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基于 12S rRNA部分序列分析的中国 8种笛鲷科鱼类系统发育
初探 

唐优良, 章  群, 余帆洋, 周佳怡, 司丛利, 黄小彧, 马  奔 

(暨南大学 水生生物研究所, 广东 广州 510632) 

摘要: 测定了中国近海 8 种笛鲷鱼类线粒体 12S rRNA 基因部分序列, 结合 GenBank 中下载的 2 种笛

鲷鱼类序列, 以鲈形目(Perciformes)中的单列齿鲷(Monotaxis grandoculis)、黄带裸颊鲷(Lethrinus ob-

soletus)、尖嘴蓝子鱼(Siganus unimaculatus)、褐蓝子鱼(Siganus fuscescens)和金眼鲷目(Peryciformes)中

的点鳍棘鳍鱼(Sargocentron rubrum)、大鳞锯鳞鱼(Myripristis berndti)、红金眼鲷(Beryx splendens)以及

鲤形目(Cypriniformes)中的印度斑马鱼(Danio rerio)为外类群, 构建最大似然树和贝叶斯推断树, 发现

在 895bp 的同源序列中, 共有 170 个变异位点, 其中简约信息位点 126 个, 转换/颠换值为 2.39; 最大似

然树和贝叶斯推断树显示梅鲷鱼类(Caesioninae)镶嵌在笛鲷科(Lutjanidae)鱼类中, 支持将梅鲷科并入

笛鲷科的观点, 但是梅鲷属在笛鲷科中的系统位置需要进一步研究; 马拉巴笛鲷(Lutjanus malabaricus)

与千年笛鲷 (Lutjanus sebae)聚为一支 , 支持根据形态学特征的分类处理 ; 但形态相似的约氏笛鲷

(Lutjanus johni)和紫红笛鲷(Lutjanus argentimaculatus)的遗传差异较大, 表明形态特征的相似与亲缘关系

的远近并无直接联系。 
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笛鲷科(Lutjanidae)隶属鲈形目(Perciformes), 是
广泛分布于全球热带和亚热带海洋中的重要经济鱼

类, 目前全世界有 17属 103种[1], 国内记录有 12属
37 种[2]。笛鲷鱼类的早期分类和系统发育分析主要

基于形态学特征[3-4], 不少种类因具有较为相似的形
态性状和体色而常常被人们当作同一物种 [5], 如红
笛 鲷 (Lutjanidae sanguineus) 、 马 拉 巴 笛 鲷

(L.malabaricus)和红鳍笛鲷(L. erythopterus)分类地
位和物种有效性一直存在争议 [2,4-8]。 Johnson[3]和

Carpenter[9]将梅鲷属(Caesio)分别归入笛鲷科和梅鲷
科(Caesionidae), 而 Johnson[10]和 Reader等[11]则认为

梅鲷属应隶属于笛鲷科梅鲷亚科(Caesioninae), 表明
主要基于形态特征的笛鲷鱼类系统发育分析上存在

不少分歧和困难。 
线粒体 DNA(Mitochondrial DNA, 简称 mtDNA)

进化速度较核基因快 , 母系遗传 , 有效群体数量仅
为核基因的 1/4, 是动物种群遗传和进化研究的良好
分子标记[12]。Miller等[13]用线粒体 16S rRNA和 cyt b
基因序列研究了印度-太平洋的 27 种笛鲷的系统发
育 , 支持将梅鲷科并入笛鲷科 , 但是梅鲷类在笛鲷

科中的分类地位因其较低的支持率而不确定。Guo
等[14]用线粒体 cyt b和 COⅡ研究了中国南海 12种笛
鲷 , 认为中国南海存在马拉巴笛鲷。线粒体 12S 
rRNA基因具有相对保守的进化速率, 可以很好地区
分种间和属间的亲缘关系, 已经广泛地应用于鱼类
等脊椎动物的分子系统学研究[15-17]。本研究基于线

粒体 12S rRNA基因序列分析, 构建中国沿海几种常见
笛鲷鱼类的系统发育关系, 旨在为笛鲷鱼类的起源演
化与种质资源的保护和开发利用提供基础资料。  

1  材料和方法 

1.1  样品来源 
测序样品采自中国南海至台湾海峡, 用 95%酒

精固定、保存, 依据 FishBase 并参照《中国鱼类系
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统检索》、《南海鱼类志》和《东海鱼类志》等鉴定。 样品采集和自 GenBank下载的序列信息见表 1。 
 
表 1  本研究测序的笛鲷鱼类采样信息与 GenBank 下载的 12S rRNA 笛鲷和外类群序列 
Tab. 1  Sampling locations, time, identifiers of lutjanids sequenced in the present study (left) and 12S rRNA sequences of lut-

janids and outgroups downloaded from GenBank (right) 

样品种类 
采集地点和时间 

(年-月-日) 
样品编号 种类 序列号 

马拉巴笛鲷 
(Lutjanidae malabaricus) 

福建福清 2004-11-04 LMFQ1 西大西洋笛鲷(Lutjanus campechanus) AY372811

马拉巴笛鲷 广东阳江 2004-08-06 LMYJ2 长背梅鲷(Pterocaesio tile) NC_004408

马拉巴笛鲷 海南三亚 2005-10-08 LMSY1 单列齿鲷(Monotaxis grandoculis) NC_010957

马拉巴笛鲷 广西东兴 2004-10-13 LMDX1 黄带裸颊鲷(Lethrinus obsoletus) NC_009855

画眉笛鲷(L. vitta) 福建厦门 2004-11-01 LVXM1-VXM3 尖嘴蓝子鱼( Siganus unimaculatus) NC_013148

紫红笛鲷(L. argentimaculatus) 广东饶平 2004-11-09 LARP1 褐蓝子鱼(Siganus fuscescens) NC_009572

二带梅鲷(P.digramma) 广东南澳 2008-12-04 PDNA1 点鳍棘鳍鱼(Sargocentron rubrum) NC_004395

千年笛鲷(L. sebae) 广东大亚湾 2005-02-02 LSDYW2 大鳞锯鳞鱼(Myripristis berndti) NC_003189

蓝点笛鲷(L. rivulatus) 广东阳江 2004-08-06 LRYJ1-LRYJ2 红金眼鲷(Beryx splendens) NC_003188

勒氏笛鲷(L. russelli) 广西东兴 2004-10-13 LRDX1-LRDX5 印度斑马鱼(Danio rerio) NC_00233

约氏笛鲷(L. johni) 广西东兴 2004-10-13 LJDX1-LJDX2   

 
1.2  DNA 提取与 PCR 扩增和测序 

取适量背部肌肉, 采用高盐法抽提总 DNA [18]。

引物 12SF:5'-cccgnargcacaaaggcttggtcc 和 12SR: 5'- 
tcagctttcccttgcggtac用于 PCR扩增和测序。PCR反应
与测序条件见文献[19]。 

1.3  数据处理 
测定序列校对后与 GenBank中下载序列合并,用

Clustal2软件比对[20]。采用 MEGA5计算碱基组成、
变异位点、简约信息位点、转换/颠换值, 并以 Kimura 
双参数模型计算遗传距离; 用最大似然法构建系统
发育树, 自举检测(Bootstrap)1000 次计算各分枝置
信度[21]; 使用 MrBayes3.1.2 软件包进行贝叶斯推断
树构建 [22], 其节点支持率为后验概率 , 采用
jModeltest 0.01软件, 按 hLRTs标准选择最适合的替
代模型[23]。 

2  结果与分析 

2.1  线粒体 12S rRNA 基因序列的特点 
比对后截取的笛鲷鱼类 12S rRNA 基因部分序

列长度为 895bp, 碱基 T、C、A、G 的平均含量为
20.5%、26.8%、30.6%、22.2%。序列中共有变异位
点 170个, 其中简约信息位点 126个, 插入/缺失位点

20 个, 转换/颠换值为 2.39, 表明表明 12S 基因的进
化尚未达到饱和, 适合进行系统发育分析[21]。 

2.2  基于 12S rRNA 基因部分序列的笛鲷

鱼类系统发育关系 

以鲈形目 (Perciformes)中单列齿鲷、黄带裸颊
鲷、尖嘴蓝子鱼、褐蓝子鱼和金眼鲷目(Peryciformes)
中点鳍棘鳍鱼、大鳞锯鳞鱼、红金眼鲷以及鲤形目

(Cypriniformes)中的印度斑马鱼为外类群, 最大似然
树和贝叶斯推断树见图 1。 

在最大似然树和贝叶斯推断树中, 笛鲷属与梅
鲷属鱼类聚成一个大支(自举检测支持率和后验概率
分别为 60%和 88%)。勒氏笛鲷是画眉笛鲷的姐妹群
(自举检测支持率为 95%, 后验概率为 100%), 二者
与蓝点笛鲷聚为一个大支, 再与西大西洋笛鲷聚类。
马拉巴笛鲷是千年笛鲷的姐妹群(自举检测支持率为
92%, 后验概率为 100%), 二者与约氏笛鲷聚为一支; 
梅鲷属中长背梅鲷和二带梅鲷聚类的自举检测支持

率和后验概率均为 100%。 

3  讨论 

3.1  马拉巴笛鲷的鉴定及其分类地位 
不同学者对于形态鉴定和参考标准的不同会产 
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图 1  基于 12S rRNA基因部分序列的笛鲷鱼类最大似然树(左)和贝叶斯推断树(右) 
Fig. 1  Phylogenetic trees based on partial 12S rRNA sequences of snappers inferred from maximum likelihood method (left) and 

Bayesian inference (right) 
左图和右较长节点支持率分别为 1000次自展检验值和临界后验概率 

Numbers in the nodes represent bootstrap values with 1000 replications (left) or the marginal posterior probability of each clade (right) 
 
生不同鉴定结果。《中国鱼类系统检索》记载红笛鲷

分布于中国南海和东海[2], 《南海鱼类志》和《东海
鱼类志》只将此种笛鲷记录为红鳍笛鲷, 并认为红笛
鲷是红鳍笛鲷的同物异名[7,24]。据 FishBase记录, 红
笛鲷分布于西印度洋、红海东部至阿拉伯海和纳塔

尔南部, 原记录于东印度洋和西太平洋中心的红笛
鲷是马拉巴笛鲷的错误鉴定 [4]; 红鳍笛鲷分布于印
度洋至西太平洋: 阿曼湾至东南亚, 北达日本南部, 
南至澳大利亚北部; 马拉巴笛鲷分布于印度洋至西
太平洋: 波斯湾和阿拉伯海至斐济, 北达日本南部, 
南至澳大利亚北部。王以康[6]认为中国分布有红笛鲷

和马拉巴笛鲷。朱世华等[8]支持红笛鲷和红鳍笛鲷为

同物异名的观点。本研究根据所采鱼样尾柄上有黑

色鞍状斑且镶以珍珠似的白色边缘, 判定为马拉巴笛
鲷, 支持 Guo 等[14]中国南海存在马拉巴笛鲷的结论。

至于红笛鲷和红鳍笛鲷在中国沿海是否存在以及二者

物种有效性和地理分布则有待进一步研究。 
在分子系统树上, 马拉巴笛鲷与千年笛鲷聚为

一支 , 后验概率为 100%, 表明二者亲缘关系较近 , 

说明形态学上根据笛鲷侧线上下方鳞片的排列方式

来划分是可靠的。 

3.2  紫红笛鲷和约氏笛鲷的亲缘关系 
紫红笛鲷和约氏笛鲷因具有“全部或大部分与

侧线平行的侧线上方鳞列”特征而较其他笛鲷更为

密切 [2], 但在分子系统树上的系统位置却较为疏远, 
说明仅根据形态学特征不一定能够正确反映物种间

的亲缘关系。由于形态特征的趋同或趋异以及不同

性状的独立起源可能造成物种外部形态相似而亲缘

关系甚远或形态差异较大而亲缘关系较近的情况[25], 
因此, 外部形态特征的相似并不一定表明亲缘关系
的密切, 仅根据形态特征构建的分类系统仍然需要
分子数据的证明。同时, 由于海洋中近缘类群间可能
存在的杂交现象 [26], 而线粒体仅为母系遗传, 二者
间的关系仍需要核基因数据加以证实。 

3.3  梅鲷的分类地位 
在最大似然树中, 梅鲷属鱼类镶嵌在笛鲷属中, 
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但支持率比较低, 不足以明确肯定梅鲷属鱼类的分
类地位; 在贝叶斯推断树中 , 梅鲷属与笛鲷属鱼类
分别属于不同的支系 , 梅鲷属与笛鲷属各自聚类 , 
前者的后验概率为 100%, 而后者聚类的后验概率
(68%)则相对较低; 但 2 个分支间的遗传距离短, 共
同构成一个后验概率为 88%的单系分支。 

Miller等[13]用 16S rRNA和 cyt b基因序列研究
了印度-太平洋 27种笛鲷, 认为梅鲷科应该并入笛鲷
科。本研究中 12S rRNA基因系统树上梅鲷属鱼类与
笛鲷属聚为一支, 支持将梅鲷科并入笛鲷科的分类
处理。值得注意的是, 梅鲷属鱼类在笛鲷科中的具体
位置随不同分析方法而有所不同。在前者 16S rRNA
和 cyt b基因序列联并分析的贝叶斯推断树和最大简
约树中 , 梅鲷属鱼类镶嵌在笛鲷属鱼类之中 , 支持
率不高[13]; 本研究 12S rRNA基因最大似然树中梅鲷
属鱼类同样以较低的支持率镶嵌在笛鲷属鱼类之中, 
而在贝叶斯推断树中 , 梅鲷鱼类却单独成支 , 并且
支持率较高, 表明梅鲷属在笛鲷科与其他属种的亲
缘关系仅仅从线粒体 12S rRNA, 16S rRNA和 cyt b
基因的角度来分析可能是不够的, 仍需要结合线粒
体其他基因或核基因或增加所分析的属种数量来确

定。 
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Abstract: Partial sequences of 12S rRNA gene of eight snappers collected in coastal waters of china determined in 
the present study and two lutjanid sequences downloaded from GenBank were combined to reconstruct Maximum 
likelihood and Bayesian inference trees with Siganus unimaculatus, S. fuscescens, Monotaxis grandoculis, Lethri-
nus obsoletus (perciformes), Myripristis berndti, Beryx splendens, Sargocentron rubrum (Beryciformes), and Danio 
rerio(Cypriniformes) as outgroups. Totally 170 variable sites and 126 parsimony-informative sites existed in the 
895 bp sequences, and the ts/tv ratio was 2.39. Phylogenetic trees showed that the Caesioninae were nested within 
the Lutjaninae, supporting the recent opinion that the Caesionidae shoud be regarded as a synonym of the Lutjani-
dae, but their phylogenetic relationships to other lutjanid species remained to be further studied. L.malabarius and L. 
sebae formed a well-supported clade, supporting the taxonomical treatment of L.malabarius and L. sebae based on 
morphological characters; however morphologically similar species L. johni and L. argentimaculatus were geneti-
cally quite different, indicating that morphologically similar species were not necessarily genetically closely related. 

(本文编辑:谭雪静) 


