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摘要    本研究以线粒体基因细胞色素 b (Cytochrome b, Cytb)和细胞色素 C 氧化酶 I (Cytochrome 

oxidase subunit I, COI)为研究对象，探究比较了星斑川鲽(Platichthys stellatus)、石鲽(Kareius bicoloratus)

以及杂交 F1 代(星斑川鲽♀×石鲽♂)的种质遗传特性。结果显示，杂交子代与亲本的碱基(A+T)含量

均高于(C+G)含量，且杂交 F1 代与母本星斑川鲽的(C+G)相同。基于 mtDNA Cytb 和 COI 序列结果

显示，石鲽与星斑川鲽遗传距离分别为 0.085 和 0.045；杂交 F1 代与石鲽遗传距离分别为 0.076 和

0.045。基于 mtDNA Cytb 序列显示，杂交 F1 代与星斑川鲽遗传距离很小，仅 0.009，而两者在 COI

基因序列上完全一致。基于 Kimura 2-parameter 模型的 NJ 分子系统树均显示，星斑川鲽和杂交 F1

代聚为一支，石鲽单独聚为一支。以上结果均可得出，杂交后代在线粒体 DNA 上呈现明显的母系

遗传。杂交后代中出现左右眼的分化，且在 COI 的 NJ 系统树中，杂交 F1 代与母本星斑川鲽形成的

一大支又分为两支：母本星斑川鲽与杂交 F1 代中外观显示左眼的聚为一支，杂交 F1 代中外观显示

右眼的单独聚为一小支。表明线粒体基因 COI 与杂交 F1 代左右眼的分化有一定关系，为进一步研

究星斑川鲽♀×石鲽♂提供了参考数据。 
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星斑川鲽(Platichthys stellatus)隶属鲽形目、鲽

科、川鲽属(王波等, 2010)，主要分布在 33°–73°N 和

105°W–127°E 的太平洋和北冰洋海域以及附近的河

流(Miao et al, 2009)。星斑川鲽鱼体扁平形，体较高，

两眼突出，养殖群体中大约有 95%–97%的个体两眼

位于体左侧，右侧仅占 3%–5%(王波, 2010)1)。石鲽

(Kareius bicoloratus)隶属鲽形目、鲽科、石鲽属，主要

分布于我国东海、黄海、渤海以及日本和朝鲜近海   

(张少华等, 2004)。石鲽体呈椭圆形，侧扁，两眼位于

头的右侧(刘曼红等, 2009)。星斑川鲽和石鲽营养成

分高、肉质鲜美，是我国重要的渔业资源和养殖对象。

杂交育种是一种常用的育种方式 (Hashimoto et al, 

2012)，杂交后代具有亲鱼双方的遗传物质(Purdom et al, 

1974; Šimková et al, 2015)，甚至可以表现出比亲鱼还
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优良的性状(Garrett, 2005)，比如生活能力强、适应范

围广、抗逆性强和竞争能力强等。在海洋鱼类杂交实

验中，经常研究的是鲆鲽鱼类(Garrett et al, 2009)。 

细胞色素 b 基因(Cytb)和细胞色素 C 氧化酶 I 

(COI)具有比线粒体 rDNA 和非编码区更容易排序、

进化速率适中、易扩增和测序及富含系统发育信息等

优点(俞建中, 20041); 张迪等, 2012)。基于这些特点，

线粒体基因 Cytb 和 COI 常常被作为分子标记应用于

种群遗传结构和遗传多样性的研究(Harrison, 1989; 

Kartavtsev et al, 2008; 彭博等, 2010)。而且同一线粒

体引物在邻近种间也可以很好地扩增，因此，在杂交

实验中也常常被用来评估杂交子代间的遗传分化程

度，以验证杂交子代偏母遗传特性(肖永双等, 2014b)。

鲆鲽鱼类由于形态相似，很难根据一般的形态分类法

对其分类，这就给渔业资源保护和管理带来一定困

难。由于线粒体基因自然状态下单倍体和母系遗传的

特性，相比核基因标记，线粒体基因是一种更好的分

子标记。国外学者早已将线粒体基因 Cytb 用于鲆鲽

类的鉴定(Céspedes et al, 1999; Sanjuan et al, 2002)，

Cytb 基因片段和 D-loop 区基因片段也曾用于鉴别鲆

鲽的杂交亲子代[欧洲川鲽(Platichthys flesus)×欧鲽

(Pleuronectes platessa)]，Cytb 鉴定结果与形态鉴定结

果一致，D-loop 区显示出不同长度的多态性(Kijewska 

et al, 2009)。本研究针对星斑川鲽、石鲽以及杂交一

代(星斑川鲽♀×石鲽♂)线粒体 DNA 的 Cytb 和 COI 基

因片段的遗传特性展开研究，可为星斑川鲽和石鲽的

线粒体遗传效应的研究提供理论依据，同时为星斑川

鲽和石鲽运用杂交育苗手段选育优良品种提供理论

支持。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

将取自山东日照海洋水产资源增殖站的星斑川

鲽雌性亲鱼和取自日照近海的野生石鲽雄性亲鱼于

2015 年 4 月在烟台蓬莱宗哲养殖公司进行同步促熟

培养，人工授精杂交，获得受精卵并进行孵化培养。

2015 年 8 月于日照海洋水产资源增殖站采集星斑川

鲽 24 尾(包含亲本)、石鲽 24 尾(包含亲本)；于烟台

蓬莱宗哲养殖有限公司取 30 尾平均体长为 24 mm 的

杂交幼苗，包括左眼杂交幼苗 15 尾和右眼杂交幼苗

15 尾。所有成鱼于活体状态下取小部分尾鳍后放养。

杂交幼苗取其肌肉，在 95%的酒精中 4℃保存，回实

验室后，无菌条件下洗去酒精，并存放于–80℃以备

基因组提取。 

1.2  基因组 DNA 提取和 PCR 扩增 

取每个样本的尾鳍约 30 mg，采用海洋动物组织

基因组 DNA 提取试剂盒(TIANGEN)提取，并溶于 

130 μl TE 中，于–20℃保存。水浴时不断摇晃，使样品

细胞充分裂解以释放出 DNA；加 TE 溶解前，充分晾

干使酒精挥发完全，以免影响后续实验。星斑川鲽中用

于扩增线粒体 Cytb 基因的引物(张岩等, 2009)：上游引

物 Cytb F(5-AACCACCGTTGTTATTCAACT-3)；下游

引物 Cytb R(5-CTCAGAATGACATTTGTCCTCA-3)。用

于扩增线粒体 COI 基因的引物(肖永双等, 2014a)：上

游引物 COI F(5-CACAAAGACATTGGCACCCT-3)；下

游引物 COI R(5-CCTCCTGCAGGGTCAAAGAA-3)。

PCR 反应条件：94℃预变性 4 min；94℃变性 30 s，

退火温度退火 30 s，72℃延伸 1 min，共 34 个循环；

最后 72℃总延伸 10 min。扩增 Cytb 基因的引物退火

温度为 53℃，COI 的退火温度为 55℃。所有的 PCR

反应体系均为 50 μl：DNA 模板 1.5 μl (15 ng/μl)，上

下游引物各 2 μl (10 μmol/L)，2×Reaction Mix 25 μl，

ddH2O 18.9 μl，Taq DNA 聚合酶 0.6 μl (2.5 U/μl)(东

盛生物)。PCR 反应在 TaKaRa PCR Thermal Cycler 

Dice 上进行。取 5 μl PCR 扩增产物进行 1%琼脂糖凝

胶电泳检测(U=5 V/cm)。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 用

ABI3730XL 自动测序仪进行单向测序，测序反应采

用与之相对应的正向引物。 

1.3  序列分析 

测序结果经 Dnastar 软件包(DNASTAR, Inc., 美

国)校对后人工截取有效片段，GenBank 登录号：日照

星斑川鲽 K T 9 2 0 0 9 2 - K T 9 2 0 1 1 4，K T 9 2 0 0 6 9 - 

KT920091；日照石鲽 KT920136-KT920157，KT920115- 

KT920135；子一代 KU097360-KU097415。软件 DNA 

Sequence Polymorphism 5.0(DnaSP 5)(Librado et al, 
2005)计算各个群体单倍型数 (h )、单倍型多样性

(Hd)(Nei, 1987)、核苷酸多样性(λ)以及平均核苷酸差异 
                            

1) Yu JZ. Pilot study of phylogeny and molecular evolution, in Pleuronectiformes of Yellow Sea. Masters Thesis of the 
Ocean University of China, 2004 [俞建中. 黄海鲽形目鱼类系统发生与分子进化的初步研究. 中国海洋大学硕士研究生学位

论文, 2004] 
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数(k)(Tajima, 1983)；软件 MEGA 6.0(Tamura et al, 2013)

计算碱基组成、碱基替换，基于 Kimura 2-parameter

公式计算种间种内遗传距离，采用(Neighbor-joining, 

NJ)法(设 Interior-branch test 次数是 1000)构建系统发

育树，进行系统分化分析。 

2  实验结果 

2.1  mtDNA Cytb 序列分析结果 

2.1.1  Cytb 部分基因序列碱基组成分析    将测序

结果与 GenBank 中注册的星斑川鲽和石鲽的 mtDNA 

Cytb 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，截取得到有效片段为 356 bp，

应用 MEGA 6.0 中 Sequence Date Explore 分别计算星

斑川鲽、石鲽以及 F1 代群体的碱基组成频率，结果

见表 1。由表 1 可见，3 种鲽类中(A+T)含量均高于

(C+G)含量，表现出与其他鱼类相似的碱基组成偏向

性(唐文乔等, 2010)。总体来说，3 种鲽类的碱基组成

差异不大，星斑川鲽、石鲽、杂交 F1 代的(A+T)分别

为 53.4%、53.5%、53.4%，(C+G)含量分别为 46.6%、

46.5%、46.6%，F1 代(C+G)含量与母本(C+G)含量相

同。从 3 个位点分别比较发现，星斑川鲽和杂交 F1

代没有差异，但二者与石鲽在第 2 位点和第 3 位点有

轻微差异，从总体分析 3 个位点，发现第 1 位点富含 T，

第 2 位点富含 C，且严重缺少 G，第 3 位点较均一，这

表明密码子的碱基使用频率存在明显的偏性，张艳云

等(2011)在乌龟的研究中也发现了类似情况。 

表 2 显示，3 个鲽类群体共检测到 30 个变异位

点(8.42%)，其中含有 29 个简约信息位点；星斑川鲽

(♀)与杂交 F1 代之间仅有 2 个变异位点，全部为简约

信息位点；石鲽(♂)与杂交 F1 代之间共 30 个变异位

点，其中 29 个为简约信息位点。可见杂交 F1 代与母

本之间差异性远远小于杂交 F1 代与父本之间的差异

性，这也印证了线粒体母系遗传这一事实。用软件

DnaSP 检测到 3 个群体间含有 8 个单倍型，单倍型多

样性为 0.792，平均核苷酸差异数为 12.679。如表 3

所示，3 个群体的 356 个碱基中共有不变位点 341 个，

转换位点 13 个，颠换位点 2 个，转换与颠换位点的

比值为 6.5，转换明显大于颠换，这与 Green 等(2012)

得出的脊椎动物的数值是一致的。 

2.1.2  3 种鲽科鱼类群体内和群体间的多样性  

从表 4 可以看出，星斑川鲽、石鲽和杂交 F1 代各

个群体个体间的序列差异均很小。父本与母本及父本

与子代之间序列差异均较大，远远大于母本与子代之间

的差异，遗传距离所反映的遗传变异关系与序列差异

所反映的一致，即线粒体基因 Cytb 严格遵守母系遗传。 

2.1.3  分子系统树    将星斑川鲽(PSTR1-PSTR3)、

石 鲽 (KBTS1-KBTS3) 、 其 杂 交 F1 代 ( 左 眼

PKZY1-PKZY3，右眼 PKZY24-PKZY26)的 Cytb 基因

核苷酸序列随机各取 3 条，用 MEGA 6.0 采用 NJ 法

构建分子系统进化树(图 1)。星斑川鲽 KF445179.1 和

石鲽 AB987795.1分别为在 GenBank 中与星斑川鲽和

石鲽 Cytb 序列(登录号分别为 PSTR4 和 KBTS4)相似

度最高的序列。由图 1 可看出，NJ 树形成明显的两

大支，石鲽单独聚为一大支，星斑川鲽和杂交 F1 代

聚为一支，而且杂交 F1 代左右眼并没有分支，而是

聚为一小支后与母本星斑川鲽聚为一大支。 

2.2  mtDNA COI 序列分析结果 

2.2.1  COI 部分基因序列碱基组成分析    对亲子

代个体COI基因片段扩增后所获得序列人工拼接后得到

557 bp，用软件 MEGA 6.0 中 Sequence Date Explore 分

别计算星斑川鲽、石鲽以及 F1 代群体的碱基组成频

率，结果见表 5。结果显示，亲子代碱基使用情况差 

 
表 1  Cytb 基因片段序列的碱基组成 

Tab.1  Base composition of Cytb partial sequence 

总碱基频率 
Total base frequency (%) 

第 1 位点 
First site(%) 

第 2 位点 
Second site(%) 

第 3 位点 
Third site(%) 

实验样品 
Experimental 

samples T C A G T C A G T C A G T C A G 

星斑川鲽 
P.stellatus 

31.7 28.1 21.7 18.5 39.0 22.7 19.3 19.3 28.0 41.2 22.7 8.4 29.0 20.3 22.9 28.0

石鲽 
K.bicoloratus 

32.0 28.1 21.5 18.4 39.0 22.7 19.3 19.3 29.0 41.2 22.2 8.1 29.0 20.3 22.9 28.0

杂交一代 
P.stellatus♀× 
K.bicoloratus♂ 

31.7 28.1 21.7 18.5 39.0 22.7 19.3 19.3 28.0 41.2 22.7 8.4 29.0 20.3 22.9 28.0
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表 2  Cytb 基因片段平均位点分析 
Tab.2  The analysis of average sites of Cytb gene sequence 

实验样品 
Experimental 

samples 

保守位 

点(C) 
Conserved 

sites 

变异位 

点(V) 
Variable 

sites 

简约信 

息位点 
(Pi) 

Parsim- 
info sites 

自裔位

点(Si)
Singleton

sites 

0 倍简

并位点
0-fold 

Degenerate
sites 

2 倍简

并位点
2-fold 

Degenerate
sites 

4 倍简

并位点
4-fold 

Degenerate
sites 

单倍型 
Haplotypes 

(h) 

单倍型 

多样性 
Haplotype 
diversity 

(Hd) 

平均核苷 

酸差异数 
Mean number 
of nucleotide 

differences (k)

星斑川鲽和F1代 
P.stellatus  
and hybrids 

354 2 2 0 227 60 65 2 0.509 1.017 

石鲽和 F1 代 
K.bicoloratus, 
and hybrids 

326 30 29 1 222 46 57 6 0.659 14.113 

星斑川鲽和石鲽 
P.stellatus, and 
K.bicoloratus 

328 28 27 1 222 47 58 6 0.684 13.248 

星斑川鲽、石 

鲽、杂交一代 
P.stellatus,  
K.bicoloratus 
and hybrids 

326 30 29 1 222 46 57 8 0.792 12.679 

 

表 3  Cytb 基因序列碱基替换统计 
Tab.3  The base substitution of Cytb gene sequence 

统计内容 

Statistical content 

不变位点 
Identical  
Pairs (ii) 

转换位点 
Transitional 

Pairs (si) 

颠换位点 
Transversional 

Pairs (sv) 

转换与颠换位 

点的比值(si/sv) 

统计所 

包括的位点 
All sites 

星斑川鲽和 F1 代 
P. stellatus and hybrids 

355 1 0 — 356 

石鲽和 F1 代 
K.bicoloratus and hybrids 

341 13 2 6.5 356 

星斑川鲽和石鲽 
P. stellatus and K.bicoloratus 

342 12 2 6.0 356 

星斑川鲽、石鲽、杂交一代 
P. stellatus, K.bicoloratus and hybrids 

341 13 2 6.5 356 

 

表 4  基于 Kimura 2-parameter 模型 3 个群体的 Cytb 序列的遗传距离 
Tab.4  Genetic distances of Cytb sequences based on the Kimura 2-parameter model of three groups 

 星斑川鲽 P.stellatus 石鲽 K.bicoloratus 杂交一代 P.stellatus♀×K.bicoloratus♂ 

星斑川鲽 P.stellatus 0.001   

石鲽 K.bicoloratus 0.085 0.005  

杂交一代 
P. stellatus♀×K.bicoloratus♂ 

0.009 0.076 0 

注：Kimura 2-parameter distance 双参数模型对角线以下是种群间遗传距离，对角线以上是种群内遗传距离。表 8 同 
Note: Using Kimura 2-parameter distance model. Data below the diagonal were pairwise distances, and data above the 

diagonal were genetic distances within one population. The same in Table 8 
 

别不大，其中，星斑川鲽和杂交 F1 代完全一致，每

个位点间也一致，再次证明线粒体基因 COI 具有明

显的母系遗传特性。在总碱基频率使用方面，星斑川

鲽和杂交 F1代(A+T)含量为 52.4%，(C+G)含量为 47.6%；

石鲽(A+T)含量为 52.1%，(C+G)含量为 48.0%。 

在 557 bp 的 COI 基因片段中，3 个鲽科种群共

检测到 26 个变异位点(4.8%)(表 6)，其中，25 个为简

约信息位点。母本星斑川鲽和杂交 F1 代间全部为保

守位点，未检测到变异位点，再次有力地说明了线粒

体基因母系遗传这一特性；石鲽与杂交 F1 代间的变

异位点和星斑川鲽与石鲽间的变异位点完全一致。如

表 7 所示，用 MEGA 6.0 检测，发现亲子代 3 种鲽科
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群体间共有 12 个转换位点，1 个颠换位点，转换远

远大于颠换；星斑川鲽和杂交 F1 代间全部为保守位

点。 

2.2.2  3 种鲽科鱼类群体内和群体间的多样性   

基于 Kimura 2-parameter 模型对 3 个群体的 COI 
 

基因序列计算遗传距离，结果如表 8 所示。星斑川鲽、

石鲽、杂交 F1 代群体内部的遗传距离，杂交 F1 代间与

母本星斑川鲽的遗传距离，几乎没有差别，杂交 F1 代

与父本石鲽间的遗传距离远远大于子代与母本间的遗

传距离。 
 
 

 
 

图 1  基于 Kimura 2-parameter 模型建立的邻近关系系统发育树 
Fig.1  Neighbor-joining(NJ) phylogeny based on the Kimura 2-parameter model 

 

表 5  COI 基因片段序列的碱基组成频率 
Tab.5  Base composition of partial sequence of COI 

总碱基频率 
Total base frequency (%)

第 1 位点 
First site(%) 

第 2 位点 
Second site(%) 

第 3 位点 
Third site(%) 实验样品 

Experimental samples 
T C A G T C A G T C A G T C A G

星斑川鲽 P. stellatus 27.6 29.3 24.8 18.3 44 28.5 14.5 12.9 23 33.9 30.6 12.4 16 25.4 29.2 29.7

石鲽 K.bicoloratus 27.7 29.1 24.4 18.9 44 28.5 14.5 12.9 23 33.3 29.5 14.0 16 25.4 29.2 29.7

杂交一代 P. stellatus♀× 
K.bicoloratus♂ 

27.6 29.3 24.8 18.3 44 28.5 14.5 12.9 23 33.9 30.6 12.4 16 25.4 29.2 29.7

 

表 6  COI 基因片段平均位点分析 
Tab.6  The analysis of average sites of COI gene sequence 

实验样品 
Experimental  

samples 

保守位

点(C) 
Conserved 

sites 

变异位

点(V) 
Variable 

sites

简约信 

息位点 
(Pi) 

Parsim-info 
sites 

自裔位

点(Si)

Singleton
sites 

0 倍简

并位点
0-fold 

Degenerate 
sites 

2 倍简

并位点
2-fold 

Degenerate
sites 

4 倍简

并位点
4-fold 

Degenerate
sites 

单倍型 
Haplotypes, 

(h) 

单倍型 

多样性
Haplotype 
diversity 

(Hd) 

平均核苷 

酸差异数 
Mean number
of nucleotide 

differences (k)

星斑川鲽和 F1 代
P.stellatus  
and hybrids 

557 0 0 0 365 108 82 1 0.000 0.000 

石鲽和 F1 代 
K.bicoloratus 
and hybrids 

531 26 25 1 362 93 77 6 0.564 11.959 

星斑川鲽和石鲽 
P.stellatus and 
K.bicoloratus 

531 26 25 1 362 93 77 6 0.605 12.382 

星斑川鲽、石 

鲽、杂交一代 
P.stellatus, 
K.bicoloratus 
and hybrids 

531 26 25 1 362 93 77 6 0.445 9.946 
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2.2.3  分子系统树    将星斑川鲽(PSTRI1-PSTRI3)、

石鲽(KBTSI1-KBTSI3)、杂交 F1 代(左眼 PKZ1-PKZ3, 

右眼 PKZ24-PKZ26)的 COI 基因核苷酸序列随机各取

3 条，MEGA6.0 采用 NJ 法构建分子系统进化树(图 2)。  

星斑川鲽 EU266365.1 和石鲽 JQ738484.1 分别为

在 GenBank 中与星斑川鲽和石鲽 COI 基因序列

(GenBank 登录号分别为 PSTRI4、KBTSI4)相似度最

高的序列。NJ 树显示，3 种鲽科鱼分为明显的两支，

星斑川鲽和杂交 F1 代聚为一支，石鲽独自聚为一支，

即父本石鲽单独聚成一支，母本与杂交子代聚成一 

支。杂交 F1 代与母本星斑川鲽形成的那一大支中，

又分为两支：母本星斑川鲽与杂交 F1 代中外观显示

左眼的聚为一支，杂交 F1 代中外观显示右眼的单独

聚为一小支。 

3  讨论 

杂交育苗是鱼类品种改良的重要手段，为了获得

具有优良品质的品种，在许多鲆鲽鱼类中进行了杂交

实验(You et al, 2009; 王新成等, 2003; 刘振华等, 

2009; 肖永双等, 2014b)。虽然日本学者早已开始研究 

 
表 7  COI 基因序列碱基替换统计 

Tab.7  The base substitution of COI gene sequence 

统计内容 

Statistical content 

不变位点 
Identical 
Pairs(ii) 

转换位点 
Transitional 

Pairs(si) 

颠换位点 
Transversional 

Pairs(sv) 

转换与颠换位 

点的比值(si/sv) 

统计所 

包括的位点
All sites 

星斑川鲽和 F1 代 
P. stellatus and hybrids 

557 0 0 / 557 

石鲽和 F1 代 
K.bicoloratus and hybrids 

544 11 1 12 556 

星斑川鲽和石鲽 
P.stellatus and K.bicoloratus 

544 12 1 12 557 

星斑川鲽、石鲽、杂交一代 
P.stellatus, K.bicoloratus and hybrids 

544 12 1 12 557 

 
表 8  基于 Kimura 2-parameter 模型 3 个群体的 COI 序列的遗传距离 

Tab.8  Genetic distances of COI sequences based on the Kimura 2-parameter model of three groups 

实验样品 
Experimental samples 

星斑川鲽 
P.stellatus 

石鲽 
K.bicoloratus 

杂交一代
P.stellatus♀×K.bicoloratus♂ 

星斑川鲽 P.stellatus 0   

石鲽 K.bicoloratus 0.045 0.001  

杂交一代 P.stellatus♀×K.bicoloratus♂ 0 0.045 0 

 

 
 

图 2  基于 Kimura 2-parameter 模型建立的邻近关系系统发育树 
Fig.2  Neighbor-joining (NJ) phylogeny based on the Kimura 2-parameter model 
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星斑川鲽和石鲽的杂交育苗，但研究主要集中在星斑

川鲽、石鲽和杂交子代的形态学(Kosaka, 1989)、淡

水适应性(Takeda et al, 2007)；遗传方面的研究手段也

仅为同工酶(Park et al, 1991)。运用线粒体基因 COI

和 Cytb 探究星斑川鲽、石鲽和杂交子代之间遗传关

系的中外报道至今还少有见到。通过线粒体 DNA 序

列变异可以评估物种间的遗传分化程度、遗传距离以

及分子系统发育情况(徐冬冬等, 2010)，是一种常用

于探究物种间亲缘关系的分子标记手段。本研究通过

线粒体基因 COI 和 Cytb 在星斑川鲽、石鲽以及杂交

F1 代间的序列差异、遗传距离、分子系统树等方面，

得出杂交 F1 代线粒体基因具有明显的母系遗传倾向，

这也与其他物种的研究结果相一致。基于线粒体基因

COI 得出的杂交 F1代与母本星斑川鲽的遗传距离为 0

的发现与星斑川鲽和大菱鲆(星斑川鲽♀×大菱鲆♂)

的杂交实验结果相一致(肖永双等, 2014b)。周翰林等

(2012)比较了 2 种杂交石斑鱼子一代与亲本间 COI 基

因序列的差异，表明 2 种杂交后代在线粒体基因 COI

序列上都严格遵循母系遗传规律。 

NJ 树是根据遗传距离建立的分子发育树，其建

树思想是先假定一棵无根星状树，再两两比较，将亲

缘关系近的聚成聚合分类群，然后再将这聚合分类群

看作一个整体与另外的再进行聚合分类，这样重复下

去，直至构出完整的 NJ 树。在本研究中，根据 Cytb

基因和 COI 基因建立的 NJ 树都分为两大支，均为石

鲽单独聚为一支。但在基因 COI 的 NJ 树中，母本星

斑川鲽与杂交 F1 代又分为明显的两支：其中，外形

表现为左眼的子代与星斑川鲽聚为一小支，而后与右

眼杂交 F1 代聚为一支，而在基因 Cytb 基因的 NJ 树

中没有这种分化。推测线粒体基因 COI 可能参与鲆

鲽杂交 F1 代的左右眼移位。 

鲆鲽左右眼移位的现象早就引起人们的关注，曾

有研究调查显示，养殖的星斑川鲽两眼位于体左侧占

95%–97%(王波, 2010)1)，且有资料显示，在“日本海

域 100%为左眼型，东北太平洋的北美洲沿岸左右眼

型各占 50%”(肖志忠等, 2008)。关于左右眼移位发

生的内在机制，也有不少研究者做了探究。研究发现，

鲆鲽发育过程中有一段变态期，其体尺比例在这一期

间发生巨大变化(Seikai et al, 1986)，包含大量的形态

上和功能上的变化，也包含眼睛移位这一变化(Inui  

et al, 1995)。不少学者认为，鲆鲽发育过程中眼睛移 

 
 
 
 

位与一些基因相关，但一直没有得到证明(Bao et al, 

2005; Tagawa et al, 2005; Hildahl et al, 2007)。关于鲆

鲽杂交子代中出现左右眼分化的现象，也曾经出现在

牙鲆(♀)×石鲽(♂)的子代中，左右眼分别占 44%、

56%(Wang et al, 2003)。针对这一现象，Chen 等(2009)

采用 DD-RT-PCR 和 cDNA-RDA 两种方法，针对两

个重要的基因——肌酸激酶基因(CK)和胰蛋白酶原-2

前体基因(TR2P)进行了研究，发现右眼的杂交子代中

TR2P 与父本石鲽相似性高达 96%，而和母本牙鲆仅

达 66%，但并没有证明这 2 个基因与鲆鲽类的左右眼

移位有关。结合本研究和前人的研究来看，可以推测

出鲆鲽及鲆鲽杂交子代出现的左右眼移位这一现象

不是偶然的，而是在其变态期，通过一系列复杂的的

基因调控产生的，并初步得出线粒体基因 COI 也参

与这一复杂过程。 

4  展望 

星斑川鲽和石鲽是我国重要的经济鱼类，虽然星

斑川鲽的养殖已经规模化、产业化，但养殖的石鲽皆

为捕捞的野生幼鱼，养殖成活率较低。为此，星斑川

鲽和石鲽杂交为改变石鲽养殖成活率低这一难题起

到了积极作用。本杂交实验证明，杂交后代成活率很

高，而且在杂交后代中出现了左右眼各半的现象。利

用线粒体基因 COI 建立的 NJ 树也表明，基因 COI

与左右眼移位发生有关，为进一步研究鲆鲽左右眼的

分化提供了新线索。 
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Comparative Analysis of Genetic Variability of mtDNA Sequences in  
Platichthys stellatus, Kareius bicoloratus and Their Hybrid 

 (P. stellatus♀×K. bicoloratus♂) 

LI Qing1,2, ZHENG Fengrong1, GUAN Hongbin2, NI Shijun3, WANG Bo1①
 

(1. First Institute of Oceanography, State Oceanic Administration, Qingdao  266061;  
2. Marine College of Shandong University, Weihai  264209;  

3. Fishery Supervision Station, Rushan  264500) 

Abstract    Platichthys stellatus and Kareius bicoloratus are two common Pleuronectidae species that 

are highly valuable in the aquaculture industry. P. stellatus is endowed with high meat content and 

delicious taste while K. bicoloratus is highly resistant to diseases. Characteristics of their hybrids, 

however, were rarely reported. In this study, we explored the genetic variability of mtDNA sequences of 

P.stellatus, K.bicoloratus and their hybrid (P.stellatus♀×K.bicoloratus♂), using 24 P. stellatus, 24 K. 

bicoloratus and 40 hybrids as samples. We found that that the content of A+T base pairs was higher than 

that of the C+G base pairs in all 3 groups, and that the content of A+T base pairs in the hybrids was the 

same as in P. stellatus. The analysis of mtDNA Cytb gene and COI fragments suggested that the genetic 

distances between K. bicoloratus and P. stellatus were 0.085 and 0.045 respectively, and that the genetic 

distances between the hybrids and K.bicoloratus were 0.076 and 0.045 separately. Moreover, there was a 

very small differentiation (0.009) between the hybrids and P. stellatus based on the mtDNA Cytb sequence 

analysis, and there was no genetic differentiation between the 2 groups based on the mtDNA COI gene 

sequence analysis. The neighbor-joining (NJ) phylogeny trees constructed with the Kimura 2-parameter 

model showed that P. stellatus and the hybrid could be clustered into one branch, while K.bicoloratus 

belonged to another branch. In the NJ phylogenetic tree based on gene COI, the big branch including F1 

hybrid and P. stellatus could be further divided into two small branches. One was P. stellatus and F1 

hybrid with the left eyes, and the other was the F1 hybrid with the right eyes. These data strongly 

suggested that characteristics of the hybrid of P.stellatus and K.bicoloratus (P.stellatus♀ × K.bicoloratus♂) 

were maternally inherited. This study provided helpful information for the future research on the 

hybridization of the two species.  
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