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东海近岸带鱼(Trichiurus japonicus)线粒体 

控制区序列的群体遗传变异研究* 

吴仁协  张浩冉  牛素芳  苗奔奔  翟  云 
(广东海洋大学水产学院  湛江  524088) 

摘要    带鱼(Trichiurus japonicus)是广泛分布于东亚大陆架海域的暖温性近底层经济鱼类, 也是东

海区最重要的海洋渔业捕捞对象。然而, 目前的研究报道对东海近岸带鱼群体遗传变异特性认识不

足, 不利于其种群的遗传资源保护和管理。本研究利用线粒体控制区序列对东海近岸带鱼 6 个群体

191个个体的遗传多样性、遗传分化和历史动态进行分析。在 577 bp长的控制区序列中共检测到 70

个多态位点, 定义了 121 个单倍型。群体总的单倍型多样性较高(0.9911), 但总的核苷酸多样性较低

(0.0092), 群体间遗传多样性水平差异较小。单倍型遗传学关系、Fst值和分子方差分析结果均表明群

体间的遗传分化不显著, 存在广泛的基因交流。历史动态分析结果表明东海近岸带鱼群体在更新世

中晚期可能经历了瓶颈效应和随后的群体快速扩张, 这是导致群体遗传多样性较低的主要原因。带

鱼较强的扩散能力、洄游行为、海洋环流以及近期的群体扩张可能是造成东海近岸带鱼缺乏显著的

系统地理种群结构的原因。研究结果提示, 在线粒体 DNA水平上, 东海近岸带鱼群体是一个随机交

配的种群, 在遗传资源管理上可作为一个单元进行管理。 
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带 鱼 (Trichiurus japonicus) 隶 属 鲈 形 目

Perciformes、带鱼科 Trichiuridae、带鱼属 Trichiurus, 

为暖温性近底层重要经济鱼类 , 广泛分布于东亚大

陆架海域, 包括中国沿海、朝鲜半岛西部及南部沿海

以及日本北海道以南沿海(吴仁协等, 2018)。带鱼是

我国海洋四大渔业之一 , 也是东海区最重要的海洋

渔业捕捞对象。东海区的带鱼渔获量自 2000 年

(90.99×104 t)达到顶峰后, 一直呈波动下降趋势, 近

10年渔获量维持在 70×104 t左右(农业部渔业渔政管

理局, 2009-2018; 张魁等, 2015), 但仍是东海区资源

量最大的鱼种。随着捕捞压力加大和近海渔业生态环

境的不断恶化, 东海区的带鱼在年龄与生长、繁殖和

发育、种群组成、食性等方面均出现了一系列的变化

(林新濯, 1987; 罗秉征, 1991), 包括生殖期间对外界

环境适应能力提高、产卵场范围扩大等(徐兆礼等 , 

2015), 其种群生物学趋向低龄化、小型化、性早熟及

简单化(张其永等, 2017), 资源已处于衰退状态。目前

虽有一些报道涉及东海区的带鱼群体遗传背景研究, 

但这些研究较为零散, 且在采样范围、样品数量或是

标记灵敏度等方面存在明显不足(王可玲等, 1994; 杨

天燕等, 2007; He et al, 2014; Xiao et al, 2014; 郑文娟

等, 2015), 其研究结果还难以全面和深入认识东海区

的带鱼群体遗传变异和种群结构特征 , 不利于其种

群的遗传资源保护和管理。 

有关东海近海的带鱼洄游分布和种群划分问题, 

已有学者进行了广泛的研究和探讨。研究表明, 东海

区的带鱼具有沿东海大陆边缘作南北移动的长距离

洄游规律(朱元鼎, 1959), 其越冬场主要位于 30°N以

南的浙江中南部外海水深 60—100m 海域 , 越冬期

1—3 月(郑元甲等, 2003); 其产卵场分布广阔, 遍及
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东海近海海域, 生殖期从 3 月一直延续至 10 月(盛期

为 5—7月)(徐兆礼等, 2015)。同时, 东海区的带鱼还

与黄渤海带鱼和粤东带鱼存在一定程度的混栖(张其

永等, 1966; 徐兆礼等, 2015)。根据洄游分布、渔期资

料、形态测量等资料, 多数学者认为东海近海带鱼为

一个地方种群(朱元鼎, 1959; 林新濯等, 1965; 张其

永等, 1966; 郑元甲等, 2003; 徐兆礼等, 2016), 但也

有部分学者将东海区的带鱼划分为东海北部群和东

海南部群(罗秉征等, 1981; 卢继武等, 1983)。在群体

遗传学方面, 王可玲等(1994)分析了中国近海 5 个带

鱼群体的同工酶遗传分化 , 得出舟山海域群体和石

狮近海群体为同一个种群的结论 , 但所分析的东海

带鱼群体数量较少 , 难以为种群鉴别提供确切的遗

传学证据。同样, He等(2014)基于线粒体 Cyt b序列

研究了东海带鱼 11 个群体的分子系统地理学和群体

历史动态, 但所用标记的分辨力较低, 难以有效揭示

群体遗传结构和遗传多样性水平。因此, 有必要采用

高分辨力的分子标记和扩大采样范围来进一步研究

东海近海的带鱼群体遗传变异特征和种群划分问题。 

线粒体控制区序列因进化速率较快 , 具有较高

的种内多态性和分辨力 , 且序列中多态的数量和分

布模式可以为推测群体历史动态提供有效的遗传信

息(Liu et al, 2006a,b), 已成为鱼类群体水平遗传变异

研究的理想分子标记 (Xiao et al, 2014; 郑文娟等 , 

2015)。本研究利用线粒体控制区序列对东海近岸 6

个带鱼群体的遗传变异和历史动态进行分析 , 从种

群历史和现代基因流作用两个方面来揭示群体遗传

结构和遗传多样性水平, 阐明东海近岸带鱼群体现有

系统地理格局及其形成机制, 以期全面认识东海近岸

带鱼群体遗传变异特征和评估其种质资源状况, 为今

后制定合理的渔业保护和管理策略提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

实验所用的 191尾带鱼于 2008年 7月至 2018年

4 月采自东海近岸 6 个海域, 包括上海市崇明岛近岸

(CM)、浙江省嵊泗列岛近岸(SS)、浙江省宁波近岸

(NB)、浙江省台州近岸(TZ)、福建省平潭近岸(PT)和

福建省东山岛近岸(DS)(表 1)。鱼体经形态学鉴定后

取其背部肌肉浸入含有 95%酒精溶液的 2mL 离心管

中, 于–20°C条件下保存。 

1.2  DNA提取、PCR反应和序列测定 

采用传统的苯酚-氯仿法提取样品基因组 DNA。

根据带鱼线粒体DNA基因组全序列(GenBank登录号: 

EU339148, 下同), 用 Primer Premier5 软件设计一对

引物 CR-F553 (5′-ATACCAGGACTCAACATC-3′)和

CR-Phe (5′-CGGGCCTATCTTACCATCTT-3′)扩增本

研究的带鱼线粒体控制区部分序列。PCR的反应体系

为 50µL, 包括 5µL 10×反应缓冲液(含 Mg2+), 正反引

物(10µmol/L)各 1µL, 1µL dNTPs (10mmol/L), 0.5µL 

Taq DNA聚合酶(2.5U/µL) (北京全式金生物技术有限

公司), 2—3µL DNA模板(约 50ng/µL), ddH2O补齐总

体积。PCR扩增在 Veriti96 Well热循环仪上进行, 反

应程序为: 94°C预变性 5min; 94°C变性 45s, 54°C退

火 45s, 72°C延伸 45s, 循环 35次; 最后再 72°C延伸

7min。PCR 产物用 1.2% TBE 琼脂糖凝胶电泳检测, 

检测合格的 PCR 产物送至广州天一辉远生物科技有

限公司进行测序, 测序引物同 PCR反应。 

1.3  数据分析 

对所得序列用 Dnastar Lasergene v7.1 软件包

(Burland, 2000)进行编辑、校对和比对, 并以 DnaSP 

5.10 软件 (Librado et al, 2009)确定单倍型。采用

Arlequin Ver 3.5.1.2软件(Excoffier et al, 2010)计算单

倍型数目、多态位点、转换、颠换、插入/缺失等序

列多态性参数, 以及单倍型多样性(h)、核苷酸多样性

(π)、两两序列间的平均核苷酸差异数(k)等遗传多样

性指数。采用Network 5.0.0.1软件(Bandelt et al, 1999)

构建基于中介邻接法(Median-joning)的单倍型网络关

系图, 以分析单倍型的谱系结构。 

在 Arlequin Ver 3.5.1.2软件中, 采用分化固定指

数 Fst 评估两两群体间的遗传分化程度, 并以 Exact

检验检测单倍型在群体间分布频率的差异。群体间的

基因交流值由 DnaSP 5.10 软件估算。通过设定 3 种

分子变异分析(AMOVA)方式来评估群体遗传结构。

一是将 6 个群体都归为一个组群以检验群体间是否

存在显著的遗传分化。二是将 6个群体划分为东海北

部组群(CM、SS、NB、TZ)和东海南部组群(PT、DS)

以检验是否存在显著的地理结构。三是考虑到东海近

岸江河入海径流(如长江口、钱塘江口、瓯江口、闽

江口)可能对其近海动物线粒体 DNA 谱系结构和群

体间基因交流产生影响(阎雪岚等, 2009), 将本研究

的 6个群体划分为 3个组群(CM; SS、NB、TZ; PT、

DS)以检测东海近岸径流是否对带鱼群体间的基因交

流形成地理屏障。AMOVA运算由 Arlequin Ver 3.5.1.2

软件运行 , 单倍型间的遗传距离采用由 jModelTest 

V2.1.10软件(Darriba et al, 2012)运算出的 Kimura双
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参数模型, 其余参数为软件设置的默认参数。 

群体中性检验、核苷酸不配对分布分析和群体扩

张时间计算见吴仁协等(2009)报道, 由 Arlequin Ver 

3.5.1.2软件运算。根据线粒体 DNA的种群统计公式

θ = 2Nef u(Liu et al, 2006b)估算出总群体的母系有效

群体(Nef )大小, 其中 θ 的估计值即是 Arlequin Ver 

3.5.1.2软件运算出的 θs和 θл数值。参照 Xiao等(2014)

报道的带鱼线粒体控制区序列 4%每百万年的突变速

率来估算本研究群体发生扩张的时间和有效母系群

体大小。运用 Beast1.7.5 (Drummond et al, 2007)中贝

叶斯天际线(Bayesian skyline plots, BSP)来检测群体

历史和有效群体大小变化。基于最适进化模型和严格

的分子钟(控制区序列分歧速率为 4%—10%每百万

年), 运算 3×108迭代并用 Log Combiner合并运行, 用

Tracer1.5 软件读取结果, 以获取检测 Beast 模拟数值

(ESS)大于 200的 BSP分析结果。 

2  结果与分析 

去掉两端引物和 tRNAPhe 序列后, 所测定的 191

条带鱼线粒体控制区序列长度为 576—578bp, 其 A、

T、C、G平均含量分别为 26.67%、31.34%、22.63%、

19.37%, A+T含量(58%)高于 C+G含量(42%), 表现出

明显的 T偏倚和反 G偏倚。在比对的 577 bp控制区

序列内共检测到 70个多态位点, 其中有 47个是简约

信息位点。这些多态位点共定义了 73处核苷酸替换, 

包括 63 处替换和 10 处颠换, 同时检测到 6 处插入/

缺失。在 191 个个体中 , 共检测到 121 个单倍型

(MN031014—MN031134), 单倍型间的核苷酸差异数

范围为 1—16。 

表 1显示, 6个群体的单倍型多样性(h)都很高且

相差无几(0.9789—0.9966); 核苷酸多样性(π)以平潭

近岸群体最高(0.0103)、东山岛近岸群体最低(0.0084), 

但群体间差异不大, 并未显示出明显的地理趋势。所

有个体的平均单倍型多样性、核苷酸多样性和核苷酸

差异数分别为 0.9911、0.0092、5.3357, 其遗传多样

性表现出高 h、中低等 π模式。基于中介邻接法构建

的带鱼控制区单倍型网络关系图呈星状结构(图 1), 

存在一个主体单倍型(H19)位于网络图的中心, 该单

倍型被东海近岸 5个群体所共享, 提示东海近岸带鱼

经历了群体扩张。同时, 单倍型网络关系图结构比较

简单, 未检测到与采样点相对应的类群, 表明东海近

岸带鱼控制区序列不存在明显的地理谱系结构。 

表 1  东海近岸带鱼 6 个群体的样品信息和遗传多样性参数 
Tab.1  Sampling information and genetic diversity parameters of six T. japonicus populations from nearshore of the East China Sea 

采样点(群体简称) 采样时间 样品数量 单倍型数量 多态位点数 单倍型多样性 核苷酸多样性 平均核苷酸差异数

上海市崇明岛近岸(CM) 2010.04 32 28 36 0.9919±0.0099 0.0086±0.0048 4.9252±2.4625 

浙江省嵊泗列岛近岸(SS) 2008.07 35 33 43 0.9966±0.0078 0.0089±0.0049 5.1782±2.5683 

浙江省宁波近岸(NB) 2016.04 50 39 47 0.9861±0.0077 0.0095±0.0051 5.4588±2.6722 

浙江省台州近岸(TZ) 2018.04 31 26 43 0.9839±0.0160 0.0097±0.0053 5.5826±2.7576 

福建省平潭近岸(PT) 2014.09 20 17 29 0.9789±0.0245 0.0103±0.0057 5.9125±2.9460 

福建省东山岛近岸(DS) 2013.07 23 21 28 0.9921±0.0154 0.0084±0.0047 4.8376±2.4496 

合计  191 121 70 0.9911±0.0020 0.0092±0.0050 5.3357±2.5863 

 
两两群体间的 Fst 值均较低 (–0.0135—0.0212), 

且统计检验均不显著(P=0.080—0.833>0.05) (表 2), 

表明 6个群体具有高度的遗传同质性。部分群体间的

Fst 值为负值, 说明部分群体内个体间的遗传差异大

于群体间的遗传差异水平。Exact 检验分析显示, 单

倍型在群体间的分布频率差异并不显著(P=0.071— 

0.812>0.05), 可认为东海近岸带鱼 6个群体间是随机

交配的。同时, 群体间的基因交流值为 23.1至无穷大

(表 2), 提示群体间存在非常广泛的基因交流。表 3

的三种 AMOVA 分析结果均显示东海近岸带鱼的遗

传变异绝大部分来自群体内部(占总变异的 99.37%— 

99.37%), 来自群体间的遗传变异仅占极少量

(0.12%—0.43%), 并且统计检验均不显著(P=0.202— 

0.204 > 0.05)。此外, AMOVA分析结果不支持根据取

样范围将 6 个群体划分为东海北部和南部 2 个组群

(Fct=0.0035, P=0.276), 也不支持东海沿岸径流对带

鱼群体的遗传分化产生明显作用的假设(Fct=0.0045, 

P=0.261)。 
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图 1  东海近岸带鱼线粒体控制区序列单倍型的中介邻接网络关系图(圆圈面积与单倍型频率成正比) 
Fig.1  The median-joining network of haplotypes in T. japonicus mitochondrial control region from nearshore of  

the East China Sea (the sizes of circles are proportional to haplotype frequency) 
 

表 2  东海近岸带鱼 6 个群体间的遗传分化指数 Fst(对角线以下)及基因交流值(对角线以上) 
Tab.2  Genetic differentiation index Fst (below diagonal) and Nm values (above diagonal) among six T. japonicus  

populations in nearshore of the East China Sea 

群体 CM SS NB TZ PT DS 

CM  ∞ 41.2 32.2 30.6 ∞ 

SS –0.0069  ∞ 46.7 23.1 ∞ 

NB 0.0120 –0.0033  50.5 68.9 ∞ 

TZ 0.0153 0.0106 0.0098  81.5 ∞ 

PT 0.0161 0.0212 0.0072 0.0061  ∞ 

DS –0.0134 –0.0039 –0.0028 –0.0006 –0.0135  

 

表 3  东海近岸带鱼 6 个群体的分子变异分析(AMOVA) 
Tab.3  Analysis of molecular variance (AMOVA) of six T. japonicus populations in nearshore of the East China Sea 

变异来源 自由度 方差总和 变异组成 变异百分比 分化固定指数 P值 

1个组群(CM、SS、NB、TZ、PT、DS)       

群体间 5 15.074 0.0115 0.43 Fst=0.0043 0.204 

群体内 184 489.136 2.6583 99.57   

2个组群(CM、SS、NB、TZ)(PT、DS)       

组群间 1 3.476 0.0095 0.35 Fct=0.0035 0.276 

组群内群体间 4 11.598 0.0074 0.28 Fsc=0.0028 0.287 

群体内 184 489.136 2.6584 99.37 Fst=0.00637 0.203 

3个组群(CM)(SS、NB、TZ)(PT、DS)       

组群间 2 6.780 0.0120 0.45 Fct=0.0045 0.261 

组群内群体间 3 8.294 0.0033 0.12 Fsc=0.0013 0.395 

群体内 184 489.136 2.6584 99.43 Fst=0.0057 0.202 
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由于群体间遗传分化不显著, 将 6个群体合并分

析群体的历史动态。中性检验结果表明, Tajima’s D

检 验 (D=–1.689, P=0.012<0.05) 和 Fu’s FS 检 验

(FS=–25.073, P=0.000<0.05)均为显著的负值, 提示东

海近岸带鱼可能经历了群体扩张事件。图 2显示, 群

体数量扩张和空间扩张的核苷酸不配对分布均呈单

峰分布, 与群体扩张模型下的预期分布非常吻合。拟

合优度检验也显示 (表 4), 数量扩张和空间扩张的

SSD值(均为 0.001)和 Hri指数(均为 0.013)均较小, 且

统计检验不显著(P=0.166—0.366>0.05), 表明所观测

的两种核苷酸不配对分布均未显著偏离扩张模型 , 

揭示了东海近岸带鱼在历史上可能发生过群体数量

增长和栖息地扩大事件。根据群体数量和空间扩张模

型所估算的参数 τ 95%置信区间值分别为 4.21—6.22

和 4.22—6.06(表 4), 推算出带鱼群体发生扩张时间

约在 13.5—9 万年前(晚更新世)。群体数量扩张后、

前的 θ1/θ0比值为无穷大(表 4), 提示东海近岸带鱼在

晚更新世发生群体扩张后其有效群体大小急剧增大。

BSP 分析也表明(图 3), 约 11.5 万年前至今, 带鱼有

效群体大小一直呈快速增长(约增大了 48 倍); 而约

在 30—13 万年前期间带鱼有效群体大小却逐渐下降

(约下降了 43%)。根据所得 θs值(11.16)和 θл值(5.41), 

推算出东海近岸带鱼现存的有效母系群体大小约为

0.67×107—1.40×108, 这与 BSP 分析估算的有效群体

大小在 107数量级相接近。 

 

图 2  东海近岸带鱼线粒体控制区单倍型的核苷酸不配对

分布, 柱状图为观测值, 曲线为群体扩张模型下的 

预期分布 
Fig.2  The observed pairwise differences (bars) and the 

expected mismatch distribution under the population expansion 
model (solid line) for the mitochondrial control region 

haplotypes of T. japonicus from nearshore of the East China Sea 

表 4  东海近岸带鱼群体扩张参数以及拟合优度检验 
Tab.4  Population expansion parameters and goodness of fit test for T. japonicus from nearshore of the East China Sea 

数量扩张参数 拟合优度检验 空间扩张参数 拟合优度检验 
样品 

τ (95%CI) θ0 θ1 SSD PSSD Hri PHri τ (95%CI) θ M SSD PSSD Hri PHri 

合计 4.21—6.22 0.000 228.1 0.001 0.207 0.013 0.350 4.22—6.06 0.024 240.7 0.001 0.166 0.013 0.366

 

 

图 3  东海近岸带鱼群体的贝叶斯天际线分析 
Fig.3  The Bayesian skyline plots (BSP) analysis of T. japonicus 

populations from nearshore of the East China Sea 

3  讨论 

3.1  东海近岸带鱼系统地理种群结构 

本研究的 Fst值和 AMOVA 分析均显示东海近岸

带鱼 6个群体间的遗传分化不显著, Exact检验分析也

提示群体间可随机交配产生基因流 , 单倍型遗传关

系分析表明群体不存在明显的地理谱系结构。这种缺

乏显著的系统地理种群结构与种群历史进程和现代

基因流的作用有较大关系。更新世全球气候周期性波

动引起海平面剧变而导致边缘海海洋生物的分布范

围和生物量都发生了巨大的变化 (Hewitt, 2000; 

Lambeck et al, 2002)。这种与气候波动相关的种群历

史进程必然极大地影响了现有海洋生物的种内系统
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地理格局(Avise, 2000; Liu et al, 2006a, b; He et al, 

2014)。此外, 物种扩散、洄游及繁殖行为、海洋环流

以及对环境的适应性等对种群基因流产生影响的进

化机制也是形成海洋生物种群遗传结构的一个重要

因素(Schulte, 2001; Han et al, 2012)。 

本研究的群体历史动态分析结果表明东海近岸

带鱼经历了晚更新世的群体扩张事件 , 包括群体数

量增长和栖息地扩大。单倍型网络关系图也符合群体

发生扩张的谱系特征。在更新世, 因每次冰盛期海平

面下降(比现在海平面约低 110—130m)(Waelbroeck et 

al, 2002), 渤海和黄海完全露出海面成为陆地, 东海

缩剩为一狭长的冲绳海槽, 南海则变为袋状海湾, 二

者水深颇大(约 1000—3000m)、均无陆架(Wang, 1999), 

成为中国近海海洋生物的两个冰期避难所(Liu et al, 

2007; He et al, 2015)。在冰期海洋环境恶化和沿岸栖

息地消失的情况下 , 包括带鱼在内的众多海洋动物

在中国大陆架区应该都已灭绝 , 而在冰期避难所的

部分带鱼孑留群体则幸存下来(Liu et al, 2006a; Han 

et al, 2008; 吴仁协等, 2009, 2012)。同时, 大陆和台

湾岛之间所形成的陆桥以及台湾-琉球群岛陆桥阻碍

了东海和南海两个冰期避难所的海洋生物的基因交

流(He et al, 2015), 从而促进异域群体的遗传分化

(Liu et al, 2007; Cheang et al, 2010)。随着冰后期海平

面上升和环境好转, 自晚更新世之后, 由于群体扩张, 

来自东海和南海冰期避难所的带鱼孑留群体均有可

能在东海陆架区发生重新殖化的事件。从线粒体

DNA 序列遵循严格的母系遗传特征来讲, 若是南海

冰期避难所的孑留带鱼群体在东海陆架区发生过重

新殖化 , 那么本研究应该能检测到不止一个单倍型

谱系或是群体间的遗传差异明显。然而, 本研究只检

测到一个单倍型谱系 , 且群体间的遗传多样性水平

差异较小、无明显的地理趋势, 提示目前东海近岸带

鱼应该只来自东海冰期避难所的孑留群体在晚更新

世后重新殖化的群体。由于群体扩张发生的时间比较

晚 , 扩散后新建立的群体尚未在迁移和遗传漂变之

间取得平衡(Slatkin, 1993; Liu et al, 2006a, 2007), 这

可能是东海近岸带鱼群体间遗传差异不明显的主要

历史原因。这种因经历了近期的群体扩张而在中国大

陆架区缺乏显著的群体遗传变异现象在许多海洋鱼

类中已有报道(Ni et al, 2014)。 

在东海近海, 主要海流流系包括东海沿岸流、台

湾暖流和黑潮。东海沿岸流是由近岸江河入海径流与

周围海水混合形成的一股沿岸水 , 夏季向北流延伸

至长江口附近, 冬季自长江口向南流进入粤东沿岸; 

台湾暖流为常年存在的一股高温、高盐水, 流向总趋

势是沿闽浙近海北上; 东海黑潮除了流速和流量有

季节性变化外, 流向和流幅变动不大, 流轴比较稳定, 

主要为东北流向(陈新军等, 2004)。带鱼产浮性卵, 受

精卵在水温 25—29.5°C、盐度 35 条件下历经 81h 

30min孵化(柴学军等, 2015)。虽然目前对带鱼的幼体

浮游期缺乏了解 , 但研究表明带鱼受精卵在培养水

温 21°C时的仔鱼期有 5天(沙学绅等, 1981)。因此, 带

鱼至少一周长的早期发育浮游期可借助东海近海夏

季海流向北流的趋势, 进行从南向北的长距离扩散, 

有利于东海近岸带鱼群体间产生广泛的基因交流。

Slatkin(1987)认为群体的每一个世代只要有一个迁移

者能够有效进入另一个群体的繁育群体 , 就可以阻

止群体间因为遗传漂变或选择作用而产生的遗传分

化。本研究估算的群体间基因流最小值为 23.1, 如此

频繁的基因交流足以促使东海近岸带鱼群体间形成

高度的遗传同质性。 

带鱼产卵地区主要位于沿岸的河口附近水深

7—22m, 在水质呈白浆状的浅海中排卵 (朱元鼎 , 

1959), 这提示沿岸的江河入海径流可能会促进东海

近岸带鱼群体间的遗传分化。然而本研究结果并不支

持这种假设 , 表明东海近岸的江河入海径流并不构

成带鱼扩散的有效屏障。这可能是由于带鱼卵和幼体

确实具有较强的潜在扩散能力外 , 也可能与东海区

的带鱼群体长期存在“北带南游”的洄游规律有密切

相关。带鱼每年沿东海和台湾海峡大陆边缘作南北移

动, 即 11—3月上旬自北往南进行越冬洄游, 3—6月

自南往北进行生殖洄游 (朱元鼎 , 1959; 张其永等 , 

1966)。这种有规律性的集群洄游可促使东海近岸带

鱼群体间有充分的基因交流机会 , 导致群体遗传的

同质化, 形成了一个随机交配的种群。可见, 有利的

海洋环流加上较强的浮游期幼体扩散能力以及长期

的洄游规律是导致东海近岸带鱼群体间遗传分化不

明显的重要现时原因。 

基于线粒体控制区序列分析 , 本研究的东海近

岸带鱼缺乏显著的系统地理种群结构。这与之前的带

鱼同工酶标记研究结论相一致 , 即舟山海礁群体与

石狮梅林群体间遗传距离(D=0.004)以及青岛胶南近

海群体与舟山海域群体间遗传距离(D=0.0015)均较

小, 没有明显的遗传分化, 分别可视为一个种群(王

可玲等, 1994; 杨天燕等, 2007)。同样, Xiao等(2014)

报道了温州、珠海、北海近海等 3个带鱼群体线粒体
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控制区序列缺乏显著的谱系结构。本研究和王可玲等

(1994)研究从分子水平上确认了朱元鼎(1959)、林新

濯等(1965)、张其永等(1966)、郑元甲等(2003)、徐兆

礼等(2016)对东海近海带鱼归为一个种群的结论, 不

支持罗秉征等(1981)、卢继武等(1983)将东海近海带

鱼划分为东海北部群和东海南部群的观点。 

3.2  东海近岸带鱼群体遗传多样性水平 

在本研究中, 东海近岸带鱼群体总的 h值虽较高

(0.9911), 但群体总的 π值较低(π=0.0092)。由于 h指

数仅考虑单倍型的数目和频率, π 指数还包括单倍型

间的突变差异(Arnason et al, 1996)。特别是在 h接近

1的情况下, 该指数不能有效提供群体遗传变异信息, 

而 π指数更适用于评判群体的遗传多样性水平(Liu et 

al, 2006a)。因此, 从 π指数来看, 东海近岸带鱼群体

遗传多样性总体处于中低等水平。这种较低的核苷酸

多样性在温州、珠海、北海等 3 个近海带鱼群体

(π=0.008)和舟山海域带鱼群体(π=0.012)的线粒体控

制区序列变异分析中均有相同报道(Xiao et al, 2014; 

郑文娟等, 2015)。同样, 基于 9种同工酶分析也显示

青岛胶南近海和舟山海域 2 个带鱼群体的多态位点

比例(分别为 0.1538 和 0.0769)和平均杂合度(分别为

0.0173 和 0.0037)均较低(杨天燕等, 2007); 随机扩增

DNA(RAPD)分析还表明黄海带鱼的多态性比小带鱼

(Eupleurogrammus muticus)的低(蒙子宁等, 2003)。然

而, 王可玲等(1994)报道的 1976—1992年中国近海 5

个带鱼群体 11 种同工酶的多态位点比例 (0.208— 

0.417)和平均杂合度(0.067—0.103)比一般鱼类的高。

这些研究结论的差异除了与分析样品的采样年份和

所用标记位点不同有关外 , 可能还与群体间的遗传

分化程度相关。研究表明种群存在显著分化的遗传结

构或谱系可导致高水平的核苷酸多样度 (Liu et al, 

2006a,2007; He et al, 2010)。在上述研究中, 王可玲等

(1994)检测的中国近海 5个带鱼群体因遗传分化较大

可划分为 4个种群, 而其余研究报道的带鱼群体均无

明显的谱系分化或是遗传差异。 

Frankham(1996)指出群体的遗传多样性与有效

群体大小有直接的关系 , 只有当群体数量很小时其

遗传多样性才会显著下降(Nei et al, 1975)。Ryman等

(1995)认为与中等大小群体经历严重瓶颈效应相比 , 

在大群体降到中等大小群体过程中会丧失更多的稀

有等位基因。尤其是当群体因生存压力而导致有效群

体大小降低时, 其遗传多样性积累的速度会降低, 而

遗传多样性丧失的速度会增加 (Frankham et al, 

2004)。本研究的 BSP分析显示约在 30—13万年前的

更新世中晚期 , 东海近岸带鱼的有效群体大小数量

发生了持续性的下降, 约下降了 43%, 表明群体可能

经历了瓶颈效应。在此期间, 全球因冰期气候变冷大

约发生了 5 次较为明显的海平面下降(Waelbroeck et 

al, 2002), 这对西北太平洋边缘海的海水温度、海流

模式、涌升流密度、海岸栖息地以及海洋生产力都产

生了很大影响(Wang, 1999; Lambeck et al, 2002; Liu 

et al, 2006b; He et al, 2014)。这种周期性的气候剧烈

变迁和环境变化可能对东海近岸带鱼群体造成了较

大的生存压力, 引起有效群体大小的大幅度下降, 从

而导致遗传多样性的丢失。虽然自晚更新世起, 东海

近岸带鱼发生群体扩张 , 有效群体大小一直呈快速

增长(约增大了 48 倍), 形成目前资源量庞大的东海

带鱼种群。此过程可产生许多新的突变, 虽积累了单

倍型的多态性 , 但因缺乏足够的时间难以积累核苷

酸序列的多样化(Grant and Bowen, 1998), 从而导致

东海近岸带鱼的群体遗传多样性呈现高 h、中低等 π

的模式。综上可知, 东海近岸带鱼群体在更新世中晚

期可能经历了瓶颈效应和随后的群体快速扩张是导

致其较低遗传多样性的主要原因。 

自 20世纪 70年代中后期起, 东海区的带鱼一直

遭受过度捕捞以致资源目前仍处于衰退状态 , 种群

生物学特征出现明显的退化现象(张其永等, 2017)。

蒙子宁等(2003)认为过度捕捞可能促使黄海带鱼群体

定向选择加强而导致其遗传多样性的丢失。类似的解

释和推测也见于其他商业捕捞鱼类的群体遗传变异

研究中(Allendorf et al, 2008; 牛素芳等, 2011, 2018)。

然而 , 目前仅在少数海洋鱼类中发现过度开发与其

低的群体遗传多样性之间有直接的相关性 , 如金赤

鲷 (Pagrus auratus)(Hauser et al, 2002)、大西洋鳕

(Gadus morhua)(Hutchinson et al, 2003) 鲉、克氏平

(Sebastes crameri)(Gomez-Uchida et al, 2006)等。虽然

目前因缺乏东海区的带鱼在过度捕捞前的群体遗传

学数据 , 难以通过比较渔业开发前后的遗传学数据

来直接判断捕捞效应对东海区的带鱼群体遗传多样

性的影响程度。但是, 本研究的 BSP分析表明自晚更

新世以来东海近岸带鱼的有效群体大小呈持续快速

增长态势, 现存有效群体大小数量庞大。He等(2014)

基于线粒体 Cyt b序列分析结果认为捕捞压力并未对

南海北部的带鱼种群动态产生重要影响。基于微卫星

DNA 标记研究也表明宁波近海带鱼群体未检测到近

期的遗传瓶颈效应(张浩冉等, 2019)。据此, 我们认为
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近 40 来年的过度捕捞对东海区的带鱼资源量和渔获

量的波动有明显的影响(王跃中等, 2011), 但对其有

效群体大小的影响可能很有限 , 当前的过度捕捞并

不是导致东海近岸带鱼群体遗传多样性较低的主要

原因。 

4  结论 

本研究基于线粒体控制区序列的分析结果表明, 

更新世气候变迁对东海近岸带鱼群体的遗传变异特

征产生了重要影响。更新世中晚期可能经历的瓶颈效

应和随后的群体快速扩张是导致东海近岸带鱼群体

遗传多样性较低的主要原因。虽然当前的捕捞效应并

未明显作用于群体的遗传多样性 , 但从长远的进化

角度来看 , 较低的遗传多样性水平意味着东海近岸

带鱼资源延续能力和进化潜力所有下降 , 资源的长

期可持续利用可能会受到影响 , 应当进一步加强对

东海近岸带鱼群体遗传资源的有效保护。东海近岸带

鱼缺乏显著的系统地理种群结构 , 一方面是因为自

晚更新世后东海带鱼发生近期的群体扩张所引起的, 

另一方面是带鱼浮游期幼体借助海流进行广泛扩散

以及群体具有固定洄游行为加强了群体间的基因交

流。研究结果提示, 在线粒体 DNA 水平上, 东海近

岸带鱼群体可作为一个遗传资源管理单元进行管理。

此外 , 考虑到已有研究对中国近海带鱼群体遗传多

样性水平的评估结论存在明显不一致 , 有必要在后

续的研究中采用综合分析手段和分辨力更高的分子

标记(如微卫星 DNA、SNP标记等)来进一步解析东海

及中国近海的带鱼群体遗传结构和重新评估其种质

资源状况。 
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STUDY ON POPULATION GENETIC VARIATION OF TRICHIURUS JAPONICUS IN 
NEARSHORE OF THE EAST CHINA SEA IN MITOCHONDRIAL  

CONTROL REGION SEQUENCES 

WU Ren-Xie,  ZHANG Hao-Ran,  NIU Su-Fang,  MIAO Ben-Ben,  ZHAI Yun 
(College of Fisheries, Guangdong Ocean University, Zhanjiang 524088, China) 

Abstract    The hairtail Trichiurus japonicus, a common species in the tropical and warm-temperate waters of the East 

Asian continental shelf, is an economic fish and has become the most important target species of marine fishery in the East 

China Sea. However, there is a lack of understanding on the genetic variation of T. japonicus population in nearshore of the 

East China Sea, which is not conducive to the conservation and management of the population genetic resources. In this 

study, genetic diversity, genetic differentiation, and historical demography of six T. japonicus populations from nearshore 

of the East China Sea were analyzed based on the 191 mitochondrial control region sequences. A total of 70 polymorphic 

sites were detected in the 577 bp length of control region sequence, from which 121 haplotypes are defined. The total 

haplotype diversity of population was higher (0.9911), but the total nucleotide diversity was lower (0.0092), and there was 

no significant difference in genetic diversity among the populations. The genetic relationships of haplotypes, pairwise Fst 

values, and hierarchical molecular variance analysis (AMOVA) showed no significant genetic difference among the 

populations, indicating a high gene flow among them. Historical demography analysis showed that T. japonicus in 

nearshore of the East China Sea may have experienced population bottleneck during middle and late Pleistocene and 

subsequent sudden population expansion. This is the main reason for the low genetic diversity of the populations. Factors 

such as high dispersal capacity, migration behavior, ocean circulation, and recent population expansion could be 

responsible for the lack of signification phylogeographic population structure of T. japonicus. Therefore, we suggest that T. 

japonicus from nearshore of the East China Sea constituted a panmictic population at the level of mitochondrial DNA and 

can be treated as a unit in the management of genetic resources. 

Key words    Trichiurus japonicus;  nearshore of the East China Sea;  mitochondrial control region sequence;  

genetic variation;  historical demography 

 


