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摘　要：应用通用引物测定观赏鱼市场上价值较高的红尾金龙鱼、黄尾龙鱼、青龙鱼、珍珠龙鱼、银龙鱼、神

仙鱼、非洲珠宝鱼、接吻鱼、珍珠毛足鲈、蓝钻石孔雀、孔雀鱼、锦鲤等１２种观赏鱼的１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐

基因部分序列。应用ＤＮＡ序列分析软件，对这些基因进行同源性比较和系统发育分析。通过ＧｅｎＢａｎｋ中的核酸

ＢＬＡＳＴ和ＢＯＬＤＳＹＳＴＥＭＳ数据库对这些基因序列进行比对，结果表明１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因可以在物种

水平作为基因条码对亚洲龙鱼、珍珠龙鱼、银龙鱼和神仙鱼等观赏鱼进行准确的鉴别，而且应用犆犗犐基因构建

的系统发育树比１６ＳｒＲＮＡ基因更加接近现有的鱼类分类体系。但对形态十分相似的慈鲷等观赏鱼，以及红尾

金龙鱼、黄尾龙鱼、青龙鱼等同一个物种不同品系的观赏鱼依靠１６ＳｒＲＮＡ基因或犆犗犐基因都无法准确鉴定，

需要研究进化速度更快的ＤＮＡ基因条码。
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　　随着全球观赏鱼产业快速发展，我国已成为全

球最大的观赏鱼繁育和消费市场。我国每年从世界

２０多个国家和地区进口各类淡水、海水观赏鱼近千

万尾，同时中国优势的金鱼、锦鲤和部分热带鱼也

大量出口到全球近３０个国家或地区
［１］。由于观赏鱼

的价值因种类和品质而存在巨大差异，如同属于亚

洲龙鱼的红龙、金龙以及青龙等龙鱼，其幼鱼形态

十分相似，但长大后欣赏价值差异巨大，因此其经

济价值也有很大差异，有必要对这些高价值的观赏

鱼品种进行准确的鉴定。传统的鱼类分类方法依据
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鱼体的形态结构，由于鱼类的表型特征具有一定的

可塑性和生长发育阶段性，因此仅仅依据形态特征

进行分类很容易出错。尤其对一些形态差异很小、

亲缘关系很近的观赏鱼类，很难进行准确的鉴定。

ＤＮＡ条形码是通过对一个标准目的基因的

ＤＮＡ序列作为标记对物种进行快速、准确和自动

化鉴定。Ｈｅｂｅｒｔ于２００３年首次提出了ＤＮＡ 条形

码的概念［２］。该技术依据物种内在的具有特异性和

稳定性的遗传物质组成进行鉴定，避免了传统分类

时因为趋同或者生境影响而产生表型差异引起的物

种鉴 定 差 错。线 粒 体 细 胞 色 素 Ｃ 氧 化 酶 Ｉ

（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉｄａｓｅＩ，犆犗犐）基因和１６ＳｒＲＮＡ

基因常常被用于物种的分类和鉴定。尤其是犆犗犐

基因，因其拥有适宜的长度，具有相对高的种内变

异和低度的种间变化，富含较多的系统发育信号，

容易被通用引物扩增，成为主要的ＤＮＡ条形码之

一。生命 条 码 数 据 系 统 （ｂａｒｃｏｄｅｏｆｌｉｆｅｄａｔａ

ｓｙｓｔｅｍ，ＢＯＬＤ）正是基于犆犗犐基因６５０ｂｐ长度

的序列建立的。Ｓｔｅｉｎｋｅ等通过犆犗犐基因对加拿大

进口的３９１种观赏鱼种进行鉴定，除了３种怀疑是

杂交或新物种的鱼无法通过ＤＮＡ条形码区分外，

９８％的鱼可准确鉴别，并通过遗传距离分析发现了

９种隐藏鱼种，说明犆犗犐基因用于鱼种鉴定具有

快速、准确的优势［３］。Ｋｉｍ等用ＤＮＡ条形码技术

鉴定了２８６种淡水鱼和１３３９种海水鱼，解决了传

统分类方法的局限性［４］。Ｂｒｅｍａｎ等对非洲坦噶尼

喀湖的９６种形态种慈鲷进行研究，尽管ＤＮＡ条

形码识别技术在复合物种水平的作用有限，但仍具

有发现慈鲷新物种的潜力［５］。美国食品和药物管理

局 （ＦＤＡ）于２０１１年正式采用ＤＮＡ条形码技术

作为鱼种鉴定的官方方法［６］。近年来，还有许多研

究者应用ＤＮＡ条形码技术对世界各地的鱼类进行

鉴定，都证明该技术不仅能够对已知鱼种进行鉴

定，而且还能够发现新鱼种，可以广泛适用于鱼类

物种鉴别［７－９］。我国的ＤＮＡ条形码技术近年来也

取得一些进展。王中铎等用犆犗犐基因对南海硬骨

鱼类４０个物种８９个样本进行了分析，结果表明

犆犗犐序列广泛适用硬骨鱼类物种鉴别，并可用于

低级分类阶元的系统进化分析［１０］。程磊等研究了

鲫属犆犪狉犪狊狊犻狌狊某些种和亚种中的犆犗犐基因变异，

认为欧亚大陆与日本列岛的鲫鱼犆．犪狌狉犪狋狌狊有明显

分化。银鲫犆．犪狌狉犪狋狌狊犵犻犫犲犾犻狅应被视为鲫的一个

亚种，而不是一个有效物种［１１］。陈双雅等对台湾

海峡常见的８种石斑鱼进行了１６ＳｒＲＮＡ 基因和

犆犗犐基因的序列测定，结果表明犆犗犐基因较１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因有更大的分辨率，２个基因序列有差

异，建议在进行鱼种鉴定时同时使用１６ＳｒＲＮＡ基

因和犆犗犐基因
［１２］。王茜等报告了４种养殖鲤科鱼

类的犆犗犐基因部分序列，认为犆犗犐基因不但可以

作为物种辨识的良好ＤＮＡ 条码，而且在鲤科鱼类

的种间系统发生方面也具有一定的适用性［１３］。张

馨月等针对部分拖网渔获物进行ＤＮＡ 条形码研

究，认为犆犗犐基因序列可以作为鱼种鉴定的一种

便捷有效方式，同时可以对鱼类形态学分类系统进

行补充和修订［１４］。Ｓｈｅｎ等研究了长江中游采集的

３５种鱼的犆犗犐条形码，证明ＤＮＡ条形码技术是

长江中游鲤科鱼类辨识的有效工具［１５］。但目前针

对观赏鱼基因条码的研究报告还很少。
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犗狊狋犲狅犵犾狅狊狊狌犿 犫犻犮犻狉狉犺狅狊狌犿、珍 珠 龙 犛犮犾犲狉狅狆犪犵犲狊

犼犪狉犱犻狀犻犻以及红尾金龙、黄尾龙鱼、青龙等亚洲龙

鱼 犛犮犾犲狉狅狆犪犵犲狊犳狅狉犿狅狊狌狊 进 行 研 究，探 讨 １６Ｓ

ｒＲＮＡ和犆犗犐基因在观赏鱼种类鉴定中的作用。

１　材料与方法

１１　试验材料

供试非洲珠宝鱼、接吻鱼、珍珠毛足鲈、蓝钻

石孔雀、孔雀鱼、神仙鱼、锦鲤等观赏鱼购自厦门

市观赏鱼市场，红尾金龙、黄尾龙鱼、青龙等亚洲

龙鱼以及珍珠龙、银龙等由厦门市某观赏鱼公司提

供。每种观赏鱼选择形态色彩一致的１０条进行试

验，其中青龙和珍珠龙样品数为５条。

１２　试验仪器和试剂

ＶｅｒｉｔｉＰＣＲ仪 （美国ＡＢＩ公司），台式冷冻离

心机 （美国 Ｔｈｅｒｍｏ公司），ＦｌａｓｈＧｅｌ闪胶系统

（Ｌｏｎｚａ 公 司）；动 物 组 织 基 因 组 提 取 试 剂 盒

（Ｔｉａｎｇｅｎ公司）。

１３　方法

１３１　ＤＮＡ提取　用洁净解剖刀取鱼体背部肌肉

约１００ｍｇ，按照试剂盒方法提取 ＤＮＡ。提取的

ＤＮＡ置于－２０℃冰箱备用。

１３２　ＰＣＲ引物　扩增观赏鱼１６ＳｒＲＮＡ的引物

参考Ｐａｌｕｍｂｉ的方法
［１６］，上游引物序列为１６Ｓａｒ

５：５′ＣＧＣＣＴＧＴＴＴＡＴＣＡＡＡＡＡＣＡＴ３′，下
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游引物序列为１６Ｓｂｒ３：５′ＣＣＧＧＴＣＴＧＡＡＣＴ

ＣＡＧＡＴＣＡＣＧＴ３′。扩增片段长约５９０ｂｐ；扩

增犆犗犐的引物参考Ｉｖａｎｏｖａ的方法
［１７］，上游引物

序列为ＦＦ２ｄ：５′ＴＴＣＴＣＣＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＲ

ＧＡＹＡＴＹ ＧＧ３′，下游引物序列为 ＦＲ１ｄ：５′

ＣＡＣＣＴＣＡＧＧＧＴＧＴＣＣＧＡＡＲＡＡＹＣＡＲＡＡ

３′。扩增片段长约６８０ｂｐ。

１３３　ＰＣＲ扩增　采用５０μＬ反应体系，即在

ＰＣＲ反应管中加入１７．５μＬ超纯水，５μＬ模板

ＤＮＡ，２５μＬ２×犜犪狇 ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ （包含 犜犪狇

ＤＮＡ聚合酶、ｄＮＴＰｓ、ＭｇＣｌ２、反应缓冲液、ＰＣＲ

反应的增强剂和优化剂以及稳定剂），引物 （２０

μｍｏｌ·Ｌ
－１）各１．２５μＬ。反应程序为：先９５℃预变

性１ｍｉｎ，然后９５℃１５ｓ、５２℃ （扩增犆犗犐基因）

或５４℃ （扩增１６ＳｒＲＮＡ基因）１５ｓ、７２℃３０ｓ共

３５个循环，最后７２℃延伸７ｍｉｎ，４℃保存。

１３４　电泳　为确认扩增效果，将扩增的产物进

行电 泳。采 用 ＬＯＮＺＡ 闪 胶 系 统 （ＦｌａｓｈＧｅｌＴＭ

ＤＮＡＳｙｓｔｅｍ），在预制好的含有缓冲液的琼脂凝

胶，加入样品和标记 （Ｍａｒｋｅｒ），观察结果。

１３５　ＰＣＲ扩增产物的序列测定　所有观赏鱼

犆犗犐基因和１６ＳｒＲＮＡ基因扩增产物纯化后送美吉

生物有限公司测序。

１３６　ＤＮＡ 序列分析　利用 Ｃｈｒｏｍａｓ软件和

ＣＬＵＳＴＡＬＸ软件对犆犗犐基因和１６ＳｒＲＮＡ基因

测序结果进行拼接和分析。应用 ＭＥＧＡ软件
［１８］，

选择Ｋｉｍｕｒａ２参数模型制作系统发育树，计算遗

传距离。系统分析采用邻接法 （ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，

ＮＪ）。发 育 树 采 用 重 复 抽 样 分 析 （Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）

１０００次检验各分枝的置信度。

１３７　数据库比对　将测序所得到的１６ＳｒＲＮＡ

基 因 和 犆犗犐 基 因 序 列 在 ＧｅｎＢａｎｋ 和 ＢＯＬＤ

ＳＹＳＴＥＭＳ数据库中搜索相似序列，进行鉴定结果

分析。

２　结果与分析

２１　１２种观赏鱼１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因序列

１２种观赏鱼的１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因序

列测定结果表明，绝大多数种类的种内基因序列差

异很小。１６ＳｒＲＮＡ基因基本相同，而犆犗犐基因序

列差异稍大，其中非洲珠宝鱼、蓝钻石孔雀、珍珠

毛足鲈、锦鲤、接吻鱼、孔雀鱼、珍珠龙和银龙的

种内序列差异不超过２个碱基，神仙鱼、红尾金

龙、黄尾龙鱼和青龙的种内差异稍大，但也不超过

４个碱基。上述观赏鱼的１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基

因，选择同种比较一致的序列提交 ＧｅｎＢａｎｋ，其

收录序列号见表１。

表１　１２种观赏鱼基因ＧｅｎＢａｎｋ登录号

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犫犪狀犽犪犮犮犲狊狊犻狅狀狊狅狀１２狅狉狀犪犿犲狀狋犪犾犳犻狊犺狊狆犲犮犻犲狊

观赏鱼名称
ＧｅｎＢａｎｋ登录号

１６ＳｒＲＮＡ基因 犆犗犐基因

非洲珠宝鱼犎．犾犲狋狅狌狉狀犲狌狓犻 ＫＸ８１６０３５ ＫＸ８３２８８２

蓝钻石孔雀犃．狊狋狌犪狉狋犵狉犪狀狋犻 ＫＸ８１６０３６ ＫＸ８３２８８４

接吻鱼犎．狋犲犿犿犻狀犽犻犻 ＫＸ８１６０３７ ＫＸ８３２８８３

孔雀鱼犘．狉犲狋犻犮狌犾犪狋犪 ＫＸ８１６０３８ ＫＸ８３２８８５

珍珠毛足鲈犜．犾犲犲狉犻犻 ＫＸ８１６０３９ ＫＸ８３２８８６

神仙鱼犘．狊犮犪犾犪狉犲 ＫＸ８１６０４０ ＫＸ８３２８８７

锦鲤犆．犮犪狉狆犻狅 ＫＸ８６６４１６ ＫＸ８３２８８８

红尾金龙犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（ｒｅｄｔａｉｌ

ｇｏｌｄｅｎａｒｏｗａｎａ）
ＫＸ８１６０４１ ＫＸ８３２８８９

青龙犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（ｇｒｅｅｎａｒｏｗａｎａ） ＫＸ８１６０４２ ＫＸ８３２８９１

黄尾龙鱼犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（ｙｅｌｌｏｗｔａｉｌ

ａｒｏｗａｎａ）
ＫＸ８１６０４３ ＫＸ８３２８９０

珍珠龙犛．犼犪狉犱犻狀犻犻 ＫＸ８１６０４４ ＫＸ８３２８９２

银龙犗．犫犻犮犻狉狉犺狅狊狌犿 ＫＸ８１６０４５ ＫＸ８３２８９３

２２　１２种观赏鱼１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因系统

２２１　１２种观赏鱼的系统发育树　１６ＳｒＲＮＡ基

因的系统发育树 （图１）显示，３种亚洲龙鱼和锦

鲤聚成一支，黄尾龙鱼和青龙鱼的关系最近；接吻

鱼与神仙鱼关系最近，并与蓝钻石孔雀、珍珠毛足

鲈以及珍珠龙鱼等聚成一支；非洲珠宝鱼与孔雀鱼

关系较近，并与银龙聚成一支。

图１　基于１２种观赏鱼的１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发

育树

犉犻犵．１　１６犛狉犚犖犃犵犲狀犲狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狊狅犳１２狅狉狀犪犿犲狀狋犪犾

犳犻狊犺狊狆犲犮犻犲狊

犆犗犐基因的系统发育树 （图２）显示，３个品

种的亚洲龙鱼聚成一支，黄尾龙鱼和青龙鱼的关系

最近，再依次与珍珠龙鱼、银龙和锦鲤聚在一起；

接吻鱼与神仙鱼关系最近，并与蓝钻石孔雀、珍珠

毛足鲈以及珍珠龙鱼等聚成一支；非洲珠宝鱼与孔
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雀鱼关系较近，并与银龙聚成一支；非洲珠宝鱼与

蓝钻石孔雀亲缘关系较近，再与神仙鱼聚在一起；

接吻鱼和珍珠毛足鲈亲缘关系较近，然后与花
"

科

的孔雀鱼聚成一支。再与另外３种慈鲷鱼类聚成

一支。

图２　基于１２种观赏鱼的犆犗犐基因序列的系统发育树

犉犻犵．２　犆犗犐犵犲狀犲狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狊狅犳１２狅狉狀犪犿犲狀狋犪犾犳犻狊犺

狊狆犲犮犻犲狊

２２２　１２种观赏鱼的遗传距离分析　１２种观赏鱼

的１６ＳｒＲＮＡ序列具有明显差别。以锦鲤的５９５ｂｐ

基因为参照，其他观赏鱼类对应的基因片段长分别

为：珍珠毛足鲈５９１ｂｐ、非洲珠宝鱼５８３ｂｐ、接吻鱼

５９１ｂｐ、蓝钻石孔雀５９３ｂｐ、孔雀鱼５８３ｂｐ、神仙鱼

５９１ｂｐ、七彩神仙５９２ｂｐ、红尾金龙６１３ｂｐ、黄尾龙

鱼６１２ｂｐ、青龙６１２ｂｐ、珍珠龙６０７ｂｐ、银龙５９５

ｂｐ。根据１６ＳｒＲＮＡ序列比对结果，除了青龙与黄

尾龙鱼的遗传距离只有０．００２以外，其他各种观赏

鱼之间的１６ＳｒＲＮＡ遗传距离都很大。

１２种观赏鱼的犆犗犐基因遗传距离见表２。红

尾金龙、黄尾龙鱼和青龙３种亚洲龙鱼之间的犆犗犐

基因遗传距离只有０．００３，实际上这３种亚洲龙鱼

的犆犗犐基因只相差１个碱基。其他观赏鱼之间的

遗传距离都比较大，可以进行有效的鉴别。

表２　１２种观赏鱼犆犗犐基因的遗传距离

犜犪犫犾犲２　 犌犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲狊狅犳犆犗犐犵犲狀犲犳狉狅犿１２狅狉狀犪犿犲狀狋犪犾犳犻狊犺狊狆犲犮犻犲狊

观赏鱼名称 １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１

１．犎犲犿犻犮犺狉狅犿犻狊＿犾犲狋狅狌狉狀犲狌狓犻

２．犎犲犾狅狊狋狅犿犪＿狋犲犿犿犻狀犽犻犻 ０．３９６

３．犃狌犾狅狀狅犮犪狉犪＿狊狋狌犪狉狋犵狉犪狀狋犻 ０．２３４ ０．３５３

４．犘狅犲犮犻犾犻犪＿狉犲狋犻犮狌犾犪狋犪 ０．３３０ ０．３１１ ０．３３４

５．犜狉犻犮犺狅狆狅犱狌狊犾犲犲狉犻犻 ０．２９９ ０．２７０ ０．３００ ０．２８９

６．犘狋犲狉狅狆犺狔犾犾狌犿狊犮犪犾犪狉犲 ０．３１２ ０．２９０ ０．２８１ ０．３１７ ０．３５２

７．犆狔狆狉犻狀狌狊＿犮犪狉狆犻狅 ０．３６３ ０．３３４ ０．３４９ ０．３６２ ０．３９２ ０．３３５

８． 红尾金龙 ０．３９３ ０．３６３ ０．３３２ ０．３６２ ０．３２９ ０．３４４ ０．３２２

９． 黄尾龙鱼 ０．３９９ ０．３６６ ０．３３５ ０．３６５ ０．３３５ ０．３５０ ０．３２５ ０．００３

１０． 青龙鱼 ０．４０１ ０．３６６ ０．３３９ ０．３６５ ０．３２８ ０．３４７ ０．３２５ ０．００３ ０．００３

１１． 珍珠龙鱼 ０．３７９ ０．３９５ ０．４０１ ０．４００ ０．３８７ ０．４００ ０．３４５ ０．２４３ ０．２４８ ０．２４２

１２． 银龙鱼 ０．３７９ ０．３６９ ０．３６７ ０．３７０ ０．３５７ ０．３８７ ０．２９８ ０．２７６ ０．２８１ ０．２８２ ０．２９０

２３　应用１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因鉴定观赏鱼

将本研究得到的１２种观赏鱼的１６ＳｒＲＮＡ基

因和 犆犗犐 基 因 测 序 结 果 在 ＧｅｎＢａｎｋ 进 行

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＢＬＡＳＴ，搜索同源性比较结果见表３。

结果表明，接吻鱼、珍珠毛足鲈、神仙鱼、红尾金

龙、青龙、黄尾龙鱼、珍珠龙和银龙的基因序列与

数据库中相应的序列同源性大于９９％，因此都可

以通过１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因进行鉴别。但

红尾金龙、青龙、黄尾龙鱼等亚洲龙鱼的１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因同源性均大于９９．８％，虽

然可以鉴定为亚洲龙鱼，但无法再鉴别不同的品

种。非洲珠宝鱼、蓝钻石孔雀、孔雀鱼等观赏鱼的

基因序列与数据库中的多种观赏鱼类的相应序列同

源性均大于９９％。其中蓝钻石孔雀与蓝钻石孔雀、

乔氏高身丽鱼犃犾狋犻犮狅狉狆狌狊犵犲狅犳犳狉犲狔犻、斑马拟丽鱼

犕犪狔犾犪狀犱犻犪狕犲犫狉犪、马拉维湖颊丽鲷犌犲狀狔狅犮犺狉狅犿犻狊

犿犲狀狋狅、黑岩非鲫 犘犲狋狉狅狋犻犾犪狆犻犪狀犻犵狉犪、犬齿非鲫

犆狔狀狅狋犻犾犪狆犻犪犪犳狉犪、白斑若丽鱼 犘狊犲狌犱狅狋狉狅狆犺犲狌狊

犮狉犪犫狉狅等多种不同属观赏鱼的序列同源性均超过

９９％，显然无法通过１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因

进行鉴别；非洲珠宝鱼与同属的双斑伴丽鱼 犎．

犫犻犿犪犮狌犾犪狋狌狊、点纹伴丽鱼犎．犵狌狋狋犪狋狌狊和撒哈拉伴

丽鱼犎犲犿犻犮犺狉狅犿犻狊狊犪犺犪狉犪犲同源性超过９９％，因此

也无法通过１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因进行种类

鉴别。此外，从同源性比较可知，相比较而言，

１６ＳｒＲＮＡ基因比犆犗犐基因相应的同源性更高。
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表３　１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因与数据库相关序列比对结果

犜犪犫犾犲３　犛犲狇狌犲狀犮犲犪犾犻犵狀犿犲狀狋狊狅狀１６犛狉犚犖犃犪狀犱犆犗犐犵犲狀犲狑犻狋犺犱犪狋犪犫犪狊犲

观赏鱼名称
ＧｅｎＢａｎｋ搜索结果 ＢｏｌｄＳｙｓｔｅｍｓ搜索结果

１６ＳｒＲＮＡ基因 犆犗犐基因 犆犗犐基因

非洲珠宝鱼犎．犾犲狋狅狌狉狀犲狌狓犻

犎． 犾犲狋狅狌狉狀犲狌狓犻 （９９％）； 犎．

犫犻犿犪犮狌犾犪狋狌狊（９９％）；犎．犵狌狋狋犪狋狌狊
（９９％）

犎．犾犲狋狅狌狉狀犲狌狓犻（１００％）；

犎．狊犪犺犪狉犪犲 （９９％）；犎．

犵狌狋狋犪狋狌狊（９９％）

犎．犾犲狋狅狌狉狀犲狌狓犻（１００％）；犜犻犾犪狆犻犪犵狌犻狀犲犲狀狊犻狊
（９９．３８％）；犎．犫犻犿犪犮狌犾犪狋狌狊（９９．３８％）；犎．

狊犪犺犪狉犪犲（９９．３８％）

蓝钻石孔雀犃．狊狋狌犪狉狋犵狉犪狀狋犻

犃．狊狋狌犪狉狋犵狉犪狀狋犻（１００％）；犃犾狋犻犮狅狉狆狌狊

犵犲狅犳犳狉犲狔犻 （１００％）； 犕犪狔犾犪狀犱犻犪

狕犲犫狉犪 （９９％）；犌犲狀狔狅犮犺狉狅犿犻狊犿犲狀狋狅
（９９％）；犘犲狋狉狅狋犻犾犪狆犻犪狀犻犵狉犪（９９％）；

犆狔狀狅狋犻犾犪狆犻犪 犪犳狉犪 （９９％）；

犘狊犲狌犱狅狋狉狅狆犺犲狌狊犮狉犪犫狉狅（９９％）

犃．狊狋狌犪狉狋犵狉犪狀狋犻（１００％）；

犃．犵犲狅犳犳狉犲狔犻 （１００％）；

犕．狕犲犫狉犪 （９９％）；犌．

犿犲狀狋狅 （９９％）；犘．狀犻犵狉犪
（９９％）；犆．犪犳狉犪（９９％）；

犘．犮狉犪犫狉狅（９９％）

犃．狊狋狌犪狉狋犵狉犪狀狋犻（１００％）；犕犲狋狉犻犪犮犾犻犿犪犵狉犲狔狊犺犪犽犻
（１００％）；犘狊犲狌犱狅狋狉狅狆犺犲狌狊狊狅犮狅犾狅犳犻 （１００％）；

犘狊犲狌犱狅狋狉狅狆犺犲狌狊 犱犲犿犪狊狅狀犻 （１００％）；犕犲犾犪狀狅

犮犺狉狅犿犻狊 犼狅犺犪狀狀犻犻 （１００％）；犘狊犲狌犱狅狋狉狅狆犺犲狌狊

犲犾狅狀犵犪狋狌狊 （１００％）；犘犾犪犮犻犱狅犮犺狉狅犿犻狊 犿犻犾狅犿狅
（１００％）；犕犪狔犾犪狀犱犻犪 犾狅犿犫犪狉犱狅犻 （１００％）；

犕犪狔犾犪狀犱犻犪犺犪犼狅犿犪狔犾犪狀犱犻（１００％）；犕犪狔犾犪狀犱犻犪

犮犪犾犾犪犻狀狅狊（１００％）；犔犪犫犻犱狅犮犺狉狅犿犻狊犮犺犻狊狌犿狌犾犪犲
（１００％）；犘．犮狉犪犫狉狅（１００％）

接吻鱼犎．狋犲犿犿犻狀犽犻犻 犎．狋犲犿犿犻狀犽犻犻（９９％） 犎．狋犲犿犿犻狀犽犻犻（９９％） 犎．狋犲犿犿犻狀犽犻犻（１００％）

孔雀鱼犘．狉犲狋犻犮狌犾犪狋犲 犘．狉犲狋犻犮狌犾犪狋犪（９９％）
犘．狉犲狋犻犮狌犾犪狋犲 （１００％）；

犘．狑犻狀犵犲犻（１００％）
犘．狉犲狋犻犮狌犾犪狋犪（１００％）

珍珠毛足鲈犜．犾犲犲狉犻犻 犜．犾犲犲狉犻犻（１００％） 犜．犾犲犲狉犻犻（９９％） 犜．犾犲犲狉犻犻（９９．３２％）

神仙鱼犘．狊犮犪犾犪狉犲 犘．狊犮犪犾犪狉犲（１００％） 犘．狊犮犪犾犪狉犲（９９％） 犘．狊犮犪犾犪狉犲（９９．８５％）

红尾金龙犛．犳狅狉犿狅狊狌狊 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（９９％） 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（１００％） 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（１００％）

黄尾龙鱼犛．犳狅狉犿狅狊狌狊 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（１００％） 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（９９％） 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（１００％）

青龙犛．犳狅狉犿狅狊狌狊 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（９９％） 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（９９％） 犛．犳狅狉犿狅狊狌狊（１００％）

珍珠龙犛．犼犪狉犱犻狀犻犻 犛．犼犪狉犱犻狀犻犻（１００％） 犛．犼犪狉犱犻狀犻犻（９９％） 犛．犼犪狉犱犻狀犻犻（９９．８５％）

银龙犗．犫犻犮犻狉狉犺狅狊狌犿 犗．犫犻犮犻狉狉犺狅狊狌犿（１００％） 犗．犫犻犮犻狉狉犺狅狊狌犿（１００％） 犗．犫犻犮犻狉狉犺狅狊狌犿（１００％）

３　讨论与结论

３１　基因技术在观赏鱼分类中的作用

全球现有约１８００多种观赏鱼，其中约８００种

为淡水鱼。虽然世界上绝大多数淡水观赏鱼，最初

都来自非洲和南美洲，但目前用于贸易的观赏鱼主

要来自东南亚，而且８０％以上为人工繁育的后代，

仅约１５％的海水观赏鱼及５％的淡水观赏鱼取自大

自然。因此，在我国观赏鱼市场上，绝大部分观赏

鱼都是人工繁育的后代。因鱼类在进化上表现出遗

传特性的多样性和易变性，很容易出现杂交、变异

等现象。同一种观赏鱼因其生长地域的不同，会造

成体形、体色上的差别，主要表现在体色方面。人

工培养的品种不仅在体色上，甚至在形态上都会发

生较大的改变。因此根据外部形态特征对观赏鱼进

行分类和鉴别已经被越来越多地证明不够准确，甚

至是错误的。本试验结果也表明，通过测定犆犗犐

基因等基因序列，不仅可以比较准确地鉴别各种形

态相近的种类，而且可以明确各种观赏鱼之间的亲

缘关系。

３２　１６ＳｒＲＮＡ和犆犗犐基因在观赏鱼类分类中应用

线粒体基因结构简单，几乎不发生重组，进化

速度快，不同区域进化速度存在差异，已成为基因

条形码技术研究的最主要目标基因。ＢＯＬＤ已经登

录了４６５５５４０条基因条码序列，其中在物种水平

已经有１７３２３２种动物的２６３５４６８条ＣＯＩ序列。由

于１６ＳｒＲＮＡ基因进化速度相对较慢，在亲缘关系

较近的观赏鱼分类中，不同属甚至不同科的观赏鱼

的１６ＳｒＲＮＡ基因同源性常常超过９８％，因此不

太适合用于这些观赏鱼的分类。Ｃｒａｉｇ等
［１９］用１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因序列研究了４２种南北美洲沿岸的石斑

鱼系统进化关系，发现１６ＳｒＲＮＡ基因不能很好地

解决属内分支问题，认为应该选取其他进化速度较

快的基因。而犆犗犐基因的进化速度虽然比１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因较快，但仍有一些属的观赏鱼类的犆犗犐

基因同源性大于９８％。ＢＯＬＤＳＹＳＴＥＭＳ数据库

推荐物种鉴定最小种间遗传距离为２％，因此犆犗犐

基因作为许多观赏鱼类的基因条码存在明显的不

足，需要选择进化速度更快的基因。实际上，ＣＯＩ

条形码序列对种以上阶元的物种鉴定存在明显的局

限性，针对分化程度低的物种，选择细胞色素ｂ

（犮狔狋犫）基因或控制区可能更为有效
［１４］。Ｍｕ等

［２０］

对３个品种的亚洲龙鱼的线粒体１２ＳｒＲＮＡ、１６Ｓ

ｒＲＮＡ和ＣＯＸ３基因的遗传变异和亲缘关系进行了
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研究，结果表明３个线粒体基因序列呈现多态性，

但不适合作为不同品种之间的遗传关系比较的标

记。Ｍｏｈｄ等
［２１］也认为亚洲龙鱼体色变化通常与

犆犗犐或ＣｙｔＢ基因分化程度没有关系，不能用来确

定类群。本试验所用３个品种的亚洲龙鱼，其野生

个体来自不同的水域，由于长期的地理隔离等因

素，其形态和色彩具有显著的差异，但这些龙鱼的

１６ＳｒＲＮＡ和犆犗犐基因差异很小。要鉴别这些龙鱼

需要选择进化速度更快的基因深入研究。

此外，在基于１６ＳｒＲＮＡ和犆犗犐基因分别构

建的系统发育树中，珍珠龙鱼与同属的亚洲龙鱼的

亲缘关系显示出较大的差别，显然犆犗犐基因系统

发育树与传统的鱼类分类系统更为接近。因此，在

应用基因条码鉴定物种时，还需要结合传统的鱼类

分类方法，才能得到更加准确的结果。

１６ＳｒＲＮＡ基因和犆犗犐基因作为基因条形码可

以在物种水平对亚洲龙鱼、珍珠龙鱼、银龙鱼、神

仙鱼、接吻鱼、孔雀鱼和珍珠毛足鲈等观赏鱼进行

准确的鉴别。应用犆犗犐基因构建的系统发育树比

１６ＳｒＲＮＡ基因更加接近现有的鱼类分类体系。但

对形态十分相似的非洲珠宝鱼和蓝钻石孔雀等慈鲷

类，以及红尾金龙、黄尾龙鱼、青龙鱼等同属于亚

洲龙鱼的不同品系的观赏鱼，依靠１６ＳｒＲＮＡ基因

或犆犗犐基因都无法进行准确鉴定，需要研究进化

速度更快的ＤＮＡ基因条码。
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