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中国近海细鳞鯻线粒体控制区的遗传多样性

杨喜书，章　 群∗，薛　 丹，吕金磊，黄镇宇，卢丽锋
暨南大学生态学系 热带亚热带水生态工程教育部工程研究中心， 广州　 ５１０６３２

摘要：通过线粒体控制区序列的分析，研究采自中国南海及东海 ５ 个群体 １０２ 尾细鳞鯻的遗传多样性。 发现在 ９６２ ｂｐ 序列中有

２０５ 个变异位点，其中 １３５ 个为简约信息位点，共定义 １０２ 个单倍型。 中国近海细鳞鯻总体呈现出较高的遗传多样性特征（Ｈｄ＝

１．０００， Ｐｉ＝ ０．０２２），其中博鳌最高（Ｈｄ＝ １．０００， Ｐｉ＝ ０．０２８），平潭最低（Ｈｄ＝ １．０００， Ｐｉ＝ ０．０１４）。 不同地理群体间无明显分化，基
因交流频繁（Ｆｓｔ ＝ －０．０１４—０．０４１， Ｐ ＞０．０５）；中性检验均为显著负值，推测在 １６．９—５．０６ 万年前，即中⁃晚更新世出现种群扩

张。 系统邻接树和单倍型网络图均出现 ３ 个显著分化的谱系（谱系间 Ｆｓｔ ＝ ０．５０８—０．６９８， Ｐ ＜０．００１；净遗传距离 Ｄａ ＝ ０．０２４—
０．０３１），且各谱系中均有不同地理来源的群体。 ３ 个谱系间分歧时间大约在 １．０７—０．２４ 百万年前，推测可能是更新世冰期边缘

海的出现导致群体隔离而产生分化。 谱系 Ａ （Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ）包含 ８５．３％的个体，其总体遗传多样性较高（Ｈｄ ＝ １．０００， Ｐｉ ＝ ０．０１２），
其中平潭最高（Ｈｄ＝ １．０００， Ｐｉ＝ ０．０１４），合浦最低（Ｈｄ＝ １．０００， Ｐｉ＝ ０．０１０）；群体间 Ｆｓｔ 在－０．０２１—０．０６８ 之间，Ｐ ＞０．００５；ＡＭＯＶＡ
分析显示只有 １．９７％的变异来自于种群间，表明群体间也无明显分化；中性检验均为显著负值，推测在 ２５．４—７．６ 万年前出现种

群扩张。 中国近海细鳞鯻主要受到中⁃晚更新世海侵和海退的影响而出现种群扩张使得谱系间发生二次接触，最终形成具有显

著谱系结构但无地理分化的情况。
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细鳞鯻 （Ｔｅｒａｐｏｎ ｊａｒｂｕａ） 隶属鲈形目 （Ｐｅｒｃｏｉｆｏｒｍｅｓ） 鯻科 （Ｔｅｒａｐｏｎｉｄａｅ） 鯻属，是广泛分布于印度－西太

平洋海域的沿岸性浅海鱼类；中国产于东海、南海及台湾海峡［１］。 细鳞鯻易于海钓和捕捞，年产量较高；肉质

细腻、营养丰富，是我国重要经济鱼类［２⁃３］。 近些年由于过度捕捞、生境退化等因素的影响，野生细鳞鯻种群

数量严重下降。 遗传多样性是物种对环境适应能力和进化潜力的反映，同时也是制定物种保护和种质资源开

发利用的基础［４］。 目前国内外对于细鳞鯻的研究多集中于生理生态、毒理及系统发育等领域［５⁃７］；关于细鳞

鯻的分子遗传研究，国外 Ｌａｖｅｒｇｎｅ 等［８］曾用线粒体 ＣＯＩ 基因对印度洋亚丁湾种群结构进行过简单分析，国内

Ｌｉｕ 等人［９］利用线粒体 ＣＯＩ 探讨了台湾海域细鳞鯻种群遗传多样性情况；而对中国沿海细鳞鯻种群遗传多样

性和遗传结构的研究未见报道，因此仅靠国内和国外有限的资料并不足以反映中国沿海细鳞鯻遗传分化的

全貌。
线粒体 ＤＮＡ （ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ， ｍｔＤＮＡ） 具有结构简单、遵循母系遗传、进化速度快等特点，是动物种

群遗传和分子系统学研究的理想分子标记。 ｍｔＤＮＡ 内不同区域的进化速率不同；其中，细胞色素 Ｃ 氧化酶 Ｉ
基因 （ＣＯＩ） 为蛋白质编码基因，因进化速率适中、较为保守等特点常用作 ＤＮＡ 条形码进行物种鉴定［１０］；而
线粒体控制区 （ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ， ＣＲ） 为非编码区，以其变异位点多、进化速率最快常用于分析鱼类的种内遗传

分化情况［１１⁃１３］。 为此本研究以线粒体控制区作为分子标记测定中国沿海 ５ 地点 １０２ 尾细鳞鯻，旨在了解中国

沿海细鳞鯻的遗传多样性、遗传结构和种群历史动态，为其种质资源的保护和开发利用提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 实验材料

样本为 ２０１１ 年—２０１５ 年采自中国沿海福建平潭 １６ 尾（Ｐｉｎｇｔａｎ，编号为 ＰＴ１—１６），广东硇洲岛 ２２ 尾

（Ｎａｏｚｈｏｕ Ｉｓｌａｎｄ，编号为 ＮＺ１—２２），广东乌石镇 ２５ 尾（Ｗｕｓｈｉ，编号为 ＷＳ１—２５），广西合浦 １７ 尾（Ｈｅｐｕ，编号

为 ＨＰ１—１７），海南博鳌 ２２ 尾（Ｂｏａｏ，编号为 ＢＡ１—２２），共计 ５ 个地点 １０２ 尾。 样本均从近海作业的渔船上直

接购买的野生鱼类，采集后置于 ９５％乙醇中固定保存。 具体采样点见图 １。
１．２　 基因组 ＤＮＡ 的提取

取鱼背肌肉约 １００ｍｇ，晾干后采用高盐法［１５］ 提取基因组 ＤＮＡ。 ＰＣＲ 引物为本实验室自行设计：ＣｒＦ：５′⁃
ＹＨＣＲＣＣＡＹＹＲＲＹＹＣＣＣＡＡＡＧＣＴ⁃３′， ＣｒＲ：５′⁃ ＴＹＴＣＡＣＲＧＧＧＲＹＧＣＧＧＡＴＡＣＴＴＧＣ ⁃ ３′。 进行 ＰＣＲ 扩增后，将
经 １％ 的琼脂糖凝胶电泳检测条带清晰的 ＰＣＲ 产物送至北京六合华大基因有限公司切胶纯化，在

ＡＢＩ３７３０ＤＮＡ 自动测序仪上测序。
１．３　 数据处理

在 ＭＥＧＡ ６．０［１６］中人工校对序列，计算碱基组成、变异位点、转换与颠转比、群体内与群体间遗传距离，构

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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图 １　 细鳞鯻采样点及海洋洋流（冬季）示意图（仿自孙湘平［１４］ ）

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｍａｐ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｌｏｃａｌｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｔｅｒａｐｏｎ ｊａｒｂｕａ ａｎｄ ｔｈｅ

ｃｕｒｒｅｎｔｓ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ （ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ Ｓｕｎ Ｘｉａｎｇｐｉｎｇ ［１４］ ）

Ａ：ｔｈｅ ｃｏａｓｔａｌ ｃｕｒｒｅｎｔ ｏｆ Ｃｈｉｎａ； Ｂ：Ｎａｎｈａｉ ｗａｒｍ ｃｕｒｒｅｎｔ； Ｃ：Ｋｕｒｏｓｈｉｏ

ｃｕｒｒｅｎｔ； Ｄ：Ｔｈｅ Ｔａｉｗａｎ Ｓｔｒａｉｔ ｗａｒｍ ｃｕｒｒｅｎｔ，ＴＳＷＣ；Ａ：中国沿岸流；

Ｂ：南海暖流； Ｃ：黑潮； Ｄ：台湾海峡暖流

建系统邻接树。 通过 ＤｎａＳＰ ５．０［１７］计算单倍型数、核苷

酸多样性 （Ｐｉ） 、单倍型多样性 （Ｈｄ） 、遗传分化系数

（Ｆｓｔ） 和基因流 （Ｎｍ） 值。 通过 ＴＣＳ［１８］ 构建单倍型网

络图。 根据 Ａｒｌｅｑｕｉｎ［１９］ 进行分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）、
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 中性检验，以及核苷酸不配对分

析，获得 τ 值。 利用公式 τ＝ ２ｕｔ 和 Ｔ＝ ｔ ×（代时），估算

出扩张时间；其中 τ 为扩张时间参数；ｕ ＝ μｋ，μ 为线粒

体控制区的变异速率，ｋ 表示序列长度；ｔ 表示自扩张以

来所经历的代数；Ｔ 值即为最终所求的扩张时间，代时

为该物种的生殖周期［２０］。

２　 结果与分析

２．１　 细鳞鯻线粒体控制区序列的遗传多样性和遗传

分化

经人工校对后获得 １０２ 个体 ９６２ ｂｐ 的部分线粒体控

制区序列，其中 Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 的含量分别为 ３２．５％、３１．１％、
２２．６％和 １３．８％，Ａ＋Ｔ 含量 （６３．６％） 明显高于 Ｃ＋Ｇ 含量

（３６．４％）。 转换 ／颠换比为 ９．１４。 共检测到 ２０５ 个变异位

点，１３５ 个简约信息位点，定义 １０２ 个单倍型（编号 Ｈ１—
Ｈ１０２），总体单倍型多样性（ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｈｄ ） 为 １．０００，核苷酸多样性 （ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｐｉ ） 为 ０．０２２。
另外，５ 个群体的 Ｈｄ 均为 １．０００；Ｐｉ 为 ０．０１４—０．０２８，详见表 １。 各地理群体内和群体间平均遗传距离范围在

０．０１５—０．０２９ 之间（表 ２）。 群体间遗传分化系数（Ｆｓｔ） 在－０．０１４—０．０４１ 之间 （Ｐ ＞０．００５），表明群体间无明显遗

传分化，基因交流频繁［２１⁃２２］。

表 １　 细鳞鯻采样数量及遗传多样性情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔ． ｊａｒｂｕａ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

变异位点数
Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ

单倍型数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｈｄ

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｐｉ

平潭 Ｐｉｎｇｔａｎ，ＰＴ １６ ６４ １６ １．０００ ± ０．０２２ ０．０１４ ± ０．００１

硇洲岛 Ｎａｏｚｈｏｕ，ＮＺ ２２ １０８ ２２ １．０００ ± ０．０１４ ０．０２４ ± ０．００４

博鳌 Ｂｏａｏ，ＢＡ ２２ １２３ ２２ １．０００ ± ０．０１４ ０．０２８ ± ０．００４

乌石镇 Ｗｕｓｈｉ，ＷＳ ２５ ９６ ２５ １．０００ ± ０．０１１ ０．０２１ ± ０．００３

合浦 Ｈｅｐｕ，ＨＰ １７ ８５ １７ １．０００ ± ０．０２０ ０．０１５ ± ０．００４

总体 Ｔｏｔａｌ １０２ ２０５ １０２ １．０００ ± ０．００１ ０．０２２ ± ０．００２

表 ２　 地理群体内遗传距离（对角线）与群体间遗传距离（对角线下）及群体间遗传分化系数（Ｆｓｔ，对角线上）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （ａｌｏｎｇ ｄｉａｇｏｎａｌ），ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

（Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ， Ｆｓｔ ） ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ｏｆ Ｔ．ｊａｒｂｕａ

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 平潭 ＰＴ 合浦 ＨＰ 硇洲岛 ＮＺ 乌石镇 ＷＳ 博鳌 ＢＡ

平潭 ＰＴ ０．０１５ ０．０４０ ０．０６１ ０．０３３ ０．０４１

合浦 ＨＰ ０．０１６ ０．０１５ ０．０１０ －０．００４ ０．０３６

硇洲岛 ＮＺ ０．０２１ ０．０２０ ０．０２５ －０．０１４ ０．００５

乌石镇 ＷＳ ０．０１９ ０．０１８ ０．０２３ ０．０２２ －０．００１

博鳌 ＢＡ ０．０２３ ０．０２３ ０．０２７ ０．０２５ ０．０２９
　 　 ∗，∗∗， ∗∗∗分别表示统计上显著（Ｐ＜０．０５）、较显著（Ｐ＜０．０１）和极显著（Ｐ＜０．００１）

３　 ５ 期 　 　 　 杨喜书　 等：中国近海细鳞鯻线粒体控制区的遗传多样性 　
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图 ２　 基于线粒体控制区序列建立的 １０２ 个细鳞鯻单倍型邻接树

　 Ｆｉｇ．２　 ＮＪ ｔｒｅｅｓ ｏｆ １０２ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｔ．Ｊａｒｂｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｔＤＮＡ

ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

分支上数字为大于 ６０％的 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 支持率

在系统邻接树（图 ２）和单倍型网络图（图 ３）上都

出现 ３ 个谱系：谱系 Ａ、Ｂ 和 Ｃ，其中谱系 Ａ（Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ）
由平潭、硇洲岛、乌石镇、合浦和博鳌 ８７ 个个体组成；谱
系 Ｂ（Ｌｉｎｅａｇｅ Ｂ）由硇洲岛、乌石镇及博鳌 ５ 个个体组

成，谱系 Ｃ（Ｌｉｎｅａｇｅ Ｃ）由硇洲岛、乌石镇、合浦及博鳌

１０ 个个体组成，谱系间遗传分化（表 ３）极为显著 （Ｆｓｔ＝
０．５０８—０．６９８， Ｐ ＜０．００１），表明具有明显的谱系结构，
但没有明显的地理聚群。 单倍型网络图为非典型星状，
拥有一个中心单倍型 （硇洲岛 －Ｈ２５，位于 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ
中）。 根据谱系间的净遗传距离 （Ｄａ ＝ ０．０２４—０．０３２），
以线粒体控制区变异速率为（３—１０）％ ／百万年［２３］，估
算出谱系的分歧时间大约在 １．０７—０．２４ 百万年前（即
早－中更新世）。

另外，由于 ８５．３％的单倍型集中分布在 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ
中，因此对 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 进行遗传多样性及遗传分化分析

（表 ４）、分子方差分析（表 ５），结果显示 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 中种

群间的变异占总变异的 １．９７％。 另外，Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 中 ５
个地理群体之间的遗传分化系数 Ｆｓｔ 在－０．０２１—０．０６８
之间 （Ｐ ＞０．００５）。 由此说明 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 中的 ５ 个群体

之间基因交流频繁，不存在遗传分化情况，属于一个随机交配群体。

表 ３　 不同分组的遗传分化系数 Ｆｓｔ、遗传距离及分化时间

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ （Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ， Ｆｓｔ）， ｎｅｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ （Ｄａ） ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅａｃｈ Ｌｉｎｅａｇｅ

分组 Ｇｒｏｕｐ 遗传分化系数
Ｆ－ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ， Ｆｓｔ

净遗传距离
Ｎｅｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ， Ｄａ

分化时间
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ

Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 和 Ｌｉｎｅａｇｅ Ｂ ０．６９８∗∗∗ ０．０３１ １．０３—０．３１ 百万年前

Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 和 Ｌｉｎｅａｇｅ Ｃ ０．６９２∗∗∗ ０．０３２ １．０７—０．３２ 百万年前

Ｌｉｎｅａｇｅ Ｂ 和 Ｌｉｎｅａｇｅ Ｃ ０．５０８∗∗∗ ０．０２４ ０．８—０．２４ 百万年前

表 ４　 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 遗传多样性及遗传分化情况

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

数目
ｎｕｍｂｅｒ

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｈｄ

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｐｉ

遗传分化系数 （Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ， Ｆｓｔ）
和基因流值 （ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ， Ｎｍ ）

ＰＴ ＮＺ ＢＡ ＷＳ ＨＰ

平潭 ＰＴ １６ １．０００ ± ０．０２２ ０．０１４ ± ０．００１ — ６．８５３ －１６７．１６７ 　 １４．６５２ ７．６９７

硇洲岛 ＮＺ １７ １．０００ ± ０．０２０ ０．０１１ ± ０．００２ ０．０６８ — １３．０６８ －５００．５ ２４．３１

博鳌 ＢＡ １７ １．０００ ± ０．０２０ ０．０１３ ± ０．００１ －０．００３ ０．０３７ — ６２ １６．７４１

乌石镇 ＷＳ ２１ １．０００ ± ０．０１５ ０．０１２ ± ０．００１ ０．０３３ －０．００１ ０．００８ — －８３．８３３

合浦 ＨＰ １６ １．０００ ± ０．０２２ ０．０１０ ± ０．００１ ０．０６１ －０．０２１ ０．０２９ －０．００６ —

总计 Ｔｏｔａｌ ８７ １．０００ ± ０．００２ ０．０１２ ± ０．００１ — — — — —

　 　 对角线下为遗传分化系数 Ｆｓｔ，对角线上方为基因流值 Ｎｍ

２．２　 中国沿海细鳞鯻的种群历史动态

Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 的核苷酸错配图呈现出一条不完全平滑但只有一个明显顶峰的单峰型曲线（图 ４），Ｔａｊｉｍａ′Ｄ
和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 检验（表 ６）均为显著的负值（Ｐ ＜０．０１），表明未显著偏离种群扩张模型，种群扩张大约发生在
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图 ３　 基于 ＮｅｔＷｏｒｋ 软件构建的细鳞鯻群体单倍型网络图

Ｆｉｇ．３　 Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｔ．ｊａｒｂｕａ

图中每个圈代表一个单倍型，圈中编号为单倍型类型（编号 Ｈ１—Ｈ１０２）；枝上线条（或数字）表示突变步骤

２５．４—７．６ 万年前（即中⁃晚更新世）。 而 Ｌｉｎｅａｇｅ Ｂ 和 Ｌｉｎｅａｇｅ Ｃ 由于数量较少不进行中性检验，两者核苷酸错

配图均呈非单峰分布（图 ４）。 中国近海 ５ 个群体的总体核苷酸错配图呈多峰分布，中性检验 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 为显著

负值，Ｔａｊｉｍａ′Ｄ 为非显著负值，离差平方和（ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ ｏｆ ｄｅｖｉａｔｉｏｎｓ， ＳＳＤ）和粗糙指数（Ｒａｇｇｅｄｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ，
ｒ）值均较小且不显著。 一般在相同条件下，Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 检验对群体的近期扩张比较敏感［２４］，同时结合单倍型网

络图，可以认为中国近海细鳞鯻曾出现种群扩张，时间约为 １６．９—５．０６ 万年前（即中⁃晚更新世）。

表 ５　 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ 分子方差分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＡＭＯＶＡ ｓｈｏｗｉｎｇ ｖａｒｉｏｕｓ ｉｎ Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｆ ｆｒｅｅｄｏｍ， ｄｆ

方差总和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异比例 ／ ％
Ｖａｒｉａｔｉｏｎ

种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ４ ３１．７０８ ０．１１８ １．９７
种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ８２ ４８１．７１７ ５．８７５ ９８．０３
总计 Ｔｏｔａｌ ８６ ５１３．４２５ ５．９９３

表 ６　 中国近海细鳞鯻群体的中性检验

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓ ａｎｄ ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｔ． ｊａｒｂｕａ ｉｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

谱系 Ｌｉｎｅａｇｅ
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 检验
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ｔｅｓｔ

Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 检验
Ｆｕ′ｓ Ｆｓ ｔｅｓｔ

Ｄ Ｐ Ｆｓ Ｐ

扩张时间
参数 τ

离差平方和
ＳＳＤ

粗糙指数
Ｒａｇｇｅｄｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

谱系 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ －２．０８９ ０．００４ －２４．３３１ ０．００１ １４．６４０ ０．００４ ０．００３
总体 Ｔｏｔａｌ －１．６２１ ０．０１９ －２３．９６１ ０．００１ ９．７４４ ０．００８ ０．００２

　 　 Ｄ 和 Ｆｓ 各为所在检验所得的数值，Ｐ 为显著性

５　 ５ 期 　 　 　 杨喜书　 等：中国近海细鳞鯻线粒体控制区的遗传多样性 　
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图 ４　 细鳞鯻各分支核苷酸错配图

Ｆｉｇ．４　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｔ． ｊａｒｂｕａ ｏｆ ｅａｃｈ Ｌｉｎｅａｇｅ

３　 讨论

３．１　 细鳞鯻的遗传多样性

　 　 判断一个群体的遗传多样性高低，常用单倍型多样性 （Ｈｄ ） 和核苷酸多样性 （Ｐｉ ） 作为评价指标［２５］。
中国近海细鳞鯻总体呈现出较高的遗传多样性特征 （Ｈｄ ＝ １．０００， Ｐｉ ＝ ０．０２２）；高于同海域分布的鱼类花鲈

（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ）（Ｈｄ ＝ ０．９０１， Ｐｉ ＝ ０．００３） ［２６］、蓝点马鲛（Ｓｃｏｍｂｅｒｏｍｏｒｕｓ ｎｉｐｈｏｎｉｕｓ） （Ｈｄ ＝ ０．７０２， Ｐｉ ＝
０．００２８） ［２７］和黑鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ ｓｃｈｌｅｇｅｌｉ） （Ｈｄ ＝ ０． ９７９， Ｐｉ ＝ ０． ００９） ［２８］，仅次于真鲷（Ｐａｇｒｏｓｏｍｕｓ ｍａｊｏｒ）
（Ｈｄ ＝ ０．９９８， Ｐｉ ＝ ０．０２５） ［２９］。 表明中国近海细鳞鯻的遗传多样性较高，具有一定的开发潜力。 本研究 ５ 个

群体中单倍型多样性较高（均为 １．０００），与 Ｌｉｕ 研究的台湾海峡细鳞鯻高单倍型多样性相一致［９］；但台湾海峡

细鳞鯻呈现出低遗传多样性的特征可能与选取的 ＣＯＩ 基因变异较为保守及研究样本数量有关。 Ｇｒａｎｔ 等
人［３０］认为高单倍型多样性和高核苷酸多样性可能是物种中存在两个分化的亚种或相互独立的种群发生了两

次接触形成的，或者是种群呈现出稳定、发展壮大的模式且未经历瓶颈效应或种群扩张所致。 结合中国细鳞

鯻种群动态，认为其遗传多样性高一方面可能是由 ３ 个谱系造成，另一方面可能与种群所处环境不均一性或

种群生活生理特性有关［３１⁃３２］。 物种的生理和生活习性是该物种在特定生态环境下经过长期的自然选择、进
化的结果，表现出该物种对环境的适应性［３３］。 通常认为，遗传多样性较高则表明该物种对环境变化的适应能

力较强［３４］；细鳞鯻广泛分布于南海、东海及台湾海峡，是一种对温盐适应能力较强、能生活于河口咸淡水环境

中的鱼类，因此推测复杂多变的海洋环境及较强的生活生理特征成为细鳞鯻种群高遗传多样性的原因之一。
３．２　 细鳞鯻的遗传分化

中国近海细鳞鯻群体间存在 ３ 个分化显著的谱系，这种分歧发生在 １．０７—０．２４ 百万年前（即早⁃中更新

世）。 更新世时期出现冰期与间冰期交替的气候变化，从而对边缘海的面积和结构、生物的分布范围产生巨

大的影响［３５］；冰期海平面的急剧下降使得边缘海之间出现陆桥导致海盆的生物群体产出隔离，促使近海鱼类

谱系分化和物种形成［３６⁃３７］。 但中国近海细鳞鯻没有明显的地理结构，究其原因则可能是细鳞鯻成鱼进入较

深海域产卵，受精卵和孵化成的仔鱼均不具备游泳能力而随海流流动，幼鱼在内海港湾肥育，而成鱼则移向外

海［１，３］。 另外，中国沿岸流流向较为复杂（冬季从北到南流到转为夏季从南到北方向流动），黑潮的一个分支
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流经巴士海峡进入南海成为南海暖流，后又经台湾海峡向东北流入东海［１２，３８］（见图 １ 洋流流向），使得南海、
台湾海峡及东海之间的水体交换活跃，加上海洋开放的环境中屏障较少，因而不同地理群体的细鳞鯻其卵、幼
体和成体均可随着洋流的运动进行自由扩散从而扩大分布范围，以致于地理距离相对较远的群体之间也能够

进行基因交流。 更新世冰期，西北太平洋大陆架形成很多隔离［３９］，隔离使得东海与南海间的细鳞鯻出现了分

化，但由于没有足够长的时间积累变异，再加上冰期后海平面的上升使得海域再次相连而出现二次接触而形

成这种谱系结构，这种情况与南海康氏马鲛（Ｓｃｏｍｂｅｒｏｍｏｒｕｓ ｃｏｍｍｅｒｓｏｎ） ［４０］谱系分化的现象相似。
３．３　 细鳞鯻种群历史动态

中性检验以及单倍型网络图显示中国近海细鳞鯻出现了种群扩张的情况。 赵松龄等［４１］ 认为在近 ３０ 万

年来，东海曾发生过 ５ 次海侵，海水向陆地侵入；曾从盛［４２］ 认为在晚更新世时期，受气候的变化，闽东北沿海

曾发生过 ４ 次海侵，但海侵的强度都不大，影响的范围较有限；海侵之后伴随的是持续上万至数千年时间的海

退，海水退出本区域导致海平面大幅度升降波动。 另外，伴随着更新世晚期气候变化导致的盐度、温度及洋流

模式的改变等都可能导致细鳞鯻群体出现扩张。 结合中国近海细鳞鯻高单倍型多样性和高核苷酸多样性的

特征，可知细鳞鯻 ３ 个分支在 １．０７—０．２４ 百万年前出现分化和隔离，细鳞鯻在 ２５．４—５．０６ 万年前（合并谱系 Ａ
的扩张时间及中国近海细鳞鯻谱系扩张时间）出现种群扩张使得分化的谱系出现二次接触，谱系中的个体得

以进行基因交流。 这也解释了中国近海细鳞鯻在系统邻接树上出现了 ３ 个分化显著的谱系但谱系间不存在

明显地理结构的情况。
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