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摘要：根据侧条光唇鱼（Acrossocheilus parallens）线粒体基因（mtDNA）序列设计引物，采用引物步

移和 PCR 扩增产物测序，获得了克氏光唇鱼（A. kreyenbergii）的 mtDNA 全序列。结构分析表明，克

氏光唇鱼 mtDNA 为首尾闭合的环状基因，全长 16 596 bp，编码 37 个基因，包括 13 个蛋白编码基因、

22 个 tRNA 基因、2 个 rRNA 基因和两段非编码区（D-loop 和轻链复制起点 OL），碱基组成具有明显

的 A + T 偏好和反 G 偏倚现象。13 个蛋白编码基因中，除 COⅠ的起始密码子是 GTG，其余基因的起

始密码子均为 ATG；终止密码子包括完全的终止密码子 TAA（38.46%）和 TAG（7.69%），不完全的

终止密码子 TA（15.38%）和 T（38.46%）。在 D-loop 区的 811 ~ 837 bp 区间发现了一段“TA”短串联

重复序列。从蛋白编码基因所包含的信息量、变异位点和变异率看，ND5、ND4、COⅠ和 ND2 最适

合作为光唇鱼属种间系统发育分析的分子标记。采用贝叶斯法利用 13 个蛋白编码基因所构建的系统发

育树显示，光唇鱼属和白甲鱼属（Onychostoma）的 24 种鱼类各自没有聚为单系群，相互间不能明确

区分。 
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Abstract: According to the existing mitochondrial gene sequence of Acrossocheilus parallens, primers were 

designed, and by using the method of primer walking and PCR amplification, mitochondrial genome 

sequence of A. kreyenbergii was obtained, and its structure was analyzed. The results showed that the 

complete mitochondrial genome of A. kreyenbergii was a circular genome, 16 596 bp in length, including 13 
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protein coding genes, 22 tRNA genes, 2 rRNA genes and two non-coding regions (D-loop and origin of light 

strand replication, OL). The base composition showed two features, the negative bias for G and AT bias. All 

protein-coding genes started with ATG as an initiation codon except COⅠ, which used GTG. Two complete 

termination codons were TAA (38.46%) and TAG (7.69%), and two incomplete stop codons were TA 

(15.38%) and T (38.64%). A control region of 941 bp in length between tRNAPro and tRNAPhe, a short tandem 

repeat TA, was found in the 811﹣837 bp intervals. From the information contained in the protein coding 

gene, the mutation site and the mutation rate of view, ND5, ND4, COⅠ and ND2 were the most suitable 

molecular markers for interspecific phylogenetic analysis of Acrossocheilus. The phylogenetic tree 

constructed by Bayesian method for 13 protein coding genes showed that 23 species of Acrossocheilus and 

Onychostoma were not clustered into monophyletic groups, and could not be clearly distinguished from each 

other. 
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与其他脊椎动物一样，鱼类线粒体 DNA

（Mitochondrial DNA，mtDNA）呈单一的闭合

环状 DNA，由重链（H链）和轻链（L链）两

条链组成，具自主复制、转录和翻译等能力（郭

新红等 2004）。其长度一般在 16 ~ 18 kb之间，

包括 13个蛋白编码基因、22个 tRNA基因、2

个 rRNA基因和两段非编码区（D-loop和轻链

复制起点 OL）。与核基因相比，mtDNA 具有

母系遗传、进化速度快、分子小等特点，因而

使其成为鱼类进化遗传学、分子生态学、物种

鉴定和保护生物学等研究的重要分子标记（吕

国庆等 1998，肖武汉等 2000，赵凯 2006，陈

四海等 2011，Bernt et al. 2013a）。  

光唇鱼属（Acrossocheilus）隶属于鲤形目

（Cypriniformes）鲤科（Cyprinidae）鲃亚科

（Barbinae），是一类栖息在山涧小溪或湍急水

流中的小型淡水鱼类，分布在中国、越南和老

挝（伍献文等 1977，方世勋等 1981，黄少涛 

1984，林人端 1989，单乡红等 2000）。分布

于中国的 20种全部栖息在长江及其以南水系，

其中的许多种类已完成mtDNA全序列测定（Ai 

et al. 2013，Han et al. 2013，Ma et al. 2014，

Cheng et al. 2015，Xie et al. 2016）。克氏光唇

鱼（A. kreyenbergii）最早由 Regan（1908）定

名为 Gymnastoma kreyenbergii，Yuan等（2010）

通过外形特征的研究后发现，克氏光唇鱼与带

半刺光唇鱼（Barbus cinctus = Acrossocheilus 

hemispinus ） 为 同 物 异 名 。 原 始 产 地

“Nankancho，near Tinghsiang”之前一直被错

误地译为“河北定县附近的南谷庄”，实际应

为江西萍乡市附近的南坑河，主要分布于西江

水系、鄱阳湖水系、浙江仙居和安徽石台（伍

献文等  1977，单乡红等  2000，Yuan et al. 

2010）。本研究旨在补充克氏光唇鱼 mtDNA

的全序列数据，并结合已有的相关数据尝试探

讨光唇鱼属和近缘属白甲鱼属（Onychostoma）

的系统发育关系。 

1  材料与方法 

1.1 线粒体全基因组的提取 

克氏光唇鱼样本于 2015年 10月采自江西

鹰潭市信江支流罗塘河，用三层流刺网采集后，

用 95%乙醇固定带回实验室，置于 4 ℃备用。

取背部肌肉 20 mg 放入培养皿中用蒸馏水浸

泡，中途更换一次蒸馏水。取出肌肉，吸干水

分，放入 1.5 ml离心管中，再进行下一步操作。

采用动物组织基因组 DNA小量提取试剂盒[生

工生物工程（上海）有限公司]提取基因组

DNA。选择双蒸水作为空白对照调零后，用

Thermo nano drop 紫 外 分 光 光 度 计

（NANODROP 2000C）测定样品在波长 260 nm

处的吸光度 A，即为样品 DNA的浓度（g/L）。
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用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测，并保存于﹣20 ℃

冰箱中备用。 

1.2 PCR扩增 

根据 NCBI 上已有的侧条光唇鱼（A. 

parallens）mtDNA全长，在其保守序列区利用

Premier 6 .0设计引物，并用 Oligo 6.0对每条引

物进行评价和修改，获得的 13对引物（表 1）

由生工生物工程（上海）有限公司合成。 
 

表 1  本研究所用引物 

Table 1  Primers used in this study 

区间 

Interval 

引物名称

primer 

name 

引物序列 Primer sequence（5′→3′） 

16S rRNA

﹣Cyt b 

CYTB-1F CTAAAAGCATCGGTCTTGTAAT 

16S-1R CTTTCTGTTTAGGTGGCTGC 

16S-2R TGTAGGCTTATTTTGTTTATTTAT 

CYTB-2F CTCCTTTCATCTTACATCTCACAG 

16S-3F TGGGGTCAGGTGGGTTATTA 

COX3 

﹣Cyt b 

COX3-2F CGCTGCCTGATACTGACACT 

CYTB-1R GTGTGTTTTTCGTAGGCTTG 

COX3-3F CTCTTATGACACCCGCACA 

CYTB-2R CTGTAATGTATTCGTTTGGCG 

COX3-4F GACTCAATGCGGGAACTTA 

CYTB-3R GGGGCTCCTATGATTACAAA 

COX3-5F TTTCCGCTAACAGCAGTCT 

16S rRNA

﹣COXI 

16S-1F TCCTTCAGCCCATTGTTG 

COXI-2R TAGGGGCGGGTAGACTGT 

16S-2F TCCTCTCACACTCGCCTTC 

COXI-3R AAGTAGATGGATGCTCGCTG 

COXI 

﹣COX3 

COXI-2F GGGTGCTGTATTTGCCAT 

COX3-2R TCCAGCAGTGTAAGAAGAAAGA 

COXI-3F ATTGTGTGAACTATTCTACCTGC 

 

PCR反应体系25 µl，模板DNA为100 ng，10 

× PCR buffer 2.5 µl，引物各0.5 µl（浓度10 µmol/L），

10 mmol dNTPs 2 µl，2.5 U/µl Taq DNA聚合酶

（Sangon Biotech公司）0.5 µl，用 ddH2O补足

至 25 µl。PCR反应条件为，94 ℃预变性 3 min；

94 ℃变性 30 s，60 ℃（退火温度根据引物而

定）退火 30 s，72 ℃延伸 40 s，35个循环；72 ℃

延伸 10 min；4 ℃冰箱保存。PCR产物经 1.0%

琼脂糖凝胶电泳检测，确认获得目的条带后，

送生工生物工程（上海）有限公司测序。 

1.3 序列拼接 

将测序获得的分段序列，采用 DNAStar

（Burland 1999）中的 SeqMan进行多序列拼接，

手动校正去除不准确的测序部分。用 Bioedit 

7.1（Hall 1999）和Mega 6.0（Kumar et al. 2012）

统计序列总长、碱基组成和 AT 含量等信息。

将拼接好的全序列提交到在线软件 Mitofish

（http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/），检测是否

首尾相接呈闭合环状。如果闭合，再利用

MitoAnnotator（http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/ 

annotation/input.html）对序列中的基因进行注

释。采用 tRNAscan-SE 1.21（http://lowelab.ucsc. 

edu/tRNANAscan-SE/）在线工具预测 tRNA的

二级结构，并用人工辅助校正，最后提交到

GenBank（登录号：KY094969）。 

1.4 序列比对与系统发育分析 

从 NCBI上下载已有的 23种光唇鱼属、白

甲鱼属物种和外类群线粒体全序列（序列号见

附录）。利用 Clustal X 1.83（Thompson et al. 

1997）将所有全序列进行多重比对，并辅助人

工校正。用贝叶斯法构建系统发育树，

ModelTest 3.7软件（Posada et al. 1998）分析序

列的最适替代模型，最终选择 GTR + I + G模

型作为最佳替代模型用于后续计算。利用

MrBayes 3.2软件（Ronquist et al. 2012）进行贝

叶斯分析，采用马尔科夫链的蒙特卡洛

（Markov Chain Monte Carlo，MCMC）方法，

以随机树为起始树，同时运行 4条马尔科夫链

（1条冷链及 3条热链），每 100代取样 1次，

去掉开始运行的 25%老化树，用剩下的 75%构

建 50%一致树，再用 Fig Tree 软件（Rambaut 

2012）对一致树进行人工修改。 

2  结果 

2.1  克氏光唇鱼mtDNA的基因结构 

测序后的分析发现，克氏光唇鱼 mtDNA

为首尾闭合的环状基因，全长 16 596 bp，共编
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码 37个基因，包括 13个蛋白编码基因、22个

tRNA基因、2个 rRNA基因以及两段非编码区

（D-loop 和轻链复制起点 OL）（图 1）。编码

的 37 个基因中，28 个基因位于重链（H 链）

上，另 9个基因即 ND6基因和 8个 tRNA基因

（tRNAGln、tRNAAla、tRNAAsn、tRNACys、tRNATyr、

tRNASer、tRNAPro和 tRNAGlu）位于轻链（L链）

上。该 mtDNA全序列的基因组成、密码使用、

重叠和间隔情况见表 2。 

2.2  克氏光唇鱼mtDNA的核苷酸组成 
 

表 2  克氏光唇鱼mtDNA全序列的基因组成和结构 

Table 2  Composition and structure of Acrossocheilus kreyenbergii mitochondrial genome 

基因名称 

Gene Name 

位置 Position 基因间隔 

Intergenic 

spacer (bp) 

密码子 Codon 
大小 

Size (bp) 

密码子数量 

No. of codons 

编码链 

Coding strand 
起点 

From 

终点 

To 

起始 

Start 

终止 

End 

tRNAPhe     1    69 0     69  H 

12S rRNA    70  1025 0    956  H 

tRNAVal  1026  1097 0     72  H 

16S rRNA  1098  2776 0   1 679  H 

tRNALeu (UUA)  2777  2852 1     76  H 

ND1  2854  3828 5 ATG TAA  975 325 H 

tRNAIle  3834  3905 ﹣2     72  H 

tRNAGln  3904  3974 2     71  L 

tRNAMet  3977  4045 10     69  H 

ND2  4056  5091 0 ATG T - - 1 046 348 H 

tRNATrp  5092  5162 2     71  H 

tRNAAla  5165  5233 1     69  L 

tRNAAsn  5235  5307 33     73  L 

tRNACys  5341  5407 ﹣1     67  L 

tRNATyr  5407  5477 1     71  L 

COI  5479  7029 0 GTG TAA 1 551 517 H 

tRNASer (UGA)  7030  7100 3    711  L 

tRNAAsp  7104  7175 14     72  H 

COII  7190  7880 0 ATG T - -  691 230 H 

tRNALys  7881  7956 1     76  H 

ATP8  7958  8122 ﹣7 ATG TAG  165  55 H 

ATP6  8116  8798 0 ATG TA-  683 228 H 

COIII  8799  9583 0 ATG TA-  785 261 H 

tRNAGly  9584  9655 0     72  H 

ND3  9656 10004 0 ATG T - -  349 116 H 

tRNAArg 10005 10074 0     70  H 

ND4L 10075 10371 ﹣7 ATG TAA  297  99 H 

ND4 10365 11745 0 ATG T - - 1 381 460 H 

tRNAHis 11746 11814 0     69  H 

tRNASer (GCU) 11815 11883 1     69  H 

tRNALeu (UAG) 11885 11957 0     73  H 

ND5 11958 13781 ﹣4 ATG TAA 1 824 608 H 

ND6 13778 14299 0 ATG TAA  522 174 L 

tRNAGlu 14300 14368 6     69  L 

Cyt b 14375 15515 0 ATG T - - 1 141 380 H 

tRNAThr 15516 15587 ﹣1     72  H 

tRNAPro 15587 15656 0     70  L 

D-loop 15657 16596 0    941  H 

H. 重链；L. 轻链。H. Heavy chain; L. Light chain. 
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图 1  克氏光唇鱼线粒体基因结构图 

Fig. 1  Gene organization of Acrossocheilus kreyenbergii mitochondrial genome 
 

克氏光唇鱼 mtDNA 的碱基组成为 A 

30.9%，T 25.1%，G 16.4%，C 27.6%，A + T

的含量（56%）明显大于 G + C的含量（44%），

与典型脊椎动物 mtDNA碱基组成类似（Perna 

1995）。在 mtDNA 编码的 37 个基因中，发现

有 6处基因重叠，其中 3处在 tRNA基因间，

另外 3 处位于编码蛋白基因间，分别是

ATP8/ATP6（7 bp）、ND4L/ND4（7 bp）以及

ND5/ND6（4 bp）。有 13处基因间隔长度从 1 bp

至 33 bp不等，其中 tRNAAsn和 tRNACys之间的

间隔最长。剩余 18个基因紧密相连。 

2.3  克氏光唇鱼mtDNA的编码基因 

分析发现，在 13 个编码蛋白基因

（protein-coding genes，PCGs）中，除了 COⅠ

的起始密码子是编码缬氨酸（Val）的 GTG外，

其余 12个 PCGs的起始密码子均为编码甲硫氨

酸（Met）的 ATG（表 2）。终止密码子的排布

有 4种情况，分别是 2种完全终止密码子 TAA

和 TAG，以及 2种不完全的终止密码子 TA和

T，其使用频率分别是 TAA（38.46%）、TAG

（7.69%）、TA（15.38%）、T（38.46%）（表 2）。 

克氏光唇鱼的 22个 tRNA均无内含子，长

度范围为 67 ~ 75 bp。除 tRNAser（GCU）外，

其余 21个 tRNA基因的二级结构均为典型的三

叶草状（图 2-1和图 2-2）。三叶草结构包括 5 ~ 

7 bp的氨基酸接受臂、3 ~ 5 bp的 TψC臂、4 ~   
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图 2-1  预测的克氏光唇鱼线粒体 22个 tRNA二级结构 

Fig. 2-1  Deduced secondary structures for 22 tRNA genes from Acrossocheilus kreyenbergii mtDNA 
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图 2-2  预测的克氏光唇鱼线粒体 22个 tRNA二级结构 

Fig. 2-2  Deduced secondary structures for 22 tRNA genes from Acrossocheilus kreyenbergii mtDNA             
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5 bp的反密码子臂和 3 ~ 4 bp的 DHU臂。其 2

个 rRNA基因位于 tRNAPhe和 tRNALeu（UUA）

之间，12S rRNA和16S rRNA的长度分别是956 

bp 和 1 679 bp。控制区长为 941 bp，位于

tRNAPro 和 tRNAPhe 之间，其核苷酸组成为 A

（34.3%）、T（32.2%）、C（21.1%）和 G（12.4%），

A + T（66.5%）明显大于 G + C（33.5%）。在

控制区 811 ~ 837 bp区间发现一段短串联重复

序列，即“TA”重复了 13次。 

2.4  光唇鱼属 mtDNA变异位点分析 

恰当的标记基因是研究遗传多样性、系统

进化以及亲缘地理的关键。从克氏光唇鱼及已

测定mtDNA全基因组序列的 13种光唇鱼属物

种（附录）mtDNA 13个编码基因和 D-loop区

核苷酸变异位点的分析看（表 3），ND5、COⅠ、

ND4 和 ND2 等 4 个基因所包含的有效信息最

多，总位点均超过 1 000 bp；而 ATP8、ND3、

ND4L、ND6 等 4 个基因所包含的有效信息最

少，总位点均小于 600 bp。ATP8的位点变异率

最低，仅为 18%；ND6、ND2、ND3、ND5、

D-loop的变异率均高于 30%，ND6则高达 36%；

ATP6、COⅠ、COⅡ、COⅢ、ND1、ND4、ND4L、

Cyt b等 8个基因的变异率介于 20% ~ 30%之

间。所有编码基因中，ND5 和 ND4 的变异位

点数最多，分别为 554个和 391个；ATP8最少，

变异位点仅 30个。 

2.5  光唇鱼属与白甲鱼属的系统发育分析 

从NCBI上下载已有的 23种光唇鱼属和白

甲鱼属线粒体基因全序列（附录），加上本研究

自测的克氏光唇鱼序列，以鲃（Barbus barbus）

和银色鲃（Barbonymus gonionotus）作为外类

群，采用贝叶斯法对 13个编码蛋白基因构建系

统发育树（图 3）。该系统发育树显示，由外类

群构成的分支 Clade Ⅳ与由光唇鱼属和白甲鱼

属构成的分枝 CladeⅠ、CladeⅡ和 CladeⅢ一起

构成姐妹群，支持率达 100%。CladeⅠ和 Clade

Ⅱ分别由光唇鱼属和白甲鱼属的种类所构成，

但 CladeⅢ则由光唇鱼属的宽口光唇鱼（A. 

monticola）、云南光唇鱼（A. yunnanensis）和白

甲鱼属的稀有白甲鱼（Onychostoma rara）、高

体白甲鱼（O. alticopus）聚合而成。可见，光

唇鱼属和白甲鱼属的所有种并没有各自聚为一

个单系群，即线粒体 13个编码蛋白基因构建的

系统发育树不能反映光唇鱼属和白甲鱼属各自 
 

表 3  13种光唇鱼属物种mtDNA 13个编码基因和 D-loop区变异位点的比较 

Table 3  Comparison of variation loci of 13 protein-coding genes and D-loop region of 13 species of Acrossocheilus 

基因 

Gene  

总位点 

No. of sites 

保守位点 

Conversed sites 

变异位点 

Variable sites 

简约信息位点 

Parsim-informative sites 

单现突变 

Singletion sites 

突变率（%） 

Mutation rate 

ATP6  683  515 168 116  52 25 

ATP8  165  135  30  21   9 18 

COⅠ 1 551 1 192 395 243 116 25 

COⅡ  691  518 173 119  54 25 

COⅢ  785  611 174 121  53 22 

ND1  975  700 275 168 107 28 

ND2 1 046  722 324 216 108 31 

ND3  349  235 114  75  39 33 

ND4 1 381  990 391 269 122 28 

DN4L  297  217  80  55  25 27 

ND5 1 824 1 270 554 347 206 30 

ND6  522  332 190 134  56 36 

Cyt b 1 141  830 310 203 107 27 

D-loop  963  668 286 197  86 30 
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图 3  基于线粒体 13个编码蛋白基因构建的部分光唇鱼属和白甲鱼属贝叶斯系统发育树 

Fig. 3  Partial Bayesian-tree of Acrossocheilus and Onychostoma based on mtDNA 13 protein-coding genes 
 

的单系性。 

另外，通过 NCBI上的 BLAST比对，发现

克氏光唇鱼 mtDNA 全序列与温州光唇鱼（A. 

wenchowensis）和光唇鱼（A. fasciatus）的同源

性最高，达 95%，而与台湾光唇鱼（ A. 

paradoxus）的同源性最低，只有 85%，与光唇

鱼属其余种的同源性处于这两者之间。从图 3

的系统发育树中也可发现，在光唇鱼属内克氏

光唇鱼与温州光唇鱼和光唇鱼的亲缘关系最

近，而与台湾光唇鱼和虹彩光唇鱼（ A. 

iridescens）的亲缘关系最远，这与 mtDNA 全

序列的 BLAST同源性比对结果一致。 

3  讨论 

3.1  克氏光唇鱼线粒体基因的结构特点 

上述分析表明，克氏光唇鱼具有光唇鱼属

鱼类 mtDNA 基因结构的共同特点。在核酸组

成上，体现出明显的 A + T偏好、反 G偏倚现

象（Tanaka et al. 1994）。这可能与线粒体基因

复制的方式有关系，即重链（H 链）先复制，

当 H链复制到达轻链（L链）复制起点（origin 

of light strand replication，OL）时，L链才开始

复制。这导致 L链处于单链状态的时间相对较

长，因而易发生碱基突变，致使较稳定的 G碱

基逐渐被其他碱基所代替（Clayton 1982）。另

一种观点认为，线粒体是细胞主要的能量场所，

可能与其需要合成大量的 ATP密切相关（赵凯 

2006）。克氏光唇鱼有两种不完全的终止密码子

T 和 TA，这可能是由于基因的 3′端与邻近的

tRNA 紧密相连或重叠所致（Wolstenholme 

1992）。但在转录过程中，mRNA 3′端的 Poly(A)

将会补全缺少的终止密码子（Ojala et al. 1980，

1981）。这种以 TA和 T作为终止密码子的现象

在其他鱼类动物中也有类似发现（Cui et al. 

2009）。克氏光唇鱼 L 链的复制起始区（OL）

位于 tRNAAsn和 tRNACys之间，长 33 bp，这段

序列的 5′和 3′端 10余个碱基可形成回文序列，

使得复制起始区（OL）能够折叠成发夹结构。
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在鱼类、两栖类、哺乳类等也有类似的结构，

但在爬行类、鸟类等还未发现（Ojala et al. 

1980，Wolstenholme et al. 1992，Cui et al. 2009，

Liu et al. 2009），这可能是脊椎动物线粒体基因

组的一个进化特征。已有文献发现，其他光唇

鱼属鱼类的 D-loop 区同样有短重复序列

“AT”的富集现象，长度并不一致（Wang et al. 

2000，贾永义等 2014），本文发现克氏光唇鱼

D-loop区 811 ~ 837 bp之间有“TA”的 13次

重复。碱基的插入和缺失可形成不同的单倍型，

但“AT”序列的插入和缺失并不会形成不同

的单倍型（Wang et al. 2000）。 

NCBI 上已公布的光唇鱼属线粒体基因序

列长度均在 16 590 ~ 16 605 bp之间，仅序列号

为 NC_024844的克氏光唇鱼 mtDNA全序列长

度达 16 849 bp。本文测得的序列号为

KY094969的克氏光唇鱼mtDNA全序列长度为

16 596 bp，与前述NC_024844序列相差253 bp。

不同地理种群间的序列长度可能存在差异，但

标称克氏光唇鱼的 NC_024844 序列没有提及

样本的采集地，而本文的标本采自鄱阳湖水系

的信江，这与 Yuan等（2010）所指出的克氏光

唇鱼分布地相吻合。由此看来，本文测得的克

氏光唇鱼线粒体序列更符合光唇鱼属的一般特

征，而 NC_024844可能存在样本的物种误鉴。 

3.2  mtDNA分子标记的筛选 

与核 DNA相比，鱼类 mtDNA由于具有分

子较小、基因排列紧凑、编码效率高、细胞内

拷贝数多、进化速度快和母系遗传等特点，成

为鱼类群体遗传结构、系统演化关系、分子生

态学、遗传多样性及其保护生物学等研究的重

要工具（肖武汉等 2000，赵凯 2006，陈四海

等 2011，Bernt et al. 2013a）。但不同区域的

mtDNA进化速率并不相同，选择适合的分子标

记是开展系统发育分析的关键。 

一般认为，D-loop区进化速度最快，常用

于种内的进化研究；ND4、ND5、Cyt b等进化

速度中等，可用于种间系统发育分析；COⅠ具

有保守序列，最适合作为 DNA 条形码的分子

标记（王中铎等 2009，刘思情等 2010，刘连

为等 2012，Chan et al. 2016）。由于 DNA测

序技术的进步，采用 mtDNA 全序列开展鱼类

种间和种内系统发育分析也已成为常态（Liu et 

al. 2009，Wu et al. 2010，Bernt et al. 2013b，Zang 

et al. 2016）。 

我们对光唇鱼属 14种的mtDNA的分析发

现，所有 13 个蛋白编码基因和 D-loop 区中，

ND5、COⅠ、ND4和 ND2基因所包含的有效

信息最多，ND6、ND2、ND3、ND5、D-loop

的变异率最高，而 ND5、COⅠ、ND4和 ND2

的变异位点数最多。ND6虽然变异率高达36%，

但其所包含的有效信息较少。ATP8不仅总位点

（165 bp）和位点变异率（18%）最低，变异位

点也仅 30个，不适合作为分子标记。在种内被

广泛使用的 D-loop区，进化速度最快，处于总

位点、位点变异率和变异位点属的中等水平。

从基因所包含的信息量、变异位点和变异率看，

本文认为 ND5、ND4、COⅠ和 ND2基因是最

适合作为光唇鱼属种间系统发育的分子标记。  

3.3  光唇鱼属的单系性 

白甲鱼属 Onychostoma是 Günther（1896）

根据采自越南的 Onychostoma laticeps Günther 

[ = Onychostoma simum（Sauvage et Dabry，

1896）]为模式种所定的名称，原先作为突吻鱼

属的一个亚属，后来提升为属，目前有 23种（伍

献文等 1977，单乡红等 2000，Froese et al. 

2015）。光唇鱼属 Acrossocheilus 是 Oshima

（ 1919）根据采自我国台湾的台湾光唇鱼

（Gymnostomus formosanus Regan，1908）[ = 

Acrossocheilus paradoxus（Günther，1868）]为

模式种所定的一个属，目前有 26种（伍献文等 

1977，单乡红等 2000，Yuan et al. 2006，Froese 

et al. 2015）。两者的主要形态区别是，白甲鱼

属的下颌很宽，几乎完全露出，下唇瓣仅限于

口角处，下颌形成锋利的角质前缘。而光唇鱼

属的下唇开始与下颌分离，下颌前端露出，有

革质或角质前缘形成，下唇瓣肥厚，左右唇后

沟间隙变窄。 
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本研究采用贝叶斯法基于光唇鱼属和白甲

鱼属共 24 物种 mtDNA 的 13 个编码蛋白基因

序列所构建的系统发育树显示，光唇鱼属和白

甲鱼属两者可组成一个单系群，但各自并没有

聚为单系群。这与 Wang 等（2007）利用核基

因 RAG2、Li等（2008）采用线粒体 16S rRNA

基因、Yuan 等（2015）采用线粒体 D-loop 区

序列、Yang等（2015）采用 mtDNA全序列及

核基因RAG1以及Zheng等（2016）采用mtDNA

全序列所获得的结果基本一致。另外，从图 3

的系统发育树看，CladeⅠ均由光唇鱼属物种构

成，CladeⅡ均由白甲鱼属的种类所构成，它们

分别构成了单系群。据此分析，CladeⅠ和 Clade

Ⅱ分别代表了光唇鱼属和白甲鱼属，而 Clade

Ⅲ中原属于光唇鱼属和白甲鱼属的种类可能代

表了另一个属级分类阶元。至于具体的类群划

分，还需要作更深入的研究。 

致谢  赵振官实验师协助采集标本，张春光研

究员对文稿的写作提供宝贵意见，特此致以真

诚的感谢！ 
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附录  部分光唇鱼属和白甲鱼属线粒体全基因组信息 

Appendix  Parts of mitochondral genome information of Acrossocheilus and Onychostoma 

属 Genus 物种 Species 

GenBank号 

No. of 

GenBank 

属 Genus 物种 Species 

GenBank号 

No. of 

GenBank 

光唇鱼属 

Acrossocheilus 
北江光唇鱼 A. beijiangensis NC_028206 白甲鱼属

Onychostoma 
高体白甲鱼 O. alticopus NC_021473 

光唇鱼 A. fasciatus NC_023378 粗须白甲鱼 O. barbatum NC_019630 

半刺光唇鱼 A. hemispinus NC_022183 台湾白甲鱼 O. barbatulum NC_021644 

虹彩光唇鱼 A. iridescens NC_031551 细长白甲鱼 O. fangi NC_031529 

长鳍光唇鱼 A. longipinnis NC_024934 盖氏白甲鱼 O. gerlachi NC_026549 

宽口光唇鱼 A. monticola NC_022145 小口白甲鱼 O. lini NC_018043 

侧条光唇鱼 A. parallens NC_026973 多鳞白甲鱼 O. macrolepis NC_023799 

温州光唇鱼 A. wenchowensis NC_020145 南方白甲鱼 O. meridionale NC_031603 

云南光唇鱼 A. yunnanensis NC_028527 白甲鱼 O. simum NC_021972 

武夷光唇鱼 A. wuyiensis NC_034919 稀有白甲鱼 O. rara NC_022869 

带刺光唇鱼 A. spinifer NC_034918 外群 Outgroup 银色鲃 Barbonymus gonionotus NC_008655 

吉首光唇鱼 A. jishouensis NC_034917 鲃 Barbus barbus NC_008654 

台湾光唇鱼 A. paradoxus NC_021644   

 

 

 

 

 


