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摘要: 为了探讨鲇形目(Siluriformes)鱼类系统发育关系，本研究克隆了黄颡鱼(Pelteobagrus fulvidraco)、

长吻(Leiocassis longirostris)、斑鳠(Mystus guttatus)、革胡子鲇(Clarias gariepinus)、鲇鱼( Silurus asotus)

和斑点叉尾( Ictalurus punctatus)6 种鱼类的 18S 和两个内转录间隔区(包括全长 ITS1-5. 8S-ITS2)基

因，结合 GenBank 中双须缺鳍鲇(Kryptopterus bicirrhis)和脂鳍胡鲇(Dinotopterus cunningtoni)的同源序列

进行比较分析，结果表明，(1) 8 种鱼 18S 的长度为 1 814 ～ 1 842 bp，同源性达 97%以上，5. 8S 均为 157

bp，同源性也高达 99. 36% ～ 100% ;(2) 8 种鱼 ITS1 长度为 335 ～ 620 bp，其中，黄颡鱼的最长，为 618 ～

620 bp，斑点叉尾的最短，为 335 ～ 336 bp;ITS2 长度为 265 ～ 459 bp，其中，脂鳍胡鲇最长，为 459 bp，斑

点叉尾的最短，约为 270 bp。ITS1 序列的同源性为 29. 45% ～ 88. 21%，其中，革胡子鲇和脂鳍胡鲇同

源性最高，鲇鱼和革胡子鲇同源性最低。ITS2 序列的同源性为 41. 59% ～ 94. 07%，其中，革胡子鲇和脂

鳍胡鲇同源性最高，鲇鱼和革胡子鲇同源性最低;(3) 分别以鲤鱼(Cyprinus carpio)18S 和 ITS 为外群，采

用 NJ 法构建 18S、ITS 系统发育树，结果显示，鲇科与胡鲇科的关系最近，鲿科与这两科关系较远，科

与另外 3 科关系最远。鲿科中属和黄颡鱼属的关系较鳠属更近;胡鲇科的胡鲇属和脂鳍胡鲇属是关

系很近的两个属;鲇科的鲇属和缺鳍鲇属是关系较远的两属。
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Abstract:In order to study the phylogenetic relationship among different species in the order of Siluriformes，

ribosomal 18S sequences and internal transcribed spacer ( including complete ITS1，5. 8S and ITS2) sequences

of six species Siluriformes (Pelteobagrus fulvidraco，Leiocassis longirostris，Mystus guttatus，Clarias gariepinus，

Silurus asotus and Ictalurus punctatus) were analyzed. The homologous sequences of Kryptopterus bicirrhis and

Dinotopterus cunningtoni download from GenBank were also analyzed in this paper. The length of 18S sequences

of these six species was 1 814 － 1 842 bp. The homology was over 97% . The length of 5. 8S was 157 bp. The

homology was 99. 36% － 100% . The length of ITS1 was 335 － 620 bp，with the P. fulvidraco's the longest，and

the I. punctatus's the shortest; The length of ITS2 was 265 － 459 bp，with the D. cunningtoni's the longest，and

the I. punctatus's the shortest. The homology of each ITS1 sequence was 29. 45% － 88. 21%，with the highest

between C. gariepinus and D. cunningtoni，and the lowest between S. asotus and C. gariepinus. The homology of

each ITS2 sequence was 41. 59% － 94. 07%，with the highest between C. gariepinus and D. cunningtoni，and

the lowest between S. asotus and C. gariepinus. Phylogenetic tree based on the 18S and ITS sequences of the

eight species，including Cyprinus carpio as an outgroup，was constructed by neighbor-joining method ( NJ) .

The results showed that the relationship between Siluridae and Clariidae was the closest，and Bagridae had a

little further relationship with Siluridae and Clariidae among the 4 families in this paper. Ictaluridae had the

furthest relationship with the other three families. In Bagridae，Leiocassis was close with Pelteobagrus，while

Mystus was a little further with them. In Clariidae，Clarias was very close with Dinotopterus. In Siluridae，

Silurus had a far relationship with Kryptopterus.

Key words:Siluriformes; 18S; ITS; Phylogeny

鱼类种类繁多，亲缘关系复杂。现有的鱼
类学是根据鱼类的形态、内部结构以及繁殖习
性等特点进行分类，有些分类标准很难量化，因

此较难确定目间、科间、属间的关系。陈宜瑜
等
［1］
和乐佩琦等

［2］
在形态学基础上对鲤科鱼

类的亚类群进行了划分，并强调有关鲤科鱼类

特别是东亚的鲤科鱼类的系统发育和进化需要

进一步研究。随着生物技术的发展，使用遗传
物质的同源性研究系统发育受到日益关注。
鲇形目鱼类( Siluriformes) 隶属辐鳍亚纲

(Actinopterygii)骨鳔总目( Ostariophysi)，是世
界上重要的经济鱼类，多数生活于淡水，主要分

布于美洲、非洲和亚洲。鲇形目鱼类的种上系
统发育关系是骨鳔鱼类中最复杂的，30 多个科
之间的相互关系被认为是鱼类学中最具挑战性

和吸引力的问题之一
［3］。国内有人已从分子

水平研究了鲿科鱼类的系统发育，戴凤田等
［4］

利用同工酶对鲿科 4 属 8 种鱼分类标记，结果
与形态学资料一致，并得出黄颡鱼属的黄颡鱼

( Pelteobagrus fulvidraco ) 与 长 须黄颡鱼 ( P.
eupogon)及瓦氏黄颡鱼(P. vachellii)与光泽黄
颡鱼(P. nitidus)分别更为接近的结论。方耀

林等
［5］
对长江中游湖泊中黄颡鱼线粒体 DNA

ND1 /2 基因的遗传变异进行研究，张燕等［6］采
用 PCR 技术获得了中国鲿科鱼类代表种类线
粒体 DNA 控制区基因的全序列，并对控制区基
因结构进行了分析。但是，讨论鲇形目高级分
类阶元关系的文章却很少见，彭作刚等

［7］
根据

细胞色素 b 基因序列变异分析了中国鲇形目鱼
类的系统发育，认为细胞色素 b 基因显示出较
强的同质性和较少的共近裔特征，不太适合作

为鲇形目鱼类高级分类阶元系统发育重建的分

子标记。所以，要全面地分析鲇形目各个水平
的系统发育，还需借助核糖体基因。
核糖体 DNA 在细胞内拷贝数高，易于扩增

分离，同时核糖体 DNA 中既包含保守的编码区
18S、5. 8S 和 28S，适合高分类地位动物的研究，
又包含进化速率较快的非编码区，内转录间隔

区 1 和 2( ITS1 和 ITS2)以及非转录区，适合低
分类地位动物的研究，因此常被选作分子标记

研究不同分类地位的物种间关系。Rubens
等
［8］
用 18S 和 5S rDNA 作为探针，对观赏鱼三

星哥拉美(Trichogaster trichopterus)进行了基因
定位的研究。Small 等［9］使用包括 18S 的 7 种
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基因对斑点叉尾( Ictalurus punctatus)进行了
生理学研究。Jansen 等［10］根据 18S 和 ITS 序列
制作系统树，推断非洲胡鲇科鱼类的分化时间。
Riho 等［11］用 ITS 序列对红点鲑 ( Salvelinus
japonicus)进行了地理种群的遗传分析，表明
ITS 序列是适用于这一研究的一个有效片段。
Jousson 等［12］将 ITS 序列用于北美鲇科 25 种鱼
类的系统发育研究，很好地反映了种间的系统

发育关系。我国学者袁万安［13］通过核基因
ITS2 片段研究了 4 种鲇形目鱼类的进化关系。
本文克隆了 6 种鲇形目鱼类的核糖体 18S 和 ITS
序列，从 GenBank 下载双须缺鳍鲇(Kryptopterus
bicirrhis，AJ876375 ) 和 脂 鳍 胡 鲇 ( Dinotopterus
cunningtoni，AJ876385)的同源序列作为参考，以
鲤鱼(Cyprinus carpio，AF133089)作为外类群，利
用核糖体 DNA 中的 18S 和 ITS 序列来分析属
于鲇形目 4 个科 8 个属的 8 种鱼的系统发育，
期望能用 18S 揭示 4 个科之间的关系，用 ITS
验证属间关系。

1 材料与方法

1. 1 材料 本文研究的鱼类包括鲿科黄颡鱼
属的 黄 颡 鱼、 属 的 长 吻  ( Leiocassis
longirostris)、鳠属的斑鳠(Mystus guttatus)、胡
鲇科胡鲇属的革胡子鲇(Clarias gariepinus)、脂
鳍胡鲇属的脂鳍胡鲇、鲇科鲇属的鲇鱼( Silurus
asotus)、缺鳍鲇属的双须缺鳍鲇、科叉尾属
的斑点叉尾，以鲤鱼作为外类群。其中，脂鳍
胡鲇、双 须 缺 鳍 鲇 和 鲤 鱼 的 基 因 序 列 从
GenBank 下载，其他 6 种鱼类的为新测序列，标
本购自水产市场和泰兴市天邦水产有限公司，

均经过形态学鉴定确认物种，每种鱼类样本数

为 3 尾。
1. 2 方法
1. 2. 1 总 DNA 的提取 每个物种剪取 3 尾鱼
的肌肉混合在研钵中研磨，用试剂盒( Takara
大连)抽提总 DNA。
1. 2. 2 PCR 扩增及产物纯化和克隆测序 通
过分析 GenBank 中的鱼类和其他物种核糖体
DNA 保守性，设计了扩增 18S 和 ITS 的引物。

1 8 S的引物序列为，F:5 ′-AAGCCATGCAGGTC
CAAGTACGCA -3 ′和 R :5 ′ -ATCCTTCCGCAGG
TTCACCTACGGA-3′。 ITS 的引物序列为: F:
5′-GTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCA-3′和 R:
5′-GAGTTTACCACCCGCTTTGGGCTGC ATT-3′。
PCR 反应总体积为 25 μl，模板 DNA 为 50 ng，
所有组分按照 LA Taq 酶(Takara 大连)说明书
要求。PCR 反应条件为:94℃ 2 min 变性;94℃
30 s，55℃ 1 min 退火，72℃ 2 min，30 个循环;
72℃ 8 min 延伸;4℃保存。扩增产物在 1%的
琼脂糖凝胶(含 0. 5 μg /ml EB)上电泳，切下目
的条带经 3S 柱离心式琼脂糖 DNA 小量快速纯
化试剂盒 (上海申能博彩) 回收后，连接到

pMD18-T(Takara 大连)上，然后转化到 DH5α
感受态细胞，18S 每个板挑取 2 个阳性克隆，
ITS 每个板挑取 3 个阳性克隆送南京博亚生物
公司测序。
1. 2. 3 数据处理 测定的序列用 DNAStar［14］

中的 EditSeq 进行拼接，将拼接好的序列用
NCBI 网站上的 Blast 软件进行同源性检测，确
定序列的边界及长度，由于 GC 含量是基因组
DNA 序列碱基组成的重要特征，GC 水平的变
化与基因密度、重复元件分布、甲基化谱和同义
密码子的相对使用频率等有密切关系

［15 － 16］，本

文均采用 GC 含量以描述所得序列特征。同
时，下载双须缺鳍鲇和脂鳍胡鲇的相应序列，用

Clustal W 1. 83［17］在线进行序列比对，计算序列
同源性，辅以手工校正，以鲤鱼的同源序列作为

外群，在 Mega 4. 0［18］中采用邻接法(Neighbore-
Joining，NJ)［19］构建分子系统进化树，置信度用
自举分析( Bootstrap)［20］进行 1 000 次重复检
验。

2 结 果

2. 1 序列长度与 GC 含量 使用 18S 引物在 6
种实验鱼肌肉 DNA 中进行 PCR 扩增，经克隆测
序获得了序列，GenBank 登录号为 GQ465834 ～
GQ465845。序列分析表明，18S 长度为 1 814 ～
1 842 bp，GC 含量 55. 67% ～ 56. 33% (表 1)。
使用分离 ITS 引物获得包含部分 18S、28S 的序
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列，经 Blast 分析同源性确定各部分的界限，
GenBank 登录号为 GQ376028，GQ465235 ～ GQ
465251。序列分析结果表明，5. 8S 长度均为
157 bp，GC 含量 57. 96% ～ 59. 24% ;ITS1 长度

为 335 ～ 620 bp，GC 含量 50. 83% ～ 71. 04% ;
ITS2 长度为 265 ～ 459 bp，GC 含量 52. 71% ～
74. 73% (表 1)。

表 1 18S 和 ITS1-5. 8S-ITS2 序列的长度和 GC 含量
Table 1 The length and GC content of 18S and ITS1-5. 8S-ITS2 sequences

18S ITS1 5. 8S ITS2

长度

Length

( bp)

GC 含量

GC

content

(% )

长度

Length

( bp)

GC 含量

GC

content

(% )

长度

Length

( bp)

GC 含量

GC

content

(% )

长度

Length

( bp)

GC 含量

GC

content

(% )

黄颡鱼

Pelteobagrus fulvidraco
1 842 56. 19 618 ～ 620 51. 13 ～ 51. 94 157 58. 60 329 ～ 335 52. 71 ～ 53. 50

革胡子鲇

Clarias gariepinus
1 820 55. 71 ～ 55. 77 612 ～ 614 68. 40 ～ 68. 63 157 58. 60 456 ～ 458 67. 90 ～ 67. 98

斑点叉尾
Ictalurus punctatus

1 814 ～ 1 822 55. 71 ～ 56. 01 335 ～ 336 70. 83 ～ 71. 04 157 57. 96 265 ～ 273 74. 34 ～ 74. 73

鲇鱼

Silurus asotus
1 825 55. 67 ～ 55. 89 522 ～ 523 51. 05 ～ 51. 72 157 58. 60 423 ～ 425 54. 23 ～ 54. 50

长吻
Leiocassis longirostris

1 841 ～ 1 842 56. 24 ～ 56. 33 543 ～ 545 50. 83 ～ 51. 01 157 58. 60 439 59. 45 ～ 59. 91

斑鳠

Mystus guttatus
1 821 55. 96 496 ～ 497 70. 16 ～ 70. 42 157 59. 24 391 ～ 398 72. 73

双须缺鳍鲇

Kryptopterus bicirrhis
1 833 56. 30 408 53. 43 157 58. 60 339 73. 16

脂鳍胡鲇

Dinotopterus cunningtoni
1 820 55. 77 573 67. 71 157 58. 60 459 69. 06

2. 2 进化关系的分析
2. 2. 1 序列同源性 经过 Clustal W 1. 83 在
线比对，得出 8 种鱼 18S、ITS (包括其中的
5. 8S)的同源性(表 2)，18S 序列同源性都在
97% 以 上，5. 8S 序 列 同 源 性 为 99. 36% ～
100%。 ITS1-5. 8S-ITS2 序 列 的 同 源 性 为
43. 43% ～ 92. 27%，革胡子鲇和脂鳍胡鲇的同
源性最高，其次是黄颡鱼和长吻，同源性
84. 54%，胡鲇科的两种鱼与黄颡鱼、长吻、鲇
鱼的同源性很低;考虑到 ITS1 和 ITS2 的保守
程度可能不同，有必要观察一下 ITS1 和 ITS2

序列的同源性(表 3)，ITS1 序列中革胡子鲇和
脂鳍胡鲇的同源性达到 88. 21%，黄颡鱼与长
吻的同源性达到 75. 95%，其余均低于 50% ;
ITS2 序列中革胡子鲇和脂鳍胡鲇的同源性为
94. 07%，黄 颡 鱼 与 长 吻  的 同 源 性 为

85. 20%，斑鳠与黄颡鱼、长吻的同源性分别
为 78. 57%和 78. 59%，其余均低于 70%。6 种
实验鱼的个体间序列差异不显著，不影响本文

的结果。
2. 2. 2 进化树的建立 以鲤鱼核糖体 DNA 中
的 18S 序列作为外类群构建 8 种鱼 18S 系统进
化树(图 1)，结果显示，鲿科的 3 个属以 92%的
置信度分在一支，其中黄颡鱼属和属的关系
较近，鳠属则相对远些;革胡子鲇和脂鳍胡鲇在

同一支，与鲇鱼平行，然后与双须缺鳍鲇聚为一

支，再与鲿科那支以 90% 置信度合在一起，最
后与斑点叉尾合并，与外群平行。脂鳍胡鲇
和革胡子鲇同科不同属，但是脂鳍胡鲇和革胡

子鲇的两个个体分在同一支，黄颡鱼和长吻
在图中也是如此，因此有必要用进化速率较快

的 ITS 来进一步分析它们之间的关系。
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表 2 6 种鱼 18S 之间的同源性和 ITS1-5. 8S-ITS2 序列之间的同源性(% )

Table 2 The homology of 18S and ITS sequence in six species of catfish

物种

Species

黄颡鱼

Pelteobagrus

fulvidraco

长吻
Leiocassis

longirostris

鲇鱼

Silurus

asotus

斑点叉尾
Ictalurus

punctatus

斑鳠

Mystus

guttatus

革胡子鲇

Clarias

gariepinus

双须缺鳍鲇

Kryptopterus

bicirrhis

脂鳍胡鲇

Dinotopterus

cunningtoni

黄颡鱼

Pelteobagrus fulvidraco
99. 78 99. 18 99. 01 98. 68 97. 40 98. 77 99. 10

长吻
Leiocassis longirostris

84. 54 99. 40 99. 23 98. 85 97. 57 98. 93 99. 26

鲇鱼

Silurus asotus
51. 32 51. 83 99. 29 99. 01 97. 57 99. 51 99. 17

斑点叉尾
Ictalurus punctatus

55. 60 59. 09 56. 16 99. 12 97. 79 97. 77 98. 10

斑鳠

Mystus guttatus
67. 39 68. 64 50. 69 64. 88 97. 68 98. 90 99. 34

革胡子鲇

Clarias gariepinus
44. 28 45. 57 46. 55 51. 65 50. 25 99. 04 99. 98

双须缺鳍鲇

Kryptopterus bicirrhis
54. 22 54. 70 70. 25 62. 03 56. 43 51. 12 99. 07

脂鳍胡鲇

Dinotopterus cunningtoni
43. 43 44. 71 46. 51 52. 61 50. 49 92. 27 52. 04

对角线以下是 ITS1-5. 8S-ITS2 序列的同源性，对角线以上是 18S 的同源性。

Below diagonal is the homology of ITS sequence，above diagonal is the homology of 18S sequence.

表 3 6 种鱼之间 ITS1、ITS2 的同源性(% )

Table 3 The homology of ITS1 and ITS2 sequence in six species of catfish

物种

Species

黄颡鱼

Pelteobagrus

fulvidraco

长吻
Leiocassis

longirostris

鲇鱼

Silurus

asotus

斑点叉尾
Ictalurus

punctatus

斑鳠

Mystus

guttatus

革胡子鲇

Clarias

gariepinus

双须缺鳍鲇

Kryptopterus

bicirrhis

脂鳍胡鲇

Dinotopterus

cunningtoni

黄颡鱼

Pelteobagrus fulvidraco
75. 95 46. 45 40. 49 43. 22 32. 65 31. 32 30. 29

长吻
Leiocassis longirostris

85. 20 44. 88 41. 97 41. 47 32. 50 33. 25 31. 18

鲇鱼

Silurus asotus
55. 20 56. 28 36. 90 36. 44 29. 45 35. 80 30. 18

斑点叉尾
Ictalurus punctatus

48. 18 52. 64 50. 91 43. 06 34. 34 34. 22 44. 50

斑鳠

Mystus guttatus
78. 57 78. 59 59. 27 57. 53 37. 82 31. 45 37. 30

革胡子鲇

Clarias gariepinus
47. 89 49. 14 41. 59 58. 98 54. 72 35. 24 88. 21

双须缺鳍鲇

Kryptopterus bicirrhis
42. 81 45. 82 60. 93 48. 64 45. 42 48. 53 35. 87

脂鳍胡鲇

Dinotopterus cunningtoni
42. 02 46. 70 45. 51 69. 24 48. 15 94. 07 48. 36

对角线以下是 ITS2 的同源性，对角线以上是 ITS1 的同源性。

Below diagonal is the homology of ITS2 sequence，above diagonal is the homology of ITS1 sequence.
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图 1 基于 18S 序列构建的 NJ 树
Fig. 1 Phylogenetic tree reconstructed using NJ methods based on 18S sequence data

图中数字为自举置信水平(BCL)值。

The values of Bootstrap confidence level (BCL) of the nodes are indicated above the branch (1 000 replications) .

以鲤鱼核糖体 DNA 中的 ITS( ITS1-5. 8S-
ITS2)序列作为外类群构建 ITS 系统进化树(图
2)。结果显示鲿科的 3 个属以 100%的置信度
分在一支，其中黄颡鱼和长吻的关系较近;鲇

科的双须缺鳍鲇和鲇鱼聚为一支，以 93%的置
信度与鲿科聚在一起，然后与斑点叉尾合并，
再与胡鲇科合并，与外群平行。

图 2 基于 ITS1-5. 8S-ITS2 序列构建的 NJ 树
Fig. 2 Phylogenetic tree reconstructed using NJ methods based on ITS sequence data

图中数字为自举置信水平(BCL)值。

The values of Bootstrap confidence level (BCL) of the nodes are indicated above the branch (1 000 replications) .
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3 讨 论

18S 的系统进化树显示，鲇科与胡鲇科的
关系最近，鲿科与这两科关系较远，科与另外
3 科关系最远，而 ITS 的系统树表明，胡鲇科与
另外 3 科的关系最远。18S rDNA 很保守，主要
是用于科属之间的系统发育分析，而 ITS 序列
用来分析种群或属下种之间的关系比较多，所

以作者认为，当分析科水平的亲缘关系时，18S
系统树的划分相对更可靠。

18S 的系统进化树无法区分黄颡鱼和长吻

、脂鳍胡鲇及革胡子鲇，而 ITS 的系统树可
以，表明在研究分类地位较低，亲缘关系较近的

物种时，ITS 比 18S 更有优势。 ITS 的系统树显
示，长吻和黄颡鱼关系近，斑鳠相对远些，这
与张燕等人利用线粒体 DNA 控制区分析的结
果相同

［6］。彭作刚等［7］从细胞色素 b 分析鲇
形目鱼类的系统发育一文中的研究对象也包括

长吻 、斑 鳠、鲇 鱼 和 斑 点 叉 尾 ，他 用
Bayesian 方法 GTR + G + I 模型构建的 50% 一
致树显示，包含长吻和斑鳠的分支先合并，然
后与包含鲇鱼的分支合并，最后再与包含斑点

叉尾的分支合并，这与本文的结果是一致的。
而用最大简约法构建的 MP 树显示，斑点叉尾

先与鲇鱼相聚，然后与包含长吻和斑鳠的
分支平行，但在讨论中还是指出 Bayesian 分析
更具有正确重建生物类群系统发育树的功能。
形态分类

［21］
根据脂鳍基部长为臀鳍基部长的

1. 5 倍以上，以及颌须向后伸越胸鳍，首先把鳠
属和黄颡鱼属、属这两属区分开，表明黄颡鱼
属和属形态的相似度更大些，与本文的结果
一致。ITS1-5. 8S-ITS2 序列的同源性同样反映
了这一点，鲿科中黄颡鱼和长吻的同源性最
大，为 84. 54%，而斑鳠和黄颡鱼、长吻的同
源性虽然明显大于与其他鱼之间的同源性，但

也只有 67. 39% 和 68. 64%。革胡子鲇和脂鳍
胡鲇同科不同属，鲇鱼和双须缺鳍鲇也是同科

不同属，但胡鲇属和脂鳍胡鲇属的关系很近，

ITS1-5. 8S-ITS2 序列同源性为 92. 27%，是本文
所有鱼类中最高的，而鲇属和缺鳍鲇属的关系

较远，ITS1-5. 8S-ITS2 序列同源性为 70. 25%。
18S 系统树显示，斑点叉尾与其他几种

鱼的关系最远，斑点叉尾的 ITS1-5. 8S-ITS2
长为 757 ～ 766 bp，明显小于其余 7 种鱼的长度
(904 ～ 1 229 bp)，ITS2 的长度约为 270 bp，也
明显小于其余 7 种鱼的长度(329 ～ 459 bp)，从
ITS 长度来看，斑点叉尾与其余 7 种鱼差异
最大。袁万安［13］根据 ITS2 片段计算出黄颡
鱼、长吻、南方大口鲇( Silurus meridionali)和
斑点叉尾 4 种鱼之间的遗传距离，认为斑点
叉尾与黄颡鱼的亲缘关系最近，和长吻关
系最远。但是本文的结果表明黄颡鱼和长吻
之间的亲缘关系很近，斑点叉尾与这两种鱼
的关系都比较远。把袁万安的斑点叉尾
ITS2 序列与本文的同源序列比对后发现差异
很大，因此，作者认为由袁万安的序列得出的结

果值得商榷。
本文的结果表明，在本文涉及的 4 个科中，

鲇科与胡鲇科的关系最近，鲿科与这两科关系

较远，科与其余 3 科关系最远。鲿科中属
与黄颡鱼属的关系最近，两者与鳠属关系较远;

胡鲇科的胡鲇属和脂鳍胡鲇属是关系很近的两

个属;鲇科的鲇属和缺鳍鲇属是关系较远的两

属。
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