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摘 要：由于近年来过度捕捞及滩涂开发，野生矛尾复虾虎鱼资源量急剧下降。因此，对我国矛尾复虾虎鱼开展遗传多样性

研究，有利于掌握矛尾复虾虎鱼种质资源现状。本文基于线粒体 COI序列对大连、如东、连云港、长江口和宁波的 5个矛尾
复虾虎鱼群体开展了遗传多样性研究。结果表明，5个群体中共有 17个单倍型，在 427个位点中，共检测到 15个变异位
点，其中简约信息位点 11个，单独位点 4个。碱基 A、T、G、C的平均含量分别为 24.6%、29.6%、20.1%、25.7%。5 个群
体的单倍型多样性和核苷酸多样性分别为 0.652和 0.002 55。野生矛尾复虾虎鱼整体的遗传多样性水平为中等偏下，宁波群
体的遗传多样性最高，如东群体最低。群体间遗传分化系数 FST及遗传距离分析表明，宁波群体与其他群体遗传距离相对较
远，并存在显著的遗传分化；AMOVA分析表明，群体内的遗传变异高于群体间变异（81.45% > 18.55%）；中性检验结果显
示，大连、连云港、长江群体在历史上可能经历过扩张。本研究为野生矛尾复虾虎鱼种质资源保护和合理开发利用提供了理

论依据。
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Abstract： Overfishing and coastal development in recent years cause the loss of wild Synechogobius hasta population. To
study the genetic diversity of different populations of wild Synechogobius hasta, five populations from Dalian, Rudong,
Lianyungang, Changjiang River Estuary and Ningbo were analyzed by sequencing the mitochondrial cytochrome oxidase sub鄄
unit I (COI) genes. The results showed that there were 17 haplotypes in 5 populations, and 15 polymorphic sites were detected
in 427 bp, including 11 parsimony information sites and 4 single variable sites. The average contents of base A, T, G and C
were 24.6%, 29.6%, 20.1% and 25.7%, respectively. The haplotype diversity and nucleotide diversity of the five populations
were 0.652 and 0.002 55, respectively. The overall level of genetic diversity is lower than medium. The genetic diversity of
Ningbo population is the highest and Rudong population is the lowest. The genetic differentiation index(FST) and genetic dis鄄
tance showed that there was significant genetic differentiation between Ningbo population and other populations, with rela鄄
tively far genetic distance. AMOVA analysis showed that the genetic variation within populations was higher than that among
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矛尾复虾虎鱼 （Synechogobius hasta） 隶属于
鲈形目（Perciformes）、虾虎鱼科 （Gobiidae）、复
虾虎鱼属（Synechogobius），其具有广温广盐的特
点，在中国、韩国、日本乃至印度尼西亚等沿海地

区的浅海海区均有分布（陈大刚，1975）。矛尾复
虾虎鱼不仅个体大（最大可长至 500g以上），且无
肌间刺、味道极其鲜美（杨海峰等，2013）。随着
近海开发和过度捕捞的加剧，矛尾复虾虎鱼栖息产

卵场受到破坏，野生资源量急剧减少。为掌握野生

矛尾复虾虎鱼种质资源现状，亟须开展沿海矛尾复

虾虎鱼群体的遗传多样性评估。

线粒体 DNA因其母系遗传、进化速率快且不
易发生重组的特点，已在水产动物种质资源评价及

群体遗传结构研究中发挥了重要作用 （陈星 等，

2012）。对矛尾复虾虎鱼的研究主要集中在基础生
物学（张家旭等，2021；孟宽宽等，2017）和苗
种繁育（黄金田等，2018；李莉等，2012）等方
面，种质资源分析及遗传多样性评价方面的内容仅

在早些年有过报道。Song等 （2010） 研究表明东
营、赣榆等地的核苷酸多样性较低，无高水平遗传

多样性，矛尾复虾虎鱼的资源状况不容乐观。宋

娜等 （2011）对矛尾复虾虎鱼群体遗传多样性的
研究结果显示：其各群体相互混杂，丹东与天津

群体没有各自特有的单倍型序列分支；此外，浙

江沿海的 4个地区中只有舟山有少量群体特有的单
倍型序列，该 6 个群体单倍型多样性处于中等水
平，无法维持高水平遗传多样性。本研究采用线

粒体 COI 分子标记对长江口、宁波、南通如东、
连云港和大连 5 个矛尾复虾虎鱼群体进行遗传多
样性分析并探讨其产生不同地理分布格局的原因，

为保证矛尾复虾虎鱼资源的可持续利用和开发提

供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

矛尾复虾虎鱼于 2019 年 11 月分别购自宁波

（采样海区：121.70毅E，30.06毅N）、长江入海口
（采样海区：121.73毅E，31.33毅N）、如东 （采样海
区：121.45毅E，32.54毅N）、连云港（连云港海鲜批
发市场：119.14毅E，34.84毅N） 和大连 （大连海鲜
市场：121.26毅E，38.81毅N），共 5个野生群体，每
个群体各 30尾样品（图 1）。
1.2 方法

1.2.1 样品的制备 将采集到的样品剪取适量

尾鳍装入盛有无水乙醇的塑料离心管中并编号，

在 -20 益冰箱中保存备用。
1.2.2 样品 DNA 的提取 使用细胞/组织基因
DNA提取试剂盒（GK0122上海捷瑞生物工程有限
公司） 提取总 gDNA，每个样品 50 滋L。样品在
1.0%的琼脂糖凝胶电泳上进行检测，验证高分子
量 DNA提取的质量。用紫外分光光度计测定 DNA
浓度后，于 4 益下保存备用。
1.2.3 PCR 扩增与测序 用 Premier 5.0 设计一
对引物，上游引物序列 ZF1COIF（aat acc aga cgc
ccc tat），下游引物序列 ZF1/2COIR（gga aga tga acc
cca gtg）。PCR 的反应体系为 25 滋L：2.5 滋L 10 伊
PCRbuffer，0.5 滋L dNTPMix，1 滋L Primer ZF2COIF，
1 滋L PrimerZF1/2COIR， 0.5 滋L Pfu DNA polyme-
rase，2 滋L DNA 模板，用 ddH2O补足至 25 滋L（即
加入 17.5滋LddH2O）。PCR反应程序如下：在 95 益
下预变性 5 min；在 95 益下变性 45 s，在 50益下退
火 45 s，在 72 益下延伸 1 min，共进行 35个循环；
最后在 72 益下延伸 5 min，PCR产物于 4 益保存。
PCR 产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测后，送至上
海生工生物工程有限公司进行测序。

1.3 数据处理

测序完成后，利用 ClustalW 对测序结果进行
校对与校正。用 DnaSP 5（Librado et al，2009）计
算各群体单倍型数、单倍型多样性、核苷酸多样

性、平均核苷酸差异、Tajima忆s D值和 Fu忆s Fs值。
利用 Arlequin 3.5软件计算两两群体间的遗传分化
指数（FST） （Excoffier et al，2005），遗传变异和
地理遗传结构分析采用分子方差分析（Analysis of

populations (81.45% > 18.55%). In terms of the negatively selective neutrality test, the results indicated that Dalian, Lianyun鄄
gang and Changjiang River might have experienced population expansion in history. This study is helpful as a reference for
protection of the genetic diversity and breeding of S. hasta.
Keywords: synechogobing hasta; genetic diversity; mitochondrion; COI sequence
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molecular variance，AMOVA）；利用 MEGA 5.1 软
件（Tamura et al，2011）分析序列的碱基组成，计
算群体内及群体间的遗传距离；采用邻接法

（Neighbor-Joining，NJ） （Saitou et al，1987），并
基于 Kimura 2-parameter model 构建矛尾复虾虎鱼
单倍型邻接关系进化树（即绘制 NJ邻接树），采
用 Bootstrap（重复次数 1000）检验各分支置信度；
利用 Network 10.2软件（Bandelt et al，1999）构建
单倍型网络及进化关系图。

2 结果

2.1 序列变异分析

利用 NCBI数据库的 Blast比对，确定 COI的

有效片段为 427bp。这 5 个群体的 427bp COI 片
段，共检测到 15 个变异位点，占总位点数的
3.51%，其中简约信息位点 11个，单独位点 4个，
变异均为转换或颠换，转换明显多于颠换，没有检

测到插入或缺失现象（表 1）。COI序列中碱基 A、
T、 G、 C 的平均含量分别为 24.6%、 29.6%、
20.1%、25.7%，其中 T碱基含量最高，G 碱基含
量最低。A+T的平均含量（54.2%） >C+G的平均
含量（45.8%），表明 COI序列具有 AT偏好性。
2.2 单倍型在群体中的分布及遗传关系

在 150尾矛尾复虾虎鱼中共检测出 17个单倍
型，其中 5个为共享单倍型，其余 12个为独有单
倍型。单倍型 Hap2为 5个群体的共享单倍型，出
现频次最高，分布于 86个样本中，占总样本数的

图 1 矛尾复虾虎鱼群体的采样地点

单倍型
45 54 84 117 144 165 174 210 225 234 252 297 354 381 415

个数
A C G C C G C C A G C T G G C

Hap1 * * * * * * * * * * * * * * * 1
Hap2 * * * * * * * * * * * * A * * 86
Hap3 G * * * * * * * * * * * A * * 4
Hap4 * * * * * * * T G * * * A * * 4
Hap5 * * A * * * * * * * * * A * * 1
Hap6 * * * * * A * * * * * * A * * 1
Hap7 * * * T * * * * * * * * A * * 9
Hap8 * * * * * * * * * A * * A * * 10
Hap9 * * * * * * * * * * * * A T * 5

表 1 矛尾复虾虎鱼线粒体 COI基因序列变异位点

晕

120毅0忆0义E 125毅0忆0义E 130毅0忆0义E115毅0忆0义E

大连 Dalian
连云港 Lianyungang
如东 Rudong
长江 Changjiang River
宁波 Ningbo
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57.33%，这可能是矛尾复虾虎鱼的原始单倍型。
5 个群体的单倍型数量：连云港群体有 8 个
（Hap2、 Hap7、 Hap8、 Hap9、 Hap10、 Hap11、
Hap12、Hap13），数量最多，大连群体有 6 个
（Hap1、Hap2、Hap3、Hap4、Hap5、Hap6），长江
口群体有 6 个 （Hap2、 Hap7、 Hap8、 Hap9、
Hap11、Hap14），宁波群体有 5个（Hap2、Hap8、
Hap15、Hap16、Hap17），南通如东群体有 3 个
（Hap2、Hap7、Hap8），相对最少。利用 Kimura 2-

parameter model构建 17个单倍型的 NJ系统发育树
（图 2），发现有一明显分支 （由 Hap1、Hap15 构
成）且节点支持率不低。利用 Network 10.2软件分
析单倍型之间的进化关系：5个群体的单倍型网络
分布图呈现一种以 5个群体的共享单倍型（Hap2）
为中心的放射状结构；5个群体中宁波部分群体单
倍型和其他四个群体的单倍型基本处于分割状态，

表明宁波的部分群体与其他群体存在较大的遗传距

离，这与 NJ系统发育树的结果相一致（图 3）。

图 2 矛尾复虾虎鱼 17种单倍型在 5个群体中的分布及其分子系统树

群体

大连 连云港 南通如东 长江 宁波 总计

Hap1 1 1

Hap15 15 15

Hap10 1 1

Hap14 1 1

Hap17 2 2

Hap5 1 1

Hap11 5 2 7

Hap7 2 5 2 9

Hap13 1 1

Hap2 19 13 24 19 11 86

Hap4 4 4

Hap9 1 4 5

Hap8 6 1 2 1 10

Hap16 1 1

Hap3 4 4

Hap12 1 1

Hap6 1 1

64

66

67

52

2.3 群体多样性和遗传结构

各群体的单倍型多样性指数、核苷酸多样性指

数等遗传参数指标如表 2所示。由表可知，各群体
的单倍型多样性为 0.343~0.761，各群体核苷酸多
样性为 0.000 83~0.003 48，连云港和宁波群体的单
倍型多样性较高（0.761和 0.630），长江和大连群
体其次（0.586和 0.579），如东群体的单倍型多样
性较低（0.343）；宁波群体的核苷酸多样性指数较
高，连云港、大连和长江群体其次，如东群体的核

苷酸多样性指数较低。以上结果表明：连云港和宁

波群体具有较高的遗传多样性，其次是大连和长江

群体，如东群体的遗传多样性较低。

群体间 FST分析结果显示，两两群体间的 FST
值为 0.015 57~0.355 66（表 3），宁波群体与其他
群体间的遗传分化系数 FST相对较大，为 0.278 58~
0.355 66，且存在显著差异（P<0.05）。5个群体的
遗传距离分析显示：群体内遗传距离为 0.000 83~
0.003 50，群体内遗传距离最大的为宁波群体
（0.003 50），遗传距离最小的为如东群体（0.000 83）；
两两群体间的遗传距离为 0.001 27~0.004 17，宁波
群体与其他群体间遗传距离均相对较远（0.003 36~
0.004 17），这与 FST分析结果相一致。AMOVA分
析结果表明来自群体内的遗传变异显著高于来自群

体间的遗传变异百分比（表 4）。
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图 3 矛尾复虾虎鱼单倍型网络关系图

H_16H_13

H_17

H_8

H_7
H_5

H_4

H_3

H_2

H_14

H_9

H_11

H_12

H_6

H_10

H_15

H_1

2.4 群体历史动态分析

表 2的中性检验结果显示，除宁波群体，其他
群体的 D值和 Fs值均为负，表明检验的结果偏离
了中性模式但不显著（P > 0.1）。总体上说，矛尾
复虾虎鱼群体历史上比较稳定，结合核苷酸不配对

分析结果与中性检验结果大致吻合，即除了长江和

大连群体
连云港群体
宁波群体
如东群体
长江口群体

群体 单倍型数 单倍型多样性 核苷酸多样性 平均核苷酸差异 Tajima忆s D Fu忆s Fs

大连 DL 6 0.579 0.002 15 0.917 -1.125 37NS 0-1.911

宁波 NB 5 0.630 0.003 48 1.487 -0.051 18NS 0-0.439

连云港 LYG 8 0.761 0.002 51 1.071 -1.163 28NS 0-3.670

如东 RD 3 0.343 0.000 83 0.354 -0.611 94NS 0-0.594

长江 CJ 6 0.586 0.001 62 0.692 -1.232 43NS 0-2.810

总计 17 0.652 0.002 55 1.088 -1.650 47NS -11.421

表 2 各群体的单倍型多样性、核苷酸多样性和平均核苷酸差异

注：中性检验显著性分析；NS表示无显著性差异（P < 0.05）

群体
群体间遗传距离及 FST值

群体内遗传距离
大连 DL 宁波 NB 连云港 LYG 如东 RD 长江口 CJ

大连 DL 0.003 96* 0.002 58 0.001 65 0.002 04 0.002 16

宁波 NB 0.285 76* 0.004 17 0.003 36 0.003 73 0.003 50

连云港 LYG 0.095 22* 0.278 58* 0.001 77 0.002 10 0.002 52

如东 RD 0.091 95* 0.355 66* 0.054 01 0.001 27 0.000 83

长江口 CJ 0.071 62* 0.313 24* 0.015 57 0.031 5 0.001 62

表 3 矛尾复虾虎鱼群体内遗传距离及两两群体间遗传距离和遗传分化系数（FST）

注：对角线以上为群体间的遗传距离，对角线以下为群体间 FST。“*”表示差异显著（P < 0.05）

变异来源 自由度 平方和 方差组分 变异百分比

群体间 004 15.506 0.103 02 18.55%

群体内 145 65.567 0.452 18 81.45%

总数 149 81.073 0.555 2

表 4 矛尾复虾虎鱼群体遗传差异的 AMOVA分析
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连云港群体可能有过较小的群体扩张，其他群体均

比较稳定。

3 讨论

3.1 群体遗传多样性分析

单倍型多样性和核苷酸多样性作为线粒体标

记，是用以衡量遗传多样性的重要指标，单倍型多

样性和核苷酸多样性数值与物种的遗传多样性正相

关（Jean-Pierre，2002）。Grant等（1998）认为单
倍型多样性数值高于 0.5、核苷酸多样性大于 0.005
则表明物种的多样性越高，反之越低。本研究中，

5 个矛尾复虾虎鱼群体单倍型多样性为 0.343~
0.761，各群体核苷酸多样性为 0.000 83~0.003 48，
将矛尾复虾虎鱼 5 个群体作为整体，分析结果显
示，5个群体的矛尾复虾虎鱼单倍型多样性平均为
0.652，核苷酸多样性平均为 0.002 55，表明这 5 个
群体的遗传多样性处于中等水平，其中宁波群体的

遗传多样性略高于其他 4个群体。宁波沿海属于东
海海区，大连海域属于渤海海区，连云港、长江口

和如东海域属于黄海海区，Song 等（2010）认为
东海矛尾复虾虎鱼遗传多样性和遗传分化指数要高

于渤海和黄海样本，本研究支持该观点。5个群体
中除了如东群体为低单倍型多样性和低核苷酸多样

性类型，其他群体都是高单倍型多样性和低核苷酸

多样性类型，核苷酸多样性由于累积时间远大于单

倍型多样性，更能反映群体的遗传多样性（Lan et
al，1993）。这 5个群体均呈现出核苷酸多样性偏
低的情况，其主要原因可能是人类活动使群体扩散

以及群体间基因交流受阻导致。如东群体核苷酸多

样性结果显示：如东群体近期经历了瓶颈效应，而

其他群体的低核苷酸多样性则可能是瓶颈效应后群

体迅速扩张的结果。矛尾复虾虎鱼群体这种高单倍

型多样性和低核苷酸多样性的现象，在东营、烟台

（孙志成 等，2020） 和浙江沿海地区 （顾翠平，
2014）等地虾虎鱼研究中也出现过，且在其他鱼类
中也有发现（李大命等，2020；程清清等，2017；
曹洋铭等，2020）。研究者们一致认为群体近期可
能经历了瓶颈效应，又经历了一个由较小的有效群

体快速增长为大群体的过程，也表明了国家对渔业

资源的保护政策初见成效。
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图 5 虾虎鱼核苷酸不配对分布
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3.2 虾虎鱼群体遗传分化分析

矛尾复虾虎鱼 5个群体中，宁波群体和其他 4个
群体的遗传距离相对较大，但均小于 0.01。根据
Shaklee等（1982） 提出的鱼类在属、种和群体三
级水平上遗传距离分别是 0.9、0.30和 0.05的分类
依据，虾虎鱼的所有群体均未达到群体的分化标

准。宁波群体和其他群体的遗传距离可能和海水中

的环境屏障有关。随着鱼类分子系统地理学研究的

深入，发现除了海洋中的物理障碍可以阻止鱼类交

流，温度、海沟等环境屏障也有同样作用（Liu et
al，2010；Han et al，2010）。宋娜等（2011）对丹
东群体和天津群体之间的斑尾复虾虎鱼研究也得出

了类似结果，即某种屏障阻碍了群体间的基因交

流，可以导致群体遗传距离的差异。

遗传分化系数 FST 是反映群体间遗传分化程
度的重要指标 （Allendorf，1983），FST 值越高，
遗传分化程度越高。当 FST为 0~0.05时为无分化，
0.05~0.15为中度分化，0.15~0.25为高度分化，超
过 0.25时则表明存在极大的遗传分化。由表 3可
知宁波群体与其他 4 个群体之间的 FST 均超过
0.25，且 P < 0.05，为显著差异，说明宁波群体与
其他 4个群体间有明显的遗传分化；其他群体间多
为无分化或中度分化且 P > 0.05，差异不显著，这
种现象主要原因与遗传距离差异类似。因宁波与其

以北的长江口之间存在某种环境屏障，而长江口及

其以北地区间不存在这种屏障且有洋流的输送作

用，导致长江口群体和宁波群体距离上很近但遗传

分化系数偏大、除宁波外的群体距离上不近但遗传

分化系数偏小。除如东群体，其余 4个群体均存在
特有的单倍型，这表明群体间存在一定的遗传分

化，但总体而言矛尾复虾虎鱼群体间分化程度较

低。根据丹东和天津斑尾刺虎鱼遗传多样性研究，

结果显示丹东与天津群体相互混杂，没有群体特有

的单倍型序列分支，群体分化程度也较低，与本研

究结果相符（宋娜等，2011）。
3.3 系统进化分析

在单倍型的 NJ进化树中，17个单倍型被分为
2个大分支，宁波的部分群体构成的 Hap15与只有
单个个体的大连的 Hap1构成一个大分支，另一个
大分支由 5个群体构成。根据遗传分化系数 FST，
宁波群体与其他群体间的遗传结构存在高度分化；

宁波群体与其他 4个群体的遗传距离相对较远，群

体遗传高度分化且主要的遗传变异来源于群体内，

具有一定的地理差异。

4 结论

本研究通过对矛尾复虾虎鱼的 5个群体进行遗
传多样性分析，发现只有宁波群体的遗传多样性相

对较高，大连、长江口、连云港这 3个群体的遗传
多样性较低，如东群体的遗传多样性最低，矛尾复

虾虎鱼的群体资源现状并不乐观，过度捕捞可能

是其遗传多样性偏低的主要原因。整体而言，我

国矛尾复虾虎鱼野生种质资源现状堪忧，亟须开展

相关的保护管理，鉴于长江口以北沿岸地区的群体

未有显著遗传分化，可在江苏、山东等地开展人工

育苗和增殖放流增加虾虎鱼资源量，修复和改善矛

尾复虾虎鱼的栖息环境、严格控制捕捞强度，从而

在不会产生负面遗传效应的前提下提高矛尾复虾虎

鱼群体的遗传多样性。
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