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摘　要：采用线粒体１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫基因测定１１种小丑鱼的序列，分析其基因序列差异和遗传距离

关系，并用邻接法、最大似然法和贝叶斯法构建系统进化树，探讨了１１种小丑鱼的系统发育关系。序列分析结

果显示，经比对处理后的３个基因总长度４３８８ｂｐ，其中多态位点１０２８个，简约信息位点６１６个，转换与颠换

比为２．１２，Ａ＋Ｔ的平均含量为５４．７％，高于Ｃ＋Ｇ的平均含量４５．３％。系统发育关系表明：（１）双锯鱼亚科为

单系发生，但双锯鱼属不为单系发生，建议对棘颊雀鲷属重新定位；在双锯鱼属中，公子小丑鱼犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀

狅犮犲犾犾犪狉犻狊和黑边公子小丑鱼犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀狆犲狉犮狌犾犪聚为一支，为双锯鱼亚科分子亲缘关系基础； （２）透红小丑鱼

犘狉犲犿狀犪狊犫犻犪犮狌犾犲犪狋狌狊在双锯鱼属的定位较为模糊，贝叶斯树显示透红小丑鱼犘．犫犻犪犮狌犾犲犪狋狌狊与公子小丑鱼犃．

狅犮犲犾犾犪狉犻狊和黑边公子小丑鱼犃．狆犲狉犮狌犾犪聚成一支并位于该支的底端，而ＮＪ树和 ＭＬ树中透红小丑鱼却没能和公

子小丑鱼犃．狅犮犲犾犾犪狉犻狊和黑边公子小丑鱼犃．狆犲狉犮狌犾犪聚为一支，而是和其他小丑鱼汇聚成一支；（３）透红小丑鱼

犘．犫犻犪犮狌犾犲犪狋狌狊与金透红小丑鱼犘狉犲犿狀犪狊犲狆犻犵狉犪犿犿犪狋犪是同一种。
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　　小丑鱼隶属于雀鲷科Ｐｏｍａｃｅｎｔｒｉｄａｅ，双锯鱼

亚科 Ａｍｐｈｉｐｒｉｏｎｉｎａｅ。双锯鱼亚科包括棘颊雀鲷

属犘狉犲犿狀犪狊和双锯鱼属犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀。目前已发现

的小丑鱼约２８种，棘颊雀鲷属仅有１种。基于形

态学特征，双锯鱼属又进一步分为 ４ 个亚属

（犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪、 犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀、 犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊、

犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀）。目前，国内对于小丑鱼的研究主要

集中在生活习性［１－２］、人工繁殖及幼体培育［３－６］、

胚胎发育［７－９］、光照与体色［１０］等方面，而分子遗

传方面的研究较少。国外学者Ｔｉｍｍ等
［１１］用线粒

体控制区分析印度马来群岛公子小丑鱼的种群遗传

结构和基因流，得出该群岛的不同区域之间存在高

度的多样性和差异化；ＪａｎｇＬｉａｗ 等
［１２］等用１２犛

狉犚犖犃 序列对雀鲷科的４８种鱼构建系统发生树，

得出公子小丑鱼犃．狅犮犲犾犾犪狉犻狊、黑边公子小丑鱼犃．

狆犲狉犮狌犾犪和透红小丑鱼犘．犫犻犪犮狌犾犲犪狋狌狊聚为一支，

并具有原始亲缘关系基 础；Ｔａｎｇ
［１３］利用 １２犛

狉犚犖犃 和１６犛狉犚犖犃 对２３种雀鲷科鱼类进行 ＭＰ

法构建分子系统进化树也得出透红小丑鱼和公子小

丑鱼、黑边公子小丑鱼聚为一支，双锯鱼亚科属于

单一群系演化的结果。

双锯鱼亚科种类的鉴定主要依赖形态学方法，

以体色和条带数目为主要特征。然而不同种类的小

丑鱼形态差别不大，同一种类常因外在因素的变化

或成长阶段的不同，体表颜色和花纹也会随之改

变，例如分类学上透红小丑鱼是棘颊雀鲷属中单独

的一类，现在市场上出现一种金透红小丑鱼，这两

类幼鱼期都是白色条纹，但金透红小丑鱼白色条纹

成年后变成金黄色，市场价格比透红小丑鱼略贵，

他们是否为同一物种说法不一，这都给传统分类学

鉴定增加难度。因此，有必要用分子遗传学手段对

小丑鱼的遗传结构进行进一步阐述。

鱼 类 线 粒 体 ＤＮＡ （ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ，

ｍｔＤＮＡ）具有母系单倍体遗传特性，具有分子小、

结构简单、进化速度快、不同区域进化速度存在差

异等特点，是研究属、种间系统发育较好的分子标

记［１４－１６］。１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫是鱼类体内

线粒体基因，具有较好的系统发育信息，通过对这

些基因进行ＰＣＲ扩增和序列测定，可以对双锯鱼

亚科鱼类种间变异程度和亲缘关系进行分析比较。

本研究以菲律宾海域和印尼巴东海域的１１种小丑

鱼为研究对象，对其１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫

基因序列的变异情况进行分析，建立分子系统树，

进一步探讨小丑鱼分类学中存在的争议，为小丑鱼

的分类体系完善提供参考。

１　材料与方法

１１　试验材料

小丑鱼采集于西太平洋南海菲律宾海域、印尼

巴东海域 （表１），每种２条。根据Ａｌｌｅｎ
［１７］分类方

法对样本外部形态进行初步鉴别，测序后与ＮＣＢＩ

数据库进行对比确定物种。为探索双锯鱼亚科的系

统发育关系，以雀鲷亚科条纹豆娘鱼犃犫狌犱犲犳犱狌犳

狏犪犻犵犻犲狀狊犻狊 和 鲅 科 的 蓝 点 马 鲛 犛犮狅犿犫犲狉狅犿狅狉狌狊

狀犻狆犺狅狀犻狌狊作为外群构建分子系统发生树，其

Ｇｅｎｂａｎｋ登录号分别为ＡＰ００６０１６、ＫＹ２２８９８７。

表１　小丑鱼种类及采集信息

犜犪犫犾犲１　犛犪犿狆犾犻狀犵犪狀犱狊狆犲犮犻犲狊狅犳犪狀犲犿狅狀犲犳犻狊犺狌狀犱犲狉狊狋狌犱狔

种类 拉丁名 亚属 采集位置

鞍背小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀狆狅犾狔犿狀狌狊 犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀 菲律宾海域

公子小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀狅犮犲犾犾犪狉犻狊 犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪 菲律宾海域

黑边公子小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀狆犲狉犮狌犾犪 犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪 印尼巴东海域

黑红小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀犿犲犾犪狀狅狆狌狊 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀 菲律宾海域

印度红番茄小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀犲狆犺犻狆狆犻狌犿 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀 菲律宾海域

红小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀犳狉犲狀犪狋狌狊 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀 菲律宾海域

双带小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀犮犾犪狉犽犻犻 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀 菲律宾海域

宽带小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀犾犪狋犲狕狅狀犪狋狌狊 犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀 菲律宾海域

银线小丑鱼 犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀犪犽犪犾犾狅狆犻狊狅狊 犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊 菲律宾海域

金透红小丑鱼 犘狉犲犿狀犪狊犲狆犻犵狉犪犿犿犪狋犪 狆狉犲犿狀犪狊 印尼巴东海域

透红小丑鱼 犘狉犲犿狀犪狊犅犻犪犮狌犾犲犪狋狌狊 狆狉犲犿狀犪狊 菲律宾海域

注：表示对学名说法不一，有人称之为犜犺犲犌狅犾犱犛狋狉犻狆犲犕犪狉狅狅狀犆犾狅狑狀犳犻狊犺。

１２　ＤＮＡ提取、扩增和测序

采用基因组抽提试剂盒 （ＴａＫａＲａ公司）提取１１

种小丑鱼鳍条组织的总ＤＮＡ。根据ＮＣＢＩ下载有关

小丑鱼基因序列设计引物。扩增１６犛狉犚犖犃 引物序

列为１６犛狉犚犖犃 Ｆ：５′ＡＡＧＧＧＧＡＧＧＣＡＡＧＴＣ

ＧＴＡＡＣ３′和Ｒ：５′ＴＧＴＴＴＡＡＡＧＧＧＣＴＴＡＧＧＴ

ＣＴ３′。ＰＣＲ反应条件为：９５℃预变性５ｍｉｎ，然后

９５℃变性３０ｓ，５５℃退火４０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ４０ｓ，共

３５个循环，最后７２℃延伸５ｍｉｎ。扩增犆犗犡１引物序

列为犆犗犡１Ｆ：５′ＡＣＴＣＡＧＣＣＡＴＣＣＴＡＣＣＴＧ

ＴＧＧＣＡＡＴ３′和Ｒ：５′ＧＧＴＴＣＧＡＹＴＣＣＴＣＣＣ

ＴＴＴＣＴＣＧＴＡ Ｇ３′，反应条件为：９５℃预变性５

ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５５℃退火４０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ；

循环３５次；７２℃终延伸１０ｍｉｎ。扩增犆狔狋犫引物序列

为犆狔狋犫Ｆ：５′ＣＣＡＧＧＡＣＣＡＧＴＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡ

ＣＣ３′和Ｒ：５′ＧＣＡＧＴＡＧＧＡＡＧＧＡＹＴＴＴＡＡＣＣ

ＴＴＣＧ３′，反应条件为：９５℃预变性５ｍｉｎ，然后９５℃

变性４５ｓ，５８℃退火４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，共３５个循
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环，最后７２℃延伸５ｍｉｎ。反应体系２５μＬ，包括：２

μＬＤＮＡ 模板，正向和反向引物各１μＬ，２μＬ

ｄＮＴＰｓ，２．５μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ
２＋）及０．２μＬ犜犪狇

ＤＮＡ聚合酶（大连宝生物公司ＴａＫａＲａ），灭菌超纯

水补足剩余体系。１％ 的琼脂糖电泳对ＰＣＲ扩增产

物进行检测。ＰＣＲ产物经鉴定后送英潍捷基（上海）

贸易有限公司进行序列测定。

１３　数据分析

测序所得线粒体１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫序列

片段利用ＤＮＡＳｔａｒ进行拼接并辅以人工校对，通过

ＢＬＡＳＴ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｇｏｖ／ＢＬＡＳＴ／）检索

来确定目的片段。运用 ＭＥＧＡ５．０２
［１８］软件对基因序

列进行比对分析。运用ＰＡＵＰ４．０ｂ１０
［１９］软件对１６犛

狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫基因进行同质性检验（Ｐａｒｉｔｉｏｎ

ｈｏｍｏｇｅｎｅｉｔｙｔｅｓｔ）。通过ＤｎａＳＰｖ５
［２０］软件确定多态

位点数、转换与颠换的比值（ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ／ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ，

Ｔｓ／Ｔｖ）和碱基组成。根据 Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模

型，用ＭＥＧＡ５．０２邻接法（ＮＪ法）分析系统树状图和

用遗传距离分析样本间的关系，所用方法均运用

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ检验重复，抽样１０００次，其余参数为默认；

以ＰＡＵＰ软件构建 ＭＬ树，以１０００次的Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ

重复 抽 样 来 检 验 系 统 树 各 分 支 的 置 信 度；用

ＭｒＢａｙｅｓ
［２１］软件构建贝叶斯树，基于马可夫蒙特卡罗

（ＭＣＭＣ）进行１００万代运算，每１０００代对系统树进

行一次抽样，在舍弃老化样本后根据剩余样本构建一

致树，并计算相关参数，系统树各分支的置信度通过

后验概率来检验。

２　结果与分析

２１　序列特征

对１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫基因进行同质

性检验，结果为犘＝０．８２，说明三者可以用于联合

分析。对１１种小丑鱼的１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和

犆狔狋犫基因供分析的序列多重比对后，共得到序列

长度为４３８８ｂｐ，其中出现１７个碱基的插入或缺

失，多态位点１０２８个，简约信息位点６１６个，转

换位点２８９个，颠换位点１３６个，转换与颠换比为

２．１２。Ａ、Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 碱基的平均含量分别为

２８．８％、２６％、２７．３％和１７．９％，其中 Ａ＋Ｔ平

均含量为５４．７％，Ｃ＋Ｇ平均含量为４５．３％，Ａ＋

Ｔ 平均含量大于 Ｃ＋Ｇ 平均含量，这与鱼类

ｍｔＤＮＡ富含Ａ、Ｔ的结论一致。

２２　遗传距离

基于Ｋｉｍｕｒａ双参数模型来计算遗传距离，以

确定类群间的遗传分化程度，检测结果见表２。由

检测结果可知：在所研究的１１种小丑鱼中，种间

距离从０．００２ （黑边公子小丑鱼犃．狆犲狉犮狌犾犪与公子

小丑鱼 犃．狅犮犲犾犾犪狉犻狊）到０．１０１ （透红小丑鱼 犘．

犫犻犪犮狌犾犲犪狋狌狊和宽带小丑鱼犃．犾犪狋犲狕狅狀犪狋狌狊），平均

种间遗传距离为０．０６８。

表２　１１种小丑鱼间的遗传距离

犜犪犫犾犲２　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲狊犪犿狅狀犵１１狊狆犲犮犻犲狊狅犳犪狀犲犿狅狀犲犳犻狊犺犪犮犮狅狉犱犻狀犵狋狅犽犻犿狌狉犪２狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊犿狅犱犲犾

项目 银线小丑 双带小丑
印度红番

茄小丑
红小丑 宽带小丑 黑红小丑 公子小丑

黑边公

子小丑
鞍背小丑 透红小丑

金透红

小丑

银线小丑

双带小丑 ０．０４６

印度红番茄小丑 ０．０２９ ０．０４８

红小丑 ０．０２９ ０．０４８ ０．００９

宽带小丑 ０．０３９ ０．０５２ ０．０３２ ０．０３１

黑红小丑 ０．０３０ ０．０４７ ０．０１０ ０．００２ ０．０３０

公子小丑 ０．０９８ ０．１００ ０．０９４ ０．０９４ ０．０９８ ０．０９４

黑边公子小丑 ０．０９８ ０．０９９ ０．０９３ ０．０９３ ０．０９８ ０．０９３ ０．００２

鞍背小丑 ０．０３８ ０．０５２ ０．０３０ ０．０２８ ０．０２０ ０．０２８ ０．０９４ ０．０９３

透红小丑 ０．０９６ ０．０９８ ０．０９６ ０．０９５ ０．１０１ ０．０９４ ０．０９３ ０．０９３ ０．０９８

金透红小丑 ０．０９３ ０．０９７ ０．０９３ ０．０９１ ０．０９８ ０．０９１ ０．０９１ ０．０９１ ０．０９５ ０．０１０

２３　系统发育分析

３个线粒体基因序列拼接构成长度总共４３８８

ｂｐ 用 于 重 建 系 统 发 育。以 条 纹 豆 娘 鱼 犃．

狏犪犻犵犻犲狀狊犻狊和蓝点马鲛犛．狀犻狆犺狅狀犻狌狊为外群，采用

邻接法、最大似然法和贝叶斯法分别构建了 ＮＪ

树、ＭＬ树和贝叶斯树。

３棵分子树的拓扑结构均支持：双锯鱼亚科为

单系发生，透红小丑鱼是伴随双锯鱼属一起发生，
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但双锯鱼属不为单系发生，犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪亚属归为一

支 并 位 于 该 支 的 底 端， 而 犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀，

犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊和犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀３等个亚属归为一支。

贝叶斯法和邻接法、最大似然法的分析结果显示

了不同之处。ＮＪ树和ＭＬ树（图１～２）的拓扑结构显

示黑边公子小丑鱼和公子小丑鱼聚为一支，其他的小

丑鱼聚为第二支系。第二支系被分为２个小支系，其

中透红小丑鱼和金透红小丑鱼聚为一支，第二小支

（置信度１００％）是由犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀亚属、犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊

亚属和犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀亚属聚为一支。贝叶斯树显示，

所有内群也形成２个支系，各枝的支持率较高（图３）。

其 中，犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀 亚 属、犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊 亚 属 和

犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀亚属聚为第一支系，透红小丑鱼和金透

红小丑鱼以及犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪亚属聚为第二支系。

图１　基于１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫基因序列构建的

ＮＪ树

犉犻犵．１　 犖犑 狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犪狀犲犿狅狀犲犳犻狊犺 犫犪狊犲犱 狅狀

犿犻狋狅犮犺狅狀犱狉犻犪犾１６犛狉犚犖犃，犆犗犡１犪狀犱犆狔狋犫犵犲狀犲狊

图２　基于１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫基因序列构建的

ＭＬ树

犉犻犵．２　 犕犔 狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犪狀犲犿狅狀犲犳犻狊犺犫犪狊犲犱狅狀

犿犻狋狅犮犺狅狀犱狉犻犪犾１６犛狉犚犖犃，犆犗犡１犪狀犱犆狔狋犫犵犲狀犲狊

图３　基于１６犛狉犚犖犃、犆犗犡１和犆狔狋犫基因序列构建的贝

叶斯树

犉犻犵．３　犅犪狔犲狊犻犪狀狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犪狀犲犿狅狀犲犳犻狊犺犫犪狊犲犱狅狀

犿犻狋狅犮犺狅狀犱狉犻犪犾１６犛狉犚犖犃，犆犗犡１犪狀犱犆狔狋犫犵犲狀犲狊

３　讨　论

３１　序列分析

Ｆｏｌｍｅｒ等
［２２］认为碱基Ａ＋Ｔ含量高的线粒体

基因在进化中更具优势，１１ 种小丑鱼在 １６犛

狉犚犖犃＋犆犗犡１＋犆狔狋犫的联合基因序列中发现，碱

基Ａ＋Ｔ的平均含量高于Ｇ＋Ｃ的平均含量，Ｇ含

量最低，存在偏向性，组成特征与其他鱼类线粒体

ＤＮＡ碱基组成的特点相似
［２３－２４］。另外，ＤＮＡ 进

化过程中，碱基转换发生的频率要比颠换发生的频

率高。利用转换和颠换的比值可以估计碱基序列的

饱和度。一般情况下，分歧时间越短、亲缘关系越

近的分类单元之间，其转换与颠换的比值越大。若

转换与颠换的比值小于２．０，认为该基因序列发生

的突变已经达到饱和。本研究中所分析的联合基因

片段碱基转换／颠换比值为２．１２，表明基因序列的

位点未达到饱和，序列中的碱基替代均具有系统发

育意义［２５］，可以用来作为小丑鱼的遗传分析。

３２　１１种小丑鱼的系统发育关系

代永东等［２６］研究发现多基因序列联合分析会

使得基因树更能准确地推测物种，特别是近缘物种

的系统关系。通过联合的途径获得更多的序列位点

信号，让潜在的系统发育信号显现出来［２７］，所得

的系统发育树也可能更接近真实值。

本研究所构建的系统树的拓扑结构表明双锯鱼

属不为单系发生。在双锯鱼属中，公子小丑鱼和黑

边 公 子 小 丑 鱼 聚 成 一 支， 除 此 之 外 的

犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀、犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊和犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀 等３

个亚属聚为一支。公子小丑鱼和黑边公子小丑鱼与

同属的其他小丑鱼分开并位于该支的底端，所得的

结果与Ｇｌｅｎｎ等
［２８］、ＪａｎｇＬｉａｗ等

［１２］和Ｔａｎｇ
［１３］一
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致。Ｇｌｅｎｎ等
［２８］认为这主要与分布域形成史有关，

这一支系种类的端始种在珊瑚三角区发生基因流中

断，没有辐射到其他区域，分子钟可追溯到１９００

万年，形成双锯鱼亚科分子亲缘关系基础。在

犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀、犘犺犪犾犲狉犲犫狌狊和犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀 等３

个亚属这一小支中，黑红小丑鱼、红小丑鱼和印度

红番茄小丑鱼亲缘关系最近，３种同属于双锯鱼亚

属犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀里的大眼类种系，鞍背小丑鱼和宽

带 小 丑 鱼 亲 缘 关 系 最 近， 此 两 种 同 属 于

犘犪狉犪犿狆犺犻狆狉犻狅狀亚属的鞍背类种系，用分子的方

法与形态学分类得到的结果相符。犃犿狆犺犻狆狉犻狅狀亚

属中的双带小丑鱼与此亚属中的其他小丑鱼不汇成

一支，可能是双带小丑鱼分布广泛，游泳能力强，

对海葵的依赖性较弱，能与较多海葵共生，较强的

生活能力，在长期环境中产生一定的进化的结果。

Ａｌｌｅｎ
［２９］认为透红小丑鱼外形特殊，把透红小

丑鱼从双锯鱼属中独立出来作为双锯鱼亚科中棘颊

雀鲷属的单一种，此形态学分类与Ｑｕｅｎｏｕｉｌｌｅ等
［３０］

用分子方法得到结果不一致。Ｑｕｅｎｏｕｉｌｌｅ等
［３０］利

用犃犜犘８、犃犜犘６和犆狔狋犫基因对雀鲷科的１０３种鱼

运用Ｂａｙｅｓｉａｎ法建树，得出双锯鱼亚科是单一系统

发生的群体，建议将棘颊雀鲷属重新归类。本研究

所建系统树再次证明了从分子数据的角度来看双锯

鱼亚科为单系发生，透红小丑鱼是伴随双锯鱼属一

起发生，建议对棘颊雀鲷属进行重新分类定位。

关于透红小丑鱼在双锯鱼属的具体定位，本研

究所建的系统树没能取得一致的结果。ＮＪ树和

ＭＬ树显示透红小丑鱼和除犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪亚属之外的

其他小丑鱼汇聚成一支，却没能和公子小丑鱼和黑

边公子小丑鱼聚为一支，而贝叶斯树却显示透红小

丑鱼和公子小丑鱼、黑边公子小丑鱼聚为一支，并

且 此 结 果 与 ＪａｎｇＬｉａｗ 等［１２］、Ｔａｎｇ
［１３］ 和

Ｑｕｅｎｏｕｉｌｌｅ等
［３０］结果一致。３棵树得到的结果有部

分差别，推测可能是物种自身的特点对系统发育树

构建产生的影响。Ｊｅｆｆｒｏｙ等
［３１］认为基因组数据中

核苷酸组成偏好会影响系统发育树的准确构建，所

以采用不同的系统发育分析方法所得到的结果并不

一致。小丑鱼历史进化不明了缺少相关的化石信

息，同一种存在多个近缘种或亚种且常因外界环境

的变化而发生变化，从而推测物种自身进化可能对

系统发育树构建产生影响。究竟应该是按照Ｊａｎｇ

Ｌｉａｗ等
［１２］、Ｔａｎｇ

［１３］和 Ｑｕｅｎｏｕｉｌｌｅ等
［３０］的观点将

透红小丑鱼和公子小丑鱼、黑边公子小丑鱼一起归

入犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪亚属中，还是按本文ＮＪ树和 ＭＬ树

得到的结果将透红小丑鱼和除犃犮狋犻狀犻犮狅犾犪亚属外的

小丑鱼归为一支，仍然是一个值得探索的问题。

关于金透红小丑鱼和透红小丑鱼是否为同一

种，不同的研究得出的结论不一致。金透红小丑鱼

与透红小丑鱼形态上的区别是金透红小丑鱼身体上

的白色条带呈金黄色。Ａｌｌｅｎ
［３２］认为颜色差异不能

作为物种鉴定的诊断特征，Ｍｉｃｈａｅｌ
［３３］认为这两种

小丑鱼颜色上的变化是由于营养等一系列因素引起

的，白色条带和黄色条带只是两种不同的颜色模式；

也有人认为金透红小丑鱼与透红小丑鱼是不同的

种，Ｆｏｗｌｅｒ
［３４］在１９０４年把来自于苏门答腊岛的金

透红小丑鱼作为一个独特的种，并把此学名命名为

犘狉犲犿狀犪狊犲狆犻犵狉犪犿犿犪狋犪。本研究基于 Ｋｉｍｕｒａ双参

数模型计算遗传距离的研究显示，金透红小丑鱼与

透红小丑鱼之间的遗传距离数值为０．０１，且小于种

间的平均遗传距离０．０６８。Ｓｈａｋｌｅｅ等
［３５］提出鱼类

在属、种和种群三级水平上的遗传距离分类判别标

准分别为０．９、０．３、０．０５。Ａｖｉｓｅ
［３６］认为同一种的个

体间一般有０．１％～５％的差异水平，杜启艳等
［３７］提

出ＤＮＡ序列间的遗传距离的差异如果小于０．０２，

则小于种内的遗传差异。因此，笔者认为金透红小

丑鱼与透红小丑鱼尚未达到种的分化标准，属于同

一种。当然这结果可作为现代分类学研究的一个补

充，需要更多的分类方法来确定其分类地位。
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