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犁头鳅属鱼类物种地理分化过程 
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摘要：犁头鳅属为中国的特有属，包括犁头鳅和长鳍犁头鳅两个物种。犁头鳅广泛分布于长江中上游，而长

鳍犁头鳅则局限分布于闽江水系。该研究对采自长江中上游的犁头鳅 20 个个体和闽江水系的长鳍犁头鳅 8 个个

体的线粒体细胞色素 b（cyt b）基因序列进行分析，以期对犁头鳅属鱼类的物种地理分化过程进行研究。结果显

示，犁头鳅不同单倍型之间的遗传变异水平为 0.1%～1.8％，平均为 0.7%；长鳍犁头鳅各单倍型之间的遗传变异

水平为 0.6%～1.3%，平均为 0.7%；犁头鳅和长鳍犁头鳅单倍型之间的遗传差异也较小，仅为 0.2%～1.8%，平均

为 0.9%。采用邻接(NJ)法和贝叶斯(BI)法构建的分子系统发育树都一致显示，该研究中的犁头鳅属鱼类构成一个

单系；所有长鳍犁头鳅样本构成一个单系，位于系统发育树的顶部位置；犁头鳅的样本不构成单系，而是形成并

系。从形态上看，犁头鳅和长鳍犁头鳅均为有效种。由此推测，在第四纪冰期，长江中下游的犁头鳅沿东海大陆

架向南扩散到东南沿海水系，长鳍犁头鳅可能是犁头鳅的一个种群扩散到闽江水系后，由于适应新的环境条件而

分化成的一个新物种，剩下的长江流域的犁头鳅种群则构成一个并系类群。该文对于类似的地理物种形成方式也

进行了讨论。 
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Geographical Speciation Process of the Genus Lepturichthys 
(Cypriniformes: Balitoridae) 

TANG Qiong-Ying1, YU Dan1, YANG Jin-Quan2, LIU Huan-Zhang1,*

(1. The Key Laboratory of Aquatic Biodiversity and Conservation, Institute of Hydrobiology, the Chinese Academy of Sciences, Wuhan  430072, China;  

2. Laboratory of Fishes, Shanghai Ocean University, Shanghai  200090, China) 

Abstract: The genus Lepturichthys is endemic in China, including two valid species, L. fimbriata and L. 
dolichopterus. The former is widely distributed in the Upper and Middle Yangtze River, while the latter only in Minjiang 
River. In the present study, the mitochondrial cytochrome b gene sequences were analyzed for 20 individuals of L. 
fimbriata collected from the Upper and Middle Yangtze River and eight individuals of L. dolichopterus collected from 
Minjiang River. This paper aimed to investigate the geographical speciation process of the genus Lepturichthys. The 
results showed that the genetic variations among different haplotypes of L. fimbriata ranged from 0.1% to 1.8%, with an 
average of 0.7%, and from 0.6% to 1.3%, with an average of 0.7% among different haplotypes of L. dolichopterus. The 
variations between L. fimbriata and L. dolichopterus were also very low, ranging from 0.2% to 1.8%, with an average of 
0.9%. Two methods, Neighbor Joining (NJ) and Bayesian analysis (BI), were used for constructing the molecular 
phylogenetic trees. Both NJ and BI trees indicated that all Lepturichthys specimens formed as a monophyletic group; the 
L. dolichopterus samples also formed as monophyletic group, having a derived position in the phylogenetic trees, while 
the L. fimbriata samples formed as a paraphyletic group. Both L. fimbriata and L. dolichopterus are valid species in 
morphology. Based on molecular and morphological data, we presumed that the geographical speciation process of the 
genus Lepturichthys could be as following: during the Quaternary Glacial period, L. fimbriata in the Middle and Lower 
Yangtze River dispersed to the drainages of Southeast China along the Continental Shelf of East China Sea, one 
population spread to the Minjiang River and envolved as a new species (L. dolichopterus) because of considerable 
environmental difference, while the remaining L. fimbriata populations in the Yangtze River formed as a paraphyly. The 
other similar geographical speciation patterns are discussed in the present study as well. 
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物种分化是指一个物种产生分化而形成新物

种的进化过程。物种分化是物种多样性形成的基本

过程，是生物多样性起源的重要组成部分。对物种

分化的研究是进化生物学最热门的研究课题之一。

2009 年是达尔文诞辰 200 周年和《物种起源》发表

150 周年纪念，因此，关于物种分化的研究再次成

为最活跃最热门的研究课题。 
引起物种分化的因素有很多，其中隔离是一个

重要的影响因素。在物种分化过程中，隔离（包括

地理隔离和生殖隔离）起着十分关键的作用。隔离

是物种形成的一个极为重要的条件，隔离导致遗传

物质交流中断，使群体歧化不断加深，直至新种形

成。隔离（主要是环境隔离）既是物种形成的重要

条件，隔离（主要是生殖隔离）同时又是物种形成

的重要标志（Xia，2005）。关于物种的分化过程，

Avise（2000）认为要经历复系、并系、单系三个阶

段，即在进化初期由一个祖先分化出 A 种群和 B 种

群，它们分别分化出很多分支。隔离的出现使这些

分支随机分布在不同的生境，此时这两个种群间存

在基因交流，相互构成复系关系；在后来的进化过

程中，由于自然选择、瓶颈效应等各种因素的作用，

种群 B 成为一个单系群，而种群 A 则可能成为一

个并系群。再后来，随着时间的推移，种群 A 也会

进化为一个单系群。 这样 A 和 B 分别构成各自的

单系群，成为两个分化完全的物种。根据这一假说，

一个物种为单系，其祖先种为并系，这一状态成为

物种处于早期分化阶段的一个标记。 
研究物种分化过程的方法有很多，谱系生物地

理学(phylogeography)是近年来随着分子生物学技

术的发展而兴起的一门学科，它是采用分子系统发

育分析的方法，探讨近缘物种或种内族群间的演化

与地质历史事件之间的关系，分析种间或种内支系

现有地理分布格局的形成过程（Avise, 2000; Zhang, 
2003），进而探讨物种的分化机制。近年来，利用

线粒体 DNA(mtDNA)作为分子标记对动植物进行

谱系生物地理学研究已成为热点，也取得了不少成

果，尤其在淡水鱼类中。这是因为淡水鱼类的分布

受水系的严格限制，地理隔离广泛存在。 
犁头鳅属（ Lepturichthys ）隶属于鲤形目

（Cypriniformes）鳅超科（Cobitoidea）平鳍鳅科

（Balitoridae）平鳍鳅亚科（Balitorinae），是中国的

特有属。Regan（1911）以 Homaloptera fimbriata 
Günther 为 模 式 建 立 了 新 属 —— 犁 头 鳅 属

（Lepturichthys），该属以具细长的尾柄而显著区别

于 Homaloptera 属。后来，Hora (1932)认为采自四

川岷江和湖南洞庭湖的犁头鳅标本不同于采自湖

北宜昌的犁头鳅模式标本，并根据胸鳍不分支鳍条

数目、背鳍最长鳍条的长度、全身是否具疣状刺突、

体色体斑等特征分别将采自四川岷江、湖南洞庭湖

的标本命名为两个新种：Lepturichthys guntheri 和

Lepturichthys nicholsi，但当时描述新种时采用的标

本分别仅 2 尾。陈宜瑜（Chen, 1978）认为 L. guntheri
和 L. nicholsi 都应是犁头鳅 L. fimbriata 的同物异

名。Dai（1985）描述了采自福建南平的一个新种

——长鳍犁头鳅（Lepturichthys dolichopterus）。因

此，到目前为止，犁头鳅属鱼类共包括两个有效种

——犁头鳅和长鳍犁头鳅。其中，犁头鳅广泛分布

于长江中上游，而长鳍犁头鳅则局限分布于闽江水

系（Chen & Tang，2000）。 
与大多数鲤科鱼类相比，犁头鳅属鱼类的分布

范围较窄，两个种呈现间断分布，为典型的东洋区

淡水鱼类类群。犁头鳅属鱼类目前的分布格局是如

何形成的；属内两个物种的分化过程如何等问题的

研究目前还未见报道。 
快速进化的线粒体 DNA（mtDNA）在进行淡

水鱼类的谱系生物地理学研究时可以作为一个很

好的分子标记。其中细胞色素 b（cyt b）基因为蛋

白质编码基因，目前已广泛地运用于各淡水鱼类类

群的物种分化研究（如：Perdice et al, 2004; Xia et al, 
2005; Yang & He, 2008; Zhang et al, 2008; Yang et al, 
2009）。本研究拟采用线粒体 cyt b 基因对犁头鳅属

鱼类的物种地理分化过程进行研究，讨论其现今分

布格局的形成原因，以探讨物种分化的规律和机

制。 

1  材料与方法 

1.1  研究材料 
本研究共包括 33 个样本，其中采自长江中上

游的犁头鳅共 20 个个体，闽江水系的长鳍犁头鳅

共 8 个个体，并选择同属于平鳍鳅亚科的四川华吸
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鳅(Sinogastromyzon szechuanensis)、下司华吸鳅(S. 
hsiashiensis)、台湾间吸鳅(Hemimyzon formosanum)、
台 东 间 吸 鳅 (H. taitungensis) 及 广 西 华 平 鳅

(Sinohomaloptera kwangsiens)作为外类群进行比较。

实验所用标本均为 95%酒精固定样本，保存于中国

科学院水生生物研究所淡水鱼类博物馆。标本名称

及采集地等详细信息见表 1，犁头鳅属鱼类的采集

地点如图 1 所示。 
1.2  基因组 DNA 的提取、PCR 扩增及测序 

基因组DNA的提取采用高盐抽提法（Tang et al, 
2008）。基因序列片段通过 PCR 扩增所得。扩增所

用引物为 L14724 和 H15915（Xiao et al, 2001）。PCR
反应的总体积为 60 µL，用大约 50 ng的基因组DNA
作为模板，反应体系包括：10×Buffer 6 µL，dNTPs 

表 1  研究所用样本的物种名、编号、个体数、采集地及 GenBank 序列号等信息 
Tab. 1  Species, symbols, sample size, sample locations and GenBank accession numbers in the present study 

物种名 

Species 

样本编号 

Symbols of 

individuals 

个体数 

Sample 

size 

采集地 

Locality 

所属水系 

Drainage 

GenBank 序列号 

Accession nos. 

LS1−LS3 3 
四川乐山 

Leshan, Sichuan 

长江上游 

Upper Yangtze River 

GU084234, GU084233,  

GU084228 

CS1 1 
贵州赤水 

Chishui, Guizhou 

长江上游 

Upper Yangtze River 
GU084246 

JK1−JK15 15 
湖北金口 

Jinkou, Hubei 

长江中游 

Middle Yangtze River 

GU084226, GU084227,  

GU084229, GU084231,  

GU084232,  

GU084235－GU084244 

犁头鳅 

Lepturichthys 

fimbriata 

TY1 1 
湖南桃源 

Taoyuan, Hu’nan 

长江中游 

Middle Yangtze River 
GU084230 

MJ1−MJ7 7 
福建建欧 

Jianou, Fujian 

闽江水系 

Minjiang River 

GU084245,  

GU084220－GU084225 
长鳍犁头鳅 

Lepturichthys 

dolichopterus AY 1 
未知 

Unknown 
 AY281279*

四川华吸鳅 

Sinogastromyzon 

szechuanensis 

 

1 
四川乐山 

Leshan, Sichuan 

长江上游 

Upper Yangtze River 
DQ105213b

下司华吸鳅 

Sinogastromyzon 

hsiashiensis 

 

1 
湖南桃源 

Taoyuan, Hu’nan 

长江中游 

Middle Yangtze River 
DQ105215b

台湾间吸鳅 

Hemimyzon 

formosanum 

 

1 
未知 

Unknown 
 AY392478*

台东间吸鳅 

Hemimyzon 

taitungensis 

 

1 
未知 

Unknown 
 AY281280*

广西华平鳅 

Sinohomaloptera 

kwangsiens 

 

1 
海南乐东 

Yuedong, Hainan 

海南岛水系 

Hainan Island 
DQ105216b

* 表示从GenBank下载的序列；b 表示引自Tang et al (2006)的序列；其余为新测序列。 
* Denotes a sequence downloaded from GenBank；b indicates a sequence cited from Tang et al (2006), others are newly sequenced in the present study. 
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图 1  本研究中犁头鳅属鱼类的采集地点 
Fig. 1  Sample locations for the genus Lepturichthys in the present study 

样本编号对应的地点缩写：CS：赤水（贵州）；JK：金口（湖北）；LS：乐山（四川）；TY：桃源（湖南）；MJ：闽江水系（福建建瓯）。

三角形代表犁头鳅样本，圆点代表长鳍犁头鳅样本。 
Abbreviation for localities: CS, Chishui (Guizhou Prov.); JK, Jinkou (Hubei Prov.); LS, Leshan (Sichuan Prov.); TY, Taoyuan (Hunan Prov.); MJ, 
Minjing River (Jian’ou, Fujian Prov.). Triangle represents Lepturichthys fimbriata, dot represents Lepturichthys dolichopterus. 

0.75 µL（10 mmol/L），引物各 1.5 µL（10 µmol/L），
Taq DNA 聚合酶 1.5 U，加灭菌双蒸水至 60 µL。 
PCR 反应条件为：94  ℃ 预变性 3 min；94  ℃ 变性

45 s，52～58℃退火 45 s，72℃延伸 1 min，共 35
个循环；最后在 72℃延伸 8 min。将获得的 PCR 产

物送基因公司进行纯化回收，采用扩增所用引物对

回收产物进行测序。序列递交 GenBank，获得的序

列号见表 1。 
1.3  数据处理及分析 

DNA 序列的排列使用 Clustal X 软件，并在

SEAVIEW 程序中对序列进行手工调整。单倍型多

样性和核苷酸多样性的统计采用 DNAsp4.9 软件

(Rozas et al, 2003）。单倍型之间成对的遗传距离、

各类群内及类群间的平均遗传差异情况在 Mega4
软件（Tamura et al, 2007）中采用 Kimura 双参数模

型进行计算；序列中各碱基组成、碱基变异情况在

PAUP 软件中进行统计分析。序列的核苷酸替代饱

和性分析是通过对转换（ transitions, Ts）、颠换

（transversions, Tv）的绝对数目和遗传距离进行作

图分析（替代的绝对数目和遗传距离均在 PAUP 软

件中进行统计）。分子系统树的构建采用邻接

（neighbor joining, NJ）法和贝叶斯法 (Bayesian 
analysis)。邻接法采用 Mega4 软件，各分支的置信

度都采用 1000 次自展分析(Bootstrap analysis)进行

重复检验。贝叶斯法采用 MrBayes 3.0b 软件

(Huelsenbeck & Ronquist, 2001)，各分支的置信度以

后验概率（Posterior probability）来表示。 

2  结  果 

2.1  犁头鳅属鱼类 cyt b 基因序列分析 
对测序获得的犁头鳅属鱼类 cyt b 基因序列进

行比对分析后，删去首尾测序信号较差的碱基，最

终用于分析的 cyt b 基因序列长为 1 074 bp。20 个犁

头鳅个体中共检测到 12 个单倍型，单倍型多样性

的平均值为 0.937，核苷酸多样性的平均值为 
0.00 468；8 个长鳍犁头鳅个体中有 4 个单倍型，单

倍型多样性的平均值为 0.643，核苷酸多样性的平

均值为 0.00349。犁头鳅属鱼类单倍型的分布情况

见表 2。犁头鳅样本中，采自四川乐山与湖北金口

的个体存在共享单倍型（LS2 和 JK2 共享单被型

Hap1，LS1、LS3、JK8 及 JK11 共享单倍型 Hap4），
采自湖南桃源的个体与湖北金口的个体存在共享
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单倍型（TY1 和 JK14 共享单倍型 Hap3），湖北金

口的个体间也存在共享单倍型（Hap7, Hap9），剩下

的 7 个单倍型为独有，其中 1 个为贵州赤水的个体

拥有，其它 6 个为湖北金口的个体拥有。8 个长鳍

犁头鳅样本中，有 5 个个体共享一个单倍型 hap1，
其余 3 个个体拥有独有的单倍型。 

表 2  犁头鳅属鱼类单倍型的分布情况 
Tab. 2  The information of haplotypes of the genus Lepturichthys species 

物种名 Species 
单倍型 

Haplotype 

单倍型包含的个体b

Individuals included in the

haplotype b

个体数目 

Sample size included 

in the haplotype 

Hap1 CS1 1 

Hap2 JK2, LS2 2 

Hap3 TY1, JK14 2 

Hap4 LS1, LS3, JK8, JK11 4 

Hap5 JK3 1 

Hap6 JK4 1 

Hap7 JK5, JK13, JK15 3 

Hap8 JK12 1 

Hap9 JK7, JK10 2 

Hap10 JK6 1 

Hap11 JK9 1 

犁头鳅 Lepturichthys fimbriata 

Hap12 JK1 1 

hap1 MJ1, MJ2, MJ4, MJ5, MJ7 5 

hap2 MJ6 1 

hap3 AY 1 
长鳍犁头鳅 Lepturichthys dolichopterus 

hap4 MJ3 1 

b 样本编号对应的地点缩写：CS：赤水（贵州）；JK：金口（湖北）；LS：乐山（四川）；TY：桃源（湖南）；MJ：闽

江水系（福建建瓯）。AY：从GenBank下载的序列。 
b abbreviation for the localities of samples: CS, Chishui (Guizhou Prov.); JK, Jinkou (Hubei Prov.); LS, Leshan (Sichuan 
Prov.); TY, Taoyuan (Hunan Prov.); MJ, Minjing River (Jian’ou, Fujian Prov.). AY indicates sequences downloaded from 
GenBank. 

对本研究中获得的所有单倍型及外类群进行

序列分析，结果显示，该基因序列片段中 A、C、G、

T的平均含量分别为 28.0%、29.6%、14.4%和 28.0%，

A+T 的含量（56.0%）明显高于 C+G 的含量(44.0%)，
同时表现出强烈的低 G 碱基含量的碱基组成偏向

性，尤其在第三位点表现更为明显，G 的含量仅为

3.4%。所有序列转换颠换比 (Ts/Tv)的平均值为

5.21。在 1074 个位点中，变异位点有 217 个，其中

简约信息位点有 108 个。序列中核苷酸替代的饱和

性分析结果表明，转换和颠换均未达饱和（图 2），

因此，所有碱基均可用于系统发育分析。 
基于 Kimura 双参数模型计算的犁头鳅属鱼类

单倍型之间的遗传变异情况表明，犁头鳅不同单倍

型之间的遗传变异水平为 0.1%～1.8%，平均为

0.7%，长鳍犁头鳅各单倍型之间的遗传变异水平为

0.6%～1.3%，平均为 0.7%，犁头鳅和长鳍犁头鳅单

倍型之间的遗传差异也较小，仅为 0.2%～1.8%，平

均为 0.9%，这和犁头鳅及长鳍犁头鳅种内单倍型之

间的差异类似。犁头鳅属鱼类和外类群华吸鳅属、

间吸鳅属及华平鳅间的平均差异较大，分别为
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5.4%、8.9%和 9.5%。 

 
图 2  Cyt b 基因序列中核苷酸替代的饱和性分析图 
Fig. 2  Plot of transition and transversion substitutions 

versus the HKY distance for all positions of 
the cytochrome b gene sequences 

2.2  分子系统发育分析 
采用邻接法和贝叶斯法构建的犁头鳅属鱼类

单倍型之间的系统发育关系如图 3。邻接(NJ)树和

贝叶斯(BI)树的拓扑结构大致类似，只在单倍型的

分支顺序上存在差异。这两棵系统发育树都一致显

示，该研究中的犁头鳅属鱼类构成一个单系，且得

到较强的支持（NJ 树中自展值为 100，BI 树中的后

验概率为 1.00）。分布于闽江水系的长鳍犁头鳅构

成一个单系，位于系统发育树的顶部位置，但在

NJ 树中支持率不高，仅为 49，在 BI 树中支持率为

1.00。所有犁头鳅的样本不构成单系，而是形成并

系，其中采自湖北金口的两个个体（JK9 和 JK1）
位于犁头鳅属鱼类的最基部位置，其它犁头鳅个体

位于系统发育树的中间位置，犁头鳅的这种系统发

育关系在 NJ 树和 BI 树中几乎是一致的。 

3  讨  论 

3.1  犁头鳅属鱼类的物种有效性 
本研究结果显示，犁头鳅属鱼类中犁头鳅和长

鳍犁头鳅这两个物种间的遗传差异较小，几乎和物

种内不同个体间的遗传变异相当。分子系统发育分

析的结果表明，长鳍犁头鳅的个体可以形成单系，

但犁头鳅的样本不能聚为单系，犁头鳅的部分样本

与长鳍犁头鳅具有更近的亲缘关系。这两个物种是

否均为有效种，仅用遗传差异的大小是不能界定物

种的，因为不同类群的物种间及不同基因间遗传差

异变异的范围很大。另外，物种的划分也不能简单

地以分支关系来处理（Xia et al, 2005）。长鳍犁头鳅

和犁头鳅在形态上存在显著的区别特征：长鳍犁头

鳅偶鳍均较长，体长为胸鳍长的 4.1～4.8 倍（VS. 
6.5～7.9 倍），为腹鳍长的 4.8～5.7 倍（VS. 6.5～8.3
倍）；腹鳍末端接近或稍为超过肛门（VS. 腹鳍末

端伸至腹鳍腋部至臀鳍起点间的中点）；肛门约在

腹鳍腋部至臀鳍起点间的 2/3 稍后（VS.约在腹鳍腋

部至臀鳍起点间的 2/3 处）（Chen & Tang, 2000）。
另外，我们对所研究样本的体色体斑进行了检视，

发现长鳍犁头鳅样本较为单一，而犁头鳅样本变异

较大。长鳍犁头鳅样本的体色均为棕黑色，横跨体

背部具 7～8 个椭圆形的大斑块，被窄小的浅黄色

条纹隔开；犁头鳅样本的体色从浅黄色到棕黑色，

背部斑纹有的为褐色的椭圆形斑块，有的呈圆形眼

斑，有的为不规则斑纹，有的斑纹不明显。这两个

物种在形态上存在显著的区别特征，分布区也不重

叠，因此我们认为这两个物种均为有效种。目前的

分子数据表明，这两个物种间的遗传差异极小，我

们推测，长鳍犁头鳅可能是新近分化出来的一个物

种。环境的改变导致犁头鳅的一个地理种群在形态

上发生迅速改变，但在遗传上还没有足够长的时间

来积累其遗传差异。鱼类中还有很多在形态上存在

差异但在遗传上差异却不明显的例子，尤其在非洲

湖泊的丽鱼中这种现象更为普遍，尽管这些鱼类之

间的遗传差异较小，但都是有效种（Meyer et al, 
1990; Wilson et al, 2000）。 
3.2  犁头鳅属鱼类的物种分化过程 

犁头鳅广泛分布于长江中上游水域，之前所记

录的分布范围是长江水系的湖南洞庭湖至四川境

内。郭治之和刘瑞兰（Guo & Liu, 1995）、张鹗等

（Zhang et al, 1996）发现在江西鄱阳湖水系的信江

中也有犁头鳅的分布。长鳍犁头鳅局限分布于福建

闽江水系。信江发源于浙赣两省交界的怀玉山南的

玉山水和武夷山北麓的丰溪水，闽江水系发源于武

夷山东南。因此，武夷山是长江中下游鄱阳湖水系

与闽江水系的天然分水岭。本研究中犁头鳅和长鳍

犁头鳅单倍型之间的遗传差异为 0.2%～1.8%，按

cyt b 基因在淡水鱼类中进化速率为每百万年 1%计

算（Durand et al, 2002），犁头鳅和长鳍犁头鳅发生

分歧的时间在 0 .9～0 .1 百万年前，属于更新 
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图 3  基于 cyt b 基因构建的犁头鳅属鱼类单倍型间的分子系统发育关系 

Fig. 3  The molecular phylogenetic trees of the haplotypes identified from the genus Lepturichthys species 
A: 采用 Mega 软件构建的邻接树；B: 采用 MrBayes 软件构建的贝叶斯树。地点缩写同表 2。 
A: NJ tree constructed using Mega; B: BI tree constructed using software Mrbayes. Abbreviations for the localities are same as Tab. 2. 

世。根据犁头鳅属鱼类目前的分布模式，其分布格

局的形成有两种可能的途径：一种途径为信江和闽

江曾经相连接，犁头鳅属鱼类曾经广布，武夷山的

隆升才造成它们的隔离；另一种途径为，第四纪冰

期海平面下降后，长江流域的犁头鳅顺长江口的水

系进入闽江。由于犁头鳅和长鳍犁头鳅的遗传分化

很小，说明其隔离的时间很晚。武夷山的隆升相对

久远，造成的隔离应该比较大（Liu, 1984），第四纪

冰期的发生则较为晚近。因此，对于犁头鳅属鱼类

的分布，第四纪冰期的扩散更有可能。 
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综合本文的研究结果以及历史资料，本文对犁

头鳅属鱼类的物种分化过程作如下推测：青藏高原

的隆升及东亚季风气候的形成，使犁头鳅属这类适

应激流环境的鱼类衍生出来，广泛分布于长江水

系。在第四纪冰期全球气温下降，海平面降低，较

现在下降超过 100 m，东海大陆架露出海面成为陆

地，部分水系可能相互贯通（Li & Fang, 1990）。分

布于长江中下游的犁头鳅逐渐扩散至东南沿海各

水系。在间冰期，全球气候变暖，海平面上升，大

陆架被海水淹没，各沿海水系被隔离。犁头鳅属于

产漂流性卵的鱼类，在产卵场的下游需要有足够长

的河道才能满足受精卵漂流孵化的时间要求。因

此，犁头鳅只在少部分水系中被保留下来，如闽江

水系。由于闽江水系环境的差异，扩散到闽江水系

的犁头鳅快速地发生一些分化以适应新的环境，从

而分化形成长鳍犁头鳅。相对说来，长鳍犁头鳅表

现出较低的遗传多样性，而分布广泛的犁头鳅则具

有更为丰富的遗传多样性，且形成一个并系。 
在本研究中，我们推测犁头鳅的扩散路径是从

长江中下游经沿海大陆架向南进行扩散的。采用沿

海大陆架作为迁移路径的例子在其他动物中也有

报道，如长江下游四大家鱼向珠江流域、海南岛等

地的扩散（Li & Fang, 1990），淮河过渡动物群的南

迁（Cai, 2002）等。在第四纪大冰期期间，各物种

向南迁移到“避难所”的现象是较为普遍的，而沿海

大陆架是物种向南迁移的一个主要路径。 
关于物种分化过程，Avise (2000)认为一般需要

经历从复系到并系再到单系 3 个发展阶段。Zhang et 
al (2008）研究了采自长江的华鳈(Sarcocheilichthys 
sinensis sinensis) 和闽江的福建华鳈 (Sarcocheilich-  

thys sinensis fukiensis)这两个亚种的物种分化，发现

这两个亚种都不能分别构成单系，而是相互混杂聚

在一起形成复系。因此，推测这两个亚种可能还处

于物种分化的早期阶段，这也正支持了两者的亚种

地位。另外， Zhang et al (2008 ）对克氏鳈

(Sarcocheilichthys czerskii)和黑鳍鳈(S. nigripinnis)
的物种分化过程也进行了研究，发现黑鳍鳈的一个

北方种群与克氏鳈有更近的谱系关系。由此他们推

测，分布于黑龙江水系的克氏鳈可能是黑鳍鳈北方

种群的一个分支向中国东北扩散后分化出来的一

个物种，剩下的黑鳍鳈则形成一个并系类群。

Shields et al（2000）指出，北极熊由棕熊的一个种

群分化成种后，剩下的棕熊种群也是形成一个并系

类群。 
本研究中长鳍犁头鳅可以构成一个单系，但犁

头鳅为一并系。犁头鳅和长鳍犁头鳅的物种分化过

程与克氏鳈和黑鳍鳈及北极熊和棕熊的物种分化

过程极为相似，即一个地理种群为适应新的环境而

演化成另一个物种，从而使得原来物种的其他地理

种群形成一个并系，它们在遗传上还没有完全分化

成两个独立的物种，还处于物种分化的并系阶段。

而上面所提及的华鳈和福建华鳈则还处于复系这

一物种分化的起始阶段。因此，本文的研究结果进

一步证实和丰富了物种形成的地理隔离过程假说。 
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