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鳇亚科棒花鱼属鱼类的分类与系统发育关系
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摘要: 逗亚科棒花鱼属鱼类的分类与系统发育关系尚未解决。研究选择线粒体Cyt b基因和核基因RAG1、
MLH3及MSH6作为分子标记, 重建了棒花鱼属鱼类的系统发育关系, 并结合形态证据对该属鱼类进行了分类

厘定。结果表明: 棒花鱼与钝吻棒花鱼是单系种。拉林棒花鱼与辽宁棒花鱼是并系种, 一起形成单系群。拉

林棒花鱼+辽宁棒花鱼一起嵌套在小鳔逗属鱼类内部,  钝吻棒花鱼嵌套在片唇逗属鱼类内部。拉林棒花

鱼+辽宁棒花鱼+钝吻棒花鱼+片唇逗属+胡逗属+小鳔逗属+琵琶逗属鱼类组成单系群, 它们一起与棒花鱼形

成姊妹群关系。可量性状与可数性状均不能区分拉林棒花鱼和辽宁棒花鱼。结合系统发育关系与形态证据,
棒花鱼属鱼类的分类厘定如下: 棒花鱼属鱼类包括棒花鱼和平江棒花鱼(未取样); 辽宁棒花鱼是拉林棒花鱼

的同物异名, 后者的分类位置有待进一步校订; 钝吻棒花鱼校订为钝吻片唇逗。
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依据Tang等[1]
建立的鲤科(Cyprinidae)逗亚科

(Gobioninae)鱼类分类系统, Jiang和Zhang[2]
进一步

把逗族(Gobionini)划分为逗亚族(Gobionina)、鳅

鰥亚族(Gobiobotiina)与似刺蛇逗亚族(Armatogobio-
nina)。其中, 似刺蛇逗亚族包括7个属

[2]: 似逗属

(Pseudogobio)、蛇逗属(Saurogobio)、棒花鱼属

(Abbottina)、胡逗属(Huigobio)、片唇逗属(Platys-
macheilus)、琵琶逗属(Biwia)与小鳔逗属(Micro-
physogobio)。先前放在逗族的突吻逗属(Rostrogo-
bio)是小鳔逗属的同物异名

[1]
。似刺蛇逗亚族鱼类

中, 棒花鱼属鱼类的系统发育关系以及分类争议尚

未很好地解决。

棒花鱼属包括5种鱼类
[3]: 棒花鱼[Abbottina

rivularis (Basilewsky, 1855)], 模式地是中国北方,
广泛分布于东亚地区各主要水系; 钝吻棒花鱼[Ab-
bottina obtusirostris(Wu & Wang, 1931)], 模式地是

四川成都, 分布于长江上游水系; 辽宁棒花鱼(Ab-
bottina liaoningensis Qin, 1987), 模式地是辽宁营

口、丹东, 分布于辽河与鸭绿江水系; 拉林棒花鱼

(Abbottina lalinensis Huang & Li, 1987), 模式地是

黑龙江省五常市, 分布于黑龙江流域松花江水系;

平江棒花鱼(Abbottina binhi Nguyen, 2001), 模式地

越南平江河(流入我国称为水口河), 分布于珠江流

域西江水系左江。

棒花鱼属鱼类的分类争议主要包括2方面 :
(1)拉林棒花鱼和辽宁棒花鱼是否为同物异名。乐

佩琦
[4]
描述棒花鱼属鱼类时没有提及拉林棒花鱼。

解玉浩
[5]
把拉林棒花鱼作为辽宁棒花鱼的同物异

名, 但并没有提供校订依据。(2)钝吻棒花鱼的分类

归属有待进一步证实。Bănărescu和Nalbant[6, 7]
与

Bănărescu[8]
将钝吻棒花鱼放在小鳔逗属, 而罗云林

等
[9] 与乐佩琦

[4]
将钝吻棒花鱼放在棒花鱼属。

基于头部侧线与骨骼特征的逗亚科鱼类系统

发育关系研究, Hosoya[10]
认为棒花鱼属是似逗属的

姐妹群。俞利荣和乐佩琦
[11]

使用外部与骨骼特征

对似逗类(=似刺蛇逗亚族)鱼类进行了系统发育关

系研究 ,  结果表明棒花鱼属是琵琶逗属+胡逗
属+片唇逗+小鳔逗属+突吻逗属鱼类的姊妹群, 它
们一起与蛇逗属鱼类形成姊妹群关系。Yang等[12]

与Liu等[13]
使用线粒体细胞色素b基因对逗亚科鱼

类进行了系统发育关系研究, 揭示棒花鱼属和蛇逗

属是姊妹群关系, 它们一起与似逗属+胡逗属+突
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吻逗属+片唇逗属+小鳔逗属+琵琶逗属鱼类形成

姊妹群关系。Tang等 [1]
使用线粒体细胞色素b与

细胞色素氧化酶C OⅠ基因和核基因R a g 1与
Rhodopsin对逗亚科鱼类进行了系统发育关系研究,
他们的研究发现棒花鱼属鱼类是琵琶逗属+胡逗
属+片唇逗属+小鳔逗属鱼类的姊妹群, 它们一起

与蛇逗属鱼类形成姊妹群关系。上述基于形态证

据与分子证据的逗亚科鱼类的系统发育关系研究

只探讨了棒花鱼属鱼类的系统发育位置, 没有涉及

棒花鱼属鱼类种间的系统发育关系。

本研究选择线粒体细胞色素b基因(Cyt b), 核
基因重组激活基因1 ( R A G 1 )、错配修复蛋白

MutL基因3(MLH3)与错配修复蛋白MutS基因

6(MSH6)作为分子标记, 重建了棒花鱼属鱼类种间

的系统发育关系, 并结合形态证据对该属鱼类进行

了分类厘定。

1    材料与方法

1.1    物种取样和分子标记

本研究采集了棒花鱼属鱼类4种31尾(表 1), 包
括黑龙江、辽河、海河、黄河、长江和珠江水系

的棒花鱼13尾; 黑龙江水系的拉林棒花鱼4尾; 鸭绿

江和辽河水系的辽宁棒花鱼7尾; 长江上游水系的

钝吻棒花鱼7尾。同时, 还包括了胡逗属、片唇逗

属、琵琶逗属、小鳔逗属、蛇逗与似逗属鱼类15
种23尾(表 1)。选择了2种逗属鱼类作为外类群。

分子标记选择线粒体基因Cyt b和核基因RAG1、
MLH3及MSH6。

表 1    种名、采样地点、个体编号及GenBank登录号

Tab. 1    Species, sampling sites, code and GenBank accession number of all individuals

采样地点Sampling site 编号Code
GenBank登录号GenBank accession number

Cyt b RAG1 MSH6 MLH3

棒花鱼Abbottina rivularis
内蒙古新巴尔虎右旗(黑龙江) AR-XB KX078780 KX078878 KX078928 KX078815
内蒙古扎兰屯市(黑龙江) AR-ZL KX096697 KX078879 KX078929 KX078816
吉林省抚松县(黑龙江) AR-FSX KX078781 KX078880 KX078930 KX078815
辽宁省抚顺市(辽河) AR-FuS KX078782 KX078881 KX078931 KX078816
辽宁省朝阳县(辽河) AR-ZhaoY01 KX078783 KX078882 KX078932 KX078815
辽宁省朝阳县(辽河) AR-ZhaoY02 KX078784 KX078883 KX078933 KX078816
北京市清水镇(海河) AR-QingS01 KX078785 KX078884 KX078934 KX078815
北京市清水镇(海河) AR-QingS02 KX078786 KX078885 KX078935 KX078816
山西省娄烦县(黄河) AR-LF01 KX078787 KX078886 KX078936 KX078815
山西省娄烦县(黄河) AR-LF02 KX078788 KX078887 KX078937 KX078816

江西省广昌县(长江下游) AR-GC01 KX078789 KX078888 KX078938 KX078815
江西省广昌县(长江下游) AR-GC02 KX078790 KX078889 KX078939 KX078816
江西省寻乌县(珠江东江) AR-XW KX078791 KX078890 KX078940 KX078815

拉林棒花鱼Abbottina lalinensis
吉林抚松县(黑龙江) ALa-FS01 KX078792 KX078891 KX078941 KX078841
吉林抚松县(黑龙江) ALa-FS02 KX078793 KX078892 KX078942 KX078842
吉林抚松县(黑龙江) ALa-FS03 KX078794
吉林抚松县(黑龙江) ALa-FS04 KX078795

辽宁棒花鱼Abbottina liaoningensis
辽宁桓仁满族自治县(鸭绿江) AL-HR01 KX078796
辽宁桓仁满族自治县(鸭绿江) AL-HR02 KX078797 KX078895 KX078943 KX078843

辽宁清原县(辽河) AL-QY01 KX078798 KX078893 KX078944 KX078844
辽宁清原县(辽河) AL-QY02 KX078799 KX078894 KX078945 KX078845
辽宁宽甸县(鸭绿江) AL-KD01 KX078800 KX078896 KX078946 KX078846
辽宁宽甸县(鸭绿江) AL-KD02 KX078801 KX078897 KX078947 KX078847
辽宁宽甸县(鸭绿江) AL-KD03 KX078802 KX078898 KX078948 KX078848

钝吻棒花鱼Abbottina obtusirostris
四川省新津县(长江上游) AO-XJ01 KX078803 KX078899 KX078949 KX078849
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续表1

采样地点Sampling site 编号Code
GenBank登录号GenBank accession number

Cyt b RAG1 MSH6 MLH3
四川省新津县(长江上游) AO-XJ02 KX078804 KX078900 KX078950 KX078850
四川省广汉市(长江上游) AO-GH01 KX078805 KX078901 KX078951 KX078851
四川省广汉市(长江上游) AO-GH02 KX078806 KX078902 KX078952 KX078852
四川省广汉市(长江上游) AO-GH03 KX078807 KX078903 KX078953 KX078853
四川省罗江县(长江上游) AO-LuoJ01 KX078808 KX078904 KX078954 KX078854
四川省罗江县(长江上游) AO-LuoJ02 KX078809 KX078905 KX078955 KX078855

胡逗Huigobio chenhsienensis
安徽省宁国市(长江下游) HC-NG KX078810 KX078907 KX078957 KX078857
安徽省黄山市(钱塘江) HC-HuangS KX078811 KX078908 KX078958 KX078858

薄尾胡逗Huigobio exilicauda
广东省连州市(珠江北江) HE-LianZ KX078812 KX078906 KX078956 KX078856

片唇逗Platysmacheilus exiguus
KF926823*

AY953015*

裸腹片唇逗Platysmacheilus nudiventris
四川省棉竹镇(长江上游) PN-LSMZ KX078813 KX078909 KX078959 KX078859
四川省葫芦镇(长江上游) PN-LSHL KX078814 KX078910 KX078960 KX078860

长须片唇逗Platysmacheilus longibarbatus
湖北省麻城市(长江中游) PL-MC KX078815 KX078911 KX078961 KX078861
江西省宁都县(长江下游) PL-ND KX078816 KX078912 KX078962 KX078862

琵琶逗Biwia zezera
日本滋贺县(琵琶湖) BZ-CN KX078817 KX078913 KX078963 KX078863

横洞琵琶逗Biwia yodoensis
日本精华町(木津川) BY-SK KX078818 KX078914 KX078964 KX078864

清徐小鳔逗Microphysogobio chinssuensis
北京市密云县(海河) MC-MY KX078819 KX078915 KX078965 KX078865
陕西省神木县(黄河) MC-SM KX078820 KX078916 KX078966 KX078866

裸腹小鳔逗Microphysogobio nudiventris
湖北省宜城市(长江中游) MN-YC KX078821 KX078917 KX078967 KX078867
湖北省宜昌市(长江下游) MN-YiC01 KX078822 KX078918 KX078968 KX078868
湖北省宜昌市(长江下游) MN-YiC02 KX078823 KX078919 KX078969 KX078869

黑龙江小鳔逗Microphysogobio amurensis
内蒙古尼尔基镇(黑龙江) MA-NE KX078824 KX078920 KX078970 KX078870
吉林松原市(黑龙江) MA-SongY KX078825 KX078921 KX078971 KX078871

高丽小鳔逗Microphysogobio koreensis
JX179169* HQ699728*

湘江蛇逗Saurogobio xiangjiangensis
江西遂川县(长江下游) SX-SC KU715718*

KX078924 KX078972 KX078874
长蛇逗Saurogobio dumerili

江西湖口(长江下游) SDu-HK KU715692*
KX078925 KX078973 KX078875

似逗Pseudogobio vaillanti
安徽省潜山县(长江下游) PV-QS KX096698 KX078923 KX078974 KX078872

桂林似逗Pseudogobio guilinensis
广西省阳朔县(珠江西江) PG-YS KX096699 KX078922 KX078975 KX078873
凌源逗Gobio lingyuanensis
内蒙古巴林右旗(辽河) GL-SH KX078826 KX078926 KX078977 KX078877

犬首逗Gobio cynocephalus
内蒙古扎赉特旗(黑龙江) GC-ZT KX078827 KX078927 KX078976 KX078876

        注: *表示该序列从GenBank下载, 其中蛇逗属鱼类序列来自本实验室的同一个体
        Note: *Denotes the sequence downloaded from GenBank, and the sequence of Saurogobio fishes in the present study belongs to the
same individual
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1.2    DNA提取、PCR扩增与测序

采用高盐法
[14]

从95%酒精保存的肌肉组织中

提取全基因组DNA。PCR扩增引物
[15, 16]

见表 2, 反
应条件如下: 94℃预变性5min; 94℃变性50s, 52℃
退火60s或者50s, 72℃延伸70s或者60s; 循环40或者

35次; 72℃最后延伸8min。PCR产物纯化后在ABI
3730 DNA测序仪中使用扩增引物进行测序。

1.3    序列对位与系统发育关系重建

基因的序列对位在DAMBE ver. 5.6.7软件
[17]

中

完成, 包括3个步骤: (1)将核苷酸序列翻译成氨基酸

序列; (2)使用Clustal W算法对位氨基酸序列
[18];

(3)将对位好的氨基酸序列转换为核苷酸序列。序

列对位后排除插入或缺失区域。基因的分子特征

计算在MEGA ver. 6.06软件
[19]

中完成。采用线粒体

基因数据集、核基因多位点数据集、线粒体与核

基因联合数据集进行系统发育关系的重建。按基

因进行分区, 基于赤池信息准则(AIC)选择最适碱

基替换模型, 在jModeltest ver. 2.1.7软件
[20]

中完

成。使用Mrbayes ver. 3.2.2软件
[21]

进行贝叶斯分

析。基于马尔可夫链蒙特卡罗 (Markov  cha in
Monte Carlo, MCMC)进行2000万代运算, 取样频率

为1000, 保证分离频率平均标准偏差小于0.01。运

行完成后舍弃前1/4的取样树, 根据剩余的3/4取样

树构建50%的多数原则一致树, 并计算每个节点的

后验概率值。使用RAxML ver. 7.2.6软件
[22]

进行最

大似然法分析。在GTRGAMMA模型下进行100次
重复推算以搜索分值最高的最大似然树并进行

1000次自展分析估计节点的支持度。

使用*BEAST ver. 2.3.0软件
[23]

对线粒体与核基

因联合数据进行分析, 重建物种树。选择对数正态

分布的松散钟模型作为分子钟模型, 树的先验模型

设定为Yule过程。运行4个独立的重复, MCMC代

数设置为15000万代 ,  取样频率为5000, 舍弃前

1/5的样本后独立重复的log文档和trees文档在Log-
Combiner ver. 2.3.0软件

[23]
中合并。利用Tracer ver.

1.5软件
[24]

估算合并后的log文档参数, 保证每个参

数有效取样大小超过200。最后, 在TreeAnnotator
ver. 2.3.0软件

[23]
中生成最大谱系置信树。

1.4    形态特征的计数与测量

可数性状的计数依据陈宜瑜
[25], 可量性状的测

量依据Kottelat和Freyhof[26](图 1), 统一采用对鱼体

背部俯视方向的左侧进行计数与测量。可量性状数

据的主成分分析在Past ver. 1.90软件
[27]

中完成。为

消除异速生长的影响, 可量性状数据进行对数转换

(Log-transformed)并使用Burnaby方法进行校正
[28, 29]

。

2    结果

2.1    序列特征

本研究使用的Cyt b序列长度为1140 bp, 变异位

点470个、简约信息位点451个; RAG1序列长度为

1446 bp, 变异位点230个、简约信息位点175个; MLH3
序列长度2139 bp, 变异位点558个、简约信息位点

419个; MSH6序列长度2118 bp, 变异位点398个、

简约信息位点305个。GenBank登录号信息见表 1。

表 2   分子标记扩增使用的引物

Tab. 2   Primers for the amplification of molecular markers

基因
Gene 引物Primer (5′-3′) 来源

Source

Cyt b
TCTTGCTCGGAYTTTAACCGAG
TAGTTTAGTTTAGAATTCTGG
CTTTGG

正向为本研究设
计, 反向来自

Hardman & Page[15]

RAG1 CAGTAYCAYAAGATGTACCG
TTGTGAGCYTCCATRAACT T

Kim & Bang[16]

MLH3 TAGACATAGAAGCCTGCAA
TGGTTCRAGGCATATGTCAT
CGTGAGGGYCATTACAA
CCGCCATGTTRGTGACATC

本研究

MSH6 CAGACAGCCCTGTRAAAC
GAGTACCCATGCTRTGGAT
AACCTTGAGATCCTTCAGAA
GAAGAGTCTCCTCATGCAGTC

本研究

 
图 1   可量性状示意图(参考Kottelat & Jorg[26])

Fig. 1   The diagram of morphometric characters (referring to
Kottelat & Jorg[26])
a. 体长; b. 头长; c. 背侧头长; d. 体高; e. 背鳍前长; f. 背鳍后长;
g. 腹鳍前长; h. 臀鳍前长; i. 胸腹鳍起点间距离; j. 腹鳍肛门起

点间距离; k. 肛门臀鳍起点间距离; l. 背鳍长; m. 胸鳍长; n. 腹
鳍长; o. 背鳍基长; p. 臀鳍基长; q. 尾柄高; r. 尾柄长; s. 吻长; t.
眼后头长; u. 眼径; v. 眼间距(图中未显示)
a. Standard length (SL); b. Head length (HL); c. Dorsal head
length; d. Body depth; e. Pre-dorsal length; f. Post-dorsal length; g.
Pre-pelvic length; h. Pre-anal length; i. Distance between pectoral-
and pelvic-fin origins; j. Distance between pelvic-fin and anus
origins; k. Distance between anus and anal-fin origins; l. Length of
dorsal fin; m. Length of pectoral fin; n. Length of pelvic fin; o.
Length of dorsal-fin base; p. Length of anal-fin base; q. Depth of
caudal peduncle; r. Length of caudal peduncle; s. Snout length; t.
Postorbital length; u. Eye diameter; v. Eye diameter (not shown in
this figure)
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2.2    棒花鱼属鱼类的系统发育关系

基于线粒体细胞色素b基因重建的系统发育树

(图 2)和基于核基因多位点联合序列重建的系统发

育树(图 3)结果均显示棒花鱼与钝吻棒花鱼是单系

种。拉林棒花鱼与辽宁棒花鱼是并系种, 它们一起形

成一单系群。基于线粒体细胞色素b基因与核基因多

位点联合序列重建的系统发育树(图 4)与*BEAST
物种树(图 5)树形一致。一般认为*BEAST物种树

比基因多位点联合序列重建的系统发育树更能准

确反映鱼类的系统发育关系
[30—32]

。因此, 以下仅描

述*BEAST物种树揭示的结果。

*BEAST物种树(图 5)揭示的广义棒花鱼属鱼

类系统发育关系为: 拉林棒花鱼和辽宁棒花鱼嵌套

在小鳔逗属鱼类内部, 它们一起形成一单系群(贝
叶斯后验概率100%); 钝吻棒花鱼嵌套在片唇逗属

鱼类内部, 它们一起形成一单系群(贝叶斯后验概

率93%), 钝吻棒花鱼与裸腹片唇逗形成姊妹群关

系(贝叶斯后验概率100%); 拉林棒花鱼+辽宁棒花

鱼+钝吻棒花鱼+片唇逗属+胡逗属+小鳔逗属+琵
琶逗属鱼类一起形成一单系群(贝叶斯后验概率

100%), 它们一起和棒花鱼形成姊妹群关系(贝叶斯

后验概率100%)。

图 2    基于Cyt b序列重建的棒花鱼属鱼类贝叶斯系统发育树

Fig. 2    Bayesian tree of Abbottina fishes based on Cyt b sequence
节点上方为贝叶斯后验概率, 外类群没有显示; 下同

Above nodes are Bayesian posterior probabilities, and outgroup taxa are not shown; the same applies below
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2.3    辽宁棒花鱼与拉林棒花鱼的形态特征比较

辽宁棒花鱼与拉林棒花鱼的可数性状与可量

性状见表 3。结果表明两种鱼类可数性状与可量性

状的每一个形态特征均相互重叠, 没有不连续的分

离。基于可量性状的主成分分析结果亦表明不支

持把辽宁棒花鱼与拉林棒花鱼划分为两个形态群

(图 6)。

3    讨论

物种的进化谱系概念认为种是系统发育树中

单系群所代表的集合种群
[33, 34]

。最近涉及物种界

定的分类与系统发育关系研究广泛地采纳物种的

进化谱系概念
[35—37]

。本研究基于线粒体与核基因

多位点重建的系统发育树(图 2—4)显示拉林棒花

鱼与辽宁棒花鱼一起形成单系群, 两者相互之间是

并系关系。采纳物种的进化谱系概念, 本研究结果

表明拉林棒花鱼与辽宁棒花鱼为同一物种, 进一步

的形态特征分析支持它们是同种(表 3、图 6)。由

于拉林棒花鱼新种发表于1987年4月[38], 辽宁棒花

鱼新种发表于1987年8月[39]
。基于动物命名法则的

优先原则, 辽宁棒花鱼是拉林棒花鱼的同物异名。

*Beast物种树(图 5)揭示拉林棒花鱼嵌套在小鳔逗

属鱼类内部, 它们一起形成单系群。拉林棒花鱼的

分类位置有待进一步全面的小鳔逗属鱼类系统发

育关系研究后再确定。

Bănărescu和Nalbant[6, 7]
与Bănărescu[8]

将钝吻棒

图 3    基于核基因多位点联合序列重建的棒花鱼属鱼类贝叶斯系统发育树

Fig. 3    Bayesian tree of Abbottina fishes based on concatenated sequences of nuclear loci
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花鱼放在小鳔逗属, 而罗云林等
[9]
和乐佩琦

[4]
将钝

吻棒花鱼放在棒花鱼属。本研究重建的系统发育

树(图 2—5)不支持他们各自的观点, 揭示了钝吻棒

花鱼与裸腹片唇逗的姊妹群关系, 支持它与其他片

唇逗属鱼类形成单系群。基于本研究的结果, 为了

保持片唇逗属鱼类作为单系群, 钝吻棒花鱼应校订

为钝吻片唇逗, 这将导致需要进一步的研究校订片

唇逗属的属征。

本研究重建的系统发育关系(图 2—5)表明片

唇逗属+胡逗属+琵琶逗属+小鳔逗属鱼类一起是

棒花鱼的姊妹群。这与先前使用形态证据
[11]

或者

多位点分子证据
[1]
的研究结果一致。由于棒花鱼属

的模式种是棒花鱼, 因此我们认为严格意义棒花鱼

属鱼类包括棒花鱼与平江棒花鱼(未取样)。先前研

究描述的3个外部形态特征能很好地区分严格意义

棒花鱼属鱼类与它的姊妹群
[4, 11, 40—42]: (1)“下唇侧

叶在中叶前方是否相连”这个形态特征能区分严格

意义棒花鱼属鱼类(下唇侧叶在中叶前方相连)与片

唇逗属+胡逗属+琵琶逗属+小鳔逗属鱼类(下唇侧

叶在中叶前方不相连); (2)“口角须是否存在”这个

形态特征能区分严格意义棒花鱼属鱼类(无口角

须)与琵琶逗属鱼类(有口角须); (3)“上下颌是否具

角质边缘”这个形态特征能区分严格意义的棒花鱼

属鱼类(上下颌不具角质边缘)与片唇逗属+胡逗
属+小鳔逗属鱼类(上下颌具角质边缘)。拉林棒花

鱼与钝吻棒花鱼具有“下唇侧叶在中叶前方不相

图 4    基于Cyt b和核基因多位点联合序列重建的棒花鱼属鱼类贝叶斯系统发育树

Fig. 4    Bayesian tree of Abbottina fishes based on concatenated sequences of Cyt b and nuclear loci
节点上方为贝叶斯后验概率, 下方为最大似然法的自展支持度; ‘*’代表贝叶斯树和最大似然树不一致; 外类群没有显示

Above nodes are Bayesian posterior probabilities and below nodes are bootstrap confidences for Maximum Likelihood analyses. ‘*’indicate
that the difference between Bayesian tree and Maximum Likelihood tree. Outgroup taxa are not shown
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连”以及“上下颌具角质边缘”两个形态特征, 表明

它们不属于严格意义棒花鱼属鱼类。

综上所述, 棒花鱼属鱼类包括棒花鱼和平江棒

花鱼; 确认辽宁棒花鱼是拉林棒花鱼的同物异名,
后者的分类位置有待进一步校订; 揭示钝吻棒花鱼

应该归入片唇逗属, 并校订为钝吻片唇逗。本研

究厘定了棒花鱼属鱼类的分类, 为后续进一步解析

逗亚科逗族鱼类的系统发育关系与生物地理学研

究奠定了基础。
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图  5    基于C y t  b和核基因多位点重建的棒花鱼属鱼类

*BEAST物种树

Fig. 5   *BEAST species tree of Abbottina fishes based on Cyt b
and nuclear loci

 
图 6   拉林棒花鱼和辽宁棒花鱼的第一与第二主成分得分散点

图

Fig. 6   Scatter plots of scores on the first and second principal
components of Abbottina lalinensis and A. liaoningensis
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TAXONOMY AND PHYLOGENETIC RELATIONSHIPS OF THE GENUS
ABBOTTINA FISHES IN THE SUBFAMILY GOBIONINAE

HE Huan, LI Yu-Huo, CAO Kai, LI Ming-Yue and FU Cui-Zhang
(Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Institute of Biodiversity Science and

School of Life science, Fudan University, Shanghai 200438, China)

Abstract: Taxonomy and phylogeny of the genus Abbottina fishes in the subfamily Gobioninae (Cypriniformes: Cyp-
rinidae) remain unresolved. The current study utilized mitochondrial gene (cytochrome b) and nuclear loci (RAG1,
MLH3 and MSH6) as molecular markers to reconstruct phylogenetic relationships of Abbottina fishes, and revised their
classification by merging morphological evidence. The results showed that Abbottina rivularis and A. obtusirostris
were monophyletic species. Abbottina lalinensis and A. liaoningensis were paraphyletic species, which formed a mono-
phyletic group. Abbottina lalinensis+A. liaoningensis were nested within Microphysogobio fishes, and Abbottina ob-
tusirostris was nested within Platysmacheilus fishes. Abbottina lalinensis+A. liaoningensis+A. obtusirostris+Platys-
macheilus+Huigobio+Microphysogobio+Biwia fishes formed a monophyletic group, which were a sister taxon of Ab-
bottina rivularis. Meristic and morphometric characters did not separate Abbottina lalinensis from A. liaoningensis. The
molecular evidence and morphological evidence demonstrated that the genus Abbottina fishes include Abbottina rivu-
lari and A. binhi (un-sampling in this study), and that Abbottina liaoningensis was a junior synonym of A. lalinensis,
which needs further revision; and Abbottina obtusirostris was revised as Platysmacheilus obtusirostris.

Key words: Cyprinidae; Gobioninae; Abbottina; Platysmacheilus; Microphysogobio; Phylogeny
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