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♦遗传多样性♦

中国南部沿海美蓝拟相手蟹的群体遗传多样性研究*

杨明柳**,高霆炜,阎 冰,吴 斌
(广西海洋科学院(广西红树林研究中心),广西红树林保护与利用重点实验室,广西北海 536007)

摘要:为探明中国南部沿海美蓝拟相手蟹(Parasesarma
 

eumolpe)的群体遗传多样性,本文基于线粒体DNA
的细胞色素氧化酶亚基Ⅰ

 

(Cytochrome
 

Oxidase
 

Ⅰ,COⅠ)基因片段序列,对中国南部沿海8个美蓝拟相手蟹

地理群体共95个个体进行群体遗传多样性分析。结果表明,美蓝拟相手蟹所有个体的线粒体COⅠ基因片段

序列长度均为631
 

bp,共有49个单倍型,群体平均单倍型多样度为0.876
 

8±0.032
 

5,平均核苷酸多样度为

0.042
 

2±0.026
 

3,表现为高水平的遗传多样性。单倍型邻接关系树的拓扑结构显示美蓝拟相手蟹群体没有

分化出明显的单倍型类群,尚未形成显著的分支谱系;单倍型的网络关系图呈现出明显的星状结构,未表现出

显著的地理谱系结构。分子方差分析(Analysis
 

of
 

Molecular
 

Variance,AMOVA)和群体间的遗传分化指数

Fst 值结果表明,美蓝拟相手蟹群体在分布范围内尚未形成独立的遗传结构,遗传变异主要来自群体内。核苷

酸不配对分布和中性检验结果表明,美蓝拟相手蟹在历史上经历了明显的群体扩张,扩张时间大约在14万年

前。幼体阶段具较强的潜在扩散能力,群体间能进行频繁的基因交流,再加上群体扩张事件,可能是美蓝拟相

手蟹群体间无显著遗传分化的原因。研究结果有助于揭示我国红树林潮间带相手蟹类种群遗传结构和分子系

统地理学规律。
关键词:美蓝拟相手蟹;COⅠ基因;遗传多样性;群体历史动态;中国南部沿海

中图分类号:Q347  文献标识码:A  文章编号:10027378(2023)03024311
DOI:10.13657/j.cnki.gxkxyxb.20230829.004

  美蓝拟相手蟹(Parasesarma
 

eumolpe)原隶属

于相手蟹科(Sesarminae)的近相手蟹属(Perisesar-
ma),现已归属于拟相手蟹属(Parasesarma)[13],分
布于马来西亚、新加坡、泰国、文莱,以及中国南部沿

海的广西、广东和海南等省区,是一种栖息于沿海红

树林生态系统中的相手蟹类[4,5]。国外已对美蓝拟

相手蟹进行了食性、体色、形态及分子系统学等方面

的研究[2,57],而国内仅对其地理分布和系统发育做了

初步研究[4,8],目前尚无关于其群体遗传多样性方面

的研究报道。
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  动物线粒体DNA由于具有因高碱基突变率而

使其进化速度快的特征,成为了研究蟹类起源进化、
系统发育、群体遗传等的一种有效分子遗传标记[9]。
迄今为止,在蟹类群体遗传多样性的研究中,线粒体

DNA的细胞色素氧化酶亚基Ⅰ
 

(Cytochrome
 

Oxi-
dase

 

Ⅰ,COⅠ)基因是使用较多且有效的分子标

记[1013]。美蓝拟相手蟹的分布具有中国大陆与马来

西亚、新加坡、泰国的跨海地理分布格局特征[4,5],适
合用于揭示在较大的生态地理格局上遗传谱系演化

的系统地理学规律。本研究以中国南部沿海红树林

生态系统中8个美蓝拟相手蟹群体为研究对象,利用

线粒体COⅠ基因片段序列,研究其群体遗传多样

性,探讨现有群体分布格局形成的历史原因和演化过

程。研究结果将有助于揭示我国红树林潮间带相手

蟹类群体遗传结构和分子系统地理学规律,为蟹类的

群体遗传学研究和红树林生态系统中蟹类的多样性

保护研究提供基础资料。

1 材料与方法

1.1 材料

  2012年7月至2013年6月,本研究团队对中国

南部沿海福建、广东、广西、海南等省区天然红树林区

域的蟹类资源进行调查,并对调查区域中发现美蓝拟

相手蟹分布的8个调查地点进行样品采集,共采集

95个个体(表1),采集地点基本覆盖了美蓝拟相手蟹

在中国南部沿海的分布范围,采集的样本于95%乙

醇固定保存备用。
表1 美蓝拟相手蟹的取样数据

Table
 

1 Sampling
 

data
 

of
 

P.eumolpe

群体
Populations

样本数
No.of

 

samples
经纬度

Longitude
 

&
 

latitude

Fangchenggang,
Guangxi 15 108°14'7.9″

 

E,
21°37'6.2″

 

N

Leizhou,Guangdong 10 109°44'9.7″
 

E,
20°48'13.2″

 

N

Xuwen,Guangdong 3 110°7'19.3″
 

E,
20°14'47.7″

 

N

Dongzhaigang,
Hainan 19 110°33'34.4″

 

E,
19°58'34.2″

 

N

Qinglangang,
Hainan 16 110°48'7.9″

 

E,
19°35'39.2″

 

N

Sanya,Hainan 6 109°37'7.0″
 

E,
18°13'27.3″

 

N

Dongfang,Hainan 19 108°38'15.2″
 

E,
19°12'58.4″

 

N

Yangpu,Hainan 7 109°15'15.0″
 

E,
19°46'8.8″

 

N

1.2 方法

  取美蓝拟相手蟹步足肌肉组织约20
 

mg,采用试

剂盒(OMEGA公司)提取DNA,获得的DNA经检

测合格后于-20
 

℃保存备用。扩增所用引物为通用

引物[14],引物序列如下。COIH2198:5'TAAACT-
TCAGGGTGACCAAAAAATCA

 


 

3',COIL1490:

5'GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG
 


 

3'。

PCR扩增反应体系如下:25
 

μL
 

2×Taq10
 

Master-
Mix(北京奥赛博科技发展有限公司),2

 

μL的模板

DNA,2
 

μL的上下游引物,超纯水补足到 50
 

μL。

PCR反应条件为 94
 

℃预变性 2
 

min,35 个循 环

(94
 

℃变性45
 

s,47
 

℃退火50
 

s,72
 

℃延伸1
 

min),
最后72

 

℃延伸7
 

min。获得的PCR产物经检测合格

后,送至广州英潍捷基贸易有限公司进行纯化和双向

测序(ABI
 

3730XL测序仪)。

1.3 数据分析

  DNA序列均由 DNAstar
 

v7.1软件[15]进行编

辑、校对、比对和分析。运用DnaSP
 

v5软件[16]检测

多态位点数、简约信息位点数以及单倍型数目。采用

MEGA
 

7.0软件[17]基于Kimura2P计算遗传距离,
以弧边招潮(Uca

 

arcuata,基因登录号:MK611607)
为外群构建单倍型邻接关系树(NJ),采用1

 

000次重

抽样评估其可靠性。采用Network
 

5.0软件构建单

倍型网络关系图,分析单倍型谱系结构情况。

  采 用 Arlequin
 

3.5 软 件[18]计 算 单 倍 型 多 样

度(h)和 核 苷 酸 多 样 度(π),进 行 分 子 方 差 分 析

(Analysis
 

of
 

Molecular
 

Variance,AMOVA,重复抽

样次数设置为5
 

000),以及计算群体间的遗传分化指

数Fst 值(重复抽样次数设置为10
 

000)。群体的历

史动态评估由核苷酸不配对分布和中性检验进行分

析,中性假说是否成立由 Tajima's
 

D 值[19]和Fu's
 

Fs值[20]来判别,根据获得的群体扩张前的θ0 值、群
体扩张后的θ1 值和群体扩张参数τ值进行核苷酸不

配对分布分析[21]。群体扩张事件发生的时间用公式

t=τ/2u 计算,群体发生扩张的时间用t表示,DNA
序列长度的突变速率用u 表示。蟹类线粒体COⅠ
基因2.3%/MY(Million

 

Years,百万年)的核苷酸分

歧速率已被诸多研究采用[2224],美蓝拟相手蟹群体的

扩张时间亦采用2.3%/MY 的核苷酸分歧速率来

估算。
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2 结果与分析

2.1 序列多态性分析

  每个个体均获得长度为631
 

bp的COⅠ基因序

列,没有插入/缺失位点。序列比对共发现50个变异

位点,其中简约信息位点16个,共计51处核苷酸替

换被这些同义突变位点所定义(44处为转换,7处为

颠换)。美蓝拟相手蟹95个个体共定义了49个单倍

型(单 倍 型 Hap1- Hap49,
 

GenBank 登 陆 号:

MT827024-MT827072),这些单倍型序列的A、T、

G、C碱基平均含量分别为28.5%、39.1%、17.3%、

15.1%,G+C含量(32.4%)明显低于 A+T含量

(67.6%)。

  美 蓝 拟 相 手 蟹 总 群 体 的 单 倍 型 多 样 度 为

0.876
 

8±0.032
 

5,核 苷 酸 多 样 度 为 0.042
 

2±
0.026

 

3。8个地理群体中,单倍型多样度最高的是

徐闻群体(1.000
 

0±0.272
 

2),最低的是东寨港群体

(0.672
 

5±0.119
 

0);核苷酸多样度最高的和最低的

也分别是徐闻群体(0.053
 

3±0.047
 

8)和东寨港群

体(0.029
 

2±0.020
 

7)(表2)。由于部分群体样品数

量较少,可能会对统计结果产生一定影响。

表2 美蓝拟相手蟹各群体的分子多态性指数及相关参数值

Table
 

2 Molecular
 

polymorphism
 

index
 

and
 

associated
 

parameter
 

values
 

of
 

each
 

P.eumolpe
 

populations

群体
Populations

个体数
No.of

 

samples

单倍型数
No.of

 

haplotypes

单倍型多样度(h)
Haplotype

 

diversity
 

(h)

核苷酸多样度(π)
Nucleotide

 

diversity
 

(π)

Tajima's
 

D Fu's
 

Fs
核苷酸不配对分布
Nucleotide

 

mismatch
 

distribution

D P Fs P τ θ0 θ1

Fangcheng-
gang 15 10 0.895

 

2±0.070
 

4 0.039
 

2±0.026
 

3

Leizhou 10 8 0.955
 

6±0.059
 

4 0.051
 

1±0.033
 

8

Xuwen 3 3 1.000
 

0±0.272
 

2 0.053
 

3±0.047
 

8

Dong-
zhaigang 19 8 0.672

 

5±0.119
 

0 0.029
 

2±0.020
 

7

Qinglan
gang 16 13 0.950

 

0±0.048
 

5 0.046
 

8±0.030
 

2

Sanya 6 5 0.933
 

3±0.121
 

7 0.048
 

0±0.034
 

8

Dongfang 19 12 0.900
 

6±0.058
 

6 0.044
 

5±0.028
 

7

Yangpu 7 5 0.857
 

1±0.137
 

1 0.045
 

7±0.032
 

5

All 95 49 0.876
 

8±0.032
 

5 0.042
 

2±0.026
 

3 -2.503 <0.001 -27.236 <0.001 2.029 0.000 335.000

2.2 单倍型分布及其关系

  美蓝拟相手蟹的49个单倍型中,出现了1个分

布于除徐闻群体以外各群体的主体单倍型(Hap2),
其所占频率为34.7%;有40个单倍型只在1个个体

中被检测到,所占频率为42.1%,表明主体单倍型比

较原始,可能是其祖先单倍型;有4个单倍型分别在

2个个体中被发现;其他均为群体间共享的单倍型

(表3)。

表3 美蓝拟相手蟹COⅠ基因的单倍型

Table
 

3 COⅠ
 

gene
 

haplotypes
 

of
 

P.eumolpe

单倍型
Haplotypes

群体Populations

防城港
Fangchenggang

雷州
Leizhou

徐闻
Xuwen

东寨港
Dongzhaigang

清澜港
Qinglangang

三亚
Sanya

东方
Dongfang

洋浦
Yangpu

合计
Total

Hap1 1 1

Hap2 5 2 11 4 2 6 3 33

Hap3 1 1

Hap4 1 1 2 4
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续表

Continued
 

table

单倍型
Haplotypes

群体Populations

防城港
Fangchenggang

雷州
Leizhou

徐闻
Xuwen

东寨港
Dongzhaigang

清澜港
Qinglangang

三亚
Sanya

东方
Dongfang

洋浦
Yangpu

合计
Total

Hap5 1 2 3

Hap6 2 1 3

Hap7 1 1

Hap8 1 1

Hap9 1 1

Hap10 1 1

Hap11 1 1

Hap12 1 1

Hap13 1 1

Hap14 1 1

Hap15 2 2

Hap16 1 1

Hap17 1 1

Hap18 1 1 2

Hap19 1 1

Hap20 1 1

Hap21 2 1 1 4

Hap22 1 1

Hap23 1 1 2

Hap24 1 1

Hap25 1 1

Hap26 1 1 2

Hap27 1 1

Hap28 1 1

Hap29 1 1

Hap30 1 1

Hap31 1 1

Hap32 1 1

Hap33 1 1

Hap34 1 1

Hap35 1 1

Hap36 1 1

Hap37 1 1

Hap38 1 1

Hap39 1 1

Hap40 1 1

Hap41 1 1
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续表

Continued
 

table

单倍型
Haplotypes

群体Populations

防城港
Fangchenggang

雷州
Leizhou

徐闻
Xuwen

东寨港
Dongzhaigang

清澜港
Qinglangang

三亚
Sanya

东方
Dongfang

洋浦
Yangpu

合计
Total

Hap42 1 1

Hap43 1 1

Hap44 1 1

Hap45 1 1

Hap46 1 1

Hap47 1 1

Hap48 1 1

Hap49 1 1

Total 15 10 3 19 16 6 19 7 95

  基于美蓝拟相手蟹49个单倍型构建的邻接关系

树,其拓扑结构显示没有明显的单倍型类群分化出

来,即群体之间尚未形成显著的分支谱系,单倍型聚

类没有表现出地域性(图1)。采用中介网络法构建

的美蓝拟相手蟹单倍型网络关系图,其拓扑结构与邻

接关系树类似,亦明显表现出49个单倍型,没有分化

出明显的地域性分支,而是呈现出明显的星状结构,
即以占频率34.7%的主体单倍型Hap2为中心,其余

单倍型呈星状排列在其周围(图2)。

2.3 群体遗传结构

  进行AMOVA时,先设置美蓝拟相手蟹8个群

体作为一个整体,得到群体间的遗传差异为0.48%,
群体内的遗传差异为99.52%,群体间的遗传差异很

小,群体间的固定指数为0.004
 

84(P>0.05)(表4),
表明美蓝拟相手蟹8个群体的遗传变异主要来自群

体内而非群体间。此外,将8个群体按地域分为两广

(防城港群体、雷州群体、徐闻群体)和海南(东寨港群

体、清澜港群体、三亚群体、东方群体、洋浦群体)两个

组群进行AMOVA,结果显示,组群间的遗传差异为

-0.45%,群体内的遗传差异为99.74%,组群间的

遗传差异非常小(ΦCT =0.004
 

46,P>0.05)(表4),
表明遗传差异主要来自群体内。

  群体遗传分化指数Fst 值显示,8个地理群体间

遗传分化指数值为-0.045
 

94-0.096
 

26(表5),呈
现出中低度遗传分化水平,统计检验的P 值除了东

寨港群体分别与三亚群体、防城港群体之间存在显著

性差 异 外 (P <0.05),其 他 群 体 间 差 异 不 显 著

(P>0.05)。

  Uca
 

arcuate
 

(Ua)
 

served
 

as
 

an
 

outgroup.Bootstrap
 

sup-

ports
 

greater
 

than
 

or
 

equal
 

to
 

50%
 

are
 

shown.
  图1 基于Kimura2P构建的美蓝拟相手蟹COⅠ基因

单倍型邻接树

  Fig.1 Neighborjoining
 

tree
 

of
 

COⅠ
 

gene
 

haplotypes
 

constructed
 

using
 

Kimura2P
 

distance
 

for
 

P.eumolpe
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  The
 

different
 

color
 

shades
 

refer
 

to
 

different
 

populations,sizes
 

of
 

circles
 

indicate
 

frequencies
 

of
 

haplotype,the
 

numbers
 

1-49
 

represent
 

haplotype
 

ordinals,and
 

number
 

of
 

dash
 

line
 

on
 

the
 

lines
 

presents
 

the
 

number
 

of
 

mutant
 

numbers.
图2 美蓝拟相手蟹单倍型网络关系图

Fig.2 Network
 

relationship
 

diagram
 

for
 

haplotypes
 

of
 

P.eumolpe
表4 美蓝拟相手蟹群体的AMOVA
Table

 

4 AMOVA
 

of
 

P.eumolpe
 

population

组群
Group

分组与变异来源
Source

 

of
 

grouping
 

and
 

variation

自由度
df

变异组成
Variation
components

变异百分比/%
Percentage

 

of
 

variation/%

固定指数
Fixation

 

index
P 值

P
 

value

One
 

gene
 

pool Among
 

populations 7 0.005
 

11 0.48 0.004
 

84 0.304
 

01

Within
 

populations 87 1.052
 

07 99.52

Two
 

gene
 

pools
(Fangchenggang, Leizhou,
Xuwen )

 

(Dongzhaigang,
Qinglangang,Sanya,Dong-
fang,Yangpu)

Among
 

groups 1 -
 

0.004
 

70 -0.45 ΦCT=-0.004
 

46 0.657
 

87

Among
 

populations
 

within
 

groups 6 0.007
 

43 0.70 ΦSC=0.007
 

01 0.261
 

97

Within
 

populations 87 1.052
 

07 99.74 ΦST=0.002
 

58 0.281
 

52

表5 美蓝拟相手蟹群体间的Fst 值(对角线以下)和对应的P 值(对角线以上)

Table
 

5 Values
 

of
 

pairwise
 

Fst
 value

 

(below
 

diagonal)
 

and
 

associated
 

P
 

value
 

(above
 

diagonal)
 

among
 

populations
 

of
 

P.eumolpe

群体
Populations

防城港
Fangchenggang

雷州
Leizhou

徐闻
Xuwen

东寨港
Dongzhaigang

清澜港
Qinglangang

三亚
Sanya

东方
Dongfang

洋浦
Yangpu

Fangchenggang 0.252
 

25 0.180
 

18 0.000
 

00 0.639
 

64 0.810
 

81 0.207
 

21 0.621
 

62

Leizhou 0.017
 

14 0.585
 

59 0.243
 

24 0.639
 

64 0.441
 

44 0.747
 

75 0.954
 

95

Xuwen 0.083
 

00 -0.039
 

12 0.090
 

09 0.342
 

34 0.180
 

18 0.468
 

47 0.405
 

41

Dongzhaigang 0.053
 

60 0.012
 

62 0.085
 

68 0.252
 

25 0.027
 

03 0.279
 

28 0.261
 

26

Qinglangang -0.010
 

98 -0.013
 

36 -0.008
 

50 0.003
 

88 0.531
 

53 0.891
 

89 0.873
 

87

842
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续表

Continued
 

table

群体
Populations

防城港
Fangchenggang

雷州
Leizhou

徐闻
Xuwen

东寨港
Dongzhaigang

清澜港
Qinglangang

三亚
Sanya

东方
Dongfang

洋浦
Yangpu

Sanya -0.045
 

94 0.006
 

62 0.060
 

24 0.096
 

26 -0.005
 

75 0.639
 

64 0.477
 

48

Dongfang 0.013
 

73 -0.015
 

82 0.031
 

30 0.007
 

37 -0.016
 

76 -0.014
 

27 0.594
 

59

Yangpu -0.017
 

12 0.029
 

29 0.016
 

85 0.026
 

02 -0.025
 

18 -0.024
 

39 -0.012
 

93

2.4 群体历史动态

  美蓝拟相手蟹核苷酸不配对分布图为单峰状,并
且与群体扩张模型下的预期分布密切吻合(图3),也
与星状网络图一致(图2)。此外,Fs 值(-27.236,

P<0.001)和D 值(-2.503,P<0.001)的中性检验

结果与核苷酸不配对分布结果也一致(表2),不仅

Fs检验值为负值且统计检验显著偏离中性,D 值也

都是负值并且统计检验也都是显著的。上述所有结

果表明美蓝拟相手蟹在历史上发生过明显的群体扩

张事件。美蓝拟相手蟹核苷酸不配对分布的τ 值为

2.029,按照COⅠ基因2.3%/MY的分歧速率计算,
其群体扩张时间大约为14万年前。

图3 美蓝拟相手蟹群体核苷酸不配对分布图

  Fig.3 Nucleotide
 

mismatch
 

distribution
 

map
 

of
 

P.eu-

molpe
 

population

3 讨论

3.1 群体遗传多样性

  单倍型多样度(h)与核苷酸多样度(π)是在分子

水平上衡量群体遗传多样性的重要指标[25]。美蓝拟

相手蟹 8 个群体表现为高水平的单倍 型 多 样 度

(0.876
 

8±0.032
 

5)和核苷酸多样度(0.042
 

2
 

±
 

0.026
 

3),符合高h 和高π 的模式(h>0.5,π>
0.005)[26],说明美蓝拟相手蟹曾经具有较大而有效

的群体数量,在长期演化过程中较稳定,对沿海环境

变化和自然选择压力有较强的适应能力,未出现过瓶

颈效应现象,因而呈现出较高的遗传多样性水平。与

基于COⅠ分子标记的其他潮间带蟹类相比,美蓝拟

相手蟹的群体遗传多样性指数高于环纹招潮[Uca
 

annulipes(h=0.207,π=0.000
 

4)][27]、双齿拟相手

蟹[P.bidens
 

(h=0.495,π=0.001
 

33)][12]、近亲拟

相手蟹[P.affine(h=0.508
 

9,π=0.001
 

126)][28],
与天 津 厚 蟹 (Helice

 

tientsinensis)和 侧 足 厚 蟹

[H.latimera(h=0.787,π=0.002
 

1)][10]处于相近

水平,说明不同蟹类的群体遗传多样性水平存在一定

差异,亦反映出不同物种对不同环境的适应潜力也

不同。

3.2 群体遗传结构

  遗传分化指数Fst 是衡量群体遗传分化程度的

重要指标,当0<Fst≤0.05时,表明群体间遗传分化

水平很低;当0.05<Fst≤0.15时,表明群体间发生

中度遗传分化;当0.15<Fst≤0.25时,表明群体间

存在高度遗传分化;当Fst>0.25时,群体间发生极

高的遗传分化[29]。美蓝拟相手蟹8个群体间的Fst

值为-0.045
 

94-0.096
 

26,表明各群体间存在不同

程度的遗传分化。东寨港群体与三亚、徐闻、防城港

群体间的Fst 值处于0.05-0.15,说明它们之间存在

中等程度的遗传分化;而大部分群体间的遗传分化指

数Fst 值均小于0.05,并且各群体间的遗传分化水平

与地理距离没有呈现出明显的相关关系,提示美蓝拟

相手蟹各群体间存在一定的基因交流。AMOVA结

果表明,美蓝拟相手蟹8个群体间的遗传变异水平明

显低于群体内,可见群体之间无显著的群体遗传差

异;单倍型网络关系图也支持上述结论,主体单倍型

几乎出现在所有群体中,表明各群体在历史上存在较

强的基因交流[30]。

  诸多海洋无脊椎动物具有浮游期,浮游幼虫可以

借助洋流进行扩散,使不同地理群体之间能保持基因

交流,从而产生遗传同质化[31,32]。相手蟹科蟹类通

常会在涨潮期间释放幼虫,而其幼虫发育通常会持续

近1个月,甚至更长时间[33,34],美蓝拟相手蟹与其他

相手蟹科蟹类一样,较长的幼虫浮游期可能是其具备
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较强潜在扩散能力的重要因素。幼体浮游期长,加上

潮汐动力及洋流运输作用,可能使美蓝拟相手蟹不同

地理群体之间基因交流频繁,群体间缺少遗传分化,
也就很难在群体之间产生独立的群体遗传结构。有

关潮间带蟹类的研究表明,天津厚蟹和侧足厚蟹群体

之间存在较显著的遗传差异,可能是与其地理群体之

间存 在 天 然 障 碍 如 长 江 冲 淡 水 有 关[10]。隋 宥 珍

等[35]在对黄渤、渤海、东海、南海口虾蛄(Oratosquil-
la

 

oratoria)种群遗传结构的研究中认为其种群遗传

结构模式可能与栖息地海洋环境条件以及自身的生

活史特征有关,长江淡水注入而形成的天然屏障同样

也阻碍了口虾蛄幼体分布的连续性。而在中国南部

沿海,可能缺乏明显影响群体扩散的天然屏障,同样

的现象也出现在双齿近相手蟹[12]、近亲拟相手蟹[28]

以及其他海洋生物如可口革囊星虫(Phascolosoma
 

esculenta)[36]、金钱鱼(Scatophagus
 

argus)[37]、长鳍

篮子鱼(Siganus
 

canaliculatus)[38]等群体中。

3.3 群体历史动态

  研究表明,如果核苷酸不配对分布呈明显的单

峰,意 味 着 该 群 体 经 历 过 近 期 的 群 体 扩 张 事

件[21,39,40]。美蓝拟相手蟹的核苷酸不配对分布图为

单峰状,观测值与预期值分布一致,并且单倍型网络

关系图呈星状分布,进一步表明美蓝拟相手蟹经历了

群体快速扩张事件。在过去的几十万年里,西北太平

洋气候的剧烈变迁,对生活于该地区生物群落的演化

产生了很大的影响;更新世冰期,特别是末次冰盛期,
西北太平洋海平面变动剧烈,逼迫海洋生物栖息地发

生剧烈变化[41]。单倍型网络关系图、核苷酸不配对

分析和中性检验所揭示的遗传信息,均支持美蓝拟相

手蟹在历史上曾发生过群体扩张事件,扩张时间大约

在14万年前的观点。其他生活于潮间带或浅海区域

的蟹类群体扩张时间与美蓝拟相手蟹相近,它们均在

更新世冰期发生过群体扩张事件[10,12,28,42]。这些蟹

类形成的系统地理分布格局模式可能与更新世冰期
间冰期气候变化有密切关系。Shahdadi等[43]对西太

平洋河口蟹类的遗传结构研究发现双齿拟相手蟹复

合群体在日本到印度尼西亚西巴布亚的整个分布范

围内存在潜在遗传结构,这个复合群体至少由5个不

同的进化枝组成,更新世冰期海平面退缩和洋流可能

是其复合群体形成5个进化枝的主要成因。可见,西
北太平洋更新世冰期和间冰期的交替,剧烈影响着海

洋流动的模式以及海水水温、盐度等,而这些因素的

变化必然影响潮间带及浅海区蟹类的群体遗传结构

与系统地理分布格局。

4 结论

  本研究基于线粒体COⅠ基因对中国南部沿海

美蓝拟相手蟹8个群体进行遗传结构和群体历史动

态研究,结果表明美蓝拟相手蟹不同群体之间无显著

的遗传差异,单倍型邻接关系树和网络关系图结果均

未表现出明显的地理谱系结构,核苷酸不配对分布图

为单峰状,表明美蓝拟相手蟹在历史上经历了群体快

速扩张事件,扩张时间大约在14万年前。幼体浮游

阶段具较强的潜在扩散能力,再加上群体扩张事件,
可能是美蓝拟相手蟹能进行频繁的基因交流导致群

体间无显著遗传分化的重要原因。由于采集的美蓝

拟相手蟹群体数量有限,数据分析存在一定局限性。
今后,应扩大研究范围,调查美蓝拟相手蟹在中国沿

海广东以北区域是否有分布,加入国外美蓝拟相手蟹

种群标本,并尽可能增加某些种群的数量,运用多种

分子标记手段,对其遗传多样性进行深入研究,从而

更全面地阐释其分子系统地理分布格局。
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Study
 

on
 

Population
 

Genetic
 

Diversity
 

of
 

Parasesarma
 

eumolpe
 

in
 

Southern
 

Coast
 

of
 

China

YANG
 

Mingliu**,GAO
 

Tingwei,YAN
 

Bing,WU
 

Bin
(Guangxi
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Laboratory
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and
 

Utilization,Guangxi
 

Academy
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Center),Beihai,Guangxi,536007,China)

Abstract:In
 

order
 

to
 

explore
 

the
 

population
 

genetic
 

diversity
 

of
 

Parasesarma
 

eumolpe
 

in
 

the
 

southern
 

coast
 

of
 

China,based
 

on
 

the
 

mitochondrial
 

DNA
 

Cytochrome
 

Oxidase
 

Ⅰ
 

(COⅠ)
 

gene
 

fragment
 

sequence,the
 

genetic
 

diversity
 

of
 

95
 

individuals
 

from
 

8
 

geographical
 

populations
 

of
 

P.eumolpe
 

in
 

the
 

southern
 

coast
 

of
 

China
 

was
 

252
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Academy
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No.3

analyzed.The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

sequence
 

length
 

of
 

mitochondrial
 

COⅠ
 

gene
 

fragment
 

of
 

all
 

individuals
 

was
 

631
 

bp,and
 

there
 

were
 

49
 

haplotypes.The
 

average
 

haplotype
 

diversity
 

of
 

the
 

population
 

was
 

0.876
 

8±0.
032

 

5,and
 

the
 

average
 

nucleotide
 

diversity
 

was
 

0.042
 

2±0.026
 

3,showing
 

a
 

high
 

level
 

of
 

genetic
 

diversity.
The

 

topological
 

structure
 

of
 

haplotype
 

Neighborjoining
 

(NJ)
 

tree
 

showed
 

that
 

the
 

P.eumolpe
 

population
 

did
 

not
 

differentiate
 

into
 

obvious
 

haplotype
 

groups
 

and
 

did
 

not
 

form
 

a
 

significant
 

branch
 

pedigree.The
 

network
 

diagram
 

of
 

haplotypes
 

showed
 

a
 

clear
 

starlike
 

structure,but
 

did
 

not
 

show
 

a
 

significant
 

geographical
 

pedigree
 

structure.The
 

results
 

of
 

Analysis
 

of
 

Molecular
 

Variance
 

(AMOVA)
 

and
 

Fst
 value

 

between
 

populations
 

showed
 

that
 

the
 

P.eumolpe
 

population
 

had
 

not
 

yet
 

formed
 

an
 

independent
 

genetic
 

structure
 

within
 

the
 

distri-
bution

 

range,and
 

the
 

genetic
 

variation
 

mainly
 

came
 

from
 

within
 

the
 

population.The
 

results
 

of
 

nucleotide
 

mismatch
 

distribution
 

and
 

neutrality
 

test
 

showed
 

that
 

the
 

P.eumolpe
 

had
 

experienced
 

significant
 

population
 

expansion
 

in
 

history,and
 

the
 

expansion
 

occurred
 

about
 

140
 

000
 

years
 

ago.The
 

larval
 

stage
 

has
 

strong
 

poten-
tial

 

dispersal
 

ability,and
 

frequent
 

gene
 

exchange
 

between
 

populations,coupled
 

with
 

population
 

expansion
 

e-
vents,may

 

be
 

the
 

reason
 

that
 

there
 

is
 

no
 

significant
 

genetic
 

differentiation
 

between
 

the
 

populations
 

of
 

the
 

P.
eumolpe.The

 

results
 

of
 

the
 

study
 

would
 

be
 

helpful
 

to
 

reveal
 

the
 

genetic
 

structure
 

and
 

molecular
 

phylogeogra-
phy

 

law
 

of
 

the
 

sesarmid
 

crab
 

populations
 

in
 

the
 

intertidal
 

zone
 

of
 

mangroves
 

in
 

China.
 

Key
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dynamics;the
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coast
 

of
 

China
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