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摘要: 利用线粒体细胞色素 b (cytochrome b, Cyt b)基因分析了我国沿海绿鳍马面鲀(Thamnaconus septentrionalis) 6

个野生群体(大连、秦皇岛、蓬莱、日照、舟山和汕头)的遗传多样性和群体遗传结构。结果显示, 在 176 个个体

915 bp 的 Cyt b 部分序列中共检测到 32 个变异位点和 30 个单倍型; 6 个群体的单倍型多样性为 0.883~0.953, 核苷

酸多样性 0.0032~0.0039; 群体间固定指数较小, 呈中低度分化; AMOVA 分析表明, 遗传变异主要来源于群体内, 

群体间遗传分化未达到显著水平。群体历史动态分析表明, 绿鳍马面鲀在 16.9 万~42.2 万年前经历种群扩张。总体

上, 各群体间的遗传分化较小, 并未形成相应的地理支系, 推测黑潮的输送作用以及绿鳍马面鲀的洄游习性维持

了各群体间高强度的基因交流; 中更新世中晚期的气候波动对绿鳍马面鲀的种群扩张以及地理分布格局可能具有

重要影响。本研究结果加深了人们对于绿鳍马面鲀资源情况的认识, 为绿鳍马面鲀资源的保护和合理利用提供了

理论依据。 
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绿鳍马面鲀(Thamnaconus septentrionalis)俗

称剥皮鱼、马面鱼, 为我国沿海较为常见的经济

性鱼类。绿鳍马面鲀为外海暖温性底层鱼类, 栖

息于水深 50~120 m 的海区; 喜集群, 杂食性, 主

要摄食桡足类、介形类、端足类等浮游生物, 并

兼食软体动物及底栖生物; 在我国主要分布于东

海、南海、黄海、渤海和台湾沿海[1]。1974 年绿

鳍马面鲀成为我国东海的主要捕捞对象之一, 捕

捞量在一段时间内仅次于带鱼(Trichiurus leptu-

rus); 然而自 20 世纪 90 年代以来, 常年的过度捕

捞以及产卵场的破坏致使其产量严重下滑, 东海 

区域 1994 年产量仅为 3842 t, 资源量始终难以恢

复[2-3]。 

群体遗传学通过对于遗传多样性、群体间基

因流和有效群体大小等遗传学参数的评估, 推断

群体遗传结构、种群扩张历史等群体遗传学特征, 

在渔业资源管理方面具有重要参考价值。为加强

绿鳍马面鲀资源的保护和管理, 有必要对其群体

结构、遗传多样性等群体遗传参数进行分析和评

估。目前关于绿鳍马面鲀的研究主要集中在生理

学、功能基因、摄食习性和养殖特性[4-8]等方面, 

群体遗传学方面的研究较少。韩国学者 An 等[9] 
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基于微卫星标记发现韩国东、西、南部沿海 6 个

绿鳍马面鲀群体间存在着较小但显著的遗传分

化。国内尚未见基于 DNA 分子标记手段的群体

结构和遗传多样性研究报道。林新濯等[10]利用标

志放流技术研究了东海、黄海、日本海绿鳍马面

鲀的洄游和分布情况, 认为 3 个海区的绿鳍马面

鲀为同一种群。丁民权[11]基于 1974—1989 年江苏

省海洋渔业公司在东海绿鳍马面鲀的渔获量, 认

为东海范围内存在东海群体、黄海群体和日本海

群体 3 个地方群体。 

线粒体 DNA 具有母系遗传、进化速度快、拷

贝数多等特性[12-13], 已广泛应用于群体遗传学及

系统发育研究。线粒体细胞色素 b (cytochrome b, 

Cyt b)基因进化速度适中, 部分片段就可包含从

种内到种间甚至到科间级别的进化遗传信息 [14], 

是研究鱼类群体遗传结构、遗传多样性、系统进

化关系的理想分子标记[15-18]; 同时, Cyt b 可作为

DNA 条形码, 辅助细胞色素氧化酶亚基 I 基因

(COI)进行物种鉴定[19-21]。本研究采集我国沿海 6

个群体的绿鳍马面鲀样本, 基于 Cyt b 基因的变

异情况分析我国沿海绿鳍马面鲀的遗传多样性和

群体遗传结构, 为保护绿鳍马面鲀的渔业资源提

供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

实验样品于 2017 年 3—5 月采集自大连(DL)、

秦皇岛(QH)、蓬莱(PL)、日照(RZ)、舟山(ZS)和

汕头(ST) 6 个地区的近海海域(表 1), 通过联络当

地渔船购得。渔船捕获样品后, 放入20℃冷冻室, 

隔日通过邮寄的方式寄回实验室。收到样品后 , 

取每尾鱼背部肌肉组织保存于 95%乙醇, 20℃保

存备用。 

1.2  DNA 的提取, PCR 扩增与测序 

依照天根生化科技(北京)有限公司海洋动物

组织基因组 DNA 提取试剂盒(TIANamp Marine 

Animals DNA Kit)的使用说明提取 DNA。利用

NanoDrop Lite 超微量分光光度计测量提取 DNA

的浓度及纯度, 于20℃存放备用。 

依据绿鳍马面鲀线粒体基因组序列[22](GenBank 

表 1  绿鳍马面鲀采样信息 
Tab. 1  Sampling information of  

Thamnaconus septentrionalis 

群体 
population

经度 E
longitude

纬度 N 
latitude 

采样时间 
sampling date 

样本数/尾
sampling size

大连 DL 3843ʹ48ʺ 12211ʹ24ʺ 2017-03 29 

秦皇岛 QH 3952ʹ48ʺ 12032ʹ24ʺ 2017-03 28 

蓬莱 PL 3806ʹ00ʺ 12107ʹ12ʺ 2017-04 30 

日照 RZ 3515ʹ00ʺ 12019ʹ48ʺ 2017-05 29 

舟山 ZS 2954ʹ36ʺ 12355ʹ48ʺ 2017-05 30 

汕头 ST 2248ʹ36ʺ 11708ʹ24ʺ 2017-03 30 

 

序列号: NC_011327), 利用 Oligo7 (Molecular Biology 

Insights Inc.)软件设计 Cyt b 基因的引物, 引物由

华大基因科技服务有限公司合成。上游扩增引物

为 : Cytb-F: 5ʹ-GTCATAATTCTCGCCCGGAT-3ʹ; 

下游扩增引物为: Cytb-R: 5ʹ-GGATTTTAACCCTC-

GGCCTC-3ʹ。利用北京擎科新业生物技术有限公

司 2×TSINGKETM Master Mix 试剂进行 PCR 扩增

反应 , PCR 反应体系为 20 μL: 2×TSINGKETM 

Master Mix 10 μL, Cytb-F (10 µmol/L) 0.4 μL, 
Cytb-F (10 µmol/L) 0.4 μL, DNA 模板 1 μL, ddH2O 

8.2 μL。反应在 Bioer LifePro Thermal Cycler (TC- 

96/G/H(b)A) PCR 仪(杭州博日科技有限公司)上

进行, 反应条件为: 94℃预变性 5 min; 扩增过程

35 个循环, 94℃变性 30 s, 50℃退火 30 s, 72℃延

伸 60 s; 最终 72℃延伸 10 min。利用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测扩增产物, 送青岛派森诺基因生物技

术有限公司进行 PCR 扩增产物双向测序, 测序引

物为扩增引物。 

1.3  序列整理与数据分析 

使用 BioEdit 7.0.1 软件观察峰图, 校对数据, 

对有杂峰、双峰的样品重新进行扩增测序。利用

SeqMan 7.1.0 对双向测序结果序列进行拼接。利

用 ClustalX 2.1[23]软件对获得的序列进行多重比

对, 由 DnaSP 5.10[24]软件计算变异位点以及单

倍型数、各群体的核苷酸多样性(nucleotide di-

versity, π)、单倍型多样性(Haplotype diversity, Hd) 

等遗传多样性参数。以 MEGA 6.06 软件[25]统计

序列的平均碱基组成, 计算基于 Kimura 双参数

模型的群体间遗传距离, 自举次数(bootstrap)为

1000 次。同时采用 Mega 软件的邻接法(neighbor- 

joining, NJ)构建绿鳍马面鲀各单倍型间的系统发 
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育关系树, 以黄鳍马面鲀(Thamnaconus hypargyreus)、

中华单棘鲀(Monacanthus chinensis)为外类群, 以

Kimura 双参数法为替代模型, 自举次数(bootstrap) 

1000 次。利用 Network 4.6 软件[26]构建单倍型网

络图。 

借助 Arlequin 3.5[27]进行 Tajima’s D[28]及 Fu’s 

Fs
[29]中性检验, 基于 Kimura 双参数模型的群体

间遗传距离估算群体间的固定指数 Fst, 其显著性

通过重复 1000 次抽样法进行检验 , 并采用

AMOVA 分析 [30]评估绿鳍马面鲀的群体遗传结

构。此外, 进行核苷酸不配对分析并构建各个群

体的核苷酸不配对分布图, 分析可以得到 5 个参

数, 即 SSD (the sum of squared differences)、Hir 

(Harpending’s raggedness indices)、θ0、θ1 (种群扩

张前后的母系有效种群大小估计值)和 τ 值 (用突

变单位表示的种群扩张时间 ) 。将此方法与

Tajima’s D、Fu’s Fs 相结合推断是否发生过种群扩

张。通过公式 τ=2ut 计算实际的扩张时间, 其中 u

是所研究的整个序列长度的突变速率(u=kμ, k 是

所研究的序列长度, μ 是每个核苷酸的突变速率), 

t 是自种群扩张开始到现在的世代数。本研究采用

1%~2.5%每位点每百万年作为 Cyt b 基因的进化

速率[31-32]。绿鳍马面鲀的性成熟时间为 2 年, 因

而选择 2 年作为绿鳍马面鲀的世代时间。最终依

据 T=τ/μk (T 为种群扩张发生的时间; k 为序列长

度; μ为基因进化速率)推算群体发生扩张的年代。

通过公式 π=2Neμ 计算绿鳍马面鲀的有效群体大

小(π 为核苷酸多样性, Ne 为有效群体大小(effective 

population size), μ为基因进化速率)[33-34]。 

2  结果 

2.1  序列变异特征 

测序获得了 176 尾绿鳍马面鲀的部分 Cyt b

序列, 序列长度为 915 bp。序列已上传 GenBank, 

登录号为 MG845689~MG845864。在 6 个群体中, 

共获得变异位点 32 个, 变异比例为 3.50%。其中, 

单一信息位点 6 个, 简约信息位点 26 个。变异均

为转换和颠换, 无碱基的插入和缺失, 转换明显

多于颠换(表 2), 转换与颠换的比值为 13.46。碱

基组成方面, A、T、C和G的平均频率分别为23.4%、

26.5%、33.5%和 16.5%, 表现出明显的反 G 偏倚特

点。A+T 出现频率为 49.9%, C+G 为 50.1%。 

 
表 2  绿鳍马面鲀 Cyt b 基因单倍型变异位点 

Tab. 2  The variable sites of Cyt b haplotypes in Thamnaconus septentrionalis 

变异位点 variable site 

  1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 3 3 3 4 4 4 5 6 6 6 6 6 7 7 7 7 7 7 8 8

5 6 1 1 3 5 6 9 5 6 6 8 0 4 6 2 6 7 4 2 3 3 7 8 0 0 4 5 6 9 4 5

单倍型 
haplotype 

7 0 4 7 2 6 0 8 3 1 7 5 9 5 6 3 5 7 0 4 3 6 1 7 2 8 1 6 5 5 6 3

H1 C C A C T T T G C A G C G G A T A A C A C C C A A G G G A G C G

H2 . . . . . . . . . . . T . C . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H3 . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . A . . G . . .

H4 . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . G . . .

H5 . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . G . . .

H6 . T . . . . . . T . . T A . . . . . . . . . . . . . . . G . . .

H7 . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . A

H8 T . . . . . . . . G . T . . . . . . . . . . . . . . . . G . . .

H9 . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . T .

H10 . . . . . . . . . G . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H11 . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . G . . .

H12 . T . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H13 . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . A . . . . . .

H14 . . . . . . . . . . . T . . G . . . . . . . . . . . . A G . . .

(待续 to be continued) 
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(续表 2  Tab. 2 continued) 

变异位点 variable site 

  1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 3 3 3 4 4 4 5 6 6 6 6 6 7 7 7 7 7 7 8 8

5 6 1 1 3 5 6 9 5 6 6 8 0 4 6 2 6 7 4 2 3 3 7 8 0 0 4 5 6 9 4 5

单倍型 
haplotype 

7 0 4 7 2 6 0 8 3 1 7 5 9 5 6 3 5 7 0 4 3 6 1 7 2 8 1 6 5 5 6 3

H15 . . . . . . . . . . . . . . . . . G T . . . . . . . . . G . . .

H16 . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H17 . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . G . T .

H18 . . . . . . C . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H19 . . . . . . . A . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . G . . .

H20 . . . . . . . . . . A T . . . . . . . G T . . . . A . . G . . .

H21 . . . . . . . . . . A T . . . . . . . G . . . . . A . . G . . .

H22 . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . G . . .

H23 . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . A . G . . A

H24 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . .

H25 . . G T . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H26 . . . . . . . A . . . T . . . . . . . . . . . . . . . A G . . .

H27 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . G . T .

H28 . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . A . . G C . .

H29 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . G . . .

H30 . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . T C . . . . G . . .

注: “.”表示所在位置碱基与参考序列相同. 

Note: “.” indicates the nucleotide in this position is identical to the one in the reference sequence. 

 
2.2  单倍型分布及遗传关系 

6 个群体 176 个个体共检测到 30 个单倍型(图

1), 其中, Hap2、Hap3、Hap11 和 Hap14 为优势单

倍型 , 分别占到个体总数的 11.93%、11.93%、

10.23%和 13.07%。Hap2、Hap3、Hap4 和 Hap14

这 4 种单倍型为 6 个群体所共享。Hap7、Hap9、

Hap12、Hap17~Hap 20、Hap22、Hap26~Hap 30

出现频率较低, 仅在某一群体中出现 1 次。大连

群体拥有的单倍型数最多(16 个), 蓬莱和舟山群

体的单倍型数最少(11 个)。基于检测到的单倍型

构建了 NJ (neighbor-joining)系统进化树(图 1), 结

果显示 30 个单倍型并未形成明显的谱系分支, 6

个群体的单倍型广泛地分布于 NJ 树的各个分支

上, 不存在单倍型与地理群体的明确对应关系。

构建的单倍型网络图(图 2)呈现相同的结果, 存在

多个主体单倍型, 其他单倍型辐射状分布在主体

单倍型周围, 6 个群体包含的单倍型交替出现在

网络图的各个分支, 并未依据各自群体而形成独

立的分支。 

2.3  群体遗传多样性和遗传分化 

绿鳍马面鲀 6 个群体的遗传多样性参数列于

表 3。6 个群体总体的单倍型多样性较高 , 为

0.927±0.007, 而核苷酸多样性处于较低水平, 为

0.0037±0.0001。各个群体间遗传多样性水平差异

较小, 且均显示出高单倍型多样性、低核苷酸多

样性的特征。 

由群体间的固定指数(表 4)可知, 大部分群体

间的固定指数较小, 并未达到显著水平。蓬莱群

体除与舟山群体外, 与其他各群体的固定指数均

达到显著水平, 与汕头群体的遗传分化达到极显

著水平。虽然蓬莱群体与其他群体(除舟山群体)

遗传分化显著 , 但固定指数较小 (0.034~0.089), 

群体间为中低度分化。 

AMOVA 分析结果列于表 5。将所有群体归为

一个组群进行分析时, 群体间的遗传变异占总变

异的 1.43%, 群体内的遗传变异占总变异的

98.57%, 遗传变异主要来源于群体内, 群体间遗

传分化未达到显著水平(Fst=0.014, P>0.05)。 
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图 1  绿鳍马面鲀 Cyt b 基因单倍型 NJ 系统树及其在 6 个群体中的分布 

Fig. 1  Neighbor-joining phylogenetic tree of Cyt b haplotypes and its distribution in 6 populations of Thamnaconus septentrionalis 
 

 
 

图 2  绿鳍马面鲀线粒体 Cyt b 基因单倍型网络图 

圆圈面积与单倍型频率成正比. 

Fig. 2  Network diagram of Cyt b haplotype in  
Thamnaconus septentrionalis 

The sizes of circles are corresponded to haplotype frequency. 

2.4  群体历史动态 

表 6 列出了绿鳍马面鲀 6 个群体的 Tajima’s D 

(D)、Fu’s Fs (Fs)和不配对分布检验所得到的参数

值。结果显示, Tajima’s D 及 Fu’s Fs 检验值均为负

值, Fs 值统计检验达到了显著水平; 不配对分布

检验显示 Harpending’s 指数(Hir)和 SSD 的统计检

验值均未显著偏离种群扩张模型(growth expan-

sion model) (P>0.05); 同时, 在不配对分布图中

(图 3), 绿鳍马面鲀 6 个群体形成了明显的单峰, 

并与种群扩张模型下的预期分布相吻合, 以上检

验结果说明本研究的绿鳍马面鲀群体历史上经历

过种群扩张。基于 τ 值, 推算群体的扩张时间为

42.2 万~16.9 万年前, 处于中更新世中晚期。由公

式 π=2Neμ 计算绿鳍马面鲀的有效群体大小为

74000~185000。  

3  讨论 

3.1  群体遗传多样性 

物种的遗传多样性是其生存适应和发展进化

的前提, 丰富的遗传多样性水平将具有更高的进 
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表 3  绿鳍马面鲀 6 个群体的遗传多样性参数 
Tab. 3  Genetic diversity indices of six populations in Thamnaconus septentrionalis 

 序列数 n 多态位点数 S 单倍型数 H 单倍型多样性 Hd 核苷酸多样性 π 平均碱基差异数 k

大连 DL 29 23 16 0.953±0.019 0.0039±0.0003 3.601 

秦皇岛 QH 28 19 14 0.926±0.029 0.0038±0.0002 3.434 

蓬莱 PL 30 17 11 0.883±0.032 0.0033±0.0004 3.000 

日照 RZ 29 19 14 0.931±0.024 0.0039±0.0003 3.594 

舟山 ZS 30 14 11 0.908±0.025 0.0032±0.0003 2.899 

汕头 ST 30 21 14 0.922±0.026 0.0039±0.0003 3.566 

总体 total 176 32 30 0.927±0.007 0.0037±0.0001 3.385 

 
表 4  绿鳍马面鲀 6 个群体间固定指数 Fst 

Tab. 4  The Fst value of six populations in Thamnaconus septentrionalis 

群体 population 大连 DL 秦皇岛 QH 蓬莱 PL 日照 RZ 舟山 ZS 汕头 ST 

大连 DL  0.0179 0.0337* 0.0142 0.0007 0.0034 

秦皇岛 QH   0.0400* 0.0036 0.0246 0.0034 

蓬莱 PL    0.0390* 0.0213 0.0889** 

日照 RZ     0.0108 0.0150 

舟山 ZS      0.0206 

汕头 ST       

注: “*”表示 Fst 达到显著水平(P<0.05), “**”表示 Fst 达到极显著水平(P<0.01). 

Note: “*” indicates the Fst reaches significant level at P<0.05; “**” indicates the Fst reaches significant level at P<0.01. 
 

表 5  绿鳍马面鲀 6 个群体分子变异分析(AMOVA) 
Tab. 5  Analysis of molecular variance (AMOVA) of all the 6 populations of Thamnaconus septentrionalis 

变异来源 
source of variation 

自由度 df 
平方和 

sum of squares
变异组分 

variance component 
变异百分比/% 

percentage of variation 
固定指数 

fixation index

一个组群 one group      

群体间 among populations 5 11.965 0.024 1.43  

群体内 within population 170 285.571 1.680 98.57  

总计 total 175 297.536 1.704  Fst=0.014 

 

表 6  绿鳍马面鲀 6 个群体的 Tajima’s D (D)、Fu’s Fs (Fs)和不配对分布检验 
Tab. 6  Tajima’s D (D), Fu’s Fs (Fs), mismatch distribution test (SSD), corresponding P-value and the  
mismatch distribution parameter estimations for the six populations of Thamnaconus septentrionalis 

 Tajima’s D Fu’s Fs 不配对分布检验 mismatch distribution 

D P Fs P SSD Hir τ θ0 θ1 6 个群体 
6 populations 1.132 0.127 11.830** 0.004 0.008 0.028 3.859 0.004 65.545 

注: “**”表示参数值达到极显著水平(P<0.01). 

Note: “**” indicates the parameter value reaches significant level at P<0.01. 
 

 
 

图 3  绿鳍马面鲀 6 个群体核苷酸不配对分布图 

Fig. 3  Mismatch distributions for the six populations of 
Thamnaconus septentrionalis 

化潜力及环境适应能力[35]。本研究中 6 个绿鳍马

面鲀群体遗传多样性相接近, Hd 均处于较高水平, 

而 π 处于较低水平, 相似的遗传多样性特征还出

现在我国沿海的松江鲈(Trachidermus fasciatus)、

大泷六线鱼 (Hexagrammos otakii)和棘头梅童鱼

(Collichthys lucidus)[36-38]等鱼类的研究中。 

本研究中绿鳍马面鲀具有高 Hd 低 π的遗传多

样性模式, 认为可能存在以下 3 方面原因: (1) 历

史动态分析表明绿鳍马面鲀在近期经历了种群扩 
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张, 单倍型数量显著提高, 但尚未积累明显的核

苷酸差异; (2) 20 世纪 60 年代东海、黄海主要底

层经济鱼类[大黄鱼(Larimichthys crocea)、小黄鱼

(Pseudosciaena polyactis)以及带鱼(Thamnaconus 

lepturus)]资源量衰退, 竞争者的减少使得绿鳍马

面鲀的种群数量短期内猛增[39], 有利于产生更多

的单倍型; (3) 绿鳍马面鲀具有的种群数量大、环

境适应性强、性成熟时间短(2 年)等特征维持了自

然种群内较高的单倍型多样性。 

过度捕捞已被证实为多种海水鱼类遗传多样

性下降的重要原因, 尤其当鱼类有效群体大小(Ne)

较低并且群体遗传结构显著时, 过度捕捞会显著

影响其遗传多样性[40]。本研究得到绿鳍马面鲀有

效群体大小为 74000~185000, 与我国沿海小黄鱼

的有效群体大小处于相近水平(26172~261716)[41]。

自 20 世纪 70 年代至今, 我国沿岸的绿鳍马面鲀

经历了近 50 年的高强度捕捞, 虽然本研究中 Hd

仍然处于较高水平, 但是不应认为遗传多样性未

受到捕捞影响。一方面, 绿鳍马面鲀种群数量较

大, 并且不同群体间基因交流频繁, 可以一定程

度上抵消或者延迟人类活动对其影响的显现; 另

一方面, 本研究中 Cyt b 基因参考的进化速率为

1%~2.5%每位点每百万年, 由捕捞导致的绿鳍马

面鲀资源量大幅波动发生在最近几十年, 对于短

期的群体数量波动, 基于 Cyt b 得到的遗传多样

性水平有偏高的可能性。因此, 在绿鳍马面鲀渔

业保护方面, 仍然需要严格控制捕捞规模, 加强

产卵场的保护工作, 防止遗传多样性遭受破坏。 

3.2  群体遗传结构和遗传分化 

黑潮是沿北太平洋西部边缘向北流动的一支

强边界流, 流经中国外海海域后向东北方向继续

前进, 具有高温、高盐的特征。部分研究发现黑

潮对海洋生物群体结构的形成具有促进作用, 黑

潮及其分支形成了群体间天然的阻隔[42-43]; 同样

有部分研究结果显示黑潮对于营浮游生活生物的

受精卵、幼体具有较强的输送作用, 有利于加强

不同群体间的基因交流, 降低遗传分化[44-45]。本

研究中 6 个绿鳍马面鲀群体的遗传分化程度较低, 

认为黑潮起到了关键作用。绿鳍马面鲀产沉性卵, 

受精卵具黏性, 常黏附于海底的海藻、礁石上, 孵 

化后幼体营浮游生活; 钓鱼岛西北部为东海绿鳍

马面鲀重要的产卵场, 多个研究显示绿鳍马面鲀

幼体可以借助流经该区域的黑潮向东海外海漂浮

北上[11, 46-47], 从而实现东海、黄海和渤海各个群

体间的基因交流。另外, 绿鳍马面鲀具有洄游习

性, 东海绿鳍马面鲀每年 4—5 月在钓鱼岛海域产

卵后, 成鱼洄游至东海北部及黄海索饵, 冬季进

入五岛列岛和对马岛附近海域越冬, 翌年再次南

下至钓鱼岛附近产卵[10], 海区范围内如此大规模

的洄游同样可以降低各群体间的遗传分化。 

3.3  群体历史动态 

更新世出现了多次冰期与间冰期的交替, 西

北太平洋海平面高度涨落频繁, 导致其范围内的

海洋生物种群经历明显的收缩和扩张[48]。本研究

中绿鳍马面鲀群体在 42.2 万~16.9 万年前发生种

群扩张, 处于中更新世中晚期。中更新世这一时

期内海平面的剧烈变化可能对绿鳍马面鲀的种群

扩张和地理分布格局具有显著影响。 

伴随冰期中海平面的下降, 东海、黄海和渤海

区域逐渐干涸, 南海和日本海区域仍保有大量水体, 

为海洋生物提供了冰期避难所。多个研究显示冰

期结束后, 海平面上升, 位于避难所海区的海洋生

物群体可以进入到东海、黄海和渤海区域形成新的

群体, 进而演化为现有地理分布格局[49-51]。绿鳍马

面鲀在南海和日本海范围内均有分布, 由于本研

究的采样范围尚未涉及日本海区域, 南海区域仅

收集了汕头沿海的样本, 因而不能推断绿鳍马面

鲀是否具有上述的种群动态历史。为了更好地解

析我国沿海绿鳍马面鲀的群体历史动态, 在未来的

研究工作中需要加强这 2 个区域的样品收集工作。 
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Abstract: Genetic data have aided fishery conservation research and management by facilitating the detection of 
genetically distinct populations, the measurement of genetic connectivity, and the identification of the risks asso-
ciated with demographic change and inbreeding. Thamnaconus septentrionalis is an important economic marine 
fish species in China and inhabits in the Bohai Sea, Yellow Sea, East China Sea and South China Sea. T. septen-
trionalis has become an important fishing target in the East China Sea since 1974. Its annual catches were once 
second only to Trichiurus lepturus. However, the resource of T. septentrionalis has declined sharply since 1990 
due to overfishing and ocean environmental change. To provide better protection and effective recovery for this 
species, it is urgent to evaluate its population structure and genetic diversity. However, population surveys of T. 
septentrionalis in China’s coastal waters were rare. No population structure research based on molecular makers 
was available. In this study, we amplified the partial mitochondrial Cyt b gene sequences of 176 individuals from 
six populations (Dalian, Qinhuangdao, Penglai, Rizhao, Zhoushan, and Shantou). The results showed that 32 po-
lymorphic nucleotide sites and 30 haplotypes were detected among all the Cyt b sequences. The haplotype diver-

sity ranged from 0.883 to 0.953, and the nucleotide diversity was 0.00320.0039. This genetic diversity pattern 
was probably caused by a recent demographic expansion in the Pleistocene, a rapid population growth after 1970, 
and the adaptable biological characteristics of T. septentrionalis. Although the haplotype diversity was high, the 
genetic diversity is still vulnerable to overfishing. AMOVA analysis showed that the genetic differentiation of T. 
septentrionalis mainly occurred within the population variation. The genetic differentiations among populations 
were weak and no groups were identified. The high gene exchange among populations is probably caused by the 
seasonal migration behaviors of the adults and the long-distance transportation of juveniles by the Kuroshio (Black) 

Current. Demographic history analysis showed that the six populations experienced rapid population growth 0.170.42 
Mya. This time point was within the middle Pleistocene. During this period, sea levels changed dramatically due to 
unstable temperatures. We speculate that the sea level changes during the middle Pleistocene might have had sig-
nificant influence on the population expansion of T. septentrionalis. To our knowledge, this is the first population 
genetics research on T. septentrionalis in China’s coastal waters based on molecular markers. This study could 
deepen our understanding of how to optimize the utilization of the natural resources of T. septentrionalis. 
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