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摘　要：以线粒体ＣＯⅠ基因全序列为分子标记分析中国台湾省分布的台湾光唇鱼（Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓｐａｒａｄｏｘｕｓ）
和闽江分布的武夷光唇鱼（Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ）的物种有效性。光唇鱼属（Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ）６个种７６尾样本的ＣＯⅠ基
因全序列共获得２１个单倍型，采用最大简约法（ＭＰ）、最大似然法（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＩ）构建的系统发育树
表明，台湾光唇鱼和武夷光唇鱼构成单系群。Ｋ２Ｐ遗传距离分析显示台湾光唇鱼与武夷光唇鱼之间平均遗
传距离仅为０．８５３％，远小于ＣＯⅠ条形码在物种间的２％遗传距离阈值。以ＡＳＡＰ物种界定法分析结果显示
台湾光唇鱼和武夷光唇鱼为同一物种。因此，闽江分布的武夷光唇鱼与台湾光唇鱼应为同一物种，武夷光唇

鱼为台湾光唇鱼的同物异名。

关键词：台湾光唇鱼；线粒体ＣＯⅠ基因；同物异名；ＡＳＡＰ法；物种界定
中图分类号：Ｓ９１７　　　文献标志码：Ａ

　　光唇鱼属（ＡｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓＯｓｈｉｍａ，１９１９）隶属
鲤形目（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）

"

亚科

（Ｂａｒｂｉｎａｅ），我国主要分布于长江及其以南水系，
包括我国台湾省和海南岛，少数种类见于越南和

老挝，是一群生活于急流环境中的中小型淡水鱼

类［１４］。Ｆｉｓｈｂａｓｅ数据库（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｆｉｓｈｂａｓｅ．
ｃｎ／ｓｅａｒｃｈ．ｐｈｐ）显示光唇鱼属曾有４７个种和亚
种，去除同物异名，目前仍认为有 ２６个有效种，
其中２０个种和亚种分布在中国。该属物种传统
形态分类主要将体色和条纹、下唇结构和背鳍末

根不分支鳍条的粗细及后缘锯齿的有无等作为

主要鉴别特征，但由于其种类多，同一物种可能

因栖息环境的不同导致种群间出现形态差异。

另外，个体不同发育阶段形态差异及雌雄两性异

形的存在等导致光唇鱼属物种间性状交叉颇多，

物种鉴定非常困难，目前仍没有可被广范认可的

形态分类体系。

我国东南部的浙江、福建和台湾境内独立河

系众多，生态环境多样，因此该区域光唇鱼属种

类也极为丰富，共记录有８种［１，４５］。但是该区域

这些物种的有效性和地理分布问题至今仍然存

在争议，如：伍献文等［１］和单乡红等［４］认为台湾

有光唇鱼 Ａ．ｆａｓｃｉａｔｕｓ（Ｓｔｅｉｎｄａｃｈｎｅｒ，１８９２）、台湾
光唇鱼 Ａ．ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ（Ｒｅｇａｎ，１９０８）和厚唇光唇
鱼Ａ．ｌａｂｉａｔｕｓ（Ｒｅｇａｎ，１９０８）３种，光唇鱼和厚唇
光唇鱼还分布于浙江和福建等地，台湾光唇鱼在

浙江也有分布。ＳＵＮＧ等［６］采用同工酶技术，对

台湾各水系光唇鱼属鱼类进行分析，最终将其合

并为同一种即台湾光唇鱼 Ａ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ（Ｇｕｎｔｈｅｒ，
１８６８），并认为是台湾特有种［７８］。ＹＵＡＮ等［８］以

线粒体控制区序列的系统发育研究，指出大陆东

南部水系广泛分布的厚唇光唇鱼和光唇鱼应为

同一种，而分布于闽江的厚唇光唇鱼和光唇鱼与

武夷光唇鱼Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ（Ｗｕ＆Ｃｈｅｎ，１９８１）为同
物异名，武夷光唇鱼为其有效种名。此后亦有基

于线粒体ｃｙｔｂ基因的研究认为台湾光唇鱼也分
布在大陆闽江水系，并提出台湾光唇鱼起源于大

陆，经过两次冰河时期的 ３次拓殖事件到达台
湾［９］。侯晓静［１０］采用多基因分子标记的大陆光

唇鱼属亲缘地理研究结果与 ＹＵＡＮ等［８］对大陆

光唇鱼的分类结果相一致。ＨＯＵ等［１１］基于线粒

体基因组的光唇鱼系统发育研究也表明台湾光
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唇鱼与武夷光唇鱼亲缘关系最近。因此，现今基

本认为台湾只有１种光唇鱼即台湾光唇鱼，与闽
江的武夷光唇鱼为近源种，但二者是否为彼此独

立的物种仍然存在疑问。

ＤＮＡ条形码（ＤＮＡＢａｒｃｏｄｉｎｇ）是利用 ＤＮＡ
序列对物种进行鉴定的分子生物学方法，由于它

不过于依赖保存样本的完整性，不受生物体不同

发育阶段影响，在相似种鉴别中有更高的准确

性，被广泛应用于物种鉴定和遗传多样性研

究［１２１３］。ＣＯⅠ基因因具备进化速率适宜，易于扩
增等优点被认为是理想的ＤＮＡ条形码［１４］。研究

表明，ＣＯⅠ基因在鱼类物种间有较高的物种鉴定
可靠性，可以很好地区分约 ９８％的海洋鱼类和
９３％的淡水鱼类［１２，１５１６］。本研究借助 ＣＯⅠ基因
作为遗传标记，分析台湾光唇鱼与分布于闽江武

夷光唇鱼物种有效性，为光唇鱼属的分类研究等

提供依据。

１　材料与方法

１．１　样本采集
所用标本采集于 ２０１１年 ５月—２０２０年 ７

月。依据单乡红等［４］进行分类鉴定，然后按照

ＹＵＡＮ等［８］和侯晓静［１０］研究结果，选择物种典型

性样本进行分析，将分布于浙江各水系原定名为

厚唇光唇鱼和光唇鱼视为光唇鱼，将分布于闽江

的视为武夷光唇鱼。共有６种光唇鱼属鱼类９个
地理种群共 ７６尾样本，另外选取东方墨头鱼
（Ｇａｒｒａｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）、纹唇鱼（Ｏｓｔｅｏｃｈｉｌｕｓｓａｌｓｂｕｒｙｉ）和
台湾白甲鱼（Ｏｎｙｃｈｏｓｔｏｍａｂａｒｂａｔｕｌｕｍ）３种４尾样
本作为外类群用于系统发育分析。标本经鉴定

打好标签并取下肌肉后，置于９５％乙醇中固定，
所有标本保存于上海海洋大学鱼类标本室（表

１）。

表１　光唇鱼属的样本信息、２１个单倍型的分布频率及群体的遗传多样性
Ｔａｂ．１　Ｓａｍｐｌｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ２１ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ，ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ｈ）

ａｎｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）ｏｆＡｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ

物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ
采集地

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

样本数

Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

单倍型数

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｎｕｍｂｅｒ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ｈ）

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）

台湾光唇鱼 Ａ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ 台湾（后掘溪、

云水溪、杉林溪）
１５ ３ ＡＰａ１（９）、ＡＰａ２（２）、ＡＰａ３（４） ０．５９０５±０．１０６０ ０．００１７４±０．０００３６

武夷光唇鱼 Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ 闽江 ３２ ４ ＡＷｙ１（６）、ＡＷｙ２（５）、
ＡＷｙ３（４）、ＡＷｙ４（１７） ０．６６３３±０．０６８１ ０．０００８２±０．０００１１

半刺光唇鱼 Ａ．ｈｅｍｉｓｐｉｎｕｓ 闽江 １５ ６ ＡＨ１（１）、ＡＨ２（２）、ＡＨ３（６）、
ＡＨ４（４）、ＡＨ５（１）、ＡＨ６（１） ０．７９０５±０．０７８５ ０．００１７８±０．０００４２

温州光唇鱼 Ａ．ｗｅｎｃｈｏｗｅｎｓｉｓ 瓯江 ５ ２ ＡＷ１（２）、ＡＷ２（３） ０．６０００±０．１７５３ ０．０００７７±０．０００２３
克氏光唇鱼 Ａ．ｋｒｅｙｅｎｂｅｒｇｉｉ 钱塘江 ５ ３ ＡＫ１（１）、ＡＫ２（３）、ＡＫ３（１） ０．７０００±０．２１８４ ０．００１０３±０．０００３９
光唇鱼 Ａ．ｆａｓｃｉａｔｕｓ 瓯江、钱塘江 ４ ３ ＡＦ１（１）、ＡＦ２（１）、ＡＦ３（２） ０．８３３３±０．２２２４ ０．００３０１±０．０００８２
总计 Ｔｏｔａｌ ７６ ２１ ０．９１５８±０．０１７８ ０．０５３０３±０．００４０８
注：括号内数字表示共享该单倍型的样本数。ＡＰａ．Ａ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ；ＡＷｙ．Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ；ＡＨ．Ａ．ｈｅｍｉｓｐｉｎｕｓ；ＡＷ．Ａ．ｗｅｎｃｈｏｗｅｎｓｉｓ；ＡＫ．Ａ．ｋｒｅｙｅｎｂｅｒｇｉｉ；ＡＦ．
Ａ．ｆａｓｃｉａｔｕｓ。
Ｎｏｔｅｓ：Ｎｕｍｂｅｒｉｎｂｒａｃｋｅｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓｓｈａｒｉｎｇｔｈｅｈａｐｌｏｔｙｐｅ．

１．２　基因组ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增、基因测序
采用生工生物工程公司（上海）动物基因组

ＤＮＡ提取试剂盒提取 ＤＮＡ。利用 ＮＣＢＩＰｒｉｍｅｒ
ＢＬＡＳＴ设计引物（表２）。ＰＣＲ扩增体系为２５μＬ
包含：ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ（ＢＢＩ）１２．５μＬ；ｄｄＨ２Ｏ
９．５μＬ；上下游引物各 １．０μＬ（浓度 １０μｍｏｌ／

Ｌ）；ＤＮＡ模板１．０μＬ。反应程序：９４℃预变性４
ｍｉｎ，扩增３５个循环（９４℃变性３０ｓ，５３℃退火
４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ），最后７２℃延伸１０ｍｉｎ，４
℃保存。送至上海生工生物工程公司进行测序，
由于ＣＯⅠ基因全长较长，为保证测序准确性，设
计中间引物加测了中间部分的序列。

９５８
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表２　ＣＯⅠ扩增引物
Ｔａｂ．２　ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｉｍｅｒｓｏｆＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ 引物序列（５′→３′）Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′→３′）

ＣＯⅠ－Ｆ５４２１ ＡＣＣＴＣＴＧＴＣＴＴＣＧＧＧＧＣＴＡＣ
ＣＯⅠ－Ｒ７２１２ ＴＧＧＴＧＡＴＧＣＴＧＣＧＴＣＴＴＧ
Ｍｉｄ－Ｆ６１０９ ＴＣＧＡＡＡＴＣＴＣＡＡＣＡＣＣＡＣＡＴＴＣ

１．３　序列比对与分析
用ＤＮＡｓｔａｒ中的 ＳｅｑＭｅｎ［１７］读取测序峰图，

拼接并进行人工校正。用 ＭＥＧＡ７．０［１８］对序列
进行比对并分析变异情况，并用 Ｋｉｍｕｒａ２
ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型计算种间和种内遗传距离。用
ＤｎａＳＰ５．１［１９］软件统计单倍型数，计算单倍型多
样性 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ｈ），核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）。
１．４　系统发育关系分析与物种界定

采用最大似然法（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）、
最大简约法（ｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙ，ＭＰ）和贝叶斯
法（Ｂａｙｅｓｉａｎｉｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＢＩ）构建分子系统发育树。
利用ｊＭｏｄｅｌｔｅｓｔ２．０［２０］以 ＡＩＣ（Ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ）为标准选出最佳模型（ＴＩＭ３＋Ｉ）。使用
ＰｈｙＭＬ３．０［２１］构建最大似然（ＭＬ）树，并通过
１０００次重复自举测试评估统计置信度。

采用Ｍｒｂａｙｅｓ３．２．６［２２］进行贝叶斯推理（ＢＩ）
分析，以随机树为起始树，替代模型参数Ｎｓｔ设置
为６，采用马尔科夫链的蒙特卡洛 （ＭａｒｋｏｖＣｈａｉｎ
ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ，ＭＣＭＣ）方法，同时运行４条马尔科
夫链（１条冷链及３条热链）运算１０００万代，每
１０００次取样１次，去掉运算开始２５％的不可信
老化树，直到链的收敛分离频率平均标准方差小

于０．０１停止运算。将得到的一致树用 ＦｉｇＴｒｅｅ
１．４．０查看并编辑。

使用 ＰＡＵＰ４．０［２３］对数据进行最大简约法
（ＭＰ）系统发育分析，采用启发式搜索（ｈｅｕｒｉｓｔｉｃ
ｓｅａｒｃｈ），树 二 等 分 再 连 接 （ｔｒｅｅｂｉｓｅｃｔｉｏｎ
ｒｅｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎ，ＴＢＲ）的分支交换法。逐步加入算
法 （ｓｔｅｐｗｉｓｅ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｔｒｅｅ）， ｒａｎｄｏｍａｄｄｉｔｉｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ设置为１０次。转换（ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ，Ｔｉ）和
颠换（ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ，Ｔｖ）设置为相同的权重，分支

置信度以 １０００次自引导法（ｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｉｓ，
ＢＰ）进行评估。

以 ＡＳＡＰ （ａｓｓｅｍｂｌｅｓｐｅｃｉｅｓｂｙａｕｔｏｍａｔｉｃ
ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ）法进行物种界定［２４］，将光唇鱼属各单

倍型序列输入 ＡＳＡＰ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｂｉｏｉｎｆｏ．ｍｎｈｎ．
ｆｒ／ａｂｉ／ｐｕｂｌｉｃ／ａｓａｐ／ａｓａｐｗｅｂ．ｈｔｍｌ）运行物种界定，
采用ＪｕｋｅｓＣａｎｔｏｒ（ＪＣ６９）模型进行分析。

２　结果

２．１　ＣＯⅠ基因序列特征
经比对以及手工校正，得到 ＣＯⅠ基因全长

序列１５５１ｂｐ，共编码５１７个氨基酸。其中：保守
位点（ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｓｉｔｅｓ）１２９８个，占８３．６９％；可变
位点（ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ）２５３个，占１６．３１％。简约信
息位点（ｐａｒｓｉｍｏｎｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓ）２４７个，占
１５．９２％；单突变位点（ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓｉｔｅｓ）６个，占
０．３８％。碱基组成：Ａ＝２７．０％、Ｔ＝２８．９％、Ｃ＝
２６．７％ 和 Ｇ＝１７．４％，Ａ＋Ｔ的含量较高为
５５．９％，明显高于 Ｇ＋Ｃ的含量（４４．１％）。核苷
酸碱基组成表现出较为明显的碱基偏倚性。

２．２　单倍型分布情况及遗传多样性
６种 ７６尾光唇鱼样本共检测到 ２１种单倍

型，各群体中单倍型个数为２～６个。平均单倍
型多样性（ｈ）为０．９１５８±０．０１７８，平均核苷酸多
样性（π）为０．０５３０３±０．００４０８（表１），如此高的
核苷酸多样性水平是由于物种间分化较大所致。

除光唇鱼因来自两个水系且样本较少外，其余各

种的单倍型多样性指数皆处于０．６左右的中等
水平；核苷酸多样性（π）在０．００１左右，呈现低核
苷酸多样性水平，其中温州光唇鱼和武夷光唇鱼

的核苷酸多样性最低，分别为 ０．０００７７和
０．０００８２。
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２．３　系统发育关系
以东方墨头鱼、纹唇鱼和台湾白甲鱼作为外

类群，采用 ＭＰ、ＭＬ和ＢＩ等３种方法分别构建系
统发育树，其结果显示３种树的拓扑结构基本一
致（图１）。６种光唇鱼除武夷光唇鱼外皆各自形

成了单系群，其中半刺光唇鱼处于树的基部，台

湾光唇鱼和武夷光唇鱼聚为单系群，具有极高的

支持率（１００／１００／１），它们与光唇鱼、温州光唇鱼
和克氏光唇鱼组成的单系群互为姐妹群。

分支长度取自ＢＩ树。节点上的数字依次为ＭＰ／ＭＬ／ＢＩ分析的自展支持率（ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅ，ＢＶ）和后验概率值（ｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ，
ＰＰ）。
ＢｒａｎｃｈｌｅｎｇｔｈｉｓｔａｋｅｎｆｒｏｍｔｈｅＢＩａｎａｌｙｓｅｓ．ＴｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｎｔｈｅｎｏｄｅｓａｒｅｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓａｎｄｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓｆｒｏｍＭＰ／ＭＬ／ＢＩ
ａｎａｌｙｓｅｓ．
图１　基于ＣＯⅠ基因序列采用最大简约法（ＭＰ）、最大似然（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＩ）３种方法建立的系统发育树

Ｆｉｇ．１　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍＭａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙ（ＭＰ），Ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ（ＭＬ）ａｎｄ
Ｂａｙｅｓｉａｎ（ＢＩ）ｍｅｔｈｏｄｓｓｈｏｗｉｎｇｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｙｏｆＡｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣＯⅠｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

２．４　物种界定
种间和种内平均 Ｋ２Ｐ遗传距离如表 ３所

示。种内遗传距离为０．０７７％ ～０．３０２％，种间遗
传距离为０．９３２％～１０．８２６％。如果从种间遗传

距离来看，仅台湾光唇鱼与武夷光唇鱼的遗传距

离小于２％，为０．９３２％，其次为温州光唇鱼与光
唇鱼、克氏光唇鱼的遗传距离为４％ ～５％，其余
各种间的遗传距离均在１０％以上水平。

表３　光唇鱼属群体内、群体间Ｋ２Ｐ遗传距离
Ｔａｂ．３　ＡｖｅｒａｇｅＫ２ＰｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎａｎｄｗｉｔｈｉｎｎｉｎｅｇｒｏｕｐｓｏｆＡｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ
台湾光唇鱼

Ａ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ
武夷光唇鱼

Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ
半刺光唇鱼

Ａ．ｈｅｍｉｓｐｉｎｕｓ
温州光唇鱼

Ａ．ｗｅｎｃｈｏｗｅｎｓｉｓ
克氏光唇鱼

Ａ．ｋｒｅｙｅｎｂｅｒｇｉｉ
光唇鱼

Ａ．ｆａｓｃｉａｔｕｓ
台湾光唇鱼 Ａ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ ０．００１７５
武夷光唇鱼 Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ ０．００９３２ ０．０００８３
半刺光唇鱼 Ａ．ｈｅｍｉｓｐｉｎｕｓ ０．１０５０８ ０．１０２１１ ０．００１７９
温州光唇鱼Ａ．ｗｅｎｃｈｏｗｅｎｓｉｓ ０．１０８２６ ０．１００５６ ０．０７２７５ ０．０００７７
克氏光唇鱼Ａ．ｋｒｅｙｅｎｂｅｒｇｉｉ ０．１０５１４ ０．１００２９ ０．０７８２７ ０．０４７９７ ０．００１０３
光唇鱼Ａ．ｆａｓｃｉａｔｕｓ ０．１０８２３ ０．１０３３４ ０．０７６６６ ０．０４０２３ ０．０５５９５ ０．００３０２
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　　ＡＳＡＰ物种界定分析结果显示（图２），除外
类群３种以外，光唇鱼属分５群为最佳，包括：第
１群为半刺光唇鱼、第２群为光唇鱼、第３群为温

州光唇鱼、第４群为克氏光唇鱼、第５群为台湾光
唇鱼和武夷光唇鱼，ＡＳＡＰ分数最低的为最佳分
群。

图２　ＡＳＡＰ物种界定法的分析结果
Ｆｉｇ．２　Ｒｅｓｕｌｔｂａｓｅｄｏｎａｓｓｅｍｂｌｅｓｐｅｃｉｅｓｂｙａｕｔｏｍａｔｉｃｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ（ＡＳＡＰ）

３　讨论

ＨＥＢＥＲＴ等［２５］提出的基于ＣＯⅠ基因序列鉴
别物种的关键是种间遗传距离必须大于种内遗

传距离，而且距离差异大于 １０倍。并且
ＨＥＢＥＲＴ［２６］对动物界１１个动物门１３３２０个物种
进行研究发现物种内的遗传距离绝大多数小于

１％，很少有大于２％。本研究结果显示，台湾的
台湾光唇鱼与闽江的武夷光唇鱼构成单系群，其

遗传距离仅为０．９３２％，远远小于２％，而这两种
与本研究中同属其他物种之间的遗传距离均超

过了１０％。尽管这两个物种间的遗传距离未完
全达到群体内遗传距离台湾光唇鱼（０．１７５％）和
武夷光唇鱼（０．０８３％）的１０倍以上，但以 ＡＳＡＰ
物种界定法分析结果也将台湾光唇鱼和武夷光

唇鱼归为同一物种。ＪＵ等［９］研究结果显示，台湾

和闽江的台湾光唇鱼种群并没有各自形成单系

群，而是形成４个单系群，闽江种群（应为武夷光
唇鱼）为一单系群与台湾北部种群形成的单系群

为姐妹群关系，台湾其余种群组成的两个单系群

为姐妹群关系，表明闽江种群与台湾北部地区的

种群间亲缘关系更近，甚至近于台湾岛北部与南

部种群间的亲缘关系。通过检视标本形态特征

来看，二者体色和横条纹一致，背鳍鳍膜均为黑

色，下唇结构因个体大小和性别差异区别也不稳

定，另外武夷光唇鱼背鳍末根不分枝、鳍条后缘

均有细锯齿，１５尾台湾光唇鱼标本中背鳍末根不

分枝鳍条后缘光滑和有细锯齿的类型皆有（６尾
Ｖｓ９尾）。因此，没有明显和稳定的形态特征作
为二者的鉴别性状。综上分析，闽江分布的武夷

光唇鱼 Ａ．ｗｕｙｉｅｎｓｉｓ（Ｗｕ＆Ｃｈｅｎ，１９８１）与台湾光
唇鱼Ａ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ（Ｇｕｎｔｈｅｒ，１８６８）应为同一物种，
武夷光唇鱼为台湾光唇鱼的同物异名。

尽管本研究的系统发育关系分析结果显示

台湾与闽江的台湾光唇鱼种群共同构成了单系

群，但ＹＵＡＮ等［８］的结果支持闽江和台湾的台湾

光唇鱼种群各自为单系群，ＪＵ等［９］的研究结果也

支持闽江种群为一单独谱系。因而对于该物种，

至少应该分为闽江和台湾两个进化显著单位

（ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｕｎｉｔ，ＥＳＵ）分别进行保
护。研究结果表明，闽江和台湾的台湾光唇鱼种

群遗传多样性均处于较低水平，闽江种群核苷酸

多样性相比台湾种群水平更低，因此闽江种群更

应加强保护。
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ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｕｎｄｅｒ ｍｉｘｅｄ ｍｏｄｅｌｓ［Ｊ］．

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００３，１９（１２）：１５７２１５７４．

［２３］　ＳＷＯＦＦＯＲＤＤＬ．ＰＡＵＰｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｐａｒｓｉｍｏｎｙ

（ａｎｄＯｔｈｅｒＭｅｔｈｏｄｓ）．Ｖｅｒｓｉｏｎ４．０ｂ１０［Ｍ］．Ｓｕｎｄｅｒｌａｎｄ：

ＳｉｎａｕｅｒＡｓｓｏｃｉａｔｅｓ，２００２．
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