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基于 CO I 基因的福建近海部分仔稚鱼 DNA 条形码分析 
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摘要: 为研究 DNA 条形码技术在遭遇瓶颈的仔稚鱼种类鉴定中的适用性, 2015 年 7 月 17―20 日采集福建近海仔

稚鱼样品, 并挑选 80 尾进行 DNA 条形码分析。获得仔稚鱼的 CO I 基因序列 73 条, 鉴定仔稚鱼 26 种, 隶属于 7

目 22 科 25 属, 另有 5 个物种仅鉴定到属, 2 个物种仅鉴定到科。种内平均遗传距离为 0.0023, 属内种间遗传距离

为 0.1797, 约为种内遗传距离的 78 倍, 说明利用 CO I 基因可以进行有效的仔稚鱼物种鉴定。科内属间、目内科间

的遗传距离分别为 0.1937、0.2420, 遗传距离随着分类阶元的提高而增大。在系统进化树的分析中, 同一种类的不

同个体都聚在一支, 所有物种都分别聚为独立的一支, 这些物种都能有效区分开来。以上结果表明, 线粒体 CO I

基因作为 DNA 条形码可以实现仔稚鱼的物种鉴定, 且较多能鉴定到种的水平。  
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鱼类早期个体(包括鱼卵、仔稚鱼)是鱼类种群

补充的重要来源, 其种类分布和数量变化是评估

海域鱼类产卵场、亲鱼资源量、渔业资源补充量

最直接有效的数据资料[1]。目前, 鱼类早期个体种

类鉴定主要应用传统形态学方法, 但鱼类早期发

育过程中形态变化复杂, 且形态特征种间差异不

显著, 分类鉴定工作难度较大, 只有少数发育后

期阶段的个体可以鉴定到种, 多数只能鉴定到科

或属的水平。而且传统形态学方法过分依赖鉴定

者的个人经验和观察手段, 不同鉴定者的鉴定结

论时常不一致, 甚至出现误鉴[2–4]。柯慧玲等[2]利

用 DNA 条形码技术验证了中国台湾 5 个实验室

应用形态学方法鉴定仔稚鱼的准确性, 结果表明, 

形态学鉴定结果正确率很低, 科、属水平的平均正

确率为 80.1%、41.1%, 种水平的平均正确率仅为

13.5%。鉴于传统形态学分析方法的局限性, DNA

条形码技术为仔稚鱼的准确鉴定提供了新的思路。 

DNA 条形码技术是利用生物共有的、种间差

异明显的一段或几段 DNA 序列来鉴定物种[5], 目

前, 该技术已经成为一个被广泛接受的物种鉴定

工具。鱼类早期个体分类鉴定遭遇瓶颈 , 利用

DNA 条形码技术能有效地对形态特征相似、处于

不同发育阶段甚至隐存的鱼卵、仔稚鱼进行鉴定。

海洋动物常用的标准条形码基因以线粒体细胞色

素 C 氧化酶亚基 I (cytochrome C oxidase subumit I, 

CO I)基因为主, 被广泛应用于物种鉴定和多样性

分析[6]。近年来, 国外已有应用 DNA 条形码技术

进行仔稚鱼分类鉴定的报道[7–10], 如 Pegg 等[7]运

用 DNA 条形码技术, 将澳大利亚大堡礁南部海

域的仔稚鱼鉴定到属或种的水平, Valdez-Moreno

等 [8]运用此技术鉴定墨西哥尤卡坦半岛的仔稚

鱼。国内鱼类早期个体的研究相对落后, 种类的

鉴定多采用传统形态学的方法, 应用 DNA 条形

码技术进行鱼类早期个体鉴别的报道很少, 且大
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多聚焦于少量已知特定类群(科、属等)的种类鉴

定[1, 11−12], 尚无将该技术应用于大范围海域仔稚

鱼样品分析与鉴定的相关报道。本研究应用基于

CO I 基因序列的 DNA 条形码技术, 分析福建近

海仔稚鱼 73 条 CO I 序列, 通过比较该基因序列

的种内和种间差异, 验证其在大范围海域未知仔

稚鱼种类鉴定中的适用性; 同时本研究可为仔稚

鱼的分类研究提供基础资料, 从而促进仔稚鱼分

类学的研究。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与形态学鉴定 

2015 年 7 月 17―20 日, 在福建近海设置 12

个采样站位(图 1), 利用仔稚鱼网(网口直径 1.3 m, 

网目 0.505 mm, 网衣 6 m)采集仔稚鱼样品, 采集

方式为水平拖网, 拖网时网口保持没入水面状态, 

拖速 2 kn, 每站拖曳 10 min。样品用 95％的酒精

现场固定, 带回实验室进行形态学鉴定和分子生

物学分析。首先将样品在体视显微镜(奥林巴斯

SZX7)下依据形态特征进行鉴定, 根据初步的鉴

定结果, 每一种选取代表性个体进行DNA条形码

分析。具体的采样和分析方法参见 GB/T 12763.6- 

2007《海洋调查规范 第 6 部分: 海洋生物调查》[13]。 
 

 
 

图 1  采样站位()设置 

Fig. 1  The survey stations () of fish larvae and juveniles 
 

1.2  DNA 提取、PCR 扩增及测序 

使用 DNeasy Blood & Tissue Kit 试剂盒按照

说明书提取基因组 DNA, 体长小的仔鱼取整条, 

较大的仔稚鱼取尾部。CO I 基因序列扩增引物为: 

Fish F1: 5′-TCAACCAACCACAAAGACATTGG- 
CAC-3′, Fish R1: 5′-TAGACTTCTGGGTGGCCA- 

AAGAATCA-3′。反应体系为 25 μL, 包含 2.5 μL 

10×buffer, 2 μL dNTPs(2.5 mmol/L), 正反引物 

(10 μmol/L)各 0.5 μL , 0.3 μL Taq 酶, DNA 模板   

1 μL, 其余用超纯水补足。反应条件为 94℃ 预变

性 4 min; 94℃变性 30 s, 50℃ 退火 30 s, 72℃ 延

伸 1 min, 35 个循环; 72℃ 延伸 9 min。PCR 产物

经1%的琼脂糖凝胶电泳检查扩增效果, 选取条带

单一明亮的 PCR 产物送至上海生工进行双向测序。 

1.3  序列分析 

利用 Dnastar 软件包对正反向序列进行拼接, 

并辅以手工调整, 将所得序列同时在 NCBI(nati-

onal center for biotechnology information)和 BOLD 

(barcode of life database)网站进行比对, 获得与之

最相似的物种序列。经核实后的序列及相关信息, 

用 Sequin 整理并递交至 GenBank 获取序列号。用

MEGA6.0 软件分析所获序列的长度、碱基组成、

保守位点、变异位点、简约信息位点、单突变位

点等参数, 基于 Kimura-2-parameter 双参数模型

(K2P)计算遗传距离, 利用邻接法(neighbor joining)

构建系统进化树, 经 1000 次重复抽样(bootstrap)

检验其置信度。 

2  结果与分析 

2.1  CO I 基因序列分析 

本研究共选取 80 尾仔稚鱼样品进行 DNA 提

取、PCR 扩增及测序, 最终获得 73 条 CO I 基因

序列, 另有 7 个样品由于 DNA 降解的原因其 CO I

序列扩增失败。所获序列长度均约 655 bp(不含引

物区 ), 序列上传至 GenBank, 序列号为 KY3-

15340~KY315395、KY315397~KY315413。没有

插入和缺失或终止密码子, 序列的平均碱基组成

为 T: 29.9%、C: 28.2%、A: 23.3%、G: 18.6%, A+T

含量(53.2%)高于 G+C 含量(46.8%), 这符合多数

鱼类 COI 序列的碱基组成特征。第 3 个密码子位

点 G+C 含量(56.8%)显著高于第 1 和第 2 密码子

位点(42.6%和 41.0%), 各密码子碱基组成表现出

明显的差异性。全部位点中包括保守位点 363 个, 

变异位点 293, 简约信息位点 279 个, 单突变位点

14 个。 
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2.2  序列比对 

为了更准确地对样品进行鉴定 ,  所有样品

COI 序列均导入到 GenBank 和 BOLD 数据库中进

行比对, 依据遗传相似度≥98%、92%~98%、85%~ 

92%, 将仔稚鱼样品鉴定为同一种、属、科的水   

平[14]。DNA 条形码鉴定结果见表 1, 26 个种类的

仔稚鱼在数据库中能准确鉴定到种, 隶属于 7 目 22

科 25 属; 5 个样品仅能鉴定到鳚科(Blenniidae), 

在 GenBank 和 BOLD 数据库中最大相似度均在

85%~86%; 6 个样品序列与两数据库中的红尾银 
 

表 1  物种名称、分类地位及相应的 GenBank 序列号 
Tab. 1  Species name, taxonomic status and GenBank accession numbers 

种名 species 拉丁名 Latin name 分类地位 taxonomic status GenBank 序列号 GenBank accession numbers

短棘银鲈 Gerres limbatus 鲈形目银鲈科银鲈属 KY315350, KY315355, KY315357 

银鲈属① Gerres sp. 鲈形目银鲈科银鲈属 KY315340~KY315341,  
KY315346~KY315348, KY315356 

红狼牙虾虎鱼 Odontamblyopus rubicundus 鲈形目鳗虾虎鱼科狼牙虾虎鱼属 KY315374, KY315377~KY315378 

孔虾虎鱼 Trypauchen vagina 鲈形目鳗虾虎鱼科孔虾虎鱼属 KY315379 

拟矛尾虾虎鱼 Parachaeturichthys polynema 鲈形目虾虎鱼科拟矛尾虾虎鱼属 KY315375~KY315376 

鲷科③ Sparidae sp. 鲈形目鲷科 KY315349 

银大眼鲳 Monodactylus argenteus 鲈形目大眼鲳科大眼鲳属 KY315354 

密点少棘胡椒鲷 Diagramma pictum 鲈形目仿石鲈科少棘胡椒鲷属 KY315397 

伏氏眶棘鲈 Scolopsis vosmeri 鲈形目石鲈科眶棘鲈属 KY315395 

玛丽双边鱼 Ambassis marianus 鲈形目锯盖鱼科双边鱼属 KY315360 

洛神颈鳍鱼 Iniistius dea 鲈形目隆头鱼科颈鳍鱼属 KY315386~KY315387、KY315390 

鲯鳅 Coryphaena hippurus 鲈形目鲯鳅科鲯鳅属 KY315383 

石斑鱼属① Epinephelus sp. 鲈形目鮨科石斑鱼属 KY315402~KY315404 

舵鲣属① Auxis sp. 鲈形目鲭科舵鲣属 KY315398 

丽叶鲹 Alepes kleinii 鲈形目鯵科鯵属 KY315370~KY315371, KY315373, KY315405 

鳚科② Blenniidae sp. 鲈形目鳚科 KY315342~KY315344, KY315358, KY315362 

斑点肩鳃鳚 Omobranchus punctatus 鲈形目鳚科肩鳃鳚属 KY315353, KY315359, KY315361, KY315364 

亚洲鱚 Sillago asiatica 鲈形目鱚科鱚属 KY315363 

条尾绯鲤 Upeneus japonicus 鲈形目羊鱼科绯鲤属 KY315368, KY315384~KY315385, KY315412 

裘氏小沙丁鱼 Sardinella jussieu 鲱形目鲱科小沙丁鱼属 KY315365~KY315366, KY315369, KY315392 

银灰半棱鳀 Encrasicholina punctifer 鲱形目鳀科半棱鳀属 KY315391 

日本鳀 Engraulis japonicus 鲱形目鳀科鳀属 KY315380~KY315381 

多鳞短额鲆 Engyprosopon multisquama 鲽形目鲆科短额鲆属 KY315400 

多斑羊舌鲆 Arnoglossus polyspilus 鲽形目鲆科羊舌鲆属 KY315399 

日本须鳎 Paraplagusia japonica 鲽形目舌鳎科须鳎属 KY315394 

须鳎 Paraplagusia bilineata 鲽形目舌鳎科须鳎属 KY315401 

龙头鱼 Harpadon nehereus 灯笼鱼目狗母鱼科龙头鱼属 KY315382 

蛇鲻属① Saurida sp. 灯笼鱼目狗母鱼科蛇鲻属 KY315393 

鱵属③ Hemiramphus sp. 颌针鱼目鱵科鱵属 KY315367, KY315372 

无斑圆颌针鱼 Strongylura leiura 颌针鱼目颌针鱼科圆颌针鱼属 KY315352 

凡氏下银汉鱼 Hypoatherina valenciennei 银汉鱼目银汉鱼科下银汉鱼属 KY315345, KY315351 

硬头鲻 Mugil strongylocephalus 鲻形目鲻科鲻属 KY315388~KY315389,  
KY315410~KY315411, KY315413 

六指马鲅 Polydactylus sextarius 鲻形目马鲅科马鲅属 KY315406~KY315409 

注: “①”表示样品序列与数据库中多个物种相似性≥98%, 仅鉴定到属的水平, 如银鲈属、石斑鱼属、舵鲣属、蛇鲻属. 

“②”表示样品序列相似性在 85%~92%, 仅鉴定到科的水平, 如鳚科. 

“③”表示样品序列在 GenBank 和 BOLD 的比对结果不一致, 如鲷科、鱵属. 

Note: “①” indicates samples that sequences had high similarity (≥98%) with many species in DNA barcode database, such as Gerres sp., 
Epinephelus sp., Auxis sp., Saurida sp.. 

“②” indicates samples that sequences similarity was between 85%92%, such as Blenniidae sp.. 
“③” indicates samples that results of sequence alignment were different between GenBank and BOLD, such as Sparidae sp., 

Hemiramphus sp.. 
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鲈(Gerres oyena)和日本十棘银鲈(G. japonicus)的

相似度均>98%, 因此只能将其鉴定为银鲈属

(Gerres sp.), 无法确定具体为哪一种, 另有 3 个

种类出现以上情况 , 分别鉴定为石斑鱼属 (Epi-

nephelus sp.)、蛇鲻属(Saurida sp.)和舵鲣属(Auxis 

sp.)。 

样品在 GenBank 和 BOLD 数据库中比对结果

基本一致 , 仅有两处存在分歧。Sparidae sp.与

BOLD 数据库中的金头鲷(Sparus aurata)的相似

性达 99%, 但与 GenBank 数据库中金头鲷的相似

性较低, 仅 85%, 为慎重起见, 最终将其鉴定到

科的水平。Hemiramphus sp.与 GenBank 和 BOLD

数据库中斑鱵 (Hemiramphus far)相似性分别为

96%、99%, 最终将其鉴定到属的水平。 

2.3  遗传距离 

利用 MEGA6 软件, 基于 K2P 模型计算各分

类阶元的遗传距离(表 2)。种内的遗传距离分布在

0~0.0051, 平均为 0.0023(SD=0.00156); 多个物种

的种内遗传距离都为 0, 红狼牙虾虎鱼(Odontam-

blyopus rubicundus)种内遗传距离最大。同属不同

物种间遗传距离明显增大, 范围在 0.1578~0.2016, 

最大值、最小值分别出现在银鲈属(Gerres)和须鳎

属(Paraplagusia)的物种间, 平均种间遗传距离为

0.1797(SD=0.02190), 约为种内遗传距离的 78 倍, 

与 2004 年 Hebert 等[15]提出的“10×规则”相符, 即

COI 基因序列的种间遗传距离为平均种内遗传距

离的 10 倍以上才足以用来区分物种。科内属间遗

传距离最小值为鲆科(Bothidae)的短额鲆属(Eng-

yprosopon)和羊舌鲆属(Arnoglossus), 其遗传距离

为 0.1474, 最大值为狗母鱼科(Synodidae)的龙头

鱼属(Harpodon)和蛇鲻属, 其遗传距离为 0.2344, 

平均为 0.1937(SD=0.02845)。目内科间遗传距离

最小值为鲭科 (Scombridae)和鯵科 (Carangidae), 

遗传距离为 0.1775, 最大值为鲆科和舌鳎科

(Cynoglossidae), 遗 传 距 离 为 0.2902, 平 均 为

0.2420(SD=0.02214)。由此可见, 遗传距离随着分

类阶元的提高而增大, 但增长速度随着等级的升

高明显减缓。 

 
表 2  不同分类阶元遗传距离(K2P)统计表 

Tab. 2  Summary of genetic divergences (K2P) within various taxonomic levels 

比较范围 coverage 最小值 minimum 最大值 maximum 平均值 average 标准差 standard deviation 

种内 species 0.0000 0.0051 0.0023 0.00156 

同属种间 among species within genus 0.1578 0.2016 0.1797 0.02190 

同科属间 among genera within family 0.1474 0.2344 0.1937 0.02845 

同目科间 among families within order 0.1775 0.2902 0.2420 0.02214 

 
2.4  系统进化分析  

基于 33 个物种的 73 条 CO I 基因序列构建系

统进化树(图 2)。由图可以看出, 本研究的所有物

种都分别聚为独立的一支, 同一物种的不同个体

都能聚在一支, 且置信度很高(99%)。同属、同科

的个体聚类效果也很明显, 如银鲈属、须鳎属内

的不同物种分别聚为一支 , 鳚科、鳗虾虎鱼科

(Taenioididae)、鳀科(Engraulidae)、鲆科、狗母鱼

科内不同属的个体也分别聚为一支。但同一目内

的不同科间聚类效果不清晰, 例如鲆科的多斑羊

舌鲆 (A. polyspilus)与多鳞短额鲆 (Engyprosopon 

multisquama) 聚 为 一 支 、 舌 鳎 科 的 日 本 须 鳎

(Paraplagusia japonica)与须鳎(P. bilineata)聚为

一支, 但鲆科与舌鳎科并未聚为一支。不同的目

间也没有形成平行的独立分支, 本实验涉及的鲈

形目(Perciformes)、鲱形目(Clupeiformes)、鲽形

目(Pleuronectiformes)、灯笼鱼目(Myctophiformes)、

颌针鱼目(Beloniformes)、银汉鱼目(Atheriniformes)、

鲻形目 (Mugiliformes)聚类关系相互交叉、比较 

混乱。 

3  讨论 

鱼类早期发育过程复杂多样, 且许多鱼类的

早期发育过程非常类似, 从而导致了仔稚鱼分类

鉴定难度较大。在实际的鉴定工作中, 鉴定者通

常是对照参考资料依据经验进行种类鉴别, 但鱼 
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图 2  基于 CO I 基因序列构建的系统进化树 

利用邻接法构建系统进化树, 经 1000 次重复抽样检验其置信度. 

Fig. 2  Neighbor joining phylogenetic tree based on mitochondrial CO I sequences 
Neighbor joining method is used to construct phylogenetic tree. Bootstrap values were obtained with 1000 resaplings. 

 

类早期生活史的相关研究严重滞后, 相关资料有

限且不能全面收录每种仔稚鱼各个发育时期的不

同的形态特征, 加上缺乏专业的分类学家, 鉴定

工作者的知识水平参差不齐, 鉴定结果往往存在

出入。近几年兴起的 DNA 条形码技术突破了传

统分类学只能依靠形态特征鉴定物种的限制, 为

仔稚鱼准确鉴定提供了新的方法。2003 年, Hebert

等[5]首次提出 DNA 条形码的概念, 并指出 CO I

基因可以作为动物物种鉴定的 DNA 条形码。此

后, CO I 基因广泛应用于鱼类、贝类、头足类、

水母类及浮游动物等海洋生物的种类鉴定[16–22]。

本研究应用 CO I 条形码对福建近海采集的部分

仔稚鱼进行鉴定, 验证 CO I 序列在大范围海域未

知仔稚鱼种类鉴定中的适用性, 以期促进仔稚鱼

分类学的相关研究。 

3.1  CO I 条形码在仔稚鱼种类鉴定中的适用性

和局限性 

通过比较各分类阶元的遗传距离, 表明 CO I
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基因序列在同属种间的遗传距离(0.1797)远远大

于种内遗传距离(0.0023), 以 CO I 基因构建的系

统进化树直观反映出该条形码能将所有物种分辨

开来, 这表明 CO I 序列可以有效区分仔稚鱼种

类。但对系统进化树的分析也表明, 其对于科以

上的聚类关系分析不是很清晰, 这与 CO I 序列间

遗传距离随着分类阶元提高而增加明显变缓的特

征相符合。这说明 CO I 条形码序列仅适用于低分

类阶元系统进化分析, 对种以上高分类阶元的物

种鉴定存在局限性, 这与其他研究者的研究结论

一致[21−22]。 

通过序列比对, 成功将 33 个物种中的 26 个

鉴定到种, 说明其在仔稚鱼鉴定中的适用性。但

仍有 7 个物种未鉴定到种的水平, 说明 DNA 条形

码技术在仔稚鱼鉴定方面存在一些不足。有 4 个

物种与数据库中多个种类高度匹配, 相似性均＞

98%, 仅鉴定到属 (Gerres sp., Epinephelus sp., 

Auxis sp., Saurida sp.), 说明有些鱼类物种间亲缘

性很高, 不仅外部形态相似无法区分, 其序列差

异也较小, 利用 CO I 序列无法完成其种类鉴定, 

必须结合其他 DNA 条形码加以鉴别。Krück 等[23]

的研究指出, 单一的 CO I 基因并非适用于所有鱼

类物种的鉴别, 未来的发展趋势是多基因标记的

DNA 条形码生物物种分类鉴定方法, 包括 CO I

基因和其他基因联合标记 [24], 以鉴定进化关系

近、序列差异小的近源种。利用多基因条形码技

术, 可以选择线粒体 DNA 不同区域序列的组合, 

例如 16S rDNA、Cytb、ND 基因等, 或选择核 DNA

结合线粒体 DNA, 例如 18S rDNA、28S rDNA、

ITSs 等[6], 片段组合效果有待进一步尝试、探索。 

另有 1个物种受 DNA数据库中可用于比对的

序列数量的限制, 其在 GenBank 和 BOLD 数据库

中 最 大 相 似 度 均 在 85%~86%, 仅 鉴 定 到 科

(Blenniidae sp.); 2 个物种在两个数据库中比对到

的最相似物种一致, 但相似性存在分歧, 为慎重

起见, 仅分别鉴定到的科和属的水平(Sparidae sp., 

Hemiramphus sp.)。DNA 条形码基因序列库的完

整和准确是物种准确鉴定的前提, 目前, DNA 条

形码数据库并不完整, 尤其是缺乏一些非经济种

和难以鉴定的鱼类种类 , 在一定程度上限制了

DNA 条形码技术的应用。另外, 数据库中错误的

数据也会干扰序列的比对和物种的鉴定。因此 , 

必须进一步完善 DNA 条形码数据库, 提高数据

库中序列的数量和质量, 更好地发挥其在物种鉴

定中的桥梁作用。 

3.2  应用 DNA 条形码技术发现福建新记录种 

线粒体 CO I 基因片段序列作为 DNA 条形码

已被广泛接受, 其在种内序列变异较小, 而种间

差异显著, 常被用于物种鉴定、新记录种或新种

的发现、隐存种发掘等[25]。本研究通过条形码鉴

定出的亚洲 系是福建沿海的首次记录, 经过比

对, 其序列与 NCBI 及 BOLD 中序列的相似性均

为 100%。中国沿海分布的 科鱼类常见的主要有

多鳞 (Sillago sihama)、少鳞 (S. japonica)和斑

 (S. aeolus)。2011 年 Gao 等[25]发现 属鱼类新

种中国 (S. sinica); Chang 等[26]报道了台湾 1245

种鱼类的 DNA 条形码序列, 其中包括亚洲 的

CO I 基因序列; 而福建近海并未见亚洲 的相关

报道, 因此亚洲 在福建沿海应属于新记录种。

这一发现也说明, 由于 属鱼类仔稚鱼形态十分

相似, 过去传统的形态学鉴定的方法存在将亚洲

鉴定为 属其他常见种类的可能。但由于本实

验样本量少, 仅有 1 尾亚洲 仔稚鱼, 无法明确

亚洲 与 属其他种类的形态差异, 本课题组将

进一步收集亚洲 仔稚鱼样品, 进一步探究其在

福建沿海的分布情况。 

综上所述, DNA 条形码技术可有效的对形态

特征不多的大量仔稚鱼进行种类鉴定, 且较多能

鉴定到种的水平。对某些亲缘关系较近的仔稚鱼

种, 应加强多基因条形码技术的研究, 以克服单

一 CO I 基因序列鉴定物种的不足。建议进一步完

善 DNA 条形码数据库, 提高数据库中序列的数

量和质量, 以充分发挥其在物种鉴定中的作用。 
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Species identification of partial fish larvae and juveniles in Fujian 
coastal areas based on cytochrome C oxidase subunit I barcoding 

XU Chunyan, SHEN Changchun, CAI Jiandi, LIU Yong, MA Chao, ZHUANG Zhidong, GE Hui 

Fisheries Research Institute of Fujian; Key Laboratory of Cultivation and High-value Utilization of Marine Organisms 
in Fujian Province, Xiamen 361013, China 

Abstract: Fish eggs, larvae, and juveniles are important food sources for fish populations. Correct identification 
of fish eggs, larvae, and juveniles can let us understand which species are spawning where and when, their hatch-
ing and nursery grounds, and their possible migration routes during their early life history. At present, fish larval 
and juvenile identification mostly relies on morphological characters. But since different species often share simi-
lar characters and species change greatly during their early development stages, identification of fish larvae and 
juveniles is very hard, most of which can only be identified to the family or genus level, except for a few fish ju-
veniles that can be identified to species. Moreover, because traditional morphological methods rely too much on 
personal experience and observation methods, it is easy to misidentify fish larvae and juveniles and difficult to 
identify to the genus or species level. In view of the limitations of traditional morphological methods, DNA bar-
code techniques could be a rapid tool to survey many uncertain species, species composition, and cryptic species 
and to distinguish morphologically similar species. To study the applicability of this technique to identify fish 
larvae and juveniles, samples were collected in Fujian coastal areas from July 17 to 20, 2015, and 80 samples were 
selected for DNA barcoding analysis. A total of 73 valid cytochrome C oxidase subunit I (CO I) gene sequences of 
fish larvae and juveniles in Fujian coastal areas were obtained. Five species were identified to the level of genus, 
two were identified to the level of family, and another 26 species were identified to the level of species. The re-
sults showed that the average Kimura-2-parameter (K2P) distances within species, genus, family, and order were 
0.0023, 0.1797, 0.1937, and 0.2420, respectively. The interspecific genetic distance was much larger than the in-
traspecific distance, and K2P genetic distance values increased with taxonomic level. All sequences formed spe-
cies units in a neighbor-joining phylogenetic tree, indicating that the DNA barcode can be used to identify these 33 
species. Consequently, CO I barcoding is one of the useful tools to identify fish larvae and juveniles. However, 
this test highlights the limitations of DNA barcoding. The neighbor-joining tree cannot analyze cluster relations 
clearly above the taxonomic level of family, which corresponds to the slower-increasing trend of genetic distance 
values with the higher taxa. This means that CO I barcoding is only suitable for phylogenetic analysis of lower 
taxa, and is not applicable for species identification of higher taxa. Four sequences having high similarity (greater 
than 98%) with many species in the database were identified only to genus (Gerres sp., Epinephelus sp., Auxis sp., 
and Saurida sp.). That indicates that some fish species are similar not only in shape but also in CO I sequences, 
and sequence identification cannot be done using only CO I barcoding. We should strengthen the research of 
multi-gene barcode technology in order to overcome the deficiency of the single CO I gene sequence. Another 
sequence, limited by the number of sequences that can be used in the DNA database, with a maximum similarity 
between 85%86%, was identified to the level of family. It is suggested to further improve the sequence quantity 
and quality of the DNA barcode database, so as to let it be more useful for species identification. 
Key words: cytochrome C oxidase subunit I (CO I); Fujian coastal areas; fish larvae and juveniles; DNA barcoding; 
fish identification 
Corresponding author: XU Chunyan. E-mail: xuchunyan218@126.com 


