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摘 要：遗传多样性能有效反映大黄鱼的遗传变异，是评判其进化和适应能力的重要标志。目前有关大黄鱼种质遗传多样性

的研究已取得丰富的成果；形态学、同工酶和 DNA分子等相关研究的结果显示：大黄鱼遗传多样性较低，各群体间的遗传

差异较小。综述了有关大黄鱼遗传多样性的研究进展，并就大黄鱼种群的划分、种质资源的管理和恢复问题作了探讨，以期

为大黄鱼遗传育种和种质保护工作提供参考。
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A review on the germplasm genetic diversity of large yellow croaker
渊Larimichthys crocea冤
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渊Jiangsu Key Laboratory of Genetics and Breeding of Marine Fish, Jiangsu Marine Fisheries Research Institute, Nantong 226007, China冤

Abstract：Genetic diversity can reveal genetic variation of the large yellow croaker 渊Larimichthys crocea冤 , and is an im鄄
portant indicator to evaluate the evolution and adaptation ability of the species. Up to date袁 related studies 渊such as mor鄄
phology, isoenzyme and DNA molecular markers etc.冤 on the genetic diversity of the large yellow croaker indicated a rela鄄
tively lower genetic diversity at the population level and there were no obvious genetic differentiation among populations. The
aim of this review is to present an update of the knowledge generated so far on different aspects of the genetic diversity, clas鄄
sification of populations and germplasm management of large yellow croaker. This information will expand our knowledge and
may contribute to genetic breeding and conservation of the large yellow croaker.
Keywords：large yellow croaker; genetic diversity; classification of populations; resource management

大黄鱼（Larimichthys crocea）为主要分布于我
国近海的暖水性洄游鱼类，作为著名的“四大海

产”之一，在我国海洋鱼类经济产业中占重要地

位。20世纪 70年代以后，由于过度捕捞导致大黄
鱼渔业资源量急剧减少（徐开达等，2007）。近年
来人工育苗和养殖技术的推广，使得大黄鱼成为我

国最重要的海水养殖鱼类之一。2012年全国大黄
鱼养殖产量已达 9.5万吨，取得了显著的经济效益
（许益铵 等，2014）。与此同时，人工养殖大黄鱼
普遍出现了生长速度变慢、成鱼个体小型化、肉品

质下降、抗病能力减弱、性早熟等现象，对大黄鱼

养殖产业的健康发展造成不利影响，这可能与养殖

大黄鱼遗传多样性的降低有着重要关系 （Lacy，
1987），大黄鱼种质资源的研究与保护迫在眉睫。

迄今为止，有关大黄鱼的遗传多样性已从形态

特征、生化特征和分子生物学特征等不同层面进行

了较为全面的研究。特别是随着分子标记技术和测

序技术的迅猛发展，从分子水平上探究大黄鱼的遗

传多样性已成为揭示大黄鱼群体遗传变异的主要途

径。本文在收集相关研究文献的基础上，综述了大
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黄鱼遗传多样性研究情况，介绍了该领域的最新进

展，并对大黄鱼种群划分以及种质资源的管理和恢

复等问题作了探讨。

1 大黄鱼遗传多样性研究

1.1 形态学研究

形态学方法是研究鱼类遗传多样性的传统途

径，具有简单、快速、直观的特点，在当前大黄鱼

种质鉴定和遗传育种等工作中依然扮演着不可替代

的作用。通过对形态数据和框架数据进行多元分

析，建立量化判别，较传统形态学研究方法可以获

得更加准确的结果。丁文超等（2009）通过对传统
形态学数据与框架数据进行综合分析，比较了大黄

鱼岱衢洋家系、官井洋家系和正、反交家系 4个家
系间的形态差异，取得了与同工酶和 RAPD 遗传
差异分析相一致的结果。尽管如此，由于鱼类形态

特征受到多种因素的影响，形态学分析的结果往往

难以准确反映遗传上的差异，还需借用分子生物学

等手段进行补充和验证。

1.2 同工酶研究

同工酶电泳技术具有简便、灵敏、快速等特

点，能够间接反映基因组水平的变异，研究结果可

以在物种或种群水平上进行比较研究，在鱼类遗传

多样性研究中应用较多。王军等（2001）采用 9种
同工酶对取自宁德官井洋和厦门火烧屿的大黄鱼养

殖和野生群体 15个基因座位进行分析，发现野生
群体有 3个基因座位呈现出多态性，而养殖群体仅
在 IDDH-1基因座位具有多态性，野生群体存在着
更丰富的遗传变异。陈锦等（2010）采用不连续聚
丙烯酰胺凝胶电泳技术对采自福建的 2个野生群体
和 2个养殖群体遗传结构的等位酶研究发现，4个
群体间的遗传分化很低。

1.3 DNA分子标记研究
DNA分子标记技术可以从 DNA水平上揭示生

物的遗传多样性水平，具有更高的多态性、灵敏

性、稳定性和准确性，已成为研究鱼类遗传多样性

的主要手段。目前应用于大黄鱼遗传多样性研究的

分子标记技术主要有：随机扩增多态性 DNA
（Random Amplified Polymorphic DNA，RAPD），扩
增片断长度多态性 （Amplified Fragment Length
Polymorphism，AFLP），简单重复序列（Simple Se原

quence Repeats， SSR） 和 DNA 序列 （DNA Se原
quence）标记等。
1.3.1 RAPD RAPD 技术的应用无需经过繁琐的
开发过程，费用低、效果好。与同工酶技术相比，

RAPD技术能检测到更多的谱带，用于群体遗传多
样性分析更加灵敏和准确（李明云等，2004）。丁
诗华等（2006）利用 RAPD 技术研究了大黄鱼岱
衢洋选育群体和官井洋养殖群体的遗传多样性，结

果表明选育群体的遗传多样性水平低于养殖群体，

出现了种质衰退现象。黄勤等（2007）运用 RAPD
技术和 4种 OPV引物，对采自福建平潭和罗源的
3份养殖大黄鱼样品进行遗传多样性分析，显示其
中 2个群体部分已知位点的基因型频率存在明显的
差异，表明养殖群体之间可以出现某种程度的遗传

分化。

1.3.2 AFLP AFLP分子标记技术克服了 RAPD技
术重复性差的弱点，随着近年来研究人员对这一技

术的不断完善和发展，AFLP已成为最为有效的分
子标记技术之一 （姚红伟 等，2009）。王志勇等
（2002）和刘洋等（2015）分别对官井洋地区的野
生种群和养殖种群遗传多样性做了 AFLP分析，发
现 2002-2015 年，该地区野生和养殖群体多态位
点比例分别从 76.6 %和 69.9 %下降至 63.93 %和
63.11 %。娄剑锋等 （2015）利用 AFLP 技术对岱
衢洋大黄鱼人工繁育 F2代与官井洋大黄鱼人工繁
育多代的养殖群体遗传多样性比较显示，前者具有

更高的遗传多样性，2群体间出现了较为显著的遗
传分化。

1.3.3 SSR SSR 标记具有分布广泛、多态性高、
共显性遗传以及扩增稳定等优点，被广泛应用于鱼

类遗传育种和种质资源评定等众多研究领域。而开

发出一批具有多态性的 SSR引物则是 SSR标记应
用的基础，传统的大黄鱼 SSR开发方法主要有基
因组文库法 （林能锋 等，2005）、富集文库法
（Guo et al， 2005；An et al， 2005；Chang et al，
2009；郝君 等，2006；Ye et al，2012；林能锋
等，2012）、EST文库法（Zhou et al，2010；Ye et
al，2010），研究人员分别采用这些方法筛选获得
了 2对、87对和 22对 SSR引物。近年来，随着测
序技术的进步和成本的降低，利用测序技术快速开

发大黄鱼 SSR 正在成为一种新趋势 （L俟 et al，
2013）。
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随着一批高质量 SSR 引物的开发，SSR 标记
在大黄鱼遗传多样性研究上的应用也越来越广泛。

赵广泰等（2010）利用 13个 SSR标记研究了大黄
鱼“官井洋优快 01”品系连续 4代选育群体遗传
多样性变化，发现随着选育的进行，F1到 F4代的期

望杂合度（He）从 0.693降至 0.581。Wu等（2011）
采用 SSR标记对 1个野生群体、4个养殖群体和 1
个选育群体的遗传多样性比较结果也表明，3种群
体的遗传多样性渐次下降，即野生群体跃养殖群
体跃选育群体。Wang 等 （2012） 对 5 个养殖群体
和 3个野生群体的遗传多样性研究结果显示，养殖
群体和野生群体的期望杂合度（He）分别为 0.462~
0.571 和 0.591~0.649，低于海水鱼类的平均水平
（He=0.79）。林能峰等（2012）采用 SSR标记对大
黄鱼种群遗传结构进行分析的结果表明，大黄鱼不

同群体间存在着较强的基因流。认为主要原因可能

是人工养殖大黄鱼的原始亲本群体较小，近亲繁殖

现象较为严重以及在种苗生产和销售中存在相当频

繁的跨地域交流。近年来，一些新型 SSR研究方
法的应用，大大提高了研究的效率和准确性。武祥

伟等（2011）采用荧光标记 SSR（fSSR）技术进行
了大黄鱼亲子鉴定的研究。结果显示在使用 6对引
物的情况下，大黄鱼 2个种群的亲子鉴定率超过
99 %。与常规的聚丙烯酰胺法相比，该方法能检
测更多的目的条带，可重复性强，检测效率为常规

方法的 6~10 倍。除荧光标记技术外，SSR 多重
PCR体系的建立（李佳凯 等，2014）也为 SSR标
记技术的广泛应用提供了便利。

1.3.4 DNA 序列标记 RAPD、AFLP、SSR 等标
记均是以电泳谱带来反映结果，DNA模板质量和
谱带统计误差均会对结果的估算产生影响，需用较

多的引物扩增，得出足够的统计数据才能更为真实

的反映群体间的差异状况。而 DNA序列标记能够
直接反映种群的 DNA遗传信息，可以准确分析各
群体的遗传多样性水平、群体间的系统分化和遗传

差异程度，成为群体遗传学和分子系统学研究的重

要工具之一，并已作为动物 DNA条形码应用于物
种鉴定领域（Hebert et al，2003）。

线粒体 DNA（mitochondrial DNA，mtDNA）以
其进化速率快、母系遗传等特点成为目前研究最多

的序列标记。非编码的线粒体控制区 （D-Loop）
序列较编码区序列含有更为丰富的遗传变异，更适

于大黄鱼遗传多样性的研究。毛勇等（2010）分析
了闽-粤东族和岱衢族大黄鱼群体 47 个个体的
mtDNA控制区基因序列，共获得 10个单倍型，其
中闽-粤东族 10 个，岱衢族 3个，仅 Hap03为共
享单倍型，并认为该单倍型为大黄鱼的祖先单倍

型，其他单倍型由其衍生而来。所有个体的平均单

倍型多样性 （Hd） 为 0.470，核苷酸多样性 （仔）
为 0.006 50，群体遗传变异处于较低水平。另外，
线粒体 CO玉基因由于进化速率适中，在物种鉴定
中应用广泛，也常被用于群体间遗传差异分析。陈

淑吟等（2011）利用线粒体 CO玉基因序列比较了
江苏海域大黄鱼野生群体与浙江、福建养殖群体的

遗传差异，显示江苏野生大黄鱼遗传多样性高于后

二者。Wang等（2013）用线粒体 CO玉和 Cyt b 基
因对采自东海和黄海的 5个群体进行了系统进化分
析，发现他们分属于 2个进化分支，其中 A支的
遗传多样性高于 B支。

线粒体 DNA的序列变异研究大都以直接测序
的方式进行，而核基因及其他基因组序列变异由于

比例相对较低，通过测序方式研究成本较高，因此

多以分别对特定单核苷酸多态性（single nucleotide
polymorphism， SNP） 分型的方式进行研究。SNP
分型方式也更加多样化，并且正朝着更加简便、高

效和低成本的方向发展。薛良义等（2008）和杨斌
等（2010）分别采用 SSCP和测序的方法研究了大
黄鱼肌肉生长抑制素基因（MSTN）外显子玉和外
显子域遗传多态性，显示 MSTN基因外显子域在遗
传过程更为保守，但二者均低于 MSTN 基因 SSR
序列多态性。从功能基因中获得的 SNP位点，常
常与生物特定表型性状间存在一定相关性，在遗传

育种和疾病控制方面具有更大的应用价值。Ni 等
（2012）分别对浙江和福建 2个大黄鱼养殖群体的
GH基因进行 SSCP分析后发现，2个群体在 GH 基
因序列上分别存在 1个 SNP位点，每个位点检测
到 2种基因型，不同基因型个体表型性状存在显著
差异。随着大黄鱼全基因组测序的完成（Wu et al，
2014）和 SNP分型技术的进步，大黄鱼 SNP标记
技术的应用正迎来一个飞速发展的时期。Jiang等
（2015）从大黄鱼全基因组序列中获得的 44个 SNP
位点用于对浙江、福建、海南 3个野生群体和 1个
福建养殖群体的遗传多样性分析，4个群体的期望
杂合度 （He） 为 0.273 ~0.320，多态信息含量
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（PIC）为 0.215~0.247，处于较低水平，海南群体
与其余群体的遗传距离最远。此外，Wang 等
（2015）和 Jiang等（2015）采用 MassARRAY技术
从大黄鱼基因序列中分别筛选出了 15和 42个 SNP
位点，这将为 SNP标记技术在大黄鱼遗传多样性
研究上的应用提供更多便利。

2 大黄鱼种群划分的探讨

目前国内对大黄鱼种群的划分还存在一些争

议。20世纪 60年代徐恭昭等（1962）依据大黄鱼
形态学和生态学特征的差别将中国沿海大黄鱼由北

至南分成岱衢族、闽-粤东族和硇洲族 3个地理种
群，此后的多数文献也采用这一划分。但形态学分

析的结果受诸多因素的影响，这种划分的准确性值

得商榷。近年来，越来越多的证据表明岱衢族和

闽-粤东族大黄鱼应为同一个地理种群。徐兆礼等
（2011）研究了大黄鱼的洄游路线并结合标志放流
回捕数据，认为台湾以北大黄鱼的不同群体间有随

机混栖和生殖交流的情况，岱衢族和闽-粤东族应
为同一个种群，即东 -黄海种群。张其永等
（2011）参考大黄鱼的分布范围、洄游路线和亲缘
关系，也得出了类似的结论。目前采用 RAPD（丁
诗华 等，2006；黄良敏 等，2007；李明云 等，
2004）、AFLP（Huang et al，2012）、SSR（黄振远
等，2011；王文文 等，2009）、线粒体 CO玉基因
（陈淑吟等，2011）等方法对岱衢族和闽-粤东族
大黄鱼群体进行的遗传结构研究，结果均显示这些

群体间存在着广泛的基因流动，遗传距离很近，差

异不大。而林能峰等 （2012）、Wang 等 （2014）
和 Jiang等（2015）分别通过 SSR、mtDNA控制区
序列和 SNP对硇洲族大黄鱼的研究结果则显示其
遗传结构与岱衢族和闽-粤东族大黄鱼间存在一定
差异。另外，考虑到洋流在台湾海峡北部形成的天

然屏障，李明云等（2013）提出的将大黄鱼分为南
黄海-东海和台湾海峡-南海 2 个地理种群可能更
为合适。

值得注意的是，大黄鱼在春秋两季均可产卵。

徐恭昭等（1963）发现这两个季节产卵的大黄鱼性
腺发育是不连续的，认为是具有不同生殖期的 2个
群体，即“春综”群体和“秋综”群体。关于这 2
种群体的分子生物学研究尚未见报道，其真实身份

值得研究。刘必谦等（2005）发现大黄鱼有 2种不
同的耳石形态，据此将大黄鱼分为玉型与域型，并
通过 AFLP分析验证了这一观点。此外，Wang 等
（2013）用线粒体 CO玉和 Cyt b 基因对采自东海和
黄海的 5个群体进行的系统进化分析也发现，这些
群体分属于 2个进化分支，即 A支和 B支。上述
研究中的大黄鱼玉型和域型、A 支和 B 支即可能
是徐恭昭所说的“春综”和“秋综”群体。然而，

以上研究间的关联性如何以及大黄鱼中是否真的存

在彼此混栖的 2个群体还需进一步研究。

3 大黄鱼种质资源的管理与恢复

开展大黄鱼人工增殖放流是增加、恢复其资源

量的有效方法。一般而言，放流一万尾大黄鱼苗，

一年即可产生 440 kg 的大黄鱼资源和 1 500 尾亲
体，第二年投入产出比可达 1颐15以上（丁爱侠等，
2011）。得益于增殖放流措施的实施，近年来自然
海区大黄鱼资源量也在逐年增加，2012年大黄鱼
捕捞量已达 7.1万吨（许益铵 等，2014），取得了
显著的经济、社会和生态效益，大黄鱼资源恢复工

作已取得阶段性成果。如何在现有种质资源条件下

提高大黄鱼遗传多样性水平，成为大黄鱼种质资源

管理的下一目标。通过科学的育种手段和遗传管理

操作，有助于保持乃至提高物种的遗传多样性。

Basiao等（1984）的研究表明，在科学而严格的遗
传管理下，尼罗罗非鱼（Oreochromis niloticus） 经
过 20多年的养殖后仍能保持较高的遗传变异水平。

从线粒体控制区序列分析结果来看，大黄鱼群

体单倍型多样性 （Hd） 为 0.470，核苷酸多样性
（仔） 为 0.006 50（Mao et al，2010），而在其近缘
种小黄鱼 （Larimichthys polyactis）、棘头梅童鱼
（Collichtys iucidus） 和鮸鱼 （Miiuy croaker） 中，
单倍型多样性（Hd）和核苷酸多样性（仔）分别为
0.999 3、0.934 7、0.993 3 和 0.012 33、0.017 50、
0.009 70（郑文娟 等，2012；郑德锋 等，2011；
Cheng et al，2011）。大黄鱼群体遗传多样性水平明
显偏低，这对大黄鱼种质资源的恢复的确不利。通

过加强遗传管理，采取维持育苗亲本的适当数量、

选择遗传变异高的个体进行人工繁殖、定期更换亲

鱼、避免近交衰退等措施，对大黄鱼种质遗传多样

性的改善具有积极作用。李明云等（2004）认为象
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山港养殖大黄鱼的遗传多样性高于官井洋养殖大黄

鱼的主要原因，是在象山港大黄鱼的人工育苗过程

中对亲本进行了选优，避免使用个体过小的亲鱼。

丁诗华等（2006）的研究表明，岱衢族大黄鱼经过
几代选育后，其基因多样性可能得到了改良。许益

铵等 （2014）的 SSR分析结果显示，舟山市水产
研究所耐低温 F2种群的有效等位基因数（Ne）、观

测杂合度（Ho）和期望杂合度（He）均高于另外 2
个网箱养殖群体。在“官井洋优快 01”品系选育
过程中也发现，选育 F2代大黄鱼较 F1代表现出更

高的遗传多样性 （赵广泰 等， 2010）。另外，
Huang等（2012）的研究显示闽-粤东族（意）和
岱衢族（裔）大黄鱼杂交子代的的遗传多样性高于
其父母本，说明种内杂交有可能改善后代遗传多样

性。以上研究表明，在大黄鱼的人工繁育过程中实

施科学的繁育和养殖管理措施是十分必要和行之有

效的。2012年，位于福建宁德的大黄鱼国家级原
种场通过验收和批准，更是为大黄鱼种质资源的恢

复提供了有力保障。

4 小结与展望

研究结果表明：1）我国大黄鱼的遗传多样性
处于一个相对偏低的水平；2）养殖大黄鱼的遗传
多样性较野生群体出现了一定程度的下降，不同养

殖群体之间也可能产生遗传分化；3）选育一般会
导致遗传多样性的降低，但遗传背景较好、亲缘关

系较远的个体的导入有可能改善育种群体的遗传状

况；4） 岱衢族大黄鱼和闽-粤东族大黄鱼之间，
以及野生和养殖群体之间均存在着广泛的基因流

动，遗传差异不大。

作为一种生殖和季节性洄游鱼类，大黄鱼种群

分布一直处于动态变化的状态，这为大黄鱼群体研

究造成了困难。且由于受到研究方法、实验条件和

研究材料不同等因素影响，大多数研究的重复性较

差，且结果缺乏可比性。研究中尽可能使用多种方

法进行分析，特别是采用重复性高的 SSR标记与
mtDNA序列标记结合的策略，并收集尽可能多的
样本进行研究可提高结果的可靠性。此外，随着以

多重 PCR技术、毛细管电泳技术、新一代测序技
术和 SNP快速分型技术为代表的现代分子生物技
术的快速发展和应用，大黄鱼遗传多样性研究正变

得越来越准确和快捷。同时，国内外在生物多样性

原始数据的共享上所做的努力也将为更大尺度上的

遗传研究提供便利（黄晓磊等，2014）。大黄鱼全
基因组测序工作的完成更将为大黄鱼遗传多样性研

究、保护和恢复提供重大帮助。随着研究的深入，

关于大黄鱼种群划分的争议，以及“春综”、“秋

综”之谜都将迎刃而解。
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