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摘 要:利用线粒体DNA的细胞色素b(cytb)和控制区(D-loop)的部分序列来研究大泷六线鱼4个群体(包括野

生和养殖群体)的遗传多样性。PCR扩增后分别得到365bp(cytb)和387bp(D-loop)的碱基序列。Mega计算结果

显示cytb中A+T的含量(52.6%)高于G+C的含量(47.3%);D-loop中A+T的含量(69.3%)同样高于G+C的

含量(30.7%)。4个群体平均的变异位点、单倍型数、单倍型多样性、核苷酸多样性及平均核苷酸差异数,cytb基因

分别为10,7.75,0.739,0.0073和2.656;D-loop区分别为18.25,12.75,0.846,0.0121和4.673。4个群体的遗传多

样性由高到低分别为舟山、大连、琅琊台、即墨养殖群体,养殖群体的多样性低于野生群体。基于野生群体cytb和

D-loop的分子变异分析(AMOVA)得出的Fst分别为0.3186和0.2714,显示了变异主要发生在群体内部。基于

Kimura2-parameter模型构建的NJ树结果表明3个野生群体间没有显著的分化。线粒体cytb基因和D-loop区均

可作为检测大泷六线鱼遗传多样性的有效标记。
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大泷六线鱼(Hexagrammosotakii)为六线鱼科(Hexagrammidae)六线鱼属(Hexagrammos)的鱼类,
分布于朝鲜、日本以及中国东海、黄海、渤海等海域,系冷温性近海底层鱼类[1]。大泷六线鱼味道鲜美、营养

价值和经济价值高,受广大消费者和养殖者的青睐[2]。随着市场对大泷六线鱼的需求不断增大,沿海过度捕

捞使得大泷六线鱼的资源衰退日渐严重。我国对于大泷六线鱼的研究从20世纪80年代开始至今,大都围

绕着其生物学指标、营养成分组成和人工繁育方面来进行[3],关于大泷六线鱼遗传多样性的研究在国内外却

很少见,目前国外只有Habib等人基于COI,COIII-ND3-ND4L和cytb对黄海和日本海附近群体遗传结构

进行研究[4],国内的研究有刘奇[5]和李莹[6]等人关于大泷六线鱼遗传多样性的研究,但取样地都集中在黄、
渤海海域,且只使用了D-loop序列进行遗传多样性与遗传结构的分析,并未使用cytb 或COI基因进行对

比分析。
遗传多样性的研究可以为了解物种的进化历史以及进化和发展的潜力提供可行性资料,进而根据其现

状制定合理有效的保护方案[7]。线粒体DNA(mtDNA)具有母系遗传、拷贝数多、编码效率高、进化速度快

等特点,已经广泛应用于海洋鱼类的遗传研究中[8-9]。细胞色素b(cytb)和控制区(D-loop)是研究应用比较

广的序列,进化速度相对较快,适用于群体水平的遗传多样性分析[10],已经被用于多种鱼类的多样性分析,
如短吻鲟(Acipenserbrevirostrum)[11]、鲚鱼(Coilia)[12]、罗非鱼(Oreochromismossambicus)[13]、云南倒刺
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鲃(Spinibarbusyunnanensis)[14]、大鳍鳠(MystusmacropterusBleeker)[15]、翘嘴鲌(Culteralburnus)[16]

等。我们利用线粒体cytb基因和D-loop控制区部分序列分析中国大泷六线鱼的4个群体的遗传多样性,
对比野生与养殖群体的遗传多样性差异,研究了3个地理群体间的遗传结构和变异,旨在了解这几个大泷六

线鱼群体的遗传背景,为加强其渔业资源的保护和开发,提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 样本采集

实验所采用的野生大泷六线鱼分别采自大连(122°51'E,39°25'N)30尾,琅琊台(119°58'E,35°30'N)30
尾和舟山(122°37'E,30°03'N)30尾,养殖群体为大连♀鱼与大连及即墨鳌山海域♂杂交子代(样品采自即

墨山东省海洋生物研究院养殖场)30尾,采样点见图1。选取体长在15cm左右的健康个体,取尾鳍和肌肉

组织存放于体积分数为95%的乙醇中,-20℃保存备用。

图1 大泷六线鱼群体的采样地点(○)

Fig.1 MapofHexagrammosotakiisamplingsites(○)

1.2 DNA的提取和PCR的扩增

每个样本取尾鳍或肌肉组织约30mg(即墨养殖群体的样本取肌肉和尾鳍共30mg,其余群体只取尾

鳍),采用海洋动物组织基因组DNA提取试剂盒(北京天根生化科技有限公司)进行提取,并溶于200μL
TE中,于-20℃保存。用于扩增线粒体cytb基因的引物[6]:上游引物(5'-AACCACCGTTGTTATTCA
ACT-3'),下游引物(5'-CTCAGAATGACATTTGTCCTCA-3')。用于扩增D-loop控制区的引物序

列[2]:上游引物(5'-TAACTCCCACCCCTAACTCC-3'),下游引物(5'-CCATTAACTTATGTAAGC
GTCG-3')。PCR反应程序为94℃预变性5min,35个循环(94℃变性30s,退火30s,72℃延伸1min),
最后72℃延伸10min。扩增cytb基因的引物退火温度为52℃,D-loop引物的退火温度为56℃。所有的

PCR反应体系均为50μL:DNA模板2μL(约20ng/μL),上下游引物各2μL(10μmol/L),25μL2×
PremixTaq(大连宝生物有限公司),ddH2O补齐至50μL。取5μLPCR扩增产物经质量分数为1%的琼脂

糖凝胶电泳检测后,将含有目的条带的PCR产物送北京美吉桑格生物医药科技有限公司进行测序。
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1.3 数据分析

测序结果经Dnastar软件包(DNASTARInc.,Madison,USA)校对后并截取有效片段。采用 mega
6.06统计变异位点,碱基组成以及群体间的遗传距离进化树。使用DNASP5.10软件计算序列的单倍型数

(h)、单倍型多样性(Hd)、核苷酸多样性(π)、平均核苷酸差异数(k)。用Arlequin3.11软件采用分子变异分

析方法(AMOVA)计算群体间遗传分化指数Fst并用排列测验法(permutationtest)检测显著性。

2 实验结果

2.1 mtDNAcytb 序列分析结果

2.1.1 cytb碱基序列组成分析

PCR扩增后,将测序结果与GenBank中注册的大泷六线鱼的 mtDNAcytb基因序列进行比对,确定所

得片段序列为目的片段。经Dnastar比对后截取得到365bp的有效序列。各群体的碱基组成见表1。T,

C,A,G碱基的平均含量分别为29.4%,30.0%,23.2%,17.3%。A+T的含量(52.6%)高于G+C的含量

(47.3%),符合动物细胞色素b的特征[17],并与其它鱼类的碱基组成偏向性相似。

表1 各群体cytb与D-loop基因片段碱基组成(%)

Table1 BasecompositionofcytbandD-looppartialsequence(%)indifferentpopulations

群 体
T C A G

cytb D-loop cytb D-loop cytb D-loop cytb D-loop

大连(野生) 29.4 33.7 30.1 15.6 23.2 35.7 17.3 15.0

琅琊台(野生) 29.4 33.7 30.0 15.7 23.3 35.6 17.3 15.0

舟山(野生) 29.3 33.4 30.1 15.9 23.2 35.8 17.4 14.9

即墨(养殖) 29.5 33.7 29.9 15.8 23.3 35.6 17.3 15.0

平均 29.4 33.6 30.0 15.7 23.2 35.7 17.3 15.0

2.1.2 遗传多样性

cytb序列计算得出的各群体内多样性信息见表2。舟山群体呈现出的多样性最高,变异位点21个,简
约信息位点17个,单倍型10个,平均核苷酸差异数7.080,核苷酸多样性0.01940,均明显高于其它3个群

体。大连群体多样性次之,琅琊台与即墨养殖群体多样性均较差,养殖群体多样性(变异位点4个,简约信息

位点3个,单倍型5个,平均核苷酸差异数0.862,核苷酸多样性0.00236)低于琅琊台(变异位点6个,简约

信息位点4个,单倍型8个,平均核苷酸差异数1.301,核苷酸多样性0.00356)。大连、琅琊台、舟山、即墨

cytb序列中19种单倍型中有6种是共享单倍型(表3),占总数的31.6%,剩下13种单倍型为个体特有,其
中7种为舟山群体所独有,明显高于其它2个野生群体,与大连(3个)和琅琊台(4个)之间共享的单倍型要

少于大连与琅琊台之间的(7个)。Hap1和Hap4在4个群体中均有出现且为多个个体所共享,可能是最原

始的单倍型。养殖群体与大连有较多的共享单倍型(4个),与亲本来源相符(表3)。
表4中列出4个群体间Kimura2-paramter遗传距离和遗传分化指数Fst,其中舟山和大连、琅琊台的

遗传距离最高,为0.0180;琅琊台与大连的遗传距离最低,为0.0040。3个野生群体中,大连和舟山的遗传

分化指数最高(0.3566),大连与琅琊台分化指数最低(-0.0111)。3个野生群体分子变异分析(AMOVA)
见表5,群体间变异占31.86%,变异大部分来自于群体内部,3个野生群体间没有显著的遗传分化。
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表2 各群体cytb基因遗传多样性参数

Table2 Geneticdiversityparametersofcytbgeneindifferentpopulations

群 体
保守位点

C
变异位点

V

简约信

息位点

Pi

自裔位点

Si
单倍型

h

单倍型

多样性

Hd

平均核苷

酸差异数

k

核苷酸

多样性

π

大连(野生) 356 9 3 6 8 0.749 1.382 0.00380
琅琊台(野生) 359 6 4 2 8 0.726 1.301 0.00356
舟山(野生) 344 21 17 4 10 0.802 7.080 0.01940
即墨(养殖) 361 4 3 1 5 0.678 0.862 0.00236

表3 大泷六线鱼cytb单倍型在各群体中的分布

Table3 ThedistributionofcytbhaplotypesindifferentpopulationsofHexagrammosotakii

单倍型 大 连 琅琊台 舟 山 即 墨 单倍型 大 连 琅琊台 舟 山 即 墨

Hap1 13 15 12 10 Hap11 1 1
Hap2 1 Hap12 6
Hap3 7 4 14 Hap13 2
Hap4 5 4 1 3 Hap14 3
Hap5 1 1 Hap15 1
Hap6 1 1 Hap16 1
Hap7 1 Hap17 1
Hap8 1 1 Hap18 2
Hap9 2 Hap19 2
Hap10 2

 注:空白处为群体中不含有此种单倍型

表4 基于cytb基因得出的野生群体间遗传距离(对角线下方)

与遗传分化指数(对角线上方)

Table4 Pairwisegeneticdistance(belowdiagonal)andFst(abovediagonal)

amongwildpopulationsbasedoncytb

地 名 大 连 琅琊台 舟 山

大 连 — 0.0111 0.3566
琅琊台 0.0040 — 0.3479
舟 山 0.0180 0.0180 —

 注:“—”表示无数据

表5 基于cytb得出的遗传差异的分子方差分析

Table5 Analysisofmolecularvariance(AMOVA)amongthepopulationsbasedoncytb

变异来源 自由度 方 差 变异成分 变异比例/%

群体间 2  48.911 0.76095 31.86
群体内 87 141.567 1.62720 68.14
总变异 89 190.478 2.38815
Fst 0.31863(P<0.05)

2.1.3 分子系统树

选择单鳍多线鱼(Pleurogrammusmonopterygius)线粒体cytb 序列作为外群(GenBank登录号:

AB087414.1),基于Kimura2-paramter构建NJ分子系统进化树(图2),Bootstrap检验次数为1000次。3
个野生群体之间没有明显的分界点,没有明显构成一个单独分支的群体。
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图2 大泷六线鱼线粒体cytb序列NJ系统树

Fig.2 Neighbor-joiningtreebasedonmitochondrialcytbsequenceofPleurogrammusmonopterygius

2.2 mtDNAD-loop序列分析结果

2.2.1 D-loop碱基序列组成分析

PCR扩增后,将测序结果与GenBank中注册的大泷六线鱼的D-loop基因序列进行比对,确定所得片段

序列为目的片段。经Dnastar比对后截取得到387bp的有效序列,有效片段各群体碱基含量见表1。T,C,

A,G的平均含量33.6%,15.7%,35.7%,15.0%。其中 A+T的含量(69.3%)显著高于 G+C的含量

(30.7%),表现出十分明显的碱基偏向性,与脊椎动物D-loop的特征相符[6]。

2.2.2 遗传多样性

各群体通过D-loop序列得出的遗传多样见表6。舟山群体多样性最高(变异位点33个,简约信息位点

27个,单倍型16个,平均核苷酸差异数12,核苷酸多样性0.03135),大连次之,即墨和琅琊台的多样性最

差,与cytb序列的分析结果相同。相较于cytb中的结果,D-loop中琅琊台群体的多样性(变异位点11个,
简约信息位点9个,单倍型12个,平均核苷酸差异数2.108,核苷酸多样性0.00546)明显高于即墨群体(变
异位点10个,简约信息位点5个,单倍型7个,平均核苷酸差异数1.366,核苷酸多样性0.00354)。D-loop
序列中38种单倍型中有6种是共享单倍型(表7),占总数的15.8%,其中2种为4个群体共享,剩下32种单

倍型为群体特有,其中13个为舟山群体所独占,高于其他2个群体,而且舟山群体与大连(3个)和琅琊台间



4期 沈 朕,等:基于cytb和D-loop的4个大泷六线鱼群体遗传多样性分析 529  

(2个)共享单倍型要少于大连和琅琊台之间的(5个)。Hap1,Hap8被较多个体共享,可能是最原始的单倍

型。即墨与大连群体亲缘关系较近(共享单倍型4个)。D-loop单倍型中得到的结果与cytb中的基本一致。
基于Kimura2-paramter计算的3个野生群体间的遗传距离见表8 ,大连与舟山遗传距离最高

(0.0280),大连和琅琊台的遗传距离最低(0.0060)。琅琊台与舟山遗传分化指数最高(0.3166,63),大连与

琅琊台遗传分化指数最低(-0.0049,92)。分子变异分析(AMOVA)件表9,群体间变异占27.14%,变异大

部分来自于群体内部,3个野生群体间没有显著的遗传分化,这与cytb中所得到的结果基本一致。
表6 各群体D-loop遗传多样性参数

Table6 GeneticdiversityparametersofD-loopindifferentpopulations

群 体
保守位点

C
变异位点

V

简约信

息位点

Pi

自裔位点

Si
单倍型

h

单倍型

多样性

Hd

平均核苷

酸差异数

k

核苷酸

多样性

π

大连(野生) 368 19 13 6 16 0.938 3.216 0.00835
琅琊台(野生) 376 11 9 2 12 0.894 2.108 0.00546
舟山(野生) 354 33 27 6 16 0.894 12.000 0.03135
即墨(养殖) 377 10 5 5 7 0.657 1.366 0.00354

表7 大泷六线鱼D-loop单倍型在各群体中的分布

Table7 ThedistributionofD-loophaplotypesinH.otakii

单倍型
大连

(野生)

琅琊台

(野生)

舟山

(野生)

即墨

(养殖)
单倍型

大连

(野生)

琅琊台

(野生)

舟山

(野生)

即墨

(养殖)

Hap1 9 9 6 8 Hap20 2
Hap2 2 2 1 Hap21 1
Hap3 3 3 Hap22 8
Hap4 2 Hap23 1
Hap5 1 Hap24 1
Hap6 1 1 Hap25 1
Hap7 1 Hap26 1
Hap8 4 6 1 16 Hap27 3
Hap9 1 1 Hap28 1
Hap10 1 Hap29 1
Hap11 1 Hap30 1
Hap12 1 Hap31 1
Hap13 1 Hap32 1
Hap14 1 Hap33 1
Hap15 1 Hap34 1
Hap16 1 Hap35 2
Hap17 1 Hap36 1
Hap18 2 Hap37 1
Hap19 1 Hap38 1

 注:空白处为群体中不含有此种单倍型

表8 基于D-loop基因得出的野生群体间遗传距离(对角线下方)及遗传分化指数(对角线上方)

Table8 Airwisegeneticdistance(belowdiagonal)andFst(abovediagonal)basedonwildpopulationD-loop
地 名 大 连 琅琊台 舟 山

大 连 - -0.0049 0.2996
琅琊台 0.0060 - 0.3166
舟 山 0.0280 0.0270 -
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表9 基于D-loop得出的遗传差异的分子方差分析

Table9 Analysisofmolecularvariance(AMOVA)amongthepopulationsbasedonD-loop

变异来源 自由度 方 差 变异成分 变异比例/%

群体间 2 79.842 1.23415 27.14

群体内 86 284.877 3.31252 72.86

总变异 88 364.719 4.54667

Fst 0.27144(P<0.05)

2.2.3 分子系统树

外群选择单鳍多线鱼(P.monopterygius)线粒体D-loop序列作为外群(Genbank登录号:FJ858209.1),基于

Kimura2-paramter构建NJ分子系统进化树(图3),Bootstrap检验次数为1000次。与线粒体cytb序列所

得出的进化树基本一致,3个野生群体间没有明显的单独构成分支的群体。

图3 大泷六线鱼线粒体D-loop序列NJ系统树

Fig.3 Neighbor-joiningtreebasedonmitochondrialD-loopsequenceofHexagrammosotakii
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3 讨 论

我们选取的中国大泷六线鱼主要分布在黄海、渤海、东海海域,研究了4个群体共120尾鱼的cytb序列

(365bp)、D-loop序列(387bp)的遗传多样性。4个群体中,大连、琅琊台、舟山均为野生群体,即墨为养殖

群体。大泷六线鱼的生存与适应环境的能力与其物种内部的遗传多样性有着十分紧密的关系,丰富的多样

性是应对复杂环境的保证,也是物种进化的前提;相反的,相对贫乏的多样性则不利于物种长期生存,同时也

会降低其进化的潜能。

3.1 大泷六线鱼遗传多样性和遗传分化分析

研究中cytb序列和D-loop序列在4个群体62尾个体检测的单倍型数分别为19个和38个,单倍型多

样性指数分别为0.739和0.846。3个野生群体的cytb和D-loop变异位点数最高的均为舟山群体,分别占

野生群体总变异位点的58.3%和52.4%,变异位点大多来自舟山野生群体,可见舟山群体与其它2个野生群体

间亲缘关系较远。2种序列分析的多样性数据显示,舟山群体核苷酸多样性(分别为0.01940,0.03135)最高,
大连(0.00380,0.00835)、琅琊台(0.00356,0.00546)均远低于舟山,即墨群体(0.00236,0.00354)作为养殖

群体,其单倍型多样性、核苷酸多样性及平均核苷酸差异数均低于3个野生群体。
尽管是野生亲本的杂交子一代,但由于养殖过程中亲本数量较少,近交的概率增加,使得养殖群体遗传

多样性要比野生群体低[19]。舟山附近海域岛礁众多,占全国岛屿总数的25.7%,大泷六线鱼作为恋礁鱼类,
在岛礁密集的海域分布广,数量多。相对于黄、渤海只有近岸的群体,舟山群体亲本数量大,基因交流频繁,
累积的遗传多样性相对较高。在养殖过程选育优良性状的同时,应该保持亲本的数量以及亲本的多样性。
只有在优选优育的同时最大程度地保留群体多样性,才能提高养殖群体对于环境及疾病的应对能力和遗传

改良能力。
单倍型与核苷酸多样性相反,单倍型多样性高而核苷酸多样性低,这与彭士明研究的野生银鲳鱼遗传多

样性的结果[20]相同。可能是由于种群在扩张期是由一个小而有效的群体快速成长而来的,庞大的种群数

量、环境的不均一性以及适应种群快速增长的生活习性导致在进化期间通过变异获得较多的单倍型多样性,
但是却未能积累核苷酸的多样性[21]。这从侧面说明,我国近海多岩礁海区适合大泷六线鱼的生长,是其维

持较高的遗传多样性基础。这种现象大多出现在一些起源于上新世或更新世早期出现的群体[2,22],如鮡科

(Sisoridae)[23]、鲤科(Cyprinidae)[24]、翘嘴鲌(Cultererythropterus)[16]等鱼类。

Fst是测量群体间遗传分化的重要参数,Fst值越大表明2种群的分化程度越高[25]。我们研究的3个野

生地理群体间的cytb和D-loop的Fst值分别为-0.0111~0.3566,-0.0049~0.3166,并没有出现十分显

著的遗传分化,大连与琅琊台群体分化程度很小,而舟山群体则与其余2个群体的分化程度较大。遗传距离

结果与遗传分化结果相符,大连与琅琊台群体的遗传距离较近(cytb为0.0049,D-loop为0.0060),舟山与

其他2个群体较远(cytb为0.0180,D-loop为0.0270~0.0280)。根据统计资料显示,鱼类在属、种、种群三

个水平的分类中,以遗传距离作为判断的标准分别为0.90,0.30和0.05[8,19]。3个群体间的遗传距离均未超

过0.05,可见这3个群体间遗传分化远未达到种群的分化标准。AMOVA分析结果显示,群体内的变异占

较大比例(cytb为31.86%,D-loop为27.14%)遗传变异主要来自于群体内部,群体间的分化并不显著。

3.2 野生群体地理分化分析

基于cytb和D-loop序列所构建的NJ树显示,野生群体之间并没有明显汇聚成单独一支的群体,90尾

个体无序的分布在不同分支中,这个结果与之前的遗传距离和遗传分化所得到的结果相一致。大连和琅琊

台群体的遗传距离较近可能因为同属黄、渤海海域,地理位置相近,群体间的杂交及遗传漂变所致的;舟山群

体与其他2个群体地理距离较远,基因交流的频率降低,遗传距离相对较远。
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大泷六线鱼是底栖鱼类,栖息于岩石或珊瑚礁区域,每年10-11月会在岩石上产卵。每年的秋、冬季胶

东半岛流出渤海的沿岸流与黄海暖流的西支会在成山头附近汇合,并形成一股向南流动的黄海沿岸流。大

泷六线鱼的幼苗在表层水面度过几个月的浮游期[26],这股寒流会携带同处于黄、渤海海域的大连与琅琊台

群体的部分幼苗,漂流至东海海域,与舟山当地的群体形成基因交流。这个推断解释了为什么地理位置相距

较远的群体间并没有形成显著的遗传分化,Xiao等[27]和 Han等[28]也得出同样的结论。他们研究的小黄

鱼[27]和黄姑鱼[28]取样地也在相距较远的黄海和东海海域,因为中国近海的海流给2个海域的野生群体提供

了基因交流的通道,群体间并没有形成显著的遗传分化。

4 结 语

与其他野生鱼类,如银鲳鱼(0.0007)[29]、大口黑鲈(0.0028)[30]、沙鳅(0.00365)[31]相比,3个野生群体

的大泷六线鱼均具有较高的核苷酸多样性,遗传多样性也较为丰富,说明我国大泷六线鱼的渔业资源具有很

大的开发潜力。近年来,因为沿海经济的发展,沿岸过度捕捞以及以陆源为主的污染成为渔业资源的重要威

胁。大泷六线鱼自然繁殖能力较弱,且比较依赖海底环境,势必会受到较大的影响,因此进行渔业资源的保

护是非常必要的。由于大泷六线鱼的繁殖习性、其栖息海域的洋流等因素、其遗传结构十分复杂,因此进行

今后应该开展整个中国海域、日本及朝鲜等主要栖息地的大泷六线鱼遗传结构、亲缘关系及遗传多样性的研

究,并结合mtDNA和其他分子标记技术,更好地揭示群体多样性和遗传结构的关系。
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AnalysisofGeneticDiversityBetweenFourPopulationsof
HexagrammosotakiiBasedonPartialmtDNAcytbandD-loop

SHENZhen1,2,GUANHong-bin1,ZHENGFeng-rong2,HUFa-wen3,GUOWen3,WANGBo2

(1.MarineCollegeofShandongUniversity (Weihai),Weihai264209,China;

2.TheFirstInstituteofOceanography,SOA,Qingdao266061,China;

3.MarineBiologyInstituteofShandongProvince,Qingdao266104,China)

Abstract:NucleotidesequencesofmitochondrialDNAcytbandD-loopfrom4differentpopulationsof
HexagrammosotakiiwereamplifiedbyusingPCRtechnique,365bpand387bpnucleotidesequences
wereobtainedtostudythegeneticdiversityofHexagrammosotakii.Theresultsshowedthatthecontent
ofA+T(52.6% )washigherthanG+C(47.3%)incytb,anditwasalsohigherinD-loop(contentofA+
TandG+Cwas69.3%,30.7%respectively)throughMegacalculation,thetotalvariablesites,numberof
haplotypes(h),haplotypediversity(Hd),nucleotidediversity(π)andmeanpairwisenucleotidedifferences
(k)of4populationswere10,7.75,0.739,0.0073,2.656basedoncytband18.25,12.75,0.846,0.0121,

4.673basedonD-loop,respectively.DiversitiesfromhightolowwereZhoushan,Dalian,Langyataiand
Jimo(culturedpopulation).Diversityinculturedpopulationwaslowerthanthatinwildpopulation.Fst

valueswere0.3186and0.2714basedoncytbandD-loopofwildpopulationsthroughanalysisofmolecular
variance(AMOVA)respectively,demonstratingthatthevariationismainlywithinthepopulation.TheNJ
molecularphylogenetictreesbasedonKimura2-parametermodelshowedthatthreedifferentgeographic
stockshavenoapparentgeographicsubdivision.Inshort,itsuggestedthatthemitochondrialDNAcytband
D-loopmayserveasaneffectivemarkerforanalysisofgeneticdiversityofHexagrammosotakiipopula-
tions.
Keywords:Hexagrammosotakii;wildandculturedgeographicstocks;mitochondrialDNAcytbandD-
loopgene;geneticdiversity
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