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摘要: 对采集于中国南海北部近岸和南沙西南部陆架海域 7 个采样点共 246 尾短尾大眼鲷(Priacanthus macracan-

thus)样品进行了线粒体细胞色素 b基因(cytochrome b, cyt b)序列的扩增与分析, 获得了长度为 684 bp的同源序列。

碱基 A、T、C、G含量分别为 22.7%、28.4%、33.4%、15.5%, 共检测到多态位点 92个, 定义了 90个单倍型。其

遗传多样性表现出高单倍型多样性(0.8130~0.9012)和低核苷酸多样性(0.0040~0.0053)的特点。两两群体间的 Fst分

析显示, 大部分群体间的 Fst值均小于 0.05, 且差异不显著(P>0.05), 样本总体分化指数仅为 0.012, 群体间分化程

度很低。分子方差分析(AMOVA)表明, 群体间的遗传变异仅占总遗传变异的 1.25%, 98.75%的遗传变异源于群体内, 

群体之间有较高的遗传同质性。基于邻接法构建的系统发育树和基于中间连接法构建的单倍型网络图均显示 , 

南海短尾大眼鲷不存在与地理群体对应的支系, 遗传分化不显著。中性检测和不对称分布分析发现, 南海短尾大

眼鲷群体在更新世晚期发生过种群扩张。结果表明南海短尾大眼鲷群体间的遗传交流较频繁, 可以认为是一个

大的种群。 
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短尾大眼鲷 [Priacanthus macracanthus (Cu-

vier, 1829)]属鲈形目 (Perciformes), 大眼鲷科

(Priacanthidae), 为暖水性近底层经济鱼类, 广泛

分布于东印度−西太平洋海域, 主要栖息于 200 m

以内水深的浅海陆架区。由于肌肉胶原含量高 , 

短尾大眼鲷已经成为商业领域用于制作鱼肉酱原

材料的重要鱼种[1−2]。在南海, 短尾大眼鲷在北部

和南沙西南部陆架海域广泛分布, 是底拖网产量

最高的捕捞种类之一[3]。目前已有较多关于短尾

大眼鲷食性[3]、发育生物学[4−7]和生态学[8]研究的

报道 , 而有关短尾大眼鲷种群遗传方面的研究

较少。 

了解鱼类的种群划分是渔业开发利用和管理

的前提。短尾大眼鲷作为南海广泛分布的重要经

济鱼类, 其南海各种群的种群归属问题一直未见

报道。本研究使用广泛应用于种内遗传结构分析

的线粒体细胞色素 b(Cytochrome b, Cyt b)序列作

为标记, 对南海短尾大眼鲷的群体遗传多样性和

群体遗传结构进行研究, 并判别南海北部各群体

间以及南海北部和南海西南部各群体间的种群

归属 , 为今后开发南海短尾大眼鲷资源提供参

考依据。 
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1  材料与方法 

1.1  样品采集 

于 2013 年 7 月至 2014 年 3 月, 在南海北部

近岸海域(汕头、珠江口、茂名、三亚、北部湾南、

北海域)和南海西南陆架区域(南沙)采样。采样数

量根据本实验室经验和参考文献[11]设置在 35 尾

左右, 共采集了 7 个地理群体共计 246 尾短尾大

眼鲷个体(表 1), 采样区域基本覆盖了短尾大眼鲷

南海分布区。样品通过形态鉴定, 取肌肉组织冷

冻保存。 

1.2  DNA提取及 PCR扩增和测序 

实验采用上海生工生物工程有限公司的海洋

动物组织 DNA 提取试剂盒提取总基因组 DNA, 

通过 1%的琼脂糖凝胶电泳对提取物质进行检测。

用 PCR扩增和直接测序法测定线粒体 Cyt b序列, 

所用引物为: Pma-cytb-F: 5′-ATGCTACCCTAACT 

CGATTCTTTGC-3′; Pma-cytb-R: 5′-CTTTGGGA 
GTTAGTGGTGAAGGTTG-3′。PCR 反应总体积

50 μL: 模版 DNA 1 μL, 引物 F与 R(10 μmoL/L)

各 1 μL, 4 μL dNTP, 5 μL 10× Ex Taq buffer, 0.5 μL 

Ex Taq酶(Takara), 灭菌双蒸水补足体系。反应程

序: 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 55 ℃退火

25 s, 72 ℃延伸 1 min 30 s; 72℃延伸 5 min; 运行

30 个循环。PCR 产物由 1%的琼脂糖凝胶电泳检

测, 产物送至华大测序公司双向测序。 

1.3  序列拼接及分析方法 

测序结果用 Dnastar 软件包进行拼接并手工

校对, 获得短尾大眼鲷线粒体 Cyt b序列。利用软

件 ClustalX1.8.3进行序列比对排序。使用 MEGA 

6.0[12]计算遗传距离和碱基组成 , 群体遗传学参

数使用 DnaSP 5[13]和 ARLEQUIN 3.0[14]软件统计

获得。 

单倍型间的系统发育关系使用邻接法和中介

网络法构建, 系统树的可靠性采用 1000次重抽样

评估。采用 AMOVA[15]分析评估短尾大眼鲷的群

体遗传结构。采用 ARLEQUIN软件计算两两群体

间的 Fst值以检验群体遗传结构, Fst值的显著性通

过 1000次重抽样检验。采用中性检验和核苷酸不

对称分布两种方法检测短尾大眼鲷的群体历史动

态。中性检验使用 Tajima′s D和 Fu′s Fs值, 如是

负值且显著偏离中性, 则群体可能经历扩张。核

苷酸不对称分布使用 3个参数: τ(突变单位表示的

群体扩张时间), θ0(群体扩张前的 θ 值)和 θ1(群体

扩张后的 θ值), 参数 τ可由 τ=2μt[16]计算, 本研究

中, 核苷酸替代速率使用 2%/百万年[17]。核苷酸

不对称分布呈现明显的单峰则说明群体经历了近

期扩张[18]。 

2  结果与分析 

2.1  序列多态分析 

在本研究中共获取到 246 条序列, 去除两端

引物序列, 通过序列比对和手动校正得到片段长

度为 684 bp。核苷酸组成分析显示短尾大眼鲷

Cyt b 序列 A+T(51.1%)与 C+G(48.9%)含量相近, 

其中鸟嘌呤(G)含量较低(15.5%), 表现出显著的

反 G 偏倚, 这种现象在很多鱼类中都被检测到。

总体而言, 南海海域短尾大眼鲷各地理种群线粒

体 Cyt b 序列在各碱基含量上比较接近。核苷酸

替代中转换 79个, 颠换 19个(表 1), 基于 Kimura 

2-parameter 模型计算的转换颠换比 R 为 4.63, 显

示出比较高的转换颠换率, 说明所研究序列突变

未达到饱和, 适合于进行系统发育分析。检测到

多态位点 92 个, 占全部序列的 13.45%, 其中有

30个是简约信息位点, 定义了 90个单倍型。群体

的遗传多样性表现出高单倍型多样性 (0.8130~ 

0.9012)和低核苷酸多样性 (0.00407~0.0053)的特

点 , 说明南海短尾大眼鲷物种多样性比较丰富 , 

资源还在可持续发展水平上, 没有出现严重的资

源衰退现象。 

2.2  群体遗传结构分析 

根据短尾大眼鲷的地理分布, 本研究将短尾大

眼鲷所有群体分为不同基因池进行AMOVA分析(表

2)。将所有样本作为一个基因池, 分析结果显示, 全

部群体间的差异为 1.25%, Fst=0.012 (P>0.05)。将短

尾大眼鲷分为南海北部和南海南部两个地理群体

进行研究, 发现南海北部和南海南部群体间的分

子差异为 5.24%, Fst=0.048(P>0.05), 分子差异和

Fst 均大于全部群体间的值, 说明南海南部和北部
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表 2  短尾大眼鲷群体线粒体 Cyt b 的分子方差分析 
Tab.2  Genetic structuring of Pracanthus macracanthus based on cytochrome b sequence data 

变异来源 source of variation 变异组成 variance component 变异百分比/%percentage of variation F P 

1.一个基因池 one gene pool (南海 South China Sea) 

群体间 among groups 0.021 1.25   

群体内 within groups 0.701 98.75 Fst=0.012 >0.05

2.两个基因池 two gene pool (南海北部 north of the South China Sea, 南海南部 sorth of the South China Sea) 

群体间 among groups 0.093 5.24 Fst=0.048 >0.05

种群间 among populations 0.008‒  0.43‒  Fsc= 0.005‒ >0.05

种群内 within populations 1.700 95.19 Fct=0.052 >0.05

 
群体有轻微的分化。南海北部和南海南部各群体间

的分子差异为 0.43%‒ , 所有群体内的分子差异为

95.19%, 组群间的遗传分化值虽然大于 0.05, 但是

差异并不显著(Fct=0.0524, P>0.05), 组群内群体间

的分子差异(Fsc= 0.005‒ , P>0.05)也不显著。此外, 我

们还计算了两两群体间的 Fst值(表 3), 与 AMOVA

分析的结果相一致, 成对 Fst分析显示, 除了南海南

沙采样点与三亚和北部湾南北共 3 个点的 Fst值(分

别为显著的 0.0654、0.0887、0.0624)超过 0.05以外, 

其余各群体间的 Fst值在−0.0185~0.0372之间, 均小

于 0.05, 且差异不显著(P>0.05)。 

2.3  种群分析 

采用中介网络法构建短尾大眼鲷单倍型的网

络关系图(图 1), 呈现星状结构, 提示短尾大眼鲷

群体有经历近期扩张的可能性。单倍型网络图发

现, 优势单倍型为 Hap1、Hap2、Hap4和 Hap6, 单

倍型类群 I存在两个主体单倍型, 分别为 Hap1和

Hap4, 单倍型类群 II 也存在两个主体单倍型, 分

别为 Hap2 和 Hap6, 但是两种单倍型类群之间没

有发现显著的地理分化特征, 并不表现出明显的

地理隔离。 

以宝石大眼鲷(Priacanthus hamrur)(GenBank

登录号: HM037266.1)作为外类群, 基于 Tamura- 

Nei 距离以线粒体 Cyt b 序列构建的 NJ 系统树显

示(图 2): 单倍型有没有聚成世系, 各群体的个体

均未单独成群, 7 个群体的短尾大眼鲷个体基本

是随机交叉聚类, 不能形成明显的类聚分支。这

与单倍型网络关系图揭示的结果相似, 说明南海

海域的短尾大眼鲷群体并没有出现显著的遗传分

化现象。 

中性检验结果显示, 整体的 Tajima’s D 呈现

显著的负值( 2.345)‒ , Fu’s Fs呈现显著且较高的负

值( 25.837)‒ , 全部南海短尾大眼鲷群体的中性表

明短尾大眼鲷经历了群体扩张事件(表 4)。 

 
表 3  基于线粒体 Cyt b 基因的短尾大眼鲷两两群体间的遗传分化系数 

Tab.3  Pairwise Fst among populations of Priacanthus macracanthus based on cytochrome b 

采样点 sampling 
site 

汕头
Shantou

珠江口
Zhujiangkou 

茂名
Maoming 

三亚
Sanya 

北部湾南 South 
of Beibu Gulf 

北部湾北 North of 
Beibu Gulf 

南沙 
Nansha

汕头 Shantou 0.0080       

珠江口 Zhujiangkou 0.0089‒  0.0105      

茂名 Maoming 0.0179‒  0.0096‒  0.0140     

三亚 Sanya 0.0049 0.0137‒  0.0111 0.0109    

北部湾南 South of 
Beibu Gulf 

0.0173 0.0098‒  0.0187 0.0160‒  0.0175   

北部湾北 North of 
Beibu Gulf 

0.0041 0.‒ 0171 0.0068 0.0185‒  0.0162‒  0.0144  

南沙 Nansha 0.0011‒  0.0372 0.0050 0.0654* 0.0887* 0.0624* 0.0102 

注: *表示分子差异显著(P<0.05). 

Note: * denotes significant difference(P<0.05). 
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图 1  短尾大眼鲷线粒体 Cty b单倍型的网络关系图 

Fig.1  Median-joining network for cytochrome b haplotypes of Priacanthus macracanthus 

 
表 4  短尾大眼鲷的中性检验和不对称分布参数 

Tab.4  Tajima's D, Fu's Fs statistics, and mismatch distribution parameter estimates of Priacanthus macracanthus 

Tajima’s D Fu’s Fs 不对称分布 mismatch distribution 
采样点 sampling site 

D P Fs P τ θ0 θ1 

汕头 Shantou 1.419‒  0.055 5.956‒  0.005 6.221 0.002 6.851 

珠江口 Zhujiangkou 1.262‒  0.098 8.880‒  0.000 6.062 0.002 6.323 

茂名 Maoming 0.783‒  0.228 4.470‒  0.025 5.516 0.000 5.564 

三亚 Sanya 1.723‒  0.022 13.051‒  0.000 6.453 0.002 5.771 

北部湾南 South of Beibu Gulf 1.421‒  0.067 ‒10.750 0.000 7.088 0.002 3.645 

北部湾北 North of Beibu Gulf 1.181‒  0.122 9.430‒  0.000 6.514 0.000 4.753 

南沙 Nansha 1.296‒  0.087 5.969‒  0.018 6.264 0.002 6.471 

平均 average 2.345‒  0.000 25.837‒  0.000 6.047 0.000 5.633 

 
核苷酸不对称分布分析结果中(表 4, 图 3), 

尽管观测到的核苷酸错配分布与预期分布之间的

吻合并不十分理想, 但是数据并没有达到显著值

(P>0.05), 因此可以用于分析短尾大眼鲷的群体

历史动态。南海短尾大眼鲷群体的 τ 值为 6.047, 

根据线粒体 Cyt b 序列的进化速率估算群体扩张

时间约为 11万年前, 处于更新世晚期。 

3  讨论 

3.1  南海短尾大眼鲷遗传多样性分析 

遗传多态性是由各种突变产生的, 比如核苷

酸替代、插入、缺失、基因转换或者重组等, 大

多数的新突变会因遗传漂变或净化选择作用而消

失, 只有极少数的新突变会偶然地被渗入到群体

中。生物的遗传多样性与其对环境的适应能力成

正相关, 遗传多样性降低会使物种的适应能力降

低, 甚至导致物种退化。本研究对南海不同地理

种群的 Cyt b 基因部分序列进行分析, 显示出比

较高的转换颠换率 ,  这种现象在很多海洋鱼类

中都是存在的[19−20]。检测到多态位点 92 个, 占

全部序列的 13.45%, 其中有 30 个是简约信息位

点, 定义了 90 个单倍型, 显示出短尾大眼鲷群

体群体间较强的同质性, 这种现象在其他海洋鱼类

线粒体 Cyt b 序列上也是很常见的 [21], 表明短 
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图 2  基于 Tamura-Nei距离根据短尾大眼鲷线粒体 Cyt b序列单倍型构建的邻接树及各群体单倍型分布结构树 

A. 汕头; B. 珠江口; C. 茂名; D. 三亚; E. 北部湾南; F. 北部湾北; G. 南沙. 

Fig.2  Neighbour-joining tree for cytochrome b haplotypes of Priacanthus macracanthus based on Tamura-Nei diatances and the 
distribution of haplotypes among groups at each locality 

A.Shantou; B. Zhujiangkou; C. Maoming; D. Sanya; E. South of Beibu Gulf; F. North of Beibu Gulf; G. Nansha. 
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图 3  短尾大眼鲷线粒体 Cyt b单倍型的错配频率分布 

Fig.3  The observed pairwise difference and the expected mismatch distributions under sudden expansion model of the cytochrome b 
haplotypes in Priacanthus macracanthus 

 
尾大眼鲷中存在丰富的线粒体基因多态性。核苷

酸多样性(π)是衡量物种遗传多样性的重要指标

之一[22], 表示单倍型在群体中所占比列, 当 π 值

在 0.0015~0.0047时表明遗传多样性水平较低[23]。

实验中, 检测到位于北部湾北部和南部两采样点

的遗传多样性均处于较低的水平, 分别为 0.0040

和 0.0046, 而其他站点的多样性指数均大于

0.0047, 分析其原因可能由于北部湾相对封闭 , 

外海的短尾大眼鲷群体还来不及补充进来, 因此

有必要加强对南海渔业资源共享以及共同保护渔

业资源的管理。 

3.2  南海短尾大眼鲷群体扩张历史分析 

系统发育是指任何分类单元的起源及进化关

系, 即世系传递过程所表现的全部现象, 系统发

育所用的数据主要来自形态、化石和分子方面 , 

分子系统学的兴起和发展使人们开始从分子水平

上定量研究生物进化过程。本实验是利用线粒体

DNA研究短尾大眼鲷种下阶元的系统发育, 也就

是种内不同群体间的谱系分支关系, 它常与地理

分布、群体遗传结构的研究紧密相联。依据

Tamura-Nei 距离的邻接(NJ)法构建系统发育树分

析结果表明, 整个南海海域的短尾大眼鲷群体遗

传分化不显著, 并未形成明显的地理分支或聚簇, 

这与董丽娜[24]对南海金线鱼(Nemipterus virgatus)

的 D-loop 序列和 COI 基因进行分析的结果相似, 

该研究发现各地理种群分化并不明显, 金线鱼种

群经历过种群扩张事件。 

3.3  影响南海短尾大眼鲷群体遗传结构的因素分析 

影响海洋生物种群结构的可能因素有洋流、

海水温度、海底地形和物种的生活史特征等。洋

流对海洋生物的扩散迁移有很大作用, Liu 等[25]

采用 mtDNA 的 D-loop 序列对梭鱼 (Chelon 

haematocheilus)的系统地理格局进行研究 , 发现

梭鱼在更新世冰期发生过分化, 并在冰后期发生

了二次混合, 分析其原因可能是梭鱼浮游幼体在

洋流作用下重新产生基因交流。海水温度会影响

鱼类基因交流 , Santos 等 [26]对石首鱼(Macrodon 

ancylodon)线粒体细胞色素 b 基因序列进行研究, 

发现寒流和暖流导致美国大西洋沿岸的两个石首

鱼群体遗传结构发生分化。海底地形可能造成鱼

类的种群分化, 有些鱼类是不能跨过南海海盆交

流的[27], 物种的生活史也会影响鱼类的种群遗传

结构, 比如孵卵期越长的鱼类, 不同群体的鱼卵

混在一起的机会越大[28]。海洋鱼类都具有较强的

扩散潜力, 海洋中并不存在阻碍群体交流的物理

屏障 , 因此群体间的分化通常较低。本实验中

AMOVA 分析与成对的 Fst分析显示, 南海短尾大

眼鲷群体不存在显著的遗传分化, 南海北部和南

海南部的序列差异是不显著的 4.8%, 并未达到

5%的种内差异 [29], 系统发育分析显示各群体之

间遗传分化不显著, 没有出现明显的地理分支或

聚簇 , 这表明在南海沿岸的短尾大眼鲷群体中 , 

存在着较广泛的基因交流, 地理分化不明显, 仍

可以认为是一个大的种群。孙冬芳[30−31]对南海密
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点胡椒鲷 (Plectorhynchus gaterinus)、多齿蛇鲻

(Saurida tumbil)和花斑蛇鲻(Saurida undosquamis)

进行种群判别分析 , 李玉芳 [19, 32]利用线粒体

DNA 鲀分析了南海黄鳍马面 (Thamnaconus hy-

pargyreus)的群体遗传结构和历史发育情况进而

分析其种群归属, 在对这些南海鱼类种群的分析

中, 发现的种群分化现象并不普遍, 提示南海的

鱼群间发生了一定的遗传交换, 存在广泛遗传接

触, 使得群体间遗传差异不明显。由于实验并没

有采取到南海东部的样品, 因此不能完全反映该

物种在整个南海的群体分化程度, 但是本研究在

一定程度上为短尾大眼鲷的种质资源保护提供了
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Sequence analysis of the mitochondrial cytochrome b gene and identi-
fication of the Priacanthus macracanthus population in the South 
China Sea 
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1. Key Laboratory of South China Sea Fishery Resources Exploitation & Utilization, Ministry of Agriculture; Scientific 
Observing and Experimental Station of South China Sea Fishery Resources & Environment, Ministry of Agriculture, 
South China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Guangzhou 510300, China; 

2. College of Fisheries and Life Sciences, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China; 
3. Regional Bureau of South China Sea Fishery Management, Ministry of Agriculture, Guangzhou 510080, China 

Abstract: Understanding the population structure of fish species could provide the basic information for utilization and 
management of fishery. The Red bigeye Priacanthus macracanthus was one of the economically important fish species 
that was widely distributed in the South China Sea. However, little was known about the populations. In the present 
study, the population genetic structure and diversity of P. macracanthus were examined in the South China Sea based on 
a 684 bp segment of the mitochondrial cytochrome b gene. A total of 264 individual samples were collected from seven 
localities in the northern South China Sea and the Southwestern Nansha Islands. The bases A, T, C, and G had frequen-
cies of 22.7%, 28.4%, 33.4%, and 28.4%, and A + T content was similar to that of C + G (51.1% and 48.9%, respec-
tively). Ninety-two polymorphic loci were detected and 90 haplotypes were defined. Genetic diversity was high for 
haploid type (0.8130–0.9012) but nucleotide diversity was low (0.0040–0.0053). A haploid type network diagram found 
advantages for the Hap1, Hap2, Hap4, and Hap6 haploid types, but no significant geographical features were detected. 
A pairwise Fst analysis showed that most of the Fst value were low and non-significant (P>0.05). The overall Fst for the 
total sample was only 0.012, which showed little differentiation among populaitons. Analysis of molecular variance 
(AMOVA) indicated that most of the differentiation occurred within populations (98.75%) and only 1.25% occurred 
among populations. Phylogenetic tree constructed using neighbor-joining method showed that the seven groups of P. 
macracanthus were a panmictic population, with no obvious type branches. Haplotype network using median-joining 
network approach also revealed no significant genealogical clades corresponding to sampling localities. Both neutrality 
tests and mismatch distribution analyses indicated a recent population expansion in P. macracanthus during the last gla-
cial maximum. These results indicate high gene flow among populations of P. macracanthus and they may belong to a 
single population in the South China Sea. 
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