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  摘 要:2017年河南省鱼类资源调查队在平顶山市叶县境内沙河段进行鱼类资源调查过程中,采获3尾鱊

属Acheilognathus鱼类,经形态特征鉴定其为兴凯鱊近似种(Acheilognathusaff.chankaensis),并通过分析线粒体

COI基因来验证形态学的鉴定结果,以弥补传统形态学分析方法中可能由于形态差异较小、形态特征主观判断较

强等原因导致的分类鉴定结果差距较大的问题,从而实现对兴凯鱊近似种的有效识别,后查阅文献该种为河南省

新记录种,其主要鉴别形态特征为:口端位,口角有短凸状须或无须,口角与眼下缘水平线接近,第二不分枝鳍条较

长,体侧纵带向前延伸超背鳍起点.通过与鱊属其他鱼类分析比较,基于 MEGA6软件中的常用KP2模型建立 NJ
系统发育树,结果显示,采集到的样本单独聚为一支构成一个单系类群且具有较高的支持率.标本保存于河南师范

大学水产学院鱼类标本室,就相关内容进行详细报道.
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鱊亚科鱼类曾具有两种命名方式分别为1863年Bleeker建立的Acheilognathini和1868年Günther建

立的Rhodeina.根据《国际动物命名法规》名称与命名方案的有效性中优先权的原则,Bleeker建立的Achei-
lognathini更早,因此,目前该亚科的有效学名为Acheilognathini.目前有关该亚科鱼类的研究主要集中在形

态学特征、分子系统学、生物地理学以及物种有效性等方面研究[1-6].
鱊亚科(Acheilognathinae)在分类学中隶属于鲤形目(Cypriniformes)鲤科(Cyprinidae),是一种生活于

淡水中的小型鱼类,喜栖息于静浅水域,以藻类和浮游生物为食,为杂食性鱼类,体长一般小于180mm,体
侧扁且高,体型为卵圆形或菱形,没有腹棱,具有完全或不完全的侧线,背鳍和臀鳍无硬刺或具有光滑无锯齿

的硬刺,分支鳍条大于8.口端位呈马蹄形,少数呈端上位,具有口角须或者无,1行下咽齿(5/5),齿面平滑或

带有锯齿.具有明显的雌雄差异,处于繁殖期的雄性个体会在吻部,颊部以及眼眶周围形成明显的珠星,且具

有艳丽的色彩,雌性个体则会在生殖期具有突出的产卵管[7].该亚科鱼类主要分布于亚洲东部,东南部,欧洲

目前报道的有黑龙江鳑鮍(Rhodeussericeus)、鳑鲏(Rhodeusamarus)和科尔沁达鳑鲏(Rhodeuscolchicus)

3种[8-10].在我国各个类型的水体中均有分布.目前被学者广泛接受的观点是1988年Arai& Akai提出的3
个属分类方式[11-12],分别为鱊属(Acheilongnathus)、鳑鲏属(Rhodeus)和田中鳑鲏属(Tanakia).鱊属其模

式种为Acheilognathusmelanogastar,在我国分布于长江、黄河、闽江、韩江[13].根据《河南鱼类志》记载目

前河南省常见的种类有:中华鳑鮍(Rhodeussinensis)、彩石鳑鮍(Rhodeuslighti)、兴凯鱊(Acheilognathus
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chankaensis)、越南鱊(Acheilognathustonkinensis)、大鳍鱊(Acheilognathusmacropterus)、斑条鱊(Achei-
lognathustaenianalis)、高体鰟鮍(Rhodeusocellatus)等[14].

鱊属鱼类个体较小,传统分类学方法在利用形态进行鉴定时特征不很明显,尤其在形态近似种中外部形

态鉴定时容易产生混淆,且要求具备较高的专业知识.基于此,在鱊属鱼类近似种的分类鉴定中迫切需要快

速、有效的方法.目前,通过分析DNA序列来进行分子鉴定的方法已经成为物种鉴定的有效手段之一,并且

在鱼类的鉴定中得到广泛的应用[15-18].很大程度上满足了对形态近似种的鉴别,弥补了传统分类方法的短

板,本研究以河南省鱼类资源调查队在进行鱼类调查时采集的样本为研究对象,结合形态特征并且利用线粒

体COI基因进行分子鉴定,以期能够准确鉴别调查过程中发现的兴凯鱊近似种,进而为后期的河南省鱼类

资源调查工作提供相应的基础数据.

1 材料与方法

1.1 材 料

本研究中所采集到的3尾样本均采自叶县境内沙河流域,采用地笼诱捕的方式进行采集,经检索鉴别其

特征符合鱊属鱼类的主要鉴别特征,但不完全符合目前河南省鱼类相关记载文献中该属鱼类的特征[14],通
过查阅《河南鱼类志》[14]与《河南鱼类补遗》[19]等资料没有该物种的相关记录,应为河南省内的鱼类新纪录

种.样品经初步形态鉴定后,放入拍照缸中进行活体照片的采集,同时取其右侧的鳃放入装有体积分数95%
乙醇1.5mL的离心管中,以备后期实验室分子生物学实验.取过鳃的样本腹腔注射体积分数10%甲醛醛溶

液后保存于同浓度甲醛溶液中,用于后期形态数据测量及描述,在样品瓶上标注采集地点,采集方法以及采

集时间等信息,并且在采样记录本中进行详细的记录,所有样品最终保存于河南师范大学水产学院鱼类标本

室.
1.2 形态测量

参考《中国动物志 硬骨鱼纲 鲤形目》形态指标定义,用精确度为0.01mm的电子数显游标卡尺对甲醛

样本进行测量,主要包括全长,体长,头长,头高,吻长,眼径,眼间距,眼后头长,体高,尾柄长,尾柄高,背鳍基

长,背鳍前长,臀鳍基长,胸鳍基长等15项指标,同时分别对其背鳍,臀鳍,胸鳍,腹鳍鳍条以及侧线鳞数目进

行计数.
1.3 DNA条形码数据鉴定

1.3.1 DNA提取

从酒精固定的鳃组织取0.2g左右,置于1.5mL的离心管中,加入无菌双蒸水高速离心(10000r·

min-1)2~3次去除残留酒精后,经55℃烘干后,利用酚-氯仿法提取基因组DNA,后进行凝胶电泳和超微

量分光光度计检测,将检测合格的样品置于-20℃冰箱中备用.
1.3.2 COI基因的获得

用于PCR扩增线粒体COI基因的引物对序列见表1.
表1 用于PCR扩增的引物序列信息

Tab.1 Informationofprimersusedinpolymerasechainreaction

引物primer 序列sequence

PP-F 5’-GGTATTAGTCTGCATCTCTGG-3’

PP-R 5’-GGTATTAGTCTGCATCTCTGG-3’

  30μLPCR反应体系为:Mix酶:15μL;引物:PP-F,PP-R引物各1.5μL;灭菌双蒸水:11μL;模板:电
泳检测中条带清晰DNA样品1μL.
PCR反应条件:94℃预变性5min;94℃变性30s,55℃退火温度30s,72℃延伸30s;30次循环,

72℃终延伸10min.将最终获得的检测合格的PCR产物送至武汉天一辉远生物科技公司进行测序.
1.4 数据分析

将测序结果利用Lasergeneversion7.0软件包中的Seqman组装并根据峰图文件对碱基序列可靠性校
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对后获得一个重叠群文件,并且将此文件在 NCBI数据库进行BLAST分析(https://blast.ncbi.nlm.nih.
gov/Blast.cgi),以确认获得序列是否为目的基因,同时从数据库中下载鱊亚科鱼类的COI 序列(详见表2),
利用BioEdit软件将实验获得的COI序列与数据库中下载得到的数据进行CLustalW 多重比对分析后进

行剪切获得一致序列,在MEGA6软件中利用K2P双参模型,Bootstrap值设置为1000、其他设置参数为默

认值,基于邻接算法(neighborjoining,NJ)法建立系统关系发育树,通过将拓扑结构中聚集的各支分别分组

后计算组间和组内的遗传距离用于评价序列与物种之间的关系.
表2 本研究样品信息

Tab.2 Informationofspecimeninthisstudy

物种名称 组别 NCBI登录号或样品编号 数据来源

兴凯鱊近似种Acheilognathusaff.chankaensis Gp_14 309123,309124,309125 本研究

鳑鲏Rhodeusamarus Gp_1 HM392083.1 Unpublished

HM392082.1 Unpublished

南方鳑鲏Rhodeusmeridionalis Gp_3 HQ600764.1 Triantafyllidis[20]

HQ600764.1 Triantafyllidis[20]

韩鱊Acheilognathussomjinensis Gp_9 KY649030.1 Jeon[21]

KY649029.1 Jeon[21]

高丽田中鳑鲏Acheilognathussignifer Gp_11 HQ536266.1 Unpublished

HQ536265.1 Unpublished

中华鳑鲏Rhodeussinensis Gp_2 MF122715.1 Unpublished

MF122716.1 Unpublished

高体鳑鲏Rhodeusocellatus Gp_2 KM610905.1 Chen[22]

KM610906.1 Chen[22]

Gp_5 MF939375.1 Unpublished

MF939374.1 Unpublished

彩石鳑鲏Rhodeuslighti Gp_5 MG913599.1 Sun[23]

MG913598.1 Sun[23]

朝鲜鳑鲏Rhodeusuyekii Gp_6 HQ536507.1 Unpublished

HQ536506.1 Unpublished

济南鳑鲏Rhodeusnotatus Gp_7 HQ536499.1 Unpublished

HQ536498.1 Unpublished

朝鲜鱊Acheilognathusyamatsutae Gp_10 HQ536279.1 Unpublished

HQ536280.1 Unpublished

HQ536281.1 Unpublished

斜方鱊Acheilognathusrhombeus Gp_12 HQ536262.1 Unpublished

HQ536263.1 Unpublished

HQ536264.1 Unpublished

大鳍鱊Acheilognathusmacropterus Gp_8 KR861751.1 Unpublished

KR861752.1 Unpublished

KR861753.1 Unpublished

黑龙江鳑鲏Rhodeussericeus Gp_4 MG913604.1 Unpublished

MG913605.1 Unpublished

兴凯鱊AcanthoRhodeuschankaensis Gp_13 MF122003.1 Unpublished

MF122002.1 Unpublished
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2 结 果

2.1 形态学证据

形态学鉴定3尾,各项指标均符合兴凯鱊近似种的相关特征:背鳍鳍式ⅲ-9、臀鳍ⅲ-9、胸鳍ⅰ-11、腹鳍

ⅰ-7.侧线完全,侧线鳞35-36,横列鳞7-9,纵列鳞34-37,形态测量标本共计3尾结果显示:形态测量标

本共计3尾结果显示:全长(65.36±1.3)mm,体长(52.03±0.92)mm,体高(17.13±1.18)mm,头 长(12.13±
0.64)mm,头高(12.29±0.63)mm,吻长(3.57±0.71)mm,眼径(3.87±0.2)mm,眼间距(4.43±0.07)mm,
眼后头长(4.68±0.48)mm,尾柄长(11.5±0.32)mm,尾柄高(6.03±0.19)mm,体侧浅绿色纵带(33.62±
0.32)mm,体长为体高的2.82~3.24倍、为头长的3.85~4.19倍、为尾柄长的4.32~4.63倍、为尾柄高的

8.35~9.06倍.其主要形态特征为体侧扁,纺锤形,头较长且大于头高,口端位,口裂微向下止于鼻孔前缘,上
颌后缘约与眼下缘处于同一水平线,3尾标本均未见凸起状须(图版1中B,C所示),鼻孔介于眼前缘上端与

吻端之间,鳃孔上角端略低于眼上缘高度,具有较平直且完全的侧线,第二根不分枝鳍条(图版1中①所示)
较长但几乎等于或略短于最后一根不分枝鳍条长度.活体体侧有一条浅绿色带向前延伸超背鳍前端(图版1
中③所示),且臀鳍及腹鳍外缘为白色宽约为鳍条本身的1/4(图版1中②所示).可由图版1中D图可看出

甲醛固定标本的体侧色带呈黑色,超过背鳍起点,臀鳍及腹鳍的外缘为白色,根据以上特征可以判断捕获的

鱼类为鱊属鱼类,为了进一步详实探明捕获样本的具体种类,我们将活体照片以及甲醛固定好的标本带至中

国科学院水生生物研究所请曹文宣院士以及张鹗研究员、刘焕章研究员等专家进一步鉴定确认,经过商讨最

终认为该批标本应为兴凯鱊近似种(Acheilognathusaff.chankaensis)较为合理.

2.2 分子生物学及分子系统学结果

本研究通过分子生物学的方法进行提取、扩增、双向测序获得3条COI 基因序列,通过与NCBI数据库

中的近缘种COI基因序列比对后获得618bp的一致序列,其中包含保守位点位点414个,简约信息位点

201个,T,C,A,G碱基分别为28.7%、28.8%、24.3%、18.2%,从碱基组成来看,A+T(53%)的含量高于

C+G(47%)的含量,该结果与其他鲤科鱼类的COI 基因研究结果相一致,表明该基因具有A,T碱基偏向

性.通过与近缘种构建的NJ系统发育树可以看出,本研究中所用到的样本除中华鳑鲏、高体鳑鲏、彩石鳑鲏

外其他样本均形成一个单系类群并且具有高的支持率,采集到的样本独自形成一支构成支持率为100%的

单系类群(见图2).根据NJ树结果可以判断组的划分是可靠的,每一支上的遗传距离均小于0.02.其他不同

物种之间除南方鳑鲏与鳑鲏遗传距离为0.016外其他组间的遗传距离均大于0.02,详见表3.
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3 讨 论

3.1 河南省兴凯鱊近似种的物种有效性

本研究采集到的样本通过与相关权威材料中所描述的形态学特征进行对比,确认该样本为鱊属鱼类且

同已描述的兴凯鱊具有较相似的特征,根据武汉中国科学院水生生物几位专家的建议将其定义为兴凯鱊近

似种,河南省之前相关的文献中没有对该物种的描述,因此,采集到的鱼类为河南省新记录种.通过与其近缘
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种建立的邻接系统发育树,结果发现,本研究中采集到的样本能够单独聚为一支,形成一个单系群,并且组内

的个体间遗传距离小于0.02,与目前鱊亚科中其他物种没有产生交叉的现象,因此根据分子数据我们可以得

到采集到的样本不同于河南省目前已有的物种,因此,认定其为河南省新纪录种.

表3 鱊亚科鱼类线粒体COI基因的组间遗传距离

Tab.3 GeneticdistanceofAcheilognathinimitochondrialCOIsequence

NO. Gp_1 Gp_2 Gp_3 Gp_4 Gp_5 Gp_6 Gp_7 Gp_8 Gp_9 Gp_10 Gp_11 Gp_12 Gp_13

Gp_1

Gp_2 0.186

Gp_3 0.016 0.182

Gp_4 0.200 0.199 0.208

Gp_5 0.174 0.059 0.172 0.199

Gp_6 0.170 0.175 0.165 0.205 0.174

Gp_7 0.161 0.203 0.168 0.194 0.189 0.158

Gp_8 0.207 0.194 0.199 0.097 0.199 0.198 0.198

Gp_9 0.165 0.173 0.161 0.218 0.176 0.189 0.169 0.227

Gp_10 0.157 0.190 0.160 0.136 0.191 0.175 0.175 0.122 0.191

Gp_11 0.161 0.194 0.158 0.190 0.203 0.215 0.184 0.188 0.150 0.211

Gp_12 0.186 0.207 0.185 0.110 0.207 0.175 0.175 0.115 0.231 0.134 0.205

Gp_13 0.193 0.205 0.203 0.041 0.200 0.199 0.192 0.116 0.217 0.161 0.198 0.116

Gp_14 0.184 0.188 0.190 0.121 0.178 0.194 0.200 0.153 0.213 0.148 0.201 0.148 0.122

3.2 鱊亚科鱼类属的划分

鱊亚科鱼类,在不同国家研究人员采用不同的分类系统,这些不同的分类系统造成了该亚科鱼类在属的

水平上,各不相同的分类学特征界定,从而造成了分类系统的混乱.具体来讲,由于该亚科的鱼类主要分布的

为亚洲,因此主要研究集中在亚洲国家,在我国学者吴清江将该亚科鱼类划分为6个属分别为①鳑鲏属

(Rhodeus)②彩石鲋属(Pseudoperilampus)③副鳑鲏属 (Pararhodeus)④鱊属(Acheilognathus)⑤副鱊属

(Paracheilognathus)⑥刺鳑鲏属(Acanthorhodeus),之后中国动物志中将该亚科鱼类分为了①鱊属

(Acheilognathus)②副鱊属(Paracheilognathus)③鳑鲏属(Rhodeus)3个属,之后的研究中认定副鱊属为无

效属名,中国动物志中记载的副鱊属鱼类根据目前接受对较广的Arai& Akai提出的分类方法应该隶属与

其中的鱊属(Acheilognathus)以及田中鳑鲏属(Tanakia),另外王以康、孟庆闻,李国良,林人端等研究者也

都各自根据不同的形态特征进行了属的分类描述[7,24-26].而日本研究人员将鱊亚科鱼类划分为3到6个属,

Arai&Akai将其分为3个属[11-12];Jordan&Thompson等人将其划分为①鱊属(Acheilognathus)②鳑鲏

属(Rhodeus)③刺鳑鲏属(Acanthorhodeus)④田中鳑鲏属(Tanakia)4个属[27];而 Matsubara将其划分为①
鳑鲏属(Rhodeus)②彩石鲋属(Pseudoperilampus)③田中鳑鲏属(Tanakia)④鱊属(Acheilognathus)⑤副

鱊属(Parrcheilognathus)⑥刺鳑鲏属(Acanthorhodeus)等6个属[28],韩国研究人员 Uchida将其划分为①
鳑鲏属(Rhodeus)②彩石鲋属(Pseudoperilampus)③鱊属(Acheilognathus)④副鱊属(Paracheilognathus)
以及⑤刺鳑鲏属(Acanthorhodeus)5个属,之后Choi等人将其划分成①鳑鲏属(Rhodeus)②刺鳑鲏属(Ac-
anthorhodeus)③鱊属(Acheilognathus)3个属[29-30],可以看到在鱊亚科的属层面上就存在诸多争议,各方

研究者根据自身所获得的样品及数据分别做了相应的分类系统,有部分重叠和不同,尚无广泛接受的系统.
那么种水平的分类自然也是千差万别,利用分子生物学技术对于鱊亚科鱼类进行系统的分类描述报道也较

少,并且有研究指出在多数情况下系统发育树的结果同形态数据不能很好地匹配上如本研究中存在高体鳑
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鲏与彩石鳑鲏聚在一起的现象,另外本研究中出现了高体鳑鲏与中华鳑鲏聚为一支的现象,这可能证实了林

人端在中国动物志硬骨鱼纲鲤形目提到的中华鳑鲏与高体鳑鲏为同物异名的观点,但目前没有一个具体的

衡量标准来评价,另外根据资源调查中发现的情况来看,该亚科鱼类数量较多且分布与河南省的各大水系之

中,并且存在较大形态差异,利用更多的不同来源的数据和整合分析方法可能会找到更多的证据来对该属鱼

类进行评价途径,但这还有更多的工作需要做,以揭示这一复杂类群的系统发生和物种形成过程.
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IdentificationnewfishrecordHenanprovinceofAcheilognathusaff.
ChankaensisbasedonmorphologyandmitochondrialCOIgenesequence

ZhouChuanjiang1,WangXi1,ZhangQiaoge2,ZhangDongyan3,

ChenGuoxian4,SunYawei4,SongDongying1,NieGuoxing1

(1.CollegeofFisheries,EngineeringTechnologyResearchCenterofHenanProvinceforAquaticAnimalCultivation

HenanNormalUniversity,Xinxiang453007,China;2.AquaticTechnologyExtensionStationofWugangcity,

Pingdingshan462500,China;3.AquaticTechnologyExtensionStationofYexianCounty,Pingdingshan467000,

China;4.AquaticTechnologyExtensionStationofPingdingshancity,Pingdingshan467000,China)

  Abstract:DuringthefishresourceinvestigationofHenanprovincein2017,wecapturedthreefish(Acheilognathus)in
theShaheRiverofYexianCountysection,PingdingshanCity,whichwereidentifiedbymorphologicalcharacteristicsasAchei-

lognathusaff.Chankaensis.Meanwhile,weanalyzedthemitochondrialCOIgenetoconfirmthemorphologicalidentificationre-

sultstocompensateforthedifficultyofclassificationintraditionalmorphologicalanalysismethodsduetosmallmorphological

differencesandsubjectivejudgmentformorphologicalcharacters,thusachievingefficientrecognitionofAcheilognathusaff.

chankaensis.AfterwidelyreviewingtheliteratureweconformedthatAcheilognathusaff.chankaensisisanewrecordedspecies

inHenanprovince.Anditsmainidentificationmorphologicalfeaturesareasfollows.Thedirectionofthemouthpointsstraight

ahead.Shortconvexwhiskersornowhiskersatthecornersofthemouthandthecornersofthemouthareclosetothelower

edgeoftheeyes.Thesecondunbrancheddorsalfinislongerthanotherunbrancheddorsalfin.Thelongitudinalbandontheside

ofthebodyextendsforwardpastthebaseofthedorsalfin.BasedontheanalysisofotherfishesinAcheilognathus,theNJphy-

logenetictreewasestablishedbasedontheK2PmodelwithMEGA6software.Theresultsshowedthatthecollectedsamples

wereclusteredintoonemonophyleticgroupwithhighsupportvalue.ThespecimensofAcheilognathusaff.chankaensisarenow

keptinthefishspecimenslaboratoryofthefisheriescollegeofHenannormaluniversity.Thispaperwillreporttherelevant

content.

Keywords:Acheilognathusaff.chankaensis;newrecordspecies;Henanprovince
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