属 [2– 3]，Smith[7] 根据骨骼发育特征将宽额鲈属作

为一个亚属归入石斑鱼属，而近期国内外关于宽额鲈

属的分子系统学研究认为宽额鲈属与石斑鱼属有很

近的亲缘关系，Craig 等 [8]、丁少雄等 [9]、庄轩等 [10] 等前

人关于石斑鱼亚科分子系统分类研究，宽额鲈聚类于

石斑鱼属内部，建议宽额鲈归入石斑鱼属。本研究构

建的 3 棵系统进化树，宽额鲈均位于石斑鱼属分支内

部，与斜带石斑鱼、马拉巴石斑鱼、云纹石斑鱼、褐

石斑鱼关系最近，同意前人认为宽额鲈归入石斑鱼属

的观点。

白线光腭鲈腭骨无齿、两颌缝合部两侧无膨大犬

齿，可与石斑鱼亚科其他属区分，独立为单型属 [4, 6]，

本研究构建的 3 棵进化树，白线光腭鲈均位于石斑鱼

属内部，没有形成单一分支，独立于石斑鱼属之外。

Zhuang 等 [29] 基于线粒体全长序列分析 22 种石斑鱼类

系统分类关系也揭示白线光腭鲈聚类于石斑鱼属内

部。陈艺燕等 [17] 基于 Cyt b 部分序列研究 10 种石斑

鱼类系统发育关系，白线光腭鲈与石斑鱼紧密聚在一

起。形态上，白线光腭鲈与石斑鱼属比较，两者也具

有部分相似的特征，如背鳍鳍棘为 11 条，背鳍支鳍骨

只有两节等等 [4]。本结果倾向于支持白线光腭鲈归入

石斑鱼属的观点。

下美鮨属的七带下美鮨在传统分类学中又叫七

带石斑鱼（Epinephelus  septemfasciatus），归为石斑鱼

属 [2– 3]。但形态上它跟石斑鱼属也存在一定的区别：

七带下美鮨腹鳍一般在胸鳍的正下方或者前方，石斑

鱼属腹鳍一般在胸鳍后方。而近期的分子系统学研

究中，下美鮨属与石斑鱼属的进化关系非常接近 [27- 28]，

认为其应该归为石斑鱼属。在本研究进化树同样揭

示七带下美鮨与石斑属鱼类有很近亲缘关系，七带下

美鮨紧密聚类于石斑鱼属内部，基因序列间的差异也

比较小（16S rRNA：0.036～0.061；COI：0.108～0.170），
并小于大部分石斑鱼属内种间的遗传差异（ 16S
rRNA：0.007～0.168；COI：0.030～0.192），该结果支持

近期认为七带下美鮨归为石斑鱼属的观点。

4.5    驼背鲈属、鸢鮨属的系统分类关系

驼背鲈头部背缘强烈凹入，驼背状隆起，后鼻孔

垂直裂孔状，背鳍鳍棘为 10 等独特外观，明显区别于

石斑鱼亚科其他种类，目前分类资料也将其单独归为

一属—驼背鲈属 [2– 4]。本研究中，驼背鲈属与石斑

属关系十分接近，进化树上聚类于石斑鱼属内部，遗

传距离差异也比较小（16S rRNA：0.044～0.071；COI：
0.101～0.176），并小于部分石斑鱼属内种间的遗传差

异，显示其与石斑属亲缘关系密切，该结果亦与前人

分子系统研究结果一致 [8–10, 29]。但形态上，驼背鲈与石

斑鱼属鱼类差异十分显著，这种外部形态与分子水平

的差异可能是分子进化速率与表型进化速率不一致，

表型进化出现趋异现象所致 [30]。丁少雄等 [9] 认为其

可能是石斑鱼属内的一个特化类群，或是某一共同祖

先平行演化的结果，但还需更多的形态学及分子系统

学的数据进一步的分析才能确定。

鸢鮨属也是单型属，仅鸢鮨一种，体型呈椭圆形，

棕色，两眼间隔区域显然隆突，与石斑鱼属鱼类相比，

具有较多的背鳍及臀鳍鳍条 [4]。但本研究所有进化树

均揭示鸢鮨位于石斑鱼属内部，与石斑鱼属关系密

切。Schoelinck 等 [28]、Zhuang 等 [29] 对石斑鱼系统发育

研究分析也认为，鸢鮨与石斑属鱼类关系非常接近。

但基于形态的明显差异，鸢鮨属应归入石斑鱼属，还

是与驼背鲈一样可能是特化类群，还需后续更深一步

的研究。

5　结论

综上所述，本研究基于 16S rRNA、COI 所分析的

石斑鱼亚科 10 属 40 种鱼类分子系统进化关系中，鳃

棘鲈属分类地位最原始，位于进化树基部；侧牙鲈属

的进化地位介于鳃棘鲈属与九棘鲈属之间；烟鲈属与

九棘鲈属关系较近，两者聚为一支；石斑鱼属的进化

地位最高，位于进化树顶部，形成两个平行分支，但是

石斑鱼属种类未能聚成一个单系。驼背鲈属、鸢鮨

属、下美鮨属、光腭鲈属及宽额鲈属与石斑鱼属种类

聚一起，显示其与石斑鱼属有很近的亲缘关系，部分

可能是石斑鱼属的特化类群。研究结果可为石斑鱼

亚科鱼类分类提供分子水平依据，也为后续相关鱼类

分子系统进化研究提供参考。
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Molecular phylogenetic relationships of 40 species of Epinephelinae based
on the partial sequences of 16S rRNA and COI genes
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Abstract: In this study, 40 groupers belonging to 10 genera of the subfamily Epinephelinae from Western Pacific
were collected, and partial sequences of 16S rRNA gene and COI gene were amplified and determined. The molecu-
lar  phylogenetic  relationships  were  constructed  and  analyzed  using  maximum  likelihood  method.  The  results
showed that the length of COI gene was 651 bp, encoding 227 amino acids. While the consensus sequences of 16S
rRNA gene were 566 bp, with certain base insertion and deletion. The sequences of 16S rRNA gene were more con-
served than those of COI gene. The phylogenetic tree of the 10 genera of the subfamily Epinephelinae was construc-
ted and the results  showed that Plectropomus was first  separated and rooted at  the base of  the tree,  indicating its
evolutionary  status  was  most  primitive.  6  species  from Plectropomus were  clustered  as  a  monophyletic  group.
Aethaloperca was close to Cephalopholis,  which tightly clustered together. Variola was located between Plectro-
pomus and Cephalopholis. Epinephelus was  located  at  the  top  of  the  tree,  indicating  its  advanced  evolutionary
status. The species from Epinephelus in the tree were clustered as two parallel branches, instead of a monophyletic
group; Cromileptes, Triso, Hyporthodus, Anyperodon and Promicrops could  not  form an  independent  branch  but
cluster together with species from Epinephelus, indicating their close relationship within Epinephelus and some spe-
cies might belong to Epinephelus.
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