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提要    大眼金枪鱼(Thunnus obesus)是世界最重要的渔业资源之一, 经济价值较高, 捕捞压力的加

大使中部太平洋大眼金枪鱼过度捕捞程度愈发严重。开展种群遗传结构研究将为大眼金枪鱼资源的

可持续利用与开发提供科学依据。本文以取自中西太平洋和中东太平洋共 182 尾大眼金枪鱼个体为

研究对象, 分析研究其线粒体 DNA控制区第一个高变区(the first hypervariable region, HVR-1)457bp

的序列, 共发现 115个变异位点, 定义了 178种单倍型。序列多样性分析结果显示: 8个采样点核苷

酸多样性在 0.03074—0.04362 之间, 单倍型多样性在各个采样点都较高, 变动范围在 0.996—1.000

之间; 分子方差分析显示 99.97%的遗传变异性来自于种群内; 群体间的高基因交流值 Nm 和低分化

指数 Fst揭示中东太平洋与中西太平洋群体间基因交流频繁, 不存在显著的遗传分化。 
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大眼金枪鱼 (Thunnus obesus)隶属于鲈形目

(Perciformes)、鲭亚目(Scombroidei)、鲭科(Scombridae)、

金枪鱼属(Thunnus), 是世界最重要的渔业资源之一, 

经济价值较高, 分布在太平洋、大西洋、印度洋的热

带、亚热带和温带广阔水域( 絪赵传 等, 1983; 苗振清

等, 2003), 在我国主要分布在东海和南海(苗振清等, 

2002)。WCPFC(中西太平洋渔业委员会)的评估报告

指出, 2008年中西太平洋大眼金枪鱼的渔获量虽然从

2007 年的 14.3 万吨增至 15.7 万吨, 但其捕捞压力已

超越可持续生产的水平 , 资源正在进一步恶化

(Fonteneau et al, 2005)。另外, 在海洋渔业中, 渔获物

经常由多个原始群组成 , 尽管这些原始群在种群形

态上十分相似 , 但是在种群遗传结构上还可能进行

种群再分。不加区别的捕捞, 将会导致一些微弱原始

群的衰退或灭绝。弄清大眼金枪鱼的种群遗传结构将

有助于掌握其生活史、估算种群数量及资源变动, 从

而为大眼金枪鱼资源的可持续利用和开发提供科学

依据(Excoffier et al, 1992)。 

对大眼金枪鱼种群的分子遗传分析始于 1962 年

Suzuki(1962)的工作, 之后利用分子标记对大眼金枪

鱼种群遗传结构的研究层出不穷。 Grewe 和

Hampton(1998)同时利用线粒体 DNA 标记和微卫星

标记对太平洋内的大眼金枪鱼进行了系统研究 , 两

种标记的分析结果都认为太平洋内大眼金枪鱼不存

在遗传分化。Alvarado-Bremer 等(1998)和 Chow 等

(1993, 2000)在利用 PCR-RFLP 技术研究大洋间大眼

金枪鱼遗传结构时 , 也证明了太平洋大眼金枪鱼呈

现单一的遗传结构。因此, 这之后的几年间, 学界都

公推这一结论。由于线粒体 DNA 的控制区进化速率

最快(Brown, 1983), 且能够有效地检测出传统生物学

方法无法识别的种群分化, 线粒体 DNA 控制区已成

为群体遗传学中最有效的分子标记(Ravaoarimanana 
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et al, 2004)。而在这其中, 线粒体 DNA控制区第一个

高变区(the first hypervariable region, HVR-1)标记越

来越多地成为研究鱼类种群遗传结构的首选(Falk et 

al, 2003)。Martinez 等(2006)和 Chiang 等(2006)先后

将 HVR-1 分子标记应用到大眼金枪鱼种群遗传结构

的研究中。Chiang等(2006)以西太平洋大眼金枪鱼为

研究对象 , 证实西太平洋大眼金枪鱼是一个随机交

配的种群 , 但邻接树和最小跨度网络揭示了两种线

粒体世系的存在。同样, 王中铎等(2012)利用线粒体

控制区标记分析认为 , 南海大眼金枪鱼群体与东太

平洋群体间存在较显著的分化 , 而与西太平洋群体

分化不显著。 

作为连接东太平洋与西太平洋的海体 , 中部太

平洋的大眼金枪鱼群体遗传结构如何呢？鉴于中部

太平洋拥有非常重要的金枪鱼渔场 , 且目前还没有

关于该海域大眼金枪鱼群体遗传结构的研究 , 本研

究将利用线粒体 DNA控制区 HVR-1分子标记, 对中

部太平洋大眼金枪鱼野生群体进行种群分析 , 以期

为大眼金枪鱼的资源保护与合理利用提供重要的理

论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集 

2009 年 10 月至 2011 年 2 月分别由 3 艘商业渔

船作业采集到大眼金枪鱼 182 尾(表 1), 其中中西太

平洋 5个采样点, 分别命名为WP1—WP5, 中东太平

洋 3个采样点, 分别命名为 EP1—EP3(图 1)。剪取大

眼金枪鱼的肌肉组织样本, 将其固定在装有 95%酒

精的离心管并冻存于20°C冰箱, 备用。 

1.2  DNA提取、PCR扩增和测序 

大眼金枪鱼肌肉样本 DNA的提取采用标准的苯

酚-氯仿抽提法。电泳后用紫外分光光度计检测 DNA

浓度和纯度。 

用于扩增线粒体控制区的引物(Alvarado-Bremer 

et al, 1998)为 L15998-PRO(5′-TACCCCAAACTCCC-

AAAGCTA-3′)以及 CSBDH(5′-TGAATTAGGAACC-

AGATGCCAG-3′)。PCR扩增反应体系为 20μL：1.0× 

PCR 反应缓冲液 2μL; 基因组模板 DNA(10μg/mL) 

1μL; Taq 酶(5U/μL)0.12μL; dNTP(2.5mmol/L)1.6μL; 

引物(10μmol/L)各 0.5μL; 剩余用 ddH2O 补足。PCR

反应在 Eppendorf热循环仪上进行, 反应条件为：95°C

预变性 3min; 95°C 30s, 55°C 30s, 72°C 1min, 共 30个

循环; 72°C延伸 10min; 4°C保存。PCR产物纯化后由

上海生工生物工程技术服务有限公司进行测序。 

1.3  数据分析 

利用 ClustalX1.83软件对控制区序列进行多重比

对, 并辅以手工校正。采用 MEGA4.0软件统计 DNA

序列的碱基组成, 通过邻接法基于 Kimura 双参数模

型构建系统发育树, 并用 bootstrap 的方法重复 1000

次进行检验。利用 TCS1.21软件构建单倍型间的系谱

关系, 简约上限为默认值 95%。单倍型多样性指数(h)

与核苷酸多样性指数(π)由软件 DnaSP version 4.00来

进行计算。采用 ARLEQUIN version3.0软件分析种群

间分化指数 Fst, 通过 1000次重抽样来检验群体间 Fst

值的显著性。另外, 对大眼金枪鱼遗传结构进行的分

子方差分析也在 ARLEQUIN version3.0中完成。基因

流 Nm根据公式 M=1/4(1/Fst−1)得出。 

2  结果 

2.1  基因序列多样性 

经 PCR扩增后, 获得 182个长为 457bp的线粒体

控制区 HVR-1序列, 发现 115个变异位点, 变异率为 
 

表 1  大眼金枪鱼采样位点, 采样时间及采样数目 
Tab.1  The sampling locations, date and number of Thunnus obesus 

采样地点 
群体 区域代码 

纬度 经度 
采样数目 采样时间 

WP1 3°—6°N 167°—170°E 24 2009.10—2009.12 

WP2 2.2°—3.7°S 153°—163.3°W 28 2010.10—2010.12 

WP3 4.3°—5.1°S 155°—163°W 29 2010.9 

WP4 5.1°—5.8°S 154°—163°W 22 2010.9—2010.11 

中西太平洋 

WP5 6°—7°S 152°—166°W 29 2010.9—2010.11 

EP1 7.5°—9.9°S 130°—135°W 24 2010.12 

EP2 10°—11.5°S 130°—134.5°W 14 2010.11—2011.2 中东太平洋 

EP3 12°—14.5°S 128°—135°W 12 2010.11—2011.2 
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图 1  大眼金枪鱼采样位点 

Fig.1  The sampling locations of Thunnus obesus 

25.16%, 定义了 178个单倍型。序列中各碱基在 DNA

双链中平均所占的比例为：A(腺嘌呤)=35.4%, T(胸腺

嘧啶)=28.9%, C(胞嘧啶)=22.0%, G(鸟嘌呤)=13.7%, 

A/T 碱基对含量 64.3%明显高于 C/G 碱基对含量

35.7%。群体内线粒体 DNA控制区 HVR-1单倍型多

样性指数(h)和核苷酸多样性指数(π)见表 2。单倍型多

样性指数在 8 个采样点都很高, 平均值达 0.9998, 核

苷酸多样性介于 0.03074—0.04362之间, 最高值出现

在 EP3采样点, 最低值出现在 WP5采样点。 

182 尾大眼金枪鱼个体中共检测到 178 种单倍

型。除了单倍型 49在采样点 EP2和 EP3同时出现外, 

其他单倍型均为对应各采样点特有。另外, 还有其他

3 种单倍型也都不是为一个个体所独有, 分别是单倍

型 39、62 以及 131, 对应的取样点为 EP2、EP1、

WP5(表 3)。 

 
表 2  大眼金枪鱼线粒体 DNA 控制区 HVR-1 的遗传多样性参数 

Tab. 2  Parameters of genetic diversity Thunnus obesus based on HVR-1 in mitochondrial control region 

群体 数量 单倍型数 单倍型多样性 核苷酸多样性 

WP1 24 24 1.000±0.012 0.03395±0.00328 

WP2 28 28 1.000±0.010 0.03422±0.00348 

WP3 29 29 1.000±0.009 0.03304±0.00404 

WP4 22 22 1.000±0.014 0.03839±0.00362 

WP5 29 28 0.998±0.010 0.03074±0.00237 

EP1 24 23 0.996±0.013 0.03416±0.00280 

EP2 14 13 1.000±0.027 0.03756±0.00483 

EP3 12 12 1.000±0.034 0.04362±0.00320 

总计 182 178 0.9998±0.0006 0.03461±0.01038 

 
表 3  各采样位点的大眼金枪鱼单倍型分布 

Tab.3  Haplotype distribution of Thunnus obesus in different localities 

群体 各采样位点单倍型分布 

WP1 101—124 

WP2 4—8, 88, 97—100, 149—152, 165—178 

WP3 1, 2, 3, 9, 10, 73, 74, 75, 78—86, 132—135, 139—146 

WP4 11—24, 76, 77, 87, 136, 137, 138, 147, 148 

WP5 65—72, 92—96, 125—131, 157—164 

EP1 25—28, 37, 54—64, 89, 90, 91, 153—156 

EP2 38—49, 53 

EP3 29—36, 49—52 

 
2.2  系统发育树和单倍型网络的构建 

基于 178种线粒体 DNA控制区 HVR-1单倍型构

建的 NJ 系统发育树结果显示：各单倍型广泛分布在

单倍型邻接树上, 未形成明显的分支, 不存在显著的

谱系结构。基于 HVR-1 构建的单倍型间系谱关系显

示：178 种单倍型只形成单一的一个网络, 各单倍型

间呈现高水平的平行演化(图略)。 

2.3  群体遗传结构分析 

采用 AMOVA 分析评估大眼金枪鱼的群体遗传

结构, 分析结果表明 99.97%的变异组分来自种群内; 

而只有 0.03%的变异组分出现在种群间(表 4)。利用

Fst 进一步检验大眼金枪鱼群体的群体遗传结构。根

据两两群体间的 Fst值大小可以发现：所有的 Fst值都

较小, 并且除了 WP3 群体与 EP3 群体间统计检验极

其显著(P=0.00901)外 , 其他任何两个群体间的统计

检验都不显著。结果暗示采样区域内大眼金枪鱼不存

在显著的遗传结构(表 5)。除此之外, 8个采样点间大

眼金枪鱼的基因交流 Nm 也非常频繁, WP3 群体与

EP3群体间基因流最小, 为 6.75(表 5)。 
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表 4  大眼金枪鱼种群的分子方差分析 
Tab.4  AMOVA analysis on Thunnus obesus populations 

变异来源 df 方差 变异组分 变异比例 固定指数 

种群间 7 57.418 0.00249Va 0.03 

种群内 74 1417.511 8.14661Vb 99.97 
0.00031 

总计 181 1474.929 8.1491   

 
表 5  采样区域间大眼金枪鱼种群的 Fst 分析及基因流 Nm 

Tab.5  Fst analysis and Nm values of Thunnus obesus populations between sampling regions 

群体 WP1 WP2 WP3 WP4 WP5 EP1 EP2 EP3 

WP1 — 38.59 33.45 81.68 237.85 237.85 24.31 26.40 

WP2 0.00652 — 1562.25 115.99 23.14 31.60 17.91 26.60 

WP3 0.00753 0.00016 — 25.50 62.72 120.52 242.97 6.75 

WP4 0.00307 0.00216 0.00971 — 19.99 59.77 23.46 13.20 

WP5 0.00105 0.01092 0.00397 0.01235 — 494.96 139.14 9.30 

EP1 0.00105 0.00785 0.00207 0.00420 0.00091 — 54.36 126.51 

EP2 0.01039 0.01416 0.00103 0.01077 0.00180 0.00462 — 10.08 

EP3 0.00938 0.00928 0.03571** 0.01930 0.02618 0.00198 0.02542 — 

Fst值位于斜线下方; Nm值位于斜线上方; *差异显著(P<0.05); **差异极其显著(P<0.01)。P值采用 1000次重复来进行估计。 

 

3  讨论 

Fonteneau 等(2005)指出 , 除了西太平洋大眼金

枪鱼过度开发程度较小外, 东太平洋、印度洋以及大

西洋大眼金枪鱼都处于严重过度捕捞的程度。为了更

好地进行大眼金枪鱼的管理和保护工作 , 业内将大

西洋、太平洋和印度洋大眼金枪鱼分别作为各自单一

的群体, 并由四大国际性委员会：ICCAT(大西洋金枪

鱼类保护委员会)、IATTC(美洲热带金枪鱼委员会)、

WCPFC(中西太平洋金枪鱼养护委员会 )以及

IOTC(印度洋金枪鱼委员会)来进行管理。中西太平洋

拥有太平洋最大的金枪鱼渔场 , 对该范围及附近海

域大眼金枪鱼的群体遗传学研究将为合理保护与利

用该渔业资源提供理论依据。 

本研究 182 尾大眼金枪鱼样本中, 132 尾取自中

西太平洋, 50 尾取自中东太平洋。利用线粒体 DNA

控制区 HVR-1 标记, 本研究共鉴定出 178 种单倍型, 

中西太平洋和中东太平洋分别具有 131 和 48 种单倍

型, 与样本数量也基本相同。此项结果表明中部太平

洋海域大眼金枪鱼拥有极高的单倍型多样性指数 , 

这与许多学者对其他大洋性洄游鱼类线粒体控制区

片段特征的描述相吻合(Grant et al, 1998; Carlsson et 

al, 2004)。另外, 对样本线粒体 DNA 控制区 HVR-1

片段的序列分析显示 A+T 含量远远高于 C+G 含量, 

这与之前学者关于线粒体 DNA 控制区碱基组成的研

究也相一致(Brown et al, 1986)。 

分子方差分析显示 99.97%的变异组分来自种群

内; 而只有 0.03%的变异组分出现在种群间, 种群内

差异远远大于种群间差异。对两两群体间进行 Fst分

析显示除了 WP3群体与 EP3群体间统计检验极其显

著(P=0.00901)外 , 其他任何两个群体间的统计检验

都不显著。而基于线粒体 DNA控制区 HVR-1单倍型

构建的 NJ 系统发育树和单倍型间系谱关系网络图均

显示不存在显著的谱系结构 , 这些分析结果暗示大

眼金枪鱼在中部太平洋不存在显著的遗传结构。根据

Liu 等(2006) 鳀对 鱼的研究发现, 由于海洋作为一个

大的水体 , 鱼类在其内能相对自由的运动并且海洋

环流能够帮助输送海洋鱼类的卵和幼体 , 因此海洋

鱼类群体的遗传分化一般都比较低 , 不易形成显著

的遗传结构。所以我们可以推测：本研究中所采集的

中西太平洋和中东太平洋样本间较小的遗传分化可

以归因于个体间频繁的基因交流。 

而事实上 , 在赤道附近盛行东北信风和东南信

风, 两种方向不同的信风驱使海水向两侧分流, 使得

在东太平洋的赤道地区的冷水上翻来补充被分流的

海水, 此为东太平洋的冷水区。相反, 赤道太平洋表

层暖的海水也被输送至西太平洋, 海平面上升, 热量

不断积累, 此为西太平洋的暖池区(陈雪冬等, 2006)。

一般冷暖水团的相遇区由于生产力较高 , 常形成天

然的渔场。中部太平洋集合了这一特点( 甦周 芳等 , 

2004), 其两侧的水团驱使中西太平洋和中东太平洋
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大眼金枪鱼群体在产卵季节不断涌入该区域进行繁

殖, 使得两个群体间的基因交流较高。在 Chiang 等

(2006)的研究中, 根据HVR-1区域单倍型构建的邻接

树和最小跨度网络揭示了西太平洋两种线粒体世系

的存在。而本研究基于 HVR-1单倍型构建的 NJ系统

发育树和单倍型间系谱关系图均未表现出遗传分化

的迹象 , 猜测这可能与西太平洋和中部太平洋分别

具有独立的大眼金枪鱼渔场 , 其间的基因交流相对

较少有关。另外, 由于本研究中, 中东太平洋海域拥

有的样本总量较少 , 甚至个别采样点采样数目较低

(EP2=14, EP3=12), 这可能影响了中东太平洋内的遗

传分化结果。但总的来看, 我们可以认为, 中部太平

洋只存在一种随机交配的大眼金枪鱼群体 , 种群内

部不存在显著的遗传分化。 

作为太平洋金枪鱼渔场最大的集中地 , 中部太

平洋大眼金枪鱼的管理和保护工作由两个金枪鱼管

理组织(IATTC 和 WCPFC)共同进行。本研究初步确

定中西太平洋与中东太平洋大眼金枪鱼无明显遗传

分化 , 这一结果支持将中部太平洋大眼金枪鱼作为

单一管理单元进行管理 ; 它同时也提示管理中部太

平洋大眼金枪鱼的两个金枪鱼管理组织(IATTC 和

WCPFC)应该彼此协调, 制订相对比较统一的管理策

略。值得一提的是：本研究中的中东太平洋海域采样

样本数量相对不足(表 1), 需要在今后的研究中进一

步增加采样点和样本数, 以期获得更可靠的实验结果。 
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POPULATION GENETIC STRUCTURE OF THUNNUS OBESUS IN  
CENTRAL PACIFIC OCEAN 

WU Zhi-Chao1,  XU Qiang-Hua1, 2, 3, 4,  XU Liu-Xiong1, 2, 3, 4,   
DAI Xiao-Jie1, 2, 3, 4,  ZHU Jiang-Feng1, 2, 3, 4 

(1. College of Marine Sciences, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China; 2. Key Laboratory of Sustainable  
Exploitation of Oceanic Fisheries Resources, Ministry of Education, Shanghai 201306, China; 3. Scientific Observing and  

Experimental Station of Oceanic Fishery Resources, Ministry of Agriculture, Shanghai 201306, China;  
4. National Distant-water Fisheries Engineering Research Center, Shanghai 201306, China) 

Abstract    Overexploitation of bigeye tuna in the Central Pacific Ocean has become a serious concern. We investigated 

the population genetic structure aiming at providing scientific references for the sustainable development of the resources. 

In this study, 182 bigeye tuna specimens were sampled from the Central Pacific Ocean. Population genetic diversity was 

evaluated by using the sequence data of the first HVR-1 (hypervariable region, HVR-1) of mitochondrial control region. In 

total, 115 variable sites were observed and 178 haplotypes were identified. Analysis of mtDNA HVR-1 sequences of 

bigeye tuna from eight localities with the nucleotide diversities ranged 0.03074-0.04362 and high haplotype diversities 

ranged 0.996-1.000. AMOVA test of bigeye tuna revealed that 99.97% of the genetic variation occurred within populations. 

Low Fst (fixation index) values and high gene flow (Nm) values revealed in this investigation indicate no significant genetic 

differentiation and high rates of gene flow between the Central Western Pacific bigeye tuna populations and the Central 

Eastern Pacific bigeye tuna populations. 

Key words    bigeye tuna;   population genetic structure;  mitochondrial DNA;  control region 


