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摘要:鱼类浮游生物的准确鉴定是鱼类浮游生物研究的基础。传统的基于形态特征的鉴定不仅费

时费力,而且由于缺乏足够信息,鉴定存在困难,导致物种多样性被低估。为了对物种进行准确、

快速地鉴定,急需在传统形态分类学基础上,建立并结合便捷准确的分子鉴定手段。DNA 条形码

技术是利用一段较短的DNA序列实现快速准确物种鉴定的工具,就像在商店里扫描仪读取条形

码那样,对每一种生物也能通过快速分析其DNA 中的一小段(线粒体细胞色素c 氧化酶I亚基,

mtCOI)加以识别。DNA条形码提供了可信息化的分类标准和有效的分类学手段,已成为近年

来生物类群的研究热点。文章介绍了DNA 条形码的概念、原理、工作流程及其优点,分析了其在

鱼类浮游生物鉴定中的应用可行性,并展望未来鱼类浮游生物学发展的前景:分子技术鉴定鱼类

浮游生物相关规范标准的建立,传统形态鉴定与分子方法相结合的分类学研究,以及鱼类浮游生

物的生态学研究。
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Abstract:Asthemaincomponentsofmarinebiota,ichthyoplanktonplaysvitalrolesinthemarine
biodiversity.However,morphologicalidentificationofichthyoplanktonwastime-consumingande-
venimpossibleforsometaxa.Diversityofmarineichthyoplanktonwasbelievedtobeunderesti-

mated.Toenableaccurateandfastidentificationofspecies,itisimperativetoestablishmolecular
techniques,tocomplementthetraditionalmorphologicalmethodology.DNAbarcoding(atechnol-

ogytoproviderapid,accurateandautomatedspeciesidentificationsbyusingshortorthologous
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DNAsequences)hadbeenfundamentallyimportantinthepastfewyearsinclassification.Just

likethebarcodesonproductsarerecognized,eachlivingspeciescanbeidentifiedbyusingashort

fragmentofthemitochondrialgenecodingforcytochromecoxidasesubunitI(mtCOI).DNA
barcodingprovidesdigitalizedcriteriaandeffectivemeansforspeciesidentification.Thispaperre-

viewedsomefundamentalknowledgeofDNABarcoding,liketheconception,principle,workflow

andadvantagesofDNAbarcoding.Meanwhile,thepossibilityandfeasibilityofDNAbarcodingin

identificationofichthyoplanktonwerediscussed.Andtheoutlookofichthyoplanktonwasprospec-

ted,liketheestablishmentofmolecularstandardsforidentificationofichthyoplankton,ataxo-

nomicstudycombiningmorphologicalidentificationwithmolecularmethods,ecologicalstudiesof

ichthyoplankton.
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0 引言

鱼类浮游生物(Ichthyoplankton)包括鱼卵、仔
鱼和稚鱼期。由于鱼卵和仔、稚鱼的游泳能力无或

弱,多数时间只能随波逐流,联合国粮农组织咨询

委员会海洋资源调查机构(FAOACMRR)将鱼卵

和仔、稚鱼统一简称为鱼类浮游生物。

鱼类浮游生物是海洋浮游生物的主要类群之

一,是鱼类生活史早期发育的重要阶段。作为鱼类

种群补充的重要来源,鱼卵和仔、稚鱼种类分布和

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。仔、稚鱼既

是生物能的消费者,又是生物能量的转换者,是海

洋食物链中的重要环节之一[1]。鱼类浮游生物已成

为海洋生物多样性与海洋生态学的重要研究对象。

由于鱼卵和仔、稚鱼处于鱼类生活史的早期发

育阶段,其形态变化由鱼卵到仔、稚鱼到成鱼的变

化非常大,有些鱼卵和仔、稚鱼缺少足够的形态特

征在形态上无法鉴定到种,有些鱼卵和仔、稚鱼形

态相似在形态上无法区分为不同种类,因此传统形

态学鉴定结果对鱼卵和仔、稚鱼种类分布和数量变

化缺乏准确的认识,从而限制了对鱼类浮游生物学

的进一步研究。如何对鱼类浮游生物进行准确的

鉴定是进行鱼类浮游生物研究的关键,也是目前亟

须解决的问题。

1 鱼类浮游生物鉴定现状

目前FishBase收录的鱼类有33600种[2],但能

够鉴别的仔、稚鱼种类仅占成鱼种类的1/10,而鱼

卵则不到仔、稚鱼种类的1/10[3]。我国已知海洋鱼

类已超过3000种,但是有资料可查的鱼卵与仔、稚

鱼种类不超过300种[4]。

在鱼类生活史中,鱼类早期发育阶段时间较

短,其形态变化复杂。种类鉴别通常是依据鱼类早

期发育阶段的外部形态特征进行的,包括一些可数

性状和可量性状:鱼卵的形状、卵径、卵膜构造,油

球数量和油球径,胚体形态及色素出现的早晚、色

素的形状以及分布的具体区域,胚体的肌节,鱼的

主要器官出现的时间节点以及区域位置;仔、稚鱼

体形的变化,肌节数的变化,鳃盖棘和齿系的构造

和数量变化,消化系统(包括肛门)的形成和构造的

变化,肛门的位置及肛前距与体长的比例,色素形

状与分布位置;鳍膜的消长,各鳍的分化及发育的

详细序列,棘和鳍条的数目,鳍条大小,发现鳍条的

位置、时间以及移动的状况,尾鳍骨的发育状况及

其形状变化[5]。

我国关于鱼卵和仔、稚鱼鉴定的重要资料主要

为20世纪80年代的出版物。《海洋水产资源调查

手册》[6]是较早归纳多种鱼卵和仔、稚鱼形态特征的

出版书籍,但仅收录10种;《中国近海鱼卵与仔

鱼》[5]论述了中国近海常见的44科100种鱼卵和

仔、稚鱼的形态特征及在我国各海域的分布状况并

有相关发育阶段的鉴定图谱,是我国鱼卵和仔、稚

鱼鉴定的重要参考书目之一;世纪之交,《台湾海域

鱼卵图鉴》[3]问世,记录了利用光学及电镜鉴定出的

150余种鱼卵。除此之外,多为单个种类的鱼卵和
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仔、稚鱼研究文献[7-13]。在以往的研究中,通过形

态鉴定只有少数的样品可以鉴定到种,多数样品只

能鉴定到科。Shao等[3]认为虽然通过使用扫描电

镜获得了较多卵膜上微细构造的形态特征,此法仍

难以保证鱼卵鉴定结果的准确性。另外,由于受获

取样品所限,大多数种类只有某些阶段的形态特征

描述及鉴定图谱,而无法呈现形态特征的连续变

化。资料中对“鱼卵-仔鱼-稚鱼-成鱼”不同发

育时期较全面描述的种类,多为养殖对象[14-17],但

养殖的仔、稚鱼与野生的会有一定差距[18],且活体

培养费时费力[3]。

传统的形态分类学在鉴定仔、稚鱼和鱼卵方面

存在许多不足,而导致这些不足的原因其中之一就

是没有充足的可以用来鉴定的形态信息。此外,传

统形态分类依赖研究者的个人经验和观察手段,同

时,从事传统形态分类学的专家学者也越来越稀

少,基于形态学特征的传统生物分类研究已难以对

鱼卵和仔、稚鱼进行准确分类。因此,需要寻找新

的出路,而分子方法可以很好地弥补鱼卵和仔、稚

鱼传统形态分类上鉴定的不足。

2 DNA条形码技术在鱼类浮游生物鉴定的

可行性

2.1 DNA条形码技术

DNA条形码是分子系统发育学以及分子分类

学发展的产物[19]。Arnot等[20]最早提出了 DNA
条形码概念,2003年,Hebert等[21]为了实现物种的

快速鉴定,研究基于DNA条形码的数据库,这项技

术受到了生物学界的关注和重视,在日后的研究中

发展迅速。

DNA条形码是指利用一段短的DNA序列为

标 记,建 立 条 形 码 和 生 物 实 体 之 间 的 对 应 关

系[21-22],从而实现对物种的快速鉴定。DNA条形

码是以传统的DNA序列标记技术为基础,在概念

上与基因分型类似,即通过对一组来自不同生物个

体的短的同源DNA序列进行PCR扩增和测序后,

对测得的序列进行多重序列比对和聚类分析,从而

将某个个体精确定位到一个已描述过的分类群中,

因此是综合了基因分型、系统发育和分类学的一门

技术[23]。

实现DNA条形码技术的首要问题是寻找合适

的DNA序列。而能作为鉴定某一物种DNA 条形

码的序列,不仅具有相对的保守性,还要有足够的

变异能够将物种区别开来;扩增序列要尽量短,最

好是能一个反应就完成测序。基于长度和进化速

率的考虑,线粒体的13个编码基因中只有细胞色素

氧化酶I(coxidasesubunitI,COI)、细胞色素B(cy-

tochromeb,Cytb)符合要求,其中COI因其5’端
(COI-5P)区域更容易设计较保守的通用性引物,

且很少出现内含子和插入缺失现象,因此线粒体

COI基因被认为是鱼类等物种的理想 DNA 条形

码[24-27]。其优点主要体现在:①进化速率快。由于

核内基因片段长度是线粒体DNA 片段长度的5~

10倍,故线粒体DNA 进化速率快,物种间差异较

大,利用较短的片段就可以区分物种[28]。②拷贝数

多。每个细胞中,线粒体DNA有100~10000个拷

贝。因此,如果采集到的样品数量不足以支撑研究

或者是部分降解的时候,线粒体DNA的拷贝数量

非常多,完全可以供给进行鉴定。③绝大多数情况

下,物种内的差异相对很小。小的种内差异和巨大

的种间差异表明大多数物种间有明显的遗传界线,

用一个条码能精确鉴别。线粒体基因的种内遗传

距离往往小于1%,若利用线粒体COI基因条形码

鉴定物种时,种间遗传距离应是种内遗传距离的10
倍以上,故最小种间遗传距离应为10%。④绝大多

数物 种 的 线 粒 体 DNA 没 有 内 含 子,使 扩 增 更

顺利[21]。

大量研究发现,线粒体COI基因是物种鉴别的

理想DNA条形码,这是因为组成COI基因编码的

氨基酸序列是非常严格的,受到约束,因此,这种通

用引物的设计就变得非常方便,在鱼类等动物的鉴

定中使用广泛[28-31]。

2.2 鱼类DNA条形码

随着条形码技术的逐步应用,各类物种传统分

类信息和DNA条形码数据相继在网络数据库上发

布。很多国际组织建立了自己的DNA条形码数据

库,如BOLD,ABBI,AllLeps,TBI,MBI等。BOLD
数据库收录的鱼类DNA条形码信息基本上都来自

于COI基因。截至2017年7月,BOLD数据库收



第7期 刘守海,等:DNA条形码技术在鱼类浮游生物鉴定中的应用及研究展望 59   

录了近21.6万条辐鳍鱼纲(Actinopterygii)鱼类的

DNA条形码序列信息,包括1.88万种。其中DNA
条形码序列数最多的类群为鱼类中最大目———鲈

形目(Perciformes),占辐鳍鱼纲鱼类DNA条形码

总数的48.0%。位居第二和第三的分别是鲤形目

(Cypriniformes)与鲇形目(Siluriformes),分别占辐

鳍鱼纲鱼类DNA条形码总数的14.8%和8.5%。

较前几年 BOLD 数据库收录情况 统 计 结 果[32],

DNA条形码序列数量增加明显。

BOLD等数据库收录的鱼类DNA条形码信息

极大地方便鱼类研究人员准确地掌握鱼类在分类

地位、遗传结构、分布地区和进化历史等方面的信

息,为开展鱼类鉴定研究和生物多样性保护工作奠

定了坚实的基础[33-39]。基于线粒体 COI基因的

DNA条形码技术在鱼类分类鉴定等方面的应用,鱼

类条形码数据库收录的条形码信息不断丰富,这为

该技术在鱼卵和仔、稚鱼鉴定的应用提供了可比对

的鱼类条形码数据(表1)。

表1 截至2017年7月为止BOLD数据库收录的41个目鱼类DNA条形码序列数量

序号 分类 拉丁名
不同时间DNA条形码数

2017年7月 2016年4月 2013年10月

1 鲈形目 Perciformes 103652 100233 77724

2 鲤形目 Cypriniformes 32039 26833 17124

3 鲇形目 Siluriformes 18410 14892 10145

4 脂鲤目 Characiformes 17561 15479 9275

5 鮋形目 Scorpaeniformes 14565 10899 8805

6 鲽形目 Pleuronectiformes 6427 5249 4469

7 鳕形目 Gadiformes 5768 4949 3920

8 鮭形目 Salmoniformes 5660 4119 3205

9 鯡形目 Clupeiformes 4928 4233 3373

10 鲀形目 Tetraodontiformes 4899 4085 3655

11 鳗形目 Anguilliformes 4680 4068 3361

12 鱂形目 Cyprinodontiformes 4298 4098 3402

13 灯笼鱼目 Myctophiformes 4005 3460 2512

14 海龙目 Syngnathiformes 3371 2820 1223

15 仙女鱼目 Aulopiformes 2474 2213 1884

16 巨口鱼目 Stomiiformes 2214 1987 1582

17 银汉鱼目 Atheriniformes 2206 1804 1353

18 金眼鲷目 Beryciformes 2022 1912 1705

19 颌针鱼目 Beloniformes 2013 1614 1233

20 裸背鱼目 Gymnotiformes 1568 1143 692

21 目 Lophiiformes 1554 1281 1153

22 胡瓜鱼目 Osmeriformes 1272 2224 1721

23 鼬鱼目 Ophidiiformes 1264 1095 989

24 合鳃鱼目 Synbranchiformes 1041 831 550

25 骨舌鱼目 Osteoglossiformes 1040 1014 722

26 狗鱼目 Esociformes 941 676 562

27 鲟形目 Acipenseriformes 683 624 577
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续表

序号 分类 拉丁名
不同时间DNA条形码数

2017年7月 2016年4月 2013年10月

28 北梭鱼目 Albuliformes 648 626 615

29 海鲂目 Zeiformes 504 476 416

30 喉盘鱼目 Gobiesociformes 383 371 279

31 背棘鱼目 Notacanthiformes 303 273 181

32 月鱼目 Lampriformes 248 188 153

33 蟾鱼目 Batrachoidiformes 214 208 191

34 海鲢目 Elopiformes 191 158 145

35 鼠 目 Gonorynchiformes 158 138 122

36 多鳍鱼目 Polypteriformes 135 125 141

37 雀鳝目 Lepisosteiformes 111 107 104

38 鲑鲈目 Percopsiformes 96 84 83

39 须鰃目 Polymixiiformes 81 65 54

40 辫鱼目 Ateleopodiformes 38 34 33

41 弓鳍鱼目 Amiiformes 22 21 17

2.3 DNA条形码技术在鱼类浮游生物鉴定的实践

随着DNA条形码技术在鱼类研究上的普遍应

用,逐渐有学者开始尝试采用DNA 条形码来解决

鱼卵和仔、稚鱼的种类鉴定问题。但国内外相关研

究的报道较少。Pegg等[40]利用COI基因对澳大利

亚南部大堡礁的仔鱼进行了鉴定。Valdez-Moreno
等[41]用DNA条形码对墨西哥尤卡坦半岛附近海域

的成鱼和仔鱼(早期鱼类)进行研究,分析了渔业管

理的潜力。KoHuiling等[42]应用DNA条形码评

估了5家研究机构仔鱼形态鉴定结果的精确度,通

过DNA 条形码鉴定到种 水 平 的 有69%。认 为

DNA条形码技术是种类鉴定的最好方法之一。周

美玉等[43]将形态学特征分为两种类型鱼卵和3种

类型仔、稚鱼的样品,应用DNA条形码技术分析鉴

定得到3个鱼卵种类和4个仔、稚鱼种类。2015年

刘守海对DNA条形码技术在鱼类浮游生物样品鉴

定进行了尝试:采用专家形态学鉴定的成鱼进行基

因测序,验证鱼类条形码数据库中该种的准确性。

选取常见仔、稚鱼,对其进行基因测序,将结果与鱼

类条形码数据库进行比对,再鉴定仔、稚鱼样品的

种类。经序列比对,洋山海域获得的侧带小公鱼

(Stolephorus)仔、稚鱼为康氏侧带小公鱼(Stole-

phoruscommersonnii)。高东奎[44]将采集到的大

量鱚属受精卵样品,利用Chelex100分子生物螯合

树脂提取其DNA,并通过线粒体COI基因序列测

定分析将其鉴定为少鳞 (Sillagojaponica)。陈

定标 [45]于2014年5月至2015年11月采用大型浮

游生物网收集浙江沿海水域的鱼卵仔鱼样品。通

过形态学初步鉴定,可以鉴定到科的占样品总数的

16.9%,鉴定到种的占1.4%。基于 COI序列与

Genbank数据库比对,结果显示从73个样本序列

中一共鉴定出21个鱼类物种,其中鉴定到种的比

例达到91.8%。以上结果说明DNA条形码应用于

鱼卵和仔、稚鱼的鉴定可大大提高种类鉴定结果的

精确性。

DNA条形码应用于鱼卵和仔、稚鱼的鉴定可对

形态学较难鉴定或形态相似种类进行有效的物种

鉴定。刘守海等 [46]通过DNA条形码技术将调查

所获得的7目10科 样 品 鉴 定 到 种 的 比 例 高 达

94.7%。其中,形态学较难鉴定的虾虎鱼科鉴定出

5个种:矛尾虾虎鱼(Chaeturichthysstigmatias)、

睛尾蝌蚪虾虎鱼(Lophiogobiusocellicauda)、褐吻

虾虎 鱼(Rhinogobiusbrunneus)、斑 尾 刺 虾 虎 鱼

(Acanthogobiusommaturus)和斑点竿虾虎鱼(Lu-
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ciogobiusguttatus)等5个,形态学相似种类鯔科龟

属鉴定出前鳞龟 (Chelonaffinis)、龟 (Chelon
haematocheilus)。这一结果表明DNA条形码突破

传统形态分类不足的束缚,在缺少足够的鉴定特征

或形态相似的类群分类上成功区分,从而提高鱼类

浮游生物鉴定的准确性。

3 展望

鱼类浮游生物学的生物多样性和生态学研究

是当前海洋生态研究领域的热点之一,但由于鱼卵

和仔、稚鱼这一发育阶段的特殊性,种类鉴定一直

是鱼类浮游生物学研究的薄弱环节。根据国内外

的研究现状和发展趋势,笔者认为随着分子技术应

用于鱼类浮游生物的种类鉴定,该领域目前成果较

少,还处于技术空白阶段,很少有重大的突破,因

此,只要研究者投入精力与时间,国家政府层面加

大重视力度,我国的鱼类浮游生物学研究将在国际

上名列前茅,在未来几年里,鱼类浮游生物学研究

的主要发展趋势有以下3个方面。

(1)分子技术鉴定鱼类浮游生物相关规范标准

的建立。由于鱼卵和仔、稚鱼的形态变化复杂,许

多种类很难通过形态学特征加以区分,利用分子技

术等手段来解决种类识别问题已成为鱼类浮游生

物分类学研究的重要发展趋势。规范标准的建立,

会加快这一技术的推广应用,促进这一领域的发展。

(2)传统形态鉴定与分子方法相结合的分类学

研究。采用传统形态显微镜分析和现代分子生物

学方法相结合的研究思路,每一物种的鉴定必须依

靠分子证据和形态分类结果的相互参照及验证,基

于DNA条形码结果进行种类的形态学研究,发掘

重点物种重点科属的形态分类信息。在此基础上,

通过调查摸清我国近海鱼类浮游生物的种类组成、

生物分布及其季节变化等基本特点。

(3)鱼类浮游生物的生态学研究。鱼卵和仔、

稚鱼在生态系统的物质循环和能量流动中,扮演着

重要的角色。在纷繁复杂的食物链中,鱼卵和仔、

稚鱼处于食物链的次低端,鱼卵和仔、稚鱼为其他

海洋生物的重要营养来源,同时仔、稚鱼也是消费

者,是食物链中不可缺少的一环。此外,鱼卵和仔、

稚鱼对鱼类种群资源有补充作用。因此,在鱼卵和

仔、稚鱼分类“瓶颈”被突破的情况下,大力发展基

于鱼卵和仔、稚鱼的海洋生态健康评估、指示物种

以及海洋环境影响评价等生态学研究。
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