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基于线粒体控制区序列的南海北部近岸鯻的遗传多样性 
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摘要: 80 鯻尾 (Therapon theraps)样本采自广东碣石、阳江, 广西东兴, 海南临高、陵水, 测定其线粒体控制区 951 bp

序列, 发现 42 个变异位点, 60 个单倍型。南海北部近岸鯻总体的单倍型多样性(0.986±0.007)和核苷酸多样性相对

较低(0.009±0.000), 其中陵水群体核苷酸多样性最高(0.010), 碣石、阳江、东兴群体最低(0.008)。单倍型网络图与

邻接树没有形成明显不同的谱系分支和地理聚群, 表明不存在谱系结构和地理结构。大陆沿岸碣石、阳江和东兴

群体间的遗传分化系数(Fst)为–0.017 5~0.008 9(P>0.05), 基因流 (Nm)值为–14.54~27.84; 海南岛临高和陵水群体间

Fst为–0.046 0 (P>0.05), Nm为–5.68, 表明大陆沿岸群体内部和海南岛群体内部都无明显分化; 但海南岛与大陆群体

间的 Fst为 0.061 6~0.135 3 (P<0.05), Nm为 1.87~3.81。分子方差分析显示, 大陆沿岸群体和海南岛群体间分化极显

著 (FCT= 0.100 7, P=0.000 0), 可能是受大陆与海南岛分离形成的琼州海峡, 全年余流方向总趋势是由东向西, 且

强度较高的影响。南海北部近岸鯻可作为 2 个管理单位进行保护, 建议优先保护陵水群体。单倍型简约性网络图

呈非典型的星状分布, 中性检验 Fu’s Fs为显著负值且核苷酸不配对分析为单峰分布, 表明历史上经历过种群扩张

事件, 推测扩张年代为晚更新世(3.62 万年前), 扩张后的有效群体大小约为扩张前的 8.7×106 倍, 可能是受到海退

缩减和海侵扩张的影响。 
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鯻(Therapon theraps)俗称鸡鱼, 分布于印度–

西太平洋海域, 为热带和亚热带底层广盐性鱼类, 

在中 鯻国南海和东海也有分布。 是鲈形目鯻科

(Teraponidae)鱼类中最具代表性的经济鱼类 , 产

量最高, 也是南海海域底拖网、底层刺网和海钓

的重要捕捞对象[1] 鯻。 多生活于泥沙底质或岩礁

附近的浅水区, 栖息水深为 16~100 m, 中国在水

深 40 m以下的北部湾海区和 60 m以下的广东沿

海分布最多[1]。鯻游泳能力强, 非产卵期鱼群较分

散 , 无明显渔场 ; 产卵时期鱼群集结形成渔场 , 

4–5 月雷州半岛东部沿海渔场渔获最丰, 12 月至

翌年 2月海南岛东部沿海渔场渔获最多, 2–5月北

部湾东部沿海渔场和海南岛西部沿海渔场渔获最

丰, 且幼鱼常侵入河口[1] 鯻。 肉质鲜美, 质地坚实

丰厚 , 素有“海鸡肉”之称 , 且适应性广 , 生命力

强, 鱼体离水后仍能短时间存活, 在下层鱼类中

较为罕见[1] 鯻。南海是 的主要产区, 但近年来对渔

鯻业资源过度开发使 面临着过度捕捞和渔获量降

低等问题, 野生资源数量明显衰退[2]。 

遗传多样性体现了物种对不同环境的适应能

力和所具备的开发利用潜力, 是物种保护和开发

利用的物质基础[3], 而探明其种群遗传多样性是

鯻实施保护的前提。目前国内外对 的报道仅限于

鱼类志[1]、鱼类自然资源调查[2]和染色体组型[4–5]

以及运用 CO I基因和 16S RNA 鯻序列进行的 科

鱼类系统进化研究 [6–7], 未见遗传多样性研究的
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报道。线粒体 DNA具有结构简单、遵循母系遗传、

无基因重组、进化速度比核基因快的特点, 是研究

鱼类系统发育和遗传多样性的理想分子标记[8]。其

中线粒体控制区遗传变异位点多、进化速率高, 特

别适合种群遗传多样性分析[9]。本研究通过测定与

分析南海北部近岸鯻控制区序列, 旨在了解南海北

部鯻的遗传多样性、遗传结构和种群历史动态, 为

其种质资源的保护和开发利用提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料与基因组 DNA的提取 

实验材料 80尾, 均为从各采样点海域就近作

业的渔船上直接购买的野生鲜活鱼类, 其中广东

碣石 11尾、阳江 21尾, 广西东兴 20尾, 海南临

高 8尾和陵水 20尾。样品采集后置于 95%乙醇中

固定保存。取鯻肌肉组织约 100 mg, 采用标准的

酚-氯仿方法提取基因组 DNA, 将乙醇沉淀后的

基因组 DNA于 40 μL TE溶液溶解, –20℃保存备

用。PCR反应体系与反应条件及检测条件参照乐

小亮的方法[10], PCR 产物由华大基因有限公司切

胶纯化, 在 ABI3730DNA自动测序仪上测序。 

1.2  数据处理 

在 MEGA6[11]软件中人工校对序列, 计算碱

基组成、转换、颠转数, 并以 Kimura2-Parameter 

(K2-P)模型构建单倍型邻接树, 用 1 000次 bootstrap

计算分支支持率。通过 DnaSP5.10[12]计算单倍型

数、核苷酸多样性 (π)、单倍型多样性 (Hd)。以

NETWORK[13]软件构建单倍型网络图。根据

Arlequin3.5.1.3[14]计算遗传分化系数 (Fst)和基因

流(Nm)值, 进行 Tajima’s D 和 Fu’s Fs中性检验, 

以及核苷酸不配对分析[15], 获得 τ值、θ1、θ0、SSD

值和 Raggedness 值。利用公式 τ=2ut 估算种群

扩张时间 , 其中 τ 是扩张时间参数, u 是所研究

的序列的突变速率(u=μk, μ 为线粒体控制区的

变异速率 , k 表示序列长度; t 表示自扩张以来所

经历的时间)。 

2  结果与分析 

2.1  线粒体 DNA控制区序列特征和遗传多样性 

在 951 bp序列中, A、T、C、G含量分别为

32.93%、34.41%、14.55%、18.10%, G 的含量较

低; 多态位点 42 个, 简约信息位点 5 个, 转换与

颠换比为 9.39, 表明该序列没有饱和, 适合遗传

分析[11] 鯻。将 作为一个整体时, 单倍型多样性高

(Hd=0.986±0.007), 而核苷酸多样性低 (π=0.009± 

0.000) (表 1)。遗传多样性有从低纬度到高纬度逐

渐下降的趋势, 如陵水群体单倍型多样性(0.995)

和核苷酸多样性(0.010)均为最高, 临高群体单倍

型多样性最低(0.964), 碣石、阳江、东兴群体核

苷酸多样性较低为 0.008。 
 

表 1  鯻的遗传多样性指数 
Tab. 1  Genetic diversity parameters of the T. theraps populations in South China Sea coastal 

群体 
population 

经纬度 
longitude and latitude 

数量 
n 

单倍型数 
N 

单倍型多样性 
Hd 

核苷酸多样性 
π 

变异位点数 
variable sites 

LS 110.06°E, 18.38°N 20 19 0.995±0.018 0.0100±0.0093 37 

LG 109.52°E, 19.90°N 8 7 0.964±0.077 0.0093±0.0016 21 

DX 107.97°E, 21.42°N 20 18 0.989±0.019 0.0079±0.0008 27 

YJ 112.05°E, 21.73°N 21 18 0.971±0.030 0.0080±0.0007 30 

JS 115.81°E, 22.69°N 11 10 0.982±0.046 0.0077±0.0012 24 

总体 total  80 60 0.986±0.007 0.0089±0.0000 45 

注: DX–东兴, YJ–阳江, LG–临高, LS–陵水, JS–碣石. 

Note: LS–Lingshui, Hainan; LG–Lingao, Hainan; DX–Dongxing, Guangxi; YJ–Yangjiang, Guangdong; JS–Jieshi, Guangdong. 

 

2.2  鯻的遗传分化 

在 80 个个体中共发现 60 个单倍型, 其中

Hap4 由东兴、陵水、碣石和阳江群体的 8 个体

共享, Hap10 由东兴和阳江群体的 2 个体共享, 

Hap12和 Hap14由东兴和碣石群体的 3个体共享, 

Hap26由陵水和碣石群体的 2个体共享, Hap33由
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陵水、临高和阳江群体的 4个体共享, Hap35由阳

江和陵水群体的 2 个体共享, Hap42 由阳江和临

高群体的 2 个体共享, 其他单倍型为各个地理群

体特有。在 K2-P模型构建的邻接关系树上(图 2), 

不同地理来源的单倍型混杂分布在一起, 不呈现

明显的地理聚群, 没有形成明显的地理结构; 大

部分分支的 Bootstrap(1 000 次)支持率小于 80%, 

没有明显的谱系结构。 

在邻接树(图2)与单倍型网络图(图3)上, 单倍

型并没有依采样地聚类成支。大陆沿岸碣石、 
 

 
 

图 1  南海北部近岸鯻采样点示意图  

DX–东兴, YJ–阳江, LG–临高, LS–陵水, JS–碣石. 1: 中国沿

岸流; 2: 南海暖流; 3: 黑潮. 

Fig. 1  The sampling locations of Therapon theraps in Nor- 
thern South China Sea coastal 

LS–Lingshui, Hainan; LG–Lingao, Hainan; DX–Dongxing, Guangxi; 
YJ–Yangjiang, Guangdong; JS–Jieshi, Guangdong.1: the coastal 
current of China; 2: Nanhai warm current; 3: Kuroshio current. 

阳江和东兴群体间的 Fst 值为–0.017 5~0.008 9 

(P>0.05), Nm值为–14.54~27.84。海南岛临高和陵

水群体间 Fst值为–0.046 0 (P>0.05), Nm值为–5.68。

表明大陆沿岸群体内部和海南岛群体内部不存在

遗传分化。但海南岛群体与大陆沿岸群体间的 Fst

为 0.061 6~0.135 3(P<0.05), Nm值为 1.87~3.80, 表

明存在一定的遗传分化。分子方差分析显示, 大

陆沿岸和海南岛组群间分化极显著(FCT=0.100 7, P= 

0.000 0), 群体内分化微弱 (Fst=0.086 2, P=0.004 9), 

表明大陆沿岸和海南岛群体间的分化显著。 

2.3  鯻的种群历史动态 

单倍型网络图为非典型星状(图 3); 单倍型错

配分析图为虽不完全平滑但只有一个明显顶峰的

单峰型曲线(图 4), 说明历史上发生过种群扩张。

鯻整体和 5个群体的中性检测 Tajima’s D值无显

著差异, 但 Fu’s Fs值呈显著负值, 在相同环境条

件下, Fu’s Fs 检验对群体近期扩张比较敏感
[16]; 

且核苷酸不配对分析的 SSD和Raggedness值较小

且不存在显著差异(表 4), 表明所观测的核苷酸不

配对分布并未显著偏离种群扩张模型, 故可认为

鯻可能经历过相对近期的种群扩张[15]。根据核苷

酸不配对分析所得扩张参数τ值为 6.884, 以线粒

体控制区变异速率为(3%~10%)/百万年[17], 估算出

种群扩张发生在晚更新世(12.06 万~3.62 万年前), 

扩张后的有效群体大小约是扩张前的 8.7×106倍。 
 

 
 

图 2  基于控制区序列建立的 60 鯻个 单倍型邻接树 

分支上数字只显示 1 000次重抽样分析中大于 70%的支持率. 标尺代表单倍型间的遗传距离单位为 0.001/百万年. 

Fig. 2  NJ trees based on control region gene sequences of 60 haplotypes of T. theraps 
Just >70% bootstrap supports in 1 000 replicates are shown on branches. Scale represents 

the genetic distance of 0.001/million years between haplotypes. 
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表 2  南海北部近岸鯻遗传分化的分子方差分析 
Tab. 2  Genetic variation AMOVA analysis of T. theraps populations in Northern South China Sea coastal 

 
分组 
group 

项目 
item 

组群间 
among groups

组群内群体间 
among populations within 

groups 

群体内 
within popu-

lations 

总计 
total 

平方和 sum of squares 28.535 – 304.515 333.050

变异组成 variance components 0.1977 – 4.0602 4.2579I Group(总体 total) 

变异比例 percentage of variation 4.6438 – 95.3562 – 

平方和 sum of squares 19.237 9.298 304.515 333.050

变异组成 variance components 0.4473 –0.0642 4.0602 4.4434Ⅱ 

Group 1 
(大陆沿岸 coastal) 
Group 2 
(海南岛 Hainan) 变异比例 percentage of variation 10.07 –1.44 91.38 – 

平方和 sum of squares 23.409 5.126 304.515 333.050

变异组成 variance components 0.3720 –0.1158 4.0602 4.3164Ⅲ 

Group 1(JS, YJ) 
Group 2(DX) 
Group 3 
(海南岛 Hainan) 变异比例 percentage of variation 8.62 –2.68 94.06 – 

注: I 表示将南海北部近岸鯻采集的鯻作为一组进行分析; II 表示将大陆沿岸的碣石、阳江, 东兴群体和海南岛的临高和陵水分别作

为一组进行分析; III表示碣石、阳江为一组, 东兴为一组, 临高和陵水为一组进行分析. 

Note: I indicates South China Sea as a group; II indicates populations from mainland and Hainan island as 2 groups; III indicates JS and YJ 
populations, DX populations, and Hainan populations as 3 groups. 

 

表 3  南海北部近岸鯻的遗传分化指数和基因流值 
Tab. 3  Fixation index (Fst) and gene flow (Nm) of T. theraps populations in Northern South China Sea coastal 

 JS YJ DX LG LS 

JS  –14.5357 –15.875 1.5977 3.3890 

YJ –0.0175  27.8399 2.0670 3.8084 

DX –0.0160  0.0089  1.8686 3.2416 

LG 0.1353* 0.1079** 0.1180*  –5.6848 

LS 0.0687* 0.0616** 0.0716** –0.0460  

注: *表示存在显著差异(P<0.05), **表示存在极显著差异(P<0.01). DX–东兴, YJ–阳江, LG–临高, LS–陵水, JS–碣石. 对角线以下表示

Fst值, 对角线以上表示 Nm值. 

Note: * means significant differences (P<0.05); ** means extremely significant differences (P<0.01). LS–Lingshui, Hainan; LG–Lingao, 
Hainan; DX–Dongxing, Guangxi; YJ–Yangjiang, Guangdong; JS–Jieshi, Guangdong. Values above diagnal are Nm, and below are Fst. 

 

表 4  南海北部近岸鯻遗传分化的中性检验、不配对分布 
Tab. 4  Neutrality tests and mismatch distribution of T. theraps 

中性检验 neutrality tests 群体 
population Tajima’s D P Fu’s Fs P 

SSD P raggedness P 

LG 0.80 0.82 –0.68 0.26 0.04 0.37 0.09 0.39 

LS –0.29 0.40 –9.90 0.00 0.00 0.63 0.01 0.65 

DX 0.10 0.59 –9.27 0.00 0.01 0.45 0.01 0.81 

YJ –0.33 0.40 –8.12 0.00 0.01 0.22 0.03 0.38 

JS –0.33 0.39 –3.17 0.04 0.03 0.26 0.05 0.45 

总体 total –0.01 0.52 –6.22 0.05 0.02 0.39 0.04 0.54 

注: DX–东兴, YJ–阳江, LG–临高, LS–陵水, JS–碣石. 

Note: LS–Lingshui, Hainan; LG–Lingao, Hainan; DX–Dongxing, Guangxi; YJ–Yangjiang, Guangdong; JS–Jieshi, Guangdong. 
 

3  讨论 

3.1  鯻的遗传多样性 

中国南海北部近岸鯻控制区单倍型多样性为

0.986, 核苷酸多样性为 0.009, 具有与西北太平

洋分布的大多数鱼类 ,  如花鲈 ( L a t e o l a b r a x 

japonicus)[18]、黄鳍鲷(Acanthopagrus latus)[19]和真

鲷(Pagrus major) [10]等相似的高单倍型多样性和

低核苷酸多样性分布模式, 原因是种群可在较短

的时间内积累大量变异以提高单倍型多样性, 但 
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图 3  基于 NetWork 鯻软件构建的 群体单倍型网络图 

DX–东兴, YJ–阳江, LG–临高, LS–陵水, JS–碣石. 空心圆圈

表示可能存在的单倍型. 

Fig. 3  Parsimony network of Haplotypes of T. theraps 
Note: LS–Lingshui; LG–Lingao; DX–Dongxing; YJ–Yangjiang; 

JS–Jieshi. Hollow circle indicates the possible haplotypes. 

 

 
 

图 4  南海北部近岸鯻群体的核苷酸不配对分析图 

Fig. 4  Nucleotide mismatch distribution of T. theraps of 
Clade A 

 

核苷酸多样性无法在短时间内积累[20]。 鯻南海 遗

传多样性高于西北太平洋分布的花鲈(Hd: 0.96, π: 

0.003)[18]、黑鲷(Acanthopagrus schlegel) (Hd: 0.978 7, 

π: 0.008 86)[21], 但低于黄鳍鲷(Hd: 0.884~0.951, π: 

0.013~0.026)[19], 红鳍笛鲷 ( Lutjanus erythrop-

terus) (Hd: 0.947~0.978, π: 0.031~0.035)[22], 表

明其遗传多样性相对较低 , 且有从低纬度到高

纬度逐渐下降趋势 , 如陵水群体单倍型多样性

最高 (0.995), 临高群体最低 (0.964); 陵水群体

核苷酸多样性最高 (0.010), 碣石、阳江、东兴

群体最低 (0.008); 原因可能是历史上南海南

部较北部更接近热带海域 , 受晚更新世冰期

的影响相对较小 , 南部群体能保持更高的遗

传多样性。  

3.2  鯻的种群结构 

邻接树(图 2)以及单倍型网络图(图 3)显示群

体间无明显地理结构和谱系结构, 可能的原因是

南海内不存在明显阻碍扩散的地理障碍, 而且鯻

主要生活在浅层海水中, 游泳能力较强, 稚鱼常

常依附在漂浮的杂草上[1], 受到向北的南海暖流

和向南的黑潮、中国沿岸流的影响, 成鱼和幼鱼

可随海流进行扩散, 在不同的地理群体间进行交

流。大陆沿岸碣石、阳江和东兴 3个群体间的 Fst

值为–0.017 5~0.008 9(P>0.05), Nm值为–14.536~ 

27.840。海南岛临高和陵水 2 个群体间 Fst 值为

–0.046 0(P>0.05), Nm值为–5.685。表明大陆沿岸

群体内部和海南岛群体内部不存在明显遗传分

化。海南岛临高和陵水群体与大陆沿岸碣石、阳

江和东兴群体间的 Fst为 0.061 6~0.135 3<0.15[23], 

Nm 值为 1<1.869~3.808<4[23]; 分子方差分析显示

大陆沿岸群体和海南岛群体间 FCT=0.100 7 (P= 

0.000 0), 均表明大陆沿岸群体和海南岛群体间存

在一定的遗传分化。在邻接树上临高和陵水群体

的单倍型位于底部, 表明 鯻海南岛的 群体比较原

始, 可能的原因是历史上的地质变化使海南岛与

大陆分离, 断裂形成琼州海峡, 鯻海峡两边的 各

自适应当地的地理环境出现变异, 不同地区的产

卵场形成时间不同。琼州海峡海流实测数据显示全

年余流方向总趋势是由东向西 , 且强度较高 [24], 

在一定程度上阻碍了大陆群体和海南岛群体的基

因交流, 而大陆群体间可以顺着沿岸流进行交流。 

3.3  鯻的种群动态  

鯻线粒体序列的高单倍型多样性和低核苷酸

多样性, 单倍型网络图(图2)呈现星形发散状、核

苷酸不配对分析呈现单峰分布和中性检测为显著

负值(Fu’s Fs=–6.22) 鯻均提示 可能经历过种群扩

张 [16], 并推算出扩张时间为距今12.06万~3.62万

年, 处于晚更新世。与同一海域分布的鱼类种群

扩张时间相近[17–18, 20–21] 鯻。推测引起 扩张的原因

是在晚更新世早和中期(2万年前), 中国沿海发生

过多次海浸, 海水向陆地侵入; 在晚更新世晚期

(2.8万年前)出现海退, 海水近岸地带退出本区域, 

导致海平面的大幅度升降波动[25] 鯻。 主要生活在
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泥沙底质或岩礁附近的浅层海水中, 幼鱼常侵入

河口 [1], 在海侵时海平面上升淹没低海拔地区 , 

在海退时中国沿海大陆架大面积露出, 鯻导致 群

体经历了海侵的扩张和海退的缩减。 

3.4  鯻种群资源的保护 

研究物种的遗传结构和历史动态, 有助于预

测生物物种进化潜能[26], 为制定合理的保护措施

提供依据。南海北部近岸鯻遗传多样性相对较低, 

资源状况并不乐观。过度捕捞可能导致渔获物组

成的低龄化, 在幼鱼被大量捕捞的情况下, 整个

鯻的资源量长时间得不到持续有效补充, 最终会

导致资源的衰退[2], 降低物种对复杂环境的适应

能力, 不利于物种的生存, 亟需采取有效的保护

措施保护野生资源。南海北部近岸鯻不存在谱系

结构, 可作为一个进化显著单位, 但存在一定的

遗传分化, 在资源保护上可以作为大陆沿岸和海

南岛 2 个管理单位进行保护, 海南岛陵水群体的

核苷酸多样性较高(0.010), 建议优先保护。 
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Genetic variation of Therapon theraps in coastal waters of northern 
South China Sea based on mtDNA control region sequences 

XUE Dan, ZHANG Qun, GAO Xingchen, GONG Yayun, CAO Yan 

Institute of Hydrobiology, Jinan University, Guangzhou 510632, China 

Abstract: Therapon theraps is widely distributed in the Indo–western Pacific coastal waters, and South China Sea is 
its’ main producing areas. It is the most representative terapontid fish, and used to be an important object for bottom 
trawl, bottom gillnet fishing in South China Sea. Due to the degradation of habitats and overfishing, the quantity of this 
fish has been decreased greatly in recent years. The recent studies on T. theraps mainly focused on the chromosome, 
fisheries resources survey as well as phylogenetic relationship for terapontid fish based on CO I gene and 16S RNA , 
there is no genetic investigation reported. In the present study, the control region of mtDNA of 80 individuals of 5 
populations collected from Jieshi, Yangjiang in Guangdong Province, Dongxing in Guangxi Province, Linggao and 
Lingshui in Hainan province, were sequenced to analyze genetic variation in South China Sea, of which 42 mutations 
and 60 haplotypes were detected in the 951bp sequences. Overall haplotype diversity and nucleotide diversity were 
relatively low (Hd=0.986±0.007, π=0.009±0.000), of which the nucleotide diversity (π) of Lingshui population is the 
highest (0.010), and Dongxing population is the lowest (0.008). Apart from 8 haplotypes shared by various populations, 
the remaining ones were endemic to each population. In the Kimura 2–parameter based neighbor-joining tree and par-
simony network, haplotypes from various locations were intertwined together, and no deep lineage branches found, 
suggesting no obvious phylogenetic and geographical structure. Pairwise fixation indexes Fst among 3 populations from 
mainland China coastal waters ranged from –0.017 5 to 0.008 9 (P>0.05), and gene flow from 14.54 to 27.84. Fst values 
between 2 populations from Hainan Island was –0.046 0 (P>0.05), and gene flow was 5.68. However Fst among the 
mainland coastal populations and Hainan Island populations ranged from 0.0616 to 0.135 3 (P<0.05), gene flow were 

1.868 6—3.808 4, indicating that there were no obvious genetic differentiation within the mainland coastal groups and 

within Hainan Island groups, but there were medium but statistically significant genetic differentiation between the 
mainland coastal populations and Hainan Island populations(Fst=0.061 6–0.135 3, P<0.05; FCT=0.100 7, P=0.000 0). 
Because T. theraps mainly lives in shallow waters, and juveniles often attach to floating weeds, which may be drifted 
away along currents. The high dispersal potential and the absence of obvious geographic barriers may cause genetic 
homogeneity within mainland group and within Hainan island group. However Qiongzhou Strait formed after the sepa-
ration between the mainland and Hainan Island causes the general trend direction of the annual current from east to west 
in high strength, promoting the differentiated between the mainland group and Hainan island group, as such there are 
two management of protected units, Lingshui population were recommended to be protected in priority owing to its 
highest nucleotide diversity. The significant negative values of neutral test (Fu’s Fs= –6.22, P<0.05), the unimodal 
mismatch distribution and atypical star-shaped distribution of haplotypes in the parsimony network all suggested a re-
cent population expansion, and the deduced expansion time was 120.6–36.2 ka BP (i.e., during the late Pleistocene), 
effective population size after the expansion was about 8.7×106 times larger than before, which probably related to 
fluctuated sea levels and temperature during the late Pleistocene epochs. 
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