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的形态特征与 DNA条形码研究* 
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摘要    2018 年 4 月在浙江省舟山近海海域的渔业资源调查中采集到 19 尾菖鲉属鱼类标本, 经鉴

定发现为三色菖鲉(Sebastiscus tertius), 为中国大陆近海海域的新记录种。本研究对采集到的 19尾三

色菖鲉标本拍摄照片并对其进行形态特征以及 DNA 条形码研究。三色菖鲉具有以下主要形态特征: 

背鳍数ⅩⅡ-12, 胸鳍数 18—19, 腹鳍数Ⅰ-5, 臀鳍数Ⅲ-5; 第一鳃弓总鳃耙数 6—7+13—17; 前鳃盖

骨有 5 枚硬棘, 鳃盖骨后沿有 2 枚硬棘; 眶前骨下后角有 1 枚硬棘; 胸鳍处有一明显黑斑。测定了

19尾标本的 12S rRNA和 COI序列, 结合 GenBank中所有学名为 Sebastiscus tertius的同源序列进行

分析, 发现 12S rRNA序列完全一致, 可作为该物种的微型 DNA条形码, 而 COI序列中所有个体明

显分为两个分支, 两者遗传距离达到 0.044, 表明两分支可能为不同的有效种。COI同源序列分析结

果显示, GenBank中学名为 Sebastiscus tertius的鱼种与褐菖鲉(Sebastiscus marmoratus)聚为一支, 表

明 GenBank中的 Sebastiscus tertius存在错误鉴定的情况。 
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菖 鲉 属 (Sebastiscus) 隶 属 于 辐 鳍 鱼 纲

(Actinopterygii)、新鳍鱼亚纲 (Neopterygii)、鲉形目

(Scorpaeniformes)、鲉亚目 (Scorpaenoidei)、鲉科

(Scorpaenidae), 主要分布于西太平洋以及印度尼西

亚海域地区(Gloerfelt et al, 1984)。菖鲉属鱼类曾被

划分为平鲉属 (Sebastes)的一部分 , 直到 1904 年

Jordan 和 Starks 根据鱼鳔的发达程度以及第二眶下

骨的不同对其鉴别 , 从而将其作为一个独立的属

(Jordan et al, 1904; Matsubara, 1943a, b)。也曾经有学

者想要把菖鲉属作为平鲉属的亚属进行分类的报道

(Barsukov et al, 1978), 但目前多数文献都将菖鲉属

作为一个独立的有效属 (Amaoka, 1984; Shimizu, 

1984a, b; Washington et al, 1984)。 

目前菖鲉属被认为存在四个物种 , 分别是 : 白

斑菖鲉 (Sebastiscus albofasciatus)、褐菖鲉 (Sebastiscus 

marmoratus)、三色菖鲉(Sebastiscus tertius) (Lacepède, 

1802; Cuvier et al, 1829; Barsukov et al, 1978)以及日

本学者 2018 年报道的一个菖鲉属新种(Sebastiscus 

vibrantus) (Morishita et al, 2018)。其中, 褐菖鲉广泛

分布于西北太平洋 , 其他种类都主要分布于东亚和

印度尼西亚的温暖水域(成庆泰等, 1962; 朱元鼎等, 

1963; 成庆泰, 1997; Nakabo et al, 2013; Morishita et 

al, 2018)。 

三色菖鲉(Sebastiscus tertius), 俗称三色石狗公, 

是菖鲉属中体型较大的种类, 最大可长到 30cm以上

(陈大刚等, 2015; Morishita et al, 2018)。该物种主要
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分布于朝鲜半岛、日本、中国台湾以及印度尼西亚

东部海域(Nakabo et al, 2013)。目前, 关于三色菖鲉

的研究报道较少 , 仅见国外关于该物种形态学以及

对其温度光照胁迫影响的研究(Tokimura et al, 2001; 

Baek et al, 2004; Lim et al, 2014)。在我国, 到目前为

止所记录到的三色菖鲉均来自台湾地区 (邵广昭等, 

1993), 香港地区虽有存在该物种的报道 , 但并未有

照片和标本为佐证(Yvonne et al, 2000), 而中国大陆

其他地区则没有记录 (成庆泰等 , 1962; 朱元鼎等 , 

1963; 金鑫波, 1985; 成庆泰, 1997; 李金平等, 1999; 

徐学军, 2001; 邓思明等, 2006; 刘敏等, 2013)。 

DNA条形码(DNA barcoding)由 Hebert等(2003a)

提出 , 是一种对一段或多段目标基因进行分析以识

别物种的分子鉴定技术。微型 DNA条形码是指长度

明显小于 600bp 的一段序列(程鹏等, 2012), 由于部

分样品在保存过程中其 DNA发生了降解, 很难得到

完整的 DNA 条形码, 相比而言, 200bp 左右的序列

更易扩增, 进而进行物种鉴定, Cywinska等(2006)通

过应用该技术对蛾类物种进行研究 , 结果表明通过

选取特定的 200bp 左右长度的序列可以有效对物种

进行鉴定。当前 DNA条形码和微型 DNA条形码已

被广泛运用于新物种和新记录种的发现以及对物种

的鉴定等研究当中(彭居俐等, 2009; 程鹏等 , 2012; 

Cywinska et al, 2006; Gao et al, 2011; Qin et al, 2013; 
Fang et al, 2015)。本研究记录了从浙江舟山海域采

鲉集的三色菖 , 在对其形态特征进行描述的同时还

测定了该物种的 COI 基因片段序列以及 12S rRNA

基因片段短序列, 并与 GenBank 中的相关同源序列

进行了比较分析 , 为中国菖鲉属鱼类的分类提供理

论依据 , 同时为中国大陆近海菖鲉属鱼类研究提供

基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

鲉三色菖 标本于 2018 年 4 月 20 日采自浙江省

舟山市近海(坐标: 30.0607°N, 122.3546°E), 共 19尾, 

体长 167.1—254.3mm。标本保存于中国海洋大学渔

业生态学实验室 (OUC-FEL), 标本编号 : OUC_FEL 

20180401—20180419。 

1.2  实验方法 

1.2.1  形态学研究    本研究采用传统形态学测量

方法, 用直尺直接测量样品的全长、体长, 精度精确

至 0.1mm; 用游标卡尺测量样品的测量性状 , 精度

精确至 0.01mm, 在本研究中 , 具体测量性状包括 : 

体宽、体高、头长、吻长、尾柄长、尾柄高、上颌

长、眼径、眼间距、眼后头长、胸鳍长、腹鳍长、

背鳍基长、臀鳍基长; 用电子天平测量样品体质量, 

精确至 0.01g。对样品的计数性状进行直接计数, 计

数性状包括 : 背鳍数、胸鳍数、腹鳍数、臀鳍数、

尾鳍数、鳃耙数、鳃弓数、脊椎骨数。 

三色菖鲉的可量性状及其测度依据见图 1。其中, 

上颌长 (UJL)和眼间距 (ID)以实际测度数据为依据 , 

未在图中标注。 

 

图 1  三色菖鲉可量性状特征 
Fig.1  The schematic diagram of morphologic measurement of S. 

tertius 
注: AH. 全长(Total length, TL), AG. 体长(Soma length, SL), AK. 

体高(Body height, BH), AD. 头长(Head length, HL), CD. 眼后头

长(Post obital length, POL), BC. 眼径(Eye diameter, ED), EF. 尾柄

长(Caudal peduncle length PL), IJ. 尾柄高(Caudal peduncle depth, 

PD)。该图仿自 Tokimura等(2001)所发表论文中的图片 

 
1.2.2  遗传学研究    取 19 尾所得样品尾部的适

量肌肉组织, 采用酚-氯仿方法提取肌肉中的 DNA, 

并在将所提取 DNA溶解后置于 4°C冰箱保存备用。 

用于扩增样品线粒体 DNA 12S rRNA片段的引

物为 MiFish-U-F和 MiFish-U-R (Miya et al, 2015), 

引物序列为: MiFish-U-F: 5′-TTTGTCGGTAAAACT 

CGTGCCAGC-3′, MiFish-U-R: 5′-CAAACTGGGAT 
TAGATACCCCACTAT AA-3′。用于扩增样品线粒体

DNA COI片段的引物为 FishF1和 FishR1 (Ward et al, 

2005), 引物序列为 : FishF1: 5′-TCAACCAACCAC 

AAA GACATTGGCAC-3′, FishR1: 5′-TAGACTTC 
TGGGTGGCCAAAGAATCA-3′。 

PCR 反应体系为 25μL, 包括 0.25μL 的 0.15μL

的 EasyTaq酶(北京全式金生物技术有限公司), 各反

应体系组分参照俞正森等(2017)研究中所用 PCR 反

应体系。PCR扩增所需反应条件参照 Fang等(2015)

研究中所用反应条件。所用 PCR 仪为 TaKaRa PCR 
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Thermal Cycler MP (TP3000)。以上反应均设阴性对

照以排除产生引物二聚体以及 DNA污染的情况。在

进行 1%琼脂糖凝胶电泳检测(U=5V/cm)进行确认之

后, 将所得 PCR 产物送至青岛擎科生物技术有限公

司进行双向测序。 

将测得的 12S rRNA 以及 COI 基因片段序列用

DNAStar(USA)软件包中的 SeqMan 软件进行人工校

正和序列比对。从 GenBank中下载所有拉丁学名为

Sebastiscus tertius 的同源序列以及部分拉丁学名为

Sebastiscus marmoratus的同源序列(表 1, 表 2)进行

分析, 使用MEGA5.0 鲉软件以平 科鱼类的同源序列

(表 1, 表 2)作为外群构建系统发育树, 并计算组群

间和组群内的遗传距离。 

表 1  本研究所用 12S rRNA 序列信息(*表示信息缺失) 
Tab.1  Information of the 12S rRNA sequences cited in this 

study (*: data missing) 

物种名(拉丁学名) 样品编号 GenBank序列号

褐菖鲉 
(Sebastiscus 
marmoratus) 

KAQ-P00012 AB969894 

CBM:ZF:12876 LC091886 

CBM:ZF:18002 LC340094 

CBM:ZF:19612 LC474173 

CBM:ZF:19758 LC492345 

三色菖鲉 
(Sebastiscus 

tertius) 

* LC026726 

KAQ-P00044 AB969892 

许氏平鲉(Sebastes 
schlegelii) 

CBM:ZF:12955 AB969888 

许氏平鲉(Sebastes 
schlegelii) 

CBM:ZF:14514 LC049851 

汤氏平鲉(Sebastes 
thompsoni) 

KAQ-P00035 AB969889 

表 2  本研究所用 COI 序列信息 
Tab.2  Information of the COI sequences cited in this study 

物种名(拉丁学名) 样品编号 GenBank序列号

鲉褐菖  
(Sebastiscus 
marmoratus) 

BH1122635 JN242672 

XS116945 JN242675 

ZH1151832 JN242674 

BW-A9870 HQ564540 

Z711280 EU595290 
鲉三色菖  

(Sebastiscus 
tertius) 

PKU_2140 KM366112 

ASIZP0805693 KU943360 

鲉朝鲜平 (Sebastes 
koreanus) 

PKUI_21 KM366122 

鲉朝鲜平 (Sebastes 
koreanus) 

PKU_2467 KM366115 

鲉许氏平 (Sebastes 
schlegelii) 

NSMK:PI-000085 HM180869 

2  结果 

2.1  三色菖鲉 Sebastiscus tertius (Barsukov and 

Chen, 1978)形态特征(图 2) 

基本体型和体色见图 2。所用 19 尾标本鱼体呈

长椭圆形(侧面观), 体色呈红色到淡粉色。所得标本

均身披栉鳞。头大 , 头部棘棱显著 , 眼上侧位。眶

前骨下后角有 1 枚棘。前鳃盖骨有 5 枚棘 , 鳃盖骨

有 2 枚棘。胸鳍较为宽大 , 且胸鳍基底中部有一较

大暗斑。  

鲉三色菖 的可数性状见表 3。其中, 背鳍数、腹

鳍数、腹鳍数、臀鳍数、鳃弓数和脊椎骨数均为定

值; 胸鳍鳍条数范围为 18—19, 大部分为 19(71%); 

尾鳍鳍条数范围为 13—17, 大部分为 16(46%); 上

鳃耙数范围为 6—7, 下鳃耙数范围为 13—17, 其中

上鳃耙数为 7, 下鳃耙数为 16的个体较多(25%)。 

 

图 2  三色菖鲉(OUC_FEL 180404), 254.3mm SL, 采自舟山近海 
Fig.2  S. tertius (OUC_FEL 180404), 254.3mm SL, collected from coastal waters of Zhoushan 
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表 3  舟山近海的三色菖鲉标本的可数性状及菖鲉属鱼类

可数性状参考数值(*表示信息缺失) 
Tab.3  Countable characters of S. tertius specimens from 

Zhoushan coastal waters and the reference value for 
Sebastiscus fish (*: data missing) 

可数性状 舟山样品 鲉三色菖 1 鲉褐菖 2 

背鳍数 ⅩⅡ-12 ⅩⅡ-12 ⅩⅡ-12 

胸鳍数 18—19 18-20 17-19 

腹鳍数 Ⅰ-5 Ⅰ-5 Ⅰ-5 

臀鳍数 Ⅲ-5 Ⅲ-5 Ⅲ-5 

尾鳍数 13—17 * 13-16 

鳃耙数 6—7+13—17 6—9+16—18 5—6+10—13

鳃弓数 4 4 4 

脊椎骨数 25 25 25 

注: 1. 参考数值来自Morishita等(2018); 2. 参考数值来自徐胜勇

等(2013) 

 
可量性状比见表 4。其中 , 全长为体长的

1.2—1.3 倍, 体长为体高的 2.7—3.4 倍, 为头长的

2.4—2.8倍, 为眼后头长的 4.0—5.5倍。头长为眼径

的 3.7—5.5倍, 为眼间距的 4.8—8.5倍, 为上颌长的

4.5—6.4 倍。体长为尾柄长的 5.4—7.1 倍, 尾柄长

为尾柄高的 1.5—2.1倍。 

表 4  舟山近海的三色菖鲉标本的可量性状比 
Tab.4  Ratios between measurable characters of S. tertius from 

Zhoushan 

可量性状比 范围 

全长/体长(TL/SL) 1.159—1.256 

体长/体高(SL/BH) 2.667—3.381 

体长/头长(SL/HL) 2.399—2.796 

体长/眼后头长(SL/POL) 3.970—5.458 

头长/眼径(HL/ED) 3.746—5.517 

体长/尾柄长(SL/PL) 5.401—7.065 

尾柄长/尾柄高(PL/PD) 1.490—2.051 

头长/眼间距(HL/ID) 4.774—8.540 

体长/上颌长(SL/UJL) 4.461—6.350 

 
2.2  DNA条形码分析 

2.2.1  12S rRNA 基因片段分析    对所得标本中

的 19尾三色菖鲉的 12S rRNA基因片段进行双向测

序后 , 共获得 19 条长度为 168bp 的序列 , 其

GenBank号为 MN854386—MN854404。将本研究所

得序列与 GenBank中学名为 Sebastiscus tertius以及

5 鲉条 与 三 色 菖 同 属 的 学 名 为 Sebastiscus 

marmoratus的同源序列(表 1)进行比较, 采用邻接法

鲉 鲉以汤氏平 和许氏平 为外群构建系统发育树 , 结

果表明, 在该系统树上明显分为两个组群(图 3)。其

中, GenBank中序列号为 LC026726和 AB969892的

学名为 Sebastiscus tertius的 2条序列与本研究的 19

鲉尾三色菖 的 12S rRNA序列先聚类, 该组内平均遗

传距离为 0.000, 而 GenBank 中的学名为 Sebastiscus 

marmoratus 的 5 条序列聚为一支, 该组内平均遗传

距离为 0.002 (0.000—0.006), 两组群间的遗传距离

为 0.026。 

2.2.2  COI 基因片段序列分析    对所得标本中的

19 尾三色菖鲉的 COI 基因片段进行双向测序, 共获

得 19 条长度为 652bp 的序列 , 其 GenBank 号为

MN863509—MN863527。将本研究所得序列与

GenBank中学名为 Sebastiscus tertius以及 5条与三

色菖鲉同属的学名为 Sebastiscus marmoratus的同源

序列(表 2)进行比较, 采用邻接法以朝鲜平鲉和许氏

平鲉为外群构建系统发育树 , 结果表明 , 在该系统

树上明显分为两个组群(图 4)。其中, GenBank 中序

列号为KM366112和KU943360的学名为 Sebastiscus 

tertius 的 2 条序列与学名为 Sebastiscus marmoratus

的 5条序列先聚类, 该组内的平均遗传距离为 0.002 

(0.000—0.004), 而本研究的 19尾三色菖鲉聚为一支, 

该组内的平均遗传距离为 0.002 (0.000—0.011), 两

组群间的遗传距离为 0.044。 

3  讨论 

浙江海域原有记录的菖鲉属鱼类仅 1种, 即褐菖

鲉(吴常文, 1999; 赵盛龙等, 2006; 俞存根等, 2010)。

中国大陆近海海域原有记录的菖鲉属有 2种, 分别是

褐菖鲉和白斑菖鲉(金鑫波, 1987)。本次研究所发现

的三色菖鲉为浙江省海域记录的第 2 种菖鲉属鱼类, 

也是我国除台湾海域外所记录到的第 3 种菖鲉属鱼

类。本研究通过对舟山海域获得的三色菖鲉标本分别

进行传统形态学以及分子生物学上的鉴定 , 为中国

近海海域菖鲉属鱼类的鉴定提供依据。 

三色菖鲉的原记录分布范围为朝鲜半岛、日本、

台湾以及印度尼西亚东部的海域(Nakabo et al, 2013), 

于我国原本只记录于台湾海域(邵广昭等, 1993), 在

我国大陆近海尚未有所记载。本研究所得样品增补了

该物种的分布记录, 从我国近海范围来看, 本研究将

其分布范围从我国台湾海域扩大到东海北部的舟山

海域 ; 从世界范围来看 , 本研究填补了北方朝鲜半

岛、日本海域的已有分布记录与南方台湾、印度尼西

亚东部海域的已有分布记录之间的空白海域 , 完善

了三色菖鲉的世界分布范围记录。 



1218 海   洋   与   湖   沼 51卷 

 

 

图 3  基于 12S rRNA序列, 以汤氏平鲉和许氏平鲉为外群运用邻接法构建的三色菖鲉系统发育树 
Fig.3  Phylogenetic tree of Sebastiscus tertius using Sebastes thompsoni and Sebastes schlegelii as outgroups based on neighbor-joining 

method and 12S rRNA sequences 
 
在菖鲉属鱼类中 , 三色菖鲉与褐菖鲉形态非常

相似。有学者将三色菖鲉认为是生活在深层海域的

褐菖鲉(Matsubara, 1943a)。在褐菖鲉与三色菖鲉的

比较研究中 , 没有单独的形态特征可以较为明显的

区分两个物种 , 只能通过多种性状的结合如胸鳍鳍

条数的数量、鳃耙的数量和鱼体的颜色来进行识别

(Barsukov et al, 1978)。在 Barsukov等(1978)的研究

中 , 褐菖鲉和三色菖鲉之间最大的不同体现为胸鳍

鳍条的数量: 大多数(80.7%)的褐菖鲉有 18个, 变动

范围在 17—19 之间; 大多数(83%)的三色菖鲉有 19

个, 变动范围在 18—20 之间。在本研究中, 所得标

本的胸鳍鳍条数的数量为 18—19 之间 , 且大部分

(71%)为 19。Barsukov等(1978)还发现, 就体色而言, 

三色菖鲉的体色是棕红色到粉色之间并带有小斑点, 

比褐菖鲉的体色更加鲜艳。本研究所采集到的标本

的体色均与该描述相符合。此外, 有研究表明, 三色

菖鲉的体型可以成长到比褐菖鲉大(Tokimura et al, 

2001), 且三色菖鲉所生活的水层比褐菖鲉更深

(Amaoka, 1984; Shimizu, 1984a, b)。 

线粒体 12S rRNA 基因序列具有相对保守的进

化速率 ,  可以很好地区分种间和属间的亲缘关系 , 

并已经广泛地应用于鱼类等脊椎动物的分子系统学

等研究(唐优良等, 2011)。Miya等(2015)通过对比大

量物种线粒体 DNA的 12S rRNA基因序列, 找到了 



5期 贾程豪等: 鲉中国大陆近海菖 属鱼类新记录种—— 鲉三色菖 (Sebastiscus tertius)的形态特征与 DNA条形码研究 1219 

 

 

图 4  基于 COI序列, 鲉 鲉 鲉以朝鲜平 和许氏平 为外群运用邻接法构建的三色菖 系统发育树 
Fig.4  Phylogenetic tree of Sebastiscus tertius using Sebastes koreanus and Sebastes schlegelii as outgroups based on neighbor-joining 

method and COI sequences 
 

其中的一个高变区片段 (163—185bp), 并设计了相

关引物, 以此对鱼类的科、属、种进行了鉴定。Wang

等(2020)也通过使用该序列片段, 从所得 1357 个个

体中准确鉴别出 37 个物种。本研究所得三色菖鲉

12S rRNA 序列与 GenBank 中已有的褐菖鲉序列明

显分为两个组群, 其同属内的种间遗传距离为 0.026, 

高于种内遗传变异的物种划界阈值(≥0.02) (Hebert 

et al, 2004), 且与 GenBank 中已有的三色菖鲉序列

(序列号为 LC026726 和 AB969892)完全一致, 可作

为三色菖鲉的微型 DNA条形码。 

Hebert 等(2003b)通过对大量物种的线粒体 COI

基因序列进行分析, 表明 COI 基因序列能够很好地

区分动物物种, 是适合用来对物种进行鉴定的 DNA

条形码标准基因。本研究所得三色菖鲉 COI 序列与

GenBank中已有的三色菖鲉序列(序列号为KM366112和

KU943360)通过构建系统发育树明显分为两个组群, 

鲉且网上已有的三色菖 序列与 GenBank已有的褐菖

鲉序列聚为一支, 其同属内的种间遗传距离为 0.044, 

超过了种内平均遗传变异的物种划界阈值 (≥0.02) 

(Hebert et al, 2004), 推测这两条序列所对应的样品

可能为褐菖鲉而非三色菖鲉。 

4  结论 

本文报道了浙江舟山海域一新纪录种 : 三色菖

鲉, 并描述其形态以及研究其 DNA 条形码, 表明在

鉴定形态极其相似的物种时对其 DNA 条形码研究的

必要性。三色菖鲉学名为 Sebastiscus tertius (Barsukov 

and Chen, 1978), 其广泛分布于西太平洋, 在我国分

布于东海、南海以及台湾海域。本研究结果对于中国

菖鲉属鱼类的分类具有积极的参考作用 , 同时为中 
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国近海菖鲉属鱼类研究提供基础资料。此外, 如果三

色菖鲉为近几年来才进入舟山近海海域的物种 , 其

出现可能会对舟山当地生态系统产生不利影响 , 进

一步的生物学和遗传学研究有助于更好地了解该物

种的种群历史和该物种的分布范围变化。 
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A NEW RECORD OF SEBASTISCUS TERTIUS (SCORPAENOIDEI: SEBASTIDAE) IN 
CHINESE MAINLAND COASTAL WATERS IN MORPHOLOGICAL CHARACTERS 

AND DNA BARCODING 

JIA Cheng-Hao1,  GAO Tian-Xiang2,  XU Sheng-Yong2,  SONG Na1 
(1. The Key Laboratory of Mariculture (Ocean University of China), Ministry of Education, Qingdao 266003, China;  

2. Fisheries College, Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China) 

Abstract    A rockfish species Sebastiscus tertius (Barsukov and Chen, 1978) was recorded from coastal waters of 

Zhoushan, Zhejiang Province, China, based on 19 specimens with 167.1—254.3mm in standard length. This species was 

distinct from other rockfishes in the following combination of characters: dorsal-fin rays VII, 12, anal-fin rays Ⅲ, 5, 

pectoral-fin rays 18—19; Gill rakers on first gill arch 6—7+13—17; 5 spines in the anterior operculum and 2 spines in the 

posterior edge of the operculum; 1 spine in the posterior horn of the anterior orbital bone; an obvious black spot on the 

pectoral fin. This species is the third Sebastiscus species recorded from China. The 12S rRNA gene fragments and 

cytochrome oxidase I subunit (COI) gene fragments were determined and the homologous sequences of S. tertius and in 

GenBank were analyzed. Results showed that the sequences of 12S rRNA were all identical with the homologous 

sequences of S. tertius from NCBI and could be used as the DNA barcode. The result of COI suggested that all individuals 

could be clearly divided into two branches with a genetic distance of 0.044, indicating that the two branches might be 

different effective species. In addition, combined with the homologous sequences analysis of S. marmoratus in GenBank, 

we found that the homologous sequences of S. tertius clustered into the same branch. We speculated that the sequences 

labeled as S. tertius are actually the sequences of S. marmoratus. 

Key words    Sebastiscus tertius;  new record species;  morphological characters;  DNA barcoding;  DNA 

mini-barcoding 

 


