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基于CR 及Cytb 基因序列的大泷六线鱼野生群体遗传多样性
分析*
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(1.山东省海洋生物研究院,青岛市浅海底栖渔业增殖重点实验室,青岛市海洋生物种质资源挖掘与利用工程实验室,山东青岛

266104;2.中国科学院海洋研究所,中国科学院实验海洋生物学重点实验室,山东青岛 266071;3.日照市水产集团总公司,山东

日照 276800)

摘要:为进一步了解山东省内大泷六线鱼(Hexagrammos
 

otakii)群体遗传背景和分化情况,合理保护与开发

利用渔业资源,选取线粒体控制区(CR)和细胞色素b基因(Cytb)对分布于山东省近海沿岸的3个大泷六线鱼

野生群体以及北黄海1个离岸大泷六线鱼野生群体的线粒体基因序列进行对比,分析它们的序列特征、遗传多

样性和种群历史动态情况。经PCR扩增得到大泷六线鱼野生群体的CR 和Cytb 基因序列,全长分别为485
 

bp和651
 

bp。基于CR 基因序列共检测到40个多态位点,单倍型多样性平均值为0.908,核苷酸多样性平均

值为0.006,定义了53种单倍型。基于Cytb基因序列检测到56个多态位点,转换颠换比值为19.04,种内单

倍型多样性平均值为0.934,核苷酸多样性平均值为0.005,定义了38种单倍型。对比分析表明,4个大泷六

线鱼野生群体均具有高单倍型多样性和低核苷酸多样性。NJ系统进化树、群体间/内平均遗传距离、Fst 值、基
因流及AMOVA分析结果显示:山东省内近海沿岸大泷六线鱼野生群体和北黄海离岸野生群体遗传差异不显

著,群体间存在频繁的基因交流,未形成显著的遗传分化。种群动态结果表明大泷六线鱼于更新世晚期经历了

快速扩张,并形成了现有遗传格局。山东省内近海沿岸大泷六线鱼野生群体和北黄海离岸野生群体遗传结构

之间不存在显著的地理隔离,这可能与人为增殖放流和秋冬季节黄海沿岸流及暖流有关,从而使得群体之间基

因交流广泛。
关键词:大泷六线鱼 线粒体DNA 遗传多样性 线粒体基因控制区 细胞色素b基因 群体遗传结构
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0 引言

  大泷六线鱼(Hexagrammos
 

otakii)隶属鲉形目

(Scorpaeniformes),六线鱼科(Hexagrammidae),六
线鱼属(Hexagrammos),俗称“海黄鱼”,主要分布于

朝鲜、日本以及我国渤海、黄海和东海海域[12]。大泷
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六线鱼属于近海冷温性底栖鱼类,喜欢在白天活动,
常栖息在岩礁或者岛屿周边,是我国北方黄渤海地区

典型的恋礁性经济鱼类,也是我国重要的海洋牧场资

源增殖品种。因大泷六线鱼外形美观,肉质鲜嫩、营
养价值高,其市场需求的日益增加,大泷六线鱼捕捞

量也随之逐年加大,种群数量和规格变小,野生种质

资源水平大幅下降[3]。深入开展山东省内大泷六线

鱼种群状况和遗传背景调查,有利于合理开发和利用

保护地方渔业种质资源。自20个世纪70年代开始,
国内外学者陆续在大泷六线鱼生理学、摄食营养、人
工繁育和大规格苗种培育等方面开展系列研究[411]。
在分子标记方面,Crow等[12]对日本、远东和美国六

线鱼属的分子系统和进化情况进行研究,李莹等[13]

采用Dloop序列对6个大泷六线鱼不同地理群体进

行遗传多样性分析,武世雄等[14]开展基于微卫星标

记的大泷六线鱼遗传多样性的微卫星分析。线粒体

DNA(Mitochondrial
 

DNA,mtDNA)是细胞核外唯

一存在的具有自我复制功能的DNA,其进化效率远

高于单拷贝核基因,较少的线粒体DNA样本就能代

表一个群体[1516]。mtDNA具有不编码蛋白质、受进

化压力较小、积累了较多的突变、进化速度最快等特

点,是开展动物种群遗传学研究的首选[17],其中线粒

体基因控制区(Control
 

Region,CR)和细胞色素b基

因(Cytb)序列是mtDNA中最常用的两种分子标记,
广泛应用于鱼类种群遗传学和系统发育学中[1820]。
本研究通过对山东省近海沿岸3个大泷六线鱼野生

群体和北黄海的1个大泷六线鱼野生群体(离岸,靠
近辽宁长海县海域)的线粒体CR 和Cytb 基因序列

进行对比,分析山东省内大泷六线鱼的序列特征和遗

传多样性背景,了解山东省近岸群体和北黄海群体遗

传差异和分化情况,为合理开发保护山东省地方渔业

种质资源提供基础性资料。

1 材料与方法

1.1 样本采集

  本研究中采用的大泷六线鱼主要取自青岛(36°
5'13.03″N,120°22'59.38″E,下文简称 QD)、海阳

(36°36'20.63″N,121°
 

3'7.50″E,下文简称 HY)、荣
成(37°15'31.46″N,122°35'12.23″E,下文简称RC)近
岸沿海及北黄海离岸海域(38°50'41.10″N

 

,123°28'
55.56″E,下文简称BHH),共计个数为114尾。4个

地理群体样品均为拖网捕获,标本选取体长为10
 

cm
左右的健康、形态完整的大泷六线鱼,取背部肌肉组

织存放于无水乙醇中,保存在-20℃冰箱备用。具体

采样地点见图1。

图1 4个大泷六线鱼群体的采样地点

  Fig.1 Sampling
 

sites
 

of
 

four
 

populations
 

of
 

Hexagram-
mos

 

otakii

1.2 基因组DNA提取

  取冷冻保存的每条鱼肌肉组织约30
 

mg,采用海

洋动物组织基因组DNA提取试剂盒(北京天根生化

科技有限公司)提取基因组DNA,用适量TE溶解沉

淀物,充分溶解待用。

1.3 引物设计

  选 取 通 用 引 物CR 和Cytb,其 中CR 引 物 为

3'TAACTCCCACCCCTAACTC5'、
 

5'CCATTA-
ACTTATGTAAGCGTCG3';Cytb引物:3'TACG-
GCTCCTACCTCTACAAA5'、5'CTGCGATA-
AGGGTCCAAAA3'。引物序列由上海桑尼生物科

技有限公司合成。

1.4 PCR扩增

  反应体系总体积为50
 

μL,其中含10×buffer反

应缓冲液3.0
 

μL,3
 

μL
 

dNTP
 

(2.5
 

mmol/L),0.4
 

μmol/L
 

引物,0.25
 

μL
 

Taq酶(
 

5
 

U/μL),25
 

ng
 

DNA,用灭菌双蒸馏水补足体积。反应程序为95℃
预变性5

 

min,95℃变性40
 

s,58℃退火40
 

s,72℃延

伸50
 

s,共40个循环;最后72℃延伸10
 

min,4℃保

存。扩增产物用1%琼脂糖凝胶电泳进行检测,选取

含有目的条带的PCR扩增产物,委托上海派森诺生

物科技股份有限公司进行直接双向测序。

1.5 数据分析

  采用Dnastar软件包对测序结果进行双向拼接

校对,截取等长的有效片段,并利用Clustal
 

X软件对

截取的有效片段进行排列和校正;采用DNASP
 

5.0
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软件计算单倍型数(H)、单倍型多样性(h)、核苷酸

多样性 (π)、平 均 差 异 数(k)和 错 配 分 析(Mis-
match);采用 MEGA

 

7.0软件统计碱基组成、多态位

点信息和转换/颠换比,并基于Kimura2paramter模

型,采用邻接法(Neighborjoining,NJ)构建系统发育

树,Bootstrap检验次数为1
 

000次。采用 Arlequin
软件计算种群间遗传分化指数Fst,根据公式 Nm=
[(1/Fst)-1]/2计算基因流值(Nm);并进行种群遗

传变异分析(Analysis
 

of
 

molecular
 

variance,AMO-
VA)和Tajima's

 

D、Fu's
 

Fs中性检验。

2 结果与分析

2.1 CR 基因序列

2.1.1 序列特征

  经PCR扩增、测序和序列校对,获得了114条大

泷六线鱼野生群体CR 基因序列,全部长度为485
 

bp。碱 基 A、T、G、C 平 均 含 量 分 别 为 34.2%、

32.9%、14.4%、18.4%,其中A+T含量(67.1%)>
G+C含量(32.8%)。遗传多样性参数统计(表1)显
示:114条CR 基因同源序列共检测到40个多态位

点,其中包括27个简约信息位点和13个单变异位

点。大泷六线鱼的平均单倍型多样性指数(h)为
0.908,平均核苷酸多样性指数(π)为0.006,山东省

近岸野生群体和北黄海群体均呈现了高单倍型多样

性(h>0.5)及低核苷酸多样性(π<0.01)的特点。

表1 各群体的CR 基因序列遗传多样性参数

Table
 

1 Genetic
 

diversity
 

parameters
 

of
 

CR
 

gene
 

sequences
 

in
 

each
 

popalation

群体
Popula-
tion

单倍型数
No.of

 

haplotypes

单 倍 型 多
样性h
Haplotype

 

diversity

平均核苷
酸差异数k
Mean

 

number
 

of
 

pairwise
 

differences

核 苷 酸 多
样性π
Nucletide

 

diversity

荣成
RC 13 0.868 2.550 0.005

海阳
HY 18 0.915 3.533 0.008

青岛
QD 23 0.983 4.030 0.008

北黄海
BHH 15 0.867 2.193 0.005

2.1.2 单倍型分布及系统树

  CR 基因序列共定义了53种单倍型(h1~h53),
独享单倍型数目为38个,占总单倍型的71.7%。其

中山东省近岸野生群体有30个独享单倍型,北黄海

野生群体占8个。共享单倍型共有15个,其中单倍

型h52和h53在4个群体中均有出现,h52分布最

广,h53其次,频率分别占25.44%、12.28%(表2)。

  以斑头鱼(Agrammus
 

agrammus)(GenBank登

录号:KC262792.1)作为外群,建立的单倍型分子系

统进化树(图2),结果显示进化树不存在群体内个体

明显聚在一起的情况,4个野生群体的个体交叉存在

于系统树中,频率分布也未出现以某种单倍型为主的

明显的地理分支。

表2 大泷六线鱼4个群体的CR 基因单倍型数

Table
 

2 Number
 

of
 

haplotype
 

of
 

CR
 

gene
 

in
 

four
 

Hexagrammos
 

otakii
 

populations

单倍型
Haplotype RC HY QD BHH 单倍型

Haplotype RC HY QD BHH

h1 1 h28 1
h2 1 h29 1
h3 1 h30 1 2 2
h4 2 h31 1
h5 1 h32 1
h6 1 h33 1
h7 1 h34 1
h8 1 h35 1
h9 1 h36 1 1
h10 1 h37 2
h11 1 h38 2
h12 1 h39 1
h13 1 1 1 h40 1 1
h14 2 h41 1 1
h15 1 h42 2 1 1
h16 1 h43 3
h17 1 h44 1
h18 1 h45 1
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续表2
Continued

 

table
 

2

单倍型
Haplotype RC HY QD BHH 单倍型

Haplotype RC HY QD BHH

h19 1 h46 1
h20 1 h47 1
h21 1 1 h48 1
h22 1 h49 1
h23 1 h50 1
h24 1 h51 2
h25 1 h52 9 8 3 9
h26 1 h53 5 1 1 7
h27 1

图2 CR 基因单倍型NJ系统发育树

  Fig.2 NeighborJoining
 

phylogenetic
 

tree
 

based
 

on
 

CR
 

gene
 

haplotype

2.1.3 群体遗传结构

  将4个地理群体CR 基因序列归为一组进行

AMOVA分析(表3):群体内个体间占100.48%,群
体间变异为负值,仅占-0.48%,表明大泷六线鱼野

生群体平均观测杂合度大于平均期望杂合度,群体间

遗传结构变异并不明显,群体内变异贡献率最高;将
山东省近岸3个群体CR 基因序列(青岛、海阳、荣
成)分为一组,北黄海野生群体CR 基因序列单独为

一组进行AMOVA分析,遗传变异主要集中在群体

内个体间(100.67%),组群内个体间、两组群间变异

均为负值。

  群体间及群体内遗传距离和遗传分化Fst 结果

(表4)显示:4个不同地理野生群体内的平均遗传距

离为0.005~0.008,群体间的最大遗传距离是海阳

与青岛群体,最小遗传距离是荣成和北黄海群体;Fst

值为-0.013
 

99~0.006
 

11,反映了群体间遗传分化

程度较低。按照 Wright方法[21]计算基因流,得出种

群间基因流值大于1(Nm=10.35)。Slatkin
[22]认为

Nm 值大于1时基因流会成为种群间遗传分化的主

因,阻止由遗传漂变引起的分化。由此推测4个不同

地理野生群体间CR基因序列交流频繁有关,降低了

群体间的遗传分化。

2.1.4 
 

种群历史动态

  将大泷六线鱼4个野生群体的CR 基因序列进

行中性检验结果显示(表5):CR 基因序列Tajima's
 

D 值(-1.960)和Fu's
 

Fs值(-10.810)均为负值,
 

Tajima's
 

D 检验为显著性显著(P<0.05);Fu's
 

Fs
值为极显著差异(P<0.01)。由于Fu's

 

Fs中性检

验法比Tajima's
 

D 对群体近期扩张造成的不平衡较

为敏感[2324],表明4个大泷六线鱼不同地理野生群体

偏离中性选择,历史上经历过种群扩张事件的发生。
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表3 4个大泷六线鱼野生群体CR 基因序列的AMOVA分析结果

Table
 

3 AMOVA
 

analysis
 

results
 

of
 

all
 

sequences
 

from
 

four
  

Hexagrammos
 

otakii
 

populations
 

of
 

CR
 

gene

变异来源
Source

 

of
 

variation

Group
(RC,HY,QD,BHH)

Group
 

1
 

(RC,QD,HY),
Group

 

2
 

(BHH)

平方和
Sum

 

of
 

squares

变异成分
Variance
components

变异贡献率
Contribution

 

rate
 

for
 

variation
 

(%)

平方和
Sum

 

of
 

squares

变异成分
Variance
components

变异贡献率
Contribution

 

rate
 

for
 

variation
(%)

组群内
Among

 

groups 1.124 -0.006 -0.39

组群内群体间
Among

 

populations 3.902 -0.007 -0.48 2.779 -0.004 -0.28

群体内
Within

 

populations 165.879 1.508 100.48 165.879 1.508 100.67

合计
Total 169.781 1.5 169.781 1.498

表4 基于CR 基因的4个大泷六线鱼野生群体间平均遗传距离、Fst 值及群体内的平均遗传距离

Table
 

4 The
 

average
 

genetic
 

distance
 

within
 

and
 

between
 

populations
 

and
 

Fst
 of

 

pairwise
 

difference
 

in
 

CR
 

gene
 

from
 

four
 

Hexagram-
mos

 

otakii
 

populations

群体
Populations RC QD HY BHH 群体内平均遗传距离

Average
 

genetic
 

distance
 

within
 

populations

RC - 0.006 -0.010 -0.008 0.005

QD 0.007 - -0.014 0.002 0.008

HY 0.006 0.008 - -0.008 0.007

BHH 0.005 0.006 0.006 - 0.005

注:对角线以下为群体间遗传距离,对角线以上为Fst

Note:Below
 

the
 

diagonal
 

is
 

the
 

genetic
 

distance
 

between
 

populations,above
 

the
 

diagonal
 

is
 

Fst
 of

 

pairwise
 

difference

单倍型碱基歧点分布呈现为单峰型曲线图(图3),表
明大泷六线鱼整体在近期可能发生过动态扩张。

  根据公式T=Tau/2u 对大泷六线鱼种群历史

上发生扩张时间进行估算[25],通过核苷酸不配对分

析到的大泷六线鱼整体Tau值为2.93,u 是线粒体

控制区每世代的变异速率5%/百万年[26],世代时间

为2年,推算出大泷六线鱼整体扩张时间约发生在

12.1万年前。
表5 大泷六线鱼4个群体的CR 基因中性检验值

Table
 

5 Neutral
 

test
 

value
 

of
 

CR
 

gene
 

from
 

four
 

Hexagram-
mos

 

otakii
 

populations

群体
Populations

中性检验
 

Neutral
 

test

Tajima's
 

D P Fu's
 

Fs P

RC -1.779 0.029 -5.594 0.002
HY -1.654 0.040 -11.069 0.000
QD -1.670 0.021 -17.276 0.000
BHH -1.782 0.019 -9.297 0.000
总体Total -1.960 0.027 -10.810 0.001

图3 大泷六线鱼CR 基因序列错配碱基岐点分布图

  Fig.3 Mismatch
 

distribution
 

map
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

CR
 

sequences

2.2 Cytb基因序列分析

2.2.1 序列多态性分析

  通过PCR扩增、测序和校正后,确定Cytb 基因

同源序列全长为651
 

bp。其中碱基A、T、G和C平

均含量分别为22.6%、27.5%、15.7%和34.2%,

A+T含量稍大于 G+C含量(50.1%>49.9%)。
共检测到56个多态位点,其中包括21个简约信息位

点和35个单变异位点,转换颠换 比 值 为19.04。
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Cytb基因序列的种内平均单倍型多样性指数(h)为
0.934,平均单倍型的多样性指数(π)为0.005,4个地

理群体均呈现高单倍型多样性(0.892~0.957)和低

核苷酸多样性(0.004~0.005)的特点(表6)。
表6 各群体的Cytb基因序列遗传多样性参数

Table
 

6 Genetic
 

diversity
 

parameters
 

of
  

Cytb
 

gene
 

sequences
 

in
 

each
 

population

群体
 

Popula-
tion

单倍型数
No.of

 

haplotypes

单 倍 型 多
样性h
Haplotype

 

diversity

平 均 核 苷 酸
差异数k
Mean

 

num-
ber

 

of
 

pair-
wise

 

differ-
ences

核苷 酸 多
样性π
Nucletide

 

diversity

RC 10 0.892 2.346 0.004

HY 18 0.957 3.516 0.005

QD 17 0.952 2.997 0.005

BHH 18 0.933 3.078 0.005

2.2.2 单倍型分布及系统树

  Cytb基因序列共检测定义了38种单倍型(即

HAP1~HAP38,见表7),其中25个单倍型为独享

单倍型,占总体的65.79%,山东省近岸3个地理群

体独享单倍型为10个,北黄海群体独享单倍型有12
个。共享单倍型有13个,其中

 

HAP37为主体单倍

型,频率分布占总体的15.00%。以斑头鱼(Agram-
mus

 

agrammus)(GenBank登录号:LC128734.1)作
为外群,构建的大泷六线鱼Cytb 基因单倍型分子系

统进化树如图4,显示38个单倍型形成4个支系其

中北黄海群体的单倍型全部聚在支系一和支系二,海
阳和青岛群体2个独享单倍型分别聚为一支。

图4 大泷六线鱼线粒体Cytb基因单倍型NJ系统发育树

  Fig.4 NeighborJoining
 

phylogenetic
 

tree
 

based
 

on
 

Cytb
 

gene
 

haplotype
 

in
 

mitochondria
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii

表7 大泷六线鱼4个群体的Cytb单倍型分布

Table
 

7 Haplotype
 

distribution
 

in
 

four
 

Hexagrammos
 

otakii
 

populations
 

inferred
 

from
 

Cytb

单倍型
Haplotype RC HY QD BHH 单倍型

Haplotype RC HY QD BHH

HAP1 1 HAP20 1 1

HAP2 1 HAP21 1

HAP3 1 HAP22 1

HAP4 1 HAP23 2

HAP5 1 HAP24 1

HAP6 1 HAP25 1 1

HAP7 1 HAP26 1

HAP8 2 1 1 HAP27 2

HAP9 1 HAP28 1

HAP10 1 HAP29 1

HAP11 1 HAP30 2 1 2 3

HAP12 1 HAP31 1

HAP13 1 HAP32 1
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续表7
Continued

 

table
 

7

单倍型
Haplotype RC HY QD BHH 单倍型

Haplotype RC HY QD BHH

HAP14 2 HAP33 4 3 2 1

HAP15 1 HAP34 1

HAP16 1 HAP35 2 1 1

HAP17 1 HAP36 2 4 2 2

HAP18 6 1 1 3 HAP37 2 4 2 7

HAP19 1 1 1 HAP38 1

2.2.3 群体遗传结构

  AMOVA分析结果(表8)显示:将大泷六线鱼野

生群体整体作为一组,群体内个体间占100.51%,群
体间变异为负值(-0.51%),表明4个群体间遗传结

构变异并不明显,群体间的基因流相当丰富;将山东

省近岸沿海3个不同地理野生群体(青岛、海阳和荣

成)分为一组,北黄海野生群体单独为一组,群体内个

体间 变 异 贡 献 率 为 100.76%,两 组 群 间 变 异 为

-0.72%,主要遗传变异来源于群体内个体间。

  大泷六线鱼群体Cytb 基因序列的遗传距离和

基因遗传分化指数(Fst)见表9。群体间的平均遗传

距离0.005~0.006,其中海阳与青岛、北黄海与青岛

遗传距离最高(0.006),其他遗传距离均为0.005;群
体间两两比较的遗传分化指数Fst 值为-0.025~
0.021

 

8,青岛和荣成种群间的遗传分化指数最大

(Fst=0.021
 

8),北黄海和荣成种群间遗传分化最小

(Fst=-0.025)。经比对发现Cytb基因序列遗传距

离和Fst 分析结果不一致。计算得出Cytb基因序列

的基因流Nm=9.00,表明大泷六线鱼基因交流频

繁,群体间遗传分化较小,与遗传分化指数分析结果

一 致,这 可 能 得 益 于 单 倍 型 HAP18、HAP30、

HAP33、HAP36、HAP37为大泷六线鱼种群所有群

体共享且拥有相对高的频率,基因流引起了种群间的

遗传分化。
表8 基于Cytb基因的4个大泷六线鱼群体的AMOVA分析结果

Table
 

8 AMOVA
 

analysis
 

results
 

of
 

all
 

sequences
 

from
 

four
 

Hexagrammos
 

otakii
 

populations
 

of
 

Cytb
 

gene

变异来源
Source

 

of
 

variation

Group
(RC,HY,QD,BHH)

Group
 

1
 

(RC,QD,HY),
Group

 

2
 

(BHH)

平方和
Sum

 

of
 

squares

变异成分
Variance
components

变异贡献率
Contribution

 

rate
 

for
 

variation
 

(%)

平方和
Sum

 

of
 

squares

变异成分
Variance
components

变异贡献率
Contribution

 

rate
 

for
 

variation
(%)

组群内
Among

 

groups    1.027 -0.011 -0.72

组群内群体间
Among

 

populations 4.458 -0.009 -0.51 2.958 -0.001 -0.04

群体内
Within

 

populations 163.116 1.699 100.51 143.376 1.494 100.76

合计
Total 167.575 1.691 147.360 1.482

表9 基于Cytb基因的4个群体间平均遗传距离、Fst 值及群体内的平均遗传距离

Table
 

9 The
 

average
 

distance
 

within
 

and
 

between
 

populations
 

and
 

Fst
 of

 

pairwise
 

difference
 

in
 

Cytb
 

sequences
 

from
 

four
 

Hexagram-
mos

 

otakii
 

populations

群体
Populations RC QD HY BHH 群体内平均遗传距离

Average
 

distance
 

within
 

populations

RC - 0.021
 

8 -0.002 -0.025 0.004
QD 0.005 - -0.016 -0.004 0.006
HY 0.005 0.006 - -0.008 0.005
BHH 0.005 0.006 0.005 - 0.006

注:对角线以下为群体间遗传距离,对角线以上为Fst

Note:Below
 

the
 

diagonal
 

is
 

the
 

genetic
 

distance
 

between
 

populations,above
 

the
 

diagonal
 

is
 

Fst
 of

 

pairwise
 

difference
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2.2.4 种群历史动态

  Cytb基因序列中性检验结果(表10)显示:
 

Taji-
ma's

 

D 值和Fu's
 

Fs值均为负值,分别为-1.250和

-9.022,前者 在 统 计 学 上 不 具 有 显 著 意 义(P>
0.05),后者则为差异性极显著(P<0.01)。且由图5
可知大泷六线鱼作为一个整体进行分析时,Cytb 基

因序列碱基歧点分布分析图谱呈现单峰型。通过核

苷酸不配对分 析 所 得 大 泷 六 线 鱼 整 体 Tau值 为

2.60,Cytb 基因的变异速率为2%/百万年[27],计算

出大泷六线鱼整体扩张时间约为19.97万年前。
表10 大泷六线鱼4个群体的Cytb序列中性检验值

Table
 

10 Neutral
 

test
 

value
 

in
 

Cytb
 

sequences
 

from
 

four
 

Hexagrammos
 

otakii
 

populations

群体

Populations

中性检验Neutral
 

test

Tajima's
 

D P Fu's
 

Fs P
 

RC -0.770 0.254 -3.448 0.025
HY -1.260 0.087 -10.852 0.000
QD -1.501 0.037 -10.557 0.000
BHH -1.468 0.039 -11.232 0.000
总体Total -1.250 0.104 -9.022 0.006

  图5 大泷六线鱼Cytb基因序列错配碱基岐点分布图

  Fig.5 Mismatch
 

distribution
 

map
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

Cytb
 

sequences

3 讨论

3.1 大泷六线鱼野生群体遗传多样性特征

  本研究分析比较4个野生地理群体的大泷六线

鱼CR 和Cytb 基因序列的碱基差异,发现CR 基因

序列中碱基A的含量最高,Cytb 基因序列中碱基C
的含量最高,二者的碱基G含量均较低,且A+T含

量高于G+C含量,这符合大部分鱼类线粒体DNA
偏好碱基 A、T,明显的反 G偏倚规律[2830]。Mey-
er[31]指出线粒体不同基因进化速率存在差异。线粒

体控制区本身不具有编码蛋白,所承受的压力较小,
理论上其进化速度比Cytb 基因快[3233]。赵亮等[34]

认为线粒体Cytb 基因比控制区Dloop基因具有相

对较高的进化速率,更适于太湖新银鱼种内及近缘种

间分析。本研究Cytb 基因序列多态性位点比例和

单倍型多样性均明显高于CR 序列,Cytb 基因序列

发现35个变异位点,且转换颠换比值为19.04,符合

大部分脊椎动物线粒体控制区变异速率低于Cytb
的现象[3536]。

  遗传多样性通常是物种长期进化的结果,是物种

或其群体持续生存并适应不断变化的环境而不断进

化的前提[37]。通常物种的遗传多样性或变异性越丰

富,则表明该物种的进化潜力越大,对环境改变响应

的进化能力就越强[38]。单倍型多样性和核苷酸多样

性作为衡量种群线粒体遗传变异的重要指标,可根据

数值大小反映出遗传多样性的高低。本研究中大泷

六线鱼4个不同地理野生群体CR 和Cytb基因序列

表现出较高的单倍型多样性和低水平的核苷酸多态

性的特征,与李莹等[39]获得研究结果相 同,符 合

Grant提出的4种组合中“高h,低π”的遗传多样性

类型,即在种群扩张过程中,种群数量的增加会导致

单倍型多样性的提高,但在较短时间内无法积累核苷

酸的变异,从而可能产生单倍型多样性较高、核苷酸

多样性较低的遗传模式[40]。由此推测大泷六线鱼种

群在经历过瓶颈效应后,可能伴随产生了迅速的种群

扩张与变异的积累,即提高了单倍型多样性,但没有

明显增加核苷酸多态性。

3.2 大泷六线鱼野生群体遗传现状形成机制

  本研究中性检验结果显示大泷六线鱼4个不同

地理野生群体偏离了中性进化选择,种群内部积累了

大量的低频率基因突变,种群经历过数量增长或栖息

地膨胀。基于期望值持续增长模式下的CR 和Cytb
基因序列的碱基歧点分布均显示为单峰型,表明大泷

六线鱼种群扩张事件可能发生在近期。基于CR 和

Cytb基因序列构建的系统进化树,可以发现山东省

近岸的大泷六线鱼野生群体和北黄海野生群体遗传

距离较近,群体间具有一定的遗传相似性,遗传分化

程度较低。结合AMOVA分析得到4个不同地理野

生群体间Fst 值较低,没有明显的遗传分化,遗传变

异主要来自群体内个体间。本研究中大泷六线鱼野

生群体CR 基因序列和Cytb基因序列的基因流均大

于1,显示群体间基因交流程度频繁。基因流具有抑

制遗传漂变和选择的作用,是使群体遗传均质化的有

效力量,能够抵抗群体分化。本研究采集样品点主要

集中在黄海区,该区域存在低盐和高盐水系,是多数

鱼群产卵场和仔稚鱼聚集区[4142]。秋冬季节受黄东
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海沿岸流和暖流影响[4344],各群体间基因交流频繁,
可能是导致遗传分化不明显的原因。同时近年来山

东省内大规模开展增殖放流,也可能加大了不同地区

苗种基因交流机会,从而减小遗传分化程度[45]。

  通过估算得出大泷六线鱼整体扩张时间处于第

四纪冰川期的里期玉木间冰期(10万年—20万年

前),属于晚更新世。在间冰期,气候转暖、冰川大量

消融、海平面上升,导致海洋生物从一个或多个分离

的避难所向新的适宜的栖息地扩张分布,种群遗传结

构发生改变。有记载显示晚更新世初以来,我国东部

沿海平原发生过3次明显较大规模的 海 侵 和 海

退[4649],沿海分布的多种海水鱼类在这一时期都经历

过种群扩张事件[5052]。由此推测,大泷六线鱼种群在

冰川期发生瓶颈效应后,间冰期气候条件的改变可能

导致种群数量开始快速增长和扩张,使得单倍型多样

性升高,但随着末次冰川期到来导致没有足够时间积

累核苷酸变异,从而形成现有的遗传多样性模式。

4 结论

  4个大泷六线鱼不同地理野生群体CR 和Cytb
基因序列均具有高单倍型多样性和低核苷酸多样性

的特征,群体间遗传差异不显著,存在频繁的基因交

流,遗传变异主要来源于群体内个体间,未形成一定

的遗传分化。在更新世晚期,因间冰期海平面上升、
气候变暖等气候条件影响大泷六线鱼经历了快速种

群扩张,形成了现有遗传结构特点。山东省内近海沿

岸大泷六线鱼野生群体和北黄海离岸野生群体遗传

结构之间不存在地理障碍,可能受秋冬季节海流影响

或人为增殖放流影响使得山东省近岸群体和北黄海

群体之间基因交流广泛。
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Abstract:In
 

order
 

to
 

further
 

understand
 

the
 

genetic
 

background
 

and
 

differentiation
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

population
 

in
 

Shandong
 

Province
 

and
 

rationally
 

protect
 

and
 

exploit
 

fishery
 

resources,
 

the
 

mitochondrial
 

con-
trol

 

region
 

(CR)
 

and
 

cytochrome
 

b
 

gene
 

(Cytb)
 

were
 

selected
 

to
 

compare
 

mitochondrial
 

gene
 

sequences
 

of
 

three
 

wild
 

populations
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

distributed
 

along
 

the
 

coast
 

of
 

Shandong
 

Province
 

and
 

one
 

wild
 

population
 

of
 

North
 

Yellow
 

Sea
 

offshore,
 

and
 

their
 

sequence
 

characteristics,
 

genetic
 

diversity
 

and
 

historical
 

dynamics
 

of
 

population
 

were
 

analyzed.
 

The
 

CR
 

and
 

Cytb
 

gene
 

sequences
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

wild
 

popu-
lations

 

were
 

obtained
 

by
 

PCR
 

amplification,
 

with
 

the
 

total
 

length
 

of
 

485
 

bp
 

and
 

651
 

bp,
 

respectively.
 

A
 

total
 

of
 

40
 

polymorphic
 

sites
 

were
 

detected
 

based
 

on
 

CR
 

gene
 

sequence,
 

with
 

an
 

average
 

haplotype
 

diversity
 

of
 

0.908
 

and
 

an
 

average
 

nucleotide
 

diversity
 

of
 

0.006.53
 

haplotypes
 

were
 

defined.
 

Based
 

on
 

Cytb
 

gene
 

se-
quence,

 

56
 

polymorphic
 

sites
 

were
 

detected.
 

The
 

transition
 

/transversion
 

ratio
 

was
 

19.04,
 

the
 

average
 

value
 

of
 

intraspecific
 

haplotype
 

diversity
 

was
 

0.934,
 

and
 

the
 

average
 

value
 

of
 

nucleotide
 

diversity
 

was
 

0.005,
 

thus
 

38
 

hapotypes
 

were
 

defined.
 

Comparative
 

analysis
 

showed
 

that
 

all
 

wild
 

population
 

sequences
 

of
 

four
 

wild
 

Hexagrammos
 

otakii
 

had
 

high
 

haplotype
 

diversity
 

and
 

low
 

nucleotide
 

diversity.
 

NJ
 

phylogenetic
 

tree,
 

aver-
age

 

genetic
 

distance
 

between
 

populations/within
 

populations,
 

Fst
 value,

 

gene
 

flow
 

and
 

AMOVA
 

analysis
 

re-
sults

 

showed
 

that
 

there
 

was
 

no
 

significant
 

genetic
 

difference
 

between
 

wild
 

populations
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

along
 

the
 

coast
 

of
 

Shandong
 

Province
 

and
 

North
 

Yellow
 

Sea
 

offshore
 

wild
 

populations,
 

there
 

was
 

fre-
quent

 

gene
 

exchange
 

among
 

populations,
 

and
 

no
 

significant
 

genetic
 

differentiation
 

was
 

formed.
 

The
 

results
 

of
 

population
 

dynamics
 

showed
 

that
 

Hexagrammos
 

otakii
 

underwent
 

rapid
 

expansion
 

in
 

the
 

late
 

Pleistocene
 

and
 

formed
 

the
 

existing
 

genetic
 

pattern.
 

There
 

is
 

no
 

significant
 

geographical
 

isolation
 

between
 

the
 

genetic
 

structure
 

of
 

the
 

wild
 

populations
 

of
 

Hexagrammos
 

otakii
 

along
 

the
 

coast
 

of
 

Shandong
 

Province
 

and
 

the
 

wild
 

population
 

of
 

North
 

Yellow
 

Sea
 

offshore,
 

which
 

may
 

be
 

related
 

to
 

human
 

proliferation
 

and
 

release
 

and
 

the
 

Yellow
 

Sea
 

coastal
 

currents
 

and
 

warm
 

currents
 

in
 

autumn
 

and
 

winter
 

seasons,
 

which
 

may
 

lead
 

to
 

extensive
 

gene
 

communication
 

between
 

populations.
Key

 

words:Hexagrammos
 

otakii,mitochondrial
 

DNA,genetic
 

diversity,mitochondria
 

control
 

region,cyto-
chrome

 

b
 

gene,population
 

genetic
 

structure
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