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  摘 要:河南省鱼类资源调查队在河南省鱼类资源普查时,采集到两种大吻鱥属鱼类,采用传统形态学结合

分子系统学方法确定其为尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥.由于拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥形态上相似度较高,结合我们采

集的两个物种现有数据分析发现,以往鉴别特征并不能完全区分这两个物种,因而本文对尖头大吻鱥和拉氏大吻

鱥的主要形态鉴定特征、分布区域、生存环境及生活习性等方面做了进一步分析厘定,对分布于河南省的大吻鱥属

鱼类做了系统比较总结,修正了现有该属鱼类的主要鉴别特征及在我省的分布情况,标本保存于河南师范大学水

产学院鱼类标本室.
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最新相关资料,尖头大吻鱥(Rhynchocyprisoxycephalus)和拉氏大吻鱥(Rhynchocyprislagowskii)现
属于脊索动物门硬骨鱼纲(Osteichthyes)鲤形目(Cypriniformes)鲤科(Cyprinidae)鱼丹亚科(Danioninae),大
吻鱥属(Rhynchocypris)[1].而以往资料如《中国动物志·鲤形目(中卷)》记载拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥划归

为雅罗鱼亚科(Leuciscinae)鱥属(Phoxinus),记载中称为拉氏鱥(Phoxinuslagowskii)和尖头鱥(Phoxinus
oxycephalus)[2];《河南鱼类志》中无尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥的记载,记录了长江鱥(Phoxinuslagowskii
variegatus)和山西鱥(Phoxinuslagowskiichorensis)[3],根据书中形态学描述与现有其他文献以及数据对

比,所描述的长江鱥和山西鱥实际应为不同地区的尖头大吻鱥,其形态存在一定差异.
Howes将东亚的鱥系(phoxinin)划分为:Eupallasella,Lagowskiella,Phoxinus,Rhynchocypri 和

Tribolodon5个属[4].2002年ITO 等[5]通过同工酶分析将东亚鱥系鱼类划分为 R.oxycephalus,R.
lagowskii,R.perenurus,R.czekanowskii,R.kumgangensis,R.semotilus以及P.phoxinus7个种,同时

支持Phoxinus和Rhynchocypri划分为两个独立的属.Sakai等[6]利用18SrRNA以及16SrRNA基因支持

将东亚鱥系鱼类分为8个物种,即在ITO等基础上将R.lagowskii分为2个物种,同时发现湖大吻鱥(R.
perenurus)和 尖 头 大 吻 鱥(R.oxycephalus)享 有 花 江 大 吻 鱥(R.czekanowskii)和 拉 氏 大 吻 鱥(R.
lagowskii)的 mtDNA单倍型,表明物种间存在线粒体DNA渐渗杂交现象.

由于两种鱼同属于冷水性鱼类,因而多生活在海拔较高、含氧量较高、透明度较大的溪流中,在中国分布

广泛.繁殖期在每年4~6月份,产粘性卵,主要以水生昆虫、浮游动物、丝状藻类等为食[3].拉氏鱥主要分布

在我国黄河、辽河、图们江、黑龙江;尖头鱥主要分布在我国黄河、辽河、闽江等[2].
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1 材料与方法

1.1 材 料

20尾拉氏大吻鱥样本采自林州市石板岩镇,61尾尖头大吻鱥样本分别采自卢氏县横涧乡(黄河)、栾川

县庙子镇汉秋村(黄河)、商城县黄柏山大峡谷(淮河)、新乡市辉县秋沟景区(海河)、西峡县太平镇(长江),实
验鱼均由地笼捕获.林州市拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥均有分布,由于样本选择的局限性,研究仅选择林州的

拉氏大吻鱥.9尾拉氏大吻鱥和15尾尖头大吻鱥用无水乙醇固定,用于分子生物学实验;11尾拉氏大吻鱥和

46尾尖头大吻鱥用10%的福尔马林溶液固定保存,用于后续形态学测量.
1.2 形态学测量

用游标卡尺测量(单位mm)10%福尔马林溶液标本,测量指标为全长(Totallength,TL),体长(Body
length,BL),腹鳍基末端至臀鳍基起点(Lengthbetweenthepectoralandventralfin,PV),腹鳍起点到肛门

的距离(LengthbetweenthePelvicandanus,PA),头长(Headlength,HL),体宽(bodywidth,BW),吻长

(Snoutlength,SNL),眼径(Orbitdiameter,OD),眼间距(Interorbitalwidth,IW),体高(Body,BD),尾柄长

(Caudalpedunclelength,CPL),尾柄高(Caudalpeduncledepth,CPD),背鳍前长(dorsalfinlength,DL),胸
鳍长(Pectorafinlength,PFL)腹鳍长(Pelvicfinlength,PVL),臀鳍长(Analfinlength,AL),使用电子天平

测量体重(Bodyweight,BH),利用体视镜和放大镜对鳍条进行观察.
1.3 分子鉴定方法

1.3.1 DNA提取

取适量无水乙醇固定的背部肌肉组织放置在1.5mL离心管中,在55℃烘箱中烘干4h后,采用酚-氯
仿提取法提取基因组DNA[7].
1.3.2 PCR扩增获得目的基因

PCR扩增线粒体COI基因的引物对为:正向引物HCO:5'-AAACYTCWGGGTGVCCAAAGAAYC-3',
反向引物LCO:5'-TACTAAYCACAAAGATATTGGCAC-3'[8].30μLPCR反应体系包含:15μLmix,上、
下游引物各1.5μL,DNA1μL,灭菌水11μL.PCR反应条件为:预变性温度为95℃,时间为5min;变性温

度为95℃,时间为30s;退火温度为54℃,时间为30s;延伸温度为72℃,时间为1min;在此条件下COI
基因的引物对扩增30个循环;终延伸温度为72℃,时间为10min;4℃保存.PCR产物取3.5μL进行琼脂

糖凝胶电泳检测符合测序条件条带后,将剩余的PCR产物送上海生工公司用COI上、下游引物进行测序.
1.4 数据分析

将测序结果用Lasergene中的Seqman软件进行组装,随后进行手工校对,组装后的序列在NCBI数据

库中序列进行BLAST比对(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi),下载比对后相似度高的序列,同时

下载其他大吻鱥属鱼类序列,由于关于大吻鱥属鱼类研究相对较少,部分大吻鱥属物种NCBI中无相关COI
序列.共下载大吻鱥属的COI基因序列12条.组装后数据以及数据库中下载的数据利用BioEdit进行序列比

对以便后续建树分析,用 MEGA7.0软件基于Kimura2-parameter(K2P)模型,1000次重复抽样,其他参数

设置为默认设置,构建Neighbor-Joining树[16].根据系统发育树的结果,将聚在一支上的序列分为一个组,分
别计算不同组的组内遗传距离和组间遗传距离,从而确定物种之间的分子系统学关系.

2 结 果

2.1 尖头大吻鱥形态学分析

各鳍鳍条数目:背鳍(D)Ⅲ-7~8,臀鳍(A)Ⅲ-7,胸鳍(P)Ⅰ-14~16,腹鳍(V)Ⅱ-7,尾鳍(C)16~18.
尖头大吻鱥体型较长,稍侧扁,腹部较浑圆稍宽,无腹棱.体长为体高的4.1~5.7倍,为体宽的4.7~7.8

倍.头长为体高的1.1~1.5倍.尾柄长为尾柄高的1.7~2.5倍.体表侧线以上为灰褐色,以下为灰白色,体表

有密布的黑色小斑点(黄柏山尖头大吻鱥皮肤除腹部小部分颜色较浅,其余部分为黄褐色且颜色较深).眼间

距大于眼径.体表鳞片细小,排列紧密,侧线完全.尾鳍浅分叉.体侧有一条从前至后逐渐颜色加深的明显的纵
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带.背鳍前方为深褐色或黑色的斑块,从头部到背鳍前端黑斑为水滴状或者两段宽中间窄沙漏型,尾鳍后方

为红褐色或黑色线斑.
2.2 拉氏大吻鱥形态学分析

  各鳍鳍条数目:背鳍(D)Ⅲ-
8,臀鳍(A)Ⅲ-7,胸鳍(P)Ⅰ-13
~16,腹鳍(V)Ⅱ-7,尾鳍(C)20.

拉氏大吻鱥,体型较细长,侧
扁,腹部无棱.体长为体高的6~
6.6倍,为体宽的9.5~11.3倍.头
长大于体高,头长为体高的1.6~
1.7倍.尾柄长为尾柄高的2.1~
2.4倍.口裂较深,口末端到达眼

眶前缘.无须,眼较大,眼间距大

于眼径.鳞片细小,排列紧密.尾
鳍浅叉形,上下叶末端弧形.背部

中央有一条从头部末端延伸至尾

鳍的深青灰色条纹,且粗细较均

匀.体侧有一条明显的黑色纵纹.
水中生活状态下,体表从背部向

腹部由淡淡的亮黄色变为白色,
且体表没有斑点或身上极少黑色

小斑点.经甲醛浸泡后体表从背

部向腹部由青灰色变为灰白色,
侧线以下腹部以上出现稀疏的黑

色小斑点,体侧尾柄处中间有颜

色较暗的纵带.
2.3 分子系统学分析

本实验通过PCR 扩增共获

得拉氏大吻鱥线粒体COI基因

序列6条,尖 头 大 吻 鱥 线 粒 体

COI基因序列14条,通过与NC-
BI数据库对比后,下载同种序列

以及近缘种COI基因序列,通过

BioEdit比对后获得一致序列长

度为627bp,其中简约信息位点

165个,保守位点510个,T,C,

A,G 含 量 分 别 为 30.3%、

25.9%、25.5%、18.3%,从碱基组

成来看,A+T的含量(55.8%)

表1 本研究中涉及的样品信息

Tab.1 Informationofspecimensinthisstudy

物种名 NCBI登录号或编号 采样地点或数据来源

尖头大吻鱥

Rhynchocyprisoxycephalus

HBS02-HBS05

HJ01,HJ03

HQ01-HQ05

QG01-QG02

TP03,TP05

FJ197701.1

MF122744.1

MF122751.1

MF122753.1

MF122757.1

KP641342.1

商城县黄柏山(淮河)

卢氏县横涧乡(黄河)

栾川县庙子乡汉秋村(黄河)

辉县秋沟(海河)

西峡县太平镇(长江)

PARKetal.,2008#

SHENetal.,2017#

SHENetal.,2017#

SHENetal.,2017#

SHENetal.,2017#

SUIetal.,2015[9]

拉氏大吻鱥

Rhynchocyprislagowskii

LZ01-LZ09

LC277265.1

KR091310.1

AP009147.1

林州市石板岩镇(海河)

WATANABEetal.,2018[10]

XU,etal.,2015#

IMOTOetal.,2006[11]

花江大吻鱥

Rhynchocyprisczekanowskii
MG806866.1 SCHONHUTHetal.,2018[12]

湖大吻鱥

Rhynchocyprispercnurus

KM019393.1

KM019394.1

IMONDIetal.,2014#

IMONDIetal.,2014#

吻鱥

Rhinichthyscataractae

MG421091.1

MG421536.1

MG422434.1

JN028362.1

EU525123.1

EU525127.1

DEWAARD,2017#

DEWAARD,2017#

DEWAARD,2017#

APRILetal.,2011[13]

HUBERTetal.,2008[14]

HUBERTetal.,2008[14]

真鱥

Phoxinusphoxinus

KM286959.1

KM287013.1

KM287021.1

KM287025.1

KM373657.1

KM373662.1

KNEBELSBERGERetal.,2014[15]

KNEBELSBERGERetal.,2014[15]

KNEBELSBERGERetal.,2014[15]

KNEBELSBERGERetal.,2014[15]

KNEBELSBERGERetal.,2014[15]

KNEBELSBERGERetal.,2014[15]

鲫Carassiusauratus KR861804.1 SHENetal.,2015#

  注:#为仅上传至NCBI数据库但暂未发表文章数据.

高于C+G的含量(44.2%),表明拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥的COI基因碱基组成具有A、T碱基偏向性,这
一结果与其他鲤科鱼类的COI基因研究结果相一致.除横涧和太平镇聚在一支,其它不同地点采集到的尖

头大吻鱥样品之间,遗传距离较大,多大于0.02,但仍然聚在一支,部分在NCBI数据无近似序列的分支和其

他物种遗传距离远大于已确认的尖头大吻鱥遗传距离.
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3 讨 论

3.1 河南省拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥的物种有效性

《河 南 鱼 类 志》[3]中
描述的长江鱥和山西鱥

的形态学特征,根据现有

形态数据比对分析,和尖

头大吻鱥的形态特征相

一致,因而,长江鱥和山

西鱥应为不同区域分布

的尖头大吻鱥.
通过与相关文献中

关于尖头大吻鱥的记载,
河南省大吻鱥属鱼类与

尖头大吻鱥以及拉氏大

吻鱥的形态学特征基本

一致.拉氏大吻鱥单独聚

为一支,且组内遗传距离

小于0.02.全省各水系样

点采集尖头大吻鱥获得

数据和我们 从 NCBI下

载数据聚为支持率较高

的一支(94%),不同样点

采集到的尖头大吻鱥分别单独聚为一支,组间间遗传距离均大于0.02,组内遗传距离小于0.02.
表2 拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥形态学数据

Tab.2 MorphologicalmeasurementdataofRhynchocyprislagowskiiandRhynchocyprisoxycephalus

变量
拉氏大吻鱥(n=11)

范围 平均值 标准差

尖头大吻鱥(n=46)

范围 平均值 标准差

BH/g 1.55~6.71 4.38 1.39 3.21~22.94 10.02 5.86
TL/mm 73.68~101.08 86.93 9.31 71.17~125.89 94.79 15.41
BL/mm 62.27~86.35 73.05 8.24 57.12~105.98 78.42 13.63
BD/mm 8.15~14.03 11.67 1.48 10.61~24.59 16.27 3.75
BW/mm 4.76~8.47 7.15 0.90 8.52~17.70 12.12 2.83
HL/mm 14.15~22.33 19.44 2.24 16.29~28.13 20.90 3.41
SNL/mm 4.27~7.00 6.07 0.76 4.84~9.71 6.80 1.35
PV/mm 8.57~13.96 11.61 1.41 6.45~17.50 11.31 3.00
OD/mm 3.91~5.16 4.72 0.36 3.57~5.45 4.46 0.50
IW/mm 4.98~9.04 7.32 1.03 7.32~12.41 8.99 1.57
CPL/mm 12.50~20.38 16.62 2.20 12.10~26.63 18.26 3.67
CPD/mm 5.45~8.57 7.41 0.95 6.41~12.47 9.34 1.72
DL/mm 5.72~9.17 7.67 0.82 5.11~11.76 7.96 1.60
PFL/mm 9.39~12.86 11.06 0.96 9.73~16.48 12.12 1.70
PVL/mm 6.95~10.78 9.52 1.04 7.41~13.02 9.69 1.51
AL/mm 4.11~7.56 6.53 1.08 4.54~9.06 6.44 1.30
PA/mm 5.58~9.56 7.92 1.13 4.42~14.46 8.48 2.28

  注:体质量BH,全长 TL,体长BL,体高BD,体宽BW,头长 HL,吻长SNL,腹鳍基末端至臀鳍基起点PV,眼径 OD,眼间距IW,尾柄长

CPL,尾柄高CPD,背鳍长DL,胸鳍长PFL,腹鳍长PVL,臀鳍长 AL,腹鳍起点到肛门的距离PA.
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表3 基于Kimura2-parameter模型不同种之间COI基因遗传距离

Tab.3 ThepairwisecomparisonsofgeneticdistancebetweendifferentspeciesbasedontheCOIgenebased
ontheKimura2-parametermodel

分组 样品数 组内遗传距离 GP1 GP2 GP3 GP4 GP5 GP6 GP7 GP8 GP9 GP10

GP1 9 0.010 Na
GP2 2 0.000 0.031
GP3 5 0.000 0.033 0.052
GP4 5 0.000 0.044 0.057 0.050
GP5 1 Na 0.070 0.076 0.074 0.072
GP6 2 0.000 0.071 0.081 0.085 0.077 0.061
GP7 12 0.007 0.067 0.069 0.071 0.069 0.072 0.077
GP8 6 0.003 0.174 0.163 0.168 0.163 0.178 0.185 0.165
GP9 7 0.002 0.168 0.178 0.169 0.171 0.135 0.163 0.159 0.154
GP10 1 Na 0.194 0.186 0.203 0.189 0.178 0.184 0.170 0.185 0.201 Na

  根 据 遗 传 距

离计算,不同地区

采集 到 的 尖 头 大

吻鱥 之 间 的 遗 传

距离大于0.02,不
符合 同 一 物 种 之

间遗 传 距 离 小 于

0.02的规律.俞丹

采集 了 中 国 涵 盖

长江、黄河等水系

的众 多 尖 头 大 吻

鱥样品,将数据整

理后 发 现 分 为 十

个明显的谱系,每
个谱 系 之 间 基 于

Kimura2-parame-
ter模型计算遗传

距离,各个谱系内

平均 遗 传 距 离 仅

为0.0098,谱系之

间的 遗 传 距 离 在

0.027~0.084 之

间,证明了尖头大

吻鱥 不 同 谱 系 之

间遗传距离较大.
同 时 通 过 Mantel
test检验证明了尖

头大 吻 鱥 种 群 间

遗传 分 化 程 度 和

地理 距 离 之 间 存

在着 显 著 的 相 关
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性(r=0.467;Manteltest:p=0.000)[17].河南省的尖头大吻鱥存在着相同的规律.结合有关形态学特征的描

述,可以确定河南省大吻鱥属鱼类分别为尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥.
不同区域分布的尖头大吻鱥遗传距离较大,形态上也具有较大的差异,这些不同区域分布的尖头大吻鱥

是否为不同的亚种,通过对尖头大吻鱥研究范围的增大以及样本数量的增加,会做出进一步的解释.
3.2 鱼丹亚科大吻鱥属的确认

按照以往的记录,大吻鱥属隶属于雅罗鱼亚科[2,3].根据《中国内陆鱼类物种与分布》记录,大吻鱥属为鱼丹

亚科,鱥属为雅罗鱼亚科[1].基于Ito等[5]通过同工酶分析及Sakai等[6]利用18SrRNA以及16SrRNA基因

支持将东亚鱥系鱼类分为8个物种,另外,本研究下载了鱥属的鱼类进行建树及遗传距离分析,计算发现大

吻鱥属鱼类与鱥属鱼类之间的遗传距离在0.135~0.178之间;大吻鱥属鱼类与吻鱥属鱼类之间的遗传距

离在0.163~0.185,遗传距离均较大.因此现在将大吻鱥属归为鱼丹亚科,而鱥属为雅罗鱼亚科较为合理.
3.3 尖头大吻鱥与拉氏大吻鱥的区分特征

据《中国动物志·鲤形目(中卷)》记载[2],尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥的主要鉴别特征为尖头大吻鱥尾柄

长为尾柄高的2倍以下,拉氏大吻鱥尾柄长为尾柄高的2倍以上,而河南省尖头大吻鱥尾柄长为尾柄高的

1.7~2.5倍,拉氏大吻鱥尾柄长为尾柄高的2.1~2.4倍,因而以往的鉴别特征现已无法完全区别出河南省这

两种鱼.
根据现有数据分析,尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥的区分特征主要在体高、体宽和体长的比值.尖头大吻鱥

体长与体高、体宽的比值均小于拉氏大吻鱥体长与体高体宽的比值.因此拉氏大吻鱥比尖头大吻鱥体型更加

细长.另外尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥的体色有明显的区别,尖头大吻鱥的体色为褐色或红褐色,拉氏大吻鱥

体色为青灰色.且背部的斑块尖头大吻鱥的形状背鳍前端为倒置的水滴形或漏斗形,而拉氏大吻鱥斑块为粗

细均匀的粗线,且尖头大吻鱥的斑块颜色为深黑色,拉氏大吻鱥的斑块为青灰色且颜色较浅,以上特征可以

作为区分这两种鱼形态依据.
3.4 尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥的生存状况和保护意义

尖头大吻鱥分布河南各大流域.由于拉氏大吻鱥在河南省的分布范围极小,目前为止仅在河南省林州市

石板岩镇发现,因而对河南省的拉氏大吻鱥可以建立相应的自然保护区.尖头大吻鱥和拉氏大吻鱥均属于冷

水性鱼类,多生活在风景区以及海拔较高的山间溪流,水质较好,随着全球气温的升高,以及人类生产导致水

污染,适合大吻鱥属鱼类生境逐年缩小,因而对拉氏大吻鱥和尖头大吻鱥的生存环境应加以保护[18].尖头大

吻鱥和拉氏大吻鱥对于研究冷水性动物的种群结构、环境的适应性等可作为良好的模式种.研究过程中,发
现尖头大吻鱥存在物种间遗传距离大、不同区域之间形态差异较大的特殊性,对于这些特殊性存在诸多问题

需要解决,如形成较大遗传距离和形态差异是否可以进一步认定为新的物种;形成形态差异具体是由于哪一

方面因素造成;较大遗传距离产生的原因,大吻鱥属物种分化机制及其驱动因素有哪些等.因而尖头大吻鱥

对于研究物种的种群动态以及遗传研究具有较为重要的意义.
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RhynchocyprisclassificationstatusdeterminationinHenanprovince

ZhouChuanjiang1,YangChangxing1,MengXiaolin1,ZhangJianxin1,SongDongying1,ZhaoHaipeng2,NieGuoxing1
(1.CollegeofFisheries,EngineeringTechnologyResearchCenterofHenanProvinceforAquaticAnimalCultivation,

KeyLaboratoryofProtectionandDevelopmentUtilizationofAquaticBiologicalResources,HenanNormalUniversity,

Xinxiang453007,China;2.Schooloflifesciences,HenanUniversity,Kaifeng475004,China)

  Abstract:TwospeciesofRhynchocyprisfisheswerecollectedduringaninvestigationonfishresources.Thespecimens
wereidentifiedasRhynchocyprisoxycephalusandRhynchocyprislagowskiibasedonmorphologicalandmoleculardata.Be-
causeofthehighmorphologicalsimilaritybetweentheRhynchocyprisoxycephalusandRhynchocyprislagowskii,combined
withthedataavailablefromthetwospecieswecollected,wefoundthatthepreviousidentificationcharacteristicscouldnot
completelydistinguishthetwospecies.Therefore,themainmorphologicalcharacteristics,distributionarea,livingenvironment
andlivinghabitsoftwospeciesoffisheswerefurtheranalyzed.ThisstudymakesasystematiccomparisonoftheRhynchocypris
distributedinHenanProvince,revisesthemainidentificationcharacteristicsanditsdistributionofRhynchocyprisinHenan

province.ThecollectedspecimensarepreservedinFishSpecimenLibraryofCollegeofFisheries,HenanNormalUniversity.

Keywords:Rhynchocyprisoxycephalus;Rhynchocyprislagowskii;identificationcharacteristics;HenanProvince
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