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摘要: 为了探讨线粒体 COI 基因作为 DNA 条形码在中国鲿科(Bagridae)鱼类物种鉴定中的有效性, 以及系统发育

中的适用性, 本研究对 4 属 11 种鲿科鱼类进行 PCR 扩增, 获得 48 条线粒体 COI 基因序列, 同时从 GenBank 筛选

获得 8 种鲿科鱼类的 12 条 COI 基因序列进行分析。19 种鲿科鱼类的 COI 基因序列特征显示: 长度为 674 bp 的 COI

序列片段平均碱基组成为 24.82% A, 30.44% T, 27.10% C 和 17.64% G, 碱基组成呈现明显的 AT 偏倚性(55.26%), 具

有硬骨鱼类的线粒体 COI 基因的碱基组成的典型特征。核苷酸位点中有变异位点 226 个, 简约信息位点 195 个, 单

一信息位点 31 个, 转换颠换比为 3.35。19 种鲿科鱼类的种内、种间和属间平均遗传距离分别为 0.0041、0.1136 和

0.1268, 种间遗传距离平均为种内遗传距离的 27.7 倍。在本研究中, 鲿科鱼类所有的物种均形成单系, 在物种鉴别

上与形态学分类结果基本一致, 然而鲿科的 4 个属中只有鱯属形成单系, 黄颡鱼属、 属和拟鲿属均未形成单系, 

其进化地位需要进一步研究。线粒体 COI 基因作为条形码可有效对鲿科鱼类进行物种鉴定, 也为鲿科的系统发育

提供了参考。 

关键词: 鲿科; DNA 条形码; COI 基因; 物种鉴定; 系统发育 

中图分类号: S917      文献标志码: A           文章编号: 10058737(2018)04077211 

鲿科(Bagridae)属于硬骨鱼纲(Osteichthyes)、

鲇形目(Siluriformes), 包括中国、日本、朝鲜半岛、

越南北部和西伯利亚东部 4 个属的 40 多种鱼类, 

广泛分布在亚洲的淡水水域中[1]。1999 年出版的

《中国动物志 硬骨鱼纲 鲇形目》中首次系统记

载, 中国鲇形目鲿科由黄颡鱼属、 属、拟鲿属

和鳠属的 4 属 30 种鱼类组成, 随后也陆续有一些

新的种被发现和记录[2-4]。一直以来, 鲿科鱼类主

要以可数性状和可量性状等形态特征为主要依据, 

再综合一些内部结构特点进行分类鉴定。程建丽

等[4]基于形态和骨骼特征分析确定仅分布于长江

上游的中国凹尾拟鲿为鲿科的一个有效种。俞纯

方等[5]利用乳酸脱氢酶(LDH)对鲿科的瓦氏黄颡

鱼、光泽黄颡鱼、粗唇 和大鳍鳠四种鱼进行比

较分析后发现, 这 4 种鱼的血清同工酶 LDH 图谱

具有种间特异性。尽管科研人员运用形态特征、

骨骼特征和同工酶酶谱等对鲿科鱼类的分类进行

了相关研究, 然而, 截至目前, 一些鲿科鱼类的

分类地位和系统进化关系仍然模糊不清, 存在一

定的疑问[6]。传统的鱼类分类需要对大量标本的

可量和可数性状进行统计和测量, 但是, 随着生

态环境恶化和人为活动干扰等因素的加剧, 众多

渔业资源遭受到严重破坏, 导致对鱼类标本收集

的难度增加, 尤其是对于那些固有资源量较少的

鱼类而言, 标本采集更是难上加难。另外, 由于个

体差异、性别差异和地理环境差异等因素的影响, 

在传统鱼类分类鉴定时极易造成相似种的混淆; 

此外 ,  还有一些鱼类原产地、性状等历史信 
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息描述不清, 亦或模式物种标本缺失, 诸如此类

因素都增加了利用传统方法对鱼类分类鉴定的难

度。因而, 之前单一的形态学鉴定已经无法满足

鱼类近缘物种鉴定的需求, 选择一种更为有效、

便捷的鱼类鉴定方法, 并将其用于分类和进化研

究已经成为必需。 

DNA 条形码(DNA barcoding)是一种在分子

水平辅助物种鉴定的技术, 主要就是利用一段在

种内保守而种间具有明显差异的 DNA 序列片段

进行物种鉴定, 该技术自 2003 年被 Hebert 等[7]

提出至今得到了飞速发展。DNA 条形码在海洋鱼

类的鉴别上可准确到已描述物种的 98%, 淡水鱼

类的鉴别准确率达 93%[7]。国际上也建立了 FISH- 

BOL 数据库 (Fish Barcode of Life, http://www. 

fishbol.org), 旨在规范性地收集全世界鱼类的

DNA 条形码[8]。线粒体细胞色素 c 氧化酶亚基 I 

(cytochrome c oxidase subunit I, COI)基因 5端有

一段约 650 bp 的序列, 具有进化速率高、种间变

异明显而种内相对保守、且引物通用性好和易于

扩增的特点, 已经作为有效的 DNA 条形码被广

泛地用于物种的分类鉴定和进化分析 [9-11], 该基

因不仅可以用于鉴定难以区分的近缘种、发现未

知种和探索隐在种[12], 而且还可以用于鱼类等生物

类群的遗传多样性分析和系统进化分析方面[13-14]。

迄今为止, 基于 COI 基因的 DNA 条形码技术在

鲱形目、鲉形目、鲻科和舌鳎亚科等鱼类上的分

类鉴定及系统进化中得到了应用, 并取得了良好

的研究结果[15-18]。 

鲿科作为鱼类系统中的一个重要分类单元之

一, 也有部分研究利用 cyt b 基因和线粒体 DNA

控制区等用于鲿科物种鉴定和系统进化关系研究, 

但部分鲿科鱼类的系统发育关系仍未得到一致结

论[19-20], 而在鲿科鱼类中, 利用线粒体 COI 基因

作为 DNA 条形码对中国鲿科鱼类进行分类鉴定

的研究还比较匮乏。本研究旨在通过对鲿科 4 属

19 种鱼类线粒体 COI 基因的序列进行分析, 验证

基于 COI 基因 DNA 条形码在鲿科鱼类中作为物

种鉴定和系统发育研究的有效性, 以期为鲿科鱼

类的物种鉴定和系统发育提供支撑。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用的样本于 2013 年 6 月至 2017 年

7 月分别采集于长江水系的重庆、云阳、宜宾、

宜昌、荆州等江段。采集样品经初步形态学鉴定

后, 用无水乙醇保存标本并存放于中国水产科学

研究院长江水产研究所长江流域渔业生物标本

库。形态学的分类鉴定参考《中国动物志 硬骨鱼

纲 鲇形目》[3]、《中国鱼类系统检索》[21]、《鱼类

分类学》[22], 经鉴定采集的 48 份样本分属于鲿科

的 4 属 11 种鱼类(表 1)。 

1.2  DNA 的提取、COI 基因扩增及测序 

取采集样本的肌肉组织, 用本实验室改进的

高盐法进行基因组 DNA 提取 [23], 提取基因组

DNA 经 1.0%琼脂糖凝胶电泳检测后置于–20℃冰

箱保存备用。线粒体 COI 基因 PCR 扩增引物为鱼

类 DNA 条形码 COI 基因的通用引物 COI-1F/ 

COI-1R, 并在通用引物两侧加 M13 接头, 目的片

段长度约为 680 bp。引物序列为 MCOI-1F: 

GTAAAACGACGGCCAGTCAACCAACCACAA
AGACATTGGCAC; MCOI-1R: CAGGAAACAG-
CTATGACACCTCAGGGTGTCCGAARAATCAR

AA。引物由武汉天一辉远生物科技有限公司合

成。PCR 扩增反应总体积为 25 μL, 包含 10×PCR 

Buffer 2.5 μL, 0.25 mmol/L dNTP 2 μL, Taq DNA 

聚合酶(TaKaRa) 1 U, 0.2 mmol/L 上下游引物各

1 μL, 模板 DNA 50 ng, 由超纯水补足体系。PCR

扩增程序为: 94℃预变性 5 min; 然后 35 个循环, 

每个循环 94℃ 30 s, 52℃ 45 s, 72℃ 50 s; 最后

72℃延伸 10 min, 4℃保存。扩增产物经 2.0%的琼

脂糖凝胶电泳检测后, 送至武汉天一辉远生物科

技有限公司进行双向测序。 

1.3  鲿科 COI 基因序列的获取 

从 NCBI 的 GenBank 数据库下载分析所用的

鲿科鱼类线粒体 COI 基因序列, 比对分析后选取

与本研究扩增序列对应的 COI 基因片段序列, 共

计从数据库中获得中国鲿科 8 种鱼类的 12 条 COI

序列片段, 并通过 FISH-BOL 数据库进行序列的

准确性验证, 通过 FishBase 数据库进行物种名的

有效性验证。结合本研究中扩增得到的 48 条 COI 
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表 1  本研究 19 种鲿科鱼类 COI 基因信息 
Tab. 1  COI gene information of 19 Bagridae species in this study 

属 
genus 

物种 
species 

采集地 
locations

编号 
No. 

样品数 
number 

GeneBank 序列号 
GeneBank accession No. 

黄颡鱼(Pelteobagrus fulvidraco) 荆州 Pfu 10 MH317141–MH317150 

瓦氏黄颡鱼(Pelteobagrus vachellii) 荆州 Pva 5 MH317151–MH317155 

光泽黄颡鱼(Pelteobagrus nitidus) 荆州 Pni 10 MH317156–MH317165 

长须黄颡鱼(Pelteobagrus eupogon) 宜昌 Peu 3 MH317166–MH317168 

黄颡鱼属 
Pelteobagrus 

中间黄颡鱼(Pelteobagrus intermedius)  Pin 1 KY962416 

长吻  (Leiocassis longirostris) 荆州 Llo 6 MH317171–MH317176  属 
Leiocassis 粗唇  (Leiocassis crassilabris) 云阳 Lcr 2 MH317169–MH317170 

切尾拟鲿(Pseudobagrus truncatus) 荆州 Ptru 4 MH317181–MH317184 

乌苏拟鲿(Pseudobagrus ussuriensis) 宜宾 Pus 2 MH317185, MH317186 

中臀拟鲿(Pseudobagrus medianalis) 重庆 Pme 1 MH317187 

短尾拟鲿(Pseudobagrus brevicaudatus) 荆州 Pbr 1 MH317188 

盎堂拟鲿(Pseudobagrus ondon)  Pon 3 KJ960303, KJ530689, NC_022725

白边拟鲿(Pseudobagrus albomarginatus)  Pal 1 NC_022726 

三线拟鲿(Pseudobagrus trilineatus)  Ptri 1 NC_022705 

凹尾拟鲿(Pseudobagrus emarginatus)  Pem 1 NC_024279 

拟鲿属 
Pseudobagrus 

圆尾拟鲿 Pseudobagrus tenuis  Pte 1 NC035498 

大鳍鳠(Hemibagrus macropterus) 荆州 Hma 4 MH317177–MH317180 

丝尾護(Hemibagrus nemurus)  Hne 2 KM454860.1, NC_024273.1 
鳠属 
Hemibagrus 

斑鱯(Hemibagrus guttatus)  Hgu 2 NC_023976.1, KJ584373.1  

注: MH317141~MH317188 为本研究克隆的序列. 

Note: MH317141–MH317188 sequences were obtained in this study. 
 

基因条形码序列, 最终共获得 4 属 19 种 60 条鲿

科鱼类的 COI 基因序列, 具体信息如表 1 所示。 

1.4  数据分析 

利用 DNAStar 软件包和 Clustal W 软件对本

研究所用序列进行比对 , 校正除去两端冗余序

列。用 DnaSP 5.10 软件计算序列的简约信息位点

(Pi)、保守位点 (C)、变异位点 (V)等参数 ; 用

MEGA7.0 计算 COI 基因序列的碱基组成、序列间

的碱基变异频率、序列的转换和颠换频率及比率

等。基于 K2P (Kimura 2-parameter)双参数替代模

型计算种内、种间和属间的遗传距离, 采用邻接

法(Neighbor-Joining, NJ)构建系统发育树 , 并进

行 1000 次自展检验(bootstraps)检测置信度。基于

Modeltest 3.7 软件进行最佳替代模型的选择, 并

利用选择的 GTR+I+G 模型, 运行 2000000 代进行

贝叶斯推断法构建系统发育树。 

2  结果与分析 

2.1  COI 基因序列特征与变异分析 

通过实验获得 48 条线粒体 COI 基因条形码 

序列(GenBank 号为 MH317141~MH317188), 再

结合下载的 12 条已知 COI 基因序列, 本研究共获

得 4 属 19 种鲿科鱼类 60 条线粒体 COI 基因同源

片段序列, 经比对分析选取长度为 674 bp 的序列

片段, 该序列片段位于 COI 基因 5端。序列分析

表明, 在 674 个序列位点中未发现碱基的插入和

缺失; 有变异位点 226 个, 占总序列长度的 33.5%; 

简约信息位点 195 个, 占 28.9%; 单一信息位点为

31 个。序列中 A、T、C 和 G 四种碱基的平均含

量分别为 24.82%、30.44%、27.10%和 17.64%, A+T

含量为 55.26%, 高于 G+C 含量(44.74%), 碱基组

成呈现明显的 AT 偏倚性(表 2)。第一密码子的 GC

含量变化幅度较大, 为 30.67%~43.56%, 平均含

量为 34.24%; 第二密码子 GC 含量显著高于第一

密码子, 平均含量为 57.02% (55.11%~57.78%); 

第三密码子碱基含量变化最稳定(42.71%~43.30%), 

平均含量为 42.96% (表 3)。获得的基因序列中全

部位点中不变位点有 611 个, 转换位点和颠换位

点分别为 48 个和 14 个; 其中第三密码子的不变

位点最多, 为 223 个; 第一密码子的转换和颠换 
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表 2  鲿科 19 种鱼 COI 基因序列碱基组成 
Tab. 2  Nucleotide composition of COI sequences of  

19 Bagridae catfishes             % 

碱基 
base 

平均 
average 

密码子第 1 位点 
1st codon 

密码子第 2 位点 
2nd codon 

密码子第 3 位点
3rd codon 

A 24.82 34.78 24.00 15.63 

T 30.44 30.98 18.98 41.41 

C 27.10 28.03 25.06 28.23 

G 17.64 6.21 31.96 14.73 

 
表 3  鲿科 19 种鱼 COI 基因密码子位点 GC 含量 
Tab. 3  GC content of COI sequences of 19 Bagridae  

catfishes in different codon positions       % 

GC 含量 GC content 
种 

species 1st 位点 
1st codon 

2nd 位点 
2nd codon 

3rd 位点 
3rd codon 

全部位点
all codons

Pfu 42.13 56.89 43.30 47.45 

Pva 31.46 56.89 42.86 43.74 

Pni 30.67 57.69 42.81 43.72 

Peu 31.70 57.48 42.71 43.97 

Pin 43.11 56.44 43.30 47.63 

Llo 32.00 57.70 42.85 44.19 

Lcr 31.11 57.78 42.85 44.21 

Ptru 30.67 57.78 42.85 43.77 

Pus 32.67 56.00 43.0 43.84 

Pme 43.56 56.44 43.30 47.77 

Pbr 33.33 57.33 42.85 44.51 

Pon 41.19 55.56 42.85 46.69 

Pal 33.33 57.78 43.30 44.51 

Ptri 37.33 55.11 42.85 45.10 

Pem 33.77 56.44 42.85 44.36 

Pte 33.33 57.78 42.85 44.66 

Hma 31.33 56.44 42.85 43.54 

Hne 31.44 56.00 42.85 43.47 

Hgu 31.11 56.00 42.85 43.32 

全部 total 34.24 57.01 42.95 44.74 

 
位点最多, 分别为 41个和 14个; 第三密码子位点

最为稳定, 碱基转换与颠换的比值为 3.35, 转换

明显多于颠换。 

2.2  鲿科鱼类遗传距离分析 

利用 MEGA 7.0 计算基于 K2P 双参数模型的

鲿科 4 属 19 种鱼类的遗传距离(表 4)。结果表明, 

19 种鲿科鱼类种内遗传距离为 0~0.0096, 平均值

为 0.0041, 种内遗传距离均明显小于 Hebert 提出

的 0.02 的标准。种间遗传距离为 0.0060~0.1942, 

平均值为 0.1136, 种间平均遗传距离是种内平均

遗传距离的 27.7 倍, 大部分鲿科鱼类种间遗传距

离均大于种内遗传距离的 10 倍以上, 4 个属的属

间平均遗传距离为 0.1268。同时, 在黄颡鱼属和

属也有部分鱼类之间的遗传距离小于种内遗传距

离的 10 倍。种间遗传距离比种内遗传距离小于

10 的物种对有: 光泽黄颡鱼与瓦氏黄颡鱼(7.7)、

光泽黄颡鱼与长须黄颡鱼(6.1)、长须黄颡鱼与瓦

氏黄颡鱼(8.7)、长吻 与切尾拟鲿(7.7)和粗唇

和切尾拟鲿(3.5)。 

2.3  系统发育树构建 

以长臀  (Cranoglanis bouderius, NC_008280)

为外群, 利用 19 种鲿科鱼类的 60 条线粒体 COI

基因序列, 基于 GTR+I+G 模型构建贝叶斯系统

发育树(图 1), 基于 K2P 模型采用邻接法构建的

NJ 系统发育树(图 2), 两种方法构建的系统发育

树结果一致。结果表明, 鲿科的 19 种鱼类各成一

支, 全部形成了单系, 这在物种鉴别上与形态学

分类基本一致。在存在外群长臀 时, 整个鲿科

鱼类形成一个单系 , 四个属形成两个大的分支 , 

其中鲿科的鱯属为较为特化的属, 单独形成一个

单系; 而鲿科的黄颡鱼属、 属和拟鲿属三个属

形成另外一个大的分支, 其中黄颡鱼属的瓦氏黄

颡鱼、长须黄颡鱼和光泽黄颡鱼, 属的长吻 和

粗唇 , 拟鲿属的白边拟鲿、圆尾拟鲿、切尾拟

鲿、短尾拟鲿、凹尾拟鲿和乌苏拟鲿聚在一起形

成一支, 黄颡鱼属的黄颡鱼和中间黄颡鱼、拟鲿

属的盎堂拟鲿和中臀拟鲿形成一支, 然后两支聚

在一起后再与拟鲿属的三线拟鲿聚在一起。 属

的长吻 和粗唇 并没有直接形成单系, 而是与

拟鲿属的白边拟鲿、圆尾拟鲿、切尾拟鲿和短尾

拟鲿交错在一起。五种黄颡鱼也分属于两个分支, 

黄颡鱼和中间黄颡鱼处在一个分支上, 而长须黄

颡鱼、瓦氏黄颡鱼和光泽黄颡鱼处在另外一个分

支上。 

3  讨论 

3.1  鲿科鱼类 COI 基因序列特征 

在 19 种鲿科鱼类长度为 674 bp 的 COI 基因

序列片段中, AT 碱基含量表现出明显的偏倚性 
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表 4  鲿科 19 种鱼的种内遗传距离和种间遗传距离 
Tab. 4  Genetic distance within species and pairwise-species in 19 Bagridae catfishes 

 Pfu Pva Pni Peu Pin Llo Lcr Ptru Pus Pme Pbr Pon Pal Ptri Pem Pte Hma Hne Hgu

Pfu 0.0033                   

Pva 0.1198 0.0096                  

Pni 0.1093 0.0577 0.0075                 

Peu 0.1116 0.0303 0.0436 0.0050                

Pin 0.0847 0.1092 0.1036 0.1034 —               

Llo 0.1129 0.0498 0.0497 0.0344 0.1131 0.0005              

Lcr 0.1235 0.0576 0.0559 0.0372 0.1182 0.0122 0.0000             

Ptru 0.1244 0.0576 0.0567 0.0376 0.1182 0.0115 0.0052 0.0015            

Pus 0.1421 0.0777 0.0749 0.0742 0.1103 0.0807 0.0890 0.0855 0.0015           

Pme 0.0881 0.1079 0.1043 0.1017 0.0045 0.1078 0.1128 0.1128 0.1105 —          

Pbr 0.1142 0.0447 0.0446 0.0325 0.1039 0.0322 0.0335 0.0343 0.0702 0.1022 —         

Pon 0.0945 0.1245 0.1121 0.1097 0.0802 0.1239 0.1235 0.1244 0.1467 0.0853 0.1139 0.0050        

Pal 0.1085 0.0635 0.0603 0.0484 0.1144 0.0168 0.0289 0.0281 0.0924 0.1127 0.0446 0.1239 —       

Ptri 0.1331 0.1417 0.1316 0.1322 0.1264 0.1396 0.1337 0.1375 0.1398 0.1319 0.1353 0.1270 0.1408 —      

Pem 0.1382 0.0802 0.0723 0.0779 0.1112 0.0798 0.0881 0.0889 0.0128 0.1113 0.0677 0.1437 0.0914 0.1388 —     

Pte 0.1053 0.0604 0.0571 0.0453 0.1110 0.0138 0.0258 0.0251 0.0891 0.1093 0.0431 0.1205 0.0060 0.1374 0.0882 —    

Hma 0.1638 0.1529 0.1692 0.1547 0.1726 0.1700 0.1714 0.1695 0.1782 0.1708 0.1691 0.1726 0.1793 0.1942 0.1831 0.1756 0.0015   

Hne 0.1842 0.1599 0.1782 0.1619 0.1759 0.1782 0.1757 0.1777 0.1906 0.1741 0.1774 0.1819 0.1836 0.1853 0.1978 0.1759 0.0455 0.0001  

Hgu 0.1816 0.1813 0.1794 0.1786 0.1965 0.1933 0.1907 0.1918 0.1983 0.1999 0.1911 0.1781 0.2009 0.1767 0.1953 0.1971 0.1587 0.1672 0.0060

 

 
 

图 1  基于 COI 基因的 19 种鲿科鱼类贝叶斯系统发育树 

Fig. 1  Bayesian phylogenetic tree of 19 Bagridae catfishes based on COI gene 



第 4 期 梁宏伟等: 线粒体 COI 基因条形码在鲿科鱼类物种鉴定中的应用 777 

 
 

图 2  基于 COI 基因的 19 种鲿科鱼类 NJ 系统发育树 

Fig. 2  NJ phylogenetic tree of 19 Bagridae catfishes based on COI gene 
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(55.26%), 具有硬骨鱼类线粒体 COI 基因碱基组

成的典型特征[23]。GC 碱基含量受密码子变异的

影响, 第 1 密码子位点的碱基变异最多, 因而 GC

含量变化幅度也比较大(30.67%~43.56%), 第 2 密

码子位点的 GC 含量最高(平均为 57.02%), 第 3

密码子位点的 GC 含量变化则最为稳定(42.71%~ 

43.30%)。研究发现不同生物体或者基因中 GC 含

量和其在密码子的不同位置具有一定的特异性 , 

而且这种特异性和密码子的偏好性关系密切[24]。

本研究中, COI 基因序列 GC 碱基含量最高的位点

为第 2 密码子位点, 与在沙鳅亚科和鲤科鲌属中

第 1 密码子位点 GC 含量最高的结果不一致[25-26], 

也与七种虾虎鱼 COI 基因序列密码子第一位碱基

的 GC 含量最恒定、第三位碱基的 GC 含量最高

的研究结果不同[27]。DNA 序列在进化过程中经常

发生转换或颠换的碱基突变, 而且一般情况下转

换要比颠换发生的频率高, 因此, 转换与颠换的

比值 R 可用于 DNA 进化过程中序列饱和度估测, 

也是反映进化速率的一个重要参数。如果 R>2, 说

明序列替换远未达到饱和, R 会随着分歧时间的

增加而逐渐减小, R 值越小, 说明序列中多重替换

数增加, 表明分歧时间越长、不同阶元物种的亲

缘关系越远[28]。鲿科鱼类 COI 基因序列变异中的

转换频率高于颠换, 而且第 3 密码子位点的 R 值

最小, 第 2密码子位点进化速度最慢, 第 1 密码子

位点居中, 这种突变状况与之前在鲱形目和亚东

鲑等鱼类上的研究结果一致[15, 29]。在鱼类中, 不

同物种、不同分类单元的线粒体 COI 基因序列密

码子的不同位点 GC 含量存在差异的这一特点及

作用还有待对其深入研究。 

3.2  COI 基因在鲿科鱼类物种鉴别中的适用性 

鱼类 DNA 条形码最重要的作用就是对鱼类

进行准确鉴别, 弥补传统形态学鉴定方法的不足, 

发现或纠正传统分类学中隐含的错误, 明确全球

主要水域的鱼类的种类、发展历史以及与生态环

境的相互作用, 为有效利用鱼类资源、保护鱼类

多样性提供科学依据 [29]。基因序列分析过程中 , 

不同物种的种间和种内遗传距离大小是物种鉴定

的一个重要判别标准, Hellberg 等[12]利用线粒体

COI 基因作为条形码对动物界物种鉴别研究时, 

认为种内的遗传距离不得大于 2%, 种间的遗传

距离需明显大于种内距离, 且至少为同属内种间

遗传距离的 10 倍以上才可有效判别物种。本研究

中 19 个鲿科鱼类的种内遗传距离平均为 0.0041, 

种间平均遗传距离为 0.1136, 种间遗传距离是种

内遗传距离的 27.7 倍, 说明 COI 基因序列在鲿科

鱼类中的遗传差异为有效鉴定不同种类的鱼提供

了良好的基础, 利用线粒体 COI 基因作为 DNA

条形码进行鲿科鱼类的鉴别是可行的。然而, 在

本研究中的 19 种鲿科鱼类也并非所有的种间遗

传距离都超出种内遗传距离 10 倍以上, 比如, 光

泽黄颡鱼与瓦氏黄颡鱼和长须黄颡鱼，长须黄颡

鱼与瓦氏黄颡鱼，切尾拟鲿与长吻 和粗唇 之

间距离比均小于 10 倍, 因此, 这几个物种间的关

系还需要进一步的研究确定。但从整体而言, 鲿

科 4 属 19 种鱼类的系统发育树表明, 除了鱯属 3

个种明显聚为一支, 形成独特单元外, 其他 3 个

属的 16 个鲿科不同种类的鱼聚为一个大类, 并且

不同个体根据其物种的分类地位聚成独立的分支, 

尽管在最终形成 3 个大属的分类单元中略有交叉, 

如 属 (Leiocassis)的长吻 (Leiocassis longiro-

stris)、粗唇 (Leiocassis crassilabris)和拟鲿属

(Pseudobagrus)的圆尾拟鲿(Pseudobagrus tenuis)、

白边拟鲿(Pseudobagrus albomarginatus)交叉在一

起, 但从本研究结果整体而言, 线粒体 COI 基因

条形码能对鲿科的这 19 种鱼类在种间进行有效

区分。 

3.3  基于 COI 基因的鲿科鱼类系统进化分析 

以长臀 为外群, 本研究中的鲿科 4 属 19 种

鱼类的 COI 基因在系统进化树上聚成一个单系, 

但是在属的阶元上, 黄颡鱼属、拟鲿属、 属均

未形成单系, 仅鱯属的 3 个种聚成独立的分支单

元, 这说明以 COI 基因为 DNA 条形码在种的分

类鉴别上可有效区分, 但是在属的阶元的系统进

化关系还有待进一步研究, 这与之前关于 DNA

条形码对种以上阶元的鉴定存在局限性的结论相

符[30]。鲿科是鲇形目鱼类中分类最为复杂的科之

一, 虽然前人对鲿科鱼类的形态学特征分析和分

子系统学研究很多, 但是其分类地位仍存在一些

争议。鲿科中, 除了鳠属呈现明显的单系群外, 黄
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颡鱼属、 属和拟鲿属三个属间的分类地位问题

一直没有得到很好的解决。梁宏伟[23]利用线粒体

基因组研究发现拟鲿属的切尾拟鲿与 属的粗唇

和长吻 亲缘关系比较近, 彭作刚等[19]利用线

粒体细胞色素 b (cyt b)基因对东亚鲿科鱼类的系

统发育研究也表明拟鲿属的切尾拟鲿和 属的粗

唇 首先聚在一起, 再与拟鲿属的圆尾拟鲿和

属的长吻 结合在一起。本研究对线粒体 COI 基

因序列的分析也证实拟鲿属的切尾拟鲿与 属的

粗唇 亲缘关系更近, 而 属的长吻 与拟鲿属

的白边拟鲿和圆尾拟鲿亲缘关系较近, 即拟鲿属

的切尾拟鲿、圆尾拟鲿和 属的粗唇 和长吻

具有较近的亲缘关系。张耀光等[31]通过形态学分

类发现, 拟鲿属的短尾拟鲿的骨骼性状与 属的

粗唇 相似, 而与本属的切尾拟鲿差别很大, 因

此 , 认为短尾拟鲿应属于 属; 另外 , 短尾拟鲿

和粗唇 在骨骼性状上也有明显的种间差别, 并

且少数特征与拟鲿属鱼类相似, 表现出一定的中

间性状。此外, 从本研究构建的系统进化关系来

看, 拟鲿属的切尾拟鲿可能与 属的粗唇 有较

近的亲缘关系, 而与拟鲿属的短尾拟鲿关系较远, 

这与上述用骨骼性状鉴定的结果不一致。形态学

分类上, 拟鲿属的凹尾拟鲿、乌苏里拟鲿和短尾

拟鲿均胸刺前缘光滑无锯齿, 颌须较短, 后伸不

超过胸鳍起点, 具有中等分叉的尾鳍, 但凹尾拟

鲿与乌苏里拟鲿在游离脊椎骨数目和背刺长短的

性状上存在差异, 与短尾拟鲿在背刺后缘程度、

枕骨棘与项背骨间的间距上有区别[32], 结合本研

究中的系统进化树结果, 可以认为拟鲿属的凹尾

拟鲿与乌苏拟鲿亲缘关系较近, 而与短尾拟鲿亲

缘关系较远。Ku 等[1]在对东亚鲿科鱼类的线粒体

DNA 的进化关系研究时发现, 鲿科的黄颡鱼属、

属和拟鲿属被分为两个分支, 本研究也得到了

类似的结果, 即黄颡鱼属的瓦氏黄颡鱼、光泽黄

颡鱼、 属的长吻 、粗唇 、拟鲿属的乌苏拟

鲿、圆尾拟鲿和切尾拟鲿亲缘关系较近, 而黄颡

鱼属的黄颡鱼与拟鲿属的盎堂拟鲿亲缘关系较近。 

本研究中, 鲿科的黄颡鱼属、 属和拟鲿属的

鱼类之间在聚类上存在交叉现象, 未能依据之前

研究的属的分类地位单独形成一个属间的分类单

元。戴凤田等[33]根据骨骼的内在特征分析认为鲿

科的鳠属较为特化, 黄颡鱼属次之, 属最为原

始, 拟鲿属介于黄颡鱼属和 属之间。鲿科现有

的鱼类中依然存在同物异名和同名异物现象, 加

之前人的研究在物种的选取、分子标记的选择 , 

以及选择的标记的序列长度中存在差异, 因而得

到的物种进化关系结论也不尽相同[22]。在本研究

开展过程中, 尽可能地多采集鲿科鱼类的样本种

类和数量 , 但由于凭证样本采集确实存在难度 , 

所以用于分析的样本数量还比较有限, 甚至在从

GenBank 中获取的个别鲿科鱼类的 COI 基因序列

也仅有 1条, 因此, 采用线粒体COI基因序列 674 bp

片段作为 DNA 条形码用于分析 4 个属的分类和

进化关系所包含的遗传信息还相对有限, 特别是

对黄颡鱼属、 属和拟鲿属鱼类在属间的分类地

位仍略显不足。因此, 要阐明这几个属和种间的

分类关系还需今后采集更多研究对象的凭证标本, 

增加分析验证。同时由于本研究仅仅采用了 COI

基因序列, 其结果还有待于今后进结合线粒体其

他区域或核基因进行综合分析验证。 

总之, 本研究在形态学特征的基础上, 结合

线粒体 COI 基因作为 DNA 条形码的分子生物学

分析, 对我国鲿科 4 属 19 种鱼类的进行分类鉴定

和系统进化分析, 结果不仅证实了 COI 基因作为

DNA 条形码在鲿科鱼类种间分类和系统进化关

系上的适用性, 也为鲿科鱼类的分类提供了一定

的参考。 
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Species identification of DNA barcoding based on COI gene sequences 
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Abstract: The Bagridae catfishes, belonging to the order Siluriformes and class Osteichthyes, are widely distrib-
uted in freshwater areas in Asia, such as China, Japan, Korean peninsula, and Vietnam. In China, Bagridae cat-
fishes include more than 30 species across 4 genera. In recent years, due to environmental deterioration and human 
disturbance, populations of the native Bagridae had sharply decreased and some of them were difficult to collect. 
However, the classification of some Bagridae catfishes is ambiguous due to the difference of individuals, genders, 
or habitat. A species identification technique for various fishes based on DNA barcoding has been rapidly devel-
oped and widely employed. For many fishes, DNA barcoding requires additional validation before use. Herein, we 
have developed and evaluated DNA barcoding based on COI gene sequences for identifying Bagridae species. 
Altogether, 11 Bagridae catfish species were collected and sequenced with the standard DNA barcoding protocols, 
then combined with 8 available species acquired from the GenBank. A total of 60 sequences from 19 species per-
taining to 4 genera were analyzed. DnaSP 5 and MEGA7.0 were employed to calculate the base composition, se-
quence characterization, and genetic distance, and construct the neighbor-joining phylogenetic tree. The mrbayes 
software was used to construct the Bayesian tree. The result showed that the mean base contents were: 24.82% A, 
30.44% T, 27.10% C, and 17.64% T. AT contents (55.26) were higher and the base composition was biased as oth-
ers teleost fishes were also commonly observed. The nucleotide sequences included 226 variant sites, 195 parsi-
mony informative sites, and 31 singleton sites. The average transition/transversion ratio was 3.35. Genetic dis-
tances within species, genus, and families were 0.0041, 0.1136, and 0.1268, respectively. The ratio of genetic dis-
tances between interspecies and intraspecies was 27.7, which indicated a notable genetic difference of the COI 
gene sequence. The efficiency of DNA barcoding based on the COI gene was reaffirmed from its successful 
identification of all 19 Bagridae catfishes in this study. This classification result is consistent with their 
morphologies. However, only Hemibagrus catfishes can be clustered into a single phylogenetic tree branch. Other 
Bagridae species were intertwined, and their phylogenetic status needs further research combined with data from 
more samples. The results revealed that the COI gene was suitable as a DNA barcoding parameter for identifying 
species; it provided a useful reference for the phylogenetic relationships of Bagridae. 
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