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珠江流域常见鱼类及大型底栖动物 ＤＮＡ 条形码空缺
分析

邹艳婷１，胡丹心２，吴非霏１，闵星月３，李飞龙１，∗，张　 远１
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摘要：条形码数据库是开展基于 ＤＮＡ 的生物监测关键先决条件。 为在珠江流域有效开展基于 ＤＮＡ 的生物监测，迫切需要了解

物种 ＤＮＡ 条形码的覆盖或空缺状况。 整理了珠江流域常见鱼类和大型底栖动物的物种清单，从 Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ａｎｄ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ （ＮＣＢＩ）数据库中检索了物种清单的 ＤＮＡ 条形码序列，分析了常见鱼类（包括线粒体组和１２ｓ ｒＲＮＡ基

因）和大型底栖动物（包括线粒体组、ＣＯＩ 和 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因）的 ＤＮＡ 条形码覆盖范围和空缺程度。 数据分析表明：（１）珠江流域

共记录了常见鱼类 ２２１ 种，隶属于 ２ 纲 １８ 目 ５１ 科和 １３７ 属；常见大型底栖动物 １０５ 种 ／属，隶属于 ６ 纲 １４ 目５３ 科。 （２）共检索

到常见鱼类线粒体组序列 ９１３ 条和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列 ９６２ 条，分别占总物种的 ８１．４５％和 ５７．９２％；有 １２．６７％的物种没有线粒

体组和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，若将条形码阈值设置为至少包含 ５ 个参考序列，则空缺度上升至 ５２．９４％；（３）共检索到常见大型底

栖动物线粒体组 ６５ 条序列、ＣＯＩ 基因 ２６，９８８ 条序列和 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因 １７５ 条序列，分别占总种 ／属数的２９．５２％、６８．５７％和

３７．１４％；有 ２５．７１％的种 ／属在线粒体组、ＣＯＩ 和 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因区域皆无序列收录，若将条形码阈值设置为至少包含５ 个参考序

列，则空缺度上升至 ４１．９０％。 总之，本研究将为珠江流域开展基于 ＤＮＡ 的鱼类和大型底栖动物监测提供基础数据支撑，为完

善珠江本土 ＤＮＡ 条形码数据库提供参考建议。
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｅＤＮＡ； ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ； Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｃ Ｏｘｉｄａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｉ； １２ｓ ｒＲＮＡ； １８ｓ ｒＲＮＡ

珠江孕育了丰富的水生生物资源，但随着社会经济的快速发展，航运、渔业捕捞等高强度的人类活动已造

成珠江生物多样性急剧下降［１—３］。 大量鱼种从过去的优势物种变为当前的珍稀濒危物种（如花鳗鲡 Ａｎｇｕｉｌｌａ
ｍａｒｍｏｒａｔａ、唇鲮 Ｓｅｍｉｌａｂｅｏ ｎｏｔａｂｉｌｉｓ 等），洄游鱼类种群数量急剧下降，中华鲟（Ａｃｉｐｅｎｓｅｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）已消失多

年［４］。 罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｍｏｓｓａｍｂｉｃｕｓ）、麦瑞加拉鲮（Ｃｉｒｒｈｉｎｕｓ ｍｒｉｇａｌａ）和胡子鲇（Ｃｌａｒｉａｓ ｆｕｓｃｕｓ）等外来物种

的入侵进一步加剧了珠江鱼类多样性的下降，严重威胁着珠江水生态安全［５］。 开展快速、高效的生物监测成

为珠江流域水生态保护的关键前提，但传统的监测方法费时费力且需要分类鉴定专家［６—１０］。 近年来，环境

ＤＮＡ 技术正引领生物监测进入新时代［１１—１５］，该技术具有省时省力，高精确的物种识别率等诸多优势［１６—１９］。
环境 ＤＮＡ 技术在流域推广应用的先决条件是需要一个完整的本土物种 ＤＮＡ 条形码数据库［２０—２２］，若条形码

数据库不完整，会使测序得到的 ＤＮＡ 序列无法进行物种注释［２３—２７］，进而低估或错估了多样性状况，影响对生

态系统中物种的真实分布与丰度的准确认识［２８］。
目前，全球物种 ＤＮＡ 条形码数据库有 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ、Ｂａｒｃｏｄｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｄａｔａ Ｓｙｓｔｅｍｓ（ＢＯＬＤ）和 ＥＭＢＬ 核酸

序列数据库等［２９—３１］。 其中，ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 和 ＢＯＬＤ 数据库已分别记录超过 １１００ 万和 ２０００ 万的动物参考序

列。 加拿大是首个建立了国家物种 ＤＮＡ 条形码数据库的国家，随后德国、中国、日本等国家也相继开展了本

国的物种 ＤＮＡ 条形码数据库的构建［３２—３４］。 Ｗｅｉｇａｎｄ 等人［３５］分析了泛欧洲大陆水生物种的 ＤＮＡ 条形码数据

库的覆盖率，发现用于生物监测的条形码数据库空缺在不同分类群和国家之间有明显差异；Ｖｉｅｉｒａ 等人［３６］ 研

究了马卡罗尼西亚海洋大型底栖动物的 ＣＯＩ 和 １８ｓ ｒＲＮＡ 条形码在 ＢＯＬＤ 数据库中的覆盖情况，发现 ＣＯＩ 对
不同的分类群覆盖率差异较大；Ｌｉ 等人［２６］分析了中国河流淡水鱼类、水生昆虫和软体动物的 ＣＯＩ 条形码分别

在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 和 ＢＯＬＤ 数据库中的覆盖率，指出中国三大水生动物类群远没有一个具有代表性和完整的

数据库。 上述这些研究均表明 ＤＮＡ 条形码数据库在不同地理区域或国别、不同分类群以及不同基因区域间

存在明显差异。 欧美发达地区和受关注的物种 ＤＮＡ 条形码覆盖率更高，而欠发达地区及其生物多样性热点

流域的 ＤＮＡ 条形码覆盖率缺乏足够了解。 因此，为提升流域的水生生物监测能力，将环境 ＤＮＡ 纳入生物监

测业务范畴之前，迫切需要对重点流域的物种 ＤＮＡ 条形码数据库进行整理和分析［３７—３９］。
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本研究以珠江流域为研究区域，选取了流域水生态监测中两个重要指示类群：鱼类和大型底栖动物为研

究对象［４０—４３］，分析了珠江流域常见鱼类和大型底栖动物 ＤＮＡ 条形码覆盖率状况。 首先，从全球生物多样性

信息基金（ＧＢＩＦ）数据库、已发表的论文和地方鱼类志中检索了珠江常见鱼类和大型底栖动物的物种清单。
其次，根据物种清单，从 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中检索并下载了常见鱼类（包括线粒体组和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因）和
大型底栖动物（包括线粒体组、ＣＯＩ 和 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因）的 ＤＮＡ 序列。 随后，分析了不同基因区域的 ＤＮＡ 条形

码数据库在珠江流域常见鱼类和大型底栖动物中的覆盖率。 本研究的核心目的是整理和分析珠江流域常见

鱼类及大型底栖动物的物种名录，及其在现有数据库中 ＤＮＡ 条形码记录现状，并指出不同分类群的条形码覆

盖率。 本研究收集的 ＤＮＡ 条形码序列将为在珠江流域开展基于 ＤＮＡ 的鱼类和大型底栖动物监测提供基础

数据支撑，对缺乏 ＤＮＡ 条形码记录的物种整理将进一步指引着珠江本土 ＤＮＡ 条形码数据库的完善。

１　 数据来源及研究方法

１．１　 记录检索及物种清单

为获取珠江流域有明确历史记载的鱼类和大型底栖动物的物种记录，首先在 ＧＢＩＦ 数据库中进行检索，
检索区域设置为“Ｃｈｉｎａ”，以“Ａｃｔｉｎｏｐｔｅｒｙｇｉｉ”为关键词获取鱼类中辐鳍鱼纲的物种信息；分别以“Ｍｏｌｌｕｓｃａ”和
“Ｉｎｓｅｃｔａ”为关键词获取大型底栖动物中软体动物和昆虫的物种信息。 其次，通过下载的数据表中提供的地理

坐标信息截取珠江流域常见鱼类和大型底栖动物物种数据清单。 随后，结合研究学者近年来在国内外学术期

刊发表的关于珠江流域鱼类和大型底栖动物相关研究、《珠江鱼类志》 ［４４］、《东江流域水环境与水生态研

究》 ［４５］和《珠江水系鱼类原色图集》 ［４６］等文献与书籍，进一步完善和补充珠江流域鱼类和大型底栖动物的物

种清单。 为了对鱼类和大型底栖动物物种的拉丁名进行标准化，包括去掉同义词和检查名称的有效性，将整

理的物种清单与 Ｆｉｓｈｂａｓｅ、中国生物物种名录 ２０２０ 版和维基百科等进行了比较，选择有明确记录的且更常用

的名字。 最后，编制了珠江流域常见鱼类和大型底栖动物物种清单。
１．２　 下载并分析条形码数据库

根据编制的珠江流域常见鱼类和大型底栖动物物种清单，从 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中下载所有可用的

ＤＮＡ 序列，其中，常见鱼类包括线粒体组和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因，常见大型底栖动物包括线粒体组、ＣＯＩ 和１８ｓ ｒＲＮＡ
基因。 参考已发表文献的要求［２６］，仅保留了长度超过 ５００ ｂｐ 且具有明确物种名的 ＤＮＡ 条形码记录。 设定 ＤＮＡ
条形码最小数量阈值（即 １ 条和 ５ 条），分别计算 ＤＮＡ 条形码在鱼类和大型底栖动物中的覆盖率（图 １）。

２　 结果分析

２．１　 珠江常见鱼类和大型底栖动物物种组成

共检索到珠江流域常见鱼类 ２２１ 种，隶属于 ２ 纲 １８ 目 ５１ 科和 １３７ 属 （图 ２）。 其中，软骨鱼纲

（Ｃｈｏｎｄｒｉｃｈｔｈｙｅｓ）２ 种，包含鲼形目（ Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ） １ 目 ２ 科 ２ 属（即赤魟 Ｄａｓｙａｔｉｓ ａｋａｊｅｉ 和日本燕魟 Ｇｙｍｕｒａ
ｊａｐｏｎｉｉｃａ Ｔｅｍｍｉｎｃｋ ｅｔ Ｓｃｈｌｅｇｅｌ）； 硬骨鱼纲 （ Ｏｓｔｅｉｃｈｔｈｙｅｓ） ２１９ 种， 隶属于 １７ 目 ４９ 科 １３５ 属。 鲤形目

（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）种数最多（９７ 种），约占珠江鱼类总物种的 ４３．８９％，鲈形目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）其次（５３ 种），约占总

物种的 ２３．８９％，鼠鱚目（Ｇｏｎｏｒｈｙｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、鲉形目（Ｓｃｏｒｐａｅｎｉｆｏｒｍｅｓ）及鳉形目（Ｃｙｐｒｉｎｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ）占比最少

（均为 ０．４５％）。 此外，研究发现了珠江鱼类特有属 ２ 个，分别为金线鲃属（Ｓｉｎｏｃｙｃｌｏｃｈｅｉｌｕｓ ｓｐ．）和云南鳅属

（Ｙｕｎｎａｎｉｌｕｓ ｓｐ．）；珍稀濒危鱼类 １７ 种，分别为中华鲟（Ａｃｉｐｅｎｓｅｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ），阳宗白鱼（Ａｎａｂａｒｉｌｉｕｓ ｙａｎｇｚｏｎｅｎｓｉｓ），
星云白鱼（Ａｎａｂａｒｉｌｉｕｓ ａｎｄｅｒｓｏｎｉ），唐鱼（Ｔａｎｉｃｈｔｈｙｓ ａｌｂｏｎｕｂｅｓ），常氏吻孔鲃（Ｐｏｒｏｐｕｎｔｉｕｓ ｃｈｏｎｇｌｉｎｇｃｈｕｎｇｉ），昆明

裂腹鱼 （ Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ ｇｒａｈａｍｉ），抚仙鯉 （Ｍｅｓｏｃｙｐｒｉｎｕｓ ｆｕｘｉａｎｅｎｓｉｓ），云南鲤 （ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ），翘嘴鲤

（Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｉｌｉｓｈａｅｃｔｏｍｕｓ），黄唇鱼（Ｂａｈａｂａ ｔａｉｐｉｎｇｅｎｓｉｓ），阳宗金线鲃（Ｓｉｎｅｎｓｉａ ｙａｎｇｚｏｎｇｅｎｓｉｓ），唇鲮（ Ｓｅｍｉｌａｂｅｏ
ｎｏｔａｂｉｌｉｓ），花鳗鲡（Ａｎｇｕｉｌｌａ ｍａｒｍｏｒａｔａ）等。

共检索到珠江常见大型底栖动物 １０５ 种 ／属， 隶属于 ６ 纲 １４ 目 ５３ 科 （图 ２ ）。 其中， 蜉蝣目
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图 １　 珠江流域常见鱼类和大型底栖动物物种清单和 ＤＮＡ 序列数据来源及检索方法

Ｆｉｇ．１　 Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｒｅｔｒｉｅｖａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｉｓｔｓ ａｎｄ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｆｉｓｈ ａｎｄ ｍａｃｒｏｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ

图 ２　 珠江常见鱼类和大型底栖动物的物种组成百分比

Ｆｉｇ．２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｆｉｓｈ ａｎｄ ｍａｃｒｏｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ

（Ｅｐｈｅｍｅｒｏｐｔｅｒａ）４３ 种 ／属，约占总种 ／属数的 ４０．９５％；其次是毛翅目（Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ）２３ 种 ／属，约占总种 ／属数的

２１．９０％；襀翅目（Ｐｌｅｃｏｐｔｅｒａ）１３ 种 ／属，约占总种 ／属数的 １２．３８％；其余 １１ 目共占总种 ／属数的 ２４．７７％，其中无

吻蛭目（Ａｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）、基眼目（Ｂａｓｏｍｍａｔｏｐｈｏｒａ）、十足目（Ｄｅｃａｐｏｄａ）以及贻贝目（Ｍｙｔｉｌｏｉｄａ）仅占比０．９５％
（图 ２）。
２．２　 常见鱼类 ＤＮＡ 条形码数据库

共检索到 ９１３ 条线粒体组基因序列，有 ８１．４５％的常见鱼类（共 ２２１ 种）在数据库中至少有 １ 条具有代表

性的基因序列（图 ３），其隶属于 １８ 目 ４８ 科，占总目数的 １００％，占总科数的 ９４．１２％。 不同目间的线粒体组覆

盖率存在显著差异。 其中灯笼鱼目（Ｍｙｃｔｏｐｈｉｆｏｒｍｅｓ）、海鲢目（Ｅｌｏｐｉｆｏｒｍｅｓ）、鼠鱚目（Ｇｏｎｏｒｈｙｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、脂鲤

目（Ｃｈａｒａｃｉｆｏｒｍｅｓ）、合鳃鱼目（Ｓｙｎｂｒａｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、鲑形目（Ｓａｌｍｏｎｉｆｏｒｍｅｓ）、鲀形目（Ｔｅｔｒａｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ）、鲉形目

（Ｓｃｏｒｐａｅｎｉｆｏｒｍｅｓ） 和鳉形目 （ Ｃｙｐｒｉｎｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ） 的鱼类线粒体组基因序列覆盖率为 １００％； 鲶形目

（Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ）有 ９３．７５％的物种存在线粒体组序列，鲱形目（Ａｃｔｉｎｏｐｔｅｒｙｇｉｉ）也有 ９０％的物种有一个具有代表性

的线粒体组序列。 鲤形目（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）物种数最多（９７ 种），其中 ８３ 个物种有线粒体组序列，线粒体组基因

序列覆盖率为 ８５．５７％。 颌针鱼目（Ｂｅｌｏｎｉｆｏｒｍｅｓ）、鲼形目（Ｍｙｌｉｏｂａｔｉｆｏｒｍｅｓ）和鲻形目（Ｍｕｇｉｌｉｆｏｒｍｅｓ）的线粒体
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组基因序列覆盖率最低，仅占该目物种种数的 ５０％；５７．９２％的常见鱼类（总物种 ２２１ 种）在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数

据库中至少有 １ 条具有代表性的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列（图 ３），隶属于 １８ 目 ４６ 科，占总目数的 １００％，占总科数

的 ９０． ２０％。 灯笼鱼目 （ Ｍｙｃｔｏｐｈｉｆｏｒｍｅｓ）、 海鲢目 （ Ｅｌｏｐｉｆｏｒｍｅｓ）、 合鳃鱼目 （ Ｓｙｎｂｒａｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、 鼠鱚目

（Ｇｏｎｏｒｈｙｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、鲑形目（Ｓａｌｍｏｎｉｆｏｒｍｅｓ）、鲀形目（Ｔｅｔｒａｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ）、鲉形目（Ｓｃｏｒｐａｅｎｉｆｏｒｍｅｓ）和鳉形目

（Ｃｙｐｒｉｎｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ）的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列覆盖率均为 １００％，其次是鲈形目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）（覆盖率 ８６．７９％）、
鲱形目（Ａｃｔｉｎｏｐｔｅｒｙｇｉｉ）（覆盖率 ８０％）和鳗鲡目（Ａｎｇｕｉｌｌｉｆｏｒｍｅｓ）（覆盖率 ６９．２３％）等。 鲤形目（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）
１２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列数最多，但覆盖率仅３８．１４％。 鲶形目（Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ）的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列覆盖率最低，只
有 ２５％的物种有 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列收录（图 ３）。

图 ３　 常见鱼类线粒体组和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的空缺分析，条形图上的数字表示物种数

Ｆｉｇ．３　 Ｇａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ １２ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｆｉｓｈ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｒｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｕｍｂｅｒ

如果考虑到包含至少 ５ 个条形码序列的，总物种的覆盖率下降到 ２３．５３％，即共 ５２ 个物种有 ５ 条或更多

１２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，隶属于 １５ 目（图 ３）。 其中，合鳃鱼目（Ｓｙｎｂｒａｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、鼠鱚目（Ｇｏｎｏｒｈｙｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ）、鲉
形目（Ｓｃｏｒｐａｅｎｉｆｏｒｍｅｓ）和鳉形目（Ｃｙｐｒｉｎｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ）中所有常见鱼类的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列数皆 ≥５。 此外，
数据显示有 ２７ 个物种可检索的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列只有 １ 条记录，隶属于 ９ 目，物种数占总种数的 １２．１１％，
包括蜥海鲢（Ｅｌｏｐｓ ｓａｕｒｕｓ）、花鰶（Ｃｌｕｐａｎｏｄｏｎ ｔｈｒｉｓｓａ）、黄泽小沙丁鱼（Ｓａｒｄｉｎｅｌｌａ ｌｅｍｕｒｕ）、圆吻海鰶（Ｎｅｍａｔａｌｏｓａ
ｎａｓｕｓ）、团头鲂（Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａ ａｍｂｌｙｃｅｐｈａｌａ）、花鱼骨（Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ）、东方墨头鱼（Ｇａｒｒａ ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）、革胡

子鲇（Ｃｌａｒｉａｓ ｇａｒｉｅｐｉｎｕｓ）、间下鱵鱼（Ｈｙｐｏｒｈａｍｐｈｕｓ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ）、圆鳞斑鲆（Ｐｓｅｕｄｏｒｈｏｍｂｕｓ ｌｅｖｉｓｑｕａｍｉｓ）、弓斑多

纪鲀（Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｏｃｅｌｌａｔｕｓ）等。
虽然在同时考虑线粒体组和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因区域时，常见鱼类 ＤＮＡ 条形码覆盖率达到 ８７．３３％，但仍有 ２８

个物种没有线粒体组和 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列收录，隶属于 ９ 目。 主要包括有：星云白鱼（Ａｎａｂａｒｉｌｉｕｓ ａｎｄｅｒｓｏｎｉ）、
日本燕魟（Ｇｙｍｎｕｒａ ｊａｐｏｎｉｃａ）、乌耳鳗鲡（Ａｎｇｕｉｌｌａ ｎｉｇｒｉｃａｎｓ）、中华须饅（Ｃｉｒｒｈｉｍｕｒａｅｎａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、尖吻蛇鳗

（Ｏｐｈｉｃｈｔｈｕｓ ａｐｉｃａｌｉｓ）、细身光唇鱼（Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ ｅｌｏｎｇａｔｅｓ）、花鲆（Ｔｅｐｈｒｉｎｅｃｔｅｓ ｓｉｎｅｎｓｉ）、斑点薄鳅（ Ｌｅｐｔｏｂｏｔｉａ
ｐｕｎｃｔａｔｕｓ）、黑鳈（Ｓａｒｃｏｃｈｅｉｌｉｃｈｔｈｙｓ ｎｉｇｒｉｐｉｎｎｉｓ ｎｉｇｒｉｐｉｎｎｉｓ）等。
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２．３　 常见大型底栖动物 ＤＮＡ 条形码数据库

共检索到常见大型底栖动物线粒体组基因序列 ６５ 条，来自于 ３１ 种 ／属，仅占总种 ／属数（１０５ 种 ／属）的
２９．５２％。 其中，基眼目（Ｂａｓｏｍｍａｔｏｐｈｏｒａ）的线粒体组基因序列覆盖率为 １００％，其次是鞘翅目（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ），覆
盖率为 ５０％。 蜉蝣目（Ｅｐｈｅｍｅｒｏｐｔｅｒａ）中 １８ 种 ／属收录有线粒体组基因序列，占该目种 ／属数的 ４１．８６％，且有

４ 个种 ／属的线粒体组收录基因序列数 ≥５。 毛翅目（Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ）有 ６ 种 ／属收录到线粒体组基因序列，占该

目种 ／属数的 ２６．０９％，仅有 １ 个种 ／属线粒体组收录基因序列数 ≥５。 襀翅目（Ｐｌｅｃｏｐｔｅｒａ）有 ２ 种 ／属收录到线

粒体组基因序列，占该目种 ／属数的 １５．３８％，但它们都仅有 １ 条基因序列收录。 无吻蛭目（Ａｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）、
吻蛭目（Ｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）、颤蚓目（Ｔｕｂｉｆｉｃｉｄａ）、贻贝目（Ｍｙｔｉｌｏｉｄａ）、中腹足目（Ｍｅｓｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ）以及十足目

（Ｄｅｃａｐｏｄａ）暂无线粒体组基因序列收录。 此外，共 １７ 个种 ／属可检索的的线粒体组基因序列只有 １ 条记录，
隶属于 ５ 目，占总种 ／属数的 １６．１９％，占可检索序列种 ／属的 ５４．８４％，包含绢蜉（Ｅｐｈｅｍｅｒａ ｓｅｒｉｃａ）、美丽高翔蜉

（Ｅｐｅｏｒｕｓ ｍｅｌｌｉ）、扁蜉属（Ｈｅｐｔａｇｅｎｉａ ｓｐ．）、等蜉属（ Ｉｓｏｎｙｃｈｉａ ｓｐ．）、红纹蜉属（Ｒｈｏｅｎａｎｔｈｕｓ ｓｐ．）、广西河花蜉

（Ｐｏｔａｍａｎｔｈｕｓ ｋｗａｎｇｓｉｅｎｓｉｓ）、大别山越南蜉（Ｖｉｅｔｎａｍｅｌｌａ ｄａｂｉｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ）、倍叉属（Ａｍｐｈｉｎｅｍｕｒａ ｓｐ．）、缘脉多距

石蛾属（Ｐｌｅｃｔｒｏｃｎｅｍｉａ ｓｐ．）、原石蛾属（Ｒｈｙａｃｏｐｈｉｌａ ｓｐ．）、叶春蜓属（ Ｉｃｔｉｎｏｇｏｍｐｈｕｓ ｓｐ．）等。
共检索到 ２６，９８８ 条 ＣＯＩ 基因序列，隶属于 ７２ 种 ／属，占常见大型底栖动物总种 ／属数的 ６８．５７％。 其中，

鞘翅目（ Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ）、双翅目 （ Ｄｉｐｔｅｒａ）、无吻蛭目 （ Ａｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）、吻蛭目 （ Ｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）、颤蚓目

（Ｔｕｂｉｆｉｃｉｄａ）、 贻 贝 目 （ Ｍｙｔｉｌｏｉｄａ ）、 基 眼 目 （ Ｂａｓｏｍｍａｔｏｐｈｏｒａ ）、 中 腹 足 目 （ Ｍｅｓｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ ） 以 及 十 足 目

（Ｄｅｃａｐｏｄａ）的 ＣＯＩ 基因序列覆盖率都是 １００％。 其次是毛翅目 （ Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ），有 ２１ 个种 ／属能在 ＮＣＢＩ
ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中找到 ＣＯＩ 基因序列，占该目种 ／属数的 ９１．３０％，且其中 １９ 个种 ／属有 ５ 个或者更多的 ＣＯＩ
基因序列，占该目种 ／属数的 ８２．６１％。 此外，毛翅目（Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ）收录 ＣＯＩ 基因序列 ５４５９ 条，其大部分种 ／属
皆收录有丰富的 ＣＯＩ 基因序列，如：小石蛾属 （Ｈｙｄｒｏｐｔｉｌａ ｓｐ．） 收录 ＣＯＩ 基因序列 １１２７ 条；合脉石蛾属

（Ｃｈｅｕｍａｔｏｐｓｙｃｈｅ ｓｐ．） 收录 ＣＯＩ 基因序列 ８５０ 条；Ｈｙｄｒｏｐｓｙｃｈｅ ｓｐ．收录 ＣＯＩ 基因序列 ７６６ 条；缺叉石蛾属

（Ｃｈｉｍａｒｒａ ｓｐ．）收录 ＣＯＩ 基因序列 ４４４ 条等。
种 ／属数量最多的蜉蝣目（Ｅｐｈｅｍｅｒｏｐｔｅｒａ）中有 ２３ 个种 ／属在数据库中可查到至少 １ 条 ＣＯＩ 基因序列，覆

盖率为 ５３．４９％，其中有 １８ 个种 ／属有 ５ 个或者更多的条形码，覆盖率为 ４１．８６％，收录 ＣＯＩ 基因序列共有 ２０００
条，部分种 ／属 ＣＯＩ 基因序列收录丰富，如小蜉属（Ｅｐｈｅｍｅｒｅｌｌａ ｓｐ．） 收录 ＣＯＩ 基因序列 ６２５ 条；高翔蜉属

（Ｅｐｅｏｒｕｓ ｓｐ．）收录 ＣＯＩ 基因序列 ３２２ 条；梧州蜉（Ｅｐｈｅｍｅｒａ ｗｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ）收录 ＣＯＩ 基因序列 ２１６ 条等。 襀翅目

（Ｐｌｅｃｏｐｔｅｒａ）有 ５ 个种 ／属能在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中检索到 ＣＯＩ 基因序列，仅占该目种 ／属数的 ３８．４６％，收
录 ＣＯＩ 基因序列 ３７６ 条，且科与科之间的基因序列覆盖率相差较大。 例如，叉襀科（Ｎｅｍｏｕｒｉｄａｅ）的 ３ 个种 ／属
都能在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中找到 ＣＯＩ 基因序列，且多于 ５ 条；襀科（Ｐｅｒｌｉｄａｅ）仅有 ２ 个种 ／属有记录且少于

２ 条；襀翅目（Ｐｌｅｃｏｐｔｅｒａ）中其余 ４ 个科都无法检索到 ＣＯＩ 基因序列。
ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中共收录了 １７５ 条常见大型底栖动物的 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，占总种 ／属数的

３４．２１％（共 １０５ 种 ／属）（图 ４）。 其中，鞘翅目（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ）、无吻蛭目（Ａｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）、十足目（Ｄｅｃａｐｏｄａ）、
颤蚓目（Ｔｕｂｉｆｉｃｉｄａ）以及基眼目（Ｂａｓｏｍｍａｔｏｐｈｏｒａ）中种 ／属皆可查到 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，其次是中腹足目

（Ｍｅｓｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ）和双翅目（Ｄｉｐｔｅｒａ），均有 ７５％的种 ／属可查 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列。 蜉蝣目（Ｅｐｈｅｍｅｒｏｐｔｅｒａ）有
１２ 个种 ／属在数据库中可查到至少 １ 条 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，占该目种 ／属数的 ２６．６７％。 毛翅目（Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ）
有 ９ 个种 ／属在数据库中可查到至少 １ 条 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，覆盖率为 ３１．０３％，但是毛翅目（Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ）中
种 ／ 属的可查 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列数都小于 ５。 襀翅目（Ｐｌｅｃｏｐｔｅｒａ）只有 １ 个种 ／属在数据库中可查到 １８ｓ ｒＲＮＡ
基因序列，覆盖率仅为 ７．１４％。 吻蛭目（Ｒｈｙｎｃｈｏｂｄｅｌｌｉｄａ）和贻贝目（Ｍｙｔｉｌｏｉｄａ）暂无 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的

收录。
常见大型底栖动物中有 ９ 个种 ／属的 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列≥５，隶属于 ６ 目，占总种 ／属数的 ７．８９％，分别为

四节蜉属（Ｂａｅｔｉｓ ｓｐ．）、弯握蜉属（Ｄｒｕｎｅｌｌａ ｓｐ．）、小蜉属（Ｅｐｈｅｍｅｒｅｌｌａ ｓｐ．）、纯蟥属（Ｐａｒａｇｎｅｔｉｎａ ｓｐ．）、狭溪泥甲

９６５１　 ４ 期 　 　 　 邹艳婷　 等：珠江流域常见鱼类及大型底栖动物 ＤＮＡ 条形码空缺分析 　
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图 ４　 常见大型底栖动物线粒体组、ＣＯＩ以及 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的空缺分析

Ｆｉｇ．４　 Ｇａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ， ＣＯＩ ｇｅｎｅ ａｎｄ １８ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｍａｃｒｏｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ

属（Ｓｔｅｎｅｌｍｉｓ ｓｐ．）、水丝蚓属（Ｌｉｍｎｏｄｒｉｌｕｓ ｓｐ．）、Ｎａｉｓ ｓｐ．、伞菌属（Ｃｏｒｂｉｃｕｌａ ｓｐ．）、环棱螺属（Ｂｅｌｌａｍｙａ ｓｐ．）。 １３
个种 ／属可检索的 １８ＳｒＲＮＡ 基因序列只有 １ 条记录，隶属于 ７ 目，占总种 ／属数的 １１．４０％，包括似动蜉属

（Ｃｉｎｙｇｍｉｎａ ｓｐ．）、 高翔蜉属 （ Ｅｐｅｏｒｕｓ ｓｐ．）、 红纹蜉属 （ Ｒｈｏｅｎａｎｔｈｕｓ ｓｐ．）、 Ｏｅｃｅｔｉｓ ｓｐ．、 缘脉多距石蛾属

（Ｐｌｅｃｔｒｏｃｎｅｍｉａ ｓｐ．）、Ｈｙｄｒｏｂｉｏｓｉｄａｅ ｓｐ．、叶春蜓属 （ Ｉｃｔｉｎｏｇｏｍｐｈｕｓ ｓｐ．）、巴蛭属 （ Ｂａｒｂｒｏｎｉａ ｓｐ．）、 Ｒａｄｉｘ ｓｐ． 和
Ｐａｌａｅｍｏｎ ｓｐ．等。

数据显示有 ２７ 个种 ／属无线粒体组、ＣＯＩ 以及 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列收录记录，占总种 ／属数的 ２５．７１％，隶属

于 ５ 目，包括假二翅蜉属（Ｐｓｅｕｄｏｃｌｏｅｏｎ ｓｐ．）、宝加带肋蜉（Ｃｉｎｃｔｉｃｏｓｔｅｌｌａ ｂｏｊａ）、红天角蜉（Ｕｒａｃａｎｔｈｅｌｌａ ｒｕｆａ）、徐
氏蜉（Ｅｐｈｅｍｅｒａ ｈｓｕｉ）、宽基蜉属（Ｃｈｏｒｏｔｅｒｐｅｓ ｓｐ．）、小裳蜉属（ Ｌｅｐｔｏｐｈｌｅｂｉａ ｓｐ．）、吉氏柔裳蜉（Ｈａｂｒｏｐｈｌｅｂｉｏｄｅｓ
ｇｉｌｌｉｅｓｉ）、中华细蜉（Ｃａｅｎｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）、钩襀属（Ｋａｍｉｍｕｒｉａ ｓｐ．）、中叉襀属（Ｍｅｓｏｎｅｍｕｒａ ｓｐ．）等。

３　 讨论

本研究通过对 ＧＢＩＦ 数据库、发表或出版的文献和书籍检索，整理出珠江流域常见鱼类 ２２１ 种和大型底栖

动物 １０５ 种 ／属，分析了这些物种在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中的 ＤＮＡ 条形码的覆盖率。 数据显示，即使综合考

虑本研究中的各条形码区域，珠江常见鱼类和大型底栖动物中分别有 １２．６７％和 ２５．７１％的物种仍然缺少条形

码参考序列。 如果将条形码收录的阈值设置为 ≥５ 条，那么条形码空缺度将上升到 ５２．９４％的常见鱼类和

４１．９０％的常见大型底栖动物。 因对种 ／属水平的识别有较高的分辨率，目前线粒体组、１２ｓ ｒＲＮＡ、１８ｓ ｒＲＮＡ 和

ＣＯＩ 基因片段已被广泛用于鱼类和大型底栖动物的监测［４７—５０］。 本研究针对上述基因区域 ＤＮＡ 条形码数据

的整理，可以相对全面地评估珠江流域常见鱼类和大型底栖动物的 ＤＮＡ 条形码现状。 然而，数据显示的

ＤＮＡ 条形码空缺程度意味着珠江流域尚缺乏一个完整的条形码数据库，将极大的限制基于 ＤＮＡ 的生物监测

在珠江流域的应用。
珠江常见鱼类基因序列整体覆盖率较好，８７．３３％的物种收录有至少 １ 条基因序列，但大多物种的序列数
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都较少（＜５ 条）。 仅 ２３．５３％和 １８．５５％的鱼类有不少于 ５ 条的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列和线粒体组基因序列收录。
某一物种在数据库中如果仅收录一条或少数序列将影响 ＤＮＡ 序列的物种注释准确率。 一方面，因为缺乏有

效监管，数据库中单一序列本身可能就存在错误，进而增加物种注释的错配概率；另一方面，单一或少数的序

列通常覆盖的地理区域过于狭窄，无法全面地代表物种自身遗传进化和基因多样性，这就导致对于不同地区

的同一物种中的遗传差异无法预估［５１—５２］。 因此，条形码数据库需要对序列数少于 ５ 条的物种进行补充测序

研究，在物种分布的不同地理区域中至少包含多条 ＤＮＡ 条形码序列，以满足对生物多样性精准监测需求。
珠江常见大型底栖动物 ＤＮＡ 条形码数据目前主要为 ＣＯＩ 基因序列，线粒体组及 １８ｓ ｒＲＮＡ 研究非常少。

而 ＣＯＩ 基因序列数虽然相当可观，但其在不同目中的序列数差异非常大，双翅目 （ Ｄｉｐｔｅｒａ） 和毛翅目

（Ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａ）收录的序列数就占了数据库中 ８０％以上的数据记录，而其他 １２ 个目中仍有许多种 ／属序列数不

超过 ５ 条，甚至没有序列收录，这表明珠江常见大型底栖动物中大部分物种只有一个基因区域的条形码或没

有序列收录。 众所周知，大型底栖动物是生态系统中多样性最为丰富的类群之一，其中的物种进化关系极为

复杂，软体动物和寡毛类种间遗传距离较大且难以判断，仅依靠单一片段进行识别易造成分类错误［５３］。 如，
有研究发现 Ｂａｅｔｉｓ ｓｐ．和 Ｏｌｉｇｏｃｈａｅｔａ 的物种 ＣＯＩ 序列存在超过 １０％的遗传差异，而一些昆虫的遗传差异仅为

１％—３％［５４］。 因此，条形码数据库还需要收录多个基因的条形码来克服由于基于单一区域进行识别而导致

的分类错位［５５—５６］。 今后研究中应进行更广泛的采样，对只有 ＣＯＩ 基因序列收录的物种补充线粒体组和

１８ｓ ｒＲＮＡ的测序，对目前还未收录有序列的物种应更加关注，尤其是已知是生态中重要组成部分的物种［５７］。
大型底栖动物中覆盖率差异较大的分类群也应重点关注，补充其中覆盖率较低的物种的条形码序列，建立一

个更为全面的条形码数据库［５８—５９］。
针对物种 ＤＮＡ 条形码空缺的困境，建立一个全面的本土物种条形码数据库应需分别从技术和管理层面

开展。 在技术层面上，第三代测序技术、基因捕获等技术的最新进展，不仅有效降低了测序成本和提高测序通

量［６０］，而且便携、快速的应用场景使得在野外即可完成对物种 ＤＮＡ 序列的测序［６１—６２］。 单分子测序无需

ＰＣＲ、长的序列读长（＞ １ｋｂ）和无 ＧＣ 偏好等特点，解决了由于扩增不良或偏好、碱基重复复杂导致的测序质

量差等问题［６３］。 新技术的掌握与应用将为填补物种条形码空白提供快速有效的方法与手段。 在管理层面

上，除关注每个物种的多个序列之外，对 ＤＮＡ 序列的仔细汇编、验证和注释也是建立可靠数据库的基础［６４］。
目前公共数据库上传数据的门槛较低，导致数据库中的数据质量参差不齐，对于其中可能存在的标记错误、序
列冲突、分类冲突等问题无法预估［３５，６４］。 因此，ＤＮＡ 条形码数据库管理中应提高质量标准，对分类分配进行

交叉验证或标记可疑的条形码，同时还须考虑这些序列的来源、地理信息等，避免由于本地条形码与非本地条

形码的成对遗传距离差异导致的不匹配，确保物种由准确的 ＤＮＡ 序列进行表示［６５］。 通过对不同地区或不同

物种进行分开管理，建立更多本地化数据库或针对单一物种的序列库，进而改善条形码数据库的质量控制和

管理工作流程［６６—６７］。
总的来说，本研究不仅整理了珠江流域常见鱼类和大型底栖动物的物种名录，分析了这些物种 ＤＮＡ 条形

码的覆盖状况，而且明确指出了哪些物种在现有的数据库中仍缺乏 ＤＮＡ 条形码记录，强调了填补条形码数据

库空白的紧迫性，分别从技术和管理层面给出了相关的建议和策略，这将为在珠江流域开展基于 ＤＮＡ 的生物

监测提供基础数据支持。

４　 结论

（１）根据 ＧＢＩＦ 数据库及文献资料，珠江共记录了常见鱼类 ２２１ 种和常见大型底栖动物 １０５ 种 ／属。 常见

鱼类中有 ２ 个特有属，１７ 种濒危珍稀物种；常见大型底栖动物中大多为蜉蝣目、毛翅目。
（２）在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中共检索到珠江流域常见鱼类的线粒体组基因组序列 ９１３ 条和 １２ｓ ｒＲＮＡ

基因序列 ９６２ 条，分别占常见鱼类总物种数的 ８１．４５％和 ５７．９２％，其中 １２．６７％的物种既没有线粒体组序列也

没有 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列收录，且仅 ２３．５３％和 １８．５５％的鱼类有不少于 ５ 条的 １２ｓ ｒＲＮＡ 基因序列和线粒体组

１７５１　 ４ 期 　 　 　 邹艳婷　 等：珠江流域常见鱼类及大型底栖动物 ＤＮＡ 条形码空缺分析 　
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基因序列收录。 常见鱼类的条形码数量不足将影响 ＤＮＡ 序列的物种注释准确率，后续应补充条形码序列

收录。
（３）在 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中共检索到常见大型底栖动物线粒体组序列 ６５ 条、ＣＯＩ 基因序列 ２６，９８８ 条

和 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列 １７５ 条，分别占常见大型底栖动物总种 ／属数的 ２９．５２％、６８．５７％和 ３７．１４％，其中有

２５．７１％的种 ／属线粒体组、ＣＯＩ 和 １８ｓ ｒＲＮＡ 基因序列皆无收录。 大型底栖动物的序列主要为单一的 ＣＯＩ 基因

序列，应补充线粒体组和 １８ｓ ｒＲＮＡ 的测序。
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