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［摘要］ 闽浙沿海是海洋生物物种分化与融合的重要 “热点” 区域， 棘头梅童鱼 （Ｃｏｌｌｉｃｈｔｈｙｓ ｌｕｃｉｄｕｓ） 在

该区域分化出南北两个谱系。 为了查明棘头梅童鱼南北谱系交界区域的遗传结构及谱系分化的遗传基

础， 本研究基于全基因组测序分析了舟山、 瑞安、 宁德和厦门 ４ 个地理群体的遗传结构及分化模式。 遗

传多样性分析结果显示， 棘头梅童鱼种群呈现显著的南北遗传分化， 分界区域位于宁德至瑞安一带。 成

对群体遗传分化指数（ＦＳＴ ）分析表明， 远距离群体间分化高于近距离群体间， 性染色体分化程度最高，
除 Ｃｈｒ􀆰 １ 外各染色体内部均表现出一端分化较高的特征。 选择性扫描与功能富集结果显示， ９９７ 个高分化

基因显著富集于能量代谢、 免疫防御、 环境胁迫应对等环境适应相关条目上。 本研究结果提示， 地理隔

离、 环境选择， 以及性染色体与着丝粒的协同作用可能共同驱动了棘头梅童鱼南北谱系的遗传分化。
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０　 引言
闽浙沿海位于东海与南海的交界区域， 其独特的地理位置与气候和地质变化历史使

其成为物种分化与融合的 “热点” 区域［１ － ２］ 。 冰川时期， 海平面下降， 台湾海峡形成的

陆桥隔绝了海洋物种间的交流， 许多物种由于陆桥分隔产生遗传分化［３ － ４］ 。 间冰期， 海

平面上升， 东海与南海重新连通， 为种群的基因交流提供了机会［５ － ６］ 。 这些复杂的历史

气候与地质事件、 生态环境梯度共同塑造了该区域海洋生物趋同的系统地理特征， 其中

包括棘头梅童鱼 （Ｃｏｌｌｉｃｈｔｈｙｓ ｌｕｃｉｄｕｓ） ［７］ 。 棘头梅童鱼是一种小型、 短距离洄游的浅海鱼

类， 广泛分布于西北太平洋边缘海， 包括我国南海至日本九州的沿海水域［８］ 。 其广泛的

地理分布和区域性分化特征， 使其成为研究近海鱼类遗传分化和适应性进化机制的理想

模型［９］ 。 已有研究表明， 棘头梅童鱼的种群存在显著的南北遗传分化， 分界线大致位于

宁德至舟山一带［１０ － １２］ 。 最近的研究［１３］ 发现， 其南北谱系具有不同的复性染色体系统

（Ｘ１ Ｘ１ Ｘ２ Ｘ２ ／ Ｘ１ Ｘ２ Ｙ）。 这一特性不仅强化了棘头梅童鱼的研究价值， 还提示染色体结构

可能在其谱系分化中发挥重要作用。 然而， 目前针对棘头梅童鱼的种群遗传研究主要依

赖于低通量的分子标记技术， 导致交界区域 （如宁德和温州种群） 的谱系归属问题尚不

明确， 同时对于连通海域中维持南北谱系分化的遗传基础也缺乏深入认识。
高通量测序技术的快速发展为解决这些问题提供了突破性工具。 相比传统分子标

记， 全基因组范围的单核苷酸多态性 （ ＳＮＰ） 数据分析具有更高的分辨率， 不仅能够全

面分析种群分化模式， 还能挖掘影响分化的潜在功能基因和结构性因素， 可为揭示生物

进化与适应的分子机制提供重要线索［１４ － １５］ 。 因此， 本研究聚焦棘头梅童鱼南北谱系交

界区域 （闽浙沿海） 的 ４ 个地理群体， 利用全基因组 ＳＮＰ 数据， 探究棘头梅童鱼的遗传

分化模式及驱动机制， 为深入理解闽浙沿海鱼类的遗传分化和适应机制提供新视角， 同

·４２·
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时为棘头梅童鱼的保护和渔业资源的可持续开发提供理论支持。

１　 材料与方法

表 １　 棘头梅童鱼采样点信息表

Ｔａｂ􀆰 １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｃ． ｌｕｃｉｄｕｓ

群体 样品捕捞位置 经纬度

舟山 杭州湾 ３０°２０′１６􀆰 ８″Ｎ　 １２１°４３′０３􀆰 ７″Ｅ

瑞安 飞云江口 ２７°４０′５７􀆰 ６″Ｎ　 １２０°４３′３９􀆰 ９″Ｅ

宁德 三沙湾 ２６°４１′１３􀆰 ６″Ｎ　 １１９°４２′１２􀆰 ０″Ｅ

厦门 九龙江口 ２４°２５′１６􀆰 ４″Ｎ　 １１７°５５′３６􀆰 ０″Ｅ

１􀆰 １　 实验样品的采集

本研究选取舟山 （ＺＳ）、 瑞安 （ＲＡ）、
宁德 （ＮＤ） 和厦门 （ ＸＭ） ４ 个地点为野

生棘头梅童鱼的捕捞采样点 （见表 １）。
各采样点样品数量分别为： 舟山 １８ 尾；
瑞安 ２０ 尾； 宁德 ２０ 尾； 厦门 １６ 尾。 测

量并记录样品的表型信息。 剪取腹鳍鳍

条， 置于无水乙醇中， 于４ ℃保存２４ ｈ 后，
更换乙醇再转入 － ２０ ℃保存以供后续分析使用。
１􀆰 ２　 基因组 ＤＮＡ 的提取

使用 ＧＥＮＥｒａｙ 的基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒， 从腹鳍鳍条中提取基因组 ＤＮＡ。 通过琼

脂糖凝胶电泳和酶标仪检测 ＤＮＡ 提取的质量和纯度， 使用 Ｑｕｂｉｔ 仪器定量测定 ＤＮＡ 的

浓度。 满足以下条件的 ＤＮＡ 样品可用于后续建库： ＤＮＡ 总量≥２０ μｇ， Ａ（２６０ ／ ２８０） 在

１􀆰 ８ ～ ２􀆰 ０ 范围内， 且琼脂糖电泳条带清晰无拖带。 合格 ＤＮＡ 样品储存于 － ２０ ℃冰箱。
１􀆰 ３　 重测序与数据处理

对样品 ＤＮＡ 进行全基因组重测序， 测序与文库构建由北京诺禾致源生物科技股份

有限公司完成。 使用 ＦａｓｔＱＣ 软件对原始数据 （ｒａｗ ｒｅａｄｓ） 进行质控， 使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ
软件过滤测序接头和低质量碱基， 获得高质量的 ＣＲ （ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ）。 使用 ＢＷＡ 软件， 将

ＣＲ 比对到棘头梅童鱼参考基因组。 通过 ＧＡＴＫ 的 Ｐｉｃａｒｄ 模块处理比对文件 （ ＳＡＭ 格式

转为 ＢＡＭ 格式）， 并使用 ＳＡＭｔｏｏｌｓ 构建索引。 使用 ＧＡＴＫ 工具将单样本 ｇＶＣＦ 文件合并

为多样本 ｇＶＣＦ 文件， 联合基因分型后过滤 ＳＮＰ 数据。 过滤标准［１６］包括： 最小等位基因

频率 （ＭＡＦ） ＜ ２５％ ； 样本检测缺失率 ＞ ５％ ； ＳＮＰ 检测缺失率 ＞ ５％ ； 哈代⁃温伯格平

衡检验 Ｐ 值 ＜ ０􀆰 ００１。
１􀆰 ４　 群体遗传结构分析

为消除性染色体对群体遗传结构分析的影响， 使用 ＶＣＦｔｏｏｌｓ 剔除 ＳＮＰ 数据集中性染

色体 （Ｃｈｒ􀆰 １、 Ｃｈｒ􀆰 ７、 Ｃｈｒ􀆰 ８） 的 ＳＮＰ［１３］ 。 基于 ＳＮＰ 数据计算样本遗传距离， 生成距离

矩阵文件 （􀆰 ｍａｔ）。 用 ＦａｓｔＭｅ２ 在线工具生成邻接树 （􀆰 ｎｗｋ 格式）， 通过 ｉＴＯＬ 平台进行

可视化。 使用 ＰＬＩＮＫ 软件进行主成分分析， 用 Ｒ 语言 ｇｇｐｌｏｔ２ 程序包进行结果可视化。
通过 ＡＤＭＩＸＴＵＲＥ 软件计算样本间亲缘关系， 假定祖先群体数量 （Ｋ 值） 为 １ ～ ５， 通过

交叉验证误差 （ＣＶ ｅｒｒｏｒ） 选择最优 Ｋ 值， 并结合 Ｒ 语言 ｐｏｐｈｅｌｐｅｒ 包可视化绘图。
１􀆰 ５　 群体遗传多样性分析

为了解棘头梅童鱼接触带群体的进化历史、 杂合度和遗传多样性， 使用 Ｔａｊｉｍａ̓ｓ Ｄ、
核苷酸多样性、 观测杂合度、 期望杂合度这 ４ 个指标进行定量分析。 用 ＶＣＦｔｏｏｌｓ 软件对

４ 个地理群体进行单个 ＳＮＰ 的 Ｔａｊｉｍａ̓ｓ Ｄ、 核苷酸多样性的计算， 用 ＰＬＩＮＫ 软件进行期
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望杂合度与观测杂合度的计算。 将得到的单个 ＳＮＰ 的 ４ 个指标值进行加权平均处理后列

表呈现。
１􀆰 ６　 群体对全基因组遗传分化指数估算 （ＦＳＴ）

将 ４ 个群体分为舟山⁃厦门 （远距离组） 和瑞安⁃宁德 （近距离组） 两个成对群体，
分别提取每条染色体的 ＳＮＰ 信息。 使用 ＶＣＦｔｏｏｌｓ， 在全基因组范围内按 １００ ｋｂ 非重叠滑

动窗口估算 ＦＳＴ， 并使用 Ｒ 语言 ｇｇｐｌｏｔ２ 程序包进行结果的可视化。
１􀆰 ７　 高分化基因的识别及功能富集

筛选 ＦＳＴ ＞ ０􀆰 ２５ 的窗口区域， 获取舟山⁃厦门和瑞安⁃宁德两个成对群体的交集区域。 用

ｂｅｄｔｏｏｌｓ 软件提取交集区域的基因， 并利用 ＫＥＧＧ 和 ＧＯ 数据库进行功能注释和富集分析。

２　 结果
２􀆰 １　 群体遗传结构分析

基于全基因组 ＳＮＰ 数据， 本研究挖掘出的 １ ５６７ ６４４ 个高质量 ＳＮＰ 标记， 用于棘头梅

童鱼群体遗传结构分析。 系统发育树和主成分 （ＰＣＡ） 分析显示， 来自舟山与瑞安 （北部

群体）、 宁德与厦门 （南部群体） 的样本分别聚为两大分支， 呈现明显的南北分化格局

（见图 １ａ、 １ｂ）。 ＡＤＭＩＸＴＵＲＥ 分析结果显示， 当 Ｋ ＝ ２ 时， 交叉验证误差 （ＣＶ ｅｒｒｏｒ） 最小

（０􀆰 ５０３， 见图 １ｃ）， 表明样本划分为两个群体最为合理。 ＡＤＭＩＸＴＵＲＥ 分层图揭示， 瑞安

群体含有比量南方群组的遗传成分， 提示存在南部谱系向北部谱系的基因流动 （见图 １ｄ）。

图 1 闽浙沿海棘头梅童鱼的系统发育与群体结构
Fig.1 Phylogeny and population structure of Collichthys lucidus in Fujian鄄Zhejiang Coast

c)交叉验证误差统计图b)主成分分析a)系统发育树

d)群体遗传分层图
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表 ２　 ４ 个地理群体遗传分化指数配对分析

Ｔａｂ􀆰 ２　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ （ＦＳＴ） ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 厦门（ＸＭ） 宁德（ＮＤ） 瑞安（ＲＡ） 舟山（ＺＳ）

舟山（ＺＳ） ０􀆰 １３５ ０􀆰 １２５ ０􀆰 ０１１

瑞安（ＲＡ） ０􀆰 １１４ ０􀆰 １１１

宁德（ＮＤ） ０􀆰 ０３３

厦门（ＸＭ）

　 　 成对群体遗传分化指数 （ＦＳＴ） 分析结果表

明： 南北谱系间的遗传分化显著高于南北谱系

内不同地理群体间的分化。 这进一步支持了南

北谱系的遗传分化 （见表 ２）。
２􀆰 ２　 群体遗传多样性

通过估算 Ｔａｊｉａｍａ̓ｓ Ｄ、 核苷酸多样性、 观

测杂合度和期望杂合度， 对各群体的遗传多样

性进行评估。 ４ 个群体平均 Ｔａｊｉａｍａ̓ｓ Ｄ 值在

０􀆰 ３１２ ～ ０􀆰 ３６３ 之间。 其中， 宁德群体的平均 Ｔａｊｉａｍａ̓ｓ Ｄ 值 （０􀆰 ３１２） 最小， 舟山群体的

平均 Ｔａｊｉａｍａ̓ｓ Ｄ 值 （０􀆰 ３６３） 最大。 另外， 核苷酸多样性、 观测杂合度、 期望杂合度三

指数在群体间存在差异， 呈现由北向南逐渐降低的特征 （见表 ３）。

表 ３　 闽浙沿海 ４ 个棘头梅童鱼地理群体的遗传多样性

Ｔａｂ􀆰 ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ􀆰 ｌｕｃｉｄｕｓ ｉｎ Ｆｕｊｉａｎ⁃Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｃｏａｓｔ
群体 个体数 ｎ Ｔａｊｉａｍａ̓ｓ Ｄ 核苷酸多样性 观测杂合度 期望杂合度

舟山 （ＺＳ） １８ ０􀆰 ３６３ ０􀆰 ２７０ ０􀆰 ２５４ ０􀆰 ２５３

瑞安 （ＲＡ） ２０ ０􀆰 ３１７ ０􀆰 ２６８ ０􀆰 ２４３ ０􀆰 ２５２

宁德 （ＮＤ） ２０ ０􀆰 ３１２ ０􀆰 ２３４ ０􀆰 ２１２ ０􀆰 ２１９

厦门 （ＸＭ） １６ ０􀆰 ３４７ ０􀆰 ２２６ ０􀆰 ２０２ ０􀆰 ２１０

２􀆰 ３　 全基因组遗传分化指数分析

为了揭示南北谱系基因组的分化特征， 本研究估算舟山⁃厦门 （ＺＳ⁃ＸＭ）与瑞安⁃宁德

（ＲＡ⁃ＮＤ） 两个成对群体在各染色体上的遗传分化指数 （ＦＳＴ ）。 结果显示： 两群体对中，
ＦＳＴ值在各染色体间均存在变化， ＺＳ⁃ＸＭ 群体各染色体的平均遗传分化指数在 ０􀆰 １５５ ～
０􀆰 ０９４ 之间， ＲＡ⁃ＮＤ 群体各染色体的平均遗传分化指数在 ０􀆰 ０７３ ～ ０􀆰 １３６ 之间 （见图 ２）；
另外， 两群体对中， ＦＳＴ 在各染色体的变异模式相似， 分化程度前三的染色体均为

Ｃｈｒ􀆰 ８、 Ｃｈｒ􀆰 １ 和 Ｃｈｒ􀆰 ７ （见图 ２）。

图 2 棘头梅童鱼南北谱系配对群体间各染色体 FST 平均值折线图
Fig.2 Line plot of chromosomal FST mean values between paired populations of

northern and southern lineages of C. lucidus
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滑动窗口分析结果显示： Ｃｈｒ􀆰 １ 的 ＦＳＴ值在全长范围内均表现出较大波动， 而其他染

色体的 ＦＳＴ值呈现一端分化较高的趋势 （见图 ３）。

图 3 棘头梅童鱼南北谱系配对群体间各染色体 100 kb 滑动窗的 FST

Fig.3 Sliding window analysis (100 kb) of chromosomal FST between paired populations of
northern and southern lineages of C. lucidus

２􀆰 ４　 高分化基因的识别和功能富集

通过筛选 ＺＳ⁃ＸＭ 和 ＲＡ⁃ＮＤ 两个成对群体中 ＦＳＴ ＞ ０􀆰 ２５ 的窗口， 分别在 ＺＳ⁃ＸＭ 群体识

别出 ８８０ 个窗口， 在 ＲＡ⁃ＮＤ 群体识别出 ５２２ 个窗口。 对两组群体的分化窗口进行交集分

析， 最终获得 ４１１ 个共享窗口。 从这些交集窗口中提取相关基因， 共鉴定出 ９９７ 个基因。
对这 ９９７ 个基因利用 ＫＥＧＧ 和 ＧＯ 数据库进行了功能注释和富集分析， 结果见图 ４ ～ ５。

图 4 棘头梅童鱼南北谱系间高分化基因的 KEGG 富集通路（前 15）
Fig.4 KEGG enriched pathways of highly differentiated genes between

northern and southern lineages of C. lucidus （top 15）
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ＫＥＧＧ 富集分析结果显示， 这些基因显著富集于 １３ 条通路， 主要涉及细胞功能调控

（ｋｏ０４５３０）、 免疫与防御机制 （ｋｏ０００５３、 ｋｏ００３４０、 ｋｏ０４６７０、 ｋｏ００３８０）、 神经功能与代谢

调控 （ｋｏ０５０３０）、 能量代谢与适应 （ ｋｏ０００７１、 ｋｏ００７４０、 ｋｏ００９０３、 ｋｏ００８６０）、 信号传导

（ｋｏ０４７２１）、 细胞周期调控 （ｋｏ０３０８３、 ｋｏ０３０３２） （见图 ４）。
ＧＯ 富集分析结果显示， 这些基因主要涉及免疫与炎症 （ ＧＯ： ００４５５８６， ＧＯ：

００４６６４３， ＧＯ： ２０００４０２， ＧＯ： ０００２６８９）、 能量代谢与资源利用 （ ＧＯ： ０００１５６１， ＧＯ：
００１９３９５， ＧＯ： ００１６０５４， ＧＯ： ００３３４０）、 细胞结构与功能稳定性 （ ＧＯ： ０００７０３５， ＧＯ：
００５１４５２， ＧＯ： ００４５８５１）、 信号传导与行为调控 （ ＧＯ： １９００２４４， ＧＯ： ０００１９５９， ＧＯ：
００３３６３０）、 染色体分离 （ＧＯ： ００４５１３２， ＧＯ： ００９８８１３） （见图 ５）。

图 5 棘头梅童鱼南北谱系间高分化基因的 GO 富集条目(前 10)
Fig.5 GO enriched terms of highly differentiated genes between

northern and southern lineages of C. lucidus （top 10）

３　 讨论
３􀆰 １　 棘头梅童鱼南北谱系的遗传分化

基于常染色体的 ＳＮＰ 标记， 本研究对闽浙沿海棘头梅童鱼种群的遗传结构进行分

析。 结果显示， 棘头梅童鱼种群的遗传分化呈现明显的南北格局。 这一结果与前

人［７，１０ － １２］基于线粒体 ＤＮＡ （Ｄ⁃ｌｏｏｐ、 ＣＯＩ 及 Ｃｙｔ ｂ 基因序列） 和 ＳＳＲ 标记的研究结果基

本一致。 此外， 本研究发现南北谱系的分界位于宁德至瑞安一带， 与历史上的台湾陆桥

位置基本一致， 即与 “海盆历史冰川驱动假说” ［５］ 相符。 该假说认为， 冰川时期的海平

面下降导致东海和南海作为独立避难所， 累积了遗传差异， 并在间冰期形成二次接触

区［１７］ 。 类似的南北遗传分化模式也在西北太平洋边缘海的其他物种中观察到， 如花鲈

（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ） ［１８］ 、 梭鱼 （Ｃｈｅｌｏｎ ｈａｅｍａｔｏｃｈｅｉｌｕｓ） ［１９］和白姑鱼 （Ｐｅｎｎａｈｉａ ａｒｇｅｎｔａ⁃
ｔａ） ［２０］ ， 表明这种遗传分化模式可能由区域性的历史地质和气候变化所塑造。

尽管前期基于分子标记的种群遗传学研究揭示了棘头梅童鱼的南北分化格局， 但南

北谱系交界区域附近种群的归属问题仍存在争议［７，２１］ 。 由于南北谱系间可能存在较高水

平的不完全谱系分选和基因流， 因而通过低通量的分子标记很难准确界定南北谱系的界

限［２２ － ２３］ 。 本研究利用全基因组 ＳＮＰ 数据， 克服了低通量标记在分辨能力上的局限性，
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有效避免了因个别标记的不完全谱系分选所导致的谱系鉴定偏差。 本研究结果显示， 瑞

安以北的种群归属于北部谱系， 宁德以南的种群归属于南部谱系， 这一结论与各群体的

性染色体系统的分歧一致［９］ 。 本研究利用全基因组 ＳＮＰ 明确界定了棘头梅童鱼南北谱系

的接触带位置， 为进一步揭示南北谱系分化的分子机制奠定了重要基础， 也为棘头梅童

鱼种质资源的保护和利用提供了科学依据。
３􀆰 ２　 地理距离和环境选择对遗传分化的作用

本研究揭示了棘头梅童鱼种群在南北沿海的显著遗传分化， 其中地理距离被证实是

影响遗传分化的重要因素。 具体而言， 距离较远的舟山与厦门群体间遗传分化显著大于

距离较近的宁德与瑞安群体间遗传分化， 表明地理距离在棘头梅童鱼的遗传分化中起到

重要作用。 这一结果支持了距离隔离模型 （ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｂｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ， ＩＢＤ） 理论［２４］ ， 即地理

距离的增加限制基因流动， 增强遗传漂变的影响， 导致种群间的遗传分化［２５ － ２６］ 。 另外，
棘头梅童鱼的洄游能力较弱， 活动范围受限于近岸浅海区域， 主要在深水区和浅水区之

间进行季节性迁移， 缺乏长距离的南北向洄游行为［２７］ 。 这一生态特征限制了南北谱系的

迁徙和基因流， 进一步强化了南北谱系的独立演化和分化。
闽浙沿海的环境条件在种群遗传结构形成中也发挥了重要作用［２８ － ３０］ 。 在闽浙沿岸

流、 黑潮支流、 南海暖流、 东北季风及河流径流等多重海洋动力的共同作用下， 闽浙沿

海形成了动态演变的温度锋面系统［３１］ 。 该系统在空间上塑造了从北向南温度和盐度逐渐

升高、 营养盐浓度逐渐降低的显著环境梯度， 为物种适应性进化提供了天然的 “实验平

台” ［３２］ 。 本研究通过 ＫＥＧＧ 和 ＧＯ 富集分析揭示， 南北谱系间高分化基因主要富集于能

量代谢、 免疫防御、 神经功能调控及环境胁迫应答等通路上。 这些分化特征提示， 温

度［９］ 、 资源可得性［３０］ 、 病原压力［３１］及其他环境因素共同构成了选择压力， 塑造了南北

谱系间的分子差异。
尽管本研究已识别出一系列与环境适应相关的高分化基因， 但主要基于注释预测与

统计关联。 未来研究尚需结合生理实验、 转录组分析与功能基因验证， 进一步确认这些

基因在调控适应性性状中的具体作用； 同时， 还应结合环境关联分析 （ＥＡＡ） 和性状关

联分析 （ＧＷＡＳ）， 系统评估遗传变异在不同生态位中的适应意义， 从而加深对南北谱系

遗传分化机制的理解。
３􀆰 ３　 性染色体和着丝粒对遗传分化的作用

越来越多研究表明， 性染色体在物种形成过程中扮演着关键角色， 尤其在杂交不亲

和、 基因流障碍和谱系维持等方面具有重要功能。 实证研究显示， 杂交不亲和性基因

（如导致杂交雄性不育的基因） 常富集于性染色体， 成为影响谱系间基因交流的主要遗

传屏障［３３ － ３４］ 。 本研究发现 Ｃｈｒ􀆰 ８、 Ｃｈｒ􀆰 １ 和 Ｃｈｒ􀆰 ７ 为棘头梅童鱼南北谱系间遗传分化水

平最高的 ３ 条染色体， 恰好对应于南北谱系各自的 Ｘ 染色体 （南部： Ｃｈｒ􀆰 １ ＋ Ｃｈｒ􀆰 ７； 北

部： Ｃｈｒ􀆰 １ ＋ Ｃｈｒ􀆰 ８） ［１３，３５］ ， 提示性染色体的演化可能在维持谱系分化中发挥重要作用。
这一分化模式与 “快 Ｘ 效应” （ｆａｓｔｅｒ⁃Ｘ ｅｆｆｅｃｔ） 理论高度契合。 该理论指出， 由于雄性的

Ｘ 染色体为半合子， 隐性有害突变在雄性中能直接暴露于选择， 快速演化； 同时， Ｘ 染

色体的有效种群大小约为常染色体的 ３ ／ ４ （假设雌雄数量相等）， 较小的有效种群规模增
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强了遗传漂变效应， 导致其进化速率快于常染色体［３６ － ３７］ 。 此外， 快 Ｘ 效应可能与性别

对立选择、 Ｘ⁃常染色体基因流障碍、 早期配子发生时期的转录抑制等机制协同作用， 进

一步推动性染色体加速分化［３８ － ３９］ 。 由于鱼类性染色体系统总体分化水平较低， 快 Ｘ 效
应的研究相对较少。 Ｄａｒｏｌｔｉ 等［４０］在鳉科鱼类中首次系统描述了该现象， 他们发现， 在彩

花鳉 （Ｐｏｅｃｉｌｉａ ｐｉｃｔａ） 与帕拉花鳉 （Ｐ􀆰 ｐａｒａｅ） 中， Ｘ 染色体分化显著高于常染色体， 并

通过比较 Ｙ 染色体退化程度不同的种类， 明确了雄性半合子在快 Ｘ 效应形成中的关键作

用。 棘头梅童鱼作为具备多条功能性 Ｘ 染色体的非模式鱼类， 为探索性染色体如何驱动

谱系分化提供了新的研究系统。
值得注意的是， 本研究还观察到遗传分化指数 （ＦＳＴ ） 在染色体上的分布呈现出显

著的区域性， 多个染色体端部区域 （尤其是 Ｃｈｒ􀆰 １ 以外） 表现出局部高分化。 鉴于棘头

梅童鱼大多数染色体为端部着丝粒型， 因此推测染色体端部的高分化与着丝粒分布有

关。 着丝粒区域的高分化在其他物种中也有观察到， 如疟疾蚊和欧洲兔［４１ － ４２］ 。 其机制
主要包括： １） 着丝粒区域重组受限， 基因流动减少， 促进遗传分化［４３］ ； ２） 着丝粒相
关基因 （如 ＣＥＮＰ⁃Ａ） 在环境适应和生殖隔离中可能受到强选择压力［４４］ 。 果蝇、 玉米等

模式生物的研究表明， 着丝粒区域的快速分化可能导致杂交不育性， 进一步推动物种形

成［４５ － ４６］ 。
综上， 推测性染色体分化与着丝粒区域的局部分化可能协同作用， 共同构成限制南

北谱系基因流的遗传屏障， 从而在维持遗传边界和推动谱系分化中发挥核心作用。 未来

结合杂交试验、 配子发生观察及关键区域基因表达等研究， 将有助于进一步验证这些区

域在杂交不亲和与生殖隔离中的因果作用。

４　 结论
本研究基于全基因组数据分析了棘头梅童鱼南北谱系的遗传分化格局， 揭示地理隔

离、 性染色体差异及着丝粒区域的结构特征可能在南北谱系遗传分化中发挥了重要作

用。 该研究不仅加深了对西北太平洋边缘海物种进化机制的理解， 也为棘头梅童鱼遗传

资源的保护管理提供了科学依据。
然而， 本研究尚存在一些局限性： 其一， 尚未将水文环境数据与遗传分化结果进行

系统整合， 限制了对环境选择压力的定量评估； 其二， 目前参考基因组尚未达到 “端粒

到端粒” 的组装水平， 限制了对着丝粒区域在物种分化中的作用的深入解析； 其三， 棘

头梅童鱼养殖技术尚不成熟， 限制了南北谱系的杂交试验和关键基因功能研究的开展。
未来研究应重点关注： １） 结合实测环境数据， 开展基因—环境关联分析， 揭示生态因

子与遗传分化的互作机制； ２） 完善基因组组装， 开展南北谱系的杂交试验， 利用比较

基因组学、 性状关联分析和基因功能验证， 深入探究性染色体与着丝粒在物种分化中的

作用机制。 这些研究将为理解棘头梅童鱼及其他西北太平洋海洋生物的物种分化与生态

适应提供更全面的视角。
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