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摘　要：为科学管理和开发利用太平洋褶柔鱼（Ｔｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓ）渔业资源，利用线粒体ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）细胞
色素Ｃ氧化酶Ⅰ（ＣＯⅠ）和细胞色素ｂ（Ｃｙｔｂ）２种标记基因对西北太平洋褶柔鱼进行群体遗传结构和变异分
析。结果显示：太平洋褶柔鱼２种基因片段的序列长度分别为４６５ｂｐ（ＣＯⅠ）和４０４ｂｐ（Ｃｙｔｂ），分别定义１８
和２１个单倍型，总体呈现低单倍型多样性（ｈ＝０．４９３０、０．４７９０）和低核苷酸多样性（π＝０．００１３、０．００１４）；
遗传分化系数（Ｆｓｔ）均为负值，而分子生物学方差分析结果表明该群体变异都来源于种内；太平洋褶柔鱼 ＣＯ
Ⅰ基因序列的Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和 Ｆｕ’ｓＦｓ的中性检验 Ｄ值和 Ｆｓ值显著偏离０，且二者显著性检验 Ｐ＜０．０１，与
Ｃｙｔｂ基因标记的群体结果相似。综上，位于东海和日本海海域的太平洋褶柔鱼种群遗传多样性较低，群体间
基因交流频繁未出现遗传分化，且变异基本来源于种内，群体大约在１．２万 ～１．５万年前出现过种群扩张。
建议将太平洋褶柔鱼划分为一个管理单元，以便该渔业资源更加合理地保护与开发利用。

关键词：太平洋褶柔鱼；遗传变异；细胞色素Ｃ氧化酶Ⅰ；细胞色素ｂ
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　　太平洋褶柔鱼（Ｔｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓ）又名东洋
鱿、日本鱿等，属头足纲（Ｃｅｐｈａｌｏｐｏｄａ）枪形目
（Ｔｅｕｔｈｉｄａ）柔鱼科（Ｏｍｍａｓｔｒｅｐｈｉｄａｅ）褶柔鱼亚科
（Ｔｏｄａｒｏｄｉｎａｅ）褶柔鱼属（Ｔｏｄａｒｏｄｅｓ）［１］，主要分布
在太平洋２１°Ｎ～５０°Ｎ海域，分为冬生群、秋生群
和夏生群，为一年生暖温性长距离洄游种类［２３］。

太平洋褶柔鱼是世界上最早被大规模开发利用

的头足类种类之一，２０世纪７０年代后期由于过
度捕捞其产量急剧下降，随后产量慢慢回升，但

１９９７—１９９８年经历了强厄尔尼诺后，其产量锐减
至历史最高产量的一半［４］。作为一种高度洄游

生物，其生长、繁殖受环境影响较大［５］，进而影响

该种群资源丰度，需引起广泛重视，合理开发利

用并加强管理太平洋褶柔鱼资源亟待需要。

线粒体是真核细胞内为细胞活动提供能量

的重要细胞器，为共价闭合的环状超螺旋结构，

作为细胞内核外唯一存在的遗传物质［６７］，包括

线粒体细胞色素 Ｃ氧化酶Ⅰ基因（ＣＯⅠ）、ＮＤ２、
线粒体ｒＤＮＡ等众多基因，与核 ＤＮＡ相比，具有
分子量小、结构简单且保守紧凑、进化速率快并

遵循母系遗传、无组织特异性等特点，是一个相

对独立的复制单位［８９］。刘连为等［１０］利用ＣＯⅠ
和Ｃｙｔｂ基因分析了北太平洋柔鱼遗传结构，因此
ＭｔＤＮＡ标记法广泛应用于头足类种群遗传结构
研究中，近些年来也逐渐应用到柔鱼类的研究

中，成为研究太平洋褶柔鱼种群遗传结构的不可

替代的技术手段［１１］。

目前对太平洋褶柔鱼研究主要集中于资源

丰度及其评估，基础生物学和渔场时空分布等方

面［４５，１１１３］。ＫＡＴＵＧＩＮ［１４］采用蛋白质电泳方法对



上 海 海 洋 大 学 学 报 ３０卷

太平洋褶柔鱼进行了遗传多样性分析，发现太平

洋褶柔鱼存在２个亚种，并且依据其繁殖习性分
为３或４个种下群体，为该种群遗传分析提供了
重要的基础数据；ＷＡＫＡＢＡＹＡＳＨＩ等［１５］利用

ＣＯⅠ和１６ＳｒＲＮＡ重新推断了柔鱼科的系统发育
关系，认为褶柔鱼亚科中，太平洋褶柔鱼与双柔

鱼（Ｎｏｔｏｔｏｄａｒｕｓ）的种类关系比南极褶柔鱼
（Ｔｏｄａｒｏｄｅｓｆｉｌｉｐｐｏｖａｅ）的关系更为密切。太平洋
褶柔鱼经历被开发利用、过度捕捞再到产量逐渐

回升以及环境不断变化等，该种群遗传结构是否

已经产生变异，发生变异的主要原因是什么，目

前相关研究较少。因此，为进一步规范和提升太

平洋褶柔鱼的渔业资源管理，该研究利用 ＣＯⅠ
和Ｃｙｔｂ分子标记法综合分析了太平洋褶柔鱼的
遗传结构和变异，以期为太平洋褶柔鱼渔业资源

的开发和管理提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料来源
样本由中国鱿钓船于 ２０１８年 １２月—２０１９

年１月在日本海、东海和西北太平洋生产调查期

间采集，采样点、采样时间及样本数量见表１。
１．２　实验方法
１．２．１　太平洋褶柔鱼基因组提取及ＰＣＲ链式扩增

取太平洋褶柔鱼肌肉５０ｍｇ左右，利用酚氯
仿法提取基因组 ＤＮＡ［１６］，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００Ｃ
超微量分光光度计测量ＤＮＡ浓度后于－２０℃冰
箱保存备用。该研究获得的 ＣＯⅠ（ＧｅｎＢａｎｋ：
ＫＹ７７１０９６．１）和 Ｃｙｔｂ（ＧｅｎＢａｎｋ：ＥＦ４２３１４７．１）序
列于ＮＣＢＩ下载，然后用 Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件分别设
计其引物，由生工生物工程（上海）有限公司合

成，具体引物序列如表２所示。ＰＣＲ反应体系总
体积为 ２５μＬ，其中：引物各 ０．５μＬ，２ｘＥａｓｙ
ＴａｑｐｃｒＳｕｐｅｒＭｉｘ酶１２．５μＬ，模板ＤＮＡ１μＬ，加灭
菌超纯水至２５μＬ。ＰＣＲ反应在Ｓ１０００型双４８
孔ＰＣＲ仪上进行。ＣＯⅠ和Ｃｙｔｂ基因的扩增程序
一致，其扩增反应条件为９５℃预变性３ｍｉｎ，然后
进行３４个循环，每个循环包括９５℃变性３０ｓ，５０
℃退火３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，最后７２℃终延伸
１０ｍｉｎ。ＰＣＲ扩增结束之后跑胶，若条带单一且
明亮，随即送生工生物工程（上海）股份有限公司

测序，并分析测序结果。

表１　太平洋褶柔鱼样本采集信息
Ｔａｂ．１　ＣｏｌｌｅｃｔｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＴｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓｓａｍｐｌｅｓ

采样点

Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ
采样日期

Ｓａｍｐｌｉｎｇｄａｔｅ
经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ
纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ
采样数目

Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｚｅ／尾
站点１Ｓｔａｔｉｏｎ１ ２０１８年１２月１日 １２２°００′Ｅ ２５°５９′Ｎ ３０
站点２Ｓｔａｔｉｏｎ２ ２０１８年１２月８日 １３１°１５′Ｅ ３６°１１′Ｎ ３０
站点３Ｓｔａｔｉｏｎ３ ２０１９年１月１０日 １３２°４５′Ｅ ２７°１６′Ｎ ３０

表２　太平洋褶柔鱼ＣＯⅠ和Ｃｙｔｂ基因序列引物设计
Ｔａｂ．２　ＤｅｓｉｇｎｏｆｐｒｉｍｅｒｓｆｏｒＣＯⅠ ａｎｄＣｙｔｂｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＴｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ 引物序列（５′３′）Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′） 扩增长度 Ｓｉｚｅｒａｎｇｅ／ｂｐ

细胞色素Ｃ氧化酶ⅠＦＣＯⅠＦ ＧＧＴＡＴＣＴＧＧＧＣＡＧＧＡＣＴＡ
细胞色素Ｃ氧化酶ⅠＲＣＯⅠＲ ＧＣＡＡＴＡＡＡＡＴＧＧＣＴＧＴＡＡＴＡ

４６５

细胞色素ｂＦＣｙｔｂＦ ＡＴＴＴＴＣＡＴＧＴＴＧＣＴＣＧＴＧ
细胞色素ｂＲＣｙｔｂＲ ＡＴＴＴＴＣＡＧＡＡＴＣＣＣＣＴＡＡ

４０４

１．２．２　实验数据与分析
测序完成后，首先利用 ＭＥＧＡ７．０软件进行

序列比对［１７］，将各条不同的碱基序列首尾适当删

除得到可用的序列长度，并利用邻接法（ＮＪ）［１８］

构建分子进化树；通过 ＤｎａＳＰ６．１２软件分析［１９］

单倍型数、单倍型多样性指数（ｈ）、核苷酸多样性

指数（π）以及核苷酸错配分布曲线。然后通过软
件Ａｒｅｑｕｉｎ３．１［２０］计算遗传分化系数（Ｆｓｔ）并进行
分子生物学方差分析（ＡＭＯＶＡ）以及 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ
和 Ｆｕ’ｓＦｓ中性检验。最后利用软件 Ｎｅｔｗｏｒｋ
４．０［２１］构建太平洋褶柔鱼 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ单倍型网
络图。

４６７
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２　结果

２．１　太平洋褶柔鱼种群遗传多样性
该研究得到太平洋褶柔鱼 ＣＯⅠ基因序列长

度为４６５ｂｐ，３个地理群体９０尾样本共检测到１７
个可变异位点，共定义了１８个单倍型（表３），有
且仅有一个核心单倍型Ｈ＿１（图１）为其他群体所
共有。３个站点太平洋褶柔鱼 ＣＯⅠ序列遗传多
样性指数并无显著差异（表３），与总体处于同一
水平。样本总体表现出较低的单倍型多样性

（０．４９３０±０．０６６０）和较低的核苷酸多样性
（０．００１３±０．０００２）。

该种群Ｃｙｔｂ基因序列长度为４０４ｂｐ，３个地
理群体９０尾样本共检测到２０个可变异位点，其
中２０个为多态性信息位点，共定义了２１个单倍
型（表３），唯一核心单倍型为 Ｈ＿２（图 １）。与
ＣＯⅠ基因所表现的结果相同，３个站点太平洋褶
柔鱼拥有较低的单倍型多样性（０．４７９０±
０．０６７０）和核苷酸多样性（０．００１４±０．０００２）。

表３　基于ＣＯⅠ和Ｃｙｔｂ基因序列的遗传多样性
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠ ａｎｄＣｙｔｂｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

项目 Ｉｔｅｍ
细胞色素Ｃ氧化酶Ⅰ基因 ＣＯⅠｇｅｎｅ

站点１
Ｓｔａｔｉｏｎ１

站点２
Ｓｔａｔｉｏｎ２

站点３
Ｓｔａｔｉｏｎ３

总计

Ｔｏｔａｌ

细胞色素基因Ｃｙｔｂｇｅｎｅ
站点１
Ｓｔａｔｉｏｎ１

站点２
Ｓｔａｔｉｏｎ２

站点３
Ｓｔａｔｉｏｎ３

总计

Ｔｏｔａｌ
样本数目 Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｚｅ／尾 ３０ ３０ ３０ ９０ ３０ ３０ ３０ ９０
ＧＣ含量 ＧＣｃｏｎｔｅｎｔ／％ ３５ ３５ ３５ ３５ ２５．８ ２５．８ ２５．７ ２５．７

多态性位点（Ｓ）Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｔｅｓ ８ ８ １１ １７ ７ １１ ４ ２０
单倍型数目（Ｈ）Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ９ ９ １２ １８ ８ １２ ５ ２１

单倍型多样性（ｈ±ＳＤ）
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

０．５１５０±
０．１１１０

０．４６９０±
０．１１４０

０．６０７０±
０．１０６０

０．４９３０±
０．０６６０

０．４６７０±
０．１０９０

０．６８３０±
０．０９６０

０．２５３０±
０．１０４０

０．４７９０±
０．０６７０

核苷酸多样性（π±ＳＤ）
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

０．００１４±
０．０００４

０．００１１±
０．０００３

０．００１７±
０．０００４

０．００１３±
０．０００２

０．００１３±
０．０００５

０．００２３±
０．０００５

０．０００７±
０．０００３

０．００１４±
０．０００２

图１　基于太平洋褶柔鱼ＣＯⅠ基因（左）和Ｃｙｔｂ基因（右）标记的单倍型网络图
Ｆｉｇ．１　ＨａｐｌｏｔｙｐｅｎｅｔｗｏｒｋｄｉａｇｒａｍｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠ ｇｅｎｅ（ｌｅｆｔ）

ａｎｄＣｙｔｂｇｅｎｅ（ｒｉｇｈｔ）ｍａｒｋｅｒｓｏｆＴｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓ

２．２　种群遗传结构变异分析
太平洋褶柔鱼 ＣＯⅠ序列的分子方差分析

（ＡＭＯＶＡ）表明几乎全部的遗传变异来自于该种
群内部（表４），遗传分化系数均为负值，基因流
Ｎｍ为无穷大 ｉｎｆ（表５），表明各个群体间基因交
流非常频繁群体间保持着较高的遗传同质性。

该种群Ｃｙｔｂ序列 ＡＭＯＶＡ分析也表明了变异几
乎来源于该群体内部，只有极少数（０．４３％）变异
来自群体间（表４）。群体间遗传分化系数（Ｆｓｔ）
绝对值接近于０，差异不显著（Ｐ＞０．９５），同时群
体间基因流数值较大（表６），与ＣＯⅠ序列结果类
似。
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表４　基于太平洋褶柔鱼ＣＯⅠ和Ｃｙｔｂ基因的ＡＭＯＶＡ分析
Ｔａｂ．４　ＡＭＯＶＡａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠ ａｎｄＣｙｔｂｇｅｎｅｓｏｆＴｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓ

变异来源 Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
细胞色素Ｃ氧化酶Ⅰ基因ＣＯⅠ ｇｅｎｅ
自由度

ｄｆ
变异所占百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

细胞色素ｂ基因Ｃｙｔｂｇｅｎｅ
自由度

ｄｆ
变异所占百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
群体间 Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２ －０．８２ ２ ０．４３
群体内 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ８７ １００．８２ ８８ ９９．５７

总计Ｔｏｔａｌ ８９ — ９０ —

表５　基于ＣＯＩ基因序列的Ｆｓｔ值（对角线下方）和基因流值（对角线上方）
Ｔａｂ．５　Ｆｓｔｖａｌｕｅ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｆｌｏｗｖａｌｕｅ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠ ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

采样点 ＳａｍｐｌｉｎｇＳｉｔｅ 站点１Ｓｔａｔｉｏｎ１ 站点２Ｓｔａｔｉｏｎ２ 站点３Ｓｔａｔｉｏｎ３

站点１Ｓｔａｔｉｏｎ１ ｌｎｆ ｌｎｆ
站点２Ｓｔａｔｉｏｎ２ －０．０１１６（Ｐ＞０．９５） ｌｎｆ
站点３Ｓｔａｔｉｏｎ３ －０．００６０（Ｐ＞０．９５） －０．００７４（Ｐ＞０．９５）

表６　基于Ｃｙｔｂ基因序列的Ｆｓｔ值（对角线下方）和基因流值（对角线上方）
Ｔａｂ．６　Ｆｓｔｖａｌｕｅ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｆｌｏｗｖａｌｕｅ（Ｎｍｄｉａｇｏｎａｌ）ｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｂｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

采样点 ＳａｍｐｌｉｎｇＳｉｔｅ 站点１Ｓｔａｔｉｏｎ１ 站点２Ｓｔａｔｉｏｎ２ 站点３Ｓｔａｔｉｏｎ３

站点１Ｓｔａｔｉｏｎ１ ７１．６７ ｌｎｆ
站点２Ｓｔａｔｉｏｎ２ ０．００６９（Ｐ＞０．９５） １２０．９４００
站点３Ｓｔａｔｉｏｎ３ －０．０００３（Ｐ＞０．９５） ０．００４１（Ｐ＞０．９５）

２．３　种群历史动态分析
该研究中太平洋褶柔鱼单倍型核苷酸错配

分布分析（图２）中都出现了明显的单峰，说明该
群体可能经历过种群扩张事件，而 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和
Ｆｕ’ｓＦｓ的中性检验值（表７）均为负值且统计检
验极显著（Ｐ＜０．０１），进一步佐证该群体很可能
发生过历史扩张事件。Ｃｙｔｂ基因序列常被用来
估算种群扩张时间，通过 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１软件计算

得到基于Ｃｙｔｂ基因序列的太平洋褶柔鱼群体的
Ｔａｕ为０．５６７，Ｃｙｔｂ基因的进化速率为（２．１５％ ～
２．６０％）／百万年［２２］，根据公式 Ｔ＝ｔ×Ｔａｕ／４ｋμ
（其中ｋ为文中分析基因序列的碱基数，μ为分析
基因序列每一代的进化速率），进一步推算群体

扩张时间，得到太平洋褶柔鱼群体扩张大概发生

在１．２万～１．５万年前。

图２　基于太平洋褶柔鱼ＣＯⅠ（ａ）和Ｃｙｔｂ（ｂ）基因序列的Ｍｉｓｍａｔｃｈ错配分布图
Ｆｉｇ．２　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｄｉａｇｒａｍｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠ ｇｅｎｅ（ａ）ａｎｄ

Ｃｙｔｂｇｅｎｅ（ｂ）ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＴ．ｐａｃｉｆｉｃｕｓ
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表７　基于ＣＯⅠ和Ｃｙｔｂ基因序列的中性检验结果
Ｔａｂ．７　ＮｅｕｔｒａｌｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔｓｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠ ａｎｄＣｙｔｂｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

采样点 ＳａｍｐｌｉｎｇＳｉｔｅ
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ（Ｐ）

细胞色素Ｃ氧化酶Ⅰ基因
ＣＯⅠｇｅｎｅ

细胞色素ｂ基因
Ｃｙｔｂｇｅｎｅ

Ｆｕ’ｓＦｓ（Ｐ）
细胞色素Ｃ氧化酶Ⅰ基因

ＣＯⅠｇｅｎｅ
细胞色素ｂ基因
Ｃｙｔｂｇｅｎｅ

站点１Ｓｔａｔｉｏｎ１ －２．０５５７（Ｐ＜０．０１） －２．０７５３（Ｐ＜０．０１） －７．７７９７（Ｐ＜０．０１） －７．１９７２（Ｐ＜０．０１）
站点２Ｓｔａｔｉｏｎ２ －２．１７４３（Ｐ＜０．０１） －２．１５２５（Ｐ＜０．０１） －７．７８７５（Ｐ＜０．０１）－１１．２３４８（Ｐ＜０．０１）
站点３Ｓｔａｔｉｏｎ３ －２．２５２７（Ｐ＜０．０１） －１．８８９５（Ｐ＜０．０１） －１１．２２２５（Ｐ＜０．０１）－４．４１０７（Ｐ＜０．０１）
平均值Ｍｅａｎ －２．３４１５（Ｐ＜０．０１） －２．０３９１（Ｐ＜０．０１） －２２．６４３０（Ｐ＜０．０１）－７．６１４２（Ｐ＜０．０１）

３　讨论

遗传多样性是生物多样性的重要组成部分，

研究太平洋褶柔鱼遗传多样性不仅能够判断该

物种对环境的适应能力并揭示其起源与进化历

史，而且能为遗传资源的保存提供重要的理论支

持［２２］。该研究中太平洋褶柔鱼 Ｇ＋Ｃ含量明显
低于Ａ＋Ｔ含量，具有明显 ＡＴ碱基偏好性，在北
太平洋柔鱼（Ｏｍｍａｓｔｒｅｐｈｅｓｂａｒｔｒａｍｉｉ）［１０］以及中国
沿海长蛸（Ｏｃｔｏｐｕｓｖａｒｉａｂｉｌｉｓ）［２３］等大洋性头足类
也有类似的结论，该特性使头足类动物具有更易

变异的潜力；且太平洋褶柔鱼生命周期短、性成

熟快、繁殖群体时空范围广和多季度等［２４］，这些

生活史特征可能使该种群能够快速增长，保存新

突变，产生高的单倍型指数ｈ，然而该研究中太平
洋褶柔鱼的ｈ并不高。与同样基于 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ
序列标记的大洋性头足类相比，如北太平洋柔鱼

（ｈＣＯⅠ ＝０．７７３±０．１０５、ｈＣｙｔｂ＝０．８６８±０．０９５）、
阿根廷滑柔鱼（Ｉｌｌｅｘａｒｇｅｎｔｉｎｕｓ，ｈＣＯⅠ ＝０．５３５±
０．０６６、ｈＣｙｔｂ＝０．５２８±０．０５８）、茎柔鱼（Ｄｏｓｉｄｉｃｕｓ
ｇｉｇａｓ，ｈＣＯⅠ ＝０．７４３±０．０５５、ｈＣｙｔｂ＝０．７６７±
０．０４７）都具有较高的单倍型多样性指数 ｈ［１０］。
目前已有研究［２５］证实过度捕捞会导致海洋鱼类

遗传多样性衰退，而太平洋褶柔鱼在１９世纪七
八十年代曾遭受过度开发［４］，使得该种群资源量

急剧减少，这有可能是导致太平洋褶柔鱼单倍型

多样性不高，遗传多样性总体上偏低的原因。另

外也存在太平洋褶柔鱼本身遗传多样性就低的

可能，但由于缺乏历史研究数据而无从考证。因

此，该研究可作为一个基线资料，供后续种质检

测提供参考依据。

ＡＭＯＶＡ分析结果表明这３个地理群体之间
并未出现明显的遗传分化，从 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ基因
单倍型网络图中也可从侧面反映该种群有且仅

有一个核心单倍型，其他单倍型之间几乎无交

集。由此推断这３个站点群体可能属于同一种

群。此外，东海和日本海在地理环境上不存在明

显的阻隔，且亲潮黑潮分支的入侵以及季风作用
下环流的存在［４］使得西北太平洋全年受洋流影

响较大，洋流运输作用明显，同时太平洋褶柔鱼

可在不同季节分批产卵，且产卵时间长、产卵量

大［２４］，大量的褶柔鱼卵和幼体则可能随洋流扩散

到太平洋各个区域，使得东海和日本海这３个采
样群体间的基因交流十分频繁，从而与极大的基

因流（Ｎｍ）结果相呼应。
另外，太平洋褶柔鱼种群扩张时间大约发生

在１．２万～１．５万年前，这个时期正处于晚更新
世末期。ＧＯＲＢＡＲＥＮＫＯ等［２６］利用日本海中部

和南部５个高分辨率岩芯的浮游有孔虫 δ１８Ｏ记
录、岩性变化，发现１５ｋａＢＰ前后，水体盐度逐渐
恢复正常，海平面逐渐上升，大洋水进入日本海，

此后，浮游有孔虫 δ１８Ｏ值分别在 １４．５ｋａＢＰ和
１２ｋａＢＰ前后发生 ２次快速变轻，水温迅速升高，
太平洋褶柔鱼的卵和幼鱼可能借助海平面上升

而扩散，并且该种群结构、性腺发育、分布等受环

境变化，特别是水温变化的影响较大［１１］，这能够

给太平洋褶柔鱼在内的其他生物的生长、繁殖及

扩张提供非常有利的条件。

种群是渔业资源利用和保护的基本单位，该

研究利用 ＣＯⅠ和 Ｃｙｔｂ两种线粒体基因标记方
法，探究了西北太平洋褶柔鱼群体遗传结构及变

异分析，结果表明太平褶柔鱼遗传多样性较低且

不存在显著分化，为该种群遗传分析提供了重要

的基础数据。因此，可以考虑将太平洋褶柔鱼划

分为一个管理单元，以便该渔业资源更加合理的

保护与开发利用。
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