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摘要: 利用线粒体CO I序列为遗传标记分析了棘头梅童鱼(Collichthys lucidus Richardson) 7个地理群体(江苏连云港、江苏大丰、上海崇明、浙江舟山、浙江温州、福建宁德和福建厦门)的遗传结构特征。在7个群体209个样本的线粒体CO I序列中共检测到44种单倍型。7个群体单倍型多样性为(0.416±0.112)~(0.720±0.076), 核苷酸多样性为(0.001 10±0.000 35)~(0.004 44±0.001 64)。两个组群的AMOVA分析显示, 南北两个组群分析组群间的变异为40.10%(P<0.01), 组群间群体间的为–0.15% (P>0.05), 群体内为60.05% (P<0.05), 这与基于单倍型构建的NJ树、基于群体间遗传距离构建的UPGMA树的结果均表明棘头梅童鱼群体具有明显的谱系结构, 以温州为分界点, 温州以北为北方类群, 以南则为南方类群。两群体之间的基因流数据表明南方与北方类群的基因交流受阻, 结合各方面资料, 推测更新世的演化历史因素为棘头梅童鱼南北分支形成的主要原因, 而自身的生活习性则是南、北类群内部无明显分化的原因。其结果可以为合理开发和利用棘头梅童鱼野生资源, 以及建立和保护棘头梅童鱼种质资源提供必要的参考。
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棘头梅童鱼(Collichthys lucidus Richardson)属鲈形目(Perciformes), 石首鱼科(Sciaenidae), 梅童鱼属, 是温水性、近底层的小型经济海水鱼类。其肉鲜嫩、味美, 为中国沿海居民喜食的主要冰鲜水产品之一[1–2]。近年来, 随着传统主要经济鱼类资源的衰减, 棘头梅童鱼已成为中国近海渔业的主要捕捞对象之一。目前的捕捞利用现状不利于棘头梅童鱼资源的正常维持, 国内已有中国水产科学研究院东海水产研究所、上海水产研究所等科研单位正在开展棘头梅童鱼人工繁育技术研究。
迄今为止对棘头梅童鱼的研究多集中在资源评估[3–6]、进化分析[7–11]及人工繁殖[12–16]等方面, 在其遗传多样性及遗传分化等方面的研究中仅郑德锋等[17–18]、林能锋等[19]、殷丽娜[20]和Song等[21]分别采用AFLP、线粒体控制区、微卫星等为标记对中国沿海棘头梅童鱼群体遗传多样性进行了初步报道。

鱼类线粒体DNA (mtDNA)同其他许多脊椎动物一样, 为共价闭合环状双链DNA分子, 遵循严格的母系遗传, 几乎不发生重组, 不同区域的进化速度存在差异, 因此被广泛用于探讨种群遗传结构或有机体变异历史[22]。细胞色素氧化酶亚基I(CO I)为线粒体13个蛋白编码基因中研究的最为清楚的基因之一, 由于CO I的进化速率与线粒体的其他序列如D-loop、Cyt b等相比较低, 被广泛用于鱼类系统发育及DNA条形码的研究[23], 但也有学者研究认为CO I比Cyt b更适合群体遗传学研究[24], 在鱼类的群体遗传学的研究中也有较为广泛的应用。例如SUN等[25]和张迪等[26]利用CO I序列分别对中国沿海鲻鱼和长江中下游太湖新银鱼的遗传多样性进行了分析。本研究通过研究mtDNA CO I基因序列变异, 分析棘头梅童鱼不同地理群体的遗传结构, 以期对棘头梅童鱼的渔业管理提供一定的理论依据, 对棘头梅童鱼种质资源的开发和利用具有十分重要的理论价值和现实意义。
1  材料与方法

1.1  实验材料

实验用棘头梅童鱼材料为2013年9－11月采集于江苏连云港(LYG)、江苏大丰(DF)、上海崇明(CM)、浙江舟山(ZS)、浙江温州(WZ)、福建宁德(ND)和福建厦门(XM)的7个野生群体(图1)。采集地点、采样时间及样品数见表1。样品采集回实验室后即取样提取DNA后4℃保存备用。
1.2  棘头梅童鱼mtDNA CO I序列的扩增与测序

取背部肌肉约100 mg, 使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
[image: image1.png]E o E T HE(LYG) o
34°1 |
» X H:(DF)
32 S l@Y)
30°- | FHIZS) "
28 = (WZ) ¥
..
ND N
- (ND) &
. ﬂ’ : hI.}
24° -
& 1| legend
390 - U HD i
sampling location
118°  120° 122° 124° 126° 128° 130°N





图1  棘头梅童鱼的取样地点示意图
Fig. 1  Sampling sites of Collichthys lucidus
LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; CM: Chongming; ZS: Zhoushan; WZ: Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen.
表1  棘头梅童鱼的采集样品数

Tab. 1  The number of Collichthys lucidus in each location

	群体

population
	样品数目

number
	取样地点

location
	取样时间

sampling time

	连云港 (LYG)
	30
	江苏连云港
	2013.10

	大丰 (DF)
	30
	江苏大丰
	2013.11

	崇明 (CM)
	30
	上海崇明
	2013.09

	舟山 (ZS)
	28
	浙江舟山
	2013.09

	温州 (WZ)
	29
	浙江温州
	2013.11

	宁德 (ND)
	32
	福建宁德
	2013.10

	厦门 (XM)
	30
	福建厦门
	2013.11


公司)提取总DNA。使用通用引物CFF (TCR ACY AAY CAY AAA GAY ATY GGC AC)和CFR (ACT TCW GGG TGR CCR AAG AAT CA)扩增棘头梅童鱼的mtDNA的CO I部分序列, PCR总反应体系为50 μL, 其中包括: 10×PCR buffer 5 μL, dNTP 4 μL (2.5 mmol/L), 上下游引物各2 μL (10 mmol/L), Taq DNA 聚合酶0.8 μL (5 U/μL), 模板DNA 1μL, 加双蒸水至总体积50 μL。样品在AG-22331型PCR仪(Eppendorf)上进行扩增, 94℃预变性5 min; 94℃ 30 s, 52℃ 45 s, 72℃ 1 min, 35个循环; 72℃延伸10 min; 4℃保存。扩增产物使用1.0%的琼脂糖凝胶电泳检测后送至上海杰李生物技术有限公司胶回收双向测序后拼接。

1.3  数据分析

利用Clustal X[27]对序列进行对位排列, 并结合人工核查与校正。单倍型数目及分布、核苷酸多样性使用DnaSP5.1[28]软件确定。采用MEGA5.1[29]软件按照TrN进化模型来构建单倍型邻接关系树, 系统树的可靠性采用1 000次重复抽样评估。

使用MEGA5.1软件计算群体内及两两群体间的遗传距离, 根据Kimura2-parameter (K-2-P) 模型构建棘头梅童鱼群体间的UPGMA树。采用分化固定指数(Fst)来评价两两群体间的遗传差异, 通过1 000次重复抽样来检验两两群体间Fst的显著性, 使用Nm= (1–Fst)/(4Fst)计算两两群体间的基因流。

使用Arlequin3.1[30]软件的分子变异分析(AMOVA)来评估群体间遗传变异, 通过1 000次重复抽样来检验不同遗传结构水平上的协方差的显著性, 按样品的地理来源将7个群体划分为2个组群, 分别对应不同的海区以验证是否存在显著的地理结构, 连云港(LYG)、大丰(DF)、崇明(CM)和舟山(ZS)群体划分为北方组群, 宁德(ND)、温州(WZ)和厦门(XM)群体划分为南方组群。
对棘头梅童鱼的群体历史动态采用中性检验和核苷酸不配对分布分析来检测。使用Tajima’s D检验[31]和Fu’s Fs检验[32]来进行中性检验。核苷酸不配对的观测分布和群体扩张模型下的预期分布之间的一致性采用最小方差法来检验。对于观测分布没有显著偏离预期分布的群体, 扩张参数τ采用广义非线性最小方差法来估算, 其置信区间(CI)采用参数重抽样法计算。参数τ通过公式τ=2ut转化为实际的扩张时间, 其中u是所研究的整个序列长度的突变速率, t为自群体扩张开始到现在的时间, 参照线粒体基因的平均进化速率(2%)[33]来计算棘头梅童鱼的群体扩张时间, 上述分析均由Arlequin3.1软件计算。

2  结果与分析

2.1  序列变异特征分析
所分析的7个群体209尾棘头梅童鱼的线粒体CO I基因序列长度为611 bp, 其变异位点为47个, 变异比率为7.70%。其中单一信息位点21个, 占3.43%; 简约信息位点26个, 占4.25%。变异均为转换或颠换, 转换明显多于颠换(图2), 且替代多发生在密码子第三位点。没有检测到插入和缺失现象。4个碱基A、T、C和G平均频率分别为23.5%、27.9%、29.6%和19.0%, A+T出现频率明显高于C+G (51.4% vs. 48.6%)。
2.2  单倍型在群体中的分布及遗传关系

在棘头梅童鱼209个样本中共检测到44个单倍型(GenBank登录号为KJ616664~KJ616707), 各群体的单倍型分布见图3。群体间共享的单倍型为11个, 占单倍型总数的25%。其余33个单倍型为某个群体所特有。无7个群体共享的单倍型, Hap1和Hap8各为5个群体所共享。Hap8拥
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图2  棘头梅童鱼线粒体CO I基因序列变异位点

Fig. 2  Variable sites of mitochondrial CO I gene of Collichthys lucidus
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图3  棘头梅童鱼44种单倍型在7个群体中的分布及其分子系统树
节点数字表示大于50%的bootstrap支持率. LYG: 连云港; DF: 大丰; CM: 崇明; ZS: 舟山; WZ: 温州; ND: 宁德; XM: 厦门.
Fig. 3 Distribution of 44 haplotypes among 7 Collichthys lucidus populations and its NJ molecular phylogenetic tree
Numbers at nodes indicate bootstrap values greater than 50% with 1 000 replicates.
LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; CM: Chongming; ZS: Zhoushan; WZ: Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen
有的频次最高, 共69个个体拥有, 占总数的33.01%。其次为Hap1, 共67个个体共享, 占32.06%。Hap6为4个群体所共享, 共13个个体拥有此单倍型。Hap7为3个群体共享。Hap16、Hap18、Hap14、Hap11、Hap27、Hap30和Hap32均为2个群体共享。在特有的单倍型中, 连云港(LYG)和大丰(DF)群体各有5个, 崇明(CM)有8个, 宁德(ND)有3个, 其余群体各有4个。这些单倍型出现的频次较低, 除Hap22在LYG群体出现2次, Hap28在宁德(ND)群体出现3次外, 其余仅某个群体中一个个体所拥有。在本研究中单倍型邻接关系树的节点分支支持率较高(>50%), 具有明显的地理谱系结构(图3)。

2.3  群体遗传多样性和遗传结构

棘头梅童鱼的7个地理群体的遗传多样性参数见表2。从单倍型参数来看, 大丰(DF)、崇明(CM)、舟山(ZS)和连云港(LYG)群体的单倍型数和单倍型多样性均较高, 厦门(XM)的单倍型多样性最低, 仅为0.416±0.112。在核苷酸参数中, 宁德(ND)和舟山(ZS)群体的核苷酸多样性最高, 其次依次是大丰(DF)、连云港(LYG)、厦门(XM)群体, 最低是温州(WZ)群体。由以上结果可见, 宁德(ND)和舟山(ZS)群体具有较高的遗传多样性, 而温州(WZ)和厦门(XM)群体的遗传多样性则较低。
从棘头梅童鱼7个地理群体的遗传距离来看, 群体内的平均遗传距离在0.001 10~0.004 59, 两两群体间的平均遗传距离在0.001 20~0.021 72(表3)。舟山(ZS)群体内遗传距离最大(0.004 59), 而温州(WZ)群体内遗传距离最小(0.001 10)。厦门(XM)与大丰(DF)群体之间的遗传距离最大(0.422 99), 厦门(XM)与温州(WZ)群体之间的遗传距离最小(0.001 20)。从UPGMA树(图4)来看, 棘头梅童鱼明显分为两大支, 温州以北的群体连云港(LYG)、大丰(DF)、崇明(CM)和舟山(ZS)聚为一支(北方类群), 以南的群体温州(WZ)、宁德(ND)和厦门(XM)聚为另一支(南方类群)。
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图4  基于Kimura遗传距离的棘头梅童鱼7个群体之间的UPGMA树
LYG: 连云港; DF: 大丰; CM: 崇明; ZS: 舟山; WZ: 温州; ND: 宁德; XM: 厦门.

Fig. 4  UPGMA tree of 7 Collichthys lucidus populations built under K-2-P genetic distance

LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; CM: Chongming; ZS: Zhoushan; WZ: Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen.


两两群体间的Fst 值为0.017 13~0.463 04之间(表3), 北方各群体(LYG、DF、CM、ZS)与南方各群体(WZ、ND、XM)之间的遗传分化系数为0.340 40~0.463 04, 统计检验均显著(P<0.05)。北方各群体间(LYG、DF、CM、ZS)和南方各群体间(WZ、ND、XM)统计检验均不显著(P>0.05)。这表明北方类群与南方类群之间的遗传结构存在显著差异, 北方类群之间和南方类群之间存在高度的遗传同质性。基于Fst值计算两两群体间的基因流Nm, 南方类群与北方类群的群体之间的Nm值均小于1, 而南方各群体之间以及北方各群体之间的Nm值则均大于1, 这说明南方类群与北方类群之间的基因流受阻(表4)。
采用AMOVA分析表明南方类群与北方类群之间差异显著(表5)。将7个群体分为南北两个组群分析的显示组群间的变异为40.10%(P<0.01), 组群内群体间的为－0.15%(P>0.05), 群体内为60.05% (P<0.05), 这些数据表明南北组群之间存在显著的遗传结构。
2.4  群体历史动态分析

7个棘头梅童鱼群体的中性检验分析结果见表2。Tajima’s D检验的结果均为负值, 崇明(CM)、舟山(ZS)、温州(WZ)和厦门(XM)均为显著或极显著, 其他群体均不显著。Fu’s Fs检验除宁德(ND)群体为正值外, 其余均为负值, 且除舟山(ZS)外其余均为显著或极显著。显著性的负D值
表2  不同群体棘头梅童鱼的遗传多样性参数

Tab. 2  Parameters of genetic diversity of different populations of Collichthys lucidus
	群体
population
	样本数
n
	单倍型数
number of

haplotype
	单倍型多样性
haplotype diversity

h
	多态位点数number of polymorphic sites
	核苷酸多样性
nucleotide diversity 
π
	Tajima’s

D
	Fu’s

Fs

	连云港(LYG)
	30
	 9
	0.720±0.076
	10
	0.00245±0.00050
	–1.28649
	–3.38504*

	大丰(DF)
	30
	11
	0.738±0.080
	11
	0.00269±0.00046
	–1.31051
	–5.36749**

	崇明(CM)
	30
	13
	0.685±0.097
	25
	0.00303±0.00122
	–2.51735**
	–7.47501**

	舟山 (ZS)
	28
	10
	0.632±0.103
	20
	0.00405±0.00164
	–1.83198*
	–2.42227

	温州(WZ)
	29
	 7
	0.429±0.114
	 7
	0.00110±0.00035
	–1.85924*
	–4.36291**

	宁德(ND)
	32
	 7
	0.522±0.102
	19
	0.00444±0.00164
	–1.45391
	0.64828

	厦门(XM)
	30
	 7
	0.416±0.112
	 8
	0.00128±0.00048
	–1.86201**
	–3.67471**

	合计total
	209
	44
	0.785±0.020
	47
	0.01109±0.00023
	–0.43292
	–11.92030*


注: “*”表示差异显著(0.01<P<0.05); “**”表示差异极显著(P<0.01).
Note: “*” means significant difference (0.01<P<0.05). “**” means extremely significant difference (P<0.01).

LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; CM: Chongming; ZS: Zhoushan; WZ: Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen.

表3  棘头梅童鱼群体内遗传距离(对角线, 粗体)及两两群体间遗传距离(对角线下)和遗传分化系数(Fst)(对角线上)

Tab. 3  Pairwise genetic distances within population (diagonal, bold), and genetic distance (below diagonal), fixation index (Fst) (above diagonal) between every two populations of Collichthys lucidus
	群体population
	崇明(CM)
	大丰 (DF)
	连云港(LYG)
	宁德(ND)
	厦门(XM)
	温州(WZ)
	舟山 (ZS)

	崇明(CM)
	0.00309
	–0.00054
	0.01085
	0.34785**
	0.43499**
	0.42766**
	–0.01713

	大丰(DF)
	0.00297
	0.00272
	–0.01213
	0.34040**
	0.42299**
	0.41552**
	–0.00277

	连云港(LYG)
	0.00285
	0.00257
	0.00247
	0.34996**
	0.43218**
	0.42476**
	–0.00150

	宁德(ND)
	0.01918
	0.01974
	0.01952
	0.00459
	0.00555
	0.00160
	0.37329**

	厦门(XM)
	0.02111
	0.02172
	0.02149
	0.00306
	0.00129
	–0.01498
	0.46304**

	温州(WZ)
	0.02100
	0.02162
	0.02138
	0.00297
	0.00120
	0.00110
	0.45574**

	舟山(ZS)
	0.00360
	0.00354
	0.00337
	0.01807
	0.01980
	0.01970
	0.00417


注: “**”表示差异极显著(P<0.01). P为遗传分化指数显著性检验值.
Note: “**” means extremely significant difference (P<0.01). P means value for test of Fst. LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; CM: Chongming; ZS: Zhoushan; WZ: Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen.

表4  棘头梅童鱼两两群体间的基因流 (对角线下)
Tab. 4  Gene flow value (below diagonal) between every two populations of Collichthys lucidus
	群体population
	崇明 (CM)
	大丰 (DF)
	连云港(LYG)
	宁德 (ND)
	厦门 (XM)
	温州 (WZ)
	舟山 (ZS)

	崇明(CM)
	
	
	
	
	
	
	

	大丰(DF)
	463.213
	
	
	
	
	
	

	连云港(LYG)
	22.791
	20.860
	
	
	
	
	

	宁德(ND)
	0.469
	0.484
	0.464
	
	
	
	

	厦门(XM)
	0.325
	0.341
	0.328
	44.795
	
	
	

	温州(WZ)
	0.335
	0.352
	0.339
	156.000
	16.939
	
	

	舟山(ZS)
	14.844
	90.503
	166.917
	0.420
	0.290
	0.299
	


表5  棘头梅童鱼群体遗传差异的AMOVA分析

Tab. 5  Analysis of molecular variance (AMOVA) among populations of Collichthys lucidus
	组群
group
	变异来源
source of variation
	方差组分
variance components
	变异百分比/%
percentage of variance
	Φ

	2 个组群

2 groups
	组群间among groups
	0.19744Va
	40.10
	0.39946**

	
	组群内群体间among populations within groups
	–0.00076Vb
	–0.15
	–0.00258

	
	群体内within groups
	0.29569 Vc
	60.05
	0.40100*



注: “*”表示差异显著(0.01≤P<0.05); “**”表示差异极显著(P<0.01).Va、Vb、Vc分别为组群间变异、组群内群体间变异以及群体内变异.

Note: “*” means significant difference (0.01≤P<0.05). “**” means extremely significant difference (P<0.01). Va, Vb and Vc mean variations among groups, among populations and within populations.

和Fs值表明研究群体可能经历过群体扩张, 根据NJ树的结构将所有群体分为两个组群分别进行中性检验, D和Fs均为显著性的负值(表未列出), 而综合所有群体来看, D值和Fs值均为负值, 且Fs值显著, 据此我们推测棘头梅童鱼经历了快速暴发和扩张事件。
3  讨论
3.1  棘头梅童鱼群体的遗传多样性

棘头梅童鱼主要分布在中国黄海和东海。本研究根据线粒体CO I基因序列变异对7个棘头梅童鱼群体进行遗传多样性分析, 结果表明, 宁德的核苷酸多样性最高, 而温州的最低; 除宁德群体外, 北方4个群体的遗传多样性均明显高于南方的2个群体, 这与Song等[21]利用线粒体控制区分析的结果相似。宁德群体的核苷酸多样性最高, 但单倍型多样性相对较低, 这提示宁德群体可能存在一定的过度捕捞现象。崇明与舟山群体的单倍型多样性与遗传多样性均相对较高, 与殷丽娜[20]的研究结果相反, 我们认为可能是与样本数和取样时间的差异有关。我们发现温州的遗传多样性最低, 这与郑德锋等[17–18]利用线粒体控制区和AFLP研究结果相似。此外, 谢起浪等[34]在浙江瑞安飞云江口的调查结果表明飞云江口的棘头梅童鱼资源具有明显的过度捕捞现象, 据此我们推测温州群体的遗传多样性低与过度捕捞现象之间可能存在一定的相关性。
根据Grant等[35]划分的4种单倍型多样性(h)和核苷酸多样性(π)关系模式, 本研究中的温州(WZ)、厦门(XM)群体属于第一种模式, 即单倍型多样性和核苷酸多样性均低(h<0.5, π<0.005), 其他群体均为h高而π低。第一种模式表明其最近出现过种群瓶颈效应或种群由单一、少数系群所发生的奠基者效应(founder effect)形成。而高h低π的现象是由于种群经历一个快速的扩张期, 与此同时没有足够的时间来积累足够的核苷酸变异导致, Tajima’s D和Fs检验的结果也证明了此结论, 这与在银鲳[36]、松江鲈[37]、小黄鱼[38]等研究中得到的结果相似。

3.2  棘头梅童鱼的群体遗传结构

本研究中单倍型的邻接关系树及群体间的UPGMA进化树均表明7个棘头梅童鱼群体具有显著的系统地理格局。两种AMOVA分析也表明南方类群与北方类群之间差异显著或极显著, 但根据Shaklee等[40]提出的鱼类分别在种群、种和属三水平的遗传距离值分别为0.05、0.30和0.9的依据, 南北方类群均未达到亚种的分化。郑德锋等[17–18]、殷丽娜[20]和Song等[21]的研究结果也证明具有南北分支的说法。不同的是基于AFLP分析的结果分为两支, 荣成与南通聚为一支为北方群体, 南方群体又分为两支, 启东、芦潮港和瑞安聚为一支, 温州、福州和番禹聚为一支, 这可能是由于AFLP属于核基因标记, 它与线粒体基因标记在进化速度、遗传方式等存在较大差异, 这种现象在其他物种遗传结构研究中也有发现[37, 41–42]。
Nm是指一个群体迁移至另一个群体时将某基因带到新的群体产生的基因流动。Nm越大, 群体间的相似性越大[43]。Wright[44]认为群体间的Nm>1时能有效抑制由遗传漂变而引起的遗传分化, 而Nm<1说明群体可能由于遗传漂变而发生了分化[45]。本研究中, 南方类群与北方类群的Nm均小于1, 而南方类群内和北方类群内的Nm均远大于1, 说明南北类群可能由于遗传漂变而发生了分化, 进一步说明了南方和北方属于不同的群组。
在群体内和群体间的遗传距离分析结果中, 出现了某些群体的群体内遗传距离大于群体间的遗传距离的现象, 郑德锋等[17]使用线粒体控制区变异对棘头梅童鱼的群体遗传结构分析中也出现了此现象。在使用CO I分析的结果中, 遗传分化指数Fst的数据显示北方类群之间除连云港与崇明之外的其他两两群体间的Fst均为负值, 这表明北方类群之间无明显分化, 为随机交配的群体[46]。南方类群中厦门与温州的Fst值为负值, 表明二者之间无明显分化。而宁德所处地理位置较为特殊, 宁德湾三都澳水域基本处于全封闭状态, 殷丽娜[20]采用Cyt b分析棘头梅童鱼的遗传多样性时, 发现宁德群体的单倍型全部聚在北方群体中, 认为宁德群体可能起源于冰期东海的避难所, 本研究中宁德群体内的遗传距离大于它与其他南方群体的群体间的遗传距离, 支持宁德为冰期东海的避难所的推论, 南方群体均由其扩张而来, 与殷丽娜[20]不同的是宁德仅有一种单倍型分布在北方分支内, 其差异可能是由于对方的样本量相对较少所造成的。此外, 宁德群体的Fu’s Fs检验为正值, 表明宁德群体近期未经历过群体扩张事件, 而厦门与温州群体的均为极显著的负值更也支持此假设。
韩刚[47]总结了海洋鱼类的遗传结构进化机制, 认为影响海洋鱼类遗传结构的主要有3种类型: 自身生活史特征、海洋环境条件和历史因素。目前对棘头梅童鱼南北分化的形成主要有以下几个观点: 自身的生活习性、历史因素和群体排外性。棘头梅童鱼是一种短距离洄游性鱼类, 冬季群体主要栖息在外侧海区及分散在各岛屿附近, 春季进入沿岸海域繁殖、栖息, 秋后再返回原处索饵越冬, 主动扩散能力不强[14, 39], 因而被认为是形成南北分支的重要原因, 但Song等[21]分析认为历史因素为此物种南北分支形成的唯一原因。基于本研究结果, 我们推测历史因素和自身的生活习性为其南北分化形成的主要原因。根据扩张参数τ推算, 北方组群的棘头梅童鱼群体扩张的时间为七万年前, 此时期属于更新世晚期, 更新世经历了大规模的冰期–间冰期交替变化, 冰盛期时海平面下降了高达120～140 m, 从而导致南北方分支的出现, 这与Song等[21]的观点一致, 且在梭鱼[48]、鳓鱼[49]和短蛸[50]的群体遗传结构的研究中亦有类似的现象。此外, Shen等[51]利用微卫星和线粒体CO I序列对西北太平洋的3种鲻鱼的研究认为更新世的因素是其分化的主要原因, 更新世的冰期隔离对现在西北太平洋的物种多样性形成具有重要意义, 而棘头梅童鱼是否会在将来分化产生新的亚种有待进一步研究。在本研究中的南北方组群间的基因流均小于1, 我们推测南北方可能由于更新世的因素而导致最佳生殖期具有一定的差异, 而棘头梅童鱼的短距离洄游特性则可能是南方类群内和北方类群内不存在明显差异的原因。
综上所述, 推测棘头梅童鱼的更新世的历史事件和棘头梅童鱼的生殖季节的差异可能是导致其南北分支的主要原因, 短距离洄游特性则是南北类群内部不存在明显差异的原因。Strasburg等[52]认为研究中检测到近期发生基因流的概率要比检测祖先基因流的概率高很多。Becquet等[53]认为近期发生的基因流对序列变异具有更大的影响。此外, 由于CO I基因的一些局限性, 如严格的母系遗传等, 因此还需结合其他标记技术如RAPD、SSR和SNP等对其进行更加系统的分析, 从而为中国棘头梅童鱼的渔业管理和种质资源开发与利用等提供更为系统的支持。
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Population genetic structure of Collichthys lucidus based on the mitochondrial cytochrome oxidase subunit I sequence

ZHAO Ming1, 2, SONG Wei1, MA Chunyan1, ZHANG Fengying1, JIANG Keji1, SONG Zhiming1, 2, MA Lingbo1
1. Key Laboratory of East China Sea and Oceanic Fishery Resources Exploitation, Ministry of Agriculture; East China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Shanghai 200090, China;
2. College of Fishery and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China
Abstract: Collichthys lucidus is distributed in the coastal waters and estuaries of the northwest Pacific Ocean, including the Yellow Sea and East China Sea. This species is rapidly becoming one of the most important marine fishery species in China. Extensive studies have shown that the abundance of C. lucidus has recently declined significantly because of overfishing and environmental degradation. To develop conservation measures there is a need to better understand the genetic population structure of C. lucidus. Fish (n=209) were collected from seven sampling locations in the south Yellow Sea and East China Sea, including Lianyungang, Dafeng, Chongming, Zhoushan, Wenzhou, Ningde, and Xiamen. A 611 bp mitochondrial CO I sequence was amplified by PCR then used for genetic structure analysis. We detected 44 haplotypes, the haplotype diversity index ranged from (0.416±0.112) to (0.720±0.076), and then ucleotide diversity index ranged from (0.001 10±0.000 35) to (0.004 44±0.001 64). The results of an AMOVA revealed there were two groups (north and south). The shallow topology of the haplotype neighbor-joining (NJ) tree and the UPGMA tree based on genetic distance suggests there is distinct phylogeographic structure across the seven populations. We define south Wenzhou as part of the southern group, and north Wenzhou as part of the northern group. The estimate of gene flow between the southern and northern groups was <1, which indicates that gene exchanges between these two groups are rare. Based on the expansion parameter τ, we speculate that the separation occurred during the Pleistocene, and the migratory behaviorof C. lucidus likely explains the current lack of differentiation within the southern or northern groups. Our results can be used to inform the sustainable exploitation and conservation of wild C. lucidus populations.
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