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基于线粒体控制区的海南岛 3种弹涂鱼的遗传多样性
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摘    要： 采集中国海南岛 3 种弹涂鱼群体并进行遗传多样性研究，通过使用线粒体控制区基因部分序列作为

遗传标记，获得 3 种弹涂鱼共 195 个长度为 836 bp 的 D-loop 基因片段序列，分析其群体的遗传多样性、遗传

分化、种群历史动态。结果表明：（1）弹涂鱼多样性最为丰富，大鳍弹涂鱼次之，大弹涂鱼较为缺乏。（2）遗传

分化指数 (Fst) 表明海南岛弹涂鱼群体中三亚的与临高、东方、乐东的存在中等程度分化，分子方差分析

（AMOVA）结果表明总体不存在遗传分化；大弹涂鱼群体 Fst 表明文昌和东方的群体存在分化，AMOVA 分析

结果表明总体存在中等程度分化；弹涂鱼与大鳍弹涂鱼亲缘关系较近，通过线粒体控制区基因标记可将它们

较好地区分。（3）中性检验和不配对分布结果表明大弹涂鱼文昌群体经历过扩张。综合分析结果表明，大弹

涂鱼应该作为优先保护的种类。
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弹涂鱼类栖息于海边滩涂处及红树林等区

域[1]，其肉质细嫩，味道鲜美，营养价值丰富[2]，不仅

有着较高的经济价值，作为沿海滩涂特色小型鱼

类，还有着独特的生态研究价值 。近年来由于海

域环境的恶化，弹涂鱼的生存环境受到影响，资源

数量下降，因此，保护弹涂鱼类资源势在必行。有

关弹涂鱼类的群体研究一直是国内外研究热点，

研究方法较多，如随机扩增多态性 (RAPD)[3]、同工

酶[4]、AFLP 技术[5]、线粒体基因片段[6] 等，国外先

后报道了银线弹涂鱼（Periophthalmus  argentili-

neatus）、卡路弹涂鱼（Periophthalmus. kalolo）、澳

氏弹涂鱼（Periophthalmus. waltoni）等鱼类的群体

研究 [7 − 8]，国内研究对象主要集中在弹涂鱼（P.

modestus）、 大 弹 涂 鱼 （Boleophthalmus  pectiniro-

stris）、大鳍弹涂鱼（P.  magnuspinnatus）等 [9 − 13] 。

大弹涂鱼因为其食用价值较高而倍受关注 [14 − 16]；

大鳍弹涂鱼因体型外貌与弹涂鱼相似而常被误认

为弹涂鱼[1]。近年来，线粒体基因应用范围越来越

广泛，不仅在遗传多样性方面，也可应用于鉴别不

同物种[17]，王正琦等[18] 通过 cyt b 基因序列建树区

分出了大鳍弹涂鱼和弹涂鱼。线粒体控制区

（Control Region，D-loop）是进化最快的部分，其基

因变化速度比细胞核 DNA 和其他细胞器的基因

快 5 倍。不同区段的进化速度不同，应用于不同

级别的系统发育分析研究，是探讨近缘种间和种

内遗传变异的良好指标[19 − 23]，在弹涂鱼类研究上

有了一定程度的应用。王丛涛[16] 基于控制区研究

我国大弹涂鱼群体，发现北海与其他群体存在分

化，其余群体间基因交流频繁。张顺 [9] 基于 D-

loop 对雷州半岛弹涂鱼类进行分析，结果表明，东 
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西半岛的大弹涂鱼、弹涂鱼群体基因交流频繁，大

鳍弹涂鱼基因交流少，存在遗传分化。国内关于

海南岛弹涂鱼类的相关研究较少[11 − 12]，目前还未

见有关于利用线粒体控制区开展海南岛弹涂鱼类

遗传多样性方面的研究报道。笔者以在海南岛采

集到的弹涂鱼、大弹涂鱼和大鳍弹涂鱼为研究对

象，通过 D-loop 标记，研究 3 种弹涂鱼群体的遗传

多样性程度、地理群体间遗传分化差异及种群历

史动态，旨在为今后更好利用开发海南岛弹涂鱼

资源及制定保护政策提供基础资料。

 1    材料与方法

 1.1    样 品 来 源 及 扩 增 测 序     2018−12−06 —
2019−10−16，分别在海口（HK）、文昌（WC）、澄迈

（CM）、临高（LG）、儋州（DZ）、昌江（CJ）、东方

（DF）、乐东（LD）、三亚（SY）野外人工捕捉弹涂鱼

类群体（表 1）。样本活体运输至海南省海洋与渔

业科学院琼海科研基地，取背部肌肉组织，于

75% 的乙醇中保存 24 h，更换为 95% 乙醇保存 24 h，
最后于无水乙醇中常温保存。采用 TAKARA
DNA 提取试剂盒提取 DNA。DNA 样品经 1% 的

琼脂糖凝胶电泳检测后，保存于−20 ℃ 冰箱中备

用。线粒体控制区基因扩增所用引物序列 [9]，D-
loop F1：5 ′-AGC  TCCCAAAGCTAGC  ATTCT-3 ′；
D-loop R1：5′-TTTCTAGGGCCCATCTTAACA-3′。
扩增程序为：94 ℃ 预变性 3 min；94 ℃ 变性 30 s、
58 ℃ 退火  30  s、72 ℃ 延伸  2  min，35 个循环；

72 ℃ 延伸 10 min。PCR 产物经电泳检测后，送至

广州艾基生物技术有限公司进行双向测序。

 
 
 

表 1    3种弹涂鱼采样情况

种群 采集地点 数量/个 时间 坐标

弹涂鱼P. modestus 海口（HK） 15 2019年7月 110°32′49″E, 20°0′37″N

澄迈（CM） 17 2019年5月 110°2′9″E, 19°56′35″N

临高（LG） 17 2018年12月 109°49′6″E, 19°56′35″N

儋州（DZ） 17 2019年4月 109°15′47″E, 19°43′18″N

昌江（CJ） 17 2019年4月 108°41′12″E, 19°19′57″N

东方（DF） 17 2019年4月 108°38′25″E, 18°51′54″N

乐东（LD） 16 2019年4月 108°43′9″E, 18°30′12″N

三亚（SY） 17 2019年6月 109°7′49″E, 18°21′38″N

合计 133

大弹涂鱼B.pectinirostris 文昌（WC） 16 2019年7月 110°37′12″E, 20°0′32″N

儋州（ DZ） 8 2019年4月 109°15′47″E, 19°43′18″N

东方（ DF） 10 2019年4月 108°38′25″E, 18°51′54″N

合计 34

大鳍弹涂鱼P. magnuspinnatus 文昌（WC） 28 2019年10月 110°50′27″E, 19°34′44″N
 
 

 1.2    数据分析    测序完成后，用 SeqMan 拼装校

对线粒体控制区基因序列。通过 MEGA7.0 软件

对测序结果进行比对分析。采用软件 DNASP6.0
计算序列变异位点数、单倍型数目、单倍型多样性

和核苷酸多样性等遗传参数；利用 MEGA7.0 软件

分析序列的碱基组成，基于 Kimura 2-parameter 模
型计算群体内及群体间的遗传距离，采用邻接法

(Neighbor-Joining，NJ) 构建弹涂鱼序列邻接关系

进化树[24]，节点支持率采用 Bootstrap 1 000 次重复

检验置信度；利用 Arlequin3.11 软件计算两两群体

间的遗传分化指数 (Fst) ，并进行分子方差分析

（Analysis of molecular variance，AMOVA），用于遗

传变异和地理结构特点研究；使用核苷酸不配对

分析 ( mismatch distribution) 和中性检验 ( neutrality
tests) 来检测海南弹涂鱼的种群历史动态，利用

Network5.0 软件构建单倍型网络图，分析单倍型
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之间的进化关系。种群扩张时间（T） 利用公式 τ=
2ut 进行估算。式中 t 表示种群扩张至今所经历的

代数；T = t ×代时，代时为研究对象的生殖周期；

τ 为扩张时间参数；u=μk，μ 为线粒体控制区基因变

异速率，k 表示序列长度。

 2    结果与分析

 2.1    序列分析    本研究获得的 D-loop 基因片段

长度为 836 bp，总变异位点 244 个。共获得 195
个弹涂鱼类目的基因片段，即弹涂鱼 133 个、大弹

涂鱼 34 个、大鳍弹涂鱼 28 个。分析结果表明，弹

涂鱼序列组成显示平均 A、T、G、C 碱基含量分别

为 30.8%、 33.3%、 22.8%、 14.1%， A+T（64.1%）

含量高于 G+C（36.9%）的含量。共检测到 125 个

单倍型，发现 134 个变异位点（占总位点数的

16.0%），其中 50 个为单变异位点，而另外 84 个为

简约信息位点。大弹涂鱼序列组成显示平均 A、

T、G、C 碱基含量分别为 31.1%、34.3%、21.6%、

13.0%，A+T（65.4%）含量高于 G+C（34.6%）的含

量。共检测到 28 个单倍型，发现 58 个变异位点

（占总位点数的 6.9%），其中 36 个为单变异位点，

而另外 22 个为简约信息位点。大鳍弹涂鱼序列

组成显示平均  A、 T、 G、 C 碱基含量分别为

31.9%、34.3%、20.7%、13.1%，A+T（66.2%）含量高

于 G+C（33.8%）的含量，共检测到 21 个单倍型，发

现 52 个变异位点（占总位点数的 6.2%），17 个为

单变异位点，而另外 35 个为简约信息位点。

 2.2    遗传多样性    3 种弹涂鱼的相关多样性数据

见表 2。弹涂鱼群体单倍型多样性在 0.992～
1.000 之间，核苷酸多样性在 0.014 09～0.023 84
之间。平均核苷酸差异数为 11.184～18.831，其
在 LG 群体中最多为 18.831 个，在 SY 群体中最少

为 11.184 个。总体单倍型多样性为 0.998 7，由单

倍型参数可知，HK、CM、LG、DZ、CJ、DF 6 个群

体单倍型多样性皆为 1.000，同为最丰富群体；

LD 和 SY 群体单倍型多样性相比较低，为 0.992
和 0.993。8 个群体的单倍型多样性水平大于 0.5，
属于高水平。总体核苷酸多样性为 0.020 57，8 个

群体中最为丰富的 LG 群体的核苷酸多样性为

0.023 84，核苷酸多样性最低的为 SY 群体（0.014 09），
8 个群体核苷酸多样均大于 0.005，属于高水平。

8 个群体均具有较高的遗传多样性，其中 LG 群体
 

表 2    3种弹涂鱼的采样点、数目及遗传多样性

采样点 序列数 变异位点 单倍型多样性 核苷酸多样性 平均核苷酸差异数 单倍型数

弹涂鱼

海口（HK） 15 56 1.000 0.020 08 15.943 15

澄迈（CM） 17 62 1.000 0.019 18 15.228 17

临高（LG） 17 69 1.000 0.023 84 18.831 17

儋州（DZ） 17 56 1.000 0.018 12 14.368 17

昌江（CJ） 17 63 1.000 0.020 79 16.507 17

东方（DF） 17 64 1.000 0.022 77 18.037 17

乐东（LD） 16 60 0.992 0.022 14 17.533 15

三亚（SY） 17 53 0.993 0.014 09 11.184 16

合计 133 134 0.998 7 0.020 27 15.912 125

大弹涂鱼

文昌（WC） 16 36 0.992 0.011 09 8.442 15

儋州（DZ） 8 19 0.964 0.008 25 6.286 7

东方（DF） 10 31 0.933 0.010 99 8.356 8

合计 34 58 0.979 0.011 09 8.415 28

大鳍弹涂鱼

文昌（WC） 28 52 0.971 0.016 08 12.783 21
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遗传多样性最丰富，SY 群体遗传多样性较缺乏。

大弹涂鱼群体单倍型多样性在 0.933～0.992 之

间，核苷酸多样性在 0.008 25～0.011 09 之间。平

均核苷酸差异数为 6.286～8.442；WC 群体中最

多，为 8.442 个；DZ 群体中最少，为 6.286 个。总

体单倍型多样性为 0.979。由单倍型参数可知，

WC 群体最丰富，为 0.992；DZ 群体最低，为 0.933；
3 个群体的数值都在 0.5 之上，属高水平群体。总

体核苷酸多样性为 0.011 09，其中 WC 群体多样性

最丰富，为 0.011  09；DZ 群体最低，为 0.008  25，
3 个群体核苷酸多样均大于 0.005，属于高水平。

3 个群体中，WC 群体遗传多样性最为丰富，DZ 群

体遗传多样性较缺乏。大鳍弹涂鱼单倍型多样性

数值为 0.971，大于 0.5，属于高水平；核苷酸多样

性数值为 0.016 08，大于 0.005，属于高水平。平均

核苷酸差异数为 12.783。
 2.3    单倍型在群体中的分布    在 8 个弹涂鱼群

体中，共有单倍型 125 个，5 个共享单倍型，独有单

倍型 120 个。Hap24 为 3 个群体共享（CM、LG、

SY），Hap50、53 为 2 个群体共享（DZ、CJ），Hap67
为 2 个群体共享（CJ、DF），Hap84 为 2 个群体所共

享（DF、SY）。在独有单倍型中 HK 群体有 15 个

（Hap1～ 15）， CM 群体有 16 个（Hap16～ Hap23、
Hap25～ Hap32）， LG 群 体 有 16 个 （Hap33～
Hap48），DZ 群体有 15 个（Hap49、Hap51～Hap52、
Hap54～Hap65），CJ 群体有 14 个（Hap66、Hap68～
Hap80），DF 群体有 15 个（Hap81～Hap83、Hap85～
Hap96）,LD 群体有 15 个（Hap97～Hap111），SY 群

体有 14 个（Hap112～Hap125）。3 个大弹涂鱼群

体中共有单倍型 28 个，共享单倍型 2 个，为

Hap19、Hap20（DZ、DF 2 个群体共享）；独有单倍

型 26 个。在独有单倍型中 WC 群体有 15 个

（Hap1～Hap15），DZ 群体有 5 个（Hap16～Hap18、
Hap21～Hap22），DF 群体有 6 个（Hap23～Hap28）。
 2.4    遗传分化     弹涂鱼单倍型网络图（图 1）由
Network 软件分析得出：没有按照地理群体而形成

独立的分支，共享单倍型约占所有单倍型的

4.0%（5/125）。大弹涂鱼单倍型之间的进化关系显

示 WC 群体较为聚在一起，共享单倍型约占所有

单倍型的 7.1%(4/24)（图 2）。
基于线粒体控制区序列构建的 NJ 树（图 3-a）

结果表明弹涂鱼各群体杂乱地聚在一起，没有按

采样的地理位置聚集，大弹涂鱼序列 NJ 树结果表

明 WC 群体较为聚在一起（图 3-b）。选取 33 条弹

涂鱼（TT）、34 条大弹涂鱼（DT）、28 条大鳍弹涂鱼

（DQ）序列建树，结果表明 3 个物种之间界限明确，

不同种之间的序列可各自聚成单系，支持率较高，

表明弹涂鱼先与大鳍弹涂鱼分离，再和大弹涂鱼

分离（图 3-c）。
8 个弹涂鱼群体的遗传距离见表 3。表 3 结

果表明，弹涂鱼群体内的遗传距离为 0.014～
0.025，群体间的遗传距离为 0.016～0.024，LG 和

DF 群体的遗传距离最大 (0.024)，其余群体之间的

遗传距离在 0.016～0.023 之间。大弹涂鱼群体内

的遗传距离为 0.008～0.011，群体间的遗传距离

为 0.010～0.013，WC 和 DF 群体的遗传距离最大，

为 0.013（表 4）。
3 种弹涂鱼中，弹涂鱼与大鳍弹涂鱼群体遗传

距离最小有着较近的亲缘关系，为 0.097，大弹涂

鱼与弹涂鱼和大鳍弹涂鱼遗传距离分别为 0.344
和 0.357（表 5）。

 

WC DZ DF 
图 1    弹涂鱼线粒体控制区单倍型网络结构图

 

 

HK CM LG DZ CJ DF LD SY 
图 2    大弹涂鱼线粒体控制区单倍型网络结构图
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群体间 Fst 分析结果显示：8 个弹涂鱼两两群

体间的 Fst 值在−0.032 22～0.097 57 之间（表 6），
LG 和 SY 群 体 Fst 为 0.092  01（P<0.05）， DF 和

SY 群体 Fst 为 0.097  57（P<0.05），LD 和 SY 群体

Fst 为 0.057  12（P<0.05），其余群体间 Fst 均小于

0.05(P>0.05)。大弹涂鱼两两群体间的  Fst 值在

0.015  79～ 0.152  70 之 间 （表 7）， WC 和 DF 的

Fst 为 0.152  70 （P<0.01），其余群体间的 Fst 为

0.015 79 和 0.097 75(P>0.05)。弹涂鱼与大鳍弹涂

鱼 Fst 为 0.832  11（P<0.01），弹涂鱼与大弹涂鱼

Fst 为 0.974 60（P<0.01），大鳍弹涂鱼与大弹涂鱼

Fst 为 0.982 09（P<0.01）（表 8）。
弹涂鱼地理群体 AMOVA 分析结果（表 9）表

明群体间的遗传变异占 0.48%，比例极小；群体内

部变异占 99.52%，比例大。不存在明显的遗传分

化，群体间基因交流频繁。大弹涂鱼群体间变异
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图 3    弹涂鱼（a）、大弹涂鱼（b）及 3 种弹涂鱼（c）线粒体控制区序列邻接系统发育树
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表 3    基于线粒体控制区基因序列的弹涂鱼群体遗传距离

群体 1HK 2CM 3LG 4DZ 5CJ 6DF 7LD 8SY
1HK 0.021

2CM 0.02 0.02

3LG 0.023 0.022 0.025

4DZ 0.019 0.019 0.022 0.018

5CJ 0.021 0.02 0.023 0.02 0.021

6DF 0.022 0.022 0.024 0.022 0.022 0.023

7LD 0.021 0.021 0.023 0.021 0.021 0.023 0.023

8SY 0.017 0.017 0.021 0.016 0.018 0.021 0.02 0.014
　　注: 对角线表示群体内遗传距离，对角线下为群体间遗
传距离，以下同。

 
表 4    基于线粒体控制区基因序列的

大弹涂鱼群体遗传距离

群体 1WC 2DZ 3DF
1WC 0.011

2DZ 0.010 0.008

3DF 0.013 0.011 0.011

 
表 5    基于线粒体控制区基因序列的

3种弹涂鱼群体遗传距离

群体 TT DQ DT
TT

DQ 0.097

DT 0.344 0.357
 

表 6    弹涂鱼遗传分化指数

群体 1HK 2CM 3LG 4DZ 5CJ 6DF 7LD 8SY
1HK

2CM −0.022 03

3LG −0.001 84 0.004 42

4DZ −0.018 16 −0.013 21 0.035 14

5CJ −0.025 94 −0.023 12 −0.015 80 −0.012 63

6DF 0.015 67 0.022 42 −0.031 38 0.042 43 −0.012 12

7LD −0.015 78 −0.005 96 −0.032 22 0.016 08 −0.030 82 −0.023 35

8SY 0.002 50 0.001 44 0.092 01* −0.001 55 0.020 15 0.097 57* 0.057 12 *

　　注: *表示差异显著(P<0.05)，以下同。
 

表 7    大弹涂鱼遗传分化指数

群体 1WC 2DZ 3DF
1WC

2DZ 0.015 79

3DF 0.152 70 ** 0.097 75

 
表 8    3种弹涂鱼遗传分化指数

TT DQ DT

TT

DQ 0.832 11**

DT 0.974 60** 0.982 09**

 
表 9    3种弹涂鱼的分子方差分析

分组 项目 群体间 群体内 总计 固定指数
弹涂鱼

8个群体

自由度 7 125 132

Fst=0.004 77
平方和 69.429 1 148.403 1 217.832

变异组分 0.043 99 Va 9.187 22 Vb 9.231 22
变异百分比 0.48 99.52

大弹涂鱼

3个群体 自由度 2 31 33

Fst=0.100 03**
平方和 20.442 143.830 164.273

变异组分 0.515 6 8 Va 4.639 6 8 Vb 5.155 37
变异百分比 10.00 90.00

3种弹涂鱼

自由度 2 192 194

Fst=0.962 40**
平方和 14 755.729 1 172.173 1 5 927.902

变异组分 156.283 22 Va 6.105 07 Vb 162.388 29
变异百分比 96.24 3.76

　　注：Va为群体间方差组分，Vb为群体内方差组分。
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占 10%，具有一定比例，群体内部变异占 90%，

Fst 为 0.100 03(P<0.01)，存在中等程度遗传分化。

3 种弹涂鱼种群间的遗传变异占所有遗传变异的

96.24%，种群内的遗传变异仅为 3.76%。

 2.5    种群历史动态    中性检验结果（表 10）表明，

弹涂鱼全部群体 Tajima’s D 值均为负值，不显

著。Fu's Fs 值均为负值，除 LD 群体外其余群体

P<0.05。基于 Arlequin 不配对分布结果（图 4，
表 11）表明，全部群体都不是单峰状。CM、CJ 群

体的 SSD 统计检验显著，其余群体不显著；全部

群体 r 统计检验不显著。大弹涂鱼全部群体

Tajima ’s D 值 均 为 负 值 ， 不 显 著 。 Fu's Fs 值

WC 群体 P<0.01，另外 2 个群体负值不显著。基

于 Arlequin 不配对分布结果表明 WC 群体单峰

状，其余群体不为单峰状。SSD 和 r 这 2 个统计检

验不显著。大鳍弹涂鱼 Tajima’s D 和 Fu's Fs 值负

值，不显著，未呈单峰分布。
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图 4    3 种弹涂鱼群体的核苷酸不配对分析图
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 3    讨　论

遗传多样性与物种的适应能力、进化能力密

切相关，本研究对海南岛的弹涂鱼类进行了全面

调查，对采集到的 3 种弹涂鱼共 12 个群体进行分

析。结果表明，弹涂鱼群体的单倍型多样性指

数在 0.992～1.000 之间，核苷酸多样性指数在

0.014 09～0.023 84 之间，总体单倍型多样性指数

为 0.998 7，核苷酸多样性指数为 0.020 57。根据

Grant 和 Bowen[25] 提出的 4 种模式，海南岛 8 个弹

涂鱼群体为单倍型多样性及核苷酸多样性高类

型。说明是一个大型稳定的群体，具有长期的进

化历史或者和其他支系发生过 2 次交流。8 个群

体中三亚群体的遗传多样性最低，笔者推测相比

于其他群体，三亚群体最大的区别在于受周围环

境胁迫压力较大，海岸线的开发及人类活动影响

使弹涂鱼栖息地范围减小，几近消失，而遗传多样

性比较丰富的临高群体则受人类活动影响明显较

小。海南岛群体总体与广东群体 [10] 对比结果表

明：单倍型多样性指数和核苷酸多样性指数均高

于广东群体。

大 弹 涂 鱼 群 体 的 单 倍 型 多 样 性 指 数 在

 
表 10    3种弹涂鱼中性检验结果

采样点 序列数 Tajima’s D Fu's Fs
弹涂鱼

HK 15 −0.282 27 −5.214 87 **
CM 17 −0.707 06 −6.860 47**
LG 17 −0.326 25 −5.723 42 **
DZ 17 −0.519 65 −7.142 85**
CJ 17 −0.480 25 −6.363 57**
DF 17 −0.198 74 −5.927 02**
LD 16 −0.117 11 −3.373 35
SY 17 −1.198 75 −6.003 42**

大弹涂鱼

WC 16 −0.926 90 −6.722 66**
DZ 8 −0.738 34 −1.391 92
DF 10 −1.142 00 −0.711 13

大鳍弹涂鱼

WC 28 −0.163 89 −4.287 24
　　注: *表示差异显著(P<0.05)；**表示差异极显著（P<0.01）。
 

表 11    3种弹涂鱼吻合度检验结果

采样点 平方和 SSD 显著性 P 粗糙指数 HRI 显著性 P
弹涂鱼

HK 0.018 753 78 0.600 000 00 0.016 870 75 0.890 000 00
CM 0.089 922 26 0.010 000 00 0.009 083 04 0.990 000 00
LG 0.010 6 117 6 0.620 000 00 0.021 301 90 0.400 000 00
DZ 0.023 780 06 0.170 000 00 0.036 224 05 0.130 000 00
CJ 0.096 850 53 0 0.023 464 53 0.450 000 00
DF 0.010 212 10 0.470 000 00 0.019 247 40 0.490 000 00
LD 0.015 832 57 0.320 000 00 0.025 347 22 0.380 000 00
SY 0.013 031 19 0.560 000 00 0.018 112 02 0.480 000 00

大弹涂鱼

WC 0.005 484 07 0.700 000 00 0.013 263 89 0.830 000 00
DZ 0.026 649 96 0.610 000 00 0.054 846 94 0.670 000 00
DF 0.016 099 86 0.830 000 00 0.037 037 04 0.800 000 00

大鳍弹涂鱼

WC 0.007 667 46 0.780 000 00 0.012 114 72 0.740 000 00
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0.933～0.992 之间，核苷酸多样性指数在 0.008 25～
0.011 09 之间，总体单倍型多样性为 0.979，总体核

苷酸多样性为 0.011 09。属于高单倍型多样性、高

核苷酸多样性类型。大弹涂鱼 3 个群体中，儋州

群体遗传多样性最低，笔者推测相比于另外两个

采样点，儋州群体采样点附近受人类活动影响较

为频繁，而遗传多样性较为丰富的文昌群体位于

东寨港红树林保护区，受人为活动的干扰较少。

但与江苏连云港群体、上海九段沙群体、浙江慈溪

群体、浙江舟山群体、福建霞浦群体、广东雷州半

岛群体、广西北海群体 [10,16] 相比较，属于较低

水平。

大鳍弹涂鱼单倍型多样性指数为 0.971，核苷

酸多样性指数为 0.016 08。属于高单倍型多样性、

高核苷酸多样性类型。与雷州半岛群体[9] 相比属

于较高水平。将 3 种弹涂鱼与同处于南海的卵形

鲳鰺（Trachinotus  ovatus）[26]、圆舵鲣（Auxis  tapei-
onosoma Bleeker）[27]、 鯻 （Therapon  theraps）[21] 相

比，弹涂鱼属于中上水平，大弹涂鱼属于低水平，

大鳍弹涂鱼属于中下水平。3 种弹涂鱼相互对比，

弹涂鱼最为丰富，大鳍弹涂鱼次之，大弹涂鱼最为

匮乏，应优先对大弹涂鱼进行保护。

Fst 是评价遗传分化的指标，Fst 大于 0.25 表示

分化程度非常高，Fst 在 0.15～0.25 表示高度分化，

Fst 在 0.05～0.15 表示中等分化，Fst 小于 0.05 表示

未分化[28]。本研究群体间 Fst 分析结果表明，8 个

弹涂鱼两两群体间的  Fst 值在 -0.032，22～0.097
57 之间，LG 和 SY 群体 Fst 为 0.092  01（P<0.05），
DF 和 SY 群 体 Fst 为 0.097  57 （P<0.05）， LD 和

SY 群 体 Fst 为 0.057  12（P<0.05）， 其 余 群 体 间

Fst 均小于 0.05(P>0.05)。表明三亚与临高、东方、

乐东存在中等程度分化，推测三亚群体受人类活

动干扰及栖息地地形阻隔阻碍了其与其他群体的

正常交流。AMOVA 分析得出群体间的遗传变异

占 0.48%，比例极小；群体内部变异占 99.52%，占

据相当大的比例，不存在明显的遗传分化，与之前

使用 COⅠ作为标记得出的结果相似[12]。

大弹涂鱼两两群体间的 Fst 值在  0.015 79～
0.152  70 之间，WC 和 DF 的 Fst 为 0.152  70 （P<
0.01），其余群体间的 Fst 为 0.015 79 和 0.097 75(P>
0.05)，WC 和 DF 群体存在高度分化。AMOVA 分
析结果表明，3 个大弹涂鱼群体间变异占 10%，具

有一定比例，群体内部变异占 90%，Fst 为 0.100
03(P<0.01)，存在中等程度遗传分化，根据之前

Fst 数据推测，主要的分化差异来自于 WC 和

DF 群体之间。张顺[9] 对雷州半岛 4 个大弹涂鱼群

体进行分析得出 Fst 值在 0～0.05 之间。王从涛[16]

对中国沿海大弹涂鱼群体研究得出无显著遗传分

化，北海群体同其他群体存在中等程度分化。本

研究结果可能与采样地理位置有关，WC 采样点处

于港湾内部较封闭区域，加上琼州海峡阻隔洋流

阻隔，在一定程度上影响了该群体与其他群体的

基因交流。

通过构建邻接系统发育树显示出 3 个物种之

间界限明确，不同种之间的序列可各自聚成单系，

支持率较高，可看出弹涂鱼先与大鳍弹涂鱼分离，

再和大弹涂鱼分离。弹涂鱼与大鳍弹涂鱼距离最

小为 0.097，大弹涂鱼与弹涂鱼和大鳍弹涂鱼距离

分别为 0.344 和 0.357。可得出 3 种弹涂鱼中弹涂

鱼与大鳍弹涂鱼亲缘关系较近，与分类上弹涂鱼

与大鳍弹涂鱼处同一属相一致，弹涂鱼与大鳍弹

涂鱼 Fst 为 0.832 11（P<0.01），弹涂鱼与大弹涂鱼

Fst 为 0.974 60（P<0.01），大鳍弹涂鱼与大弹涂鱼

Fst 为 0.982  09（P<0.01），AMOVA 显示 3 种弹涂

鱼种群间的遗传变异占所有遗传变异的 92.41%，

种群内的遗传变异仅为 7.59%。3 种弹涂鱼交流

受阻，存在隔离。长期以来，弹涂鱼和大鳍弹涂鱼

被混在一起，韩国学者证实其实它们是 2 种不同

的鱼类[1]。王正琦等[18] 通过 cyt b 基因序列建树发

现大鳍弹涂鱼和弹涂鱼分别聚在相近分支，本研

究通过 NJ 树可将大鳍弹涂鱼和弹涂鱼相区分开

来，与王正琦等[18] 的分析结果一致。

中性检验结果表明，弹涂鱼全部群体 Tajima’s
D 值均为负值，不显著。Fu's Fs 值均为负值，除

LD 群体外其余群体 P<0.05。基于 Arlequin 不配

对分布表明全部群体都不是单峰状。CM、CJ 群

体的 SSD 统计检验显著，其余群体不显著；全部群

体 r 统计检验不显著。以此，本研究推测海南岛弹

涂鱼未经历过扩张。大弹涂鱼全部群体 Tajima’s
D 值均为负值，不显著。 Fu's Fs 值 WC 群体

P<0.01，另外 2 个群体负值不显著。基于 Arlequin
不配对分布表明 WC 群体单峰状，其余群体不为

单峰状。SSD 和 r 这 2 个统计检验不显著。大弹

涂鱼的性成熟年龄为 1 龄 [29]，D-loop 进化速率参
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考值为每百万年 3%～ 12%[16]，推测大弹涂鱼

WC 群体在 17.9～4.5 万年前经历过扩张。大鳍弹

涂鱼群体 Tajima’s D 值和 Fu's Fs 值均为负值，且

不显著。基于 Arlequin 不配对分布表明不为单峰

状，据此推测大鳍弹涂鱼未经历过扩张。17.9～
4.5 万年前在第四纪，第四纪的冰期和间冰期的交

替变化会造成海平面的下降和上升由此带来的变

化可能会对弹涂鱼类产生影响，从而发生扩张[30]。

本研究对海南岛进行了系统的采样调查，采

样地点覆盖范围较广，但对比中国动物志等[1] 文献

的记载发现，资料上的许多地点已没有弹涂鱼类

的活动踪迹，比如陵水新村、英州等地。从弹涂鱼

和大弹涂鱼的遗传多样性分析结果可看出：采样

点的栖息环境与遗传多样性丰富程度存在一定程

度的关联。根据本研究调查发现，弹涂鱼类不是

海南的主要经济鱼种，所以对于海南岛弹涂鱼类

来说影响其多样性的主要原因不是过度捕捉，海

岸线过度开发、环境恶化及人类活动频繁是导致

弹涂鱼栖息地退化、多样性减少的主要原因。加

强弹涂鱼资源保护，倡导人与自然和谐共处，有利

于海南岛生态岛的建设。对此建议采取以下措施

保护弹涂鱼类资源：（1）严格控制污水排放和滩涂

畜禽养殖，减少在弹涂鱼栖息地的人为活动；（2）加
强弹涂鱼繁殖生物学基础理论研究，定期监测生

态环境以及弹涂鱼生物资源，对资源衰退严重区

域可通过人工增殖放流恢复弹涂鱼资源。（3）对分

布有弹涂鱼资源的河口、滩涂地区景观工程改造

需充分考虑弹涂鱼生活习性，为弹涂鱼保留适当

栖息场所。（4）作为弹涂鱼栖息地的红树林滩涂

区，存在着利用不合理等问题，下一步需要加强对

红树林的保护，为红树林生态系统的发展提供

空间。
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Analysis of genetic diversity of three Mudskipper populations in
Hainan Island based on mitochondrial control region sequences

KE Hongji1,2,   CHEN Fuxiao1,2,   LI Xiangmin2,  
FAN Jiawei2,   WANG Yongbo1,2,   FU Shuyuan1,2,   TAN Wei1,2

（1. College of Tropical Ocean/ Ministry of Education Key Laboratory for Utilization and Conservation of Tropical Marine Bioresources,
Hainan University, Sanya, Hainan 572022; 2. Hainan Academy of Marine and Fishery Sciences/ Hainan Engineering and

Technology Research Center for Tropical Marine Aquaculture, Haikou, Hainan 571126, China）

Abstract： Mudskipper  is  a  fish  of  goby  family  with  high  economic  and  ecological  value.  Markers  of
mitochondrial control region were used to analyze genetic diversity, genetic structure, and demographic history
among  nine  populations  of  three  mudskipper  species,  such  as Periophthalmus  modestus, Boleophthalmus
pectinirostris and Periophthalmus  magnuspinnatus,  for  better  conservation  of  Mudskipper  resources.  All
samples  were  separately  collected  from  nine  localities  (Haikou,  Wenchang,  Chengmai,  Lingao,  Danzhou,
Changjiang, Dongfang, Ledong and Sanya) in Hainan Island. As a result, we have obtained 195 D-Loop gene
sequences of with a length of 836 bp from all the Mudskipper samples. The analysis showed that P. modestus is
highest  in  genetic  diversity  with B.  pectinirostris being  the  lowest  among the  three  mudskipper  species.  The
genetic  differentiation  indexes  (Fst)  of P.  modestus indicated  that  there  are  moderate  genetic  differentiations
between  Sanya  and  each  of  Lingao,  Dongfang  and  Ledong  populations.  The  analysis  of  molecular  variance
(AMOVA)  of P.  modestus suggested  the  absence  of  genetic  variation  within  populations.  The Fst of B.
pectinirostris showed that there is a high genetic differentiation between Wenchang and Dongfang populations,
and the AMOVA of B. pectinirostris suggested the existence of  moderate  difference within populations.  The
genetic  distance  analysis  of  the  three  mudskipper  species  showed  that P.  modestus and P.  magnuspinnatus
populations had the closest relationship and could be distinguished by D-Loop gene sequences. The neutrality
test  and  mismatch  distribution  analysis  showed  that  the  Wenchang  population  of B.  pectinirostris was
obviously expanded in  its  evolution.  All  the  results  showed that  genetic  resources  of B. pectinirostris among
three mudskippers populations should be conserved as a priority.
Keywords：Hainan  Island； Periophthalmus  modestus； Boleophthalmus  pectinirostris； Periophthalmus

magnuspinnatus；mitochondrial control region；genetic diversity
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