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Genetic diversity of the five species of Epinephelus spp.

YANG Shao2wen , LIU Chu2wu
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Abstract : In this paper , genetic diversity of intraspecies , and genetic relationship of interspecies in Epinephelus spp . ( E. merra , E.

fario, E. awoara , E. akaara and E. septemfasciatus ) were assessed by using mitochondrial DNA restriction fragment length

polymorphisms (mtDNA RFLPs) . The samples were collected from the coastal area of Zhanjiang , Guangdong province. MtDNA was

extracted from the fresh liver tissue by applying a difference centrifugation procedures . Using 17 restriction enzymes with 5 - or 6 - bp

recognition sites , the purified mtDNA was cleaved by single enzymes . These enzymes included BamH Ⅰ, Bgl Ⅰ, Bgl Ⅱ, Dra Ⅰ,

EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hind Ⅲ, Kpn Ⅰ, Mlu Ⅰ, Pst Ⅰ, Pvu Ⅱ, Sal Ⅰ, Sca Ⅰ, Sma Ⅰ, Sty Ⅰ, Xba Ⅰ and Xho Ⅰ. The

phylogenetic analysis was done using the Neighbor2joining (NJ ) method and Unweighted pair2group method with arithmetic mean

(UPGMA) method. Genetic diversity indices such as haplotype diversity ( h) ,average genetic distance between haplotypes ( P) and

nucleotide diversity (π) were calculated using Nei and Li’s segment method to quantify the genetic diversity within species . There

were 8 , 5 , 8 , 5 and 2 haplotypes detected within E. merra , E. fario , E. awoara , E. akaara and E. septemfasciatus , respectively.

The haplotype diversity ( h) was 0. 8943 , 0. 6186 , 0. 9242 , 0. 6927 and 0. 1820 , respectively. The average genetic distance between

haplotypes ( P) was 0. 62 % ±0. 31 % , 0. 64 % ±0. 37 % , 1. 12 % ±0. 55 % ,0. 72 % ±0. 42 % and 0. 45 % , respectively. And the

nucleotide diversity (π) was 0. 22 % , 0. 13 % , 0. 46 % , 0. 17 % and 0. 04 % , respectively. The wild groupers in the Zhanjiang

Coastal Area exhibited a relative higher level of genetic diversity. The net genetic distance between species ( Pnet ) was 0. 0694 ( E.

merra - E. fario) ,0. 1337 ( E. merra - E. awoara) ,0. 1090 ( E. merra - E. akaara) ,0. 1286 ( E. merra - E. septemfasciatus) ,

0. 1590 ( E. fario - E. awoara) ,0. 0825 ( E. fario - E. akaara) ,0. 1153 ( E. fario - E. septemfasciatus) ,0. 1131 ( E. awoara -

E. akaara) , 0. 0724 ( E. awoara - E. septemfasciatus ) and 0. 1336 ( E. akaara - E. septemfasciatus ) . Both NJ and UPGMA

methods yielded an identical phylogenetic tree for the five species . The E. merra and E. fario first clustered together , then joined with

E. akaara , and finally clustered with E. awoara and E. septemfasciatus .
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　 　石 斑 鱼 隶 属 于 鲈 形 目 ( Perciformes ) 、　 科

(Serranidae ) 、石 斑 鱼 亚 科 ( Epinephelinae ) 、石 斑 鱼 属

( Epinephelus Bloch) [ 1 ] ,为分布于热带和亚热带海域的大型

鱼类 ,少数可见于温带海域。我国有 36 种 ,大多产于南
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海、东海 ,为名贵食用鱼类。由于石斑鱼的市场经济价值

高 ,致使一些地区对其进行过度捕捞 ;同时 ,近海海洋生

态环境正在遭到不同程度的破坏 ,石斑鱼的遗传多样性

正在遭受威胁 ,现已有将近 44 %被列为严重遭受威胁的

种类[ 2 ] 。

mtDNA 酶切技术在国外已被遗传学家用于鱼类种群

遗传结构及品种鉴定的研究 [3 ] 。mtDNA 由于具有结构简

单、呈母系遗传、进化速度快等特点 ,对于调查动物群体

遗传多样性、研究近缘种及种内群体间的遗传差异、分析

种内及种间的遗传分化特别有效 [4 ] 。国内对 mtDNA 的研

究起步较晚 ,对其酶切图谱、基因定位、片段克隆和结构

分析已有一些研究 ,而且大多在于 mtDNA 限制性内切酶

酶谱分析 ,涉及到应用于鱼类种群遗传结构的报道极少。

近几年才逐渐有一些利用 mtDNA 进行遗传多样性研究的

报道。而对这五种石斑鱼遗传多样性的评估仅见郑莲

等[ 5 ]采用 RAPD 方法对蜂巢石斑鱼的研究。

为了保护和合理利用石斑鱼这些优良养殖鱼种 ,避

免种质退化、资源枯竭 ,需对其基因库进行分析 ,弄清湛

江沿海海域石斑鱼种群的遗传多样性和亲缘关系。本文

应用 RFLP 技术对南海海域石斑鱼属五个常见种类进行

了研究 ,分析它们的种内遗传多样性、种间亲缘关系和系

统分化 ,以期为保护和持续利用这一海洋渔业资源提供

一定的理论依据。

1 　材料和方法

1. 1 　实验材料
实验所用蜂巢石斑鱼、鲑点石斑鱼、青石斑鱼、赤点

石斑鱼和七带石斑鱼从湛江海域采集 (表 1) ,取新鲜肝脏

用于制备 mtDNA。

表 1 　样本信息表

Tab. 1 　The information of samples

蜂巢石斑鱼
E. merra

鲑点石斑鱼
E. fario

青石斑鱼
E. awoara

赤点石斑鱼
E. akaara

七带石斑鱼
E. septemfasciatus

采集时间
time of collection

2003203204 -
2003208206

2003204201 -
2003208212

2003202224 -
2003209228

2003205230 -
2003210229

2003210213 -
2003211227

样本数 (尾)
number of individuals 12 11 12 13 11

1. 2 　实验方法
试剂 　　琼脂糖、核酸酶、DNA Markers、限制性内切

酶等为华美生物工程公司产品 ,其他试剂均为国产分析

纯。

mtDNA 的制备 　　mtDNA 的分离和纯化依照戴建

华[6 ]等描述的方法进行。

mtDNA 的单酶切 　　酶切反应条件参照 Sambrook 等

描述的方法[7 ] 。

结果检查 　　将酶解产物在 0 . 7 % 琼脂糖凝胶

(含 0. 5μg·mL - 1 EB) 中电泳。用λDNA/ Hind Ⅲ和λDNA/

EcoR Ⅰ+ Hind ⅢMarker 作为相对分子量标准。电泳缓

冲液为 0. 5 ×TBE ,电压为 5 V·cm - 1 ,常温下电泳 2 h。用

Tanon GIS - 2008 型凝胶成像仪观察并拍照。

数据分析 　　利用 Gelpro 32 软件计算各酶切片段的

大小。按 Nei 和 Li [8 ]提出的片段法计算单倍型间的遗传

距离 ( P) 、基因多样性指数 ( h) ,群体核苷酸多样性指数

(π) 和任意两种群间的净遗传距离 ( Pnet) 。

利用 MEGA2. 1 软件中的 NJ 法 ( Neighbor2joining

method) 和 UPGMA 法 ( Unweighted pair2group method with

arithmetic mean) 分别构建系统树。

2 　结果

2. 1 　种内遗传多样性
mtDNA 经 17 种限制性内切酶 ,即 BamH Ⅰ, Bgl Ⅰ,

Bgl Ⅱ, Dra Ⅰ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hind Ⅲ, Kpn Ⅰ, Mlu

Ⅰ, Pst Ⅰ, Pvu Ⅱ, Sal Ⅰ, Sca Ⅰ, Sma Ⅰ, Sty Ⅰ, Xba Ⅰ

和 Xho Ⅰ酶切后 ,在蜂巢石斑鱼有 4 种酶 : BamH Ⅰ、Kpn

Ⅰ、Pvu Ⅱ和 Sma Ⅰ检测到多态 ;在鲑点石斑鱼有 4 种酶 :

Bgl Ⅰ、Kpn Ⅰ、Mlu Ⅰ和 Pvu Ⅱ检测到多态 ;在青石斑鱼有 4

种酶 : Bgl Ⅰ、EcoR Ⅰ、Pvu Ⅱ和 Sca Ⅰ检测到多态 ;在赤点

石斑鱼有 4 种酶 : EcoR Ⅰ、EcoR Ⅴ、Pst Ⅰ和 Pvu Ⅱ检测到

多态 ;在七带石斑鱼有 Sma Ⅰ检测到多态 (表 2) 。

　　除 Dra Ⅰ、Hind Ⅲ和 Sty Ⅰ这三种酶有较多切点

难以统计外 ,其它 14 种酶在五个种间均存在酶切位点变

异。根据单酶切电泳结果 (图 1) ,在蜂巢石斑鱼、鲑点石

斑鱼、青石斑鱼、赤点石斑鱼和七带石斑鱼群体内分别检

出了 8、5、8、5 和 2 种限制性单倍型 (表 3) 。

　　按 Nei 和 Li [8 ]片段法计算蜂巢石斑鱼、鲑点石斑鱼、

青石斑鱼、赤点石斑鱼和七带石斑鱼各种群内单倍型间平

均遗传距离 ( P) 分别为 0. 62 % ±0. 31 %、0. 64 % ±0. 37 %、
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1. 12 % ±0. 55 %、0. 72 % ±0. 42 %和 0. 45 % ;基因多样性指

数 ( h) 分别为 :0. 8943、0. 6186、0. 9242、0. 6927 和 0. 1820 ; 核

苷酸多样性指数 (π) 分别为 : 0 . 2 2 % 、0. 13 %、0. 46 %、

0. 17 %和 0. 04 %。

表 2 　5 种石斑鱼 mtDNA的单酶切结果

Tab. 2 　Restriction fragments length of mtDNA from five species of groupers digested by single enzyme

内切酶
enzyme

蜂巢石斑鱼
E. merra

鲑点石斑鱼
E. fario

青石斑鱼
E. awoara

赤点石斑鱼
E. akaara

七带石斑鱼
E. septemfasciatus

BamH Ⅰ
A :0. B :18. 33.
C :15. 80 ;2. 58.
D :9. 42 ;6. 22 ;2. 73

A :0 A :0 E :14. 38 ;4. 27 A :0

Bgl Ⅰ A :18. 86 B :13. 80 ;4. 46.
C :14. 22 ;3. 57 ;0. 78

D : 13. 03 ;4. 08 ;
1. 11. E :10. 33 ;
4. 20 ;2. 68 ;1. 33.
F : 12. 56 ;3. 92 ;
1. 17 ;0. 60 ;0. 52

G :8. 45 ; 3. 32 ; 2. 80 ;
1. 65 ;1. 38 ;0. 87 H :16. 24 ;2. 30

Bgl Ⅱ A :14. 04 ;4. 54 B :8. 19 ;5. 46 ;4. 58 C :18. 47 D :12. 93 ;2. 93 ;2. 63 C :18. 21

Dra Ⅰ A :n A :n A :n A :n A :n

EcoR Ⅰ A :16. 76 ;1. 53 B :10. 79 ;8. 19 C :18. 80.
D : 17. 22 ;1. 06

C :18. 84. B : 11. 22 ;
7. 60 C :18. 21

EcoR Ⅴ A :9. 42 ;4. 80 ;4. 04 B :9. 21 ;7. 37 ;1. 76 C :18. 47 C :18. 42. D : 12. 85 ;
5. 51 E :16. 80 ;1. 47

Hind Ⅲ A :n A :n A :n A :n A :n

Kpn Ⅰ A :0. B :18. 86 A :0. B :18. 33 A :0 A :0 B :18. 21

Mlu Ⅰ A :0 A :0. B :18. 33 B :18. 47 A :0 A :0

Pst Ⅰ A :12. 48 ;6. 15 A :12. 16 ;6. 12 B :17. 57 ;0. 92 C :10. 45 ;8. 45. D :8.
41 ;6. 24 ;3. 81 E :10. 66 ;4. 69 ;2. 97

Pvu Ⅱ
A :0.
B :9. 07 ; 3. 18 ; 2. 58 ;
2. 29 ;0. 79 ;0. 66

A :0. C :12. 16 ;3. 74 ;
2. 57

A :0.
D :16. 55 ;2. 20

A :0.
E :15. 43 ;3. 03 F :9. 87 ;6. 99 ;1. 46

Sal Ⅰ A :18. 86 B :0 B :0 B :0 B :0

Sca Ⅰ A :10. 45 ;4. 69 ;3. 47 B :14. 22 ;4. 47

C :11. 61 ;3. 49 ; 1. 73 ;
0. 97 ;0. 83. D :6. 03 ;
5. 15 ; 3. 60 ; 1. 90 ; 1.
00 ;0. 86

E :15. 43 ;3. 37 F :9. 14 ; 4. 03 ; 3. 31 ;
1. 98

Sma Ⅰ A :18. 33. B : 13. 88 ;
4. 69 A :18. 33 C :15. 34 ;3. 36 A :18. 42 A :18. 49. C : 15. 63 ;

3. 06

Sty Ⅰ A :n A :n A :n A :n A :n

Xba Ⅰ A :6. 15 ; 4. 69 ; 3. 24 ;
2. 77 ;1. 39 B :8. 60 ;2. 61 ;2. 16 C :11. 88 ;4. 74 ;2. 18 D :5. 33 ; 4. 47 ; 3. 60 ;

3. 03 ;1. 14 E :n

Xho Ⅰ A :16. 76 ;1. 85 B :10. 10 ;8. 40 C :0 A :16. 57 ;1. 77 D : 18. 21

mtDNA 平均值
(kb)
mean

18. 52 ±0. 21 18. 44 ±0. 21 18. 56 ±0. 18 18. 57 ±0. 19 18. 36 ±0. 11

　　注 :“0”表示没有切点 ;“n”表示有较多片段 ,难以统计

　　Notes :mtDNA not being digested are marked with“0”. The fragments not being detected completely are marked with“n”
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图 1 　七带石斑鱼第一种限制性单倍型

Fig. 1 　The first haplotype of E. septemfasciatus

M1 :λDNA/ Hind Ⅲ; a . BamH Ⅰ; b. Bgl Ⅰ; c . Bgl Ⅱ; d. Dra Ⅰ; e . EcoR Ⅰ; f . EcoR Ⅴ; g. Hind Ⅲ; h. Kpn Ⅰ; i . Mlu Ⅰ; j . Pst Ⅰ; k.

Pvu Ⅱ; l . Sal Ⅰ; m. Sca Ⅰ; n. Sma Ⅰ; o. Sty Ⅰ;p . Xba Ⅰ; q. Xho Ⅰ; r . 空白对照 ; M2 :λDNA/ EcoR Ⅰ+ Hind Ⅲ

表 3 　5 种石斑鱼限制性单倍型特征

Tab. 3 　mtDNA haplotypes of five species of groupers

限制性单倍型
haplotype

蜂巢石斑鱼
E. merra

鲑点石斑鱼
E. fario

青石斑鱼
E. awoara

赤点石斑鱼
E. akaara

七带石斑鱼
E. septemfasciatus

1. DAAAABAAAAABAA 1 (8. 3 %)

2. CAAAABAABAABAA 1 (8. 3 %)

3. BAAAAAAAAAAAAA 1 (8. 3 %)

4. CAAAAAAAAAABAA 1 (8. 3 %)

5. CAAAABAAAAAAAA 2 (16. 7 %)

6. BAAAAAAAAAABAA 1 (8. 3 %)

7. CAAAABAAAAABAA 4 (33. 3 %)

8. AAAAABAAAAABAA 1 (8. 3 %)

9. ACBBBBBACBBABB 1 (9. 1 %)

10. ACBBBBBAABBABB 7 (63. 6 %)

11. ABBBBBBAABBABB 1 (9. 1 %)

12. ACBBBAAAABBABB 1 (9. 1 %)

13. ACBBBBAAABBABB 1 (9. 1 %)

14. ADCCCABBDBCCCC 1 (8. 3 %)

15. AECCCABBDBCCCC 3 (25. 0 %)

16. AECDCABBDBCCCC 1 (8. 3 %)

17. AECDCABBABCCCC 2 (16. 7 %)

18. ADCCCABBABCCCC 1 (8. 3 %)

19. AFCCCABBABCCCC 2 (16. 7 %)

20. AFCCCABBABDCCC 1 (8. 3 %)

21. AFCDCABBDBCCCC 1 (8. 3 %)

22. EGDCCAADEBEADA 7 (53. 8 %)

23. EGDBDAADEBEADA 1 (7. 7 %)

24. EGDCCAACEBEADA 3 (23. 1 %)

25. EGDCCAACABEADA 1 (7. 7 %)

26. EGDCCAADABEADA 1 (7. 7 %)

27. AHCCEBAEFBFCED 10 (90. 9 %)

28. AHCCEBAEFBFAED 1 (9. 1 %)

合计个体数 total 12 11 12 13 11

　　注 :“() ”内数字表示某种限制性单倍型出现的频率。酶的排列顺序是 : BamH Ⅰ、Bgl Ⅰ、Bgl Ⅱ、EcoR Ⅰ、EcoR Ⅴ、Kpn Ⅰ、Mlu Ⅰ、Pst

Ⅰ、Pvu Ⅱ、Sal Ⅰ、Sca Ⅰ、Sma Ⅰ、Xba Ⅰ、Xho Ⅰ

　　Notes : The haplotype’s frequency in population is showed in“() ”. The order of the enzymes in the haplotypes is : BamH Ⅰ, Bgl Ⅰ, Bgl Ⅱ, EcoR

Ⅰ, EcoR Ⅴ, Kpn Ⅰ, Mlu Ⅰ, Pst Ⅰ, Pvu Ⅱ, Sal Ⅰ, Sca Ⅰ, Sma Ⅰ, Xba Ⅰ, Xho Ⅰ
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2. 2 　种间关系
按 Nei 和 Li [8 ]提出的片段法计算出了 5 种石斑鱼种

间的净遗传距离 ( Pnet) ,结果见表 4。

2. 3 　分子聚类图的构建
根据种间的净遗传距离 , 利用 MEGA2. 1 软件中的

UPGMA 法和 NJ 法分别构建系统树 (图 2) 。

表 4 　5 种石斑鱼的净遗传距离 Pnet值

Tab. 4 　Genetic distances( Pnet) among 5 species of groupers

蜂巢石斑鱼
E. merra

鲑点石斑鱼
E. fario

青石斑鱼
E. awoara

赤点石斑鱼
E. akaara

七带石斑鱼
E. septemfasciatus

蜂巢石斑鱼
E. merra

鲑点石斑鱼
E. fario 0. 0694

青石斑鱼
E. awoara

0. 1337 0. 1590

赤点石斑鱼
E. akaara

0. 1090 0. 0825 0. 1131

七带石斑鱼
E. septemfasciatus

0. 1286 0. 1153 0. 0724 0. 1336

图 2 　5 种石斑鱼的分子聚类图

Fig. 2 　Phylogenetic trees of five species of groupers

F :蜂巢石斑鱼 ; G :鲑点石斑鱼 ;Q :青石斑鱼 ; C :赤点石斑鱼 ;D :七带石斑鱼 ; (I) :UPGMA 法建立 ; (II) :NJ 法建立

F : E. merra ; G : E. fario ; Q : E. awoara ; C : E. akaara ;D : E. septemfasciatus . (I) :UPGMA tree ; (II) :NJ tree

3 　讨论

在蜂巢石斑鱼 12 个个体、鲑点石斑鱼 11 个个体、青

石斑鱼 12 个个体、赤点石斑鱼 13 个个体和七带石斑鱼 11

个个体内分别检出了 8 种、5 种、8 种、5 种和 2 种限制性单

倍型 ,前 4 种石斑鱼在比较少的个体中就检出了较多的单

倍型 ,可看出这 4 种石斑鱼种内具有较丰富的遗传变异。

在这 5 个种中未发现共同的单倍型 ,说明在同一个海区内

不同种的石斑鱼在生殖上彼此间是隔离的 ,在短期内未发

生基因交流。

本文采用了单倍型间基因多样性指数 ( h) 、单倍型间

的平均遗传距离 ( P) 和核苷酸多样性指数 (π) 等对群体内

的遗传多样性进行了描述。蜂巢石斑鱼、鲑点石斑鱼、青

石斑鱼、赤点石斑鱼和七带石斑鱼种群内单倍型间的基因

多样性指数 ( h) 分别为 0. 8943、0. 6186、0. 9242、0. 6927 和

0. 1820。其中 ,以青石斑鱼的 h 值最高。而七带石斑鱼只

检测到两种限制性单倍型 , h 值远低于其它四个种。虽然

七带石斑鱼的采样时间前后仅一个多月 ,远远少于其它四

个种的采样时间 ,但由于石斑鱼无论是幼鱼或成鱼 ,均不

作长距离移动 ,其栖息有明显的地域性 [9 ,10 ] ,所以七带石

斑鱼的 h 值低与采样时间短无关。mtDNA 为母性遗传 ,

其有效种群大小仅为核基因组的四分之一 ,易受遗传漂变

(genetic drift) 的影响 ,进化速度快 ,其奠基群体的大小对后

代种群核苷酸多样性有很大的影响 [11 ] 。所以七带石斑鱼

的 H值低可能是受到遗传漂变的影响 ;或是由于在历史

上经历了遗传瓶颈 (genetic neck) 效应 ,由一个相对较小的

群体演化而来。除去七带石斑鱼 ,其它 4 个种的基因多样

性指数均高于瓯江彩鲤 (0. 7517) [12 ] 、银鲫 (0. 4417) 、彭泽

鲫 (0. 1895) 和野鲫 (0. 6177) [13 ] ,也高于鳙 (0. 584) 及草鱼

(0. 231) [14 ] ,表明这 4 种石斑鱼的 mtDNA 多态程度较高。

蜂巢石斑鱼限制性单倍型间的遗传距离为 0. 11 %～

1. 53 % ,平均为 0. 62 % ±0. 31 % ; 鲑点石斑鱼限制性单

倍型间的遗传距离为0. 14 %～1. 19 % ,平均为 0. 64 % ±

0. 37 % ;青石斑鱼限制性单倍型间的遗传距离为 0. 26 %～

2. 32 % ,平均为 1. 12 % ±0. 55 % ; 赤点石斑鱼限制性单

倍型间的遗传距离为0. 25 %～1. 59 % ,平均为 0. 72 % ±

0. 42 % ; 七带石斑鱼两种限制性单倍型间的遗传距离

为0. 45 %。在这五种石斑鱼中 ,青石斑鱼的变异程度最
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高 ,七带石斑鱼的变异程度最低。与其它海水鱼类如南非

无须鳕 (2. 2 %) 、深水无须鳕 (0. 9 %) 、Arius felis ( Hardhead

sea catfish) (0. 8 %) 、海　 (0. 6 %) 、毒棘豹蟾鱼 (0. 9 %) 、湾

鳆孔蟾鱼 (0. 6 %) 、大西洋鲱 (0. 2 %～4. 4 %) 、太平洋鲱

(0. 2 %～1. 8 %) 、鲣 (0. 6 %) 和 Hpolostethus atlanticus (Orange

roughy) (0. 2 %) [15 ]等的限制性单倍型间遗传距离相比 , 5

种石斑鱼的 mtDNA 的变异程度较高。核苷酸多样性指数

(π) 越小 ,多态程度越低。由于π值考虑了各种 mtDNA 单

倍型在群体中所占的比例 , 因而在衡量一个群体的

mtDNA 多态程度时 , 比单纯的遗传距离平均值 P 要精

确[16 ] 。本文中 ,五种石斑鱼的核苷酸多样性指数分别为

0. 22 %、0. 13 %、0. 46 %、0. 17 %和 0. 04 %。由此可见 ,青石

斑鱼的变异程度最高 ,七带石斑鱼最低。与其它鱼类如兴

国红鲤 (1. 18 %) 、玻璃红鲤 (0. 86 %) 、荷包红鲤 (1. 47 %) 、

瓯江彩鲤 (2. 86 %) [12 ] 、银鲫 (0. 249 %) 、彭泽鲫 (0. 047 %) 、

野鲫 (0. 539 %) [13 ] 、云南不同地区鲫鱼高背型 (0. 059 %) 和

低背型 ( 0 . 057 % ) [17 ] 、鲢 ( 0 . 681 % ) 、鳙 ( 0 . 584 % ) 、

草鱼 (0. 002 %) 和青鱼 (0. 011 %) [14 ]等的核苷酸多样性指

数相比 ,五种石斑鱼的 mtDNA 的变异程度处于中等水平。

而且就已报道鱼类的歧化值来看 ,淡水鱼类遗传变异要比

海水鱼类大 ,这同淡水鱼类栖息水体的分隔程度较大有

关[18 ] 。所以总体来看 ,除七带石斑鱼外 ,其它四种石斑鱼

的遗传变异程度较高 ,说明湛江沿海石斑鱼群体的遗传多

样性比较丰富 ,没有因为捕捞或其它因素而降低 ,种质资

源状况尚保持在较好状态。这与郑莲等 [5 ]用 RAPD 方法

对蜂巢石斑鱼遗传多样性的研究结果相一致。青石斑鱼

和赤点石斑鱼是我国网箱养殖石斑鱼的重点对象 ,从本研

究的结果来看 ,在五种石斑鱼中青石斑鱼的遗传变异程度

处于最高水平 ,赤点石斑鱼遗传变异程度处于中等水平 ,

说明这两种石斑鱼野生种群的遗传多样性没有因为人工

养殖的影响而降低。这也和石斑鱼人工繁殖技术尚未成

熟 ,养殖苗种基本上靠捕捞天然鱼苗有关 [19 ] 。

目前 ,分子生物学数据在陆地生物的分类和系统演化

研究中已得到广泛应用 ,在微生物、植物、动物分类鉴定中

取得了大量研究成果 ,其在近缘种及种以下水平生物的分

类鉴定中十分有效。一般认为 ,在研究亲缘关系较近的类

群的进化关系时 , mtDNA 得到的进化谱系比常染色体分

析得到的进化谱系更接近于真实物种树 (species tree) [20 ] 。

区分物种的亲缘关系 ,建立类群系统发育关系对于生物多

样性测度和保护目标的确定非常重要 [21 ] 。本实验研究了

5 种石斑鱼相互之间的净遗传距离 ,依据种间的净遗传距

离 ,应用 MEGA 2. 1 程序中的 NJ 法和 UPGMA 法分别构建

了 NJ 系统树和 UPGMA 系统树 (图 2) ,两种系统树具有相

同的拓扑结构。其中 ,蜂巢石斑鱼和鲑点石斑鱼、青石斑

鱼和七带石斑鱼的遗传距离较小 ,亲缘关系密切 ;鲑点石

斑鱼和青石斑鱼的遗传距离最大 ,亲缘关系最远。蜂巢石

斑鱼和鲑点石斑鱼首先聚在一起 ,然后和赤点石斑鱼聚
类 ,最后再与青石斑鱼和七带石斑鱼相聚。
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