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通过 Cyt b 基因同源序列比较评估厦门文昌鱼的
分类学地位 3

王义权33 　许群山　彭宣宪　周涵韬
厦门大学生命科学学院 , 厦门 361005

摘 　要 　白氏文昌鱼 B ranchiostom a belcheri ( Gray) 在我国和日本沿海均有分布 , 由于南、北方文昌鱼形态学上

有一定差异 , 且二者间存在一些过渡类型 , 其分类地位问题仍有待进一步澄清。本文测定了厦门欧厝海域产的

文昌鱼 mtDNA Cyt b 基因序列 , 并与日本产的文昌鱼以及另外产于大西洋的两种文昌鱼 Cyt b 基因序列比较。

分子系统学分析结果表明 : 厦门欧厝海域产的文昌鱼与日本产的文昌鱼平均遗传距离为 21112 % , 达到了种间分

化的水平 ; 经过对已有文献和文昌鱼地理分布的综合分析 , 作者建议将原来的白氏文昌鱼青岛亚种 B1 belcheri

tsingtauense 提升为种 , 南、北方所产文昌鱼分别作为两个独立的种存在 , 即南方的 B1 belcheri ( Gray) 和北方的

B1 tsingtauense Tchang et Koo [动物学报 50 (2) : 202 - 208 , 2004 ]。
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Taxonomic status of amphioxus Branchiostoma belcheri in Xiamen Beach estimated by

homologous sequence of Cyt b gene 3

WAN G Yi2Quan33 , XU Qun2Shan , PEN G Xuan2Xian , ZHOU Han2Tao
School of Life Science , Xiamen University , Xiamen 　361005 , China

Abstract 　B ranchiostom a belcheri ( Gray) is distributed along the east coast of Asiatic mainland from South China Sea to
Bohai Sea and Japanese waters. Scientists noticed morphological divergence between the animals from south to north area ,
and identified amphioxus in both Bohai Sea and Japanese waters as a new subspecies , B1 belcheri tsingtauense. Neverthe2
less , intermediate forms between the southern and northern animals indicate their classification needs clarification. In the
present research , we sequenced Cyt b gene of amphioxus sampled from Xiamen (Amoy) and compared the data with ho2
mologous sequences of Japanese amphioxus and two species living in the Atlantic Ocean. The results from molecular phy2
logenetic analysis showed that genetic distance between Xiamen amphioxus and Japanese amphioxus averages 21112 %with
variation much above a normal speciesπdivergence observed in other taxa. Considering the geographic , morphological and
taxonomic records in the literature , we suggested that amphioxus in south and north areas might belong to different
species and the original subspecies B1 belcheri tsingtauense should be renamed as a separate species and its new scientific
name should be B1 tsingtauense Tchang et Koo , which includes animals both in Bohai Sea and in Japanese waters. Ac2
cordingly , amphioxus in Xiamen , including the animal distributed all south area , should keep the name of B ranchios2
tom a belcheri ( Gray) [ Acta Zoologica S inica 50 (2) : 202 - 208 , 2004 ] .
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Taxonomic status

　　文昌鱼隶属脊索动物门头索动物亚门 , 是全世

界现存动物中与脊椎动物关系最近的一类非脊椎动

物 , 已知这一亚门动物现存仅 29 种左右。厦门海

域产的文昌鱼目前在学术界广为接受的学名为

B ranchiostom a belcheri ( Gray) , 中文译名为白氏

文昌鱼或白氏鳃口鱼 , 最早由当时在厦门大学生物

系担任动物学教授的美国学者 S. F. Light

(1923) 首次发表 , 后经 Boring and Li (1932) 研



究厦门的文昌鱼分类学特征后 , 正式鉴定种名 , 一

直沿用至今。据记载 (朱元鼎 , 1984) , 该物种分

布西自印度洋非洲东岸 , 东至印度尼西亚 , 北至日

本和菲律宾 , 我国产于台湾海峡、东海和黄海 , 分

布海域十分广阔。

虽然文昌鱼在动物进化中的地位极为重要 , 由

于它们是一类营钻沙生活的小型动物 , 除中国厦门

历史上曾形成过渔场 , 有一定的产量外 , 一般认为

没有多少经济价值 , 因此关于这类动物的分类学研

究并不多。文昌鱼 B 1 belcheri 这一物种最初由

Gray 于 1847 年根据采自 Borneo (婆罗洲 , 加里曼

丹的旧称) 海域的标本定名 , 此后的动物分类学家

研究认为分布于厦门、青岛、台湾、日本等地的文

昌鱼均为 B 1 belcheri 。在如此广阔的范围内文昌鱼

有无种或亚种的分化 ? Tchang and Koo (1936) 比

较了采自胶州湾的文昌鱼标本和 B 1 belcheri 的肌

节、鳍条数等形态学特征后 , 认为产自该海域的文

昌鱼为一新亚种 , 将其订名为白氏文昌鱼青岛亚种

B 1 belcheri tsi ngtauense , 习惯上又称之为青岛文昌

鱼。周才武 (1958) 研究了产自海南、厦门、青岛

和烟台的文昌鱼标本后 , 认为青岛和烟台两地产的

文昌鱼与厦门和海南产的文昌鱼有较显著的差异 ,

前二者同属白氏文昌鱼青岛亚种 , 此后 , 学术界将

产自胶州湾及其邻近海域的文昌鱼作为青岛亚种 ,

而其他产区的文昌鱼仍被称为 B 1 belcheri 。直到

2001 年 , 曹玉萍等详细地比较了产自厦门、青岛

和秦皇岛的文昌鱼体形、肌节数、背腹鳍条和生殖

腺数 , 三地所产的文昌鱼在形态上虽有一定差异 ,

但各地标本的数量性状特征又互有交错 , 初步认为

它们均为白氏文昌鱼 B 1 belcheri , 其中秦皇的岛文

昌鱼与青岛的文昌鱼亲缘关系较近 , 但准确的分类

地位尚待进一步研究 (曹玉萍等 , 2001) 。国外关

于白氏文昌鱼的研究中 , 以 Nishikawa (1981) 的

研究最为详细。作者在比较了大量的文昌鱼标本后

认为 , 产自日本的文昌鱼主要是 B 1 belcheri tsi ng2
tauense , 但产自日本有明海 (Ariake) 和天草群岛

(Amakusa Islands) 的文昌鱼是介于 B 1 belcheri ts2
i ngtauense 和 B1 belcheri (实际上是指名亚种) 之

间的一个中间类型。Henmi and Yamaguchi (2003)

的研究也认为日本有明海产的文昌鱼属于二者间的

一个中间类型。

全世界文昌鱼的种类虽然并不多 , 却广泛分布

于大西洋、太平洋、印度洋的热带和温带海岸 , 这

类体形不大的动物都有着相似的生活方式 , 均生活

在浅海沙滩 , 成体潜入海底沙中 , 营滤食生活 , 进

化的趋同性致使这类动物在外部形态特征上也十分

相似。常用的分类学特征如口笠触须数目、肌节

数、鳍条数等由于变异范围大 , 不同产地标本的间

界线模糊 , 给分类学研究带来困难。随着分子生物

学的发展 , 多种分子标记技术在动物分类学、动物

系统学、种群遗传学的研究中得到应用 , 一些用传

统的分类学方法很难界定的物种 , 通过分子系统学

的方法得到解决 (周材权等 , 2003 ; 曹丽荣等 ,

2003) , 在动物类群的系统发育研究也得到越来越

多的应用 (杨学干等 , 2001 ; 周继亮等 2001 ; 曹

祥荣等 , 2002) 。虽然近年关于文昌鱼的 EST、某

些基因和基因家族进化在脊椎动物起源方面的研

究 , 以及文昌鱼线粒体基因组等均有过一些报道

(Spruyt et al. , 1998 ; Boore et al. , 1999 ; Mou et

al. , 2002 ; Minguillon et al. , 2003 ; Panopoulou et

al. , 2003) , 但却未见用分子系统学方法研究分布

于太平洋西岸的文昌鱼分类学问题的报道。我们在

研究厦门的文昌鱼线粒体基因组过程中发现 , 厦门

产文昌鱼 Cyt b 基因的 DNA 序列与已报道的

B1 belcheri 有很大差别 , 这一现象引起我们对厦门

的文昌鱼与我国北方沿海产的文昌鱼间分类学关系

的重新思考。

1 　材料和方法

111 　样品与 D NA提取

文昌鱼样品于 2003 年 2 月采自厦门欧厝南侧

海域 , 样品采回后实验室暂养数日 , 取体长约 40

mm 的成体 2 条 , 用于 DNA 提取 , 编号分别为

XM411 和 XM412。每一样品截取体后段 , 重约

011 g , 用常规的 SDS/ 蛋白酶 K消化、酚 - 氯仿抽

提、乙醇沉淀总 DNA , 得到的 DNA 再用适量无菌

ddH2O 溶解 , 取 3 - 5μl 经琼脂糖凝胶电泳检测 ,

并估计 DNA 浓度。DNA 样品于 4 ℃保存备用 , 余

下的文昌鱼样品于 - 20 ℃冻存 , 以备进一步研究之

需。

112 　PCR引物设计及 Cyt b 基因片段扩增

本研究开始时 , 我们已得到日本学者测得日本

产 B1 belcheri 的 mtDNA 序列资料 , 最初根据这一

资料设计合成了一对引物 (序列为 : Amph2ND52
F : 5′2GTTGGTGAAAA TA TACA TT GC23′ 和

Amph2ND62R : 5′2TAAACGTGA TCTTCCCA GC2
3′) , 用于扩增厦门文昌鱼的 DNA 模版 , 但 PCR

效果很差 , 而且不稳定 , 由此我们推测厦门产的文
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昌鱼虽然目前采用的种名与日本产的文昌鱼相同 ,

但两地所产文昌鱼可能已有一定程度的分化 , 在

DNA 序列上发生了变异 , 导致单纯按产自日本的

文昌鱼 mtDNA 序列设计引物扩增失败。为此我们

又将搜索到的全部文昌鱼 mtDNA 序列数据 , 与本

实验室在其它动物 mtDNA 序列分析研究中积累的

数据合并分析 , 重新设计了一对引物 , 结果这对新

设计的引物能很好地扩增厦门产文昌鱼 Cyt b 基因

约 540 bp 的片段 , 引物序列和名称为 : Amph2
Cytb2F : 5′2TAAA TTA TGGGTGGCTA TTGCGTA2
3′ 和 Amph2Cytb2R : 5′2GCGTAACTAAA G2
GA TTA GCA GGG23′。PCR 反应体积为 30μl , 其

中含 10 ×Buffer 3 μl ; dN TPs (各 215 mmol) 2

μl ; Mg2 + (25 mmol) 2μl ; 10 pmol 的上、下游引

物各 110 μl ; Taq 酶 ( Promega ) 110 U ; 模板

DNA 约 5 ng。PCR 循环参数为 : 95 ℃预变性 3

min ; 然后 94 ℃40 s , 57 ℃45 s , 72 ℃40 s , 30 个

循环 ; 最后 72 ℃2 min ; 停止在 4 ℃。扩增产物用

PCR Clean2up Kit ( Vitagene 公司) 试剂盒纯化 ,

纯化后的产物经琼脂糖凝胶电泳检测 , 调节其浓度

至 4 ng/μl。双向测序 , 引物分别为 PCR 扩增时的

上、下游引物 , 测序试剂盒为 BECKMAN 公司产

CEQ TM Dye Terminator Cycle Sequencing (D TCS) ,

反应体积为 10μl , 反应循环参数为 : 96 ℃ 20 s ,

50 ℃20 s , 60 ℃4 min。循环结束后用反应终止液

(NaAc 3 mmol , p H 512 , 1μl ; ED TA 100 mmol ,

p H 810 , 1μl ; Glycogen 20 mg/ ml , 015μl) 终止

反应 , 然后加入 - 20 ℃预冷的 95 %乙醇 30μl , 4 ℃

12 000 r/ min 离心 20 min ; 弃上清后 , 再用 - 20 ℃

预冷的 70 %乙醇 200μl 洗涤沉淀 , 4 ℃ 12 000 r/

min 离心 5 min , 弃上清 , 重复洗涤沉淀 1 次。沉

淀物经真空抽干后用 30μl 甲酰胺溶解。测序电泳

和读序在 BECKMAN 公司 CEQ 8000 遗传自动分

析仪上完成。

113 　序列比对和分析

双向测序后得到的结果用 DNASTAR 软件包

拼接、核对序列 , 获得 XM411 和 XM412 两样品

的 Cyt b 基因 521 bp 的一致序列 ( Consensus se2
quence) , 并从 GenBank 中下载所有文昌鱼类动物

的同源序列 , 这些序列包括 : B1 belcheri Akashi21

(登录号 : AB083384 ; 本文中代码 : Ak21 , 下同) ,

B 1 belcheri Akashi22 ( AB083385 ; Ak22 ) ,

B 1 belcheri Genkai22 ( AB083383 ; Ge22 ) 和

B1 belcheri (NC - 004537 ; Jp2b) 、佛罗里达文昌鱼

B1 f loridae ( NC000834 ; Flor ) 、大西洋文昌鱼

B1 lanceolat um ( NC - 001912 ; Lan21 和 Y09849 ;

Lan22) , 其中登录号为 Y09849 的数据与本研究中

得到的 Cyt b 基因片段只有 232 bp 同源序列。

脊索动物门共有三个亚门 , 除文昌鱼类隶属的

头索动物亚门外 , 另外两个亚门是脊椎动物亚门和

尾索动物亚门 , 其中尾索动物是另一类较原始的类

群 , 脊椎动物亚门是本门动物中最高等的一个类

群。因此我们以尾索动物亚门的 2 种海鞘 Ciona

intesti nalis (NC - 004447 ; Cin) 和 Ciona savignyi

(NC - 004570 ; Csa) 作为外群 , 用 CL USTAL X

118 软件进行同源序列比对 ( Thompson et al. ,

1997) , 去除 3′和 5′端不对称的部分 , 不参加随后

的数据分析。DNA 序列间的差异用 MEGA (Ver.

211) 软件计算 , 并分别用 NJ (邻接) 法、U PG2
MA (非加权组平均值) 法、ME (最小进化路径

法) 和 MP (最大简约) 法重建各物种的系统发生

关系 , 系统树中各结点的置信度用自引导值

(Bootst rap value) 估计 , 分别采用碱基差异百分数

(P2distance) 、Tajima2Nei 和 Kimura 双参数等三种

距离参数。

2 　结　果

两条厦门文昌鱼 Cyt b 基因的双向测序 , 除去

两端不准确的部分 , 得到有效序列长度为 521 bp ,

序列中 T、C、A、G 的含量分别为 4019 %、

1517 % - 1519 %、2216 % - 2218 %和 2015 % , 比

对结果发现 2 种单倍型 , 单倍型 Ⅰ在 467 位为 A ,

单型 Ⅱ此处为 C , 一定程度上反映了文昌鱼种群的

遗传多样性 (图 1) 。将这两个 Cyt b 基因片段序列

与从 GenBank 中下载的佛罗里达文昌鱼、大西洋

文昌鱼和 4 个日本产的白氏文昌鱼 B 1 belcheri 一

起 , 共 9 个同源序列比对 , 在这 521 bp 中 , 共有

172 个变异位点 , 其中简约信息位点 164 个 , 无插

入或缺失。合并作为外群的 2 种海鞘的同源序列 ,

比对和统计序列碱基的差异百分比和碱基替代情况

(表 1) 。2 个厦门产的文昌鱼间序列差异百分比仅

为 0119 % ; 4 个日本产的文昌鱼间序列差异百分比

为 0177 % - 1134 % , 平均为 1109 % ; 2 个大西洋

文昌鱼间的差异为 6147 % , 而佛罗里达文昌鱼与

这 2 个大西洋文昌鱼间的差异分别为 3107 %和

6103 % ; 厦门和日本产的文昌鱼与产自大西洋的文
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图 1 　文昌鱼 ( XM411) Cyt b 基因片段序列 ( 521 bp)

图中的序列为单倍型 I , 有下划线的碱基表示 2 种单倍型间有差异的位点。

Fig11 　DNA sequence of amphioxus Cyt b gene

The above sequence is haplotype I and the letter with underline indicates variable site between two haplotypes.

表 1 　文昌鱼 Cyt b 基因序列差异百分比 (下三角) 以及序列间的转换/ 颠换数 (上三角)

Table 1 　Percentage difference between pairwise sequences of amphioxus Cyt b gene ( below diagonal) and number of transition/

transversion ( above diagonal)

OU T XM411 3 XM412 Ak21 Ak22 Ge22 Jp2b Flor Lan21 Lan22 Cin Csa

XM411 0/ 1 67/ 44 67/ 43 69/ 42 65/ 43 73/ 52 75/ 49 37/ 20 87/ 127 75/ 128

XM412 010019 68/ 43 68/ 42 70/ 41 66/ 42 73/ 51 75/ 48 37/ 19 87/ 128 74/ 129

Ak21 012131 012131 5/ 1 3/ 2 6/ 1 80/ 46 82/ 43 34/ 17 83/ 127 73/ 130

Ak22 012111 012111 010115 4/ 1 7/ 0 80/ 45 84/ 42 36/ 16 85/ 126 73/ 131

Ge22 012131 012131 010096 010096 3/ 1 80/ 46 83/ 43 36/ 17 84/ 127 71/ 132

Jp2b 012073 012073 010134 010134 010077 77/ 45 81/ 42 36/ 16 83/ 126 71/ 131

Flor 012399 01238 012418 012399 012418 012342 13/ 3 12/ 2 95/ 133 100/ 126

Lan21 01238 012361 012399 012418 012418 012361 010307 14/ 1 98/ 132 100/ 125

Lan22 012457 012414 012198 012241 012284 012241 010603 010647 32/ 73 45/ 70

Cin 014107 014127 014031 01405 01405 014012 014376 014415 014526 54/ 71

Csa 013896 013896 013896 013916 013896 013877 014338 014319 014957 012399

3 : 代码见正文。Codes indicated in the text .

昌鱼间序列差异在 21198 % - 24157 %之间 , 平均

为 23163 %。

用不同的聚类方法和遗传距离参数得到聚类

树 , 其中 U PGMA 树显示 , 厦门产的 2 个文昌鱼

与日本产的 4 个样品首先聚类 , 而在 NJ 树和 ME

树中产于日本的文昌鱼先与大西洋的两种文昌鱼聚

类 , 但自引导值均不高。用不同方法得到的聚类树

均强烈支持厦门、日本和大西洋产的文昌鱼分别属

于不同分支 , 而且相互间的距离较远。图 2 是依据

碱基差异百分数 , 分别用非加权的组平均值法
(UPGMA) 和邻接法 (NJ) 构建的 2 个分子系统树。

3 　讨　论

311 　不同地区文昌鱼 Cyt b 基因的序列差异

实践证明 DNA 分子标记技术在物种鉴定方面

有其独特的优势 , 近年来这一手段在海洋生物的鉴

定方面 , 也得到越来越多的应用 (Bucklin et al. ,

1998 ; Song et al. , 2001 ; Klinbunga et al. ,

2003) , 在一些海洋生物中常遇到的物种复合体
(Species complex) 内 , 鉴定所包含的物种方面 ,

也是十分有效的手段 (Medina et al. , 1999) 。Cyt

b 是线粒体 DNA 编码基因 , 由于其为母系遗传 ,

没有内含子 , 很少发生插入/ 缺失突变 , 进化速度

适中 , 是物种鉴定和种内、种间系统发生研究中非

常好 的 分 子 标 记 ( 王 义 权 等 , 1998 , 1999a ,

1999b) 。从表 1 可见 , 本研究得到的 2 个产自厦门

欧厝的文昌鱼样品 , 在 521 bp 的 Cyt b 基因序列

中差异为 0119 % , 日本产的文昌鱼 4 个个体的同

源序列 , 平均差异为 1109 %。其它一些动物的 Cyt

b 基因序列分析表明 , 种内个体间的序列差异一般
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图 2 　基于 Cyt b 基因片段重建的文昌鱼分子系统发生树 (代码见正文)

A1 用 P 距离构建的 UPGMA 树。B1 用 P 距离构建的 NJ 树。

Fig12 　Reconstructed phylogenetic trees based on the sequence of amphioxus Cyt b gene ( codes indicated in the text)

A. UPGMA tree constructed with p2distance. B. NJ tree constructed with p2distance.

在 0 % - 4106 %之间 , 差异超过 6 %的个体间已有

明显的亚种或种的分化 (王义权等 , 1999b ; 杨学

干等 , 2001 ; 曹 祥 荣 等 , 2002 ; Yang et al1 ,

2002) 。由此可见 , 厦门 2 个和日本 4 个文昌鱼的

Cyt b 基因的 DNA 序列差异各自均在种内个体间

的变异范围内 , 它们很可能分别属同一物种 , 种内

变异在一定程度上反映了物种的遗传多样性。

比较文昌鱼种间的序列差异可见 , 日本产的文

昌鱼与佛罗里达文昌鱼和大西洋文昌鱼的序列差异

分别为 23194 %和 2312 % ; 厦门欧厝的文昌鱼与这

两个物种间的差异分别为 2319 %和 24103 % ; 这种

序列差异水平符合种间 Cyt b 基因序列差异在 10 %

以上的观察结果 (杨学干等 , 2001) , 表 1 结果中

还有两个值得注意的地方 : 1) 厦门欧厝产的文昌

鱼与日本产的文昌鱼这一基因片段间差异的平均值

高达 21112 % , 已远远高出一般种内和亚种间的变

异范 围 ; Nishikawa ( 1981 ) 和 Henmi and ya2
gaguchi (2003) 的研究均认为日本产的文昌鱼除

有明海和天草群岛的外 , 均为文昌鱼青岛亚种

B1 belcheri tsi ngtauense , 表 1 的计算结果 , 依据的

序列为产自明石海峡 (Akashi) 和玄海 ( Genkai)

的文昌鱼 Cyt b 同源序列 , 应属于青岛亚种 , 因

此 , 推测厦门欧厝产的文昌鱼与 B 1 belcheri tsi ng2
tauense 间的遗传分化可能已达到种间水平 ; 2) 佛

罗里达文昌鱼和大西洋文昌鱼目前分别隶属不同的

种名之下 , 但从 Cyt b 序列的差异情况来看 , 二者

仅相差 3107 % - 6103 % , 差异非常小 , 因此这两

个分布于大西洋海域的文昌鱼可否作为两个独立的
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种存在 , 尚待进一步的研究。

312 　文昌鱼的系统发生关系

本研究中 , 采用不同距离参数和聚类方法得到

的多个系统发生树 , 有较高的一致性 , 表明用 Cyt

b 基因序列得到的聚类树能较客观地反映这些物种

系统发生关系。从图 2 可见 , 尾索动物亚门的两种

海鞘聚在一起 , 而头索动物的文昌鱼形成另一分

枝 , 分别代表的脊索动物门中两个亚门的分歧情

况。

在以 9 个文昌鱼为代表的头索动物亚门这一支

中 , 图 2A 的聚类结果得到 3 个主要分支 : 第一支

为佛罗里达文昌鱼 ———大西洋文昌鱼 , 第二支为厦

门欧厝的文昌鱼 , 第三支为日本的文昌鱼 , 这三支

的自引导值均达到 100 % , 提示厦门欧厝的文昌鱼

与日本的文昌鱼间已有明显分化。虽然在图 2B

中 , 厦门欧厝的文昌鱼与日本的文昌鱼分开 , 而佛

罗里达 ———大西洋文昌鱼这支与日本的文昌鱼聚类

到一起 , 不过自引导值却很低 , 因此相比之下 , 图

2A 中反映的三支间关系可信度较高一些。日本文

昌鱼虽因产地不同 , 相互间略有分歧 , 但从产地看

相互交错 , 自引导值也不高 , 因此这种分歧属种内

的遗传变异。但佛罗里达文昌鱼和大西洋文昌鱼间

的情况就略显复杂 , 二者间不仅交错在一起 , 而且

相互间的分歧程度也较日本文昌鱼这一支内部的分

歧为大 , 这是由于其中的 Y09848 样品同源序列只

有 232 bp , 还是由于这两个物种目前的分化还没达

到种级水平 , 尚不得而知。图 2B 是用同样的距离

参数和 NJ 法构建的系统发生树 , 可见它与图 2A

几乎完全相同 , 其它不同方法构建的树也有同样的

拓扑结构 , 说明依据 Cyt b 的 DNA 序列构建系的

系统树较可靠地反映了这些物种间的演化关系。

313 　厦门文昌鱼分类地位的建议

鉴于以形态学为基础的研究结论认为日本产的

文昌鱼除有明海和天草群岛产区外 , 均为白氏文昌

鱼青岛亚种 B1 belcheri tsi ngtauense , 而本研究的

结果清楚地表明日本产的文昌鱼青岛亚种与厦门欧

厝的文昌鱼 B 1 belcheri 间的遗传分化可能已达到

种 间 水 平 , 建 议 将 该 亚 种 提 升 为 种 , 即

B 1 tsi ngtauense Tchang et Koo 和 B 1 belcheri

( Gray) ; 关于中国青岛产的文昌鱼与日本产的文昌

鱼间是否有显著的遗传分化 , 有待进一步研究 , 但

在目前情况下 , 建议将两地产的原文昌鱼青岛亚种

暂时一同提升为种 ; 至于 Nishikawa ( 1981) 和

Henmi et al. (2003) 所说的过渡类型的遗传分化

情况也需进一步研究 ; 厦门欧厝产的文昌鱼与当年

Gray 命名产自婆罗洲的文昌鱼目前用的是同一种

名 , 因缺少其模式产地的样品 , 现无法研究 , 因而

在缺少这两地文昌鱼间是否出现分化的证据前 , 根

据动物命名的优先权原 则 , 仍 以 B 1 belcheri

( Gray) 作为其有效种名较为合适。
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