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摘要: 利用DNA条形码技术对中国沿海分布的6种棱鳀属(Thryssa)鱼类样品进行了物种鉴定, 并每种取5尾用于探

讨该属系统发育关系。结果显示: 棱鳀属鱼类的主要形态鉴别特征为上颌骨伸达位置和第一鳃耙的下鳃耙数量。

在525 bp的目的片段上有175个变异位点, 其中简约信息位点172个, 单一信息位点3个, 无插入缺失现象, 转换数

为182, 颠换数为57。A+T含量明显高于G+C含量, 并且表现出明显的反G偏倚。结合GenBank中相关的同源序列

进行比较发现, 所有序列明显分为10个组群, 表明已提交的棱鳀属鱼类COI基因序列中仍存在一定的问题。从各组

群间的遗传距离和氨基酸遗传差异水平可以看出, 10个组群应为不同的有效种, 但是否存在隐存种还有待于进一

步确定。从NJ树上可以看出, 长颌棱鳀(T. setirostris)是最先分化出的物种, 保持着最原始的特征, 而中颌棱鳀(T. 
mystax)与黄吻棱鳀(T. vitrirostris)聚类到一起, 二者间存在共享单倍型。棱鳀属鱼类最早分化于中新世早期。在今

后的研究中仍需要结合更多的分子标记对中颌棱鳀和黄吻棱鳀的分类地位作进一步的探讨。 
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Abstract: Six Thryssa species were collected from Chinese coastal waters for morphological description and 
phylogenetic relationships analysis. Results indicated that the position of maxillary extend and number of 
lower gill rake in the first gill rake were the main morphological characteristics for the identification of six 
Thryssa species. Mitochondrial COI gene fragments were amplified and sequenced for thirty individuals of 
Thryssa species. A 525 bp sequence was obtained, containing 175 variable sites, which determines 172 par-
simony informative sites, 3 singleton sites, no indels/deletions, 182 transitions, and 57 transversions. An ob-
vious anti-G biasness was noted from the base composition of A and T higher than that of G and C. Comparing 
homologous sequences from GenBank with our study validates that there are variations among Thryssa species 
based on the COI sequence. Moreover ten absolute groups were also identified in all sequences based on genetic 
differences in amino acids and genetic distances between groups. However, this requires further investigation 
to determine whether there are uncovered cryptic species. The NJ tree indicated that T. setirostris was the first 
species derived from the genus, and sequences of T. mystax were disorderly clustered with that of T. vitri-
rostris. The divergence date of Thryssa species presented here is early Miocene. It is suggested that more 
molecular markers be needed to clarify variations in T. mystax and T. vitrirostris in the future. 
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棱鳀属(Thryssa)鱼类隶属于鲱形目、鳀科, 广

泛分布于印度–太平洋(朱元鼎等, 1984; 张世义, 
2001; 孙典荣和陈铮, 2013)。作为近海中上层小型

鱼类, 其生长迅速、性成熟较快、资源恢复能力较

强, 在海洋生态系统能量流动与转换中起着承上启

下的作用, 是海洋食物网中的关键种(贾晓平等 , 
2004)。迄今为止 , 已报道棱鳀属鱼类有 24种
(Whitehead et al, 1988), 在中国近海报道分布的仅

有6种, 分别为赤鼻棱鳀(T. kammalensis)、中颌棱鳀

(T. mystax)、杜氏棱鳀(T. dussumieri)、长颌棱鳀(T. 
setirostris)、汉氏棱鳀(T. hamiltonii)和黄吻棱鳀(T. 
vitrirostris)。随着大黄鱼(Larimichthys crocea)、小

黄鱼(L. polyactis)、带鱼(Trichiurus japonicus)等传统

经济鱼类资源的相继衰退, 过去不受重视的棱鳀属

等小型鱼类逐渐成为了重要的捕捞对象。目前有关

棱鳀属鱼类的研究较少, 主要集中在分类学(朱元

鼎等, 1984; 张世义, 2001; 孙典荣和陈铮, 2013)、渔
业生物学 (郭学武和唐启升 , 2000; 李忠义等 , 
2007)、资源量的分布与利用(Whitehead et al, 1988)
和系统发育(马春艳等, 2010; Lavoué et al, 2010; 
Bloom & Lovejoy, 2012)等方面。 

依据传统形态分类方法, 中国近海棱鳀属鱼类

的主要外部鉴别特征为上颌骨末端伸达的位置(朱
元鼎等, 1984; 张世义, 2001; 孙典荣和陈铮, 2013)。
例如: 上颌骨末端伸达鳃盖或鳃孔的为赤鼻棱鳀和

汉氏棱鳀, 其中吻较长且呈赤红色的为赤鼻棱鳀; 
上颌骨末端伸达胸鳍基部的为中颌棱鳀和黄吻棱

鳀, 其中下鳃耙数少于17的为中颌棱鳀; 上颌骨末

端超过胸鳍基部几达腹鳍起点的为杜氏棱鳀; 上颌

骨末端伸达肛门的为长颌棱鳀。其中, 争议最大的

为中颌棱鳀和黄吻棱鳀。马春艳等(2010)利用线粒

体16S rRNA基因序列探讨了棱鳀属的系统进化关

系, 认为中颌棱鳀和黄吻棱鳀可能为同一种, 这一

结论明显不同于传统形态学的分类结果。 
DNA条形码即利用线粒体COI基因片段序列作

为物种快速鉴定的标记, 并以此建立DNA序列和生

物物种之间的一一对应关系(Hebert et al, 2003)。线

粒体COI基因进化速率低、保守性高, 种内的COI
序列变异很小, 而种间的COI序列差异显著, 能明

显区分不同的物种, 并适用于种以上水平的系统进

化研究(Hebert et al, 2003; Zhang & Hanner, 2012; 
Zhang et al, 2013)。如今, 该技术已被广泛应用于种

类鉴别(Hebert et al, 2003; 李渊等, 2013)、新记录种

或新种的发现(Gao et al, 2011; 李渊等, 2014)、隐存

种发掘(Chen et al, 2015; Shen et al, 2016a)、鱼卵仔

稚鱼鉴定(Ko et al, 2012; 周美玉等, 2015)、水产品

检测(Shen et al, 2016b)等。迄今为止, 尚未见利用

COI基因片段对棱鳀属鱼类进行种类鉴别和系统发

育的相关研究。因此, 本研究采集了中国沿海分布

的棱鳀属鱼类, 利用条形码技术对其进行种类鉴

定, 并结合GenBank中该属相同拉丁学名下的所有

COI基因序列进行系统发育研究, 纠正出现的错误

序列, 以期为今后棱鳀属鱼类的分类和遗传学研究

提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
于2009–2014年间采集中国沿海棱鳀属鱼类 , 

在确定种类鉴别无误后, 每个物种选取1个地理群

体用于后续相关研究(表1), 目前所有样品均保存于

中国海洋大学渔业生态学实验室。 
1.2  实验方法 
1.2.1  形态学 

依据朱元鼎等(1984)的分类鉴别方法对采集的

棱鳀属鱼类进行鉴定。对其第一鳃耙下鳃耙、背鳍、

胸鳍和臀鳍的鳍棘和鳍条等可数性状进行计数, 并
对体长(A)、体高(B)、头长(C)、吻长(D)、眼径(E)、
尾柄长(F)和尾柄高(G)等可量性状进行测量, 精确

到0.1 mm。 
1.2.2  分子遗传学 

取适量肌肉组织, 采用海洋动物组织DNA提取

试剂盒提取基因组DNA, 4℃保存备用。用于扩增

COI片段的引物为 (Heber t  e t  a l ,  2003):  F1 : 
5′-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3′; R1: 
5′-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3′。
PCR反应体系为25 μL (李渊等, 2013), 包括1.25 U 
Taq DNA聚合酶, 各种反应组分的终浓度为200 nM
的正反向引物; 200 μM的dNTP, 10 mM Tris pH 8.3, 
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表1  研究所用棱鳀属鱼类样品和相关序列信息 
Table 1  Information of Thryssa samples and sequences in this study 

本研究 This study 种名 
Species 地点 

Sampling sites 
采样时间 
Sampling time 

编号 
Number 

引用序列号 
Accession no. 

赤鼻棱鳀 
T. kammalensis 

福建省晋江市 
Jinjiang, Fujian 

2014.3 CB1–CB5 EF607590–607596, JN813096, JQ738607–738609, KF951618, 
KP260469, KP260453 

中颌棱鳀 
T. mystax 

山东省东营市 
Dongying, Shandong 

2009.10 ZH1–ZH5 ——— 

杜氏棱鳀 
T. dussumieri 

福建省漳州市 
Zhangzhou, Fujian 

2013.5 DS1–DS5 JX983287–983289 

长颌棱鳀 
T. setirostris 

福建省泉州市 
Quanzhou, Fujian 

2013.5 CH1–CH5 EF607597–607599, EU541324, JF494684–494688 

汉氏棱鳀 
T. hamiltonii 

福建省晋江市 
Jinjiang, Fujian 

2013.11 HS1–HS5 EF607588, EF607589, JQ681498, EU148567–148570 

黄吻棱鳀 
T. vitrirostris 

广东省江门市 
Jiangmen, Guangdong 

2013.3 HW1–HW5 JF494689–494693 

 

 
50 mM KCl和1.5 mM MgCl2。反应条件为: 94℃预

变性3 min; 94℃变性45 s, 52℃退火45 s, 72℃延伸

45 s, 30个循环; 72℃延伸10 min。以上反应均设阴

性对照以排除DNA污染的情况。取3 µL PCR扩增产

物进行1%琼脂糖凝胶电泳检测(U = 5 V/cm), 对符

合测序浓度的PCR产物进行纯化回收, 并送生物公

司进行双向测序。 
依据外部形态特征对中颌棱鳀和黄吻棱鳀进

行初步分类, 但由于二者形态上的相似性, 很容易

将其混淆。因此, 本研究对采集的中颌棱鳀(东营、

南通、宁德、晋江、泉州、九龙江口和三娘湾)和黄

吻棱鳀(三沙湾和江门)所有样本的COI基因片段进

行双向测序。对鉴定无误的种类各选取5尾用于后

续的分子遗传学研究。 
1.3  数据处理 

将测得的目的片段序列用DNAStar软件包中的

Seqman软件进行比对 , 并辅以人工校正。下载

GenBank中6种棱鳀属鱼类的所有COI同源序列进

行比对分析。以斑鰶(Clupandon punctatus)和日本鳀

(Engraulis japonicus)为外群, 基于K2P模型并利用

MEGA 4.0软件构建NJ系统发育树, 并计算组群内和

组群间的遗传距离。由于缺乏棱鳀属鱼类的化石记

录, 无法确定棱鳀属鱼类准确的核苷酸替换速率, 对
COI基因片段采用1.2%/百万年的核苷酸分歧速率来

估算各物种间的分化年代(Bermingham et al, 1997)。 

2  结果 

对采集到的6种棱鳀属鱼类的主要形态特征进

行测量(表2), 样本体长范围为61–153 mm。除上颌

骨伸达位置作为该属的种类鉴别特征外, 第一鳃耙

的下鳃耙数同样可以作为种类鉴别的重要依据。其

中赤鼻棱鳀的下鳃耙数最多(27–31), 其次为黄吻棱

鳀(20–22), 之后分别为杜氏棱鳀(17–19)、中颌棱鳀

(15–17)、汉氏棱鳀(12–15), 而长颌棱鳀的下鳃耙数

最少(8–10)。背鳍、臀鳍和胸鳍等可数性状均存在

一定的数量交叉。为消除样本因体长不同而产生的

差异, 使用标准化方法对样本的可度量特征进行标

准化(表2), 结果显示, 5组标准化后的数据间同样存

在一定的重叠, 不能很好地区分开6种棱鳀属鱼类。

由此看出, 棱鳀属鱼类的种类鉴别主要依靠上颌骨

伸达的位置和第一鳃耙的下鳃耙数, 其余形态特征

可作为参考补充。 
依据下鳃耙数的不同对黄吻棱鳀和中颌棱鳀

进行初步分类, 统计结果显示, 黄吻棱鳀下鳃耙数

范围为20–22, 共50尾; 中颌棱鳀下鳃耙数范围为

15–17, 共128尾。对所有样品的COI序列进行测序, 
获得655 bp的目的片段。在测得的32条黄吻棱鳀

COI序列中, 获得7个单倍型, 在测得的128条中颌

棱鳀COI序列中, 获得23个单倍型, 二者间共享4个
单倍型。对所有160条序列进行比较, 发现存在27
个变异位点, 但不存在能将二者完全分开的特殊位

点; 基于黄吻棱鳀和中颌棱鳀所有单倍型构建邻接

系统发育树, 可以看出所有单倍型广泛地分布在系

统树上, 未发现与物种单独对应的谱系结构(图1); 
二者之间的遗传距离为0.004, 明显低于种间差异

水平。由此可以看出COI片段并不能将中颌棱鳀和

黄吻棱鳀完全分开。 
棱鳀属鱼类每种随机取5尾, 并结合GenBank 
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图1  基于单倍型构建黄吻棱鳀和中颌棱鳀的邻接系统发育

树(方框内为共享单倍型) 
Fig. 1  Phylogenetic tree of Thryssa vitrirostris and T. mystax 
based on all haplotypes. Shared haplotypes are in the box. 
 
中下载的该属相关同源序列共68条进行比较分析, 
得到目的片段长度为525 bp。所有位点中变异位点

175个, 简约信息位点172个, 单一信息位点3个, 无
插入缺失现象。转换数为182, 颠换数为57, 转换/
颠换比为3.19, 表明该基因的序列突变还未达到饱

和。各物种的碱基组成无明显差异, T、C、A、G的

平均含量分别为29.9%、26.1%、25.5%、18.5%, 表
现出明显的反G偏倚(表3)。在棱鳀属鱼类测得的序

列中, 共检测到12个单倍型(表3), 其中赤鼻棱鳀、

杜氏棱鳀、汉氏棱鳀和长颌棱鳀分别独享各自单倍

型, 而中颌棱鳀和黄吻棱鳀间共享2个单倍型。 
以斑鰶和日本鳀为外群, 构建邻接系统发育树

(图2)。从系统发育树上可以看到, 所有序列可聚类

成10个组群。其中组群1有13条序列, 为赤鼻棱鳀; 
组群2有10条序列, 为黄吻棱鳀和中颌棱鳀; 组群3
有1条序列; 组群4有6条序列; 组群5有7条序列, 为
长颌棱鳀; 组群6有4条序列; 组群7有3条序列; 组
群8有5条序列, 为杜氏棱鳀; 组群9有5条序列; 组
群10有14条序列, 为汉氏棱鳀, 且各组群间的支持
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表3  6种棱鳀属鱼类线粒体COI片段的碱基组成及单倍型数量 
Table 3  Base composition and number of haplotypes of mitochondrial COI gene segment in six Thryssa species 

碱基组成 Nucleotide composition (%) 种类 Species 
T(U) C A G 

单倍型数量 
Number of haplotypes 

赤鼻棱鳀 T. kammalensis 31.6 25.3 25.5 17.5 1 
中颌棱鳀 T. mystax 30.3 26.1 26.1 17.5 2 
杜氏棱鳀 T. dussumieri 28.4 26.2 26.6 18.8 2 
长颌棱鳀 T. setirostris 28.8 27.1 25.3 18.9 2 
汉氏棱鳀 T. hamiltonii 30.3 25.1 25.0 19.6 2 
黄吻棱鳀 T. vitrirostris 30.3 26.1 26.1 17.5 3 
平均 Average 29.9 26.1 25.5 18.5 – 

 
 
表4  基于COI基因序列10个组群的组内、组间的遗传距离和分化时间(百万年) 
Table 4  Genetic distances within and among groups, the divergence dates between ten groups based on COI gene 
 组群1 

Group 1 
组群2 
Group 2 

组群3 
Group 3 

组群4 
Group 4 

组群5 
Group 5 

组群6 
Group 6 

组群7 
Group 7 

组群8 
Group 8 

组群9 
Group 9 

组群10  
Group 10 

组群1 Group 1 0.001 2.83 2.75 13.58 15.75 15.25 15.33 15.08 13.92 14.50 
组群2 Group 2 0.034 0.001 4.00 14.42 15.17 14.00 14.42 15.00 15.33 15.83 
组群3 Group 3 0.033 0.048 – 13.58 14.50 14.92 16.75 16.17 14.83 15.50 
组群4 Group 4 0.163 0.173 0.163 0.004 15.50 16.08 17.33 14.75 16.25 16.33 
组群5 Group 5 0.189 0.182 0.174 0.186 0.002 16.83 17.83 15.83 15.42 17.00 
组群6 Group 6 0.183 0.168 0.179 0.193 0.202 0.001 12.25 15.50 15.50 16.33 
组群7 Group 7 0.184 0.173 0.201 0.208 0.214 0.147 0.003 14.25 15.92 16.17 
组群8 Group 8 0.181 0.180 0.194 0.177 0.190 0.186 0.171 0.003 17.42 16.08 
组群9 Group 9 0.167 0.184 0.178 0.195 0.185 0.186 0.191 0.209 – 13.67 
组群10 Group 10 0.174 0.190 0.186 0.196 0.204 0.196 0.194 0.193 0.164 0.001 
分化时间在对角线上方, 组间遗传距离在对角线下方, 组内遗传距离在对角线上。 
The divergence dates between groups are above the diagonal, genetic distances among groups are below the diagonal, and genetic distances within 
groups are on the diagonal 
 

 
率均较高。除了6种棱鳀属鱼类外, 仍有5个组群存

在。其中组群3和组群4是以“T. setirostris”(长颌棱鳀)
为学名进行提交的, 组群6是以“T. hamiltonii” (汉氏

棱鳀)为学名进行提交的, 组群7是以“T. dussumieri” 
(杜氏棱鳀)为学名进行提交的, 组群9是以“T. vitri-
rostris” (黄吻棱鳀)为学名进行提交的。很明显这些

序列均不同于本研究对应物种的自测序列。 
在COI蛋白质编码基因部分片段中, 大部分的

突变是同义突变。在组群9内未发生碱基突变, 组群

1、4、5和6内各有1处碱基发生突变, 在组群7中有2
处碱基发生突变, 组群8和组群10内有3处碱基发生

突变, 组群2内有4处碱基发生突变。在525 bp的目

的片段中, 共翻译氨基酸175个, 变异氨基酸数仅

为3个, 出现在组群3 (2个)与组群7 (1个)之间。除组

群2和组群7中有1处氨基酸序列发生变异外, 其余

组群内未检测到变异。 
基于K2P核苷酸最佳替换模型分别计算10个组

群内及组群间的遗传距离(表4)。组群2由中颌棱鳀

和黄吻棱鳀混合组成, 组群内的遗传距离为0.001, 

明显低于种间的差异水平。除组群2外, 各组群内的

遗传距离范围为0–0.004, 符合种内差异水平; 各组

群间的遗传距离为0.033–0.214, 明显超过一般物种

间的差异水平。同时可以看出种间遗传距离的最小

值与种内遗传距离的最大值无交叉现象, 种间遗传

距离明显高于种内遗传距离, 暗示剩余的9个组群

可能是不同的物种。 
由表4可以看出, 各组群间的分化时间范围在

2.75–17.83百万年前, 其中组群1和组群3之间的分

化时间最短, 发生在上新世晚期; 组群5和组群7之
间分化时间最长, 发生在中新世早期。 

3  讨论 

棱鳀属鱼类的外部形态相似, 结合之前的形态

学测量结果, 可以看出棱鳀属鱼类的主要鉴别特征

为上颌骨伸达位置和第一鳃耙下鳃耙数量。由于鉴

定者参考的资料和主观原因, 样品的鉴定往往会有

一定的出入。因此, 有必要在形态鉴定的同时结合

DNA条形码技术对样品进行双重鉴定。本研究在基 
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图2  构建棱鳀属鱼类邻接系统发育树 
Fig. 2  Phylogenetic tree of Thryssa species based on neighbor-joining method 
 
  
于形态特征和DNA条形码技术对我国沿海分布的

棱鳀属鱼类进行鉴别的同时, 结合GenBank中的相

关同源序列进行系统发育研究, 并对其中的错误序

列进行了纠正。 
在碱基组成方面, 棱鳀属鱼类各种的A+T含量

高于G+C的含量(表3), 这一现象符合海水鱼类中

A+T含量偏高的规律(Ward et al, 2005)。在序列变异

方面, Hebert等(2003)认为在COI基因片段上, 种内

差异一般都低于1%, 甚少超过2%; 而种间差异则

大于2%。除组群2外, 剩余9个组群的组内和组间差

异水平均符合上述水平(表4), 暗示9个组群实为不

同的有效物种, 且种间遗传分化明显(图2), 种间遗
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传距离平均值明显高于种内遗传距离平均值, 基本

符合种间与种内遗传距离的“10×”法则(Ward et al, 
2005)。 

从系统发育树上可以看出, 赤鼻棱鳀、黄吻棱

鳀和中颌棱鳀、长颌棱鳀、杜氏棱鳀和汉氏棱鳀分

别聚为一支, 达到种间差异水平, 而其余5个组群

间的遗传距离同样超过了种的界限(表4)。其中组群

3、4和5 (自测)中的序列均是以“T. setirostris” (长颌

棱鳀)为学名进行提交, 可以看出组群3和4明显不

属于长颌棱鳀; 组群6是以“T. hamiltonii”(汉氏棱鳀)
为学名进行提交, 明显不同于自测汉氏棱鳀(组群

10); 组群9是以“T. vitirostris” (黄吻棱鳀)为学名进行

提交, 同样有别于自测的黄吻棱鳀。分别对组群3、4、
6和9的序列在GenBank内重新Blast, 未发现有与之

匹配的序列。由于棱鳀属鱼类大部分种类的COI基因

序列尚未报道, 且无实际样品对照, 因此无法确认

该4个组群是属于已报道而未发表相关序列信息的

种类, 还是属于该属的隐存种。组群7是以“T. dus-
sumieri”(杜氏棱鳀)为学名进行提交, 明显不同于自

测杜氏棱鳀(组群8), 重新比对发现其与马拉巴棱鳀

(Thryssa malabarica)的序列相匹配, 由于未获取到

马拉巴棱鳀的标本, 同样不能判断其准确性。 
系统发育树还显示长颌棱鳀属于最先分化出

的物种, 这一结果与形态学和16S rRNA基因序列

分析结果不一致(马春艳等, 2010)。中颌棱鳀与黄吻

棱鳀二者间的亲缘关系最近, 长颌棱鳀与组群3和
组群4互为姐妹种, 杜氏棱鳀、汉氏棱鳀、组群6、
组群7和组群9互为姐妹种。但这一结果与以上颌骨

的长度为原始特征构建的形态分类结果(马春艳等, 
2010)并不一致, 造成这种结果的原因可能与棱鳀

属鱼类各种间的生活习性趋同进化有关(马春艳等, 
2010; Krück et al, 2013)。 

马春艳等(2010)基于16S rRNA基因序列探讨棱

鳀属鱼类的系统进化时发现中颌棱鳀和黄吻棱鳀

的差异很小, 认为可能为同一种。本研究与该结果

相类似, 中颌棱鳀和黄吻棱鳀聚类到一起, 且二者

间的遗传距离明显低于种间差异的一般标准。相似

的情况同样在鱚属 (Sillago)鱼类中出现 , Sillago 
analis和S. ciliata在外部形态上非常相似, 主要鉴别

特征存在一定的重叠, 且利用COI基因片段并不能

将二者区分开, 种间遗传距离仅为0.12%, 而同时

采用线粒体DNA和核基因分子标记能成功地区分

开两种鱚属鱼类, 并支持形态上的分类结果(Krück 
et al, 2013)。由此可见, 不能简单地将中颌棱鳀和黄

吻棱鳀视为同一物种或两个种, 仍需要结合更多分

子标记(如核基因分子标记RAG2等)对二者的分类

地位作进一步的探讨。而在中颌棱鳀和黄吻棱鳀的

单倍型比较中可以看出, 二者都有独享单倍型, 是
否可以利用这些独享单倍型进行种类鉴定, 还需要

增加样品量来作进一步的验证。 
综上所述, 本研究利用DNA条形码技术能成功

地鉴别出赤鼻棱鳀、汉氏棱鳀、杜氏棱鳀、长颌棱

鳀, 结果与形态学分类一致, 表明DNA条形码能够

作为棱鳀属大部分鱼类快速鉴定的有效工具。而未

能成功地区分开中颌棱鳀和黄吻棱鳀, 可以看出在

亲缘关系较近、分化时间较短的物种间, 由于其有

效的变异不能及时积累, 无法提供足够的信息, 导
致较为保守的基因(如COI)不再适合于物种间鉴别

(Summerer et al, 2001)。同样可以看出, GenBank中
棱鳀属鱼类的COI基因序列仍存在一定的问题, 其
中一些种类以错误学名进行提交, 同时还有一些未

知种名的序列存在。因此, 在今后的工作中有必要

加大棱鳀属鱼类样品的采集力度, 加强国际间的交

流, 在寻找形态上分类鉴别特征的同时, 评估其隐

存多样性水平。同时将传统的鱼类形态分类与DNA
条形码技术相结合, 才能更准确地鉴别鱼种, 进一

步确定其分类地位和系统发育关系, 为后续研究提

供科学依据。 
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