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中国近海 5个黑鲷地理群体的遗传变异 
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摘要: 为有效保护和利用黑鲷(Acanthopagrus schlegeli)资源, 本研究测定了中国近海 5 个群体(北方海

域的营口与崂山群体, 南方海域的闽清、大亚湾、东兴群体)各 10 尾黑鲷线粒体控制区 5′端 722bp 序

列以分析其遗传多样性和遗传结构。结果发现 42 个单倍型, 56 个多态位点; 群体单倍型多样性为

0.978~1.000, 群体核苷酸多样性为 0.0067~0.0116。中性检测和核苷酸不对称分布分析表明, 中国近海

黑鲷在晚更新世 (165~41 kaBP)曾经历过种群的快速扩张。北方群体与南方群体之间的 Fst 值为

0.1145(P=0.00), 表明存在中等程度的分化, 建议将中国近海黑鲷作为两个管理单位。 
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黑 鲷 (Acanthopagrus schlegeli) 隶 属 鲈 形 目
(Percoiformes), 鲷 科 (Sparidae), 棘 鲷 属 (Acanthop- 
agrus), 是分布于中国、韩国和日本近海的底层鱼类。
黑鲷肉质鲜美 , 生长迅速 , 适应能力强 , 栖息于河
口、海湾, 不作长距离洄游, 是重要的捕捞鱼类和增
养殖对象[1]。近年来海洋环境污染与栖息地破坏以及

过度捕捞 , 导致天然黑鲷资源急剧衰减 , 种质资源
的保护、恢复和增殖迫在眉睫。了解种群的遗传变

异是评估资源现状, 制定野生群体保护与恢复策略, 
实施养殖群体种质遗传改良的重要前  提[2]。目前中

国黑鲷的遗传变异研究主要见于 Jean 等[3]对台湾海

峡沿岸 7个天然群体, 杨慧荣等[4]对青岛、厦门、海

南 3个天然群体及龚金波等[5]对青岛、深圳、北海 3
个天然群体的遗传多样性及群体遗传结构的报道 , 
尚未有全面深入分析中国近海各海域种群遗传结构

和种群历史动态的报道。 
线粒体 DNA(mitochondrial DNA, mtDNA)具有

进化速度快、母系遗传、几乎不发生重组等特点[6], 
是研究动物遗传变异的良好遗传标记。线粒体控制

区为非编码区, 其进化速率要比线粒体蛋白质编码
基因高 2~5 倍, 非常适合分析种群遗传多样性和遗
传结构[7], 在鱼类种群遗传研究中应用广泛[8~11]。为

了更加有效地保护和利用黑鲷的种质资源, 对中国
沿海黑鲷的 5 个主要分布区域(包括渤海, 黄海, 东
海, 南海广东海域及南海北部湾海域)中天然黑鲷群
体线粒体控制区序列进行分析, 期望能较完整地揭

示中国沿海黑鲷群体遗传多样性、  遗传结构及种群

历史动态, 为黑鲷资源保护、种质改良和开发利用提
供科学依据, 也为评估近年来增殖放流效果及其对
黑鲷遗传多样性影响提供背景资料。 

 
图 1  采样点的分布及中国沿海海流和洋流情况(根据孙

海平等[12]修改) 
Fig. 1  Map of the studied area depicting sampled popula- 

tions and currents(modified from Sun Haiping) 
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1  材料与方法 

1.1  材料   
2004年 7月~2008年 11月间采自辽宁营口(渤海

海域)、山东崂山(黄海海域)、福建福清(东海海域)、
广东大亚湾(南海广东海域)、广西东兴(南海北部湾
海域)(图 1)5 个地点, 每个地点各取 10 尾黑鲷, 用
95%的酒精处理并保存。所有样品均为从近海作业的
小型渔船上购买的野生鱼类。 

1.2  基因组 DNA 的提取与 PCR 扩增 
取酒精保存的肌肉约 50 mg, 晾干后采用传统

酚-氯仿法提取总 DNA, 用 1%的琼脂糖凝胶电泳检
测。采用自行设计黑鲷专一性引物CrF:5’-gttggaatcct- 
ccctactgctc-3’和 CrR: 5’-tcttaacca ccctttacgccga-3’进
行 PCR扩增。PCR反应及测序参照陈艺燕等[13], 测
序引物为 CrF。 

1.3  数据处理 
测定的序列经人工校对后, 用 ClustalX 1.83 软

件进行序列比对 , MEGA4.0 软件计算核苷酸组成 , 
碱 基 变 异 情 况 , 转 换 和 颠 换 值 , 采 用
Kimura2-parameter(K2-p)模型建立单倍型邻接树, 采
用 1000次 bootstrap计算分支支持率。以Arlequin 3.11
软件计算两两群体间 Fst值, 并以 1000次置换分析其
统计学显著性。用 DNASP4.50统计群体单倍型多样
度(h)、核苷酸多样度(π)。以 Arlequin 3.11软件计算
Tajima’s D和 Fu’s FS值, 并进行核苷酸不对称分布
分析, 并获得τ值; 用公式τ=2ut 估算种群扩张时
间[14], 其中τ是扩张时间参数; u=2μk, μ为变异速率, 
k表示序列长度; t表示自扩张以来所经历的代数; 扩
张时间 T=t×代时。 

2  结果与分析 

2.1  序列特征及遗传多样性 
人工校对后获得 50尾样品长度为 722bp的线粒

体控制区序列片段。其中, T、C、A、G平均含量分
别为 31.5%,19.9%,33.8%,14.8%, A+T含量 65.3%高于
G+C 含量 34.7%, 表现出反 G 偏倚; 共发现单倍型
42 个, 多态位点 56 个, 其中插入缺失为 2 个, 简约
信息位点 32个, 转换位点为 7个, 没有颠换, 转换远
高于颠换[15]; 群体单倍型多样性 h 为 0.978~1.000, 
群体核苷酸多样性 π 为 0.0067~0.0116, 其中营口群

体最低, 东兴群体最高。 

2.2  群体遗传结构 
以 42 个单倍型构建的邻接树见图 2, 单倍型

H8、H9、H14为营口与崂山群体共享, H36为福清与
大亚湾群体共享 , 其他单倍型为各群体特有。在
K2-p 模型构建的单倍型邻接关系树上, 不同地理来
源的单倍型较散乱无序的分布于各分枝, 没有发现
明显的地理聚群; 大部分分支的 Bootstrap(1000 次)
支持率小于 50%,没有发现明显的谱系结构。 

 

图 2  基于 K2-p 模型建立的黑鲷控制区序列单倍型邻接
树与单倍型在 5个群体中的分布 

Fig. 2  NJ tree of 42 haplotypes using kimura-2 parameter 
model and their distributions in 5 populations of 
A.schlegeli 

各分支上的数字为 bootstrap 1000次所得到的支持率 
numbers at each branch indicate bootstrap proportions in sup- 
port of the adjacent node(1000 iterations) 
 
两两群体间 Fst 值见表 1。中国北方海域的营

口与崂山群体之间 , 南方海域的闽清、大亚湾、东
兴 3 群体两两之间 Fst值为负值且统计学上没有显

著差异(P>0.05), 表明北方海域 2 个群体之间 , 南
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方海域的 3 个群体之间都没有明显的遗传分化 [16]; 
而北方海域的 2个群体分别与南方海域的 3个群体
两两间 Fst 在 0.0567~0.14025, 且均差异显著
(P<0.05), 表明北方海域与南方海域黑鲷间出现了

中等程度的分化。若根据以上结果将没有出现分化

的地理群体合并为北方群体及南方群体 , 两者间
的 Fst为 0.1145 (P=0.00), 进一步说明其间存在中
等程度的分化。  

 
表 1  中国近海黑鲷群体样本数、单倍型、单倍型多样性、核苷酸多样性与两两群体间的 Fst 值 
Tab. 1  Sample size, number of mtDNA control region haplotypes, haplotype diversity, nucleotide diversity and 

pair-wiseFst in 5 populations of A.schlegeli in coastal waters of China  

两两群体间的 Fst值 
地理群体 样本数 

单倍

型数 
单倍型多样性 

核苷酸多

样性 营口 崂山 福清 大亚湾 
营口 10 9 0.978 0.0067 −    
崂山 10 10 1.000 0.0087 0.0492* −   
福清 10 9 0.992 0.0096 0.1485*** 0.0859** −  
大亚湾 10 9 0.978 0.0092 0.1169*** 0.0567** −0.0010* − 
东兴 10 9 0.978 0.0116 0.1403*** 0.0884*** −0.0193* −0.0078* 
注: *表示差异不显著(P>0.05）, **表示 0.01<P <0.05, ***表示 P<0.01; −表示此值不存在, 对角线上空白栏与对角线下栏重复 
 

2.3  群体历史动态 
高的单倍型多样性和低的核苷酸多样性提示历

史上黑鲷可能经历过种群快速扩张[20]。将中国沿海 5
个黑鲷群体作为一个整体, 利用 Tajima’s D 和 Fu’s 
Fs 中性检验以及核苷酸不对称分布(mismatch dis-
tribution)分析种群历史动态。Tajima’s D=−1.5468 
(P=0.044)和 Fu’s Fs =−25.0669(P=0.000)均为负值且
显著偏离中性, 表明中国近海黑鲷可能经历过快速
扩张[17,18]。核苷酸不配对分布呈单峰型(图 3), 与群体
扩张模型下的预期分布接近, 同样说明黑鲷种群经
历过种群扩张 [14]。根据τ的观测值 7.979, 以
5%~20%每百万年线粒体控制区变异速率 [10], 代时
为 3, 可估计出黑鲷种群扩张时间在更新世晚期(约
为 165~41 kaBP)。 

3  讨论 

3.1  黑鲷的遗传多样性与种群历史动态 
龚金波等[5]对青岛, 深圳, 北海 3 个黑鲷群体线

粒体控制区序列分析发现群体单倍型多样性 h 为
0.935~0.968, 群体核苷酸多样性 π 为 0.00702~ 
0.00903, 其中北海群体最高而青海群体最低, 与本
研究结果一致。与同域分布的黄鳍鲷(Acanthopagrus 
latus)(h: 09929~0.9952, π: 0.0125~0.0187)、二长棘鲷
(Evynnis cardinalis)(h: 0.9764~1.0000 , π: 0.0120~ 
0.0144)[8]、白姑鱼 (Pennahia argentata)(h: 0.9130~ 
0.9926, π: 0.0073~0.0099)[9] 、 花 鲈 (Lateolabrax 
maculatus)(h: 0.96~1, π: 0.008~0.015)[11])相比较, 黑

鲷具有相似的单倍型多样性 h 和较低的核苷酸多样
性 π。 

 

图 3  黑鲷线粒体控制区序列核苷酸不配对分布 
Fig. 3  The mismatch distribution of the mitochondrial 

D-loop sequences of A. schlegeli 
 
线粒体控制区为非编码序列, 受到较小的选择

压力, 其基因频率主要决定于突变率及其有效群体
的大小[19]。本研究检测出黑鲷具有高的单倍型多样

性, 一方面可归因于线粒体控制区具有高的突变率, 
另一方面也反映了中国沿海黑鲷具有较大的有效群

体。核苷酸多样性积累远比单倍型多样性积累所需

的时间漫长, 黑鲷具有高的单倍型多样性, 低的核
苷酸多样性, 推测其可能经历过瓶颈效应后的快速
扩张[20]; 中性检测和核苷酸不对称分析证实了这种
推测。与黑鲷类似, 研究表明中国沿海许多鱼类都可
能经历过种群扩张[10~13]。在晚更新世(126~10kaBP)
期间, 地球气候剧烈的波动导致海平面经历多次大
幅度的下降, 在末次冰盛期一度下降 130~150 m, 中
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国沿海大陆架曾大面积露出[21]。因此, 中国沿海一些
鱼类可能经历了冰期分布区的缩减和冰期后分布区

的扩张, 这一系列事件对现代种群的遗传格局产生
重要的影响[22]。 

3.2  黑鲷的遗传结构与管理保护 
幼体随海流的扩散是海洋鱼类在较大地理范围

内遗传分化较小的重要原因[23]。浮性卵和幼体约 20 d
的浮游生活期提示黑鲷可随中国沿岸流等海流(图 1)
扩散较远的距离 [3], 因此不难解释黑鲷北方群体之
间以及南方群体之间没有遗传分化的发生。但黑鲷

北方群体和南方群体之间出现显著的遗传分化, 表
明其间可能存在某种阻止黑鲷扩散的障碍。黑鲷的

繁育季节的地理变化以及中国沿岸流流向季节性变

化使东海和黄海之间的幼体迁移变得困难。由于受

温度的影响, 不同海域的黑鲷群体产卵季节明显不
同, 如广东为 12 月~次年 3 月中, 福建为 3 月中~5
月初, 山东为 5月初~6月初[24]; 而在 4~5月, 受季风
影响的中国沿岸流由向南转为向北(图 1); 因此东海
以南与黄海以北的黑鲷幼体之间的相互迁移受阻。 

确定进化显著单位 (Evolutionarily Significant 
Units,简称ESUs)和管理单位(Management Units,简称
MUs)是开展物种保护的前提。Moritz[25]认为 ESUs
是指在历史上受到长期隔离, 以致 mtDNA单倍型互
为单系 , 核等位基因频率具有显著差异的群体 , 注
重于长期的, 进化上的管理; MUs是指在统计学上独
立的群体, 不管等位基因在系统发育上的差异如何, 
只要求其在核基因或 mtDNA 等位基因频率具有显
著差异即可, 适用于较短期限的管理。mtDNA 控制
区单倍型系统发育关系分析显示中国近海黑鲷群体

之间并没有形成多个单系群, 因此可将中国近海黑
鲷群体应视为 1 个 ESUs。两两群体间的 Fst值提示

应将北方海域与南方海域的黑鲷群体作为 2 个 MUs
进行管理。 

由于采样范围的限制, 上述研究结果不能排除
未采样地区黑鲷群体存在新的 ESUs或Mus的可能。
另外由于线粒体基因与核基因有着不同的进化特点, 
有必要进一步采取 SSR, AFLP等分子标记技术分析
黑鲷群体遗传多样性与遗传结构, 为黑鲷资源的保
护和开发利用提供更详尽的信息。 
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Abstract: Acanthopagrus schlegeli is an economically important marine fish endemic in East Asia, and natural 
resource had been reduced dramatically. To protect and exploit the valuable fish effectively, 722 bp at the 5’ of mi-
tochondrial DNA control region of 50 individuals collected in Yingkou(YK), Laoshan(LSH), Dayawan (DYW), 
Dongxing(DX) were sequenced to analyze the genetic diversity and population genetic structure of Acanthopagrus 
schlegeli in the coastal waters of China. Total 42 hapoltypes and 56 variable sites were detected. Genetic diversity 
analyses showed high levels of haplotype diversity (h: 0.978~1.000) and low levels of nucleotide diversity(π: 
0.0067~0.0116) in A.schlegeli. The demographic history was examined by using neutrality tests and mismatch dis-
tribution analysis, which indicated a Pleistocene population expansion at about 165 000-41 000years. Climatic os-
cillations during the Pleistocene ice ages might have had an important impact on this species. In the 
Neighbor-Joining tree (NJ tree) based on Kimura 2-parameter distances, neither obvious genealogical nor geo-
graphic clusters were found. Although pair-wise comparisons of Fst indicated that there was no geographic diver-
gence among southern FQ-DYW-DX stocks,as well as between northern YK and LSH stocks, significant geographic 
divergences were found between the two groups. The genetic divergences between northern and southern popula-
tions might partly be due to the different breeding seasons of different populations and seasonal changes of China 
coastal currents. Two Management Units (MUs) were recognized on the basis of the populations of A.schlegeli in 
the coast of China. 
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