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摘　要：描述采自浙江省苕溪水系
'

属（Ｚａｃｃｏ）鱼类一新种———苕溪
'

（Ｚａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．）。经形态
比较，该新种与广泛分布于浙江各水系的棘颊

'

（Ｚ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ）形态较相似，但与之有着较明显的形态差
异：侧线鳞４１～４４（ｖｓ．４４～４７），侧线上鳞８（ｖｓ．８～１０），侧线下鳞３～４（ｖｓ．４～５），围尾柄鳞１２～１５（ｖｓ．
１４～１７），性成熟的雄性个体腹鳍到达（ｖｓ．超过）肛门。新种与异域分布的中华

'

（Ｚ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ）和宽鳍
'

（Ｚ．ｐｌａｔｙｐｕｓ）的形态区别主要在侧线下鳞数目、头长与体长的比例等可比性状以及眼睛上缘颜色等。基于线
粒体细胞色素ｂ基因的遗传分析也支持苕溪

'

为一独立物种。

关键词：
'

属；苕溪
'

；新种；细胞色素ｂ；遗传距离；系统发育
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　 　 马 口 鱼 类 （Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｉｎｅ）是 鲤 形 目
（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）中独特而复杂
的一个类群，过去被归于

(

亚科（Ｄａｎｉｏｎｉｎａｅ）［１］，
最新的《世界鱼类》已将其独立为马口鱼亚科

（Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｉｎａｅ）［２］。该类群分布于东亚至越
南，为主要栖息于山涧溪流环境中的小型鱼类，

在繁殖季节，雄性个体一般体色鲜艳，头部珠星

发达、臀鳍条极为延长。其中的马口鱼属

（Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓ）和
'

属（Ｚａｃｃｏ）最为常见，过去对
这两个属的形态分类一般基于上下颌侧缘是否

平直作为主要依据，马口鱼属口裂侧缘凹凸镶

嵌，
'

属为平直。基于传统的形态分类，这两个

属曾有多个属和数十种的物种描述，陈宜瑜［３］对

马口鱼类的分类进行了重新整理，认为在东亚大

陆分布的马口鱼属仅有马口鱼（Ｏ．ｂｉｄｅｎｓ，
ＧＮＴＨＥＲ，１８７３）１个种、

'

属仅有宽鳍
'

（Ｚ．
ｐｌａｔｙｐｕｓ，ＴＥＭＭＩＮＣＫ＆ＳＣＨＬＥＧＥＬ，１８４６）和成
都

'

（Ｚ．ｃｈｅｎｇｔｕｉ，ＫＩＭＵＲＡ，１９３４）２个种，陈宜
瑜［１］也沿用了该观点。近年来众多的分子系统

学的研究结果显示，基于传统形态分类方法鉴定

的宽鳍
'

和马口鱼均存在着显著的遗传分化和

多个单系群，可能对应着多个不同的物种［４８］，而

且这两个物种遗传谱系间为并系关系［９］。鉴于

马口鱼和宽鳍
'

的并系关系，ＣＨＥＮ等［１０］结合形

态和分子系统学的研究结果重新定义了
'

属鱼

类，认为
'

属模式种宽鳍
'

仅分布于日本本岛，

而东亚大陆的宽鳍
'

应为不同的物种，中国水系

中应有２～３个宽鳍
'

的近缘种。ＨＵＡＮＧ等［１１］

提出马口鱼属和
'

属的分类应依据身体的横条

纹特征，马口鱼属为独立而清晰的横条纹，
'

属

的横条纹为小横条纹融合而成的较宽不规则斑

块，该结论近年来逐渐得到接受，因此，成都
'

已

被归入马口鱼属。

ＢＯＵＬＥＮＧＥＲ［１２］曾根据采自浙江宁波的标
本描述了马口鱼属一新种，命名为棘颊马口鱼

（Ｏ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ），陈宜瑜［３］将其视为宽鳍
'

的

同物异名。殷维［１３］基于线粒体和核基因的系统

发育分析，并重新核对 ＢＯＵＬＥＮＧＥＲ［１２］对棘颊马
口鱼的原始形态描述，恢复棘颊马口鱼为有效

种，并 修 订 为 棘 颊
'

（Ｚ． ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ，
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ＢＯＵＬＥＮＧＥＲ，１９０１）。ＷＡＮＧ等［１４］基于线粒体

细胞色素ｂ基因（Ｃｙｔｂ）对马口鱼类进行了深入的
系统发育研究，认同ＣＨＥＮ等［１０］关于

'

属的宽鳍

'

仅分布于日本，东亚大陆的宽鳍
'

应为不同的

物种的观点，并识别出了中国除棘颊
'

外的３个
遗传谱系，并指出其对应着３个独立物种。朱兰
等［１５］进一步根据形态和分子证据，将采自辽宁大

凌河、黄河水系的样本，即 ＷＡＮＧ等［１４］研究结果

中的谱系 Ｃ描述为中华
'

（Ｚ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ）。因此，
根据新的分类系统，

'

属目前仅有宽鳍
'

（Ｚ．
ｐｌａｔｙｐｕｓ）、棘颊

'

（Ｚ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ）和中华
'

（Ｚ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ）等３个定名物种。
在检视２０２１年６—９月采自浙江苕溪水系的

'

属标本时，发现该水系的大部分样本与同一水

系及浙江其他水系广泛分布的棘颊
'

外形相似，

但又存在着形态差异，同时与
'

属其他已知物种

和谱系的线粒体Ｃｙｔｂ基因存在显著的遗传差异。
因此，将其描述为

'

属鱼类一新种。

１　材料与方法

１．１　标本采集与处理
共采集到浙江苕溪水系

'

属新种标本 １７
尾，其中１０尾性成熟个体编号后取右侧部分鳃
留作组织样本和７尾幼鱼标本用９５％乙醇固定。
取过组织样本后的标本使用中性甲醛固定液

（１０％）固定１周，后转入 ７０％乙醇溶液长期保
存。另外，还采集了浙江、安徽、河南和辽宁的

'

属物种标本３３尾于９５％乙醇固定，与苕溪水系
的酒精固定标本和组织样本一起用于分子生物

学实验分析（表１）。所有标本皆来自抄网和钓具
捕获并保存于上海海洋大学鱼类标本馆

（ＳＨＯＵ）。
１．２　形态学分析

形态测量工作由同一人从鱼体的左侧进行，

工具为数显游标卡尺，数据精确到０．１ｍｍ，使用
ＳＰＳＳ２５．０处理数据和计算平均值。形态计数和
测量标准参考陈宜瑜［１］、朱兰等［１５］、陈义雄

等［１６］。侧线上鳞的计数从背鳍起点前的侧面第

１个鳞片开始，侧线下鳞为至腹鳍起点前的行数。
对与新种形态最为相似的棘颊

'

１５尾甲醛
固定标本进行了检视：ＳＨＯＵ２０２１０６０２６７、ＳＨＯＵ２０
２１０６０２６８、ＳＨＯＵ２０２２０１０００１～ＳＨＯＵ２０２２０１０００３，
５尾，体长７２．６７～９５．２８ｍｍ，地模标本，浙江宁

波甬江；ＳＨＯＵ２０２１０１１００７，ＳＨＯＵ２０２１０１１００８，２
尾，体长 １２５．６９～１２６．０４ｍｍ，浙江杭州苕溪；
ＳＨＯＵ２０２１０６００９４～ＳＨＯＵ２０２１０６００９６、ＳＨＯＵ２０２１
０６０１５４～ＳＨＯＵ２０２１０６０１５６，６尾，体长 ８８．７０～
１０６．２３ｍｍ，浙江丽水闽江；ＳＨＯＵ２０２１０６０００８、
ＳＨＯＵ２０２１０６０００９，２尾，体长７８．１１～７９．６１ｍｍ，
安徽黄山新安江（钱塘江）。

１．３　分子系统发育分析
１．３．１　ＤＮＡ提取和ＰＣＲ扩增、测序

采用上海生工生物工程股份有限公司的动

物基因组ＤＮＡ提取试剂盒提取基因组 ＤＮＡ，详
细步骤参考说明书。Ｃｙｔｂ基因的扩增及测序引
物为正向引物Ｌ１４７２４（５′ＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧ
ＴＴＧ３′）和反向引物Ｈ１５９１５（５′ＣＴＣＣＧＡＴＣＴＣＣＧＧ
ＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣ３′）［１７］。ＲＣＲ反应条件：９５℃预
变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ；５４℃退火４５ｓ；７２℃
延伸６０ｓ；３５个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ；４℃保温。
ＰＣＲ产物用１％琼脂糖电泳检测样品扩增情况，
送至上海生工生物工程股份有限公司完成双向

测序。

１．３．２　数据分析
经双向测序后，将得到的正反向两段序列使

用ＤＮＡｓｔａｒ的 ＳｅｑＭａｎ［１８］软件进行拼接，并根据
序列原始峰图进行手工校正。总共获得 Ｃｙｔｂ基
因全序列４４条，使用 ＣｌｕｓｔａｌＸ［１９］软件对拼接好
的序列进行比对。

为了解新种在马口鱼类群中的系统发育位

置，首先从 ＧｅｎＢａｎｋ下载２１条序列，包括
'

属全

部已知谱系和马口鱼类群的代表种类，以及新测

序列共６５条进行系统发育分析，样本和下载序
列信息见表１。使用 ＭＥＧＡ１１．０［２０］计算序列变
异位点数，分析序列的碱基组成，使用 Ｋｉｍｕｒａ双
参数模型［２１］计算转换颠换比和遗传距离。采用

邻 接 法 （Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）、贝 叶 斯 法
（Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅｓ， ＢＩ）和 最 大 似 然 法
（Ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）构建马口鱼类系统发
育树。以ＭＥＧＡ１１．０软件并基于Ｋ２Ｐ模型构建
邻接树（ＮＪ），系统树分支置信度采用自引导法
（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｉｓ），进行１０００次重复抽样检测。
在 ｊＭｏｄｅｌｔｅｓｔ２［２２］中基于 ＡＩＣ值选择最适碱基替
代模型，用于最大似然法（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＩ）
构建系统发育树，最适替代模型为 ＧＴＲ ＋Ｉ＋
Ｇ。ＭＬ树使用ＲａｘＭＬ８．０［２３］软件，设置１０００次

５４５
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自举检验来计算各分支的置信度。ＢＩ树的构建
使用ＭｒＢａｙｅｓ３．２．２［２４］，起始树设置为随机树，马
尔科夫链的蒙特卡洛方法（ＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎＭｏｎｔｅ
Ｃａｒｌｏｐｒｏｃｅｓｓ，ＭＣＭＣ）设置为３条热链和１条冷

链同时运行６×１０６代，每１０００代对系统树进行
抽样，最终得到 ６００１棵系统发育树，初始的
２０００棵视为老化样本舍弃，剩余的样本构建一致
树并计算后验概率。

表１　遗传分析所用样本及来源
Ｔａｂ．１　Ｓａｍｐｌｅｓａｎｄｓｏｕｒｃｅｓｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ

属名 Ｇｅｎｕｓ 物种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ
地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ
水系（代码）

Ｒｉｖｅｒ（Ｃｏｄｅ）
样本量

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ

'

属Ｚａｃｃｏ

苕溪
'

Ｚ．ｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｐ．ｎｏｖ．
浙江德清 苕溪 （ＴＸ） ５ 本研究

浙江余杭 苕溪 （ＴＸ） ６ 本研究

棘颊
'

Ｚ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ

浙江丽水 瓯江 （ＯＪ） ２ 本研究

浙江丽水 闽江 （ＭＪ） ６ 本研究

安徽黄山 新安江／钱塘江 （ＱＴ） ８ 本研究

安徽黄山 新安江／钱塘江 （ＱＴ） ２ ＭＨ３５０７８４＆ＭＨ３５０７８５
浙江临安 苕溪 （ＴＸ） ２ 本研究

浙江宁波 甬江 （ＹＪ） ２ 本研究

浙江宁波 甬江 （ＹＪ） ２ ＮＣ＿０２８５４６＆ＫＴ２９０８９０

中华
'

Ｚ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ

辽宁凤城 爱河／鸭绿江 （ＹＬ） ３ 本研究

辽宁庄河 庄河 （ＺＨ） １ 本研究

河南洛阳 洛河／黄河 （ＨＨ） １ 本研究

河南洛阳 伊洛河／黄河 （ＨＨ） ２ ＭＨ３５０８０７＆ＭＨ３５０８０６

Ｚａｃｃｏｓｐ．Ａ

浙江台州 椒江 （ＪＪ） ５ 本研究

安徽黄山 新安江／钱塘江（ＱＴ） １ 本研究

安徽黄山 青衣江／长江 （ＣＪ） ２ ＭＨ３５０７９０＆ＭＨ３５０７９１
安徽黄山 秋浦河／长江 （ＣＪ） ２ ＫＦ６８３３３９＆ＫＭ４９１７１８

Ｚａｃｃｏｓｐ．Ｂ
河南三门峡 洛河／黄河 （ＨＨ） ２ 本研究

河南洛阳 伊洛河／黄河 （ＨＨ） １ ＭＨ３５０７９６

宽鳍
'

Ｚ．ｐｌａｔｙｐｕｓ
日本 未知（ＪＰ） １ ＡＦ３０９０８５

中国台湾省 未知（ＴＷ） １ ＦＪ６９４９７５

马口鱼属

Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓ

日本马口鱼Ｏ．ｕｎｃｉｒｏｓｔｒｉｓ 日本 未知 １ ＡＦ３０８４３７
长鳍马口鱼Ｏ．ｅｖｏｌａｎｓ 浙江衢州 钱塘江 １ ＭＨ３５０４３７
马口鱼Ｏ．ｂｉｄｅｎｓ 广西 柳河／珠江 １ ＫＲ６９８７２０
大鳞马口鱼Ｏ．ｍａｃｒｏｌｅｐｉｓ 四川宜宾 长江 １ ＭＨ３５０６８３

东瀛鲤属Ｎｉｐｐｏｎｏｃｙｐｒｉｓ 特氏东瀛鲤Ｎ．ｔｅｍｍｉｎｃｋｉｉ 未知 未知 １ ＡＦ３０９０８４
异

'

属Ｐａｒａｚａｃｃｏ 异
'

Ｐ．ｓｐｉｌｕｒｕｓ 未知 未知 １ ＮＣ０２３７８４
细鲫属Ａｐｈｙｏｃｙｐｒｉｓ 中华细鲫Ａ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 日本 未知 ２ ＮＣ００８６５０＆ＡＦ３０７４５２

２　结果

苕溪，新种 Ｚａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．（图版
Ⅰ），正模标本 ＳＨＯＵ２０２１０１１０１２雄，体长 ９６．９
ｍｍ；２０２１年１１月采自浙江省杭州市余杭区留下
街道小和山（苕溪水系，１２０°００′３１″Ｅ，３０°１２′４６″
Ｎ）。

副 模 标 本 ９ 尾： ＳＨＯＵ２０２１０６０２５２、
ＳＨＯＵ２０２１０６０２５３、ＳＨＯＵ２０２１０１１００１～ＳＨＯＵ２０２１
０１１００６、ＳＨＯＵ２０２１０１１０１１，体长 ７２．５１～１１０．５３

ｍｍ；２０２１年６月采自浙江省杭州市余杭区径山
镇（苕溪水系，１１９°４８′５２″Ｅ，３０°２５′３３″Ｎ），２０２１年
８月采自浙江省杭州市余杭区留下街道小和山
（苕溪水系，１２０°０′３１″Ｅ，３０°１２′４６″Ｎ）。

形态描述：测量标本 １０尾，相关可量、可数
和可比性状见表２。背鳍ｉｉｉ７～８，臀鳍ｉｉｉ９，胸鳍
ｉ１３～１４，腹鳍 ｉ７～８。侧线鳞８／４１～４４／３～４；
背鳍前鳞１６～１８；围尾柄鳞 １２～１５。下咽齿 ３
行，２．３．５／５．３．２。
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属鱼类一新种（鲤形目，鲤科）

表２　苕溪
!

的可数性状和测量比例性状

Ｔａｂ．２　ＭｏｒｐｈｏｍｅｔｒｉｃｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓｏｆＺａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒ
正模 （雄）

Ｈｏｌｏｔｙｐｅ

副模 Ｐａｒａｔｙｐｅｓ（ｎ＝９）
雄 Ｍａｌｅ（ｎ＝６）

最小值 ｍｉｎ 最大值 ｍａｘ 平均值 ｍｅａｎ
雌 Ｆｅｍａｌｅ（ｎ＝３）

最小值 ｍｉｎ 最大值 ｍａｘ 平均值 ｍｅａｎ
背鳍条 Ｄｏｒｓａｌｆｉｎｒａｙｓ ｉｉｉ，７ ｉｉｉ，７ ｉｉｉ，８ ｉｉｉ，７．７ ｉｉｉ，７ ｉｉｉ，８ ｉｉｉ，７．３
胸鳍条 Ｐｅｃｔｏｒａｌｆｉｎｒａｙｓ ｉ，１４ ｉ，１３ ｉ，１４ ｉ，１３．５ ｉ，１３ ｉ，１４ ｉ，１３．７
腹鳍条 Ｐｅｌｖｉｃｆｉｎｒａｙｓ ｉ，８ ｉ，７ ｉ，８ ｉ，７．８ ｉ，７ ｉ，８ ｉ，７．７
臀鳍条 Ａｎａｌｆｉｎｒａｙｓ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９
侧线鳞 Ｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅｓｃａｌｅｓ ４３ ４１ ４３ ４２．３ ４２ ４４ ４２．７
侧线上鳞Ｓｃａｌｅｒｏｗｓａｂｏｖｅｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ ８ ８ ８ ８ ８ ８ ８
侧线下鳞Ｓｃａｌｅｒｏｗｓｂｅｌｏｗｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ ３ ３ ４ ３．３ ３ ４ ３．３
背鳍前鳞 Ｐｒｅｄｏｒｓａｌｓｃａｌｅｓ １８ １６ １８ １６．８ １６ １８ １７．３
围尾柄鳞Ｃｉｒｃｕｍｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｓｃａｌｅｒｏｗｓ １３ １３ １５ １３．７ １２ １３ １２．３
体长 Ｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／ｍｍ ９６．９ ８７．７ １１０．５ ９７．１ ７２．５ ８４．２ ７８．３
头长 Ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ／ｍｍ ２６．７ ２２．３ ２８．２ ２５．０ １９．３ ２２．９ ２０．７
占体长比Ｉｎｐｅｒｃｅｎｔｏｆｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／％
体高 Ｂｏｄｙｄｅｐｔｈ ２５．５ ２４．２ ２７．６ ２５．４ ２３．７ ２９．０ ２６．４
头长 Ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ ２７．６ ２４．４ ２８．２ ２５．９ ２５．２ ２７．２ ２６．３
头高 Ｈｅａｄｈｅｉｇｈｔ ２０．８ １８．８ ２２．１ ２０．３ ２０．０ ２２．０ ２０．８
尾柄长 Ｃａｕｄａｌｐｅｄｕｎｃｌｅｌｅｎｇｔｈ １９．８ １６．５ ２０．３ １８．０ １７．０ １８．１ １７．４
尾柄高 Ｃａｕｄａｌｐｅｄｕｎｃｌｅｄｅｐｔｈ ８．９ ６．９ １０．１ ８．８ ７．６ ８．９ ８．４
背鳍前长 Ｐｒｅｄｏｒｓａｌｌｅｎｇｔｈ ４８．７ ４７．２ ５１．７ ４９．６ ４９．２ ５１．９ ５０．５
胸鳍前长 Ｐｒｅｐｅｃｔｏｒａｌｌｅｎｇｔｈ ２４．８ ２４．３ ２６．５ ２５．２ ２４．１ ２７．６ ２５．６
腹鳍前长 Ｐｒｅｐｅｌｖｉｃｌｅｎｇｔｈ ５０．３ ４９．３ ５２．４ ５０．８ ４７．９ ５４．０ ５０．８
臀鳍前长 Ｐｒｅａｎａｌｌｅｎｇｔｈ ６７．６ ６４．４ ７１．６ ６８．８ ６７．８ ７２．２ ６９．５
占头长比Ｉｎｐｅｒｃｅｎｔｏｆｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ／％
吻长 Ｓｎｏｕｔｌｅｎｇｔｈ ２８．９ ２２．４ ３１．２ ２５．９ ２２．４ ２９．２ ２６．１
眼径 Ｅｙｅｄｉａｍｅｔｅｒ ２３．０ １８．１ ２５．７ ２２．５ ２３．１ ２６．２ ２５．１
眼间距 Ｉｎｔｅｒｏｒｂｉｔａｌｄｉｓｔａｎｃｅ ３５．０ ４４．４ ５０．８ ４７．７ ４１．９ ４９．３ ４６．５

　　体延长而侧扁，腹部圆，头长略大于体高。
吻端稍钝圆。唇薄而光滑，无须。口端位，口裂

接近眼中线下方，边缘较平直，向下倾斜。眼较

大，位于头侧中上方，眼径与吻长近似相等，小于

眼间距。背鳍无硬棘，位于体中部，外缘近平直。

胸鳍末端尖，伸展不达腹鳍基部。腹鳍小，外缘

呈弧形，成熟雄鱼可到达但不超过肛门，其起点

与背鳍起点相对。臀鳍条前４根分枝鳍条延长，
第２根最长，可超过尾柄末端。肛门紧靠臀鳍起
点。侧线完全，在胸鳍上方向下弯曲，然后沿体

侧下部逐渐向上延伸到尾柄中部末端。体侧鳞

片中等大小，胸部与腹部鳞片细小，埋于皮下，不

甚明显。

在繁殖季节，雄性在头部以及臀鳍会发育出

发达的角质突起（追星），尤其在吻端至眼前下方

及颊部追星最发达，会融合成条状。吻端至眼前

７～８个大追星形成的融合条通常断裂成两段，颊
部３～５颗大追星也会融合成一条。这２个追星
条的顶端由各追星形成的棘突呈强锯齿状。下

颌追星不发达，呈小颗粒状，每侧数颗排成１～２
行。繁殖季节过后，追星脱落，留下圆形疤痕，一

段时间后会完全消失。

体色：成鱼生活时体色鲜艳，眼上缘黑色，头

背部和下颌黑灰色。体背部灰黑色带橘黄色，腹

部银白色。体侧具有由橙色条纹隔开的不规则

蓝绿色横条纹４～８条。背鳍分枝鳍条分为三部
分：基部鳍条和鳍间膜均黑色；中部鳍条透明，鳍

间膜黑色；外缘鳍条黑色，鳍间膜透明。雄鱼偶

鳍通常橘黄色，雌鱼偶鳍灰白色，鳍间膜夹杂许

多细小黑斑点。臀鳍灰白色。尾鳍分叉，上下叶

几乎等长，灰白色或浅黄色（图版３，４）。
甲醛固定的样本头、背部灰黑色，腹部灰白

色，背鳍黑色，尾鳍灰黑色（图版１，２）。
地理分布：目前仅知分布于苕溪水系。

生境：生活于苕溪水系水流较平缓、底质为

小型卵石或砾石的清澈浅水溪流中。

词源：新种种名“ｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓ”为拉丁化的“苕
溪的”意思，指该种的模式产地。
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鉴别特征：新种与同一水系也有分布的棘颊

'

形态上最为接近，但是二者在侧线鳞、侧线上

鳞、侧线下鳞以及围尾柄鳞数目上都存在着较为

明显的差异，如表３所示：前者侧线上鳞为８行、
侧线下鳞３～４行，平均为３．４行，以３行居多、侧
线鳞为４１～４４枚，平均４２．５枚、围尾柄鳞１２～
１５枚，平均１３．２枚；而棘颊

'

侧线上鳞为８～１０
行，平均８．８行，以９行居多、侧线下鳞４～５行，
平均为４．１行，以４行居多、侧线鳞为４４～４７枚，
平均４５．３枚，以４５枚以上居多、围尾柄鳞１４～
１７枚，平均１５．２枚。另外在成熟雄鱼腹鳍的长
度上也有差异，新种的腹鳍达到但不超过肛门，

而棘颊
'

的腹鳍超过肛门达到了臀鳍起点。如

表４（中华
'

的数据引自朱兰等［１５］，宽鳍
'

的数

据引自ＨＥＥ等［２５］）所示，新种与中华
'

的形态区

别主要为侧线下鳞数目３～４（ｖｓ．２～３）、眼间距
与头长的比例３５．０％～５０．８％（ｖｓ．３２．０％ ～
３５．８％）以及成熟雄鱼的腹鳍到达肛门（ｖｓ．未到
达）。新种与宽鳍

'

的形态区别主要在可比性状

方面：头长与体长之比 ２４．４％ ～２８．２％（ｖｓ．
２２．７％～２４．８％）、背 鳍 前 长 与 体 长 之 比
４７．２％～５１．９％（ｖｓ．４２．０％ ～４７．６％）、尾柄长
与体长之比 １６．５％ ～２０．３％（ｖｓ．２０．６％ ～
２３．７％）、眼间距与头长之比 ３５．０％ ～５０．８％
（ｖｓ．２８．３％～３６．７％）。

３　系统发育分析

全长１１４０ｂｐ的 Ｃｙｔｂ基因序列中无碱基的
插入或缺失，其Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ的碱基含量平均值（不
含外群）分别为 ２６．７％、３０．２％、１６．０％ 、

２７．１％。Ａ＋Ｔ含量（５６．９％）高于 Ｇ＋Ｃ含量
（４３．１％），与鱼类线粒体基因 Ａ、Ｔ含量高，Ｇ、Ｃ
含量低的特点一致。序列保守位点７５４个，占总位

点数的６６．１％；变异位点３８６个，占３３．９％；单突
变位点９５个，占８．３％；简约信息位点２９１个，占
２５．５％。序列的转换颠换比为６．１５。

１．正模标本，ＳＨＯＵ２０２１０１１０１２，雄性，体长９６．９ｍｍ；２．副

模标本，ＳＨＯＵ２０２１０１１０１１，雌性，体长７２．５ｍｍ；３．生活时雄

性；４．生活时雌性。

１．Ｈｏｌｏｔｙｐｅ，ｐｒｅｓｅｒｖｅｄｍａｌｅｓｐｅｃｉｍｅｎ，ＳＨＯＵ２０２１０１１０１２，９６．９

ｍｍｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ；２．Ｐａｒａｔｙｐｅ，ｐｒｅｓｅｒｖｅｄｆｅｍａｌｅｓｐｅｃｉｍｅｎ，

ＳＨＯＵ２０２１０１１０１１，７２．５ｍｍｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ；３．Ａｌｉｖｅｍａｌｅ；

４．Ａｌｉｖｅｆｅｍａｌｅ．

图版　新种苕溪
!

Ｐｌａｔｅ　 Ｚａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．，ｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓ

表３　苕溪
!

与棘颊
!

主要鉴别特征

Ｔａｂ．３　ＰｒｉｎｃｉｐａｌｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆＺａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．ａｎｄＺａｃｃｏａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ

性状 Ｃｈａｒａｃｔｅｒ
苕溪

'

Ｚ．ｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．
鳞片数（尾数）

Ｓｃａｌｅｓ（Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ） 平均 Ｍｅａｎ

棘颊
'

Ｚ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ
鳞片数（尾数）

Ｓｃａｌｅｓ（Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ） 平均 Ｍｅａｎ

侧线鳞 Ｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅｓｃａｌｅｓ ４１（１） ４２（４） ４３（４） ４４（１） ４２．５ ４４（３） ４５（７） ４６（３） ４７（２） ４５．３
侧线上鳞 Ｓｃａｌｅｒｏｗｓａｂｏｖｅｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ ８（１０） ９（０） １０（０） ８．０ ８（５） ９（８） １０（２） ８．８
侧线下鳞 Ｓｃａｌｅｒｏｗｓｂｅｌｏｗｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ ３（６） ４（４） ３．４ ４（１４） ５（１） ４．１
背鳍前鳞 Ｐｒｅｄｏｒｓａｌｓｃａｌｅｓ １６（４） １７（２） １８（４） １９（０） １７．０ １６（２） １７（５） １８（５） １９（３） １７．６
围尾柄鳞Ｃｉｒｃｕｍｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｓｃａｌｅｒｏｗｓ １２（２） １３（５） １４（２） １５（１） １３．２ １４（５） １５（４） １６（４） １７（２） １５．２

８４５



３期 张　琰，等：中国南部
'

属鱼类一新种（鲤形目，鲤科）

　　以
(

亚科的中华细鲫（Ａｐｈｙｏｃｙｐｒｉｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）
作为外类群构建的 Ｃｙｔｂ基因 ＮＪ、ＭＬ和 ＢＩ系统
发育树具有相同的拓扑结构（图１）。结果显示以
条纹特征分类的

'

属和马口鱼属各自构成单系

群并为姐妹群关系。在
'

属鱼类中，除椒江群体

外，苕溪水系的临安、新安江大部分样本和浙江

其余水系样本与宁波的棘颊
'

构成单系群，表明

该群为棘颊
'

无误，其与新种苕溪
'

的单系群聚

为支系Ⅰ，支持率为 １００／１００／１（ＮＪ／ＭＬ／ＢＩ）。
椒江群体与黄山部分样本属于已发表的 Ｚａｃｃｏ

ｓｐ．Ａ，黄河水系部分样本为 Ｚａｃｃｏｓｐ．Ｂ，黄河水
系部分样本与辽宁的样本为中华

'

，与日本的宽

鳍
'

聚为支系Ⅱ，支持率为 １００／９６／０．９４（ＮＪ／
ＭＬ／ＢＩ）。

基于双参数模型计算了
'

属各物种之间的

遗传距离。新种与同属支系Ⅰ的棘颊'

平均遗

传距离为３．９％，与支系Ⅱ内各物种间的平均遗
传距离为８．１％ ～８．８％。支系Ⅱ的４个物种间
的平均遗传距离为３．７％ ～５．０％。各物种种内
群体间遗传距离为０．４％～１．２％。

图１　基于Ｃｙｔｂ基因序列构建的马口鱼类邻接树，节点上的数值对应ＮＪ／ＭＬ／ＢＩ分析结果的支持率
Ｆｉｇ．１　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆＯｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｉｎｅｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍＮＪｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｂｇｅｎｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｖａｌｕｅｓａｔｔｈｅｎｏｄｅｓｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｔｏｔｈｅｓｕｐｐｏｒｔｖａｌｕｅｓｆｏｒＮＪ／ＭＬ／ＢＩｍｅｔｈｏｄｓ

４　讨论

'

属目前仅有３个已定名的有效种，即宽鳍
'

、棘颊
'

和中华
'

。其中，模式种宽鳍
'

分布

于日本本岛，棘颊
'

分布于长江中下游和浙江各

水系，中华
'

分布于黄河和大凌河水系［１５］。新种

苕溪
'

与同一水系及浙江其他水系广泛分布的

棘颊
'

形态上最为相似，但是二者在侧线鳞、侧

线上鳞、侧线下鳞以及围尾柄鳞数目等这些可数

性状上存在着较为稳定的差异，如表３所示。在
棘颊

'

的原始描述［１２］中，记载其侧线上鳞为９～

１０行、侧线下鳞为５～６行、侧线鳞为４９～５１枚，
本研究观察的侧线鳞和侧线下鳞数目没有达到

原始描述的上限，可能与检视标本数量有关。此

外，在成熟雄鱼腹鳍的长度上也有差异，新种的

腹鳍达到但不超过肛门，而棘颊
'

的腹鳍超过肛

门且达到臀鳍起点。新种与中华
'

和宽鳍
'

除

了地理分布上的不同外，它们的形态区别主要在

可比性状方面。如表 ４（中华
'

数据来自朱兰

等［１５］，宽鳍
'

数据来自ＨＥＥ等［２５］）所示，新种与

中华
'

的形态区别主要为侧线下鳞数目 ３～４
（ｖｓ．２～３）、眼间距与头长的比例３５．０％～

９４５
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５０．８％ （ｖｓ．３２．０％ ～３５．８％）以及成熟雄鱼的
腹鳍到达肛门 （ｖｓ．未到达）。新种与宽鳍

'

的

形态区别主要在可比性状方面：头长与体长之比

２４．４％～２８．２％ （ｖｓ．２２．７％～２４．８％）、背鳍前
长与体长之比 ４７．２％ ～５１．９％ （ｖｓ．４２．０％ ～
４７．６％）、尾柄长与体长之比 １６．５％ ～２０．３％
（ｖｓ．２０．６％ ～２３．７％）、眼间距与头长之比
３５．０％～５０．８％ （ｖｓ．２８．３％～３６．７％）。最后，
生活时眼睛上缘的颜色被认为是

'

属鱼类的一

个稳定性状［２５］，眼睛上缘红色（ｖｓ．黑色）在生活
时可以容易地将新种与这２者鉴别出来。

基于Ｃｙｔｂ基因全序列的系统发育关系分析
进一步证实了以条纹特征分类的

'

属鱼类的单

系性。同时也支持苕溪水系存在着棘颊
'

和苕

溪
'

２个物种，这２个物种间亲缘关系也最近，二
者组成的支系与中华

'

及宽鳍
'

等组成的支系

为姐妹群关系。ＷＡＮＧ等［１４］以通用的 ３％线粒
体Ｃｙｔｂ基因遗传距离识别了中国

'

属的棘颊
'

和３个遗传谱系，并认为这３个遗传谱系对应着
３个独立的物种。本研究基于 Ｃｙｔｂ基因的序列
变异显示，新种苕溪

'

与同属的各物种遗传距离

均超过了３％，达到了物种分化水平，支持它们为
不同的物种。

综上所述，基于形态和遗传分析皆表明苕溪

'

应为独立物种。在地理分布上，新种苕溪
'

目

前仅知分布在苕溪水系，在相邻水系尚未发现其

分布。

表４　苕溪
!

与３个同属物种的主要鉴别特征
Ｔａｂ．４　ＰｒｉｎｃｉｐａｌｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｓｆｏｒＺａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．ａｎｄｉｔｓ３ｒｅｌａｔｅｄｃｏｎｇｅｎｅｒｓ

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ
苕溪

'

Ｚ．ｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓ
棘颊

'

Ｚ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ
中华

'

Ｚ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ
宽鳍

'

Ｚ．ｐｌａｔｙｐｕｓ
臀鳍条 Ａｎａｌｆｉｎｒａｙｓ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，９ ｉｉｉ，８～９ ｉｉｉ，９～１０
腹鳍条 Ｐｅｌｖｉｃｆｉｎｒａｙｓ ｉ，７～８ ｉ，７～８ ｉ，７～８ ｉ，８
侧线鳞 Ｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅｓｃａｌｅｓ ４１～４４ ４４～４７ ４１～４５ ４３～４４
侧线上鳞 Ｓｃａｌｅｒｏｗｓａｂｏｖｅｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ ８ ８～１０ ８ ７．５～８．５
侧线下鳞 Ｓｃａｌｅｒｏｗｓｂｅｌｏｗｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ ３～４ ４～５ ２～３ ３
头长／体长 Ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ／Ｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／％ ２４．４～２８．２ ２３．５～２９．３ ２４．４～２７．１ ２２．７～２４．８
背鳍前长／体长 Ｐｒｅｄｏｒｓａｌｌｅｎｇｔｈ／Ｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／％ ４７．２～５１．９ ４４．５～５１．０ ４８．３～５２．２ ４２．０～４７．６
腹鳍前长／体长 Ｐｒｅｐｅｌｖｉｃｌｅｎｇｔｈ／Ｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／％ ４７．９～５４．０ ４５．２～５２．５ ４９．１～５３．６ ４６．１～４９．７
尾柄长／体长 Ｃａｕｄａｌｐｅｄｕｎｃｌｅｌｅｎｇｔｈ／Ｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／％ １６．５～２０．３ １６．３～２３．７ １６．８～１９．２ ２０．６～２３．７
尾柄高／体长 Ｃａｕｄａｌｐｅｄｕｎｃｌｅｄｅｐｔｈ／Ｓｔａｎｄａｒｄｌｅｎｇｔｈ／％ ６．９～１０．１ ７．９～１１．７ ９．３～１０．４ ８．６～９．９
眼间距／头长 Ｉｎｔｅｒｏｒｂｉｔａｌｄｉｓｔａｎｃｅ／Ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ／％ ３５．０～５０．８ ４０．７～５１．４ ３２．０～３５．８ ２８．３～３６．７
眼睛上边缘颜色 Ｃｏｌｏｒｏｆｕｐｐｅｒｅｙｅ 黑 黑 红 红

成熟雄性腹鳍到达肛门与否

Ｗｈｅｔｈｅｒｔｈｅｖｅｎｔｒａｌｆｉｎｒｅａｃｈｉｎｇｔｈｅａｎｕｓ 到达 超过 未到达 到达
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ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｇｅｎｅｏｆｍｔＤＮＡｆｒｏｍｄｉｖｅｒｓｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．

ＺｏｏｌｏｇｉｃａｌＳｔｕｄｉｅｓ，２００９，４８（４）：５６９５８３．

［９］　ＰＥＲＤＩＣＥＳＡ，ＣＯＥＬＨＯＭＭ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ

ｏｆＺａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓａｎｄＯｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓｂｉｄｅｎｓ（Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ，

Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）ｉｎＣｈｉｎａｂａｓｅｄｏｎｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＺｏｏｌｏｇｉｃａｌＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＲｅｓｅａｒｃｈ，

２００６，４４：３３０３３８．

［１０］　ＣＨＥＮＩＳ，ＷＵＪＨ，ＨＵＡＮＧＳＰ．Ｔｈｅｔａｘｏｎｏｍｙａｎｄ

ｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｔｈｅ ｃｙｐｒｉｎｉｄ ｇｅｎｕｓＯｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓＢｌｅｅｋｅｒ

（Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ：Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）ｆｒｏｍＴａｉｗａｎ，ｗｉｔｈｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｏｆａ

ｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙｏｆＦｉｓｈｅｓ，２００９，８６

（１）：１６５１８３．

［１１］　ＨＵＡＮＧＳＰ，ＷＡＮＧＦＹ，ＷＡＮＧＴＹ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆ

ｔｈｅＯｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓｇｒｏｕｐ（Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ：Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）ｂａｓｅｄｏｎ

ｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．ＺｏｏｌｏｇｉｃａｌＳｔｕｄｉｅｓ，

２０１７，５６（４０）：１１３．

［１２］　ＢＯＵＬＥＮＧＥＲＧＡ．Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓｏｆｎｅｗｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｆｉｓｈｅｓ

ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄｂｙＭｒ．Ｆ．Ｗ．ＳｔｙｎｎａｔＮｉｎｇｐｏ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．

ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＺｏｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＬｏｎｄｏｎ，１９０１，７０

（２）：２６８２７１．

［１３］　殷维．马口鱼类的系统发育关系与生物地理研究［Ｄ］．上

海：复旦大学，２０１５．

ＹＩＮＷ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｐｈｙｌｏｇｅｎｙａｎｄｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙｏｆｔｈｅ

ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｉｎｅｆｉｓｈｅｓ［Ｄ］．Ｓｈａｎｇｈａｉ：ＦｕｄａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，

２０１５．

［１４］　ＷＡＮＧＸ，ＬＩＵＦ，ＹＵＤ，ｅｔａｌ．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ

ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｕｎｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｉｇｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ

ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｉｎｅｆｉｓｈｅｓ（Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ： Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ） ａｎｄ ｔｈｅ

ｒｅｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆＯｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓｍａｃｒｏｌｅｐｉｓ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１９，９（５）：２６６４２６７７．

［１５］　朱兰，俞丹，刘焕章．中国北方
'

属鱼类一新种：中华
'

（鲤形目：鲤科）［Ｊ］．四川动物，２０２０，３９（２）：１６８１７６．

ＺＨＵ Ｌ，ＹＵ Ｄ，ＬＩＵ Ｈ Ｚ．Ｚａｃｃｏｓｉｎｅｎｓｉｓｓｐ．ｎｏｖ．

（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ：Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ），ａｎｅｗ ｆｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍ

ｎｏｒｔｈｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＳｉｃｈｕａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＺｏｏｌｏｇｙ，２０２０，３９

（２）：１６８１７６．

［１６］　陈义雄，张咏青．台湾淡水鱼类原色图鉴第一卷鲤形目

［Ｍ］．基隆：水产出版社，２００５．

ＣＨＥＮＹＸ，ＺＨＡＮＧＹＱ．Ａｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｉｃｇｕｉｄｅｔｏｔｈｅ

ＩｎｌａｎｄｗａｔｅｒｆｉｓｈｅｓｏｆＴａｉｗａｎＶｏｌ．１Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ［Ｍ］．

Ｋｅｅｌｕｎｇ：ＴｈｅＳｕｅｉｃｈａｎＰｒｅｓｓ，２００５．

［１７］　ＸＩＡＯＷＨ，ＺＨＡＮＧＹＰ，ＬＩＵＨＺ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ

ｏｆＸｅｎｏｃｙｐｒｉｎａｅ（Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ：Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ） ： ｔａｘｏｎｏｍｙ，

ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙａｎｄｃｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆａｓｐｅｃｉａｌｇｒｏｕｐｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄｉｎ

ＥａｓｔＡｓｉａ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，

２００１，１８（２）：１６３１７３．

［１８］　ＳＷＩＮＤＥＬＬＳＲ，ＰＬＡＳＴＥＲＥＲＴＮ，ＳＥＱＭＡＮ．Ｃｏｎｔｉｇａｓｓｅｍｂｌｙ

［Ｊ］．ＭｅｔｈｏｄｓｉｎＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，１９９７，７０（７０）：７５．

［１９］　ＴＨＯＭＰＳＯＮＪＤ，ＧＩＢＳＯＮＴＪ，ＰＬＥＷＮＩＡＫＦ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ

ＣｌｕｓｔａｌＸｗｉｎｄｏｗｓｉｎｔｅｒｆａｃｅ：ｆｌｅｘｉｂｌｅｓｔｒａｔｅｇｉｅｓｆｏｒｍｕｌｔｉｐｌｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔａｉｄｅｄｂｙｑｕａｌｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｌｓ［Ｊ］．

ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９７，２５（２５）：４８７６４８８２．

［２０］　ＴＡＭＵＲＡＫ，ＳＴＥＣＨＥＲＧ，ＫＵＭＡＲＳ．ＭＥＧＡ１１：Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｖｅｒｓｉｏｎ１１．［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０２１，３８（７）：７．

［２１］　ＫＩＭＵＲＡＭ．Ａｓｉｍｐｌｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ｒａｔｅｓｏｆｂａｓｅｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｔｈｒｏｕｇｈｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｔｕｄｉｅｓｏｆ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，

１９８０，１６（２）：１１１１２０．

［２２］　ＤＡＲＲＩＢＡＤ，ＴＡＢＯＡＤＡＧＬ，ＤＯＡＬＬＯＲ，ｅｔａｌ．ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ２：

ｍｏｒｅｍｏｄｅｌｓ，ｎｅｗｈｅｕｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｐａｒａｌｌｅｌｃｏｍｐｕｔｉｎｇ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＭｅｔｈｏｄｓ，２０１２，９（８）：７７２．

［２３］　ＳＴＡＭＡＴＡＫＩＳＡ．ＲＡｘＭＬＶｅｒｓｉｏｎ８：ａｔｏｏｌｆｏｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ ｐｏｓｔａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆｌａｒｇｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ［Ｊ］．

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１４，３０（９）：１３１２１３１３．

［２４］　ＨＵＥＬＳＥＮＢＥＣＫＪＰ，ＲＯＮＱＵＩＳＴＦ．ＭｒＢａｙｅｓ：Ｂａｙｅｓｉａｎ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅｏｆｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００１，１７

（８）：７５４７５５．

［２５］　ＨＥＥＮＹ，ＢＹＵＮＧＳＣ，ＹＡＮＧＳＢ．Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ

ｂｏｄｙｃｏｌｏｒａｎｄｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｐａｌｅｃｈｕｂ，

Ｚａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓ（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ，Ｐｉｓｃｅｓ）［Ｊ］．ＫｏｒｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｉｃｈｔｈｙｏｌｏｇｙ，２０１２，２４（３）：１６７１７６．

１５５
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Ａ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓｏｆｇｅｎｕｓＺａｃｃｏｆｒｏｍ ＳｏｕｔｈｅｒｎＣｈｉｎａ（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ：
Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）

ＺＨＡＮＧＹａｎ１，２，ＺＨＯＵＪｉａｊｕｎ３，４，ＹＡＮＧＪｉｎｑｕａｎ１，２

（１．ＳｈａｎｇｈａｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＭａｒｉｎｅＡｎｉｍａｌＴａｘｏｎｏｍｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　
２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；２．ＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＤＮＡａｎｄＥｃｏｌｏｇｉｃａｌＷａｔｅｒＨｅａｌｔｈＡｓｓｅｓｓｍｅｎｔ，ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；３．ＺｈｅｊｉａｎｇＦｏｒｅｓｔＲｅｓｏｕｒｃｅＭｏｎｉｔｏｒｉｎｇＣｅｎｔｅｒ，Ｈａｎｇｚｈｏｕ　３１００２０，Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ；
４．ＺｈｅｊｉａｎｇＦｏｒｅｓｔｒｙＳｕｒｖｅｙＰｌａｎｎｉｎｇａｎｄＤｅｓｉｇｎＣｏｍｐａｎｙＬｉｍｉｔｅｄ，Ｈａｎｇｚｈｏｕ　３１００２０，Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｚａｃｃｏｔｉａｏｘｉｅｎｓｉｓ，ａｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓｏｆｃｙｐｒｉｎｉｄｆｉｓｈｆｒｏｍＴｉａｏｘｉｒｉｖｅｒｓｙｓｔｅｍｉｎＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，
ｓｏｕｔｈｅｒｎＣｈｉｎａ，ｉｓｄｅｓｃｒｉｂｅｄ．Ｗｉｔｈｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ，ｔｈｅｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓｉｓｓｉｍｉｌａｒｔｏＺ．ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓ，
ｗｈｉｃｈｉｓｗｉｄｅｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓｃｏｕｌｄｂｅｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄｆｒｏｍＺ．
ａｃａｎｔｈｏｇｅｎｙｓｂｙｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆｃｈａｒａｃｔｅｒｓ：ｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅｓｃａｌｅｓｃｏｍｐｒｉｓｉｎｇ４１－４４（ｖｓ．４４－
４７），ｓｃａｌｅｓａｂｏｖｅｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ８（ｖｓ．８－１０），ｓｃａｌｅｓｂｅｌｏｗｌａｔｅｒａｌｌｉｎｅ３－４（ｖｓ．４－５），ｓｃａｌｅｓｓｕｒｒｏｕｎｄｉｎｇ
ｃａｕｄａｌｐｅｄｕｎｃｌｅ１２－１５（ｖｓ．１４－１７），ｆｏｒｍａｔｕｒｅｍａｌｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ，ｔｈｅｖｅｎｔｒａｌｆｉｎｒｅａｃｈｉｎｇ（ｖｓ．
ｅｘｃｅｅｄｉｎｇ）ｔｈｅａｎｕｓ，ｅｔｃ．Ｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｔｈｅｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｈｅａｌｌｏｐａｔｒｉｃｃｏｎｇｅｎｅｒ
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