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黄东海间遗传连通性多物种案例分析与启示 
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摘要: 黄东海是太平洋重要的边缘海，拥有丰富的海洋生物多样性资源，但在气候变化及人类活动的

双重胁迫下，黄东海面临生物多样性衰退等问题，亟需加强保护。保护区网络被认为可有效防止或减

缓人类活动和气候变化对生物多样性的负面影响，但连通性作为保护区网络的重要参数却很难直接测

量。因此，本研究希望通过梳理已发表的黄东海间遗传连通性文献来揭示黄东海区域内的保护区是否

形成网络。通过搜集已发表的 137 篇文献，共获得 175 个研究案例。超过半数的案例(65.71%)认为黄

东海之间具有显著的遗传分化，这也意味着跨生态区群体间具有较低的遗传连通性。在总结影响因素

时发现长江冲淡水、生境异质性、空间距离、进化过程、生活史(较短的浮游幼体期)、洋流等 6 个因

素阻碍了黄东海群体间的遗传连通性，而洋流、生活史(较长的浮游幼体期)等 2 个因素促进了遗传连

通性。进一步分析发现黄东海群体间的遗传连通性与空间距离呈显著的负相关，而与浮游幼体期呈正

相关。因此，根据本研究结果，建议未来保护区网络建设应针对黄、东海生态区分别构建网络，在网

络设计时应考虑保护对象的扩散能力及保护区间的空间距离。本研究不仅为构建涵盖黄东海的海洋保

护区网络提供理论基础，也为跨生态区构建海洋保护区网络以及其他沿海地区的海洋保护地建设提供

参考。 
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海洋生物多样性是人类生存与可持续发展的重

要物质基础与实现条件之一，但在全球气候变化及人

类活动的双重胁迫下，海洋生物多样性遭受了严重威

胁，其衰退与保护已成为 令人关注的全球性问题

之一[1]。海洋保护区是海洋生物多样性保护的核心举

措[2-5]，可通过直接减少人类干扰以有效保护海洋地区

的生物资源和重要栖息地[6]。通常，海洋保护区提供

的效益随规模的增加而增加，但建立大型海洋保护区

具有难度，单个保护区也很难有效维持某些海洋生物

(例如海洋哺乳类)的生境需求[8]，因此，由多个中小

型海洋保护区组成的海洋保护区网络似乎在不损害

生态效益的情况下更具成本效益[2, 9]，也能提高海洋

保护区的保护成效[10]。这需要多个海洋保护区之间在

种群、遗传或生态系统上具有连通性[8]。联合国制定

的 2011~2020 年生物多样性目标 11 中(爱知目标 11)

也将连通性作为海洋保护区网络设计的关键原则[11]。 

黄东海是我国东部沿海地区两大边缘海，拥有

丰富的海洋生物多样性资源[12]。在全球海洋生态区

划分中，黄海属于西北太平洋冷温带生态区 (Cold 

Temperate Northern Pacific Marine Ecoregion)中的黄

海生态区(Yellow Sea Ecoregion)，东海属于西北太平

洋暖温带生态区(Warm Temperate Northern Pacific 

Marine Ecoregion)中的东中国海生态区(East China 

Sea Ecoregion)[13]。作为太平洋西部 大的边缘海，

黄海拥有世界上面积 大的连片泥沙滩涂及湿地世

界自然遗产，是由世界自然基金会认定的能代表全

               

收稿日期: 2022-06-07; 修回日期: 2022-12-06 

基金项目: 国家自然科学基金项目(42206082); 上海交通大学深蓝计划

(SL2022PT110); 上海交通大学新进教师启动计划(22X010503822); 蔚

蓝星球基金(PORO001426) 

[Foundation: National Natural Science Foundation of China, No. 

42206082; New Faculty Start-Up Program of Shanghai Jiao Tong Univer-

sity (22X010503822); Oceanic Interdisciplinary Program of Shanghai Jiao 

Tong University (Grant No. SL2022PT110); Blue Planet Found (Grant No. 

PORO001426)] 

作者简介 : 赵峰(1998—), 女 , 山西忻州人 , 硕士研究生 , 主要从事

海洋保护区研究, E-mail: zhao.feng@sjtu.edu.cn; 曾聪(1987—), 通信

作者 , 副研究员 , 博士 , 主要研究方向为海洋保护与持续发展 , 

E-mail: congzeng@sjtu.edu.cn 



 

98 海洋科学  / 2023 年  / 第 47 卷  / 第 11 期 

球生物多样性的 具优先保护价值的 43 个海洋生态

区之一。与黄海毗邻的东海有记录的热带和亚热带物

种多达 12 933 种，其中近一半(48%)是地方性物种[15]。

在《中国国家生物多样性保护战略与行动计划

(2011—2030)》中，东海是生物多样性保护的优先区

域之一。然而，近年来黄、东海区域在快速发展的

同时，也面临生物多样性衰退等问题[16]，亟需加强

保护。至 2022 年，东海和黄海已建海洋自然保护区

48 个和海洋特别保护区 74 个[17]，这些保护区主要分

散于沿岸，除江苏盐城湿地珍禽国家级自然保护区

之外，其余大部分保护区面积均较小[18]。 

洋流是促进保护区间连通的重要因素，在黄、

东海区域有黑潮、台湾暖流、对马暖流、东海沿岸

流、黄海沿岸流等洋流[19]，还有长江冲淡水等水团，

复杂的水动力系统可能会直接影响黄东海的保护区

间连通性。这一结果也在前人研究中得到验证，例

如，花笠螺[20]、蛤蜊[21]、黄鲫[22]的黄、东海群体间

有较强连通性，但在栉江珧[23]、青蛤[24]、脉红螺[25]

的黄、东海群体间连通性却十分有限。物种间的差

异对于揭示区域间的连通性带来一定挑战，因此，

需系统梳理黄、东海生物群体间是否存在连通性，

为构建区域内海洋保护区网络提供科学支撑。 

目前，直接评估连通性具有难度[9, 26]，研究人员

采用了多种方法量化空间尺度上的连通性，如遗传推

断法[27]、物理标记法[28]、耳石微化学分析法及生物物

理模型[29]等。其中，遗传推断法因准确性高且易于操

作等特点成为目前的主流研究手段[31]。它可通过评估

种群之间的遗传分化程度以间接推断连通性[32]。通常

种群之间无显著的遗传分化意味基因流动频繁，种群

之间有较高的连通性。反之，则有较低的遗传连通

性[33-35]。目前，黄东海遗传连通性的研究多以单标记

或单物种为主，缺乏利用多分子标记对多物种的遗传

连通性和成因进行系统性的比较和分析[35]。 

基于此，本文通过多物种的案例研究，探讨了黄

东海之间物种遗传连通性现状及形成原因，为构建涵

盖黄东海的海洋保护区网络提供理论基础，这一研究

也可以验证跨生态区建立保护区网络是否可行， 终

为构建涵盖沿海的海洋保护区网络提供借鉴与参考。 

1  材料与方法 

1.1  文献搜集与整理 

利用 Web of Science、Google scholar 与 CNKI

等途径，搜索国内外已发表的期刊论文。其中，英

文以 (genetic OR gene OR barrier) AND ((“East 

Sea” AND “Yellow Sea”) OR “China Sea” OR 

“coastal waters of China”)为检索关键词，中文以“东

海”、“黄海”、“遗传”为检索关键词，检索截至日

期为 2022 年 3 月 25 日。为了保证数据的准确性和

有效性，对检索到的文献进行筛选，仅保留研究物

种在黄东海皆有采样点的文献，并对重复的数据予

以剔除。同时按一个物种使用一种遗传标记进行研

究视为一个案例进行分析。 

1.2  黄东海遗传连通性现状分析 

若案例中研究物种的东海群体和黄海群体间存在

至少一个显著的遗传分化系数值 FST(Fixation index)或

GST(Coefficient of gene differentiation)或 φST(φ-statistics)，

则该案例被视为存在显著遗传分化，该研究物种的黄东

海群体间具有较低的遗传连通性。反之，则该研究物种

的黄东海群体间存在较高的遗传连通性。所有的研究物

种分类信息查询 WoRMS(World Register of Marine Spe-

cies)数据库获得，统计各门存在或不存在显著遗传分化

的案例数，在 SPSS 软件中进行卡方检验以分析物种分

类与是否存在显著遗传分化的相关性。 

1.3  影响遗传连通性的环境因素验证 

基于各案例中作者的结论确定该案例中影响黄

东海群体间是否存在显著遗传分化的因素。统计提

及影响因素的案例数，并计算各因素所对应的案例

数占这一案例数的比值。此外，结合公海数据及搜

集的研究结果进行定量分析以确定环境因素的影响

效果。具体如下:  

1.3.1  空间距离 

为了验证空间与遗传连通性的关系，筛选可获

得采样点地理信息的研究进行定量分析。对于提供

采样点地理坐标但未提供地理距离的案例，使用

Microsoft Excel 中的球面余弦定律计算大圆距离[36]。

对于仅提供地图的研究，使用谷歌地图得出采样点

之间的大圆距离。为了避免核基因和线粒体基因遗

传分配的差异，将来自线粒体标记的遗传分化系数

值(FST 或 GST 或 φST)进行转换[37]:  

FSTdiploid = FSTmt/(4-3FSTmt). 
然后，筛选采样点大于 3 个的案例，在 GENEPOP 

4.2 中计算案例的 IBD(Isolation By Distance)斜率

(http://genepop.curtin.edu.au/)及 Mantel 检验 p 值[36]。

IBD 斜率为正且 Mantel 检验显著，则该案例符合 IBD



 

 Marine Sciences / Vol. 47, No. 11 / 2023 99 

模式。 后，仅保留黄东海群体间的空间距离与遗

传分化系数值，并将空间距离取对数，在 SPSS 软件

中进行相关性检验以分析对数空间距离与遗传分化

的相关性，用 R 作回归散点图。 

1.3.2  浮游幼体期 

按照浮游幼体期为 15 d 内，16~30d，超过 30d

将案例分为三类[38]，分别统计每类中黄东海群体间

存在或不存在显著遗传分化的案例数，运用 SPSS 软

件进行卡方检验以分析浮游幼体期与是否存在显著

遗传分化的相关性，以推断物种浮游幼体期与遗传

连通性的关系。 

1.4  采样和分析差异对遗传连通性的影响 

1.4.1  样本数量 

统计存在或不存在显著遗传分化的各案例中总

样本量及平均每个群体样本量，得到四组数据。对

每组数据进行精确 Kolmogorov-Smirmov检验以分析

是否符合正态分布，若不符合，则用 SPSS 软件进行

两独立样本的非参数检验 Mann-Whitney U 以分析总

样本量、平均每个群体样本量与是否存在显著遗传

分化的关系，进而推断样本数量是否会影响遗传连

通性的检测。用 R 作散点箱线图。 

1.4.2  遗传标记 

将所有案例按遗传标记为线粒体 DNA 序列

(Mitochondrial DNA Sequence，MT)、扩增片段长度

多态性(Amplified Fragment Length Polymorphism，

AFLP)、微卫星(Simple Sequence Repeats, SSR)、单

核苷酸多态性 (Single Nucleotide Polymorphism，

SNP)、简单重复序列间扩增(Inter Simple Sequence 

Repeat，ISSR)、核 DNA 序列(Nuclear DNA Sequence，

NT)、同工酶(Enzyme)分为 7 类，统计每类中黄东海

群体间存在或不存在显著遗传分化的案例数，在

SPSS 软件中采用 fisher 精确检验分析遗传标记与是

否存在显著遗传分化的相关性，以推断遗传标记是

否会影响遗传连通性的检测。  

2  结果与分析 

2.1  黄东海群体间有限的遗传连通性  

共得到 137 篇文献，包括英文文献 93 篇，中文

文献 44 篇。有 27 篇文献包含多于一个案例(19.71%)。

发文时间跨度为 2003—2022 年。发文趋势分析表明

该领域的研究大致划分为 2 个阶段，2003~2012 年为

快速起步期，2013—2022 年为波动发展期(图 1)。 

 

图 1  论文发表趋势分析 

Fig. 1  Analysis of publication trends 

从研究物种来看，175 个案例涉及脊索动物门

(37 个物种)、软体动物门(16 个物种)、节肢动物门(13

个物种)、褐藻门(3 个物种)、绿藻门(1 个物种)等 5

门共计 70 个物种。其中，脊索动物门的案例数 多，

有 101 个案例(57.71%)。褐藻门的案例数 少，仅 1

个案例(0.57%)。50.00%的物种有超过一个的案例，

其中小黄鱼的案例数 多，有 22 个(12.57%)，口虾

蛄次之，有 10 个(5.71%)(图 2)。 

2.2  黄东海群体间遗传分化格局 

在搜集案例中，有 115 个案例研究物种的黄东

海群体间存在显著的遗传分化，占比为 65.71%，意

味着黄东海群体间有限的遗传连通性。60 个案例中

研究物种的黄东海群体间不存在显著的遗传分化，

占比为 34.29%(图 2)。因褐藻门和绿藻门的案例数过

少，故剔除这两个门，在剩余三门中，采用卡方检

验发现是否存在显著遗传分化与物种分类有关

(χ2=12.030，p=0.002)。此外，软体动物门中存在显

著遗传分化的案例数占比 高(90.32%)，脊索动物门

次之(59.41%)，节肢动物门 低(52.94%)。 

2.3  黄东海群体间遗传连通性的影响因素 

提及到影响因素的 130 个案例中，81 个案例提

及的因素超过 1 个，占比为 62.31%。所有因素归纳

为非生物因素与生物因素两类共六种(表 1)。其中，

长江冲淡水、生境异质性、空间距离和进化过程均

会导致黄东海群体间的遗传分化，物种生活史及洋

流既能促进又能限制基因流(图 2)。 

在 115 个存在显著遗传分化的案例中，有 80 个

案例分析了潜在影响因素(表 1): 沿岸带大量小而持

久的涡流带和对流带、海域的温盐锋及强烈的上升 
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表 1  影响黄东海群体间遗传分化的因素 
Tab. 1  Factors influencing the genetic differentiation between Yellow Sea and East Sea populations 

 影响因素 存在显著遗传分化(案例数，比例) 不存在显著遗传分化(案例数，比例)

非生物因素 洋流 是(25.00%) 是(68.00%) 

 长江冲淡水 是(30.00%) 否 

 生境异质性 是(8.75%) 否 

 空间距离 是(30.00%) 否 

生物因素 物种生活史 是(53.75%) 是(94.00%) 

 进化过程 是(38.75%) 否 

 

 

图 2  不同分类和分子标记间的遗传分化差异 

Fig. 2  Differences in genetic differentiation among different taxa and molecular markers 

注: MT 为线粒体 DNA 序列，AFLP 为扩增片段长度多态性，SSR 为微卫星，SNP 为单核苷酸多态性，ISSR 为简单重复序列间扩增，

NT 为核 DNA 序列，Enzyme 为同工酶。下图同上。 
 

流等可能通过影响幼体扩散阻碍黄东海种群间的基

因交流(25.00%)；长江冲淡水汇入海域的低盐度水流

对某些物种基因交流发挥屏障作用(30.00%)；黄东海

群体间较远的空间距离限制了群体间的基因交流

(30.00%)；生境异质性如海湾或东海中宁德等岛屿的

存在会成为黄东海群体间基因流动的障碍(8.75%)；

在生物的进化过程中，历史冰期冰盖消长的反复波

动导致黄东海群体间的长期隔离，促进了基因突变

的积累和谱系的分化，造成了跨海域群体间显著的

遗传分化(38.75%)；物种的生活史如较弱的游泳能力

或较短的浮游幼体期限制了跨海域群体间的基因交

流(53.75%)。在 65 个不存在显著遗传分化的案例中，

有 50 个案例提及了因素，可归纳为如下两点: 物种

生活史如卵、幼体或成体阶段具有较强的扩散能力

导致黄东海群体间产生频繁的基因交流(94.00%)；黄

东海的洋流促进了跨海域群体的扩散等(68.00%)。 

2.4  影响因素验证 

2.4.1  空间距离 

在可以计算出 IBD 斜率的 117 个案例中，76 个

案例 IBD 斜率为正，其中，25 个案例 Mantel 检验值

显著，表明空间距离确实是导致这些案例中黄东海

群体间存在显著遗传分化的因素。对所有可计算出

空间距离的案例的距离与遗传分化进行检验发现，

两者之间存在较低但极显著的相关关系 (r=0.190, 

n=1638, p＜0.01)，说明海域间群体相隔距离会影响

群体间的基因交流(图 3)。 

 

图 3  黄东海群体间对数空间距离和遗传分化的相关性 

Fig. 3  Correlation between the logarithmic spatial distance 
and genetic differentiation of Yellow Sea and East 
Sea populations 
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2.4.2  浮游幼体期 

搜集资料后，可得到 144 个案例共 48 个物种的

浮游幼体期。其中，浮游幼体期为 15d 内的案例群

中存在显著遗传分化的案例数占比 高(71.05%)。浮

游幼体期大于 30d 的占比 低(45.95%)。总体上，随

着浮游幼体期增加，存在显著遗传分化的案例数比

值呈下降趋势(表 2)。卡方检验结果显示浮游幼体期

与是否存在显著遗传分化存在相关性 (χ2=6.972，

p=0.031)，意味着黄东海群体间遗传连通性与浮游幼

体期相关。 

 
表 2  不同阶段浮游幼体期中存在或不存在显著遗传分化的案例数 
Tab. 2  Number of cases with or without significant genetic differentiation for different planktonic durations 

浮游幼体期/d 存在显著遗传分化的案例数 不存在显著遗传分化的案例数 存在显著遗传分化的案例数占比/%

≤15 27 11 71.05 

16~30 48 21 69.57 

≥31 17 20 45.95 

 

2.5  采样和分析差异对遗传连通性的影响 
2.5.1  样本数量 

Mann-Whitney U 检验结果显示总样本量存在显

著差异(Z=-2.509, p=0.012)，平均每个群体样本量不

存在显著差异(Z=–1.900，p=0.057)，说明总样本量会

影响遗传分化显著性的检测结果(图 4)，平均每个群

体样本量不会，推断总样本量会对遗传连通性结果

产生影响。 

 

图 4  总样本量和平均每个群体样本量对黄东海群体间显著遗传分化存在与否的影响 

Fig. 4  Effects of total sample size and average sample size per population on the nonsignificant or significant genetic differentia-
tion between Yellow Sea and East Sea populations. 

 
2.5.2  遗传标记 

175 个案例中，以 MT、SSR、AFLP、NT、SNP、

ISSR、Enzyme 作为遗传标记的案例数如表 3 所示，

基于线粒体基因的研究仍然是主流(图 5)。fisher 精

确检验结果显示，遗传标记与是否存在显著遗传分

化具有相关性(p＜0.05)，这意味着黄东海群体间连

通性可能受到遗传标记选择的影响(表 3)。 

3  讨论 

3.1  黄东海群体间遗传连通性格局 

海洋种群间的连通性对于设计大范围的海洋保

护区网络和制定有效的管理制度至关重要，故有必

要加强对种群间连通性模式的了解。目前，连通性

分析经常集中在单一物种的样本中，再外推至群落

层面，但样本的效用有限，即使在相似生态、生活

史和地理范围的物种中，连通性模式也可能非常不

同[39]，不同生物学特性的物种也可能具有高度相似

的连通性模式[40]。此外，遗传标记也会对遗传连通

性高低的判定产生影响，突变速率较快的遗传标记

可能会检测出较低的遗传连通性，更保守的遗传标

记可能会检测出较高的遗传连通性。目前也存在对

同一物种采用不同的遗传标记而得到相互矛盾结果

的研究[41-44]。总样本量也会干扰物种遗传连通性高

低的判定，可能与案例覆盖的地理群体较少有关。 
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表 3  不同遗传标记中存在显著遗传分化和不存在显著遗传分化的案例数 
Tab. 3  The number of cases with or without significant genetic differentiation in different genetic markers 

遗传标记 存在显著遗传分化的案例数 不存在显著遗传分化的案例数 存在显著遗传分化的案例数占比/%

MT 71 46 60.68 

AFLP 11 1 91.67 

SSR 23 4 85.19 

SNP 5 1 83.33 

ISSR 1 3 25.00 

Enzyme 1 1 50.00 

NT 3 4 42.86 

 

 

图 5  各遗传标记所对应的案例数  

Fig. 5  Percentage of cases corresponding to each genetic marker 

 
因此单一或较少物种的连通性可能无法代表海

域的总体连通性，对较多物种的连通性研究进行梳

理和比较，以归纳总体连通性现状，显然更为准确。

这也被现有研究采纳。例如，Gardner 等人梳理了 58

项研究，确定了新西兰沿海的区域连通性模式[46]；

Crandall等人分析了来自 4门 27科 56个物种的数据，

支持了印度-太平洋海域的三个基因交流障碍的存

在[47]。本研究中有 65.71%的案例其物种的黄东海群

体间存在显著的遗传分化，意味着黄海和东海生态

区间可能存在十分有限的基因交流，即两个生态区

间的种群存在潜在的连通障碍。 

3.2  黄东海群体间遗传连通性的影响因素 

种群间的连通性通常受到自身繁殖扩散能力以

及所处环境的影响，在本研究梳理的结果中也证实了

这一点。在非生物因素中，长江冲淡水被认为可能是

中国近海将北太平洋温水生物区与印度-西太平洋暖

水生物区分开的生物地理边界[50]，对沿海物种基因流

动的阻碍作用也在鱼类[22, 51]、软体动物[20, 21, 52-53]、甲

壳类[49, 54]和大型藻类[55]等多个物种中进行了研究。在

其他海域，也有学者研究了主要河流冲淡水对基因流

动的阻碍作用，如 Tosetto 等通过分析海洋生物地理

信息系统(OBIS)中的物种分布数据证实了亚马逊河

是热带西大西洋动物扩散的软屏障[56]。本研究发现长

江冲淡水对基因交流的阻碍作用具有明显的物种偏

好性，与以往研究一致[57]，这一现象推测可能与物种

耐盐性[57-58]、栖息地类型[53]、浮游幼体期[59]等因素有

关。但长江冲淡水并不是稳定且持久的屏障，在末次

盛冰期之后才起到屏障作用[57]。近年来，在气候变暖

和人为因素的影响下，这一作用对某些物种而言已经

减弱或丧失[60-61]。 

在生物因素中，物种生活史会影响黄东海种群

间的遗传连通性，不同物种的生活史不尽相同，这

可能是遗传连通性与物种分类之间存在相关性的原

因[62]。在不同的进化谱系中，生物体通常表现出特

定于物种的生活史，如繁殖策略及浮游幼体期等，

影响物种对环境因素的反应[63]，进而在海洋中可能

表现出相异的遗传连通性模式。同时，软体动物门

具有 高比例的显著遗传分化也意味着更容易出现

低遗传连通性，一项对东海海洋生物系统地理学的

研究中所涉及的 89%的软体动物都具有显著的遗传结

构[64]，这可能是因为软体动物通常不连续的栖息地分

布、普遍存在的“sweepstakes”式的繁殖模式以及固着

生活史阶段导致种内出现显著的遗传分化[35]，也更

容易受到生物地理和历史屏障的影响[65-66]。本研究

还证实黄东海群体间遗传连通性与浮游幼体期相

关。随着浮游幼体期的增加，具有较高遗传连通性

的案例数比值呈上升趋势，这与已有研究一致[38]。

浮游幼体期是物种生活史的重要部分，更长的浮游
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幼体期会导致物种扩散距离增加[67]，促进种群间的

基因流动，因此预测种群间的遗传分化应当与浮游

幼体期密切相关[68]。但有多项研究得出了相反的结

论[65, 69]。针对这一分歧，有研究表明遗传分化与浮

游幼体期相关性的缺失并不意味着迁移率与浮游幼

体期没有相关性，物种有效种群规模间的差异、错

误的 FST 值、非平衡状态下的 FST 值都可能是导致浮

游幼体期和遗传分化间无相关性的原因[70]。总之，

浮游幼体期与遗传分化间的相关性仍存在争议，未

来需更强有力的证据证实二者间的关系。 

本研究也证实空间距离与遗传分化相关，发现

有 25 个案例符合距离隔离(IBD)模式。遗传分化和空

间距离间较小的相关系数也可能表明其他因素会对

黄东海种群间遗传连通性造成更大影响。这也可能

是因为海洋环境中 IBD 模式相较于陆地不太明显。

能够更好的解释海洋种群遗传结构的因素包括: 自

然选择、之前分离种群的再次基因渗入形成的地理

渐变群、以及种群间由时间遗传变异驱动的混乱遗

传斑块等[71]。此外，较小的相关系数还可能源于海

洋种群栖息地间的空间距离无法被欧式距离替代
[72]，而是与根据洋流推导出的“海洋距离”有关[73]。

因此，在考虑洋流不对称的情况下，采用高分辨率

海洋模型和拉格朗日粒子模拟来推导种群地理位置

之间的海洋距离，以此代替欧式距离，可能会获得

更高的相关系数。 

在多种生物的进化过程中，冰期循环产生的栖

息地收缩-扩张的变化会促进海域间谱系的分化，造

成跨海域群体间较低的遗传连通性，这也与以往研

究一致[24, 74-75]。在提及进化过程这一影响因素的 21

个物种中，52.38%的物种为潮间带物种，暗示潮间

带生物可能是受海平面升降变化影响 大的一类生

物[35]。海面下降时，由于冰川对海床持续的冲刷作

用，它们几乎丧失了全部的栖息环境。海盆间的分

隔阻碍了群体间的基因交流，退缩到不同避难所的

群体间在进化过程中易形成显著的遗传分化。即使

障碍消失，它们也能保持这种历史格局很长时间[76]。 

除了本研究所提及的 6 个因素外，深度导致的

强烈环境梯度也会对物种产生不同的选择机制，进

而影响连通性[77, 78]；气候变化导致的全球变暖[79-81]、

海洋酸化 [82-83]、极端气候事件[84-85]等会通过影响洋

流及生物幼体存活率、扩散能力等影响连通性[79]。

未来应全面考虑多个影响因素的叠加效应对黄东海

种群间连通性的改变。 

3.3  对构建黄东海海洋保护区网络的启示

与建议 

为了构建有弹性的海洋保护区网络，连通性是

关键的设计原则，这需要保护区之间具有较好的连

通性 [86-87]。同时，在以生态系统为基础的海洋保护

区管理制度中，也需依据连通性情况明晰相应生态

系统的边界[88]。这些也被现有研究采纳，如一项在

北美太平洋沿岸开展的研究中发现，在门多西诺角

(Cape Mendocino)附近受测的 6 个物种中有 5 个出现

了遗传分化，表明门多西诺角的存在可能会影响该

海域保护区之间的连通性，大大降低海洋保护区网

络的稳定性[65]；Toonen 等在夏威夷群岛 27 个分类和

生态多样化物种的 178 个成对遗传分化显著性检验

中发现了 73 个显著遗传分化，结合存在显著遗传分

化的种群分布，揭示了该海域内的 4 个物种扩散障碍，

从而建议夏威夷群岛应划分为至少五个海洋空间管

理单元[88]。因此，黄、东海群体间有限的遗传连通

性不利于构建涵盖黄东海的海洋保护区网络，应在

黄海和东海生态区内各建立独立的海洋保护区网

络，特别是针对软体动物的保护。这一结果也表明

跨生态区建设海洋保护区网络可能不具有操作性，

类推至中国其它海域如南海包含三个生态区[13]，或

许并不能构建涵盖整个南海的海洋保护区网络。 

此外，本研究证实连通性与物种类群有关，这可

能是因为不同的物种类群具有相异的生活史。生活史

可直接或间接影响海洋保护区网络的有效性[89]。因

此，在分别构建黄海和东海的海洋保护区网络时，

应综合考虑不同的物种类群并整合多物种的生活

史，尤其是与扩散、栖息地相关的特征[90]，如浮游

幼体期、成体的游泳能力等。这些与扩散相关的指

标会直接影响连通性，可用来指导保护区的大小设

计。如 Botsford 等建议保护区的大小至少为所保护

物种平均扩散距离的两倍[91]。具体而言，石斑鱼、

刺尾鱼等物种可以在大小为 1 km 的小型保护区内得

到保护，隆头鹦嘴鱼等物种的保护需 5~10 km 的中

型保护区或 10~20 km 的大型海洋保护区，鲷鱼等物

种需 10~100 km 的更大海洋保护区[92]。对于金枪鱼

等具有更长扩散距离的物种，无法建立足够大的保

护区进行保护，需保护区网络覆盖这类物种生活史

阶段的关键栖息地类型，如繁殖区、索饵场和越冬

场等，以及连接各栖息地的生态廊道[93]，结合管理

手段进行保护，如在这些区域实施限制捕捞等政策。 
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海洋保护区网络设计还需考虑黄东海的水动力

特征。本研究中提及影响因素的 50 个不存在显著遗

传分化的案例中，68.00%的案例将洋流作为解释因

素之一，这表明洋流可以促进遥远地理群体间的基

因交流，因此，可利用洋流连接多个保护区。同时，

还应明确海域内洋流的方向及强弱，当海域存在较

强的单向洋流，且保护物种具有单一季节产卵的特

征时，会表现出高度受洋流方向限制的扩散，此时

应在洋流上游产卵点设置更多的保护区，加强对产

卵点下游的幼体生长栖息地的保护[92]。黄海存在一

支较强且流向终年向南的洋流，即黄海沿岸流[94]，

而在东海，台湾暖流终年偏北，几乎控制了东海陆

架大部分区域的水文情况[94]。因此，在分别构建黄

海和东海海洋保护区网络时也应将此点纳入考虑。

此外，提及原因的 80 个存在显著遗传分化的案例中

有 25%的案例将洋流作为影响因素之一，这可能是

环流影响了幼体的扩散。在夏季，黄海会出现一个

大范围的气旋式环流，内部还存在气旋、反气旋等

多个较小的环流，阻碍幼体扩散，导致幼体滞留。

对于滞留程度较高的地方应设置海洋保护区予以保

护。30%的案例将长江冲淡水视为阻碍某些物种基因

交流的物理屏障，在网络设计时也应避开这样的区

域，在屏障的两侧单独构建网络。 

构建保护区网络还需考虑保护区间距。本研究

也证实了空间距离与遗传连通性呈显著负相关。因

此，间距不宜过大，应满足保护区间的幼体交流。

现阶段，对于间距的设置有≤15km[95]，15~20 km[92], 

≤30 km[96], 70~100 km[97]等多种观点，但不同的推荐

间距与保护物种的扩散能力有关。根据前人研究建

议，保护区间距应在遗传分化系数值不超过 0.2 的距

离以内[98]。结合本研究的 IBD 研究结果可知，黄东

海内的保护区间距在小于 320 km(即 log(距离)<2.5)

时，大部分物种的遗传分化系数小于 0.2(图 3)。目

前，黄东海共有海洋保护区 122 个[17]，通过 Arcgis

计算得到邻近保护区的间距都在 200 km 之内，理论

上现有保护区具有形成网络的可能。但实际上，由

于黄东海间存在洋流的影响以及不同生物间存在差

异，这一数值仅可作为参考，在保护区网络设计时

首要考虑受保护物种的扩散距离应大于保护区间

距，以满足连通性需求。 

后，在管理上，国家应出台相关的政策法规

以指导黄海、东海海洋保护区网络的分别构建，并

在国家层面建立协调机制，统筹多部门整合不同形 

式的空间管理结构[99]，指导跨省、跨部门的多层次

合作，确保信息共享。此外，对构建的海洋保护区

网络进行监测和评估并进行适应性管理能确保网络

的可持续发展[2]。总之，黄海和东海海洋保护区网络

的分别构建并不能一蹴而就，需随着时间的推移在

良好的规划下不断进行。未来，这一方法也可能会

为构建其他海域甚至是涵盖中国沿海的海洋保护区

网络体系提供借鉴。 
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Abstract: The Yellow and the East Seas are important marginal seas in the Pacific Ocean that are characterized by 

high biodiversity and rich marine resources. However, these Seas are under the dual threat of climate change and 

human exploitation, thereby causing decreased marine biodiversity. Thus, these seas are in urgent need of protection, 

and the marine protected area network is effective in preventing or mitigating the negative impacts of the dual 

pressure on biodiversity. However, connectivity is an important parameter of protected area networks that is diffi-

cult to directly measure. Therefore, this study aimed to reveal whether protected areas in the Yellow and the East 

Seas form a network by examining published reports on genetic connectivity between the two seas. A total of 175 

cases were obtained from 137 published reports, and >50% of the cases (65.71%) revealed that there was a signifi-

cant genetic differentiation between the Yellow and the East Seas, indicating that the cross-sea populations have 

low genetic connectivity. Six factors, such as the Yangtze River runoff, spatial distance, habitat heterogeneity, life 

history (shorter larval duration), ocean currents, and evolutionary processes, hampered the genetic connectivity 

between the populations from the two seas, whereas ocean currents and life history (longer larval duration) pro-

moted genetic connectivity. Furthermore, the analysis revealed that the genetic connectivity between Yellow Sea 

and East Sea populations was significantly negatively correlated with spatial distance but positively correlated with 

planktonic larval duration. These results suggest that separate networks of marine protected areas should be con-

structed in the Yellow and the East China Seas, and the dispersibility of the protected species and the spatial dis-

tance of the protected areas should also be considered during the network design. This study provides a theoretical 

basis for constructing a network of marine protected areas covering the Yellow and the East Seas, which will aid in 

the construction of marine protected area networks in other seas. 
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