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提要    采用 COⅠ基因片段研究了东海区象山(XS)、乐清(YQ)和宁德(ND)三个四指马鲅群体的遗
传多样性和种群遗传结构。在 90 个四指马鲅个体中, 共检出单倍型 13 个, 包括变异位点 23 个, 其
中简约信息位点 14个。在三个种群中, YQ群体具有最高的单倍型多样性和核苷酸多样性水平, 但整
体上, 三个群体的遗传变异水平均比较低。中性检验结果表明, 三个群体内部在分子水平可能存在自
然选择作用。NJ系统发生分析发现, YQ部分单倍型与 XS和 ND群体聚在一起, 而与另一部分 YQ
群体遗传分化较大。AMOVA分析显示, 遗传差异主要来自于群体内部(79.66%)。 
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四指马鲅 (Eleutheronema tetradactylum Shaw), 
隶属于马鲅目(Polynemiformes)、马鲅科(Polynemidae)、
四指马鲅属(Eleutheronema), 俗名“午鱼”、“马友”
等, 浙江一带俗称“障跳”。该鱼主要分布于印度洋
和太平洋西部, 在我国沿海均有分布, 以南方分布较
多。其肉质细嫩, 口味好, 为我国重要经济鱼类(毛连
环, 2009)。目前, 国内外针对四指马鲅分类、繁育和
渔业资源等方面虽已做了一些研究(Motomura, 2004; 
Motomura et al, 2002; Moore et al, 2011; Newman et al, 
2011; 毛连环, 2009), 但迄今为止有关我国海区四指
马鲅资源的种群结构和遗传背景等方面的研究尚未

见报道。鱼类种群遗传结构研究对鱼类资源保护和合

理开发利用具有重要意义, 同时, 它还能指导渔业资
源的管理和监测。对物种遗传结构缺乏了解往往容易

导致地区的过度捕捞, 并最终导致物种的衰退(Shui 
et al, 2009)。因此, 海洋物种的遗传多样性研究一直
受到学者们的重视。 

由于线粒体基因组(mtDNA)具有结构简单、母系
遗传、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(徐梅英等, 2011)。其中, 细胞色素 c氧化酶亚基
Ⅰ(cytochrome c oxidase subunit Ⅰ, COⅠ)序列进化
速度较快 , 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
种的分子系统学和种群遗传学研究中。例如, 冯建彬
等(2008)利用 COⅠ序列对我国五大淡水湖日本沼虾
群体进行分析; 彭士明等(2010)利用线粒体控制区与
COⅠ基因序列比较了养殖银鲳与野生银鲳群体的遗
传差异。本研究通过对东海区四指马鲅群体的 COⅠ
序列片段进行扩增与测序分析, 比较了 3个群体的遗
传变异、遗传多样性和种群遗传结构, 以期为东海区
四指马鲅资源的合理开发利用提供科学的参考依据, 
并为未来其遗传育种与良种选育提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
实验所用四指马鲅样品共 90 尾, 所有样品均采

自于东海海区, 包括象山(XS)群体、乐清(YQ)群体和
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宁德(ND)群体各 30尾。平均叉长为(19.8±5.5)cm, 取
其背部肌肉组织保存于−20℃保存备用。 
1.2  基因组 DNA提取、COⅠ基因片段扩增与测序 

基因组 DNA 采用常规的酚 -氯仿法进行提取
(Sambrook et al, 1989)。扩增所用引物为 COⅠa: AGT 
ATA AGC GTC TGG GTA GTC和 COⅠf: CCT GCA 
GGA GGA GGA GAY CC (Palumbi et al, 1991)。PCR
总反应体积为 50μl, 反应体系为: 1×PCR buffer、Mg2+

终浓度为 1.5μmol/L、两端引物 0.3μmol/L、dNTPs 
200mmol/L、模板 200ng、Taq酶 3.5U (TaKaRa)。反
应程序为: 94℃预变性 5min; 94℃变性 30s; 52℃退火
30s; 72℃延伸 45s, 共 30 个循环; 最后 72℃延伸
10min。 

PCR 扩增产物经 1.0%琼脂糖凝胶电泳分离后, 
经 UNIQ-10柱式 DNA胶回收试剂盒(上海华舜)纯化, 
送至上海桑尼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 

测序结果采用 ClustalX 1.81(Thompson et al, 
1997)进行比对 , 并辅以人工校对。用 MEGA 4.0 
(Tamura et al, 2007)分析不同序列的碱基组成、变异
位点、核苷酸差异等, 计算个体间的遗传距离, 并采
用邻接法(Neighbor-joining method, NJ)基于 Kimura
双参数模型构建单倍型系统树 , 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 1000。采用 DNASP 4.0 (Rozas et al, 2003)
计算(haplotype diversity, h)、核苷酸多样性(nucleotide 
diversity, π)、简约信息位点 (parsimony informative 
sites)数。采用 Arlequin 3.01 (Excoffier et al, 2005)中
的 AMOVA分析、Tajima’s D和 Fu’s FS中性检验评估

四指马鲅群体的种群结构与种群动态。 

2  结果 

2.1  序列变异与单倍型分布 
对 3 个四指马鲅群体 COⅠ基因片段进行测序, 

经过人工校正和序列比对, 共获得 60条长度为 627bp
的四指马鲅 COⅠ基因同源序列。60条序列定义了 13
个单倍型, 监测到变异位点 23个, 发生 24次点突变; 
其中包含简约信息位点(Parsimony informative sites) 
14 个, 单一位点(Singleton variable sites)9 个(表 1), 
没有出现碱基的插入/缺失。 

在 XS、YQ和 ND三个群体中, 分别发现单倍型
5、11和 5个(表 2)。其中, XS和 YQ群体共享单倍型
4个; XS和 ND群体共享单倍型 3个; YQ和 ND群体
共享单倍型 4 个; 有 3 个单倍型为三个群体共享。3
个群体中, YQ 群体的单倍型多样性最高(0.7816), 而
其它两个群体中均呈现较低水平。此外, YQ群体的核
苷酸多样性也最高(0.00556), 其它两群体中则水平较
低。3个群体的遗传距离为 0.002—0.009(表 3), 远远
低于物种之间的分化程度, 因此尚未构成亚种的分化。 

 
表 1  四指马鲅 3 个群体 COⅠ基因片段变异位点 

Tab.1  Variable sites of COⅠ gene segment sequences in three populations of E. tetradactylum 

 12334 44455 55555 55555 566 群体单倍型数总计 

核苷酸多态位点 96123 48922 33445 59999 902 

 81187 70226 47094 50147 920 
XS YQ ND 

Hap_1 ACCGC AGGGG GGAGC AAGTG AGG 21 20 1 

Hap_2 ..T.. ..... ..... ..... ... 2 1 1 

Hap_3 ..... G.... ..G.. ..... ... 4 4 1 

Hap_4 ..... G.... ..... ..... ... 1 0 0 

Hap_5 G.... G.... ..... ..... ... 2 0 1 

Hap_6 .T... G.. . ..... ..... ... 0 3 0 

Hap_7 ..... G.A.. ..... ..... ... 0 2 1 

Hap_8 ...T. ....A CC.T. .GCG. .TA 0 0 1 

Hap_9 G..TG GT... T.... ....C .T. 0 0 8 

Hap_10 ....G G.... ..... ....C ... 0 0 2 

Hap_11 ..... G.... ..... ...GC .TA 0 0 12 

Hap_12 G..TG GT..A T.... ....C .TA 0 0 1 

Hap_13 ....G G..AA CC..G CGCGC GTA 0 0 1 

注: “.”表示与第一行序列碱基相同 
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表 2  四指马鲅 3 个群体的遗传多样性参数 
Tab.2  Parameter of genetic diversity in three populations of E. tetradactylum 

群体 象山(XS) 乐清(YQ) 宁德(ND) 

样品数 30 30 30 

片段长度(bp) 627 627 627 

多态位点数(S) 4 21 4 

单倍型数(H) 5 11 5 

单倍型多样性(Hd) 0.4989±0.1030 0.7816±0.0591 0.5402±0.0990 

核苷酸多态性(π) 0.00090±0.00084 0.00556±0.00325 0.00139±0.00112 

平均碱基配对差异(K) 0.56322±0.47235 3.48736±1.82866 0.86890±0.62878 

Fu’s和 FS D检验 −2.16519* −1.6557 −0.99888 

Tajima's D检验 −1.13535 −1.19804 −0.35783 

注: *表示有显著性差异(P<0.05) 
 

表 3  四指马鲅 3 个群体的遗传距离 
Tab.3  Genetic distance between three populations of  

E. tetradactylum 

群体 象山(XS) 乐清(YQ) 宁德(ND) 

象山(XS) —   

乐清(YQ) 0.008 —  

宁德(ND) 0.002 0.009 — 

 
2.2  种群遗传结构 

采用邻接法基于双参数模型构建 3 个群体的单
倍型系统发生树(图 1)。结果表明, 3个群体的单倍型
可以分为两支, 其中一支由 3个群体存在的共享单倍
型组成 , 而另一支由 YQ 群体中的单倍型构成。

AMOVA分析结果如表 4所示, 79.66%的遗传变异来
源于群体内部, 而 20.34%的变异来自于群体之间。
Tajima’s D和 Fu’s FS中性检验结果如表 2所示。3个
群体的检验值均为负值, 而 XS群体的 Fu’s FS检验结

果为显著性负值, 表明 XS群体经历过种群扩张现象。 

3  讨论 

3.1  东海区 3个四指马鲅群体的遗传多样性 
遗传多样性是形成生物多样性的基础 , 也是物

种进化潜能的保证。一般而言, 物种遗传多样性的高
低与其适应能力、生存能力和进化潜力密切相关, 遗
传变异是有机体适应环境变化的必要条件 , 遗传多
样性下降 , 会直接导致物种对环境适应能力的下降
(Conrad, 1983; Feral, 2002; Frankham et al, 2002)。四
指马鲅因其肉质鲜美而深受消费者的喜爱 , 为我国
重要的经济鱼类之一。目前其人工繁殖相关研究已有

进展, 然而, 尚未见有关其种群遗传和资源多样性方
面的报道。本研究通过线粒体 COⅠ基因片段研究了

东海区四指马鲅群体的种群结构与遗传多样性 , 揭
示了其资源现状 , 可为其资源合理开发与种子资源
保护提供信息支持。 

研究表明, 四指马鲅 3个东海群体均有较丰富的
单倍型多样性(h)。核苷酸多样性(π)是表示每个群体 

 

 
 

图 1  基于 COⅠ序列的四指马鲅系统发生 NJ树 
Fig.1  Neighbour-Joining tree of E. tetradactylum based on CO

Ⅰ sequences 
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表 4  四指马鲅 3 个群体的 AMOVA 分析 
Tab.4  AMOVA analysis of three populations of E. tetradactylum 

变异来源 自由度 df 方差总和
(SSD) 

变异组分
(Va) 

变异贡献率
(%) 

群体间 2 11.800 0.20934 20.34 

群体内 87 71.333 0.81992 79.66 

总计 89 83.133 1.02926 100 

 
内各个单倍型的两两配对差异的平均值 , 是一个重
要的群体遗传多样性指标。在 3个东海群体中, YQ群
体的单倍型多样性和核苷酸多样性水平均为最高

(h=0.7816, π=0.00556), 而其它 2个群体中 h和π均处
于较低的水平。由于近年来的过度捕捞和环境污染, 
东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了
改变, 渔获年龄、组成和数量等都急剧下降(樊伟等, 
2003; 王凯等 , 2007; 凌建忠等 , 2008; 程炎宏等 , 
2003)。推测四指马鲅 2 个群体的遗传多样性水平偏
低, 可能是由于巨大的捕捞压力和水环境的恶化, 导
致其资源量下降, 进而有效群体的数量下降, 出现瓶
颈效应 , 这种状况不利于东海区四指马鲅资源的可
持续性利用。因此, 必须加强对现有资源的科学管理
和保护, 降低捕捞强度, 恢复有效种群大小, 以避免
种群资源的进一步恶化和衰退; 同时, 对 YQ 群体也
要进行必要的管理和监督 , 以保证其种群的长期稳
定和可持续开发利用。 
3.2  东海区 3个四指马鲅群体的种群遗传结构 

分析表明, 3个东海群体的平均遗传距离为0.002—
0.009, 小于物种间的分化程度(10%), 表明 3 个群体
尚未构成亚种的分化(Billington et al, 1991)。在 3个
群体中, XS 和 ND 两个群体间的遗传距离较小, 与
YQ 群体中部分单倍型之间的变异也较小, 与 YQ 群
体中的其它 5 个单倍型之间的遗传变异程度却较大, 
表明 YQ群体较大而稳定, 并有可能与其它群体之间
存在基因流。NJ系统发生结果显示, 东海区 3个四指
马鲅群体之间存在多个共享单倍型, 且 3个群体单倍
型聚集在一起, 而与 YQ群体的其余部分单倍型差异
较大。AMOVA 分析表明, 群体间的遗传变异程度较
低, 而群体内的变异高达 79.66%, 表明 3个四指马鲅
群体没有形成相互隔离的遗传结构。总体上, 3 个群
体间遗传差异较小 , 推测这与四指马鲅群体的高度
分散能力有关(杨频等, 2007)。 

Fu’s FS 中性检验能有效地检测种群动态, 通常
情况下 FS 值对种群扩张现象较为敏感, 当有种群扩

张现象出现时, 其将呈现出显著性的负值; 在本研究
中发现, 3个群体的 FS值均为负数, 而XS群体的呈显
著性负值, 表明其出现过种群扩张现象, 种群内部均
受到较强的选择作用。Grant 等(1998)根据单倍型多
样性(h)和核苷酸多样性(Pi)两者的关系将种群事件
分为 4种模式: 第一类为 h和 Pi均低(h<0.5, Pi<0.005), 
第二类为 h 高而 Pi 低, 第三类为 h 低而 Pi 高, 第四
类为 h和 Pi均高。本研究中 XS和 ND群体即属于第
一类情况 , 其单倍型和核苷酸变异的多样性水平均
较低 , 表明其最近出现过种群瓶颈效应或种群由单
一、少数系群所发生的创立者效应(founder effect)形
成; 而 YQ 群体属于第四种情况, 表明该群体是具有
长期进化历史的大而稳定的群体构成 , 或者由遗传
差异较大的不同群体接触形成。 

然而 , 考虑到本次研究中取样种群数量和利用
单个基因评估四指马鲅不同群体的遗传多样性和种

群遗传结构的局限性 , 今后还应该进一步扩大取样
范围 , 并综合包括线粒体和细胞核上的多种分子标
记的数据 , 以期对东海及其它各海区四指马鲅种群
资源进行更全面、客观的结论。 
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POPULATION GENETIC STRUCTURE OF ELEUTHERONEMA TETRADACTYLUM 
(SHAW) IN EAST CHINA SEA BASED ON SEQUENCE ANALYSIS OF COⅠ GENE 

LIN Shao-Zhen1,  WANG Dan-Li2,  WANG Ya-Jun2,  YAN Xiao-Jun2 
(1. Zhejiang Mariculture Research Institute, Wenzhou, 325000; 2. School of Marine Sciences, Ningbo University, Ningbo, 315211) 

Abstract    Population genetic structure and genetic diversity of Eleutheronema tetradactylum (Shaw) in East China Sea 
were evaluated by mitochondrial COⅠ partial sequences. A total of 90 individuals were analyzed, and 23 polymorphic 
sites (including 14 parsimony informative sites) defined 13 distinct haplotypes. Yueqing (YQ) population had the highest 
values of both haplotype diversity (h) and nucleotide diversity (π), but the levels of h and π were generally low in all three 
populations. Neutral evolution test and mismatch distribution indicated historical demographic expansion happened in 
three populations. NJ phylogenetic tree indicated that haplotypes from XS (Xiangshan population), ND (Ningde population) 
and part of YQ population pooled together, which had high genetic divergence from other haplotypes in YQ population. 
Analysis of molecular variance (AMOVA) indicated that variations were mainly within population (79.66%). The present 
results provide new information for genetic assessment, fishery management and conservation of this species. 
Key words    Eleutheronema tetradactylum (Shaw),  Cytochrome c oxidase subunitⅠ (COⅠ),  Population structure,  
Genetic diversity 


