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摘要: 【目的】对入侵山西省中部水域的太阳鱼进行物种鉴定ꎮ 【方法】对采集到的太阳鱼进行形态学初

步鉴定ꎬ并在 ２ 个位点处随机各抽取 ５ 尾太阳鱼进行基因组 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增 ＣＯⅠ基因和 Ｃｙｔｂ 基因

并测序ꎮ 根据 Ｋｉｍｕｒａ ２￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｍｏｄｅｌ 双参数模型计算样品序列遗传距离ꎬ将所得序列使用邻接法、最
大似然法和贝叶斯法构建系统发育树ꎬ进行聚类分析ꎮ 【结果】该鱼形态与绿太阳鱼一致ꎮ ＣＯⅠ基因序

列平均长度为 ６４２ ｂｐꎬＡ＋Ｔ 平均含量(５１.３７％)略高于 Ｇ＋Ｃ 平均含量(４８.６１％)ꎻＣｙｔｂ 基因序列平均长度

为 ８１９ ｂｐꎬＡ＋Ｔ 平均含量(５２.５４％)高于 Ｇ＋Ｃ 平均含量(４７.４６％)ꎮ 比较太阳鱼属 ２ 种基因序列ꎬ发现 ＣＯ
Ⅰ基因的种间平均遗传距离是种内平均遗传距离的 １１.５８ 倍ꎬＣｙｔｂ 基因的种间平均遗传距离是种内平均遗传距离的 ９.９４
倍ꎬ且测得的基因序列与绿太阳鱼基因相似度最高ꎬ遗传距离最近ꎮ 系统进化分析显示ꎬ２ 个基因均能对 １２ 种太阳鱼属鱼

类进行鉴别ꎬ每种太阳鱼均能形成独立分支ꎬ样本基因序列均与绿太阳鱼聚在了一起ꎬ并与其他近缘物种显著分开ꎮ 【结
论】入侵山西省中部水域的为绿太阳鱼ꎮ 利用 ＣＯⅠ及 Ｃｙｔｂ 基因可有效鉴定形态近似的入侵物种ꎬ该结果为山西中部地区

水域物种多样性保护提出预警ꎬ也为入侵鱼类的防控提供科学依据ꎮ
关键词: 太阳鱼属ꎻ 形态学ꎻ ＣＯⅠꎻ Ｃｙｔｂꎻ 物种鉴定
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　 　 鱼类入侵现象随着全球经济一体化的进程日

益严重(郦珊等ꎬ２０１６)ꎬ影响着世界各地大多数的

水域生态系统ꎬ不仅对当地生态系统和土著鱼类有

较大的危害性ꎬ还对经济造成不小的影响ꎬ导致当

地物种多样性下降和灭绝、土著鱼类的生存环境质

量恶化、土著鱼类遗传多样性丧失、生态系统多样

性降低等 ( Ｇｈｅｒａｒｄｉꎬ ２００７ꎻ Ｐｏｕｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
２０２２ 年 ６ 月ꎬ本课题组在山西省部分水域发现了一

种原产于美洲辐鳍鱼纲 Ａｃｔｉｎｏｐｔｅｒｙｇｉｉ 太阳鱼属

Ｌｅｐｏｍｉｓ 的入侵鱼类ꎬ该鱼扩散趋势显著ꎬ潜在风险

较高ꎬ经形态学分析初步验证其为同一种ꎮ 太阳鱼

属隶属鲈形目 Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ 太阳鱼科 Ｃｅｎｔｒａｒｃｈｉｄａｅꎬ
其下共有 １３ 种太阳鱼(Ｅｄｗꎬ１８６９)ꎮ 该属头小背

高ꎬ背部拱圆ꎬ腹部平直ꎻ鳃盖骨边缘突出ꎬ有一蓝

黑色形似耳状的软膜ꎬ种间可自然杂交(Ｆｌａｍｉｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ

对物种进行准确鉴定是开展生态学研究、生物

多样性调查和种质资源保护的基础(李琪等ꎬ２０２１ꎻ
Ｅｌｙａｓｉｇｏｒｊｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２３)ꎮ 自 １９９０ 年美国启动基因

组计划以来ꎬ物种鉴定方法发生了从形态学、解剖

学、生化水平到分子水平的演变ꎮ 鱼类鉴定技术发

展至今已有多种方法ꎬ特别是基于遗传学、交互式

计算机软件、图像识别、耳石形态学、水声学和形态

测量学的技术(康志鹏等ꎬ２０２３ꎻ Ａｂｄｕｌｌａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０ꎻ Ａｆｚａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９ꎻ Ｓｈａｆａｉｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 这些

方法虽然可以较准确地鉴定鱼类ꎬ但有一定的局限

性ꎬ包括操作程序复杂、识别时间漫长或设备昂贵、
具有密切遗传关系的相似物种难以区分等ꎮ 而分

子生物学因其程序简单、成本低和重现性好等优点

而广泛用于物种鉴定(Ｔｅｌｅｔｃｈｅａꎬ２００９)ꎮ 但数据库

中的基因序列并不能涵盖所有物种ꎮ
线粒体 ＤＮＡ 是进行物种鉴定及系统发育分析

的重要分子标记ꎬ具有快速、准确、专属性强等优点

(Ｅｌｙａｓｉｇｏｒｊｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２３)ꎮ 其中 ＣＯⅠ、Ｃｙｔｂ 基因是

系统进化分析常用的标记基因ꎮ ＣＯⅠ是 ｍｔＤＮＡ 编

码的最大亚基ꎬ且分子结构简单ꎬ具有物种特异性ꎬ
又相对的比较保守ꎬ难以发生重组ꎬ一般作为 ＤＮＡ
条形码用于鉴定物种(Ｂｕｃｋｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１ꎻ Ｈｅｒｃｚｅｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２３)ꎮ Ｃｙｔｂ 在 ｍｔＤＮＡ 中进化速率适中ꎬ适
合探讨近缘种间和种内遗传分化程度(辛翠娜等ꎬ
２００９ꎻ Ｅｌｙａｓｉｇｏｒｊｉ ｅｔ ａｌ. ２０２３)ꎮ 因此ꎬ本研究基于形

态测量学、线粒体 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ 基因ꎬ对山西入侵中

部水域的太阳鱼进行物种鉴定ꎬ并通过构建系统发

育树ꎬ探索太阳鱼属的系统发育关系ꎬ为支持该太

阳鱼的形态学物种鉴定结果ꎬ以及深入研究该太阳

鱼入侵山西水域的危害提供科学依据ꎬ对精准防治

该太阳鱼具有重要意义ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 试验材料

２０２３ 年于山西介休汾河国家湿地公园和小靳

水库采集该太阳鱼共 ３３ 尾ꎬ拍照记录后活体运输

至实验室于缸中暂养ꎮ 随机各抽取 ５ 尾ꎬ共 １０ 尾ꎬ
取尾鳍用于分子鉴定ꎮ 从美国国家生物技术信息

中心(Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎꎬ
ＮＣＢＩ)下载 １２ 种太阳鱼属鱼类的 ＣＯⅠ基因序列

１０３ 条(表 １)和 Ｃｙｔｂ 基因序列 １０２ 条(表 ２)ꎮ

表 １　 太阳鱼属所用 ＣＯⅠ基因登录号
Ｔａｂｌｅ １　 ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｌｅｐｏｍｉｓ

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 登录号 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ 数量 / 尾 Ｎｕｍｂｅｒ

绿太阳鱼 Ｌ. ｃｙａｎｅｌｌｕｓ ＮＣ＿０２０３５９.１、ＫＣ４２７０９４.１、ＯＫ６２３６７７.１、ＪＮ０２６９８０.１ ~ ＪＮ０２６９８３.１、ＪＮ０２６９８５.１ ~ １０
ＪＮ０２６９８７.１

密西西比太阳鱼 Ｌ. ｇｕｌｏｓｕｓ ＫＸ１４５０６８.１、ＫＸ１４５１９５.１、ＯＬ４７１０２９.１、ＪＮ０２６９９４.１~ ＪＮ０２７０００.１ １０
橙点太阳鱼 Ｌ. ｈｕｍｉｌｉｓ ＮＣ＿０８４０７４.１、ＯＲ５５２０３６.１、ＫＸ１４５２５１.１、ＪＮ０２７００１.１~ ＪＮ０２７００７.１ １０
蓝鳃太阳鱼 Ｌ. ｍａｃｒｏｃｈｉｒｕｓ ＮＣ＿０１５９８４.２、ＭＦ６２１７１２.１~ＭＦ６２１７１４.１、ＯＲ５５２０３５.１、ＫＰ０１３１１８.１、ＡＰ００５９９３.１、 １０

ＯＬ３３９３９９.１、ＭＫ８４０８６２.１、ＯＭ７３６８１０.１
小冠太阳鱼 Ｌ. ｍｉｃｒｏｌｏｐｈｕｓ ＮＣ＿０６６９２０.１、ＯＭ７３６８９０.１、ＪＮ０２７０４３.１、ＪＮ０２７０４６.１、ＫＵ７０７８２８.１~ＫＵ７０７８２９.１、 １０

ＭＴ４５５９５１.１、ＭＴ４５５８５４.１、ＭＴ４５５４６２.１、ＭＴ４５５９２２.１
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　 　 续表 １　

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 登录号 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ 数量 / 尾 Ｎｕｍｂｅｒ

红点太阳鱼 Ｌ. ｍｉｎｉａｔｕｓ ＪＮ０２７０４８.１、ＪＮ０２７０４９.１、ＪＮ０２７０５２.１、ＪＮ０２７０５３.１、ＨＱ５５７４０５.１、ＨＱ５５７４０６.１ ６

点太阳鱼 Ｌ. ｐｕｎｃｔａｔｕｓ ＮＣ＿０３６３８８.１、ＭＨ３０１０６９.１、ＪＮ０２７０５４.１、ＪＮ０２７０５５.１ ４
匀太阳鱼 Ｌ. ｓｙｍｍｅｔｒｉｃｕｓ ＮＣ＿０４２２４９.１、ＪＮ０２７０５６.１、ＪＮ０２７０５７.１、ＯＲ５５２０３７.１ ４

红胸太阳鱼 Ｌ. ａｕｒｉｔｕｓ ＭＨ３０１０６５.１、ＭＨ３０１０６６.１、ＮＣ＿０３６３８５.１、ＪＮ０２６９６７.１~ ＪＮ０２６９７３.１ １０
缘边太阳鱼 Ｌ. ｍａｒｇｉｎａｔｕｓ ＪＮ０２７０１７.１~ ＪＮ０２７０２６.１ １０

长耳太阳鱼 Ｌ. ｍｅｇａｌｏｔｉｓ ＥＵ７５１８４５.１、ＪＮ０２７０３１.１、ＭＫ０３７２２５.１、ＥＵ７５１８４９.１、ＪＮ０２７０３６.１~ ＪＮ０２７０４１.１ １０
驼背太阳鱼 Ｌ. ｇｉｂｂｏｓｕｓ ＮＣ＿０２８２８４.１、ＭＦ６２１７２４.１~ＭＦ６２１７２６.１、ＭＴ６６７２５０.１、ＯＬ４５７４１１.１、ＯＭ７３６８４３.１、 ９

ＯＬ４３５１５５.１、ＭＴ４８３６１２.１

表 ２　 太阳鱼属所用 Ｃｙｔｂ 基因登录号
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｙｔｂ ｇｅｎｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｌｅｐｏｍｉｓ

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 登录号 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ 数量 / 尾 Ｎｕｍｂｅｒ

绿太阳鱼 Ｌ. ｃｙａｎｅｌｌｕｓ ＯＰ４２６２９６.１~ＯＰ４２６２９９.１、ＡＹ８２８９５８.１、ＡＹ８２８９５９.１、ＡＹ１１５９７３.１、ＡＹ１１５９７４.１、 １１
ＪＦ７４２８２８.１、ＯＬ４５７３９９.１、ＯＫ６２３６７７.１

密西西比太阳鱼 Ｌ. ｇｕｌｏｓｕｓ ＯＬ４７１０２８.１、ＯＬ４７１０２９.１、ＭＨ３０１０６７.１、ＭＨ３０１０６８.１、ＡＹ８２８９６３.１、ＪＦ７４２８３０.１、 ８
ＡＹ１１５９７１.１、ＡＹ１１５９７２.１ꎬＮＣ＿０４２２４９.１

橙点太阳鱼 Ｌ. ｈｕｍｉｌｉｓ ＡＹ８２８９６４.１、ＡＹ８２８９６５.１、ＡＹ３７４２９３.１、ＪＦ７４２８３１.１、ＯＲ５５２０３６.１、 ＮＣ＿０８４０７４.１ ６
蓝鳃太阳鱼 Ｌ. ｍａｃｒｏｃｈｉｒｕｓ ＡＹ８２８９６６.１~ＡＹ８２８９６８.１、ＡＹ２２５６６７.１、ＡＹ１１５９７６.１、ＮＣ＿０１５９８４.２、ＭＫ８４０８６２.１、 １０

ＯＬ３３９３９９.１、ＯＲ５５２０３５.１、ＯＭ７３６８１０.１
小冠太阳鱼 Ｌ. ｍｉｃｒｏｌｏｐｈｕｓ ＡＹ８２８９７８.１~ＡＹ８２８９８２.１、ＯＬ４７１０３０.１、ＯＬ４７１０３０.１、ＮＣ＿０６６９２０.１ ８
红点太阳鱼 Ｌ. ｍｉｎｉａｔｕｓ ＡＹ８２８９８３.１~ＡＹ８２８９９０.１、ＡＹ２２５６６８.１、ＪＦ７４２８３５.１ １０
点太阳鱼 Ｌ. ｐｕｎｃｔａｔｕｓ ＡＹ８２８９９１.１~ＡＹ８２８９９４.１、ＪＦ７４２８３６.１、ＮＣ＿０３６３８８.１、ＭＨ３０１０６９.１、ＭＦ６２１７３２.１ ８
匀太阳鱼 Ｌ. ｓｙｍｍｅｔｒｉｃｕｓ ＪＦ７４２８３７.１、ＯＲ５５２０３７.１ ＮＣ＿０８４０７５.１ ３
红胸太阳鱼 Ｌ. ａｕｒｉｔｕｓ ＡＹ８２８９５０.１~ＡＹ８２８９５６.１、ＪＦ７４２８２７.１、ＡＹ１１５９７０.１、ＮＣ＿０３６３８５.１、 ＭＨ３０１０６５.１、 １２

ＭＨ３０１０６６.１、ＭＦ６２１７２３.１
缘边太阳鱼 Ｌ. ｍａｒｇｉｎａｔｕｓ ＡＹ８２８９６９.１~ＡＹ８２８９７２.１、ＪＦ７４２８３２.１ ５
长耳太阳鱼 Ｌ. ｍｅｇａｌｏｔｉｓ ＯＲ５５２０３２.１、ＮＣ＿０８４０７３.１、ＡＹ８２８９７３.１~ ＡＹ８２８９７７.１、ＯＲ５５２０３４.１、ＪＦ７４２８３３.１、 １０

ＫＦ５７１５８２.１
驼背太阳鱼 Ｌ. ｇｉｂｂｏｓｕｓ ＫＪ５１３２０７.１、ＡＹ８２８９６０.１~ＡＹ８２８９６２.１、ＮＣ＿０２８２８４.１、ＯＭ７３６８４３.１、ＯＬ４５７４１１.１、 １１

ＯＬ４３５１５５.１、ＭＦ６２１７２４.１~ＭＦ６２１７２６.１

１.２　 样品处理与鉴定

１.２.１　 形态学数据收集　 收集太阳鱼样本的外部

形态特征、可数性状ꎬ使用 ＩｍａｇｅＪ 测量 ２４ 条太阳鱼

的 １４ 个传统形态学数据(体长、体高、头长、头高、
吻长、眼径、尾柄长、尾柄高、背鳍长、胸鳍长、腹鳍

长、臀鳍基长、臀鳍长、全长)ꎬ精确到 ０.０１ ｃｍꎮ 根

据世界鱼库 Ｆｉｓｈｂａｓｅ ( ｈｔｔｐｓ:∥ ｆｉｓｈｂａｓｅ. ｓｅ / ｓｅａｒｃｈ.
ｐｈｐ)、中文鱼类数据库 ｃｎｆｉｓｈｂａｓｅ ( ｈｔｔｐｓ:∥ｃｎｆｉｓｈ￣
ｂａｓｅ.ｃｎ / )进行初步形态鉴定ꎮ

１.２.２　 ＤＮＡ 提取与引物设计　 用动物基因组 ＤＮＡ
快速抽提试剂盒(生工 Ｂ５５１８２２１￣０１００)进行提取ꎬ
得到的 ＤＮＡ 用 ＴＥ Ｂｕｆｆｅｒ 溶解ꎬ通过 ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ
微量分光光度计测定各样本的浓度和纯度ꎬ将合格

的 ＤＮＡ 放于－２０ ℃储存备用ꎮ
ＰＣＲ 扩增引物采用鱼类 ＣＯⅠ序列通用引物

(Ｗａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)和 Ｃｙｔｂ 序列通用引物(Ｘｉａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００１)ꎬ由生工生物工程(上海)股份有限公司

合成(表 ３)ꎮ

表 ３　 引物信息
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｒｉｍｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

基因
Ｇｅｎｅｓ

引物名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物序列
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ(５′－３′)

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

ＣＯⅠ Ｆｉｓｈ ＣＯⅠ Ｆ１ ＴＣＡＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡＣ Ｗａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５
Ｆｉｓｈ ＣＯⅠ Ｒ１ ＴＡＧＡＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡＴＣＡ

Ｃｙｔｂ Ｆｉｓｈ Ｃｙｔｂ Ｌ１４７２４ ＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧＴＴＧ Ｘｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００１
Ｆｉｓｈ Ｃｙｔｂ Ｈ１５５６０ ＧＣＧＴＡＧＧＣＡＡＡＴＡＧＧＡＡＧＴＡＴＣ
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１.２.３　 ＰＣＲ 扩增与序列测定　 ＰＣＲ 反应总体积为

５０ μＬꎬ其中基因组 ＤＮＡ 模板 ５. ０ μＬꎬ２ × ＳａｎＴａｑ
ＰＣＲ Ｍｉｘ 预混液 ２５.０ μＬꎬ上、下游引物各 ２.０ μＬ
(浓度为 １００ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)ꎬ双蒸水(ｄｄＨ２Ｏ)１６.０ μＬꎮ
ＣＯⅠ基因 ＰＣＲ 扩增条件为 ９４ ℃预热 ５ ｍｉｎꎻ３５ 个

热循环:９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃扩增

１ ｍｉｎꎻ最后 ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ Ｃｙｔｂ 基因 ＰＣＲ 扩增

条件为 ９４ ℃预热 ４ ｍｉｎꎻ３０ 个热循环:９４ ℃变性 ３０
ｓꎬ５５ ℃退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃扩增 １ ｍｉｎꎻ最后 ７２ ℃延

伸 １０ ｍｉｎꎮ 反应在 ＦａｓｔＡｍｐ￣Ｔ９６ ＰＣＲ 基因扩增仪

(ＢＩＯ￣ＤＬ)上进行ꎮ ＰＣＲ 扩增产物用 １％琼脂糖电

泳进行检测ꎬ判定 ＰＣＲ 产物为目的条带后ꎬ送至生

工生物工程(上海)股份有限公司进行双向测序ꎮ
１.３　 数据处理

使用 ＤＮＡＳＴＡＲ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ １７.１.１ 软件中的 Ｓｅ￣
ｑＭａｎ 将双向测得的序列拼成一条完整的序列ꎬ通
过测序波峰图校正可疑位点并统计碱基组成情况ꎮ
使用 ＭＥＧＡ １１.０.１３ 软件(Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)对序

列同源比对ꎬ进行序列的编辑和剪切ꎬ采取默认参

数设置ꎬ基于 Ｋｉｍｕｒａ ２￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｍｏｄｅｌ 双参数模型

计算 种 内、 种 间 遗 传 距 离ꎮ 通 过 Ｍｏｄｅｌ Ｆｉｎｄｅｒ
(Ｍｉｎｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)进行最优模型选择(ＨＫＹ＋Ｆ＋Ｇ４
模型)ꎬ利用 ＭＥＧＡ １１.０.１３、ＩＱｔｒｅｅ ２ (Ｍｉｎｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)和 ＭｒＢａｙｅｓ ３.２ (Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)以刺盖

太阳鱼属 Ｐｏｍｏｘｉｓ 的白刺盖太阳鱼(Ｐ. ａｎｎｕｌａｒｉｓꎬ
ＮＣ＿０６６９１８.１)和黑刺盖太阳鱼(Ｐ. ｎｉｇｒｏｍａｃｕｌａｔｕｓꎬ
ＮＣ＿０２８２９８.１)为外群分别基于邻接(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎ￣
ｉｎｇꎬ ＮＪ)法、最大似然(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ ＭＬ)法
和贝叶斯(Ｂａｙｅｓꎬ ＢＩ)法构建系统进化树ꎮ 构建 ＮＪ
树时采用 Ｋｉｍｕｒａ ２￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型ꎬ重复取样次数

为 １０００ꎻＭＬ 树标准自展值设置为 １０００ 代ꎻＢＩ 树设

置 ４ 条马尔科夫链独立运行 ２００００００ 代ꎬ每隔 １０００
代进行一次取样ꎬ前 ２５％舍弃ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 形态学特征

该鱼整体呈蓝绿色ꎬ头部有蓝绿色条纹ꎬ鳃盖

边缘处有黑色耳盖ꎬ耳盖边缘呈黄色ꎬ腹部有黑色、
白色和黄色的散点ꎬ头背部至尾柄有明显黑色横

纹ꎮ 侧线鳞 ４６~４７ꎬ９ 个背鳍硬棘ꎬ１１~１２ 个背鳍软

鳍条ꎬ３ 个臀鳍硬棘ꎬ９~１０ 个臀鳍软鳍条ꎬ１１~１３ 个

胸鳍鳍条ꎬ１ 个腹鳍硬棘ꎬ９~１０ 个腹鳍软鳍条ꎬ１７ ~
１９ 个尾鳍鳍条ꎮ 体长(８.０７±２.１４) ｃｍꎬ体高(２.８７±

０.８４) ｃｍꎬ头长(２.５６±０.６９) ｃｍꎬ头高(２.４４±０.６６)
ｃｍꎬ吻长(０.５５±０.１４) ｃｍꎬ眼径(０.７±０.２) ｃｍꎬ尾柄

长(１.７３±０.４８) ｃｍꎬ尾柄高(１.０７±０.３０) ｃｍꎬ背鳍长

(１.１２±０.３４) ｃｍꎬ胸鳍长(１.５６±０.４９) ｃｍꎬ腹鳍长

(１.１１±０.３５) ｃｍꎬ臀鳍基长(１.４６±０.３８) ｃｍꎬ臀鳍长

(１.１２±０.３９) ｃｍꎬ全长(９.９５±２.６９) ｃｍꎮ

图 １　 山西省介休汾河国家湿地公园的太阳鱼
Ｆｉｇ.１　 Ｌｅｐｏｍｉｓ ｆｒｏｍ Ｆｅｎｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｗｅｔｌａｎｄ Ｐａｒｋꎬ

Ｊｉｅｘｉｕꎬ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

２.２　 基因序列特征

经过拼接、校正、去掉两端冗余得到该太阳鱼

ＣＯⅠ基因和 Ｃｙｔｂ 基因序列各 １０ 条ꎮ ＣＯⅠ序列长度为

６３３~６４８ ｂｐ (平均 ６４２ ｂｐ)ꎬ序列的平均碱基组成为

Ｃ ( ２９. ９５％)、 Ｔ ( ２７. ８７％)、 Ａ ( ２３. ５１％)、 Ｇ
(１８.６６％)ꎬ其中 Ａ＋Ｔ 的平均含量(５１.３７％)高于 Ｇ＋Ｃ
(４８.６１％)ꎻＣｙｔｂ 序列为 ８１９ ｂｐꎬ其中 Ｇ、Ａ、Ｔ、Ｃ 的平

均含量分别为 １４.５３％、２４.２５％、２８.３０％、３２.９２％ꎬＡ＋Ｔ
的平均含量(５２.５４％)高于 Ｇ＋Ｃ (４７.４６％)ꎮ
２.３　 太阳鱼属鱼类种内种间遗传距离及相关性

基于 Ｋｉｍｕｒａ ２￣ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｍｏｄｅｌ 双参数模型计

算太阳鱼属各物种 ＣＯⅠ、Ｃｙｔｂ 基因种内种间遗传

距离及相关性分析见图 ２、３ꎬ其遗传距离越小ꎬ两物

种的相关性越大ꎮ 在 ＣＯⅠ基因中ꎬ１２ 种太阳鱼属

鱼类种内遗传距离为 ０.００１ ~ ０.０５９ (平均 ０.０１２)ꎮ
缘边太阳鱼 Ｌ. ｍａｒｇｉｎａｔｕｓ (０.０５９)和长耳太阳鱼 Ｌ.
ｍｅｇａｌｏｔｉｓ (０.０２２)种内遗传距离大于 ０.０２ 的标准ꎬ
匀太阳鱼 Ｌ. ｓｙｍｍｅｔｒｉｃｕｓ 种内遗传距离等于 ０.０２ꎬ其
余 ９ 种太阳鱼的种内遗传距离显著小于 ０.０２ꎮ 种

间遗传距离为 ０.０１７ ~ ０.１９４ (平均 ０.１３９)ꎬ种间平

均遗传距离是种内遗传距离的 １１.５８ 倍ꎮ 其中遗传

距离最大的是缘边太阳鱼和密西西比太阳鱼 Ｌ. ｇｕ￣
ｌｏｓｕｓ (０.１９４)ꎬ其相关性最低ꎬ种间关系最远ꎮ 遗传

距离最小的是绿太阳鱼 Ｌ. ｃｙａｎｅｌｌｕｓ 与匀太阳鱼

(０.０１７)ꎬ两种之间相关性最高ꎬ种间关系最近ꎮ 试
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验所得 １０ 条 ＣＯⅠ基因序列之间遗传距离为０.０００ꎬ
与绿太阳鱼之间的遗传距离为 ０.０００ ~ ０.００５ (平均

０.００１)ꎬ相关性最高ꎮ
在 Ｃｙｔｂ 基因中ꎬ１２ 种太阳鱼属鱼类种内遗传

距离为 ０.００１~ ０.０５２ (平均 ０.０１７)ꎬ密西西比太阳

鱼(０. ０３７)、缘边太阳鱼 ( ０. ０５０) 和长耳太阳鱼

(０.０５２)种内遗传距离大于 ０.０２ 的标准ꎬ其余 ９ 种

太阳鱼的种内遗传距离显著小于 ０.０２ꎮ 种间遗传

距离为 ０.０４２~ ０.２２２ (平均 ０.１６９)ꎬ种间平均遗传

距离是种内遗传距离的 ９.９４ 倍ꎮ 其中遗传距离最

大的 是 绿 太 阳 鱼 与 红 点 太 阳 鱼 Ｌ. ｍｉｎｉａｔｕｓ
(０.２２２)ꎬ其相关性最低ꎬ种间关系最远ꎮ 遗传距离

最小的是绿太阳鱼与匀太阳鱼(０.０４２)ꎬ其相关性

最高ꎬ种间关系最近ꎮ 试验所得 １０ 条 Ｃｙｔｂ 基因序

列之间遗传距离为 ０.００~０.００６ (平均 ０.０００)ꎬ与绿

太阳鱼之间的遗传距离为 ０. ０００ ~ ０. ００８ (平均

０.００２)ꎬ相关性最高ꎮ

图 ２　 太阳鱼属鱼类 ＣＯⅠ基因平均种内种间遗传距离及相关性分析
Ｆｉｇ.２　 Ｍｅａｎ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｌｅｐｏｍｉｓ

图 ３　 太阳鱼属鱼类 Ｃｙｔｂ 基因平均种内种间遗传距离及相关性分析
Ｆｉｇ.３　 Ｍｅａｎ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃｙｔｂ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｌｅｐｏｍｉｓ

２.４　 太阳鱼属鱼类分子系统进化树构建

由图 ４、５ 可知ꎬ基于 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ 基因序列构

建的 ＮＪ、ＭＬ 和 ＢＩ 进化树自测序列结果基本一致ꎮ

Ｌ１~Ｌ１０ 样本序列均与绿太阳鱼序列聚为一支ꎬ且
具有较高的支持率与其他近缘物种显著区分ꎮ
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图 ４　 基于 ＣＯⅠ序列构建的分子系统进化树
Ｆｉｇ.４　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ

节点旁左侧数字代表 ＮＪ 支持率ꎻ右侧数字代表贝叶斯后验概率ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｎｏｄｅｓ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ＮＪ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ( ｌｅｆｔ)ꎻ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ (ｒｉｇｈｔ) .

图 ５　 基于 Ｃｙｔｂ 序列构建的分子系统进化树
Ｆｉｇ.５　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔｂ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ

节点旁左侧数字代表 ＮＪ 支持率ꎻ中间数字代表 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 支持率ꎻ右侧数字代表贝叶斯后验概率ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｎｏｄｅｓ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ＮＪ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ( ｌｅｆｔ)ꎻ Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ (ｍｉｄｄｌｅ)ꎻ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ (ｒｉｇｈｔ) .
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３　 讨论
传统的形态学鉴别技术对鉴定人员的技术要

求高ꎬ尤其对于隐蔽性强、生活习性难以掌握和形

态变化大的物种ꎬ鉴定难度较大(王海贞和刘昕ꎬ
２０２３)ꎮ 随着分子生物学的发展ꎬ多方法相结合鉴

定逐渐取代了形态学观察的物种鉴定ꎮ 本研究发

现的太阳鱼与大别山(万安等ꎬ２０１７)和贵州地区

(夏奉梅等ꎬ２０２２)的绿太阳鱼形态基本一致ꎮ 采用

线粒体 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ 基因对太阳鱼样品进行辅助鉴

定ꎬ结果显示ꎬ样品鱼 ２ 种基因碱基 Ａ＋Ｔ 含量较高ꎬ
呈明显的反 Ｇ 偏倚ꎮ

大多数太阳鱼属鱼类的最小种间遗传距离大

于最大种内遗传距离ꎬ可以通过 ＣＯⅠ、Ｃｙｔｂ 基因进

行有效鉴别ꎮ 本研究中ꎬ太阳鱼属鱼类 ＣＯⅠ基因

种间平均遗传距离是种内遗传距离的 １１. ５８ 倍ꎬ
Ｃｙｔｂ 基因种间平均遗传距离是种内遗传距离的

９.９４倍ꎮ ＣＯⅠ基因、Ｃｙｔｂ 基测得的序列遗传距离与

绿太阳鱼的遗传距离均最小(分别为０.００１、０.００２)ꎬ
该鱼与绿太阳鱼相关性最大ꎬ进一步说明了入侵山

西省中部水域的太阳鱼为绿太阳鱼ꎮ
基于 ＣＯⅠ基因构成的系统发育树显示ꎬ１２ 种

太阳鱼主要形成 ３ 个分支ꎬ其中绿太阳鱼、匀太阳

鱼和密西西比太阳鱼聚为一支ꎻ缘边太阳鱼、点太

阳鱼、红点太阳鱼、红胸太阳鱼、驼背太阳鱼、小冠

太阳鱼和长耳太阳鱼 ７ 种聚为一支ꎻ橙点太阳鱼和

蓝鳃太阳鱼聚为一支ꎬ最先分离出来ꎬ位于整个太

阳鱼属类群基部ꎮ 基于 Ｃｙｔｂ 基因构成的系统发育

树显示ꎬ１２ 种太阳鱼主要形成 ２ 个分支ꎬ橙点太阳

鱼和蓝鳃太阳鱼聚为一支ꎬ位于整个太阳鱼属类群

基部ꎻ其余 １０ 种太阳鱼聚为另一支ꎬ其中ꎬ绿太阳

鱼、匀太阳鱼和密西西比太阳鱼 ３ 种ꎬ缘边太阳鱼、
点太阳鱼、红点太阳鱼、红胸太阳鱼、驼背太阳鱼、
小冠太阳鱼和长耳太阳鱼 ７ 种分别形成一个小支ꎮ
本研究发现的太阳鱼基于 ＣＯⅠ、Ｃｙｔｂ 基因所测得

的基因序列均与绿太阳鱼聚在一起ꎬ且与其他近缘

物种显著区分ꎮ
据统计ꎬ共有 ４３９ 种淡水鱼类从其他国家引入

中国(Ｘｉｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 很多研究者将目光聚焦

在鱼类增养殖产业的发展上ꎬ往往忽视了其逃逸造

成的生态风险(Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 太阳鱼属鱼类是

最著名和最广泛的入侵性淡水鱼类之一ꎬ如ꎬ欧洲、
北非、中美洲和南美洲的 ３０ 多个国家均有的驼背

太阳鱼(Ｙａｖｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎻ占据了日本(Ｙｏｋｏｇａｗａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)和韩国(Ｃｈｏｉ ＆ Ｋｉｍꎬ２０２０)大部分淡水

生态系统的蓝鳃太阳鱼ꎮ 中国引入的太阳鱼包括

蓝鳃太阳鱼、绿太阳鱼和驼背太阳鱼(张瑞瑜等ꎬ
２００３)ꎮ 本试验鉴定出的绿太阳鱼原产于美洲ꎬ是
一种全球分布的入侵物种ꎬ特别适应城市溪流条

件ꎬ１９９９ 年作为观赏和游钓用鱼引入我国ꎮ ２０１５
年ꎬ首次在大别山黑沟发现绿太阳鱼入侵(万安等ꎬ
２０１５)ꎻ之后于 ２０１７ 年在贵州(夏奉梅等ꎬ２０２２)、
２０１９ 年在四川(赵仲孟等ꎬ２０２０)发现该鱼ꎮ 调查

发现ꎬ主要于山西中部的汾河水系发现的绿太阳

鱼ꎬ目前还未扩散到临近的海河水系上游ꎮ 忻州地

区是目前国内发现绿太阳鱼的最高纬度区域ꎬ但绿

太阳鱼具较强的生存和繁殖能力ꎬ有入侵周围水系

的可能ꎮ 因此ꎬ对绿太阳鱼是否会进一步扩大在山

西的入侵范围以及是否会对当地物种多样性和生

态系统功能造成影响等还需进一步研究ꎮ
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