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α  海洋生物分子群体遗传变异的研究在揭示群体

分化和鉴定! 物种进化的规律及遗传育种方面都有重

要的意义∀ 等位基因酶的研究揭示了大量的群体遗传

多样性≈tou ∀ ∆ΝΑ 分子上核苷酸的顺序通过细胞的转

录和转译将 ∆ΝΑ 分子所携带的遗传信息翻译成有机

体结构和功能所必需的不同形式的蛋白质k酶l∀因此o

研究遗传多样性的最终途径将是对 ∆ΝΑ 核苷酸顺序

的分析∀ 但要对核 ∆ΝΑ 分子进行测序将是一项非常

浩繁的工作∀ 线粒体 ∆ΝΑ 核苷酸相对较少o动物一般

为 ty∗ t|κβ
≈t{ o 特别适于通过限制性内切酶的酶切

产生不同形式 µ τ∆ΝΑ 片段进行顺序分析∀ 对于群体

的遗传变异及进化的研究来说oµ τ∆ΝΑ 的优点是易于

与核 ∆ΝΑ 分离和纯化o一般为母系遗传o不发生重

组o同一合子来源的个体各组织器官内结构均一o 进

化速率比单拷贝的 ∆ΝΑ 要快 x∗ ts倍≈yoα ktsotvl∀因

此o {s 年代后期科学家们就把海洋动物分子群体遗

传学研究的注意力转向了 µ τ∆ΝΑ 的研究∀

µ τ∆ΝΑ 研究得比较深入并取得一定成果的海洋

动物类群主要是贝类!甲壳类和鱼类∀ µ τ∆ΝΑ 基因组

的基本特征是母系遗传及不发生重组o因此o 基因组

一般都保持同质性∀然而在海洋动物却发现在分子间!

个体及群体间 µ τ∆ΝΑ 基因组存在异质性或趋异性∀

在 大西洋扇贝kΠλαχοπεχτεν µ αγ ελλανιχυσl的研究发

现o 其基因组大小是一般脊椎动物的 u 倍kvw®¥l
≈uv ∀

其次是个体间的 °·⁄�� 长度大小差异非常之大∀ 同

一区域内的个体 °·⁄�� 核苷酸数目可分为 z 级o每

一级的变化为 tqu®¥∀

用 y 种内切酶分析大西洋和太平洋 y 个贻贝

kΜψτιλυσ εδ υλισl群体的 txs 个样本发现o在该种内异

质性是普遍的∀ 异质体占 xzh ≈tx o每个群体都有 xsh

以上异质体∀ 在异质体中具 uov 和 w 种不同 °·⁄��

酶切型式的个体数分别为 zuott和 u∀ 在 yx个同质体

中发现有 | 种不同型式的内切酶识别和切割位点∀ u

个同质体 °·⁄�� 分子的比较表明o其酶切位点核苷

酸顺序的趋异性为 us? xh k图 tlo 高于种内群体间

的趋异性∀

然而分布于英格兰水域内的贻贝kΜψτιλυσ εδ υλισl

和kΜ q γ αλλοπροϖινχιαλισl线粒体 ⁄�� 就没有发现有

大小的异质性∀ 在 x 个群体的 t{z 个样本中发现o有

uw 种 °·⁄�� 单倍型o其中 w 个是最常见的o 但其分

布频率在各地区间不同≈tt ∀

美洲鲱鱼kΑλοσα σαπιδ ισσιµ αl和裸鲈kΜορονε σαξ 2

αταλισl也发现有基因组大小的异质性∀ 美洲鲱鱼ktul

在 uww 个样本中o 有 {zh 个体的 °·⁄�� 为 t{qv®¥o

tvh 为 t|q{h ®¥∀ 在裸鲈的 ww个样本中o其中有 v条

的基因组平均为 t{qss®¥ov 条为 tzqzz®¥oux 条为

tzqyv®¥o tu条为 tzqyx®¥
≈uw ∀

Πλαχοπ εχτεν µ αγ ελλανιχυσ这种变异的主要原因是

其 °·⁄�� 分子上发生衔接重复顺序的拷贝数目不

同≈tz k图 ul∀ 重复顺序的长度为 tqwz®¥o 每个 ⁄��

分子这类拷贝数为 u∗ |个∀贻贝的异质性也与衔接重

复顺序的拷贝数及核苷酸数有关∀ 美洲鲱鱼变异的原

因也是有一个 tqwz®¥核苷酸 ⁄�� 的重复顺序的变

化∀ 由此发现了 °·⁄�� 的一种新的遗传变异方式∀

核苷酸顺序差异的异质性一般小于 th ∀

软体动物的扇贝及贻贝和硬骨鱼类的美洲鲱和裸

鲈线粒体基因组核苷酸数目的多样性及其形成机制显

然不是普遍的∀ 如 Πλαχοπεχτεν µ αγ ελλανιχυσ异常的

°·⁄�� 即不是软体动物o 也不是扇贝科种类的一般

特征∀ 海湾扇贝 kΑργ οπ εχτεν ιρραδ ιανσl°·⁄�� 为

ty®¥o而冰岛扇贝kΧηλαµ ψσ ισλανδ ιχαl为 us®¥otqwz®¥

的重复顺序既非海湾扇贝也非冰岛扇贝所具有∀此外o

其他扇贝o 如 Χρασσαδ οµ α ¶³q和 Πεχτεν µ αξ ιµ α 亦未

发现这种重复因子≈y ∀ 如果这种重复因子为 Πq µ αγ 2

ελλανιχυσ所独有o 那么就有必要了解个体及群体中这
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种重复的数量及 °·⁄�� 重复因子在进化和群体遗传 等方面的作用∀

图 t u个 Μψτιλυσ个体 °·⁄�� 酶切直线图谱

� 和 � 的 °·⁄�� 大小估计值分别为 tzqv®¥和 t{q|®ªq星号为同源酶

图 u 一个典型的 Πλαχοπεχτεν µ αγ ελλανιχυσ

个体的 °·⁄�� 图谱

严格的母系遗传和在一个个体内只有一种类型的

°·⁄�� k即同质性l是动物 °·⁄�� 遗传的基本特征∀

然而在贻贝 Μψτιλυσ εδ υλισ除了群体! 个体及分子间

普遍存在异质性之外o°·⁄�� 双亲遗传是继果蝇之

后 °·⁄�� 遗传的又一重要发现≈us ∀ 在一个同源亲体

的个体中o其 °·⁄�� 等位基因不同o 表现为 °·⁄��

的双亲遗传的特性∀从研究中发现o父系线粒体并没有

像其他动物那样被从合子排出或降解o 而是同母系线

粒体混合起来o并在形态上与母系线粒体没有差异∀双

亲遗传可能与 Μψτιλυσεδ υλισ和 Μ q τροσσυλυσ的种间杂

交有关∀ 但在该项研究中没有纯系亲本群体o 种间杂

交导致 °·⁄�� 双亲遗传的理论还仅是推断的o还需

进一步研究证明∀ 但这一研究结果与果蝇的 °·⁄��

双亲遗传的原因是一致的≈tx ∀

分布于英格兰水域的贻贝kΜψτιλυσ εδ υλισl虽然也

与另一种贻贝kΜ q γ αλλοπροϖινχιαλισl自然杂交o但尚

未检查双亲遗传的结果≈tt ∀ 由此推论o贻贝由杂交所

产生的双亲遗传不仅有种的特异性!也有种间配合及

时空的特异性∀

从研究中发现双亲遗传即使在两种贻贝分布的重

叠区也不是很普遍的o 仅是少数事件o但这种现象在

其他贝类会不会发生及在 °·⁄�� 基因组群体和种的

进化中的意义是值得研究的∀ 此外o°·⁄�� 可能与种

间杂交有关o这是否意味这可以作为某些定量性状的

遗传标记o在育种中发挥作用o也是值得探讨的∀

在海洋动物 °·⁄�� 的研究中发现o 因 °·⁄��

的某些酶切位点型式及某些酶切位点的存在与否o在

动物群体有遗传分区现象∀

海胆kΣτρονγψλοχεϖτροτυσ δροεβαχηενσισl在美国东

西海岸群体间 °·⁄�� 顺序趋异性为 sqsst≈us o美洲

牡蛎kΧρασσοστρεα ϖιργ ινιχαl在美国东海岸群体的 tw

个站位 utu 个样本中有 {u 种单倍型被检测出来o 而

所有的牡蛎都可以归为 u种不同的遗传类型∀ 一类分

布于佛罗里达o另一类分布于大西洋沿岸其他水域o其

平均顺序趋异性为 uqyh ∀甲壳类种类 °·⁄�� 也有遗

传分区现象o 马蹄蟹kΛιµ υλυσ πολψπηεµ υσl在大西洋

沿岸从北到南 tx 个站位的 ||个样本中 °·⁄�� 顺序

yu 海洋科学



的差异形成南北两部分o在总共 tu 种内切酶的 ts 种

°·⁄�� 型式中o 在南乔治亚以北仅发现有 v种o而另

外 z种发现在这之南o 其转折点与暖温带和热带动物

区亲的过渡带位置吻合o也与两个遗传上显著差异的

美洲牡蛎群体的过渡带相当≈ut ∀ 在其他贝类也发现有

分区现象≈ts ∀

在鱼类o 分别以 u种限制性内切酶酶切位点的存

在与否为依据对裸鲈k÷ ¥¤�和 � ¶¤�l
≈uw 和美洲鲱k≥¤̄

�和 �³± �l
≈{ 的研究表明o 前者完全可以分成墨西哥

湾和大西洋近岸两个群体o而美洲鲱的分区证据就不

那么令人信服∀ 后来对数据进一步分析证实也是如

此≈vs ∀ 在近岸定居型的琵琶鱼kΟπσανυσ ταυl以 ≥·¤ �

酶切位点的存在与否分为两个群体o而另一种琵琶鱼

kΟq βεταl因 °¶·�酶切位点而分成墨西哥湾东部和西

部群体∀ 大洋性鱼类 °·⁄�� 遗传分区现象也进行了

研究≈zotvoty k表 tl∀

表 1 海洋动物 µ τ∆ΝΑ 研究总汇

种类 种内趋异性 内切酶数 个体数 单倍型 遗传分区 作者

kh l 目和类型 频率

Στρονγψλοχεντροτυσ sqw{ tt~x∗ y2核甘酸 v{ sqsuy∗ squvz 无 ≈t| 

πυρπυρατυσ u~w2核甘酸

Σqδροεβαχηενσισ sqtt tt~x∗ y2核甘酸 w sqsuw∗ sqxvz 有 ≈t| 

u~w2核甘酸

Σqπυρπυρατυσ sq|| x~w2核甘酸 ty 未测 ≈uu 

Πλαχοπ εχτεν µ αγ ελλανιχυσ 基因组是一般脊椎和无脊椎动物的 u倍

Πqψεσσοενσισ sqyy { ty sqssty 有 ≈| 

Μψτιλυσ εδ υλυσÙ

γ αλλοπροϖινχιαλισ 未测 v~y2核甘酸 t{z sqsu∗ sqvv 有 ≈ts 

Μqεδ υλισÙτροσσυλυσ °·⁄�� 双亲遗传 ≈tw 

Χρασσοτρεα ϖιργ ινιχα uqy tu~y2核甘酸 utu sqsxs∗ sqvut 有 ≈us 

t~w2核甘酸

Πq αργ υσ 未测 y~y2核甘酸 uw 未测 暂时性≈tz 

Λιµ υλυσπολψπηεµ υσ 未测 tu~y2核甘酸 || sqsts∗ sqw{x 有 ≈ut 

Ανγ υιλλα ροστρατα sqt tt~x∗ y2核甘酸 ts| sqss|∗ sqyzs 无 ≈v 

v~w2核甘酸

Χλυπ εα ηαρενγ υσ tqyy z~y2核甘酸 y| sqstw∗ sqtzw 无 ≈ty 

Αλοσα σαπιδ ισσιµ α 未测 ts~y2核甘酸 uww 未测 暂时性 ≈z 

Βρεϖοορτια τψραννυσ uqw t{~y2核甘酸 tz sqsvs∗ sqsyt 未测 ≈w 

Βq παρτρονυσ uqw t{~y2核甘酸 ty sqsvs∗ sqsyt 未测 ≈w 

Μερλυχχιυσ χαπενσισ tqv tt~y2核甘酸 uy sqsv{∗ squvt 无 ≈y 

Μqπαραδ οξ υσ sqxz tt~y2核甘酸 uw sqswu∗ sqxwu 无 ≈y 

Οπσανυσ ταυ tqs tv~y2核甘酸 xv sqst|∗ sqwzu 有 ≈w 

t~w2核甘酸

Μορονε σαξ ζταλισ sqssw x~x2核甘酸 wv 未测 有 ≈uv 

x~w2核甘酸

Κ ατσυω ονυσ π ελαµ ισ 未测 |~y2核甘酸 ty 未测 无 ≈tv 

Τηυννυσαλαλυνγ α 未测 ts~x∗ y2核甘酸 uv 未测 无 ≈tu 

u~w2核甘酸

  然而o无论是无脊还是脊椎海洋动物!是定居的

还是洄游的海洋动物也都有不分区现象o如海胆kΣq

πυρπυρατυσl≈uv o黑 唇 鲍 kΗ αλιοτισ ρυβραl≈t{ o卤 虫 k

Ρ ρτεµ ια ¶³³ql
≈x o岩龙虾kϑασυσ εδωαρδ σιιl≈t{ o两种鳗

kΑνγ υιλλα ροστρατα 和 Αqανγ υιλλαl和两种定居性鲶鱼

kΒαγ ρε µ αρινυσ和 Αριυσ φελισl≈w o等都没有明显的分

区现象或分区证据不足k表 tl∀

一个物种群体分区现象是复杂的进化过程中的一

个瞬时状态o 从某一时刻看群体的进化是处于稳态的

或平衡状态的o但从整个过程看则是将要达到平衡的
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一个动态过程∀ 在一个种内群体间所观察到的 °·⁄2

�� 亚区可以解释为基因流处于平衡状态的亚区群体

间存在部分生殖隔离∀ 在这种情况下o 亚区群体内的

遗传变异就可能是处于一种不断变化的状态以对这种

隔离作出反应∀ 尽管海洋存在一种环境匀性效应o 但

完全的生殖隔离在海洋环境中也是存在的∀ 这种隔离

包括陆桥的形成或海底的抬升及某些不易辨查的隔

离o包括急骤的温度梯度o营养贫脊的海流等都可能形

成完全或不完全的生殖隔离∀

平均 °·⁄�� 顺序多样性就是在一个群体中不同

个体线粒体基因组单型体间平均核苷酸数多样性∀ 海

洋动物 °·⁄�� 顺序的多样性可分为三级o 基本涵盖

了陆生种类整个变化范围∀ 脊椎动物线粒体基因组变

异的最大值kΒρεϖοορτια ¶³³quq wh lk{l和最小值kΜο2

ρονε σαξ ατατισosqssw◊ l≈uw o 种类都发现在海洋∀然而o

较低的 °·⁄�� 顺序多样性k小于 tqsh o 主因是突

变l的种类在海洋比在陆地更普遍o 其原因主要是这

些种或群体新近经历过瓶颈事件及特殊家系的死亡

等≈uw ∀

根据陆生动物群体 °·⁄�� 顺序分析的研究成

果o 预期 °·⁄�� 基因组的研究对海洋动物群体分化

的研究是一种理想的手段≈voty ∀ 然而几年后这方面研

究取得的成绩并不大∀ 从表 t可以看出有一半以上的

种类没有分区现象o 这可能是真实地反映了实际客观

情况o 但在某些情况下也可能因为样本数目不足以进

行统计分析或没有足够数目的内切酶可供选择∀ 尽管

如此o海洋动物 °·⁄�� 研究也确实取得令人瞩目的

成绩o 除了一特殊的遗传规律外o也揭示了种类分布

区内群体间遗传上的不连续性o 而其他手段至今尚未

做到这点∀ 此外o 鉴于海洋动物某些种类线粒体基因

组的可变性比先前研究的陆地和淡水种类要小些∀ 因

此o在内切酶的选择时o应选择更敏感的顺序分析方

法o 即 w2核苷酸而不是 y2核苷酸的酶切位点的内切

酶∀

°·⁄�� 的研究虽然耗费较大o但这是一项具前瞻

性的研究课题∀ 该项研究除了已应用于进化研究种类

的鉴定≈ut o还应加强与定量性状相关性的研究o 以期

使其能作为养殖种类性状改良的遗传标记∀
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≈ tw   �µ̈º ö°q� qετ αλqot||wqΧανqϑq ΦισηqΑθυατqΣχιq

xt}t tst2t ts|q

≈tx  � ²¦«q• q� qετ αλqot||tqΣχιενχε uxt}t w{{2t w|sq

≈ty   �²µ±©¬̈ §̄o�qετ αλqot|{zq Ν ατιοναλ Μαρινε Φισηεριεσ

Σερϖιχε Φισηερψ Βυλλετιν {x}xyt2xy{q

≈tz  �¤ � ²¦«̈ q�qετ αλqot||sqΜολεχυλαρ Βιολογψ ανδ Εϖο2

λυτιον z}wx2ywq

≈t{  � √ ±̈§̈ ±q�q� qot||sq ΑϖστqϑqΜαρqΦρεσηωατερ Ρ εσq

wt}{vx2{xvq

≈t|  � √ ±̈§̈ ±o�q� qετ αλqot||uq Μαρινε Βιολογψ ttu}vt|2

vuyq

≈us  °¤̄∏°¥¬o≥q� qετ αλqot||sq Ε ολυτιον ww} wsv2wtxq

≈ut  � ¨̈ ¥o≤ q� qoετ αλqot||sqΓενετιχσ tuw}v|z2wsyq

≈uu  ≥±¼§̈ µo� qoετ αλqot|{zq °µ²¦̈ §̈¬±ª¶²©·«̈ �¤·¬²±¤̄

� ¦¤§̈ °¼ ²©≥¦¬̈±¦̈¶²©·«̈ � ±¬·̈§≥·¤·̈¶²©� ° µ̈¬¦¤

{w}

z x|x2z x||q

≈uv  ∂ ¤º ·̈µo�qoετ αλqot|{yqΣχιενχε uvw} t|w2t|yq

≈uw  • ¬µª¬±o�q�qoετ αλqot|{yq Χαναδ ιαν ϑουρναλοφ Ζοολο2

γψ yz}{|t2|szq
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