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舟山小黄鱼线粒体 DNA D-loop 区序列变异的遗传多样性分析 

郑文娟, 来育洪, 尤昕煜, 秦茜晗, 朱世华* 

(宁波大学 科学技术学院, 浙江 宁波  315212) 

摘要：小黄鱼(Pseudosciaena polyactis)为我国重要海产经济鱼类之一, 过度捕捞和环境污染等因素造成其资源

日益衰退。研究小黄鱼种群遗传结构对其资源的保护及其可持续利用有十分重要的意义。该研究采用聚合酶链式

反应(PCR)技术对浙江舟山附近海域小黄鱼种群 53 个个体的 mtDNA D-loop 区全序列进行扩增, 序列长度在

795~801 bp 之间, 长度差异不大。采用 Clustal X1.83、MEGA3.1、DnaSP4.0 等生物信息学软件进行遗传多样性分

析, 结果显示：53 条小黄鱼线粒体 DNA D-loop 区的 T、C、A 和 G 碱基平均含量分别为 30.3%、23.1%、32.3%
和 14.3%, 排除 13 处核苷酸的插入或缺失后, 共检测到 93 处转换和颠换位点, 约占分析序列总长度的 11.6%, 其
中包括 53 个单一多态位点和 40 个简约信息位点, 共确定了 52 种单倍型, 单倍型多样性(hd)为 0.9993, 单倍型间

的平均遗传距离为 0.012, 转换/颠换平均值为 4.305, 平均核苷酸差异数(k)为 9.73875, 核苷酸多样性(π)为 0.01233, 
表明舟山小黄鱼遗传多样性处于中等水平。 
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Genetic diversity of Pseudosciaena polyactis in Zhoushan based on 
mitochondrial DNA D-loop region sequences 

ZHENG Wen-Juan, LAI Yu-Hong, YOU Xin-Yu, QIN Xi-Han, ZHU Shi-Hua* 
(College of Science & Technology, Ningbo University, Ningbo  315212, China) 

Abstract: Pseudosciaena polyactis is an economically important species of marine fish in China that is currently 
declining due to overexploitation, environmental pollution and related factors. Research in to the genetic structure of 
Pseudosciaena polyactis populations plays a key role in protecting and promoting sustainable utilization. We collected 53 
individuals of Pseudosciaena polyactis from Zhoushan, Zhejiang and sequenced and amplified the mitochondrial DNA 
(mtDNA) D-loop region using Polymerase Chain Reactions (PCR). The sequence length of the 53 individuals ranged 
from 795 to 801 bp. The sequences were analyzed by Clustal X1.83, MEGA3.1 and DnaSP4.0. The results showed that 
the average base content of T, C, A, G was 30.3%, 23.1%, 32.3% and 14.3%, respectively and there were 93 transition or 
transversion sites, including 53 single nucleotide mutation sites and 40 parsimony informative sites, which accounted for 
11.6% of the length of the analyzed sequences. In total, we identified 52 haplotypes and found haplotype diversity (hd) of 
0.9993, average number of nucleotide differences were 9.73875 (k), and nucleotide diversity (π) of 0.01233. The average 
genetic distance of haplotypes was 0.012, and the average transition/transversion was 4.305. Based on mitochondrial 
DNA D-loop region sequences, these results indicate that the genetic diversity of the Pseudosciaena polyactis population 
in Zhoushan is currently at a medium level.  
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小黄鱼(Pseudosciaena polyactis), 又名小鲜(浙
江)、小黄瓜(福建)、黄花鱼(山东、河北和辽宁)等, 隶
属于鲈形目(Perciformes)石首鱼科(Sciaenidae)黄鱼

属(Pseudosciaena Bleeker)(Lin, 2004), 广泛分布于

渤海、黄海、东海。曾与大黄鱼、带鱼、墨鱼并称

为我国“四大渔业”, 是我国最重要的海洋渔业经济

种类之一。20 世纪 60 年代后, 由于受过度捕捞和

环境恶化等影响, 小黄鱼资源经历了严重衰退; 自
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20 世纪 90 年代开始, 由于产卵场禁捕和伏季休渔

制度的有效实施, 其产量有所恢复, 但小黄鱼种群

目前却呈现个体小型化、低龄化、体质量生长拐点

提前等种质资源衰退问题(Lin et al, 2004)。目前国

内外小黄鱼的研究主要在于渔业资源分布、生物学

特性、生态习性、饵料等几个方面(Chen et al, 2004; 
Chen et al, 2010; Huang et al, 2010; Jin, 1996; Lin et 
al, 2004; Yan et al, 2006), 而对小黄鱼种质资源的

系统研究甚少(Meng et al, 2003; Peng et al, 2010; Xu 
et al, 2005)。 

线粒体 DNA(mitochondrial DNA, mtDNA)中的

D-loop 区，即控制区(control region, CR)为非编码区, 
受到选择压力较小, 因此，积累了较多的突变, 如
碱基替换、插入、缺失, 以及众多的串联重复序列

等(Tang et al, 2005), 所以在种群遗传学分析中得到

普遍应用(Agnèse et al, 2006; Xia et al, 2006; Yan et 
al, 2009)。本文通过对舟山海域的小黄鱼种群的线

粒体 DNA D-loop 区全长序列的测定, 来探讨其种

群遗传结构, 为今后长期可持续利用和保护小黄鱼

资源奠定良好的理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
小黄鱼种群样本随机采集于舟山沈家门的 3 条

渔船, 试验鱼取其肌肉组织，用 95%酒精固定, 运
回实验室保存。 
1.2  方法 
1.2.1  基因组 DNA 提取和 PCR 扩增  从保存的样

本中抽取 53 个样本, 基因组 DNA 从保存于 95%酒

精的肌肉样品中提取, 采用苯酚/氯仿抽提法(Zhu 
et al, 2006)。用 Nanodrop 2000 测 DNA 的浓度和质

量, 于-20 ℃保存备用。从 GenBank 下载小黄鱼线

粒体基因全长序列, 用 Oligo 软件设计 D-loop 区

PCR 扩增的引物为：DLF1(5'-TCA GAG CAC CGG 
TCT TGT A-3'), DLR1(5'-GGG AGC TAT TAG GGC 
ATT C-3')。PCR 反应体系为 50 μL, 其中：Buffer
缓冲液(含 Mg2+)5 μL, dNTPs(各 2.5 mmol/L)5 μL, 
Taq酶(2 U)0.5 μL, 上、下游引物(20 µmol/L)各 1 μL, 
模板 DNA(约为 100 ng)1 μL, 灭菌蒸馏水 36.5 μL。
PCR 反应条件为：94 ℃预变性 4 min; 94 ℃变性 1 
min, 55 ℃退火 45 s, 72 ℃延伸 1'30'', 共 34 个循环; 
72 ℃延伸 15 min。反应设立不含 DNA 模板的空白

对照, 扩增产物经 1%的琼脂糖凝胶电泳验证。 

PCR 产物电泳割胶回收, 用凝胶纯化试剂盒

(上海生工)纯化, 与 pUCm-T 载体(上海生工)连接, 
转化感受态细胞 DH5α, 筛选阳性克隆子, 扩大培

养后提取质粒, 用 M13 引物在自动测序仪(Applied 
Biosystems 3730, 上海英俊)正反双向测序, 以保证

所测序列的准确性。 
1.2.2  数据处理与分析  测序后的序列 , 对比

GenBank 中小黄鱼的线粒体 DNA 全序列 , 以
tRNAPro 结束和 tRNAPhe 起点找到 D-loop 区序列的

起点和终点, 得到 D-loop 区序列后，使用 Clustal 
X1.83 软件进行对位排列, 并在 SEAVIEW 程序中

对序列辅以手工校正。用 MEGA3.1 计算碱基组成

及应用 Kimura 双参数法计算遗传距离(Kumar et al, 
1994), 并用该软件的邻接法(neighbor-joining, NJ)
构建小黄鱼各单倍型间系统发育关系树, 以大黄鱼

(Pseudosciaena crocea)为外类群, 以 Kimura 双参数

法为替代模型, 系统树分支的置信度采用自展法

(bootstrap analysis, BP)重复检测 1 000 次。利用

DnaSP4.0 软件统计单倍型及多态位点(S)、计算单

倍型多样性(hd), 平均核苷酸差异数(k)及核苷酸多

样性(π)。用 Arlequin 3.11 软件(Excoffier et al, 2005)
计算 Tajima’s D 和 Fu’s Fs 值(1 000 次重复随机抽

样重排后进行显著性检验), 并进行核苷酸不配对

分布(mismatch distribution), 并获得 τ值, 来检测舟

山小黄鱼种群的历史动态。群体历史扩张时间 T 用

参数 τ=2ut 进行估算(Rogers & Harpending, 1992), 
其中 τ是扩张时间参数; u=2 μk, μ为变异速率, k 表

示序列长度; t 表示自扩张以来所经历的代数; 扩张

时间 T=t×代时, 代时由研究对象的性成熟年龄决定

(Liu et al, 2009)。本研究中, 世代时间设置为 1 年

(Lin et al, 2004), 控制区分化速率分别采用

3%~10%/MY (million year)(Lee et al, 1995)。基于简

约法原理用 TCS(Clement et al, 2000)构建单倍型网络

图(network)。 

2  结  果 

2.1  线粒体 DNA D-loop 区全序列特征 

本实验小黄鱼种群的 mtDNA D-loop 区序列上

传至 GenBank，序列号为 JQ692234~JQ692286。53
个小黄鱼个体的线粒体 DNA D-loop 区全长介于

795~801 bp 之间, 碱基长度变化不大。经 MEGA3.1
软件分析, 该序列的 T、C、A 和 G 碱基的平均含

量 分 别 为 30.3% 、 23.1% 、 32.3% 和 14.3%, 
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A+T(62.6%)的含量远高于G+C(37.4%)的含量, 这
个现象与其他鱼类的控制区的碱基含量相似(Zhu et 
al, 2007)。 

2.2  种群遗传多样性分析 
利用MEGA3.1的Kimura双参数法计算遗传距

离, 结果显示 53 个小黄鱼个体间的遗传距离为 
表 1  小黄鱼 53 个个体 mtDNA D-loop 序列的多态位点 

Tab. 1  Polymorphic sites of mtDNA D-loop sequences in the 53 individuals of Pseudosciaena polyactis 
                  111111111 1111111111 2222222222 2222223333 3333333445 5555555555 5666666777 7777777777 777 

        11133788 9022233334 4445556779 0222333344 4556770011 2333458222 2333334668 9137788002 2334455666 779 

      3436768368 3127801372 3890376081 6468256745 6596344689 7189669131 3023589369 3484657785 9017969789 056 

   H1 TATATCAACA ATAATCGCCA GTGTACTTAC TAGTTGGGGA ACAACTCGAT CAAGTACTAA TTCCTGATGC GTTTCCTCTA AGCGCGTGGA AAA 

   H2 .......... .......... .......... ...GG..... ......T... ..G......C ....CA.... .......... .......... ... 

   H3 .......... .......... .......... ........AG ........GC .........C ....C..... .......... ...A...... ... 

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

   H5 .......... .......... A......... .......... .......... ..G......C ....CA.... .......... .......... ... 

   H6 .......... C......... A...G.C... .GA....... GA..T..... A.G......C ....C..... .......... .....A.... ... 

   H7 ....C..... .......... A......... .......... .......... .........C ....C..... .......... .......... ... 

   H8 .......... C......... A...G..... ..A....... .A..T...GC A.......GC ....C..... .......... .......... ... 

   H9 .......... .C..C..... A......... .......... .......... ..G......C .CT.CA.... .......... G......... ... 

  H10 .......... C......... A..CG.C... ..A.....A. .A.GT...GC A.G......C ....C..... .......... .......... ... 

  H11 .......... .......... A......... .......... .......... .........C ....CA.... .......... .....A.... ... 

  H12 ........T. .......... A......... .......... .......... .........C ....CA.... ....A..... .......... ... 

  H13 .......... .........G A......... .......... .......... ......T..C ....C..... ....A..... .......... ... 

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

  H15 .......... .......... A.....C... ......A... .......... .........C ....C..... A......... .......... ... 

  H16 .......... C......... A...G..... .......... .AGGT..AGC A.G.....GC ....C..... .......... .......... ... 

  H17 .......... .....T..T. A......... C......... .......... .........C ....C..... .......A.. .......... ... 

  H18 .......... .......... A........T .......... .......... ..GA.....C ....C..... .CA....... .......... ... 

  H19 .......... C......... A......... .......... .A..T...GC A........C ..T.C..... .......... .......... ... 

  H20 .......... .......... A.....C... .......... .......... .........C ....CA.... A......... .......... ... 

  H21 .......... C......... A......... ..A....... .A.GT...GC A.G.....GC ....C..... ......C... .......... ... 

  H22 .......G.. ........T. A......... ..A....... .......... ..G......C .....A.... .......... ...A...... ... 

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

  H24 .......... .......... ACA....... .......... .......... .........C ....C..... .......... .......... ... 

  H25 .......... ........T. ACA....... .......... .A........ A.......GC ....C..... A......... .......... ... 

  H26 .......... ......A... A.....C... ..A....... .......... .........C ...TC..... .........G ...C...... ... 

  H27 .......... .C..C..A.. A......... .......... .......... .........C ..T.CA.... .......... .A........ G.. 

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

  H29 .......... .......... .......... .......... ........GC .........C ....C..... .......... .......... ... 

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

  H31 .......... .......... A.......G. .......... .A......GC A........C ..T.C..... .......... .......... ... 

  H32 .......... .C..C..... A.....C... .......... .......... .........C .CT.CA.... .......... ........T. ... 

  H33 .........G ........T. A......... .......... .AG.TC.... AG..CG...C ....C..... .......... .......... ... 

  H34 .......... .......... A......... ..A....... .......... .........C ...TC..... .......... ...C...... ... 

  H35 .......G.. ........T. A......... .......... .AGGT...GC A.G......C ....C...A. .......... .......... ... 

  H36 .......... ..G.....T. A......... .......... .AGGT..... A.G.....TC ....C..... .......... .......... ... 

  H37 .......... ....C..... A......... .......... .......... .........C ..T.C..... ....A..... .......... .G. 

  H38 ...G...... ..G....... A......... ..A....... .......... .........C ...TC..C.. .......... ...C...... ... 

  H39 .......... .........G A......... .......... ........GC .........C ....CA.... .......... .......... ... 

  H40 CT........ .......... A.....C... .......... .......... .........C ....CA.... .......... .......... ... 

  H41 CT........ .......... A...G..... ..A....... .......... .........C ....CAG... .......A.. .........G ... 

  H42 .......... ........T. A......... .......... .......... .........C ....C..... ........C. .......... ... 

  H43 .......... C......... ....G..... .......... .A.GT..... A.G......C ..T.C..... .......... ...A...... ... 

  H44 ..C....... .......... A...G.CC.. .......... .......... .......C.C ....C..... .C........ ......C... ... 

  H45 .......... ...G...... A...G..... ..A....... .......... .........C ....C..... .......A.. .......... ... 

  H46 .....A.... .......... .......... .......... .......... .........C ....C..... .......... .......... ... 

  H47 .......... C......... A......... ..A....... .A.GT..... A.G.....GC C...C..... ...C...... .......... ... 

  H48 .......... ....C..... A...G..... ..A..A.... .......... .........C ....C..... .......A.. .......... ... 

  H49 .......... .......... A...G..... ..A....... .......... .........C ....C..... .......A.. .......... ... 

  H50 .......... ........T. A....T.... .......... .AG.T..... ..G.....GC ....C..... .......... ...A...... ... 

  H51 .......... .......... A......... .......... .......... ..G......C ....CA.... .......... ..T....... ... 

  H52 ......C... .......... A.....C... .......... .......... ..G......C ....C..... .....A.... .......A.. ..G  
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0.000~0.026, 平均遗传距离为 0.012, 转换/颠换平

均值为 4.305。DnaSP4.0 软件分析显示, 53 个个体

中共检测到 93 个多态位点, 各个多态位点见表 1,
占分析位点总数的 11.6%, 其中 53 处位点为单一多

态位点, 占 6.6%; 其他 38 处均为简约信息位点, 占
4.7%; 另有 2 处简约信息位点, 即 423 nt 和 747 nt, 
为三核苷酸间的变异。所有的突变位点均为两核苷

酸或三核苷酸间的变异, 并未发现四核苷酸间的变

异。此外, 53 个个体中共检测到 13 个插入或缺失位

点, 占分析位点总数的 1.6%, 共检测出 52 个单倍

型, 除了两个个体(1-18 与 2-11)间有一个共享单倍

型 H15 外, 其余测定的小黄鱼个体均拥有各自的单

倍型。单倍型多样性(hd)为 0.9993, 平均核苷酸差异

数(k)为 9.73875, 核苷酸多样性(π)为 0.01233。 
2.3  种群遗传结构 

以邻接法(NJ)构建系统发育树, 以大黄鱼为外

类群对舟山小黄鱼种群的 52 个单倍型进行系统发

育分析, 枝上的数值是 1 000 次重复抽样检验的置

信度值(仅显示支持率大于 50%的数据)(图 1)。图中

显示, 52 个单倍型基本各成一支, 遗传距离特近的

单倍型聚成一簇, 其中 1-18和 2-11共享单倍型H15, 
它们聚成一簇, 置信度高达 96%。网络亲缘关系图

与系统发育树基本一致(图 2), 以单倍型H5为中心, 
推测这个单倍型可能较为原始, 再以 H5 衍生出 5
分支, 每个支系内的单元型之间多为 1~5 步的突变

次数, 而 2 个支系之间最高达 31 步的突变次数。 
2.4  种群历史动态 

根据群体碱基错配分布曲线是否呈现多峰或

单峰型,  以及 Tajima’s D 和 Fu’s Fs 值中性检验是

否显著, 判定舟山小黄鱼种群在过去是否发生了群

体扩张。结果显示, 小黄鱼线粒体 DNA D-loop 区

的单倍型核苷酸不配对分布曲线基本表现出明显

的单峰泊松分布, 并且与群体扩张模型下的预期分

布相吻合 (图 3), Tajima’s D 值为−1.84772 (P= 
0.013<0.05), Fu’s Fs=−24.49575 (P=0.000<0.05), 结
合三者说明舟山小黄鱼种群可能经过群体扩张。本

研究中, τ=8.507, k=803, 代时取 1, 计算得到 T 值为

0.088~0.026 MY, 说明小黄鱼群体扩张时间约为更

新世晚期(冰河期)。 
2.5 舟山小黄鱼种群的线粒体 DNA D-loop 区各区

段的遗传多样性 
根据小黄鱼的线粒体 DNA D-loop 区结构(Liu 

et al, 2010)的区段划分, 通过序列比对, 1~178 nt 为

终止序列区, 179~559 nt 为中央保守区, 560~803 nt
为保守序列区, 各个区段的遗传多样性指数见表 2,  

 
图 1  基于小黄鱼线粒体 DNA D-loop 区全序列通过 

邻接法构建的分子系统树 
Fig. 1  Molecular phylogenetic tree on complete control region 

sequences of Pseudosciaena polyactis constructed by 
Neighbour-Joining method of MEGA Version 3.1 with 
Bootstrap Test (1 000 replications) 

 
从表中看出小黄鱼种群中终止序列区是整个

D-loop 区变异最多的区段, 其次是中央保守区, 最
保守的是保守序列区。  
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图 2  基于统计简约法构建的单倍型网络图 

Fig. 2  Statistical parsimony network of haplotypes 
连接单倍型的线表示一步变异；圆圈大小大约表示该单倍型出现的次数。 

Each mutational step is shown as a line while the size of circles roughly represents the numbers of individuals. 

 

3  讨  论 

遗传多样性(genetic diversity)又称为基因多样

性(gene diversity), 通过遗传多样性的研究能从本

质上揭示物种多样性的起源、变异和进化。从遗传

学和进化角度看, 一个物种的遗传多样性高低与其

适应能力、生存能力和进化潜力密切相关(Jiang et al, 

2003)。 
2001 年对采自黄海和东海 5 个海区的 48 个个

体小黄鱼进行随机扩增DNA多态性(RAPD), 研究

表明, 从 40 个 10 bp 引物中选取 20 个用于群体遗

传多样性分析, 共检测出 145 个位点, 其中 132 个

(91.03%)显多态性。用 Shannon 多样性指数量化的

平均遗传多态度为 1.93(1.50~2.44), 群体内和群体 
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图 3  舟山小黄鱼种群单倍型的不配对分布图 

Fig. 3  Mismatch distributions of the haplotypes of  
Pseudosciaena polyactis in Zhoushan  

间的遗传变异比例分别为 69%和 31%; 群体间的平

均遗传相似度和遗传距离分别为 0.9139 和

0.0861(Meng et al, 2003)。这个数据通过横向比较当

时RAPD检测到的其他海洋鱼类的多态位点百分率

发现, 小黄鱼比其他一些海洋鱼类, 例如梭鱼(Liza 
haematocheila)( Quan et al, 2000)、条纹鲈(Morone 
saxatilis)(Bielawski & Pumo, 1997)、真鲷(Pagrus 
major)(Jiang et al, 2004)的野生或养殖群体都要高。

2005 年采用 ISSR 技术对黄海南部小黄鱼群体进行

遗传多样性分析, 64 条带中具多态性的条带，占

65.63%, 群体内的遗传差异达 0.2187, Shannon多样

性值为 0.1888, 表明小黄鱼具有丰富的遗传多样性, 
这与采用RAPD方法对小黄鱼群体研究得出的结果

一致(Xu et al, 2005)。 

表 2  舟山小黄鱼种群的线粒体 DNA D-loop 区各区段的遗传多样性指数 
Tab. 2  The index of genetic diversity of each section of mitochondrial DNA D-loop region for  

Pseudosciaena polyactis population in Zhoushan 

区段 
Section 

单倍型数 
(h) 

单倍型多样性 
(hd) 

多态位点 
(S) 

平均核苷酸差异数 
(k) 

核苷酸多样性指数 
(π) 

终止序列区 
Termination associated sequence domain (TAS) 37 0.978 29 2.878 0.01645 

中央保守区 
Central conserved domain (CD) 40 0.983 38 5.152 0.01385 

保守序列区 
Conserved sequence block domain (CSB) 24 0.874 26 1.708 0.00703 

h=Number of Haplotypes; hd=Haplotype diversity; S=Number of polymorphic sites; k=Average number of nucleotide differences; π=Nucleotide diversity. 
 
衡量一个种群 mtDNA 的遗传变异有两个重要

指标：单倍型间的核苷酸多态性(π)和平均遗传距

离(Zhou et al, 2006)。通过对长江口九段沙、钱塘江

口、舟山等 3 个地点 35 尾刀鲚(Coilia nasus)的
mtDNA 控制区全序列的变异和遗传结构研究, 结
果显示, 长江口邻近水域刀鲚的平均单倍型多样性

(hd)为 0.9983, 平均核苷酸多样性(π)为 0.0262, 表
现出丰富的遗传多样性和较高的进化潜力(Yang et 
al, 2008)。采用聚合酶链式反应(PCR)技术测定分析

了闽-粤东族、岱衢族大黄鱼群体 47 个个体的线粒

体DNA控制区基因序列, 结果表明, 所有个体的平

均单倍型多样性(hd)为 0.470, 核苷酸多样性(π)为
0.00650, 群体遗传变异处于较低水平(Mao et al, 
2010)。与以上相近水域的刀鲚和大黄鱼种群相比, 
再结合 Grant & Bowen 综述各种海洋鱼类的线粒体

DNA单倍型多样性(hd)为 0.11~1.00, 核苷酸多样性

(π)为 0.0008~0.0320(Grant & Bowen, 1998), 本研究

中, 舟山小黄鱼种群从单倍型多样性(hd)来看, 在
所检测的 53 个个体中, 除两个个体共享一个单倍

型外, 其余个体均独占一个单倍型, 平均单倍型多

样性(hd)为 0.9993, 核苷酸多样性(π=0.01233), 说
明舟山小黄鱼种群具有较高的单倍型多样性, 但从

核苷酸多样性(π)来看, 发现舟山小黄鱼的遗传多样

性只处于中等水平。从其不高的遗传距离更说明了

这一结论, 小黄鱼的遗传距离值只有 0.012, 而根据

Shaklee et al(1982)提出鱼类在属、种和种群三级水

平上的遗传距离值分别为 0.90、0.30 和 0.05。这与

2010 年采用线粒体 Cytb 分析了中国近海丹东、营

口、舟山、温州和福州 32 尾小黄鱼的遗传变异, 共
检测到 26个单倍型, 单倍型多样性(hd)为 0.984, 核
苷酸多态性(π)为 0.00395, 呈现出较高的单倍型多

样性和较低的核苷酸多样性(Peng et al, 2010)相一

致,本研究的核苷酸多态性(π)指数远高于彭博等所

测的数据，是因为线粒体 DNA 的 D-loop 区的变异

远高于保守的 Cytb。 
若核苷酸错配曲线呈现单峰分布, 且 Tajima’s 

D 值显著偏离中性检验, 则群体在过去经受了扩张, 
反之, 群体大小保持稳定(Liu et al, 2009)。本研究中, 
小黄鱼线粒体 DNA D-loop 区的单倍型核苷酸不配

对分布基本表现出明显的单峰泊松分布, Tajima’s 
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D 值为−1.84772(P=0.013<0.05), 中性统计检验显著

的 Tajima’s D 值可能是自然选择的作用、群体扩张或

瓶颈效应等原因造成的(Tajima, 1989; Zhou & Wang, 
2004), Fu(1997)发现 Fs 检验对群体扩张非常敏感, 
群体扩张通常产生绝对值较大的负的 Fs 值, 小黄

鱼种群的 Fu’s Fs=−24.49575(P=0.000<0.05), 这说明

小黄鱼群体确实经历了群体扩张。通过计算 τ 值我

们估计小黄鱼种群扩张时期约在 8.8 万~2.6 万年前, 
处于更新世晚期(冰河期)。许多研究结果表明, 海洋

鱼类的种群扩张也大多处于这一时期(Liu et al, 
2006; Niu et al, 2011; Yang et al, 2008)。因为第四纪

末期的更新世晚期有几次冰期与间冰期旋回, 曾引

起海平面的升降, 现生海洋物种的分布及种群遗传

结构大多受到这种冰期旋回的影响。Niu et al(2011)
研究认为, 更新世后的海平面上升事件对东海鱼类

的 mtDNA 遗传结构具有重要影响。本研究中, 我
们发现小黄鱼种群经过扩张后, 只是积累了单倍型

多态性, 但却还未能积累核苷酸序列的多样性。 
通过分析小黄鱼种群的线粒体 DNA D-loop 区

各区段的遗传多样性, 结果发现小黄鱼种群中终止

序列区是整个D-loop区变异最多的区段, 其次是中

央保守区, 最保守的是保守序列区。这与大部分文

献阐述认为终止序列区是线粒体 DNA D-loop 区中

变异最大的部分相一致, 但与中央保守区是线粒体

DNA D-loop 区中最为保守的部分存在分歧, 不过

与本研究相同的是长江口鲚属鱼类 mt DNA D-loop
区中也发现保守区的碱基序列比中央保守区更为

保守(Zhu et al, 2008)。因此猜测, 保守区和中央保

守区谁更为保守, 要依据不同物种具体而定。 

20 世纪 80 年代中后期小黄鱼鱼汛消失, 为保

护小黄鱼等经济鱼类, 从 1981 年起在小黄鱼的最

大产卵场--吕泗渔场实行了休渔规定, 东海区小黄

鱼资源逐步得到稳定与好转, 到 1995 年在东海和

黄海全面实行伏季休渔制度, 东海区小黄鱼的年渔

获量开始出现了持续增加之势, 但在强大的捕捞压

力下仍显得不足(Lin et al, 2004)。研究表明，对比

伏季休渔制度实施前后的渔业资源常规监测资料

分析可见 , 伏季休渔实施前的 1992—1994 年的

7—9 月, 小黄鱼的渔获组成主要由当年生幼鱼和 1
龄以上鱼两股群体组成 , 当龄鱼的幼鱼比例为

43.14%, 而伏季休渔制度实施后的 2000 年 7—9 月, 
小黄鱼的渔获组成绝大多数为当年生幼鱼, 其比例

高达 74.64%(Chen et al, 2004)。这一现象表明, 虽
然伏季休渔制度的实施对东海区小黄鱼资源数量

的恢复与相对稳定起到了至关重要的作用, 但这种

作用主要表现为对小黄鱼幼鱼群体的短时间保护, 
而对其剩余群体的保护作用难以体现。目前小黄鱼

的渔获群体利用质量不仅没有因伏季休渔制度而

带来根本性的好转, 恰恰相反, 由于捕捞强度的逐

年增加, 其群体生物学表征反而进一步表现为严重

恶化的趋势(Lin et al, 2004)。结合本研究中舟山小

黄鱼种群的遗传多样性只处于中等水平来看, 必须

采取更科学、更严格的管理措施, 2009 年底, “吕

泗渔场小黄鱼银鲳国家级水产种质资源保护区”获

准建立, 这将为小黄鱼资源的保护和利用提供有利

的平台, 如此期望小黄鱼资源走向可持续发展的道

路。 
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