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提要    采用线粒体(mtDNA)DNA COI 和 Cyt b 基因片段序列分析方法, 进行了中国近海条石鲷
(Oplegnathus fasciatus)舟山和胶南群体遗传多样性及其遗传结构现状研究。结果表明, 基于 mtDNA 
COI分子标记揭示条石鲷舟山群体遗传多样性水平(h = 0.814±0.060, π= 0.009±0.005, k = 5.653±2.789)
显著高于胶南群体(h = 0.742±0.116, π= 0.003±0.002, k = 1.970±1.196); MST分析、NJ系统分析和核苷
酸不配对分布分析结果皆显示两群体内存在三个显著分化的单倍型类群 , 支系间的遗传距离为
0.018—0.025; 遗传分化指数结果(Fst = 0.331, P = 0.000)和确切 P检验结果显示(P = 0.000)两群体间
存在显著遗传分化。基于mtDNA Cyt b分子标记显示条石鲷群体遗传多样性总体上呈现较低水平(h = 
0.874±0.023, π= 0.006± 0.003, k = 2.761±1.492), 舟山群体核苷酸多样度水平显著高于胶南群体; NJ
系统发育和群体遗传分化研究结果显示, 条石鲷群体间未检测到显著的遗传分化。 
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物种遗传多样性是生物多样性的重要组成部分, 
遗传多样性不仅是形成生物多样性的基础 , 也是物
种进化潜能的保证(李延梅等, 2009)。鱼类野生种群
遗传多样性水平的减少可能导致鱼类成活率、生长和

繁殖效率的降低 , 使种群个体对环境变化的适应能
力降低(李延梅等, 2009)。鱼类遗传多样性的研究无
论是对鱼类物种多样性的保护 , 还是对鱼类生物资
源的可持续利用, 以及未来的食物供应, 都具有重要
的意义。 

条石鲷 (Oplegnathus fasciatus)隶属于鲈形目
(Perciformes) 、 石 鲷 科 (Oplegnathidae) 、 石 鲷 属
(Oplegnathus), 主要分布于太平洋和印度洋地区, 是

一种暖温性底层鱼类 (孟庆闻等 , 1995; 肖志忠等 , 
2008)。条石鲷属于岩礁性鱼类, 具有肉质鲜美、生长
速度快等优点 , 是一种具有较高食用价值和观赏价
值的重要海产鱼类, 极具增殖潜力(全汉锋等, 2007; 
肖志忠等, 2008)。近年来, 条石鲷已经成为我国海水
鱼类人工繁育与养殖的重要对象 , 初步开展了其工
厂化养殖和海水深水网箱养殖模式研究(全汉锋等 , 
2007; 柳学周等, 2008)。目前, 国内关于对条石鲷的
研究较少, 主要集中于生态学、发育生物学及人工繁
殖等方面的研究(全汉锋等, 2007; 柳学周等, 2008), 
而关于条石鲷不同地理群体遗传多样性和种群遗传

结构监测研究则鲜有报道。 
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分子标记是一种有效的检测物种遗传多样性和

遗传结构的手段(Englbrecht et al, 2000; Whitehead et 
al, 2003)。针对不同的研究目的选择合适的分子标记
方法将有助于更有效地揭示问题本质。线粒体 DNA 
(mtDNA)因其具有严格遵守母系遗传、几乎不发生重
组、进化速度快等特征, 已被广泛应用近缘种间系统
发育关系和种内种群遗传多样性及其遗传结构差异

研究(Meyer, 1993)。mtDNA COI基因片段具有长度适
宜、进化速率快、富含系统发育遗传信息等特点, 被
作为物种识别的 DNA 条形码广泛应用于探讨物种分
类及近缘种和种群遗传结构和系统进化关系(Vences 
et al, 2005)。mtDNA Cyt b基因片段在基因结构和功
能上被了解得最为清楚, 其进化速率适中, 是探讨种
间和种内遗传分化程度及系统演化研究的良好标记

(代金霞等 , 2005)。本研究以期从种下水平探讨
mtDNA COI和Cyt b分子标记在条石鲷种群遗传学研
究中的可行性 , 初步揭示条石鲷种群遗传多样性水
平和种群遗传结构现状 , 为条石鲷种质资源的保护
及遗传选育提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
于 2011 年 4 月在浙江舟山近海海域采集条石鲷

野生群体 30尾, 于 2009年 5月在青岛胶南海域采集
条石鲷野生样本 12 尾。经过形态鉴定以后, 取样品
背部肌肉于 95%的酒精中保存, 保存备用。 
1.2  实验方法 
1.2.1  基因组 DNA提取    取条石鲷样本肌肉组织
约 100mg, 采用标准的酚-氯仿方法提取基因组 DNA, 
将提取的基因组 DNA溶解于 100μl双蒸水, 4℃保存
备用。用于扩增 mtDNA COI的引物分别为: PC-up 5′- 
ATCACCATGCTCCTAACAGACCG-3′和 PC-down 5′- 
GCATCTGGGTAGTCTGAATACCG-3′; mtDNA Cyt b
的引物分别为: PB-up 5′-ATGACAAGCCTACGAAA 
AAC-3′和 PB-down 5′-GCCCCCTCAGATTCACTGGA- 
3′。PCR反应体系总体积为 50μl, 其中: 10×PCR缓冲
液 5μl, dNTPs 4μl (2.5mmol/L), 引物各 2μl, Taq酶 2U, 
模板 DNA 2μl, 加 双蒸水至 50μl。PCR反应条件为: 
94℃预变性 4min, 然后 30 个循环包括: 94℃变性
1min, 49℃退火 1min, 72℃延伸 1min; 最后在 72℃延
伸 10min。取 2μl PCR扩增产物进行 1.5%琼脂糖凝胶
电泳检测(U = 5V/cm)。 
1.2.2  目的片段的序列测定     用 UNIQ-10 柱式

DNA 胶回收试剂盒(上海华舜)进行目的片段的回收
纯化。用 ABI 公司 3700 型全自动 DNA 序列分析仪
进行双向测序, 测序反应采用与 PCR反应一致的引物。 
1.3  数据分析 

运用 Dnastar 软件包(DNASTAR, Inc., Madison, 
USA)进行序列比对并辅以人工矫正。运用 MEGA计
算序列的碱基组成、多态性、序列间的转换颠换比率

(Tamura et al, 2007)。联合采用DNASP5.0和BioEditor
对联配信息进行数据格式转换(Hall, 1999; Librado et 
al, 2009), 基于 PAUP* 4.0b10和Modeltest 3.7软件对
转换后的同源序列进行核苷酸替代模型筛选 , 得到
两个目的片段碱基替代最适模型及其相关参数。基于

核苷酸最适模型, 采用 MEGA 软件, 构建条石鲷邻
近关系树 , 计算系统分支遗传差异程度。使用软件
ARLEQUIN (ver.3.000)(Excoffier et al, 2005)计算群
体遗传学参数: 多态位点数目(S)、单倍型多样度(h)、
核苷酸多样度(π)和两两序列比对平均核苷酸差异数
(k); 进行确切 P检验, 并计算两两群体间的 Fst值检验

群体遗传分化。 

2  结果 

2.1  条石鲷种群遗传多样度 
通过对条石鲷 mtDNA基因组进行 PCR扩增、序

列测定和比对, 分别得到长度为 642bp 和 501bp 的
COI和 Cyt b基因同源片段序列。在 mtDNA COI基
因同源片段上共检测到 25个多态位点, 定义了 16个
单倍型。在 mtDNA Cyt b 基因同源片段上共检测到
22 个多态位点, 定义了 11 个单倍型(表 1)。在两个
mtDNA基因片段中 A+T含量(COI = 54.9%, Cyt b = 
51.7%)明显大于 C+G 含量(COI = 45.1%, Cyt b = 
48.3%), 两群体间无显著差异。条石鲷基于 mtDNA 
COI 基因同源片段检测到的群体期望杂合度(0.224)
显著高于基于 mtDNA Cyt b 基因同源片段检测到的
群体期望杂合度(0.126), 揭示条石鲷 mtDNA COI 基
因较 Cyt b基因片段具有更丰富的遗传信息量。 

基于 mtDNA COI基因片段获得的种群遗传多样
性结果显示, 在 16 个单倍型中舟山群体和胶南群体
间无共享单倍型。舟山群体的单倍型多样度、核苷酸

多样度以及两两序列比较的平均碱基差异数 (h  = 
0.814±0.060; π = 0.009±0.005; k = 5.653±2.789)显著
高于胶南群体(h = 0.742±0.116; π= 0.003±0.002; k = 
1.970±1.196)。在基于 mtDNA Cyt b基因片段研究结
果显示, Hap1(a)、Hap2(a)、Hap3(a)、Hap4(a)为舟山群体 
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表 1  本研究条石鲷的遗传多样性参数 
Tab.1  Molecular diversity indices for O. fasciatus in this study 

COI Cyt b 
遗传多样性参数 

舟山 胶南 总计 舟山 胶南 总计 

个体数 30 12 42 30 11 41 
序列长度 642 642 642 501 501 501 
变异位点 21 5 25 18 7 22 
转换/颠换 9/12 4/1 12/13 11/7 5/1 14/7 
单倍型数 11 5 16 8 7 11 

单倍型多样度(h) 0.814±0.060 0.742±0.116 0.886±0.034 0.851±0.034 0.927±0.054 0.874±0.023 
核苷酸多样度(π) 0.009±0.005 0.003±0.002 0.009±0.005 0.006±0.004 0.003±0.002 0.006±0.003 
两两序列比较的碱基

差异数(k) 
5.653±2.789 1.970±1.196 5.606±2.745 3.047±1.632 1.649±1.049 2.761±1.492 

 
表 2  条石鲷两个群体的单倍型频率分布 

Tab.2  Distribution of haplotypes in O. fasciatus populations 

 COI   Cyt b  
单倍型 

舟山 胶南 总数 舟山 胶南 总数

Hap1(a) 1  1 4 2 6 

Hap2(a) 2  2 4 2 6 

Hap3(a) 3  3 7 2 9 

Hap4(a) 5  5 2 2 4 

Hap5(a) 12  12  1 1 

Hap6(a) 2  2  1 1 

Hap7(a) 1  1  1 1 

Hap8(a) 1  1 1  1 

Hap9(a) 1  1 8  8 

Hap10(a) 1  1 3  3 

Hap11 1  1 1  1 

Hap12  6 6 / / / 

Hap13  2 2 / / / 

Hap14  1 1 / / / 

Hap15  2 2 / / / 

Hap16  1 1 / / / 

总数 30 12 42 30 11 41 

注: (Hap+数字)代表 COI单倍型, (Hap+数字(a))代表 Cyt b单
倍型 

 
[4Hap1(a)、4Hap2(a)、7Hap3(a)、2Hap4(a)]和胶南群体
[2Hap1(a)、2Hap2(a)、2Hap3(a)、2Hap4(a)]共享单倍型, 单
倍型共享率达 36.4%。舟山群体的核苷酸多样度和两
两序列比较的平均碱基差异数(π = 0.006±0.0004; k = 
3.047±1.632)显著高于胶南群体(π = 0.003±0.002; k = 
1.649±1.049), 但舟山群体的单倍型多样度 (h = 
0.851±0.034)却小于胶南群体(0.927±0.054)。 
2.2  系统发育分析 

通过 PAUP 和 Modeltest 软件计算得到适合条石
鲷 mtDNA COI和 Cyt b基因片段序列的核苷酸最佳

替换模型分别为 Hky + G (G = 0.68)和 TrN (I = 0), 基
于核苷酸最合适替代模型分别构建了 COI和 Cyt b基
因的单倍型邻近关系(NJ)树。系统发育结果显示, 基
于 COI序列单倍型最小跨度树分析和 NJ系统分析结
果显示 , 两群体内存在三个显著分化的单倍型类群
A、B和 C, 支系间的遗传距离为 0.018—0.025 (A/B = 
0.018, A/C = 0.025, B/C= 0.022)(图 1)。单倍型最小跨
度树(MST)分析结果与 NJ 树结果一致, 在条石鲷群
体中存在三个显著分化的世系类群(图 2)。基于 mtDNA 
Cyt b 标记的系统发育结果和最小跨度树结果显示, 
条石鲷群体间未检测到显著的世系分化。 

基于条石鲷 mtDNA COI基因进化速率(1.98%—
2.73%/百万年)计算三个支系的分化时间(肖志忠等, 

 

 
 

图 1  基于条石鲷 mtDNA COI基因序列构建的 NJ系统树 
Fig.1  Neighbor-joining tree of O. fasciatus resulted from 

mtDNA COI gene 
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2011)。支系 A/B间的净遗传距离为 0.012, 支系 B/C
间的净遗传距离为 0.018, 支系 A/C 间的净遗传距离
为 0.022。世系 A/B 的分化事件发生于 43.96—60.61
万年, 世系B/C的分化事件发生于 65.93—90.91万年, 
世系 A/C 的分化事件发生于 80.59—111.11 万年, 上
述分化事件的发生主要集中在更新世晚中期。 
2.3  种群遗传分化分析 

采用两两群体相比较的 Fst分析方法检测条石鲷

群体间的遗传分化程度, 基于 mtDNA COI 基因片段
统计结果显示 , 条石鲷舟山群体和胶南群体间的遗
传分化达到了 0.331, 并且统计检验极显著(P<0.01); 
基于mtDNA Cyt b基因片段统计结果显示, 条石鲷舟
山群体和胶南群体间的遗传分化系数仅为 0.048, 并
且统计检验是不显著的(P=0.01)。运用确切 P检验检 

测条石鲷两群体中个体间的随机交配

情况, 统计结果显示, 在基于 mtDNA 
COI 标记下, 条石鲷群体遗传分化的
确切检验 P值为 0.00, 统计检验显著; 
基于 mtDNA Cyt b分子标记获得的确
切检验 P值为 0.11, 统计检验不显著。 

核苷酸不配对分布 (Mismatch 
distribution, MD)结果表明 , 基于
mtDNA COI 获得的条石鲷 MD 结果
呈现三个峰值, 其中一个峰对应各单
倍型类群内序列差异, 另外两个峰分
别对应两两单倍型类群间序列差异 , 
与 MST 和 NJ 树结果一致 ; 基于
mtDNA Cyt b基因片段获得的条石鲷

MD 结果呈现单峰型。中性检验结果显示 , 基于
mtDNA COI 基因片段得到的条石鲷群体的 Tajima’s 
D = −0.12 (P=0.10), Fs = −1.95 (P=0.25), 没有显著偏
离中性; 基于 mtDNA Cyt b 基因片段得到的条石鲷
Tajima’s D = −1.48 (P=0.04), Fs = −1.78 (P=0.02), 显
著偏离中性(图 3)。 

3  讨论 

物种遗传多样性水平的高低与其适应能力、生存

能力和进化潜力存在密切的相关性 , 遗传多样性的
降低必将给物种种质资源保护和利用带来不利的影

响(李延梅等, 2009)。目前, 对大量海洋鱼类的种群遗
传学研究表明 , 海洋鱼类种群遗传多样性水平的高
低受多种因素(如有效种群大小、世系分化、群体扩张 

 

 
 

图 3  条石鲷群体 mtDNA COI和 Cyt b基因片段核苷酸不配对分布分析 
Fig.3  Mismatch distributions analyses of nucleotide of mtDNA COI and Cyt b genes for O. fasciatus populations 

 
 

图 2  条石鲷单倍型中介连接网络关系 
Fig.2  The median joining network of haplotypes for O. fasciatus 
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等)的影响, 近年来的研究也表明,海洋大环境如栖息
地的差异、海流、温度以及古气候历史因素对于海洋

鱼类种群遗传多样性的分布格局也存在着显著的影响

(Liu et al, 2007; Xiao et al, 2011)。除此之外, 海洋鱼类
自身的生活史特征也是影响其种群遗传多样性的重

要因素(Liu et al, 2007; Xiao et al, 2011), 因此, 加大
对海洋鱼类种群遗传多样性的监测及遗传多样性分

布格局的分析, 揭示海洋鱼类种群遗传多样性的形成
和维持机制, 对于海洋鱼类遗传多样性的保护和资源
的合理利用具有重要的意义。 
3.1  条石鲷种群遗传多样性 

本研究结果显示, 在长度分别为 642bp 和 501bp
的 COI和 Cyt b基因同源片段序列中, 两个基因片段
的碱基组成在分布上呈现一致性, A+T 含量(COI = 
54.9%, Cyt b = 51.7%)与 G+C含量(COI = 45.1%, Cyt 
b = 48.3%)差异显著。与以往的研究结果一致, 本研
究多态位点数目和预期杂合度统计显示 , 条石鲷
mtDNA COI基因片段较Cyt b基因片段具有更丰富的
遗传变异(肖志忠等, 2011)。单倍型多样度(h)、核苷
酸多样度(π)和两两序列相比较的碱基差异数(k)是衡
量种群遗传多样性水平的重要参数 , 本研究结果显
示基于 mtDNA COI基因片段检测到条石鲷种群呈现
较高水平的遗传多样性 (h = 0.886± 0.034; π= 
0.009±0.005; k = 5.606±2.745), 舟山群体的遗传多样
性水平显著高于胶南群体, 呈高单倍型多样度和高核
苷酸多样度的分布模式; 基于 mtDNA Cyt b基因片段
结果显示 , 条石鲷遗传多样性水平(h = 0.874±0.023; 
π = 0.006±0.003; k = 2.761± 1.492)显著低于基于
mtDNA COI 基因片段得到的遗传多样性水平, 条石
鲷舟山群体的π值和 k 值高于胶南群体, 遗传多样性
参数增长度显著小于 mtDNA COI 基因片段, 舟山群
体 h值略低于胶南群体, 这可能与胶南群体样本量小
有关。目前, 关于条石鲷不同地理群体遗传多样性及遗
传分化的研究尚未见报道。 
3.2  条石鲷种群系统发育 

基于 mtDNA COI基因系统发育、最小跨度树和
核苷酸不配对分布结果显示 , 在条石鲷种群中检测
到三个显著分化的单倍型类群 A、B 和 C, 三个类群
间的净遗传距离 0.012—0.018, 采用 1.98%—2.73%/
百万年分子钟获得三个类群间的分化事件发生于更

新世晚中期(距今约一百万年)。更新世晚中期全球气
候经历了一系列的冰期-间冰期的变化(Imbrie et al, 
1992), 冰期导致海平面发生剧烈的变化, 在冰盛期, 

海平面下降了 120—140m (Lambeck et al, 2002), 使
边缘海的面积和结构发生了巨大的变化 , 从而导致
了许多海洋生物的分布范围经历了收缩和扩张 , 并
在遗传信息上留下明显的印迹(Hewitt, 2000)。条石鲷
作为西北太平洋一种岩礁性底栖鱼类 , 其遗传多样
性应该受到了更新世冰期强烈的影响。本研究结果显

示, 条石鲷舟山群体包含了三个世系分支, 胶南群体
为世系分支 A 的延伸群体, 表明条石鲷种群经历了
更新世冰期隔离分化后重新扩张混合事件, 相似的研
究结果在梭鱼(Chelon haematocheilus)、铜藻(Sargassum 
horneri)、青鳞小沙丁鱼(Sardinella zunasi)等海洋物种
中均有报道(Liu et al, 2007; Wang et al, 2008; Hu et al, 
2011)。在基于 mtDNA Cyt b基因片段研究结果中未
检测到条石鲷群体间存在显著的遗传分化 , 揭示条
石鲷 mtDNA COI基因片段较 Cyt b基因片段更适合
用于群体遗传分化研究。 
3.3  条石鲷种群遗传分化 

两两群体相比较的 Fst 结果和确切 P 检验显示, 
基于 mtDNA COI基因片段检测到条石鲷舟山群体与
胶南群体存在显著地遗传分化 , 群体分化指数达到
0.331, 整体确切检验 P 值(0.00)显示条石鲷两群体间
为非随机交配群体。而基于 mtDNA Cyt b基因片段在
条石鲷两群体间未检测到显著地遗传分化 , 这也充
分显示 mtDNA Cyt b 基因序列变异不适合条石鲷种
群遗传分化分析研究。 

综上所述 , 从本研究条石鲷种群遗传多样性和
系统发育分析结果显示 , 条石鲷种群高水平的遗传
多样性与其存在显著的谱系结构密切相关, 因此, 有
必要从更大采样范围尺度对条石鲷种群遗传多样性

展开研究, 从而更加准确地评估其有效种群大小, 制
订和采取相应的渔业管理措施 , 合理的保护和利用
该种质资源。 
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POPULATION GENETIC DIVERSITY OF ROCK BREAM OPLEGNATHUS  
FASCIATUS BASED ON mtDNA GENOME SEQUENCE IN CHINESE COAST 

XIAO Yong-Shuang1, 3,  CHENG Qi-Qun2,  REN Gui-Jing2,  LI Jun3,  MA Dao-Yuan3,  
XU Shi-Hong3,  LIU Qing-Hua3,  XIAO Zhi-Zhong3,  HAN Zhi-Qiang1 

(1. Zhejiang Ocean University, Zhoushan, 316004; 2. East China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of  
Fishery Sciences, Shanghai, 200090; 3. Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao, 266071) 

Abstract    Partial nucleotide sequences of mitochondrial DNA COI and Cyt b genes were sequenced and analyzed to 
estimate population genetic diversity and genetic structure of rock bream (Oplegnathus fasciatus) in Zhoushan and Jiaonan 
populations. The results show that the haplotype diversity and nucleotide diversity of Zhoushan population (h = 0.814± 
0.060, π = 0.009±0.005) were significantly higher than those of Jiaonan population (h = 0.742±0.116, π= 0.003±0.002) in 
mtDNA COI molecular marker. Three genealogical clades were checked in the O. fasciatus populations in NJ, MST and 
Mismatch distribution analyses of mtDNA COI gene sequence, and the genetic distances among the clades ranged from 
0.018—0.025. No significant genetic differentiations existed between Zhoushan and Jiaonan populations in the species 
based on the analyses of NJ and the pairwise fixation index Fst of mtDNA Cyt b gene. 
Key words    Oplegnathus fasciatus;  populations;  genetic diversity;  mitochondrial DNA COI and Cyt b genes;  
genetic differentiation 


