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基于线粒体Cytb基因序列的褐石斑鱼种群遗传多样性分析*

钟声平1,2,蒋 艳2,陈秀荔3,赵永贞3,赵龙岩1,刘永宏1,黄国强1**

(1.广西中医药大学海洋药物研究院,广西海洋药物重点实验室,广西南宁 530299;2.广西海洋研究所有限责任公司,广西海水

养殖新品种繁育工程技术研究中心,广西北海 536000;3.广西壮族自治区水产科学研究院,广西水产遗传育种与健康养殖重点

实验室,广西南宁 530021)

摘要:为评估种质资源状况被世界自然保护联盟(International
 

Union
 

for
 

Conservation
 

of
 

Nature,IUCN)评定

为易危物种的褐石斑鱼(Epinephelus
 

bruneus)野生种群的遗传多样性和遗传分化水平,采用PCR方法测定褐

石斑鱼西太平洋海区的中国海南岛(HN)、福建厦门(XM)
 

和韩国济州岛(HG)3个地理群体的线粒体细胞色

素b
 

(Cytb)基因的部分序列,并对其基因序列遗传变异、谱系结构和群体扩张历史特征进行分析。结果显示,
褐石斑鱼3个地理种群(88个个体)共检测出18个多态位点,共有7种单倍型;各地理群体遗传多样性水平较

低,而且单倍型在群体间分布不均,韩国群体遗传多样性最高,中国海南和厦门群体遗传多样性较低。地理距

离最远的韩国群体和中国海南群体遗传分化最高(FST=0.177
 

5),地理距离最近的中国海南群体和厦门群体

的遗传分化最低(FST=0.013
 

4)。Mantel检验结果显示,3个褐石斑鱼群体间遗传距离和地理距离间存在显

著相关,距离隔离(Isolation
 

by
 

Distance,IBD)是褐石斑鱼群体遗传分化的主要因素。褐石斑鱼群体遗传变异

主要来源于群体内,群体间存在中度遗传分化(FST=0.097
 

1)。褐石斑鱼Cytb基因单倍型网络图表现为简单

星形结构,符合群体扩张的历史特征。Tajima's
 

D 和Fu's
 

Fs中性检验结果也证实西太平洋海区褐石斑鱼群

体存在扩张的历史特征。本研究结果表明,西太平洋海区的褐石斑鱼总体遗传多样性水平较低,野生种质资源

极易受到渔业捕捞和气候变化的影响而衰退,在全球气候变化的背景下,急需加强其种质资源的保护工作。
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  褐石斑鱼(Epinephelus
 

bruneus)隶属鲈形目

(Perciformes)鮨科(Serranidae)石斑鱼亚科(Epi-
nephelinae)石斑鱼属(Epinephelus),俗称土沟龙、假
油斑,为西太平洋海区暖水性底层鱼类,主要分布在
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韩国、日本和中国(南至海南岛)沿海[1]。褐石斑鱼具

有生长快、适应能力强、营养价值高等特点,养殖开发

潜力巨大[2]。20世纪90年代末,日本、韩国和中国

台湾地区开始养殖褐石斑鱼[3]。然而,褐石斑鱼人工

规模化育苗技术尚未突破,目前人工养殖的苗种主要

来源于野生捕捞[4]。此外,由于褐石斑鱼野生种群数

量逐年下降,世界自然保护联盟(International
 

Union
 

for
 

Conservation
 

of
 

Nature,IUCN)于2016年将褐石

斑鱼收录到濒危物种红色名录下,现已被列为易危物

种,其种质资源极易因人类活动的影响而衰退[5],因
此急需开展褐石斑鱼种群遗传多样性和遗传结构等

遗传背景相关的调查分析。目前,关于褐石斑鱼的研

究主要集中在生理学[3]、早期发育[6]、细胞遗传学[7]、
杂交育种[4]和人工养殖[8]等方面,尚未见有关褐石斑

鱼地理种群的遗传多样性和遗传结构的研究报道。

  动物线粒体 DNA(mitochondrial
 

DNA,mtD-
NA)具有结构简单、严格的母系遗传、几乎不发生重

组、进化速度快且不同区域进化速度存在差异等特

点,已成为研究动物起源进化、群体遗传、系统发育等

的重要标记[9]。其中,线粒体细胞色素b
 

(Cytb)基
因的结构和功能在mtDNA的13个蛋白质编码基因

中研究得最多,且进化速度适中,因此在鱼类的种群

分化与遗传结构中应用广泛[10]。本研究以西太平洋

海区3个不同地理群体的褐石斑鱼为研究对象,利用

线粒体Cytb 基因序列对褐石斑鱼分布区域内的种

群遗传多样性和遗传结构进行分析,旨在从分子水平

上揭示褐石斑鱼地理种群间的遗传差异和种群分化,
不仅为褐石斑鱼种质资源遗传背景调查分析提供基

础数据,而且为褐石斑鱼种质资源保护和利用、人工

繁育、生态养殖以及良种选育提供更多的理论依据。

1 材料与方法

1.1 实验材料

  褐石斑鱼分别采自中国海南岛(109.226°N,

20.140°E)、福建厦门(118.241°N,24.302°E)和韩国

济州岛(126.594°N,33.974°E)
 

3个近海海域,为当

地渔船出海钓捕收获。其中,采集海南岛(HN)地理

种群30尾,体长(26.4±2.6)
 

cm,体质量(426.8±
52.7)

 

g;福 建 厦 门(XM)地 理 种 群 27 尾,体 长

(21.7±3.8)
 

cm,体质量(309.7±65.4)
 

g;韩国济州

岛(HG)地理种群31尾,体长(25.2±2.7)
 

cm,体质

量(393.5±49.6)
 

g。根据郭明兰等[11]和Liu等[12]

对云纹石斑鱼(E.moara)和褐石斑鱼形态比较的特

征鉴定为褐石斑鱼,解剖取其背部肌肉,放置于-20
 

℃的无水乙醇中保存备用。

1.2 基因组DNA的提取和检测

  取每个样品0.1
 

g,用SDS/蛋白酶K消化,采用

酚氯仿抽提法和乙醇沉淀法[13]提取总 DNA,用

1.0%琼脂糖凝胶电泳检测DNA,并使用超微量紫外

分光光度计测定DNA浓度并稀释至100
 

ng/μL,于

-20
 

℃冰箱中保存备用。

1.3 PCR扩增及序列测定

  Cytb基因片段扩增的引物序列为L14724
 

(5'
GACTTGAAAAACCACCGTTG3')和

 

H15149
 

(5'CCTCAGAAGGATATTGTCCTC3'),由北京

六合华大基因科技股份有限公司合成。PCR扩增反

应体积为50
 

μL,其中10×PCR
 

buffer
 

(plus
 

Mg2+)
 

5
 

μL,dNTPs
 

(10
 

mmol/L)
 

1
 

μL,正反向引物(5
 

pmol/μL)各1
 

μL,Taq酶(2.5
 

U/μL)
 

1
 

μL,模板

(约100
 

ng)
 

1
 

μL,加超纯水至50
 

μL。PCR扩增反

应条件:94
 

℃预变性3
 

min;94
 

℃变性30
 

s,56
 

℃退

火30
 

s,72
 

℃延伸45
 

s,35个循环;再72
 

℃链延伸7
 

min。PCR产物经1%琼脂糖凝胶电泳检测,柱式纯

化试剂盒纯化,纯化产物送北京六合华大基因科技股

份有限公司进行双向测序。

1.4 数据分析

  选用Dnastar软件包对序列进行编辑、校对和排

序,并对排序结果进行分析和手工调整。用DnaSP
软件[14]确定单倍型。单倍型数目、多态位点、转换、
颠换、插入/缺失等分子多态性参数使用Arlequin软

件[15]统计获得。单倍型多态度(h)、核苷酸多态度

(π)、两两序列平均核苷酸差异数(k)以及相应的方

差使用Arlequin软件计算。

  以巨石斑鱼(E.tauvina)和斜带石斑鱼(E.co-
ioides)的Cytb基因序列为外群,采用jModelTest软

件[16]依据贝叶斯信息标 准(Bayesian
 

Information
 

Criterion,BIC)从88种核苷酸替换模型中选取最适

合本研究的线粒体Cytb 基因的最佳替换模型。采

用邻接法(Neighbor
 

Joining,NJ),最大简约法(Max-
imum

 

Parsimony,MP)和 最 大 似 然 法(Maximum
 

Likelihood,ML)等3种方法构建褐石斑鱼Cytb 单

倍型分子系统树,使用PAUP软件构建系统树[17]。
系统树的可靠性采用1

 

000次重抽样进行评估,应用

NETWORK软件(http://www.fluxustechnology.
com)构建单倍型网络关系图。

  应用Arlequin软件计算两两群体间的遗传分化
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指数(FST),检测群体遗传结构,FST 值的显著性使用

10
 

000次重抽样检验。单倍型间的遗传距离采用

HKY核苷酸进化模型计算。采用分子方差分析

(AMOVA)[18]评估褐石斑鱼的群体遗传结构,通过

10
 

000次重抽样来检验不同遗传结构水平上协方差

的显著性。采用IBDWS
 

(Isolation
 

by
 

Distance
 

Web
 

Service)[19]检验群体间是否存在距离隔离(Isolation
 

by
 

Distance,IBD)[20]。采用 Tajima's
 

D 检验[21]和

Fu's
 

Fs检验[22]两种检验方法进行群体历史动态分

析,使用Arlequin软件进行运算。

2 结果与分析

2.1 Cytb基因序列遗传变异和遗传多样性

  经序列比对并去除引物序列后,获得的DNA序

列片段长402
 

bp,该片段起始的1-3
 

bp碱基序列为

ATG,对应斜带石斑鱼线粒体基因组全序列中的

Cytb基因序列的起始密码子[23]。结果显示,本次测

序序列为褐石斑鱼线粒体Cytb 基因部分序列,其

A+T含量(54.2%)高于C+G含量(45.8%)。褐

石斑鱼Cytb基因序列遗传变异水平较低,在目的片

段内仅检测到18个多态位点,均发生在密码子第3
位点,为T/C和A/G两种转换突变。

  在88个个体中,共检测到7种单倍型,其中

Hap1为3个群体(71个个体)所共有,Hap6为韩国

和中国厦门群体共有,而其他单倍型在群体间分布不

均,每个地理群体都有其各自特有的单倍型(表1)。
由表2可知,韩国群体的单倍型类型较中国海南和厦

门群体丰富,其单倍型多态度最高,为0.556
 

67。各

群体内平均核苷酸差异度和核苷酸多态度均随突变

位点数目的增加而增加,呈正比例关系,韩国群体个

体间的平均核苷酸差异度(0.613
 

33)、核苷酸多态度

(0.001
 

53)均高于中国海南和厦门群体。褐石斑鱼

中国海南群体(h=0.338
 

10,π=0.000
 

88)和厦门群

体(h=0.323
 

53,π=0.001
 

13)均属于低单倍型多态

度和低核苷酸多态度类群;褐石斑鱼韩国群体(h=
0.556

 

67,π=0.001
 

53)属于高单倍型多态度和低核

苷酸多态度类群。综上可知,西太平洋海区褐石斑鱼

总体遗传多样性水平较低,韩国群体的遗传多样性水

平高于中国海区的海南群体和厦门群体。

表1 褐石斑鱼在3个群体中的单倍型分布

Table
 

1 Haplotypes
 

distribution
 

of
 

E.bruneus
 

in
 

3
 

populations

群体
Population

单倍型数量分布
Number

 

distribution
 

of
 

haplotypes

Hap1 Hap2 Hap3 Hap4 Hap5 Hap6 Hap7

总量
Overall

HN 26 1 3 30

HG 21 1 8 1 31

XM 24 1 2 27

Total 71 1 3 1 1 10 1 88

表2 褐石斑鱼的取样信息以及遗传多样性指数

Table
 

2 Sampling
 

information
 

and
 

genetic
 

diversity
 

indices
 

of
 

E.bruneus

群体
Population

样品数
Sample

 

size

单倍型数
Haplotype

 

number

单倍型
多态度h

核苷酸
多态度π

平均核苷酸
差异度k

HN 30 3 0.338
 

10 0.000
 

88 0.352
 

38

HG 31 4 0.556
 

67 0.001
 

53 0.613
 

33

XM 27 3 0.323
 

53 0.001
 

13 0.455
 

88

Pooled 88 7 0.445
 

47 0.001
 

29 0.519
 

20

2.2 单倍型谱系结构

  ModelTest结果显示,褐石斑鱼3个地理群体的

Cytb 基 因 部 分 序 列 的 最 佳 模 型 是 HKY。使 用

PAUP软件构建了褐石斑鱼单倍型 NJ、MP和 ML
树,结果显示3种方法得出的进化树拓扑结构一致。
褐石 斑 鱼 的 Hap3、Hap4、Hap5、Hap6、Hap7 和

Hap1单 倍 型 首 先 聚 合 成 一 个 进 化 分 支,然 后 与

Hap2单倍型聚合成褐石斑鱼进化分支,最后与巨石

斑鱼和斜带石斑鱼外群分支聚合。总体而言,褐石斑

鱼单倍型进化树的拓扑结构较为简单,并且3个地理

种群的单倍型不能依据地理分布各自聚类,而是相互

聚类为一个大的进化分支,不存在明显的地理谱系结

构(图1)。采用中介网络图法构建褐石斑鱼单倍型

的网络关系图,结果显示褐石斑鱼的单倍型网络图为

星形结构,不同地理分布的单倍型没有单独聚类,与
系统进化树的谱系结构类似,不存在显著的地理谱系

结构(图2)。
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图1 褐石斑鱼线粒体Cytb基因单倍型的最大释然进化树

  Fig.1 Maximum
 

likelihood
 

phylogenetic
 

tree
 

of
 

the
 

mtDNA
 

Cytb
 

gene
 

haplotypes
 

for
 

E.bruneus

图2 褐石斑鱼3个群体单倍型网络图

  Fig.2 Haplotype
 

network
 

diagram
 

of
 

3
 

populations
 

dia-

gram
 

of
 

E.bruneus

2.3 群体遗传分化

  对3个群体的遗传分化进行分子方差分析(表

3),结果显示90.28%的遗传差异来源于群体内,仅

9.72%的遗传差异来源于群体间,统计结果差异显著

(P=0.005
 

25),表明褐石斑鱼遗传变异主要来源于

群体内,不同群体间存在中等水平的遗传差异,群体

间的遗传分化指数(FST)为0.097
 

16。根据HKY距

离模型计算两两群体间的FST 值(表4),结果显示韩

国与 中 国 海 南 群 体 间 遗 传 分 化 最 高 (FST 为

0.177
 

5),中国海南与厦门群体间遗传分化最低(FST

为0.013
 

4)。综上,西太平洋海区褐石斑鱼地理群体

间存在不同程度的遗传分化,并且分化程度大小与地

理距离相关。Mantel检验结果显示,褐石斑鱼群体

间遗传距离和地理距离间存在显著相关,褐石斑鱼地

理群体间遗传距离与群体间的地理距离成线性相关

(图3)。

表3 褐石斑鱼群体的分子方差分析

Table
 

3 Analysis
 

of
 

molecular
 

variance
 

of
 

E.bruneus
 

变异来源
Source

 

of
 

variation
变异组分
Variance

 

compo
nents

变异贡献
率/%
Variation

 

contribution
 

rate/%

F 检验
F

 

stati
stics

P 值
P

 

value

Among
 

populations0.026
 

15 9.72 0.097
 

16 0.005
 

25

Within
 

populations 0.242
 

96 90.28

Total 0.269
 

11

表4 褐石斑鱼群体间的FST 值(对角线下)和对应的P 值

(对角线上)

Table
 

4 FST
 values

 

(below
 

diagonal)
 

and
 

corresponding
 

P
 

val-
ues

 

(above
 

diagonal)
 

among
 

populations
 

of
 

E.bruneus

中国海南岛
HN

韩国济州岛
HG

中国福建厦门
XM

HN 0.001
 

3 0.256
 

1

HG 0.177
 

5
 

0.108
 

2

XM 0.013
 

4
 

0.041
 

7
 

  图3 褐石斑鱼两两群体间地理距离与遗传距离FST/
(1-FST)的回归分布

  Fig.3 Regression
 

distribution
 

of
 

geographic
 

distance
 

and
 

genetic
 

distance
 

FST/(1-FST)
  

between
 

two
 

groups
 

of
 

E.
bruneus

2.4 群体扩张历史特征

  对褐石斑鱼3个地理群体以及其合并群体分别

进行Tajima's
 

D 检验和Fu's
 

Fs检验(表5),结果显

示褐石斑鱼中国海南、厦门和韩国地理群体Tajima's
 

D 和 Fu's
 

Fs 值均为负值,统计检验结果不显著

(P>0.05)。褐石斑鱼合并群体的 Tajima's
 

D 和

Fu's
 

Fs值为较大的负值,统计检验结果显著(P<
0.05)。表明褐石斑鱼3个地理种群的线粒体Cytb
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基因符合中性进化,西北太平洋海区的褐石斑鱼种群

可能发生了群体扩张的历史动态。
表5 褐石斑鱼群体的Tajima's

 

D 和Fu's
 

Fs统计值及相应

的P 值

Table
 

5 Statistical
 

values
 

of
 

Tajima's
 

D
 

and
 

Fu's
 

Fs,corre-

sponding
 

P
 

values
 

among
 

populations
 

of
 

E.bruneus

群体
Population

Tajima's
 

D 值
Tajima's

 

D
 

value
Fu's

 

Fs值
Fu's

 

Fs
 

value

D P Fs P

HN -0.843
 

2 0.213
 

7 -0.822
 

7 0.185
 

1

HG -0.566
 

3 0.328
 

2 -0.901
 

9 0.224
 

6

XM -1.377
 

1 0.082
 

1 -0.502
 

4 0.249
 

4

Pooled -1.441
 

5 0.049
 

5 -4.195
 

6
 

0.006
 

4

3 讨论

3.1 褐石斑鱼的遗传多样性

  褐石斑鱼为暖水性底层鱼类,主要分布于西太平

洋中国、日本、韩国等3个国家,其生长速度快、适应

能力强、经济价值高,有潜力成为我国石斑鱼养殖的

名贵新品种。然而,有关褐石斑鱼种质资源遗传背景

调查,尤其是种质遗传多样性评估尚未开展系统研

究,不利于我国褐石斑鱼种质资源的保护和可持续开

发利用。遗传多样性是鱼类生物多样性的重要组成

部分,种内遗传多样性越丰富,物种对环境的适应能

力越强[24]。线粒体DNA的单倍型多态度(h)和核

苷酸多态度(π)是衡量种群遗传多样性的重要指标。

Grant等[25]提出鱼类DNA单倍型多态度和核苷酸

多态度高低水平的临界值分别是0.5和0.005,根据

不同的临界值,可将鱼类遗传多样性分为高单倍型多

态度(h>0.5)和高核苷酸多态度(π>0.005)、高单

倍型多 态 度(h>0.5)和 低 核 苷 酸 多 态 度(π<
0.005)、低单倍型多态度(h<0.5)和高核苷酸多态

度(π>0.005)以及低单倍型多态度(h<0.5)和低核

苷酸多态度(π<0.005)等4种类型。本研究结果显

示,褐石斑鱼3个地理群体合并后的单倍型多态度

(h=0.445
 

47)和核苷酸多态度(π=0.001
 

29)属于

低单倍型多态度和低核苷酸多态度类群,低于大西洋

真鳕(Gadus
 

morhua,h=0.97,π=0.018
 

6)[26]、小
黄 鱼 (Larimichthys

 

polyactis,h =0.989,π =
0.004

 

8)[27]等海洋鱼类的Cytb 基因序列遗传多样

性。石 斑 鱼 属 的 斜 带 石 斑 鱼 (h =0.740,π =
0.003

 

69)[28]、棕 点 石 斑 鱼(E.fuscoguttatus,h=

0.747,π=0.004
 

14)[29]的Cytb 基因序列遗传多样

性高于本研究的褐石斑鱼群体。推测可能是由于人

类对褐石斑鱼过度捕捞及各种活动对其栖息地造成

破坏[7],导致其繁殖群体数量大幅度下降,从而使褐

石斑鱼遗传多样性水平下降。在非洲海区的安氏石

斑鱼(E.andersoni)的遗传多样性研究中也有类似的

结论,由于人类捕捞活动造成安氏石斑鱼野生种群数

量下降,从而导致其种群遗传多样性水平较低(h=
0.367,π=0.001)[30]。本研究结果提示需要加强中

国海区褐石斑鱼野生种质资源的保护,人工繁育的亲

本有必要补充遗传多样性较高的韩国亲本来保证繁

育后代的遗传多样性水平。

3.2 褐石斑鱼群体遗传分化

  遗传分化指数(FST)是衡量不同地理群体间遗

传差异的重要指标。Balloux等[31]依据遗传分化指

数的临界值,将群体遗传分化程度划分为4种类型:
极小遗传分化类型(0<FST<0.05)、中度遗传分化

类型 (0.05<FST <0.15)、较 大 遗 传 分 化 类 型

(0.15<FST<0.25)以及高度遗传分化类型(FST>
0.25)。本研究中两两群体间的FST 分析结果显示,
地理距离最远的韩国和中国海南群体间遗传分化程

度最高(FST 为0.177
 

5),属于较大遗传分化类型;地
理距离最近的中国海南和厦门群体间遗传分化最低

(FST 为0.013
 

4),属于极小遗传分化类型;分子方差

分析结果也显示,褐石斑鱼3个地理群体间的遗传分

化程度为中度遗传分化类型(FST 为0.097
 

16)。地

理隔离是群体间基因交流的天然屏障,在海洋这个开

放的环境中,通常认为距离隔离是促使遗传分化产生

的主要机制[32]。王登玉等[28]对中国东南近海斜带

石斑鱼群体遗传分化的研究表明,斜带石斑鱼地理群

体间存在极大的遗传分化(FST 为0.344),并且距离

隔离是斜带石斑鱼3个地理群体间遗传分化的主要

因素。傅蒙娜等[33]基于线粒体Cytb 基因开展中国

海区3个条纹斑竹鲨(Chiloscyllium
 

plagiosum)群
体遗传分化的研究也表明,地理距离较远的福建群体

和海南群体遗传分化差异显著,距离隔离是条纹斑竹

鲨群体遗传分化的重要因素。本研究中 Mantel检验

结果显示褐石斑鱼群体间遗传距离FST/(1-FST)和
地理距离间存在显著相关(r=0.984

 

0),并且统计检

验极显著(P=0.000
 

0),表明距离隔离是褐石斑鱼

群体遗传分化的主要因素。Richardson等[34]在对黑

缘石斑鱼(E.morio)的线粒体DNA遗传多样性检测

中发现其稚鱼及成鱼的定居习性,导致群体间遗传分
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化显著。褐石斑鱼为暖水性底层鱼类,栖息于岩礁和

底质为沙泥质的海域,成鱼栖息深度为20-200
 

m,
幼鱼经常出现在浅水区[1],是具有较强领域性的定居

种。褐石斑鱼的这种生活特性可能是造成其群体存

在距离隔离遗传分化的主要原因。由于褐石斑鱼不

同地理群体间存在遗传分化,所以在褐石斑鱼人工繁

育时,可以选择来自不同地理群体的亲体,来提高繁

殖群体的遗传分化水平,避免人工繁育后代出现近交

衰退而导致生产性能下降。
3.3 褐石斑鱼群体扩张历史特征

  Slatkin等[20]指出自然种群遭受瓶颈效应后的

群体快速扩张可以导致出现星状结构的基因谱系。
本研究中褐石斑鱼单倍型网络图表现为简单星形结

构,符合群体扩张历史特征。在丝鳍紫鱼(Pristipo-
moides

 

filamentosus)[35]和安氏石斑鱼[30]等海洋鱼

类中也存在类似的结果,因为群体扩张历史导致单倍

型网络图呈现简单星状拓扑结构。Tajima's
 

D 和

Fu's
 

Fs检验是两种常用的检验种群历史是否发生

扩张的参数,统计检验显著的负数D 值可能是选择

作用、群体扩张和瓶颈效应等原因造成的[21]。Fu's
 

Fs检验的方法主要是基于中性进化的前提下样本中

出现所观测到的等位基因(单倍型)数目的概率。Fs
检验对群体扩张非常敏感,群体扩张通常产生绝对值

较大的负数Fs值[22]。合并褐石斑鱼3个地理群体

的数据进行中性检验发现,整个群体的D 值为负值,

Fs值为较大的负值(-4.195
 

6),并且统计检验结果

显著(P<0.05)。Tajima's
 

D 和Fu's
 

Fs的检验结

果也证实西太平洋海区褐石斑鱼群体存在扩张的历

史特 征。Chen 等[36]研 究 表 明,赤 点 石 斑 鱼 (E.
akaara)的群体扩张历史动态是由更新世冰期海平

面下降造成大部分栖息地消失,导致其种群避难于东

海和南海盆地产生的。与赤点石斑鱼类似,褐石斑鱼

大部分现有栖息地位于大陆架。伴随每次冰盛期

(Glacial
 

maximum),海平面下降 120-140
 

m[37]。
褐石斑鱼栖息地也会因为海平面的下降而逐渐形成

陆地,导致其种群避难于海洋盆地,待海平面上升后

重新进入现有栖息地,分布区迅速扩大,呈现种群扩

张的历史动态。本研究结果表明,褐石斑鱼不仅整体

遗传多样性水平较低,而且容易受到气候变化导致种

群数量波动,在全球气候变化的背景下,加强对褐石

斑鱼种质资源的保护尤为关键。

4 结论

  本研究开展了褐石斑鱼西太平洋海区的中国海

南岛(HN)、福建厦门(XM)和韩国济州岛(HG)
 

3个

地理群体的遗传多样性和遗传结构研究。结果显示:
各地理群体总体遗传多样性水平较低,韩国群体遗传

多样性水平高于中国海南和厦门群体。褐石斑鱼群

体遗传变异主要来源于群体内,群体间存在中度遗传

分化。距离隔离是褐石斑鱼群体遗传分化的主要因

素。总之,褐石斑鱼总体遗传多样性水平较低,其种

群存在扩张的历史特征,易受到渔业捕捞和气候变化

的影响导致其种群衰退,因此急需加强褐石斑鱼野生

种群的监测和保护。
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Abstract:In
 

order
 

to
 

evaluate
 

the
 

genetic
 

diversity
 

and
 

genetic
 

differentiation
 

level
 

of
 

the
 

wild
 

population
 

of
 

Epinephelus
 

bruneus,which
 

was
 

assessed
 

as
 

a
 

vulnerable
 

species
 

by
 

the
 

International
 

Union
 

for
 

Conservation
 

of
 

Nature
 

(IUCN),the
 

partial
 

sequences
 

of
 

mitochondrial
 

Cytochrome
 

b
 

(Cytb)
 

gene
 

in
 

three
 

geographical
 

populations
 

of
 

Hainan
 

Island
 

(HN),Xiamen
 

(XM),China
 

and
 

Jeju
 

Island
 

(HG)
  

in
 

the
 

western
 

Pacific
 

Ocean
 

were
 

determined
 

by
 

Polymerase
 

Chain
 

Reaction
 

(PCR)
 

technique.The
 

genetic
 

variation,phylogenetic
 

struc-
ture

 

and
 

population
 

expansion
 

history
 

of
 

the
 

gene
 

sequence
 

were
 

analyzed.The
 

results
 

showed
 

that
 

a
 

total
 

of
 

18
 

polymorphic
 

loci
 

and
 

7
 

haplotypes
 

were
 

detected
 

in
 

3
 

geographical
 

populations
 

(88
 

individuals)
 

of
 

E.fus-
coguttatus.The

 

genetic
 

diversity
 

level
 

of
 

each
 

geographical
 

population
 

in
 

China
 

was
 

low,and
 

the
 

haplotypes
 

were
 

unevenly
 

distributed
 

among
 

the
 

populations.The
 

genetic
 

diversity
 

of
 

the
 

Korean
 

population
 

was
 

the
 

highest,and
 

the
 

genetic
 

diversity
 

of
 

the
 

Hainan
 

and
 

Xiamen
 

populations
 

was
 

lower.The
 

genetic
 

differentia-
tion

 

of
 

the
 

Korean
 

population
 

and
 

the
 

Hainan
 

population
 

in
 

China
 

with
 

the
 

farthest
 

geographical
 

distance
 

was
 

the
 

highest
 

(FST=0.177
 

5),and
 

the
 

genetic
 

differentiation
 

of
 

the
 

Hainan
 

population
 

and
 

the
 

Xiamen
 

popula-
tion

 

with
 

the
 

closest
 

geographical
 

distance
 

was
 

the
 

lowest
 

(FST=0.013
 

4).The
 

results
 

of
 

Mantel
 

test
 

showed
 

that
 

there
 

was
 

a
 

significant
 

correlation
 

between
 

genetic
 

distance
 

and
 

geographical
 

distance
 

among
 

the
 

three
 

populations,and
 

Isolation
 

by
 

Distance
 

(IBD)
 

was
 

the
 

main
 

factor
 

for
 

the
 

genetic
 

differentiation
 

of
 

E.bruneus
 

grouper
 

populations.The
 

genetic
 

variation
 

of
 

E.bruneus
 

grouper
 

population
 

was
 

mainly
 

derived
 

from
 

within
 

the
 

population,and
 

there
 

was
 

moderate
 

genetic
 

differentiation
 

among
 

the
 

populations
 

(FST=0.097
 

1).The
 

haplotype
 

network
 

of
 

Cytb
 

gene
 

of
 

E.bruneus
 

showed
 

a
 

simple
 

star
 

structure,which
 

was
 

consistent
 

with
 

the
 

historical
 

characteristics
 

of
 

population
 

expansion.The
 

results
 

of
 

Tajima's
 

D
 

and
 

Fu's
 

Fs
 

neutrality
 

tests
 

also
 

confirmed
 

the
 

historical
 

expansion
 

of
 

the
 

E.bruneus
 

population
 

in
 

the
 

Western
 

Pacific
 

Ocean.The
 

results
 

of
 

this
 

study
 

show
 

that
 

the
 

overall
 

genetic
 

diversity
 

level
 

of
 

E.bruneus
 

in
 

the
 

Western
 

Pacific
 

Ocean
 

is
 

low,and
 

the
 

wild
 

germplasm
 

resources
 

are
 

highly
 

vulnerable
 

to
 

the
 

impact
 

of
 

fishing
 

and
 

climate
 

change.Under
 

the
 

background
 

of
 

global
 

climate
 

change,it
 

is
 

urgent
 

to
 

strengthen
 

the
 

protection
 

of
 

germplasm
 

resources.
Key

 

words:Epinephelus
 

bruneus;germplasm
 

resources;Cytb
 

gene;genetic
 

diversity;genetic
 

differentiation
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