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摘要：为研究ＤＮＡ条形码技术在厦门海域鱼类分类鉴定中的可行性，随机选取了厦门海域２３种鱼
类样品进行ＣＯⅠ基因扩增，结果共获取２３条序列，平均长度为６５６ｂｐ，序列中Ｔ、Ｃ、Ｇ、Ａ碱基的平
均含量分别为：２９．４０％、２８．１０％、１８．４０％、２４．１０％．样品种内、种间、科内和目内的遗传距离
（Ｋ２Ｐ）分别为：０．２１％，２０．５０％、２４．４７％ 和 ２５．６２％，遗传距离随着分类阶元的提高而增大，种间
遗传距离明显大于种内遗传距离．所选厦门海域鱼类样品仅蓝圆
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鉴定到圆
!

属，未能鉴定到种，

其余２２种全部鉴定到种，表明ＣＯⅠ基因序列可以作为鱼类分类鉴定的有效ＤＮＡ条形码．
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　　全世界鱼类总共有３００００多种，约占脊椎动物
的一半以上，是人类重要的动物蛋白质来源，也被常

用做补充和替代疗法的药物［１２］．鱼类的分类鉴定
不仅是分类学研究的内容，同时也是渔业调查、自然

保护区评估、以及食品与药物原料鉴定的关键［３５］．
当前，鱼类鉴定的方法仍以传统形态分类为主．传统
形态分类主要根据已有资料的形态、生态学特征描

述对采集到的样品进行比对鉴定，由于鱼类较高的

形态多样性，有时仅靠形态特征很难进行准确鉴

定［１，４］．随着分子生物学的发展，ＤＮＡ序列分析被用
于物种鉴定中，但是在不同类群的物种鉴定中并没

有统一的 ＤＮＡ序列和数据库，直到 Ｈｅｂｅｒｔ等
（２００３）明确提出了ＤＮＡ条形码（ＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇ）的
概念，即通过使用短的、标准化的基因片段来进行物

种鉴定，以提高真核生物识别的效率，同时使得

ＤＮＡ序列辅助分类方法得到一定程度的统一［６］．研
究发现动物的线粒体细胞色素Ｃ氧化酶亚基Ｉ基因
５′端序列种内的差异度明显低于种间，因此线粒体
细胞色素Ｃ氧化酶亚基Ⅰ（ＣＯⅠ）基因是动物分类以
及 ＤＮＡ条形码研究中使用最为广泛的标准基
因［７］．研究证明以ＣＯⅠ基因为条形码对脊椎动物和
无脊椎动物分类鉴定是行之有效的，并已广泛应用

于各种生物类群［８１０］．

厦门海域属亚热带性河口海湾，海域初级生产

力水平较高，海洋生物资源丰富，是多种名贵经济鱼

类的重要产卵场，以及仔稚鱼、幼鱼索饵育肥的场

所，现有鱼类３００多种，丰富的物种多样性给鱼类鉴
定带来了困难，尤其是处于生长发育阶段的鱼卵和

仔稚鱼很难鉴定到种［１１１２］．因此本研究通过测定和
比对厦门海域常见鱼类的线粒体细胞色素 Ｃ氧化
酶亚基Ⅰ（ＣＯⅠ）基因的 ＤＮＡ条形码序列，分析该
基因在厦门海域鱼类鉴定中的可行性，并为建立厦

门海域鱼类ＤＮＡ条形码库提供方法和数据．

１　材料与方法
１．１　样品采集

本研究所用样品均于２０１３～２０１４年在厦门海
域采集，根据鱼类的形态特征初步鉴定为２３种，隶
属于１８科２１属（表１），每种各选１条用于分子实
验，样品均用体积分数为９５％酒精固定保存．
１．２　ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增及测序

取鱼类样品肌肉组织，参考 Ｉｖａｎｏｖａ等（２００６）
方法［１３］，提取基因组 ＤＮＡ，于 －２０℃存放．ＣＯⅠ基
因序列扩增引物采用Ｗａｒｄ等（２００５）使用的组合引
物：ＦｉｓｈＦ１：５′ＴＣＡＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡ
Ｃ３′；ＦｉｓｈＦ２：５′ＴＣＧＡＣＴＡＡＴＣＡＴＡＡＡＧＡＴＡＴＣＧＧＣＡ
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Ｃ３′；ＦｉｓｈＲ１：５′ＴＡＧＡＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡＴ
ＣＡ３′；ＦｉｓｈＲ２：５′ＡＣＴＴＣＡＧＧＧＴＧＡＣＣＧＡＡＧＡＡＴＣＡ
ＧＡＡ３′．引物Ｆ与引物Ｒ可以组合成４对不同的引
物［１］．ＰＣＲ反应总体积为２５．００ｍｍ３，其中包含：超
纯水１７．２５ｍｍ３，１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．２５ｍｍ３，ＭｇＣｌ２
（５０ｍｍｏｌ／ｄｍ３）１．２５ｍｍ３，ｄＮＴＰｓ２．００ｍｍ３，４个
引物（０．０１ｍｍｏｌ／ｄｍ３）各０．５０ｍｍ３，Ｔａｑ聚合酶０．
２５ｍｍ３和ＤＮＡ模板１．００ｍｍ３．ＰＣＲ反应循环为：起

始变性９５℃，２ｍｉｎ；３５个循环，每循环包括９４℃变
性０．５ｍｉｎ，５４℃退火０．５ｍｉｎ；７２℃延伸１．０ｍｉｎ；最
后７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存．每次反应均设置阴性
对照以检测是否存在污染．ＰＣＲ产物经质量分数为
１．５％琼脂糖凝胶电泳检测，确定 ＰＣＲ产物为目的
条带后，送至上海生工生物工程技术服务有限公司

进行双向测序，以确保序列的可靠性．

表１　样品信息
Ｔａｂ．１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｓａｍｐｌｅｓ

样品号 科 属 种 ＢＯＬＤ鉴定 ＧｅｎｅＢａｎｋ序列号

１
#

科 仰口
#

属 （Ｓｅｃｕｔｏｒ） 鹿斑
#

（Ｓｅｃｕｔｏｒｒｕｃｏｎｉｕｓ） 鹿斑
#

ＫＰ２６０４５４

２ 颈
#

属（Ｎｕｃｈｅｑｕｕｌａ） 颈带
#

（Ｎｕｃｈｅｑｕｕｌａｎｕｃｈａｌｉｓ） 颈带
#

ＫＰ２６０４７８

３

　
'

虎鱼科

　

狼牙
'

虎鱼属（Ｏｄｏｎｔａｍｂｌｙｏｐｕｓ）

　

红狼牙
'

虎鱼

（Ｏｄｏｎｔａｍｂｌｙｏｐｕｓｒｕｂｉｃｕｎｄｕｓ）

红狼牙
'

虎鱼

　

ＫＰ２６０４５５

　

４ 孔
'

虎鱼属（Ｔｒｙｐａｕｃｈｅｎ） 孔
'

虎鱼（Ｔｒｙｐａｕｃｈｅｎｖａｇｉｎａ） 孔
'

虎鱼 ＫＰ２６０４５８

５ 鎠科 石斑鱼属 （Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ） 玳瑁石斑鱼（Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓｑｕｏｙａｎｕｓ） 玳瑁石斑鱼 ＫＰ２６０４７７

６ 石斑鱼属 （Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ） 青石斑鱼（Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓａｗｏａｒａ） 青石斑鱼 ＫＰ２６０４６１

７ 长鲳科 刺鲳属（Ｐｓｅｎｏｐｓｉｓ） 刺鲳（Ｐｓｅｎｏｐｓｉｓａｎｏｍａｌａ） 刺鲳 ＫＰ２６０４６６

８
+

科 圆
+

属（Ｄｅｃａｐｔｅｒｕｓ） 蓝圆
+

（Ｄｅｃａｐｔｅｒｕｓｍａｒｕａｄｓｉ）  ＫＰ２６０４７２

９
&

科
&

属（Ｔｅｒａｐｏｎ） 细鳞
&

（Ｔｅｒａｐｏｎｊａｒｂｕａ） 细鳞
&

ＫＰ２６０４７５

１０ 金钱鱼科 金钱鱼属 （Ｓｃａｔｏｐｈａｇｕｓ） 金钱鱼（Ｓｃａｔｏｐｈａｇｕｓａｒｇｕｓ） 金钱鱼 ＫＰ２６０４７６

１１ 髭鲷科 髭鲷属（Ｈａｐａｌｏｇｅｎｙｓ） 横带髭鲷（Ｈａｐａｌｏｇｅｎｙｓａｎａｌｉｓ） 横带髭鲷 ＫＰ２６０４６０

１２ 带鱼科 沙带鱼属（Ｌｅｐｔｕｒａｃａｎｔｈｕｓ） 沙带鱼（Ｌｅｐｔｕｒａｃａｎｔｈｕｓｓａｖａｌａ） 沙带鱼 ＫＰ２６０４５６

１３ 牙鲆科 斑鲆属

（Ｐｓｅｕｄｏｒｈｏｍｂｕｓ）

桂皮斑鲆

（Ｐｓｅｕｄｏｒｈｏｍｂｕｓｃｉｎｎａｍｏｎｅｕｓ）

桂皮斑鲆 ＫＰ２６０４６５

１４ 鲽科 木叶鲽属（Ｐｌｅｕｒｏｎｉｃｈｔｈｙｓ） 木叶鲽（Ｐｌｅｕｒｏｎｉｃｈｔｈｙｓｃｏｒｎｕｔｕｓ） 木叶鲽 ＫＰ２６０４７３

１５
"

科 棱
"

属（Ｔｈｒｙｓｓａ） 赤鼻棱
"

（Ｔｈｒｙｓｓａｋａｍｍａｌｅｎｓｉｓ 赤鼻棱
"

ＫＰ２６０４６９

１６ 锯腹鳓科 鳓属（Ｉｌｉｓｈａ） 长鳓（Ｉｌｉｓｈａｅｌｏｎｇａｔａ） 长鳓 ＫＰ２６０４７１

１７

　

烟管鱼科

　

烟管鱼属（Ｆｉｓｔｕｌａｒｉａ）

　

鳞烟管鱼（Ｆｉｓｔｕｌａｒｉａｐｅｔｉｍｂａ）

　

棘烟管鱼

（Ｆｉｓｔｕｌａｒｉａｃｏｍｍｅｒｓｏｎｉｉ）

ＫＰ２６０４６３

　

１８ 海龙科 海龙属（Ｓｙｎｇｎａｔｈｕｓ） 舒氏海龙（Ｓｙｎｇｎａｔｈｕｓｓｃｈｌｅｇｅｌｉ） 舒氏海龙 ＫＰ２６０４６４

１９

　

鎨科

　

华鲶属（Ｔａｃｈｙｓｕｒｕｓ）

　

中华海鲶（Ｔａｃｈｙｓｕｒｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ）

　

大头多齿海鲶

（Ｎｅｔｕｍａｔｈａｌａｓｓｉｎａ）

ＫＰ２６０４７０

　

２０ 科 东方属（Ｔａｋｉｆｕｇｕ） 横纹东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｏｂｌｏｎｇｕｓ） 横纹东方 ＫＰ２６０４５９

２１ 东方属（Ｔａｋｉｆｕｇｕ） 暗纹东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｆａｓｃｉａｔｕｓ） 暗纹东方 ＫＰ２６０４６８

２２ 狗母鱼科 龙头鱼属 （Ｈａｒｐａｄｏｎ） 龙头鱼 （Ｈａｒｐａｄｏｎｎｅｈｅｒｅｕｓ） 龙头鱼 ＫＰ２６０４５７

２３ 蛇鲻属 （Ｓａｕｒｉｄａ） 长蛇鲻（Ｓａｕｒｉｄａｅｌｏｎｇａｔａ） 长蛇鲻 ＫＰ２６０４６７

注：“”表示无法确定物种；ＢＯＬＤ为生物ＤＮＡ条形码数据库（ｂａｒｃｏｄｅｏｆｌｉｆｅｄａｔｅｓｙｓｔｅｍｓ）的英文缩写

１．３　数据分析
利用ＤＮＡＳｔａｒ软件的ＳｅｑＭａｎ程序对每个样品

正反向测序结果进行拼接，结合人工校对，确定每

一碱基准确无误后提交至 ＧｅｎＢａｎｋ数据库（表１）．
然后通过ＭＥＧＡ６．０软件中 ＣｌｕｓｔａｌＷ对序列进行排

列，计算所获序列的长度、ＧＣ含量、多态位点、简约
信息位点等参数．利用 Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ（Ｋ２Ｐ）双
参数模型计算种内距离（ｄｉｓｔａｎｃｅｓｗｉｔｈｉｎｓｐｅｃｉｅｓ）和
种间距离（ｄｉｓｔａｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｓｐｅｃｉｅｓ），如表 ２所
示）［１４］，并结合数据库中与样品ＤＮＡ条形码相似度
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最高的序列，利用邻接法（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ）构建系
统发育树．邻接法分支树的可信度采用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ检

验，经 １０００次重复抽样检验得到分支树节点的支
持率．

表２　各分类级别遗传距离
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｓｗｉｔｈｉｎｖａｒｉｏｕｓｔａｘｏｎｏｍｉｃｌｅｖｅｌｓ

项目 数量 平均距离／％ 最小距离／％ 最大距离／％ 标准误差／％

种 ２３ ０．２１ ０ １．７３ ０．１１

属 ２１ ２０．５０ ２．９３ ２５．２０ ０．２０

科 １８ ２４．４７ １８．４２ ３２．７５ ０．２２

目 ７ ２５．６２ １９．８２ ３６．３２ ０．１８

２　结果与分析
２．１　ＣＯⅠ基因序列与遗传距离分析

本研究共获取２３种鱼类的２３条序列，序列长
度均为６５５～６７０ｂｐ，平均长度为６５６ｂｐ，所有序列
没有插入、缺失密码子以及不含终止密码子．所获序
列Ｔ、Ｃ、Ｇ、Ａ的平均含量分别为：２９．４０％、２８．１０％、
１８．４０％、２４．１０％．可以看出，Ａ＋Ｔ含量（５３．５０％）
稍高于Ｇ＋Ｃ含量（４６．５０％），和以往研究结果相
似［１５１６］．序列对比发现存在多态位点 ２８８个，简约
信息位点 ２６９个，分别占总长度的 ４３．９％和
４１．０％．将所获序列同 ＧｅｎＢａｎｋ数据库序列进行比
对，发现除样品８、１７、１９外，其余分子鉴定结果同形
态分类结果均一致．样品８形态鉴定为蓝圆

+

的样

品，分子鉴定只能鉴定其为圆
+

属样品，无法鉴定到

种的水平；样品１７、１９外形态鉴定结果为鳞烟管鱼
和中华海鲶，分子鉴定结果却为棘烟管鱼和大头多

齿海鲶．
Ｋ２Ｐ双参数模型为生物条形码协会（Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ

ｆｏｒｔｈｅＢａｒｃｏｄｅｏｆＬｉｆｅ，ＣＢＯＬ）推荐的遗传距离计算
方法［１４，１７］．本研究采用 Ｋ２Ｐ双参数模型，结合 Ｇｅｎ
Ｂａｎｋ数据库检索到的２２条序列，统计试验中鱼类
的种内、种间、科和目的遗传距离．如表２所示，ＣＯⅠ
序列种内的遗传距离为０～１．７３％，平均为０．２１％，
其中最小距离为０，最大为红狼牙

'

虎鱼 １．７３％，其
余均小于１．００％．种间遗传距离为２．９３％～２５．２０％，
平均为２０．５０％，是种内遗传距离的１００倍．科内遗
传距离为１８．４２％～３２．７５％，平均为２４．４７％，目内
的遗传距离为１９．８２％～３６．３２％，平均为２５．６２％．
对比各分类阶元遗传距离可以发现，只有种间和种

内存在遗传距离小于５．００％，科和目的遗传距离均
大于１５．００％，高于种间和种内的距离．由此可见，
遗传距离随着分类阶元的提高而增大，且种以上分

类阶元随着其等级的升高，其遗传距离的增长明显

减缓．

２．２　系统进化分析
利用邻接法构建的 ＮＪ树由４５条序列构成，在

种的水平上，所有的序列均与ＢＯＬＤ序列聚合，和形
态鉴定结果一致．同一物种的序列聚合后，再与同一
属的样品序列聚合，２１个属的序列共形成２１个分
支，然后聚合成１８个科．同属和同科的样品序列均
聚合在一起，同形态分类一致．在科以上阶元中，ＮＪ
树与形态学不一致，各目未能完全聚集在一起，存在

一定的交叉（图１）．

３　讨论
３．１　ＣＯⅠ基因在鱼类鉴定中的应用

ＤＮＡ条形码技术是利用生物共有的、种间差异
明显的一段ＤＮＡ序列来鉴定物种，突破了传统形态
分类对鉴定者个人能力和经验的过度依赖，使物种

鉴定过程实现信息化和标准化［１８１９］．ＤＮＡ条形码技
术能够准确地鉴定形态相似种、隐存种以及处于不

同生活史阶段的物种，为海洋生态调查、物种遗传进

化以及环境资源保护提供数据和支持．在海洋鱼类
分类鉴定中，ＤＮＡ条形码技术具有以下几个方面的
优势：不受形态特征的影响，准确地鉴定形态相似度

较高的鱼类；可以鉴定处于不同发育阶段的个体，包

括鱼卵和仔稚鱼；可以避开趋同进化的影响，发现隐

存种［２０］．
ＣＯⅠ基因长度较短、易于扩增、变异率适度，种

间遗传距离明显大于种内遗传距离，适合作为物种

ＤＮＡ条形码，其有效性在鸟类、鳞翅目昆虫以及软
体动物等研究中得到了验证［２１２３］．２００５年 Ｗａｒｄ等
用ＣＯⅠ基因片段对澳大利亚２０７种海洋鱼类进行
分析，发现 ＣＯⅠ基因能有效区分所有物种，可作为
海洋鱼类的ＤＮＡ条形码标准序列［１］．２００９年 Ｚｅｍ
ｌａｋ等用ＣＯⅠ基因研究了印度洋沿岸３５种鱼的２２９
条个体，发现南非和澳大利亚海域的同种鱼类存在

很大差异，揭示了大量隐存种的存在［２４］．Ｈｕｂｅｒｔ等
（２０１０）利用ＣＯⅠ基因片段对４０条刺尾鱼科和,

科
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的仔稚鱼进行了鉴定，结果显示４０条仔稚鱼全部鉴
定到种［２５］．Ｚｈａｎｇ等（２０１１）对日本１５８条海洋鱼类
的ＣＯⅠ基因进行了扩增分析，结果显示所有物种都
能被有效区分鉴定［２６］．Ｃｈａｋｒａｂｏｒｔｙ等（２０１４）对印度
鱼类的ＣＯⅠ基因进行了分析，研究表明种内的遗传

距离明显小于种间，能有效区分物种［２７］．越来越多
的研究表明，ＤＮＡ条形码在鱼类分类、物种鉴定、隐
存种的发掘、系统发生研究等方面都具有重要应用

价值［２８２９］．

图１　基于ＣＯⅠ序列的邻接关系树
Ｆｉｇ．１　ＮｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｏｆＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

３．２　ＣＯⅠ基因在厦门海域鱼类鉴定中可行性分析
本研究共获取２３条厦门海域鱼类 ＣＯⅠ序列，

通过ＤＮＡ条形码技术可以准确鉴定除蓝圆
+

以外

的其他２２个样品．样品序列种内的遗传距离平均为
０．２１％，小于１．００％，其中有１４个样品的种内遗传
距离为０；种间遗传距离平均为２０．５０％，是种内遗
传距离的１００倍，完全满足Ｈｅｂｅｒｔ等（２００４）提出的
１０倍平均种内差异的遗传差异阈值，能有效区分物
种［３０］．样品序列同 ＢＯＬＤ数据库进行比对，比对结
果和形态鉴定结果基本一致，充分证明了ＤＮＡ条形

码在类鉴定中的可行性．对比形态分类结果和分子
鉴定结果，２３个样品中共发现３处分歧，２处 ＤＮＡ
条形码鉴定与形态鉴定不符，１处 ＤＮＡ条形码无法
鉴定．样品１７、１９形态鉴定结果为鳞烟管鱼和中华
海鲶，分子鉴定结果却是棘烟管鱼和大头多齿海鲶．
本研究将样品１７的ＣＯⅠ序列同数据库中序列进行
比对，发现样品序列同棘烟管鱼（ＧｅｎＢａｎｋ序号
ＪＱ４３１７４０、ＪＱ４３１７４１等）的序列相似度高达９９５４％，
同 鳞 烟 管 鱼 序 列 （ＧｅｎＢａｎｋ序 号 ＪＱ３６５３５６、
ＪＱ３６５３５７）的相似度却仅有８６．４８％，因此可以判定
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样品１７为棘烟管鱼．样品１９也出现同样的问题．将
样品１９的 ＣＯⅠ序列同数据库中序列进行比对，发
现样品序列同大头多齿海鲶的序列（ＧｅｎＢａｎｋ序号
ＥＦ６０７３２６、ＥＦ６０７３２５等）相似度高达９９．８５％，同中
华海鲶序列（ＧｅｎＢａｎｋ序号 ＥＵ５９５０５７）的相似度却
仅有８３．３％，因此可以判定样品１９为大头多齿海
鲶．出现上述情况的主要原因是有些物种外部形态
极其相似，如鳞烟管鱼和棘烟管鱼、中华海鲶和大头

多齿海鲶，单利用形态特征很难辨别，且容易出现误

判的现象，利用ＤＮＡ条形码技术可以避开样品外部
形态特征因素的影响，对样品进行准确鉴定．

ＣＯⅠ序列做为 ＤＮＡ条形码可以有效区分大部
分实验样品，２３条厦门海域鱼类样品仅有一条无法
鉴定到种．样品８形态鉴定结果为蓝圆

+

，但将其序

列与ＢＯＬＤ数据库中序列比对过程中发现，样品序
列与数据库中红尾圆

-

（Ｄｅｃａｐｔｅｒｕｓａｋａａｄｓｉ）、红鳍
圆

-

（Ｄｅｃａｐｔｅｒｕｓｒｕｓｓｅｌｌｉ）、以及蓝圆
+

序列的相似度

均为１００％，遗传距离为０，因此 ＣＯⅠ序列只能将样
品鉴定为红尾圆

-

、红鳍圆
-

或蓝圆
+

，无法确定其

具体为哪一种，但将ＤＮＡ条形码鉴定结果同形态鉴
定结果相结合，即可准确鉴定其为蓝圆

+

．可见某些
属（如圆

+

属）的 ＣＯⅠ序列变异率低，相似度非常
高，在对此类样品进行分类鉴定时，只利用 ＣＯⅠ序
列无法完成，必需结合形态特征或者其他ＤＮＡ条形
码．目前全球鱼类基因条码计划（ＦｉｓｈＢＯＬ）已经率
先启动，虽然国际上很多国家收集ＤＮＡ条形码的工
作已经取得较多成果，但不同国家的鱼类物种各具

特点，我国成鱼基因资料库的建立才刚刚起步，还存

在许多不足，如序列少、序列错误或样品 ＤＮＡ样品

污染等问题，在分子鉴定遇到无法解决或者争议时，

结合形态学分析尤其重要．
在系统进化方面，主要通过 ＮＪ树进行研究，２３

条鱼类样品序列首先与同种序列聚合，验证了 ＣＯⅠ
序列在厦门海域鱼类鉴定中的可行性．同一物种的
序列聚合后，再与同一属的样品序列聚合，２１个属
的序列共形成２１个分支，然后聚合成１８个科．同属
和同科的样品序列均聚合在一起，同形态学一致．在
科以上阶元中，ＮＪ树与形态学不一致，各目未能完
全聚集在一起，存在一定的交叉，说明 ＣＯⅠ序列适
合用在亲缘关系比较近的鱼类分子系统发育研究，

特别是科以内的较低阶元，但对于较高级阶元尚不

适用．

４　结论
本研究可以得出以下结论：

（１）基于ＣＯⅠ基因的 ＤＮＡ条形码技术将随机
选取的２３个样品中的２２个样品准确鉴定到种，表
明ＣＯⅠ基因序列适用于厦门海域鱼类分类鉴定．在
形态学分类资料缺乏或者样品形态特征缺失的情况

下，ＤＮＡ条形码技术可以作为鱼种鉴定的一种便
捷有效的方式，同时可以用来对鱼类形态学分类系

统进行补充和修订．
（２）由于 ＣＯⅠ基因的突变速率相对线粒体

ＤＮＡ控制区低，在鉴定分化程度低的物种时，如圆
+

属，仅利用 ＣＯⅠ序列无法准确鉴定到种．为了更
好地发挥 ＤＮＡ条形码技术在物种鉴定中的作用，
ＤＮＡ条形码数据库在数量和种类上亟需完善，以求
达到物种鉴定更加准确的需求．
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