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基于线粒体控制区序列的南海圆舵鲣种群遗传结构分析
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摘要：利用线粒体控制区（Ｄｌｏｏｐ）高变区序列作为遗传标记，分析了中国南海５°Ｎ～２１°Ｎ之间７个圆舵鲣（Ａｕｘｉｓ
ｒｏｃｈｅｉ）地理群体的遗传结构特征。２０１尾样本的Ｄｌｏｏｐ区序列共检测到１８５种单倍型。各个采样点均呈现出很高
的单倍型多样性（０９５８２～１００００）和较高的核苷酸多样性（００３４３２７～００４１２３５）的特征。单倍型邻接关系树
未呈现与地理群体对应的谱系结构。分子方差分析和成对遗传分化系数（ＦＳＴ）显示南海海域圆舵鲣的遗传变异主
要来自群体内（９８３３％），群体间基因交流频繁，是一个随机交配群。核苷酸不配对分布和中性检验表明南海圆
舵鲣在更新世晚期曾经历过种群的快速扩张。结果表明，南海圆舵鲣具有丰富的遗传多样性水平，遗传分化不

显著，在渔业上可以作为一个单元来管理。
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　　种群遗传结构是指种群内部等位基因频率的
异质性［１］。种群遗传结构研究的目的在于探明物

种在特定栖息范围内的种群数量，以及各个种群

的遗传特征及他们之间的差异和联系。在渔业管

理中，需要根据种群的划分来分配不同的捕捞压

力［１２］，防止过度捕捞的发生和种群适应力的下

降或衰退［３］。

圆舵鲣（Ａｕｘｉｓｒｏｃｈｅｉ）属鲈形目、鲭科，广泛分
布于大西洋、印度洋和西太平洋的浅海海域［４５］，

是一种中上层洄游的小型金枪鱼类，具有重要的经

济价值。ＦＡＯ数据显示，以舵鲣类为代表的小型
金枪鱼类资源的全球捕捞量逐年攀升［６］。近年来

的灯光罩网探捕［７８］也发现南海蕴藏有丰富的圆舵

鲣资源，其中２０１２年９月 ～１０月在南海中南部海
域的探捕调查显示圆舵鲣为重要渔获［９］。而目前关

于南海圆舵鲣的研究较少，仅见于生长发育［１０］、资

源生物学［１１１２］和营养分析［１３］等方面，尚未见种群遗

传相关的报道。线粒体控制区（Ｄｌｏｏｐ）为非编码区，
进化速率快，多态性高，是探讨种内遗传分化较为

理想的分子标记，应用广泛。该研究利用Ｄｌｏｏｐ序
列作为遗传标记，分析了南海圆舵鲣的种群遗传结

构和遗传多样性，旨在为资源的合理开发和可持续

利用提供参考。

１　材料与方法

１１　样本采集
圆舵鲣个体样本通过灯光罩网渔船采集，经

形态学鉴定和生物学测量后冰冻带回实验室，剪

取背部肌肉置于 －２０℃保存。采样点位置示意图
见图１，样本采集时间、位点经纬度及样本量见
表１。

１２　实验方法
１２１　 基因组 ＤＮＡ提取与检测　　从每个样品
中剪取３０ｍｇ左右肌肉置于１５ｍＬ离心管内，使
用快速组织细胞破碎仪（ＢｕｌｌｅｔＢｌｅｎｄｅｒＳＴＯＲＭ，美
国）研磨后，用海洋动物基因组 ＤＮＡ抽提试剂盒
（北京天根）提取基因组 ＤＮＡ。取５μＬＤＮＡ样品
用１％ＴＢＥ琼脂糖凝胶进行电泳，检测其基因组
ＤＮＡ完整性和纯度。剩余样品置于 －２０℃冰箱内
保存备用。

图１　圆舵鲣采样点示意图
南海九段线参见彩色宣传页的调查区域图
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表１　南海圆舵鲣样本信息及Ｄｌｏｏｐ区遗传多样性参数

Ｔａｂ１　ＳｐｅｃｉｍｅｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＡｒｏｃｈｅｉａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

采样点

ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ
采样时间

ｓａｍｐｌｉｎｇｄａｔｅ
经度／纬度

ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ／ｌａｔｉｔｕｄｅ

样本量（Ｎ）
ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ

单倍型数量（Ｈ）
ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

多态性位点数（Ｓ）
ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓ

单倍型多样性

（ｈ±ＳＤ）
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性

（π±ＳＤ）
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ａ ２０１４１１２２ １０８°０３′Ｅ／１８°１２′Ｎ ３０ ３０ １０３ １００００±０００８６ ００３４９６６±００１７６２７

Ｂ ２０１５０３１７ １１２°５８′Ｅ／１８°２９′Ｎ ４２ ３４ １３０ ０９５８２±００２５３ ００３７６９２±００１８７６５

Ｃ ２０１５０４２２ １１６°５３′Ｅ／２０°２８′Ｎ ３６ ３６ １２５ １００００±０００６５ ００３５８１５±００１７９３３

Ｄ ２０１３０３２７ １１５°３２′Ｅ／１１°０１′Ｎ ３８ ３５ １１６ ０９９４３±０００８２ ００３７０３０±００１８４９４

Ｅ ２０１３０３２０ １１０°３１′Ｅ／５°３４′Ｎ ３２ ３２ １０３ １００００±０００７８ ００３４３２７±００１７２７６

Ｆ ２０１４１１２８ １１２°０３′Ｅ／２０°１４′Ｎ １０ ９ ３１ ０９７７８±００５４０ ００３４３４７±００１８７３２

Ｇ ２０１３０４０５ １１７°２８′Ｅ／１５°０４′Ｎ １３ １３ ８３ １００００±００３０２ ００４１２３５±００２１７４９

总计 ｔｏｔａｌ － － ２０１ １８５ ２０２ ０９９７２±０００１５ ００３６８０７±００１７９８１
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１２２　ＰＣＲ扩增与测序　　ＰＣＲ反应体积为 ５０
μＬ，其中 ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ（上海生工）２５μＬ，
包括 ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ｄＮＴＰ、ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ、ＰＣＲ
ｓｔａｂｉｌｉｚｅｒｓ、ｇｅｌｌｏａｄｉｎｇ和核酸染液；模板 ＤＮＡ１
μＬ，正反向引物（ＡｔｈＤｌｏｏｐＦ与 ＡｔｈＤｌｏｏｐＲ［１４］）
各１μＬ（浓度为１０μｍｏｌ·Ｌ－１），加灭菌超纯水至总
体积５０μＬ。ＰＣＲ反应在热循环仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ，德
国产）上进行，反应程序为９４℃预变性３ｍｉｎ，之
后进行３０个循环，每个循环包括９４℃变性３０ｓ、
５６℃退火３０ｓ、７２℃延伸１ｍｉｎ，最后７２℃延伸５
ｍｉｎ。扩增产物经电泳检验后，选取单一条带产物
进行序列测定，测序引物与扩增引物相同。

１３　数据处理
１３１　序列编辑及进化模型确定　　将测序获得
的序列经 ＢｉｏＥｄｉｔ３３［１５］编排后，用 ＭＥＧＡ６０［１６］

中ＣｌｕｓｔａｌＷ进行比对（ａｌｉｇｎｍｅｎｔ），多重排列的参
数设置为程序默认值。核苷酸替代的最适模型通过

软件Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ３７［１７］来选择。基于ＡＩＣ（ＡｋａｉｋｅＩｎ
ｆｏｒｍａｔｉｏｎＣｒｉｔｅｒｉｏｎ）标准从 ５６种核苷酸替代模型中
选出最适模型及相关参数，用于后续系统发生关系

重建和种群遗传结构分析。

１３２　遗传多样性　　利用 Ｄｎａｓｐ５０［１８］和 Ａｒｌｅ
ｑｕｉｎ３５［１９］软件计算各个采样点（地理群体）样本
的遗传多样性指数，包括单倍型数目（Ｈ）、多态位
点数目（Ｓ）、单倍型多样性（ｈ）和核苷酸多样性
（π）等。
１３３　种群遗传结构　　在 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３５中采用
分子方差分析 （ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅｓ，
ＡＭＯＶＡ）［２０］来评价种群遗传变异水平与地理格局
的相关性；进化模型选择１３１中确定的具有非变
异位点（ｉｎｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ）和 Ｇａｍｍａ参数（Ｇａｍｍａ
ｓｈａｐｅｐａｒａｍｅｔｅｒ）的ＴｒＮ模型［２１］（ＴｒＮ＋Ｉ＋Ｇ模型），
显著性用１００００次重复抽样来检验。通过计算两
两群体间的分化固定指数 ＦＳＴ来检验群体间遗传距
离的大小，利用 Ｄｎａｓｐ５０计算群体间的基因流。
若群体间遗传分化不显著，则进行种群分化测试

（ｅｘａｃｔｔｅｓｔｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ）。此测试基于
随机交配群的单倍型分布频率的观测值低于期望值

这个预定假设。若检测结果不显著，则接受群体间

为随机交配群的假说。种群分化测试在 Ａｒｌｅｑｕｉｎ
３５中计算，显著性通过１００００次重复抽样来检
验。鉴于采样点 Ｆ和 Ｇ的样本量比较小，为避免
样本量不对等带来的误差，这２个群体不参与种群

遗传结构和历史动态的分析。

１３４　系统发生关系　　利用 Ｄｎａｓｐ５０生成所
有样 本 的 Ｄｌｏｏｐ区 序 列 单 倍 型，将 扁 舵 鲣
（Ａｔｈａｚａｒｄ）Ｄｌｏｏｐ区同源序列作为系统分析的外
类群，基于邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）在 ＭＥＧＡ
６０中构建样本单倍型的系统发育树。进化模型同
样选择１３１中确定的ＴｒＮ＋Ｉ＋Ｇ模型，系统树各
分支的可靠性采用 １０００次重复抽样评估。
１３５　种群历史动态　　在 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３５中使用
核苷酸不配对分布分析（ｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）［２２２３］

和中性检验（ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓ）来检测南海圆舵鲣的种
群历史动态，以检验种群历史上是否存在扩张事

件。核苷酸不配对分布分析中，选取突然扩张模型

（ｓｕｄｄｅｎｅｘｐａｎｓｉｏｎｍｏｄｅｌ）基于最小方差法来检验观
测值和种群扩张模型下的期望分布之间是否一致。

模型的有效性由粗糙指数［２４］（Ｈａｒｐｅｎｄｉｎｇ′ｓｒａｇｇｅｄ
ｎｅｓｓｉｎｄｅｘ，ＨＲＩ）进行评估，ＨＲＩ的统计检验由
１００００次重复抽样获得。另外由于核苷酸不配对分
布可能具有保守性［２５］，采用两种广泛使用的中性

检验：Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ检验［２６］和 Ｆｕ′ｓＦＳ检验
［２７］来检测

种群是否严格遵循中性理论。

如检测到种群扩张事件，则依据公式 ｔ＝τ／２
ｕ［２８］计算扩张开始到现在经历的代数。其中τ为根
据核苷酸不配对分布计算获得的扩张时间参数，ｔ
指自扩张以来所经历的代数，ｕ为序列的突变速
率，可通过公式 ｕ＝２μｋ计算得到，其中 ｋ代表序
列长度，μ代表每个核苷酸位点的突变速率，采用
相关研究中普遍采用的每百万年 ３％～１０％的数
值［２９］。实际扩张时间 Ｔ＝ｔ×代时，圆舵鲣代时以
２６年［５］为计。

２　结果

２１　序列特征
共获得南海圆舵鲣７个地理群体共２０１尾样本

的线粒体Ｄｌｏｏｐ区序列，截取５′端高变区６４４ｂｐ
序列进行分析，未发现插入与缺失碱基。碱基平均

组成比例为Ａ＝３１９％、Ｔ＝３１５％、Ｃ＝２０８％和
Ｇ＝１５８％，Ａ＋Ｔ含量（６３４％）明显高于 Ｃ＋Ｇ
含量（３６６％）。
２２　单倍型分布及遗传多样性

样本整体共包含２０２个多态性位点，核苷酸多
样性指数为００３６８０７（ＳＤ＝００１７９８１）。２０１条序
列一共检测到１８５个单倍型，单倍型多样性指数为
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０９９７２（ＳＤ＝０００１５）。绝大多数单倍型（１８０个）
只属于一个个体，仅有５个单倍型被不同的个体共
享（２～１０个）。除位点Ｅ的个体外，其余各地理群
体均互有共享单倍型。南海圆舵鲣遗传多样性参数

如表１所示，各个地理群体均呈现出非常高的单倍
型多样性（０９５８２～１００００）和较高的核苷酸多样
性（００３４３２７～００４１２３５）。
２３　 种群遗传结构

南海圆舵鲣地理群体Ｄｌｏｏｐ序列的ＡＭＯＶＡ结
果（表２）显示，群体间的遗传变异仅占所有遗传变
异的极少部分，绝大部分的遗传变异（９８３３％）来

源于群体内部。样本总体分化系数为００１６７４，基
因流为１４６８，表明群体间基因交流频繁，不存在
明显的遗传分化。两两地理群体间遗传分化系数

ＦＳＴ及显著性见表３，ＦＳＴ除了群体 Ｂ与其他群体之
间为显著（但数值较小）之外，其余两两群体间的

ＦＳＴ均为很小的值甚至是负值，且统计检验不显著。
随机交配假设检验的显著性（表４）显示大部分群体
间符合单倍型随机分布的假设，虽然 Ｂ群体偏离
假设，但整体样本的检测结果（Ｐ＝１００）表明南海
圆舵鲣符合随机交配群的假设，与ＡＭＯＶＡ结果一
致。

表２　圆舵鲣５个地理群体Ｄｌｏｏｐ区遗传变异的分子方差分析

Ｔａｂ２　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅｆｏｒｆｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＡｒｏｃｈｅｉｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

变异来源

ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄｅｇｒｅｅｏｆｆｒｅｅｄｏｍ
变异百分比

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
分化系数

Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ
Ｐ值
Ｐｖａｌｕｅ

群体间 ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ４ １６７ ＦＳＴ＝００１６７４ ００００５０

群体内 ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １７３ ９８３３

所有样本 ｔｏｔａｌ １７７

表３　圆舵鲣两两地理群体间Ｄｌｏｏｐ区的遗传分化系数（对角线下方）及显著性水平（对角线上方）

Ｔａｂ３　ＰａｉｒｗｉｓｅＦＳＴ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄＰｖａｌｕｅｓ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇ

ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＡｒｏｃｈｅｉｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ

Ａ ０００４３６ ００５６２３ ０３２７５９ ０４２９８６

Ｂ ００３６４５ ０００１０９ ０００２４８ ０００５３５

Ｃ ００１５６５ ００３３７７ ０８４７２４ ０３３６１１

Ｄ ０００２１２ ００３４５９ －０００７２６ ０６４５３８

Ｅ －００００１３ ００３３５７ ０００１８２ －０００３６９

表４　圆舵鲣两两地理群体间随机交配假设检验的显著性水平

Ｔａｂ４　ＰｖａｌｕｅｓｏｆｅｘａｃｔｔｅｓｔｏｆｓａｍｐｌｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆＡｒｏｃｈｅｉｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

Ｂ ０００００１

Ｃ １０００００ ０００００１

Ｄ ０１２８８５ ０００００１ ０１２８７０

Ｅ １０００００ ０００１６０ １０００００ ０１１２９５

２４　系统发生关系
利用Ｄｌｏｏｐ序列单倍型基于邻接法（ＮＪ）构建

的南海圆舵鲣的系统发育树见图２。每个采样点的

单倍型均广泛分散于系统树的各个分支，系统树的

拓扑结构很浅并且大部分分支的支持率（自展值）

均不高，未形成分化显著的支系结构。
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图２　圆舵鲣Ｄｌｏｏｐ区单倍型邻接系统发育树
每一枝的末端代表单倍型来源群体；各分支标记大于７０％的自展值

Ｆｉｇ２　ＮｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｆｏｒＤｌｏｏｐｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＡｔｈａｚａｒｄ
ＴｈｅｔａｉｌｓｏｆｂｒａｎｃｈｅｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｏｒｅａｃｈｈａｐｌｏｔｙｐｅｓＢｏｏｔｓｔｒａｐｓｕｐｐｏｒｔｓｏｆ＞７０％ ａｒｅｓｈｏｗｎａｔｎｏｄｅｓ

２５　种群历史动态
从核苷酸不配对分布的参数估算（表５）可见，

圆舵鲣样本总体的吻合度检验的 ＨＲＩ值不显著（Ｐ
＞００５），表明核苷酸不配对分布符合假设（Ｒｏｇｅｒｓ
ａｎｄＨａｒｐｅｎｄｉｎｇ的种群扩张模型）。总体样本两两
序列差异与发生频率的关系图（图３）显示，核苷酸
不配对分布呈明显的单峰分布，且观测值与突然扩

张模型下的期望值非常吻合，表明种群在历史上经

历过快速扩张。中性检验的Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值为不显著
的微小负值，但 Ｆｕ′ｓＦＳ值在所有群体中均呈现极
显著或显著的负值（表６），显著偏离中性理论下的
ＷｒｉｇｈｔＦｉｓｈｅｒ模型，同样表明南海圆舵鲣经历过种

群的扩张事件。根据扩张时间参数（τ）的观测值
２１８，估算出种群的扩张时间约发生在２２万 ～７３
万年前。

３　讨论

物种的遗传多样性是其生存适应和进化的前

提，也是评价物种资源状况和进行合理利用的重要

依据。在渔业资源开发和管理中，对其遗传多样性

水平的监测是不可忽视的部分。遗传多样性的下降

会降低鱼类对不良环境的适应力，威胁到种群的可

持续性发展［３］。该研究检测到南海海域圆舵鲣具

有很高的单倍型多样性（ｈ＝０９９７２）和较高的核苷
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表５　圆舵鲣Ｄｌｏｏｐ区序列核苷酸不配对分布分析的参数估计值

Ｔａｂ５　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｓｆｏｒＡｒｏｃｈｅｉｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅ

核苷酸不配对分布 ｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

扩张时间

τ
初始值

θ０
最终值

θ１

吻合度检验 ｇｏｏｄｎｅｓｓｏｆｆｉｔｔｅｓｔ

平方和

ＳＳＤ
显著性

Ｐ
粗糙指数

ＨＲＩ
显著性

Ｐ

Ａ ２１７ ０００３５２ ２４８３２５００ ０００１８２ ０８１７２０ ０００３８０ ０９２６２０

Ｂ １９８ ３６３６９１ １５２９９２９７ ０００４６８ ０２０２３０ ００１１６４ ００１６８０

Ｃ ２１３ ００４７４６ ３８７３０４３０ ０００１５３ ０７１３７０ ０００４０９ ０７１０８０

Ｄ ２２７ ０００７０３ １８９７１６４１ ０００１７１ ０７４０３０ ０００４３１ ０６５３６０

Ｅ １９９ ０４５１７６ ７０３７５０００ ０００１４０ ０８１８３０ ０００４５４ ０７３５１０

总计 ｔｏｔａｌ ２１８ ００２９８８ ２１９５２１４８ ００００３７ ０６８０５０ ０００１３５ ０８３１２０

表６　圆舵鲣Ｄｌｏｏｐ区序列的Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ和
Ｆｕ′ｓＦＳ统计值及显著性水平

Ｔａｂ６　Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ，Ｆｕ′ｓＦＳｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ

ＰｖａｌｕｅｓｆｏｒＡｒｏｃｈｅｉｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ

Ｄ Ｐ

Ｆｕ′ｓＦＳ
ＦＳ Ｐ

Ａ －０８５８９３ ０２０８６０ －１５２６４１３ ００００４０

Ｂ －１０４４７５ ０１４５６０ －７９４８９７ ００２２００

Ｃ －１１７０２３ ０１１３００ －２０５９７３２ ０００００１

Ｄ －０８５１７１ ０２０３６０ －１３５１００１ ００００８０

Ｅ －０８４０１１ ０２０９６０ －１７２６８９９ ０００００１

总计 ｔｏｔａｌ －１２１５７２ ００８９００ －２３７０１３０ ０００３６０

酸多样性（π＝００３６８），与同样基于 Ｄｌｏｏｐ序列
分析的南海其他鱼类相比较，遗传多样性水平与扁

舵鲣（ｈ＝０９９９５；π＝００１９１）［１４］、短尾大眼鲷
（Ｐｒｉａｃａｎｔｈｕｓｍａｃｒａｃａｎｔｈｕｓ）（ｈ＝０９９０３；π＝
００９４２）［３０］和红鳍笛鲷（Ｌｕｔｊａｎｕｓｅｒｙｔｈｒｏｐｔｅｒｕｓ）（ｈ＝
０９９７０；π＝００３００）［３１］相当，明显高于黄斑胡
椒鲷（Ｐｌｅｃｔｏｒｈｉｎｃｈｕｓｆｌａｖｏｍａｃｕｌａｔｕｓ）（ｈ＝０６６５５；
π＝０００５４）［３２］。南海海域圆舵鲣丰富的遗传多样
性可能与其繁殖较快、资源量和有效群体较大并且

受到的捕捞压力较小有关。其种质资源良好，体现

出较强的环境适应能力和进化潜力［３３］。

南海圆舵鲣中性检验的 Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值虽不显
著，但对种群扩张非常敏感的 Ｆｕ′ｓＦＳ检验产生了
绝对值较大的负的ＦＳ值，且所有群体和整体的 ＦＳ
值在统计意义上均为显著或极显著水平，表明其显

著偏离稳定种群模型。核苷酸不配对分布的单峰形

曲线同样表明南海圆舵鲣历史上曾经历过种群的快

速扩张，时间约发生在２２万 ～７３万年前（更新世
晚期）。第四纪晚期，西太平洋的边缘海受冰期—

间冰期交替气候的影响［３４］，海平面反复升降［３５］，

在更新世冰期，南海海平面下降变成一个封闭的内

陆海［３６］，圆舵鲣栖息地缩小。随后的间冰期海平

面上升，圆舵鲣可能在较大的范围发生重新殖化，

种群得以迅速扩张。

种群是渔业资源开发和管理的基本单位。鱼

类种群遗传结构的研究有助于种群的判定和合理

划分渔业管理单元，指导可持续发展的渔业资源

开发。南海圆舵鲣样本单倍型的系统发生关系分

析显示不存在显著遗传分化的支系，地理群体的

ＡＭＯＶＡ也未发现明显的种群遗传结构。整体样
本 ＦＳＴ仅 为 ００１６７４，依 据 ＦＲＥＥＬＡＮＤ［３７］和

ＷＲＩＧＨＴ［３８３９］，遗传分化系数 ＦＳＴ＜００５表明群
体间无遗传分化；基因流 ＞４，群体就是一个随
机的单位。该研究中南海圆舵鲣 ＦＳＴ为００１６７４，
个体间基因流高达１４６８，表明群体间基因流动
相当强烈，是一个随机交配的单一种群（ｕｎｉｔｐｏｐ
ｕｌａｔｉｏｎ）。

在缺乏阻碍扩散因素的海洋环境中，许多生物

的浮游性卵、幼体和成体可以借助洋流扩散，使群

体间产生频繁的基因交流，从而导致海洋生物在较

大的地理尺度内呈现很低的遗传分化［４０４２］。圆舵

鲣是一种洄游性很强的中上层鱼类，成体的移动范

围很大。产卵场遍布南海北部［１２，４３］，中沙、西沙

和南沙等岛礁浅海水域［４４４５］，卵和仔稚鱼可随季

风主导的海洋环流、水平环流、沿岸流［４６４７］及部

分区域的上升流等海流而扩散，从而形成基因交流

和遗传均质化。依据ＬＡＩＫＲＥ等［１］，这种非分化种
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图３　圆舵鲣Ｄｌｏｏｐ区序列单倍型核苷酸不配对分布曲线
Ｆｉｇ３　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＤｌｏｏｐｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｆｏｒＡｒｏｃｈｅｉ

群（ｎｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ），在渔业开发和管理上可视为
一个管理单元（ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｕｎｉｔｓ，ＭＵｓ）。然而，
南海海域仅仅是圆舵鲣的部分分布区，其很可能与

相邻海域分布的个体同属一个种群。今后需要通过

扩大研究范围，结合更多的标记如 ＳＳＲ、ＳＮＰ等分
析技术全面评估圆舵鲣的种群遗传结构，为渔业管

理措施的制定提供支撑。
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