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摘　要： 为探讨东南太平洋茎柔鱼 （Dosidicus gigas）种群遗传多样性及其与生境因子的关系，利用线粒体

CO Ⅰ基因，结合冗余分析和Mantel检验，对大、中、小 3种表型群体的遗传多样性及生境因子的影响进行分

析。结果显示，茎柔鱼群体总体单倍型多样性 （Haplotype diversity， Hd）为 0.455、核苷酸多样性 （Nucleotide 

diversity，π）为 0.001 1，呈现高Hd和低 π的特点。群体间遗传分化系数 （Fst）小于 0.05，基因流 （Nm）大于 1，群

体内变异占比高达 99.14%。遗传数据表明，群体曾经历历史扩张事件，时间约为 46 700年前。冗余分析和

Mantel 检验结果显示，群体地理距离与平均遗传距离相关性较弱，纬度 （Latitude， lat）、海表面温度 （Sea 

surface temperature， SST）、海面盐度 （Sea surface salinity， SSS）、酸碱度 （pH）是显著影响茎柔鱼种群遗传多

样性的生境因子 （P<0.05），且不同表型群体受不同的生境因子的影响。研究表明，茎柔鱼 3种表型群体间未

发生显著的遗传分化，生境因子对 3种表型群体的遗传多样性具有显著影响。本研究可为保护和管理茎柔鱼

种群提供重要参考。
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茎柔鱼 （Dosidicus gigas） 为大洋性经济头

足类，资源丰富［1］，是中国远洋鱿钓渔业的重点捕

捞对象之一［2］。茎柔鱼广泛分布在 125°W 以东

的加利福尼亚半岛 （30° N） 至智利 （30° S） 海

域［3］。 由 于 茎 柔 鱼 性 成 熟 胴 长 差 异 较 大 ，

NIGMATULLIN等［4］根据其性成熟胴长将东南太

平 洋 茎 柔 鱼 分 为 大 、中 、小 3 个 群 体 ：大 表

型 群（雄 性 400~500 mm 、雌 性 550~650 mm

至 1 000~1 200 mm），中 表 型 群（雄 性 240~

420 mm、雌性 280~600 mm）和小表型群 （雄性

130~260 mm、雌性 140~340 mm）。茎柔鱼生命周

期短，仅有 1~2龄，较短的生命周期使其对栖息地

生境因子的变化极为敏感［5-6］。生境因子即生态

环境因子，包括环境因子和地理因子，研究表明

生境因子对物种多样性和遗传多样性具有重要

影响［7-8］，RIGINOS等［9］分析了海洋生境因子对海

洋生物基因流动的影响，发现栖息地环境的不同

可能推动生物的适应性进化，从而影响种群遗传

多样性。IBÁÑEZ等［10］利用CO Ⅰ基因序列分析

巴塔哥尼亚枪乌贼 （Doryteuthis gahi） 种群遗传

变异，发现相比地理距离，环境因素（如洋流、温

度等）对种群遗传变异的影响更加明显。

东南太平洋茎柔鱼栖息地分布广泛，所栖息

环境多变复杂［11］，不同表型茎柔鱼的分布存在差

异，小表型群主要分布在海表温较高的赤道海

域，大表型群主要分布在海表温较低且易受洋流

影响的秘鲁海域，中表型群同小表型群和大表型

群均有混合［4］。在环境的影响下，物种可以通过

遗传（进化）和表型（包括非遗传的、可塑性的成

分）的改变，来适应环境［12］，从而进一步影响其遗

传多样性。研究茎柔鱼种群遗传多样性及其与

生境因子的关系，有助于明确其遗传多样性及适
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应性进化特征，以期更好地开发和管理茎柔鱼渔

业资源。

线粒体基因标记是研究动物群体遗传学、遗

传进化学和遗传地理学的理想标记［13］。徐豪

等［14］利用线粒体 ND2 基因分析不同表型茎柔鱼

群体的遗传学，发现茎柔鱼大、中、小 3种表型群

之间可能存在广泛的基因交流。闫杰等［15］利用

细胞色素 b基因分析不同采样点的茎柔鱼种群遗

传结构，发现部分秘鲁群体间存在显著的遗传分

化，哥斯达黎加群体内部遗传分化不显著。虽然

前期已有不少研究利用基因标记对茎柔鱼的种

群遗传结构进行分析，但主要集中于不同表型或

海域种群遗传多样性的研究，少见有关茎柔鱼的

遗传多样性与生境因子关系的研究。因此，本研

究利用线粒体CO Ⅰ基因分析东南太平洋不同表

型茎柔鱼种群的遗传多样性及其与环境因子和

地理因子之间的关系，为东南太平洋茎柔鱼的资

源保护和合理开发提供数据支持。

1　材料与方法

1.1　样本采集

实验用茎柔鱼为观察员在东南太平洋公海

随机采集。样本冷藏后运回上海海洋大学实验

室，根据性成熟后的胴长将其分成大、中、小 3种

表型组，每组样品 30尾，采集肌肉组织，于-80 ℃

保存。样本详细信息见表1。

1.2　生境数据

研究中涉及的环境因子主要包括海表面温度 

（Sea surface temperature， SST）、海表面盐度 （Sea 

surface salinity， SSS）、酸碱度 （pH）、叶绿素 a质量

浓度 （Chlorophyll-a mass concentration， Chl.a）、海

表 面 高 度 （Sea surface height， SSH）、溶 解 氧

（Dissolved oxygen， DO），环境数据来源于哥白尼

数 据 空 间 生 态 系 统（Copermicus data space 

ecosytem ；http：//dataspace.copernicus.eu），时间范

围为 2022—2023年，空间范围覆盖整个实验样品

的经纬度区域。地理因子主要为纬度 （Latitude， 

lat）和经度 （Longitude， lon），地理数据来源于舟山

宁泰远洋渔业有限公司和明翔远洋渔业有限公司。

1.3　茎柔鱼DNA的提取和线粒体CO Ⅰ基因序

列的扩增

1.3.1　基因组DNA的提取

茎柔鱼基因组 DNA提取试剂盒来自北京天

根生化科技有限公司，提取后用 1% 琼脂糖凝胶

电泳检测，-20 ℃保存备用。

1.3.2　PCR扩增与测序

CO Ⅰ基因扩增引物参照刘连为等［16］的 研究，

引物序列：CO ⅠF 为 5'-ATCCCATGCAGGCCC

TTCAG-3'，CO ⅠR为 5'-GCCTAATGCTCAGAG

TATTGGGG-3'。由生工生物工程（上海）股份有

限公司合成。

PCR 反应体系为 50 μL：PCR Mix 25 μL，

ddH2O 20 μL，上下游引物各2 μL，DNA模板1 μL。

PCR 反应程序：94 ℃预变性 2 min；94 ℃变

性 1 min，58 ℃退火 1 min，72 ℃延伸 1 min，35个

循环；72 ℃最后延伸 2 min。反应完毕后，扩增产

物使用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测后，送至生工

生物工程（上海）股份有限公司测序。

1.4　遗传多样性分析

在 MEGA v11中校正测序后的序列，并计算

序列特性参数：突变位点数 （Variable sites， V）、

简 约 信 息 位 点 数 （Parsimony-informative site， 

Pi）、保守位点数 （Conserved sites， C）［17］。使用邻

接聚类法 （Neighbor-Joining， NJ）构建进化树。

使用 DnaSP v6.12.3 计算群体遗传参数：单倍型

数 （Haplotype number， H）、核 苷 酸 多 样 性 

（Nucleotide diversity， π）、单 倍 型 多 样 性 

（Haplotype diversity， Hd）
［18］。使用 PopART v1.7

构 建 茎 柔 鱼 种 群 的 单 倍 型 网 络 图 。 使 用

Arlequin v3.5.2.2进行群体遗传分析，计算茎柔鱼

表1　实验样本基本信息
Tab. 1　Basic information about the experimental samples

表型
Phenotype

大表型 Large

中表型 Medium

小表型 Small

经度
Longitude

75°06′W~81°59′W

78°23′W~110°30′W

78°23′W~109°14′W

纬度
Latitude

14°40′S~19°58′S

00°31′S~18°39′S

00°00′S~18°39′S

雌性尾数
Number of females/尾

21

7

3

雄性尾数
Number of males/尾

9

23

27

采样年份
Sampling date

2022—2023

2022

2022

胴长
Mantle length/mm

640~904

279~430

222~262
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种群间的遗传分化系数 （Fst）和基因流动参数 

（Nm），并利用分子方差分析 （AMOVA） 评估群体

内和群体间的遗传变异分布［19］。

1.5　种群历史动态分析

使用 Arlequin v3.5.2.2 软件，通过 Tajima's D

和Fu's Fs中性检验以及群体错配分布 （Mismatch 

distribution），推断种群历史动态［20］。并计算错配

分布参数 tau （Mismatch distribution's tau， τ），估

计种群扩张时间。扩张时间计算公式：

t = τ
2u （1）

式中：τ为错配分布参数；u为分析序列的突变量；

t为自扩张时间［21］。

突变量u的计算公式：

u = 2μk （2）

式中：μ为 CO Ⅰ的基因突变率，本研究参照

SANCHEZ等［22］的研究结果，取 1.2%；k为序列长

度，本研究中为563 bp。

1.6　生境因子分析

以 Hd 和 π 为响应变量，生境因子为解释变

量 ，通 过 去 趋 势 对 应 分 析 （Detrended 

correspondence analysis， DCA）［23］评 估 梯 度 轴 

（Axis lengths of gradient）大小：大于 4.0，采用典

范对应分析 （Canonical correspondence analysis， 

CCA）；小 于 3.0，选 择 冗 余 分 析 （Redundancy 

analysis， RDA）；在 3.0~4.0时，则 CCA和 RDA均

可［24］。DCA 结果显示轴长度小于 3.0，故本研究

使用Canoco v5.0进行冗余分析。

Mantel检验中，利用R v4.4.1的 ape包计算不

同表型群之间的平均遗传距离；用 geosphere包计

算不同表型群之间的地理距离，并通过 vegan 包

对平均遗传距离和地理距离进行空间自相关分

析。

2　结果

2.1　茎柔鱼CO Ⅰ基因序列特征分析

PCR 扩增得到茎柔鱼的 CO Ⅰ基因片段，经

测序和校对，获得 563 bp线粒体CO Ⅰ基因片段。

结果显示，A、T、G、C 碱基的平均含量分别为

28.6%、36.7%、15.4%、19.3%，其 中 A+T 含 量

（65.3%）明显高于 G+C 含量（34.7%）。在 90 条

CO Ⅰ基 因 片 段 中 检 测 到 突 变 位 点 11 个 

（1.95%）、简约信息位点 3 个 （0.53%）、保守位点

549个 （97.52%）。

2.2　群体的遗传多样性分析

东南太平洋茎柔鱼 3种不同表型群的遗传多

样性参数见表 2，茎柔鱼种群总 H、Hd、π 分别为

19、0.455±0.064、0.001 1±0.003 9。中型群的 H和

Hd均最高，分别为 7 和 0.508±0.108；大型群和小

型群的 H 均为 6，小型群的 Hd 和 π 最低，分别为

0.411±0.110、0.000 9±0.002 6；大表型群的 π最高，

为 0.001 9±0.000 3。可见，大、中、小 3 种表型群

茎柔鱼之间的遗传多样性无明显差异，呈现高Hd

与低π的特点。

2.3　种群间遗传分化

大、中、小 3 种表型群的 Fst 值在 0.005 5~

0.030 2，统计检验均不显著（P>0.05），各群体间

的 Nm均远大于 1 （表 3）。AMOVA 分析显示，群

体内变异和群体间的变异百分比分别为 99.14%

和 0.86%。可见，不同表型群间存在频繁的基因

交流，变异主要发生在群体内。

进化树和单倍型的分布均能反映群体间的

基因交流。由NJ进化树可见，3种表型群茎柔鱼

个体之间并没有完全分离，而是交错分布 （图

1a）。单倍型网络图显示，H1单倍型为主单倍型，

通过不同的节点与其他单倍型相连 （图 1b），H1

和H2单倍型在 3种表型的茎柔鱼中都有分布，茎

柔鱼群体间存在一定的遗传联系，与NJ进化树结

果一致，表明茎柔鱼群体间存在频繁的基因交

流。

表2　茎柔鱼3个群体的遗传多样性参数
Tab. 2　Genetic diversity parameters of the three populations of Dosidicus gigas

表型 Phenotype

大表型 Large

中表型 Medium

小表型 Small

总计 Total

样本数 Sample size

30

30

30

90

单倍型数 H

6

7

6

19

单倍型多样性 Hd

0.455±0.106

0.508±0.108

0.411±0.110

0.455±0.064

核苷酸多样性 π

0.001 9±0.000 3

0.001 0±0.002 7

0.000 9±0.002 6

0.001 1±0.003 9

374



2 期 芶倩波，等：东南太平洋茎柔鱼种群遗传多样性及其与生境因子的关联

http://www.shhydxxb.com

2.4　种群历史动态分析

中性检验结果显示，3 种表型群茎柔鱼的

Fu's Fs 和 Tajima's D 均为负值，且均呈显著差异 

（P<0.05）。因此，东南太平洋的茎柔鱼种群可能

经历过扩张事件。

由图 2可见，茎柔鱼不同表型群的曲线均出

现了单峰，说明茎柔鱼群体可能经历了扩张。

Arlequin分析 τ值为 1.264，基于公式 （1）和 （2）估

计扩张时间在46 700年前。

2.5　生境因子对东南太平洋茎柔鱼遗传多样性

的影响

2.5.1　环境因子的影响

用 RDA 分析茎柔鱼遗传多样性变量和环境

因子的关系。结果显示，茎柔鱼种群 Hd与 Chl.a

呈正相关，与其他因子呈负相关；π与SST呈负相

关，与其他环境因子呈正相关 （图 3a）。分析各表

型群的分布，发现小表型群体分布易受 SST的影

响；大表型群体分布易受 SSH 的影响，中表型群

体分布分散，说明其能够适应多种不同的环境条

件。蒙特卡洛检验结果显示 （表 4），pH、SSS、

SST是显著影响茎柔鱼种群遗传多样性的环境因

子 （P<0.05）。

2.5.2　地理因子的影响

对茎柔鱼遗传多样性与地理因子的关系进

行冗余分析，发现茎柔鱼种群Hd与 lon呈正相关，

与 lat呈负相关；π与 lat呈正相关，和 lon呈负相关 

（图 3b）。分析各表型群的分布，发现茎柔鱼种群

与 lon分布较远，群体的整体分布与 lon无显著相

关性；大表型群体分布易受 lat的影响。蒙特卡洛

检验结果可知 （表 4），纬度显著影响茎柔鱼群体

的遗传多样性 （P<0.05）。

根据茎柔鱼种群平均遗传距离和地理距离 

（表 5），进行空间遗传自相关分析，结果显示茎柔

鱼群体的平均遗传距离与地理距离未出现显著

相关性 （r=-0.028， P>0.05），说明不同地理位置

的茎柔鱼群体存在频繁的基因流动，与Nm结果一

致。

表3　茎柔鱼3个群体的Fst（对角线下）和Nm（对角线上）
Tab. 3　Fst （below diagonal） and Nm （above diagonal） of the three populations of Dosidicus gigas

表型 Phenotype

大表型 Large

中表型 Medium

小表型 Small

大表型 Large

-
0.030 2(P>0.05)

0.012 5(P>0.05)

中表型 Medium

8.04

-
0.005 5(P>0.05)

小表型 Small

19.73

45.45

-

H1~H13为13种不同的单倍型序列类型，圆的面积和单倍型的频率成正比。
H1–H13 represent 13 different haplotype sequence types， and the area of the circle is proportional to the frequency of the haplotype.

图1　NJ进化树 （a） 和单倍型网络图 （b）
Fig. 1　NJ phylogenetic tree （a） and haplotype network diagram （b）
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图3　遗传多样性变量与环境因子（a）和地理因子（b）的RDA分析
Fig. 3　RDA analysis of genetic diversity variables with environmental factors （a） and geographic factors （b）

图2　茎柔鱼3个群体的错配分布曲线
Fig. 2　Mismatch distribution graphs of the three populations of Dosidicus gigas
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3　讨论

3.1　东南太平洋茎柔鱼种群的遗传多样性特点

茎柔鱼是中国鱿钓渔业重要的捕捞对象，其

栖息环境多变复杂，研究东南太平洋 3种表型群

茎柔鱼的遗传多样性有助于揭示其适应性进化

及种群动态，从而为资源管理和保护提供科学依

据。线粒体CO Ⅰ基因是研究动物种群遗传多样

性和进化关系的常用标记基因，CO Ⅰ基因变异

率适中，能够反映种间和种内的遗传差异［25］，基

于 CO Ⅰ基因的碱基对区域的条形码可以区分

98% 的海洋鱼类［26］，ALLCOCK 等［27］对爱尔斗蛸

属 （Pareledone） 进行 CO Ⅰ基因测序发现，CO 

Ⅰ基因序列能有效揭示其潜在物种的形成过程。

本研究基于 CO Ⅰ基因序列发现，东南太平洋茎

柔鱼种群均呈现高Hd低 π的模式，这种模式多存

在于具有广泛地理分布和快速扩张过的物种中，

如沙蛸（Amphioctopus aegina）［28］、太平洋褶柔鱼

（Todarodes pacificus）［29］等。通过中性检验和错

配分布曲线分析种群历史动态，若 Tajima's D 和

Fu's Fs 值为负值，群体可能经历了扩张事件；若

二者为正值，群体可能受到了瓶颈效应的影

响［30］；群体错配分布曲线若呈现单峰，群体可能

经历了扩张，若呈现多峰，群体大小可能不变或

稳定［31］。结果表明，茎柔鱼群体存在扩张事件，

约在 46 700 年前的末次冰期。冰期海平面下

降［32］，温度较低，气候波动和海洋环流变化导致

海洋生产力增强，为茎柔鱼种群提供了更多的食

物资源和生存空间，从而推动种群快速扩张。

我们发现 H1 单倍型连接其他单倍型，是茎

柔鱼群体的主单倍型，且 Nm远远大于 1，说明茎

柔鱼种群间存在频繁的基因交流，这与刁乐等［33］

基于CO Ⅰ基因分析东南太平洋茎柔鱼的遗传结

构，发现各群体间具有显著的基因交流的结果一

致。茎柔鱼是高度洄游的大洋性头足类，在其生

命周期内会进行大规模迁徙，来满足不同生活阶

段的栖息地需求［34］。这种大规模的种群迁移和

洄游行为会促进其基因交流的频率，进而改变种

群遗传多样性。东太平洋赤道以南存在洋流的

闭合环路，高纬度海域海水流向赤道，并在秘鲁

海域形成上升流系统和秘鲁离岸流［33］，洋流的周

期性循环，导致茎柔鱼在秘鲁沿岸会形成较为集

中的产卵场［35］，同样促进种群间的基因交流。因

此，可能由于频繁的迁移、种群历史扩张或栖息

环境等因素影响，促使东南太平洋茎柔鱼群体间

基因交流频繁，遗传差异较小，遗传多样性主要

体现在群体内部。

3.2　生境因子对茎柔鱼种群遗传多样性的影响

遗传多样性是物种不断适应环境和进化的

结果，遗传多样性越高，生物群体对环境的适应

能力越强［34］，环境变化对物种地理分布、种群动

态及遗传多样性有显著影响。本研究发现，SST、

表4　蒙特卡洛检验生境因子
Tab. 4　Habitat factors for Monte Carlo tests

生境因子
Habitat factors

纬度 lat

经度 lon

酸碱度 pH

海表面盐度 SSS

海表面温度 SST

海表面高度 SSH

溶解氧 DO

叶绿素 a质量浓度 Chl.a

解释率
Interpretation rate/%

23.0

1.4

19.3

4.4

3.0

2.7

0.9

0.8

贡献率
Contribution rate/%

94.1

5.9

62.0

14.2

9.6

8.8

2.9

2.6

F

26.2

1.7

21.0

5.0

3.5

3.3

1.1

1.0

P

0.002

0.178

0.002

0.016

0.050

0.064

0.334

0.302

表5　群体间平均遗传距离（对角线下）和地理距离（km， 对角线上）
Tab. 5　Mean genetic distance （below diagonal） and geographic distance （km， above diagonal） between populations

表型 Phenotype

大表型 Large

中表型 Medium

小表型 Small

大表型 Large

-
0.001 1

0.001 0

中表型 Medium

2 360.47

-
0.001 0

小表型 Small

2 212.14

1 428.56

-
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SSS、pH、lat 与茎柔鱼种群的遗传多样性显著相

关，不同表型茎柔鱼对环境因子的敏感性存在差

异，这可能与其栖息环境的差异有关。大表型群

易受SSH的影响，其主要分布在易受秘鲁寒流和

上升流影响的秘鲁海域，秘鲁寒流和上升流的冷

水效应使海表温度降低、水体密度增加，最终导

致秘鲁沿岸的 SSH 降低［36］。SSH 的波动会促使

营养物质从深层海水向表层水域的输送，从而影

响大表型群的食物来源。IGLESIAS等［37］探讨营

养对头足类水产养殖的影响时，发现食物的质量

和类型会显著影响头足类的生长和繁殖。可见，

SSH 可以通过影响大表型群的摄食进而影响其

生长和繁殖。小表型群易受 SST的影响，其主要

分布在阳光充足的赤道海域，东风带将暖水推向

西太平洋，使西部水温升高，赤道太平洋海域的

水温呈现西高东低的分布。温度梯度能影响小

表型群的分布和迁徙，温暖水域具有丰富的初级

生产力（如浮游生物和小鱼群），为小表型群提供

了充足的食物来源，使小表型群更易分布在温暖

的赤道海域［38］。余为等［39］分析环境因子对小表

型群分布的影响时，发现赤道海域因光照强度较

高，赤道海域适宜 SST 范围明显高于秘鲁、智利

外海渔场，从而导致 SST对小表型群的空间分布

有显著影响。中表型群无明显影响因子，中表型

群分布广泛，与其他群体混合分布，可能导致其

拥有较强的环境适应能力。

此外，研究还发现，茎柔鱼种群的遗传距离

基本不受地理距离的影响，可能是由于茎柔鱼种

群频繁的基因流动，减弱了地理距离对遗传距离

的影响。一般来说，海洋生态系统由于缺乏明显

的物理屏障来阻碍种群间的游动和基因交流，海

洋生物通常被认为没有明显的地理分化［40］。东

南太平洋海域受到秘鲁寒流和厄尔尼诺现象的

影响，形成了丰富的营养环境和浮游生物资源，

促使茎柔鱼可以在不同季节进行广泛的移动和

迁徙，且在适宜的环境下交配和繁殖［41-42］。

GILLY 等［43］探究东南太平洋茎柔鱼的洄游路径

时，发现茎柔鱼在加利福尼亚半岛西部沿岸产

卵，夏、秋季向北加利福尼亚海流系统索饵洄

游［44］，秋季末或冬季初则返回墨西哥沿岸产

卵［45］。茎柔鱼广泛的洄游和繁殖促进了种群间

的基因交流，进而弱化了地理距离对遗传距离的

影响。因此，茎柔鱼的遗传多样性更多地受到环

境因子的影响，环境因子可能通过影响茎柔鱼的

分布、产卵、摄食等［46］，进一步影响茎柔鱼的表型

和环境适应能力，进而影响种群的遗传多样性。

4　总结

本研究利用线粒体CO Ⅰ基因研究东南太平

洋 3种表型群茎柔鱼的遗传多样性，并分析了生

境因子与其遗传多样性的关系，以期更好地理解

茎柔鱼的环境适应能力和制定有效的保护策略。

研究表明，大、中、小 3种表型群茎柔鱼间不存在

显著的遗传分化，遗传变异大多存在于群体内，

群体之间有频繁的基因交流；茎柔鱼的表型及遗

传多样性与生境因子密切相关，不同表型群体在

不同的生境条件下呈现不同的适应能力，其中

SST、pH、SSS、lat 等生境因子对茎柔鱼种群的遗

传多样性存在显著影响。综上所述，在开发和管

理茎柔鱼种群时，应当综合考虑茎柔鱼表型、分

布及栖息环境的不同，以制定更加合理的利用和

保护策略。未来的研究应当继续深入探讨环境

变化（如不同群体的季节性分布和栖息深度等）

对茎柔鱼表型的影响，并通过多样化的遗传标记

方法和分析技术进一步揭示环境因子与茎柔鱼

遗传多样性之间的复杂关系。

作者声明本文无利益冲突。
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Population genetic diversity of Dosidicus gigas in the Southeastern Pacific 

Ocean and its relationship with habitat factors

GOU Qianbo1， WANG Congcong1，2，3，4， LI Gang1，2，3， LIANG Xuhong1， PENG Zukun1

（1. College of Marine Living Resource Sciences and Management， Shanghai Ocean University， Shanghai  201306，China； 

2. Key Laboratory of Sustainable Exploitation of Oceanic Fisheries Resources， Ministry of Education，Shanghai  201306，

China； 3. National Engineering Research Center for Oceanic Fisheries， Shanghai  201306，China； 4. Marine Biomedical 

Science and Technology Innovation Platform of Lin-gang Special Area， Shanghai  201306， China）

Abstract: To explore the genetic diversity of Dosidicus gigas in the Southeastern Pacific Ocean and its 

relationship with environmental factors， this study analyzed the genetic diversity of three phenotypic groups 

（large， medium， and small） and the impact of environmental factors using mitochondrial COⅠ gene data， 

redundancy analysis （RDA）， and Mantel tests.  The results showed that the overall haplotype diversity 

（Hd） of D.  gigas populations was 0.455， while nucleotide diversity （π） was 0. 001 1， indicating high Hd 

and low π.  The genetic differentiation coefficient （Fst） between populations was less than 0.05， gene flow 

（Nm） was greater than 1， and within-group variation accounted for 99.14% of the total.  Genetic data 

suggested that the populations underwent a historical expansion event approximately 46 700 years ago.  

RDA and Mantel test results indicated a weak correlation between geographical distance and mean genetic 

distance， while latitude （lat）， sea surface temperature （SST）， sea surface salinity （SSS）， and pH were 

significant environmental factors influencing the genetic diversity of D.  gigas populations （P<0.05）.  

Furthermore， the distribution of different phenotypic groups was influenced by distinct environmental 

factors.  The study concluded that there was no significant genetic differentiation among the three 

phenotypic groups of D.  gigas， but environmental factors had a significant impact on their genetic 

diversity.  This research provides valuable reference data for the conservation and management of D.  gigas 

populations.

Key words: Dosidicus gigas； genetic diversity； habitat factors； CO Ⅰgene； the Southeastern Pacific Ocean
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