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基于 COI 序列比较中国和科威特养殖鲳鱼群体的遗传差异 

孙  鹏 

(中国水产科学研究院 东海水产研究所  农业部东海与远洋渔业资源开发利用重点实验室, 上海 200090) 

摘要: 为探讨中国和科威特鲳鱼(Pampus)养殖群体的遗传差异和遗传多样性, 本研究对两个鲳鱼群体

线粒体细胞色素 c 氧化酶 I 亚基(COI)部分序列进行了比较和分析。通过 PCR 扩增和测序, 共获得 COI

基因片段 47 条, 定义了 8 个单倍型。两个群体的 COI 序列的 A+T 含量均高于 G+C 含量, 在中国养

殖群体中检测到 4 个变异位点, 在科威特群体中检测到 14 个。两个群体的单倍型多样性水平较高

(0.566~0.643), 但核苷酸多样性水平均较低(0.0022~0.0030)。NJ 系统发生树和遗传距离分析结果表

明中国和科威特养殖群体的遗传差异较大 , 高于种内差异水平 , 因此两个养殖群体并非同一种鲳属

鱼类。  
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鲳属 (Pampus)鱼类隶属于鲈形目 (Perciformes), 

鲳科(Stromateidae), 广泛地分布于中国沿海、印度洋

和太平洋沿岸, 由于其具有很高的营养价值和经济

价值 , 深受消费者喜爱 , 是中国沿海重要的经济鱼

类[1]。过去, 中国分类学家将中国海区的鲳属鱼类分

成 3种, 即银鲳(P. argenteus)、灰鲳(P. cinereus)和中

国鲳(P. chinensis)[2-3]。而柳卫海[4], 许玉甫[5]建议将

中国的鲳属鱼类分为 5种, 即银鲳、灰鲳、中国鲳、

翎鲳(P. punctatissimus)和珍鲳(P. minor)。多年来, 由

于过度捕捞和环境污染 , 其自然资源量锐减 , 因此

开展人工增养殖成为恢复资源的重要途径。近年来, 

国内外水产工作者相继开展起鲳属鱼类人工繁育

相关研究, 其中科威特和中国先后在繁育工作中获

得较多进展[6-10]。 

21 世纪初, 施兆鸿 [6-8]开始开展银鲳人工育苗, 

并取得了一些进展。期间, 国内也在其繁育生物学[7-8]、

营养学[11]等方面积累了一定的经验。同时, 国内在银

鲳种群遗传结构和遗传多样性方面也进行了一些研

究。例如 , 孟彦羽等 [12]采用随机扩增多态性分析

(RAPD)研究了海南、浙江、江苏和河北近海海区的

银鲳群体; 彭士明等[13]对中国渤海、东海和南海区 3

个野生银鲳群体开展研究; 彭士明等[14]还对养殖和

野生银鲳 2 个群体的遗传多样性进行了比较。但是, 

总体上银鲳种群遗传学研究较少, 而涉及养殖群体

方面的研究更少。 

目前 , 鲳鱼人工养殖至今尚未形成规模 , 有关

种群遗传多样性方面的研究对其人工繁育、遗传育

种和资源保护均有重要的指导作用。此外, 在养殖实

践中发现, 中国养殖鲳鱼和科威特养殖品种虽然均

被称为“银鲳”, 但是其形态学差异较大。同样, 李

渊等[15]对科威特、巴基斯坦、北部湾和中国台湾近

海的银鲳开展了研究。由于未能采集到台湾以北海

域的银鲳 , 推测银鲳主要分布于台湾海峡以南 , 应

属于暖水性鱼类; 而 Nakabo[16]也曾明确指出银鲳只

分布于台湾海峡以南。考虑到东海水产研究所养殖

的银鲳捕捉于东海区的浙江玉环和六横等海域, 与

以上研究结论不一致。因此, 摸清中国养殖鲳鱼的物

种分类地位也势在必行。 

线粒体基因(mtDNA)具有结构简单、母系遗传、

将进化速率快、几乎不发生重组等特点, 已成为目

前研究种群遗传结构和种群亲缘关系的有效工具

之一[17-18]。其中, 细胞色素 C 氧化酶亚基Ⅰ(cyto- 

chrome c oxidase subunit Ⅰ, COI)序列进化速度较

快, 是鉴别鱼种最有效的DNA条形码之一; 其不仅

适合于种群水平遗传多样性的检测, 也可用于种间

分析。目前, 已被广泛地应用于物种的分子系统学
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和种群遗传学研究中。例如, 冯建彬等[19]利用 COI

序列对中国五大淡水湖日本沼虾 (Macrobrachium 

nipponense)群体进行分析; 彭士明等[14]利用 COI基

因序列比较了养殖银鲳与野生银鲳群体的遗传差

异。因此, 本研究采用线粒体 COI基因序列比较分

析了中国人工养殖的鲳鱼群体和科威特所养殖群

体的遗传差异, 探讨两个群体的分类地位、遗传变

异水平和遗传多样性, 为今后的遗传育种和资源保

护提供信息支持。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

实验所用样品共 47 尾, 均为人工养殖鲳鱼个

体。其中, 26尾来自东海水产研究所养殖群体, 21尾

来自科威特养殖群体。取背部肌肉组织保存于 95%

乙醇中待 DNA提取用。 

1.2  总 DNA 提取、COI 基因片段扩增与测序 

取保存的样品肌肉 100 mg, 通过常规的酚-氯仿

法提取基因组 DNA[20], 并于–20℃下保存备用。基因

扩增采用通用引物 COI a: AGT ATA AGC GTC TGG 

GTA GTC 和 COI f: CCT GCA GGA GGA GGA GAY 

CC[21]。PCR 总反应体积为 50 μL, 反应体系包含: 

10×PCR buffer 5.0 μL, Mg2+终浓度为 2.0 mmol/L, 两

条引物(10 μmol/L)各 2 μL, dNTPs (各 2.5 mmol/L) 

4 μL, Taq 酶(TaKaRa, 5 U/μL)0. 4 μL, 模板 2.0 μL, 

并以 ddH2O 补足体系。反应程序为: 94 ℃预变性

5 min; 94℃变性 30 s; 52℃退火 30 s; 72℃延伸 45 s, 

共 30个循环; 最后 72 ℃延伸 7 min。 

PCR 扩增产物经 1.5%琼脂糖凝胶电泳分离后, 

用 UNIQ-10 柱式 DNA 胶回收试剂盒(上海华舜)纯

化, 送至上海生工生物技术有限公司进行序列测定, 

测序仪为 ABI 3730 基因分析仪。 

1.3  数据分析 

测序所得序列采用 Clustal X 1.81[22]软件进行比

对, 并辅以人工校对。利用 DNASP 4.0[23]计算其单倍

型多样性 (haplotype diversity, h)、核苷酸多样性

(nucleotide diversity, Pi)和简约信息位点(parsimony 

informative sites)数。通过 MEGA4.0[24]软件分析不同

序列的碱基组成、变异位点和核苷酸差异等, 计算个

体间的遗传距离 , 采用邻接法 (Neighbor-joining 

method, NJ)基于 Kimura双参数模型构建单倍型系统

树, 以中国鲳(P. chinensis)、珍鲳(P. minor)和小眼岩

头长颌鱼(Petrocephalus microphthalmus)(Genbank号

分别为: JF790260、JF790274.1 和 AP009609.1)作为

外群, 进化树中节点的自举置信度水平由自引导值

(Bootstrap value)估计, 重复次数为 1 000。 

2  结果与分析 

2.1  两个群体 COI 基因片段的序列特征 

通过 PCR 扩增、测序和人工校对, 共获得两个

群体 COI基因片段 47条, 其碱基长度为 629 bp。在

中国和科威特养殖群体中,  A+T 含量分别为 59.6%

和 61.3%, 均高于其 G+C含量(表 1)。 

 
表 1  中国和科威特养殖鲳鱼群体的碱基组成 
Tab. 1  Base pair composition in pomfret from Chinese 

and Kuwait cultured populations 

碱基组成(%) 养殖鲳鱼 

群体 A T G C A+T G+C

中国群体 25.7 33.9 18.6 21.8 59.6 40.4

科威特群体 26.1 35.2 17 21.7 61.3 38.7

平均 25.9 34.55 17.8 21.75 60.45 39.55

 
47 条 COI 序列共定义了 8 个单倍型, 包括中国

群体单倍型 3 个和科威特群体单倍型 5 个(序列号: 

JF790277、 EU119292、 EU119289、 JN202065、

JN202066、JN202103~JN202105), 两个群体的单倍

型没有发现重叠。在中国群体中, 共检测到变异位点

4 个, 发生 4 次点突变, 其中简约信息位点(Parsimony 

informative sites)4个, 无单变异位点(Singleton vari-

able sites), 无插入和缺失现象 ; 在科威特群体中 , 

检测到变异位点 14 个 , 发生 14 次突变 , 其中简

约信息位点 3 个 , 单变异位点 11 个 , 无插入和缺

失现象。  

2.2 两个群体的遗传结构和遗传多样性 

2个群体的遗传距离如表 2所示, 中国养殖群体

内的遗传距离为 0.001~0.005, 科威特养殖群体的遗

传距离为 0.001~0.014, 因此, 群体内均未达到物种

分化程度。而两个群体之间的遗传距离较大 , 为

0.109~0.116, 表明两个群体存在种间差异。 

中国和科威特群体的单倍型多样性水平均较高, 

分别为 0.566和 0.643(表 3), 但核苷酸多样性水平较

低, 仅为 0.0022 和 0.0030, 且科威特群体的遗传多

样性水平稍高于中国群体。 
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表 2  两个养殖鲳鱼群体的单倍型遗传距离 
Tab. 2  Genetic distance of haplotypes in pomfret from two cultured populations 

 CN1 CN2 CN3 KW1 KW2 KW3 KW4 KW5 
CN1         
CN2 0.001        
CN3 0.003 0.005       
KW1 0.110 0.112 0.110      
KW2 0.116 0.118 0.116 0.012     
KW3 0.109 0.110 0.109 0.001 0.013    
KW4 0.114 0.115 0.113 0.002 0.014 0.003   
KW5 0.109 0.110 0.109 0.001 0.013 0.002 0.003  
注: CN代表中国群体, KW代表科威特群体 

 

表 3  基于 COI 序列的中国和科威特养殖鲳鱼群体单倍型多样性和核苷酸多样性 
Tab. 3  Haplotype diversity and nucleotide diversity of pomfret population cultured in Chinese and Kuwait 

养殖鲳鱼群体 样品量 单倍型 单倍型多样性 核苷酸多样性 平均碱基差异 

中国群体 26 3 0.566(0.083) 0.0022(0.0004) 1.378 

科威特群体 21 5 0.643(0.097) 0.0030(0.0013) 1.886 

注: 括号中的数值为标准差 

 

利用 COI 序列片段基于双参数模型构建的系统

发生 NJ树如图 1所示。中国和科威特养殖群体的单

倍型分别聚在不同的分支上, 且两个群体遗传差异

较大。NJ 树以中国鲳、珍鲳和小眼岩头长颌鱼作为

外群(outgroup), 科威特群体首先与鲳属鱼类中的中

国鲳和珍鲳聚在一起 , 然后与中国养殖群体聚集 , 

最后再与其它属中的鱼类聚集在一起。可见, 科威特

鲳鱼群体与中国鲳和珍鲳的亲缘关系更接近, 而与

中国养殖群体关系较远。 

3  讨论与结论 

3.1  两个鲳鱼群体遗传多样性 

鲳属鱼类是中国重要的海产鱼类, 由于近年来 

的过度捕捞和环境污染, 中国多个海区的鲳鱼渔业

资源都呈现衰减的趋势, 不但鱼类种群的数量急剧

下降, 而且渔业资源结构也发生改变, 出现低龄化、

小型化[4-5, 25]。本研究通过线粒体 COI基因序列比较

了中国和科威特鲳鱼养殖群体的遗传差异。在两个

养殖群体中 , 单倍型多样性水平较高 , 但是核苷酸

多样性水平较低。彭士明等[13]对中国渤海、东海和

南海区 3 个野生银鲳群体的研究认为, 东海和渤海

区银鲳群体的遗传多样性较高, 而南海区遗传多样

性水平较低; 而对养殖和野生银鲳 2 个群体的遗传

多样性进行的比较研究发现, 养殖群体遗传多样性

低于野生群体[14]。这也与本研究结果相一致。 

核苷酸多样性表示每个群体内各单倍型的两两 

 

图 1  基于 COI单倍型的养殖鲳鱼群体 NJ系统发生树 

Fig.1  NJ phylogenetic tree of two pomfret populations based on COI haplotypes 
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配对差异的平均值, 是一个重要的群体遗传多样性

指标。一般来说, 物种遗传多样性高低与其对环境的

适应能力、生存能力和进化潜力有关, 遗传变异是有

机体适应环境变化的必要条件。遗传多样性的降低或

者丧失将会降低物种对外界环境的适应能力[26-27]。因

此 , 建议在人工繁育时应适当增加野生群体 , 选择

尽可能多的亲本或者遗传多样性相对较高的亲本 , 

以防止近交衰退和遗传多样性的进一步丧失。 

3.2  鲳属鱼类分类学 

作为重要的经济型鱼类, 鲳属鱼类在印度洋和

太平洋地区均有分布。因为其形态学相似性高, 在分

类上存在较大的难度。日本学者认为鲳属鱼类应该被

分成 3种, 即银鲳、镰鲳(P. echinogaster)和中国鲳[28-30]; 

中国学者则将其分成另外 3 种 , 即银鲳、灰鲳(P. 

cinereus)和中国鲳[31]; 近年来, 刘静等建议将中国的

鲳属鱼类分成 5种, 即银鲳、中国鲳、灰鲳、珍鲳和

翎鲳[32-33]。作者在近年来研究中发现, 个体差异增加

了鲳属鱼类形态学分类的难度, 根据其侧线、鳍条

数、和鳃耙形状等分类依据往往难以得到确实的结

论。在这些性状中, 脊椎骨数目变化较小, 因此其分

类作用较为明显。 

基于先前对鲳属鱼类的研究, 作者发现珍鲳个

体普遍较小, 其椎骨数为 30, 中国鲳体型(特别是胸

鳍和背鳍的位置和鱼体形状)与其他几种差异较大 , 

因而此两种鲳属鱼类较容易区分; 而其他 3 种的差

异较小, 容易混淆。本研究发现, 中国和科威特所称

的银鲳养殖群体的遗传距离差异较大, 已经达到了

物种分化程度; 系统发生树也显示 , 两个群体差异

较大, 科威特群体与中国鲳和珍鲳的亲缘关系更近, 

作者推断两种养殖“银鲳”并非同一物种。这也与

通过其他线粒体分子标记得到的结论相一致[34]。解

剖学观察发现 , 两种鲳鱼形态学也具有较大差异 , 

中国人工养殖银鲳的椎骨数为 41, 而科威特养殖“银

鲳”、巴基斯坦、印度、缅甸、泰国等海区的银鲳群

体的椎骨数均为 37[34]。根据 Fishbase 的记载, 银鲳

椎骨数为 34~37, 镰鲳的椎骨数为 41; 与其他几种鲳

属鱼类的椎骨数差异较大。那么, 科威特养殖群体可

能为银鲳, 而中国人工养殖的鲳鱼有待于进一步确

定分类地位。这也与李渊等[15]对中国和科威特银鲳

分类的研究结果相一致。 

中国人工养殖鲳鱼亲本来源于东海北部, 而刘

静等[35]根据在厦门福建海区新采集的标本, 认为银

鲳椎骨数为 40, 镰鲳的椎骨数为 41; 同时, 镰鲳主要

分布于日本海、渤海、黄海和东海, 在台湾海峡以南较

少, 而银鲳仅分布于广东以南和东南亚海域[15-16]; 此

外, 是否这些数据能真正作为几种鲳属鱼类的分类

标准还有待于近一步验证[35]。因此, 如果其叙述准确

的话, 中国的养殖鲳鱼群体也有可能是镰鲳。总之, 

目前的结果仍难以判定两种鲳鱼的具体分类地位。

近年来, “银鲳”人工繁育已经在中国开展起来, 而

对于物种分类地位的确定也亟待解决。相信随着传

统分类学和相关分子生物学数据的不断积累 , 两

种“银鲳”的分类地位将会得到更清晰的阐述 , 而

物种的确定也将为今后养殖群体的相关研究提供

基础支持。  
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Abstract: In order to investigate genetic variance and genetic diversity between China and Kuwait cultured popu-

lations of silver pomfret, COI partial sequences were compared and analyzed. By PCR amplification and sequenc-

ing, 47 sequences were obtained, and 8 haplotyes were defined. The polymorphic sites in China and Kuwait popu-

lations were 4 and 14, respectively. The contents of A+T are higher than G+C in each populations, and both popula-

tions showed higher levels of haplotype diversity (0.566~0.643) and lower levels of nucleotide diversity 

(0.0022~0.0030). Results of NJ phylogenetic tree and genetic distance suggest that cultured pampus in two coun-

tries have significant genetic variance, and should be viewed as two different species. 
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