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摘要：结合形态学、遗传学的方法，分别对青岛近海(黄海)、舟山近海(东海)的星康吉
鳗群体做了相关系统的研究。通过单因素方差分析、判别分析、主成分分析方法对两个
星康吉鳗地理群体的9个可量性状进行形态学比较研究；基于线粒体DNA (mtDNA) 序列
进行遗传学分析研究。形态学研究结果显示，舟山海域的星康吉鳗肌肉中含有“I”形硬
肌间骨，青岛海域星康吉鳗的肌肉中无硬肌间骨；单因素方差分析结果显示，两个群体
的7个可量指标：肛长、头宽、吻长、口裂长、眼径长、背鳍前长和胸鳍长存在显著差
异；在主成分分析中，基于前两个主成分绘制的散点图基本能够将两个星康吉鳗群体区
分开来；判别分析结果显示，青岛、舟山两群体的判别准确率分别为100%和94.7%。3种
多元统计分析结果均表明青岛、舟山两个星康吉鳗群体在外部形态上存在一定程度差
异，但根据75%识别与划分规则, 认为两组群体的形态学差异尚未达到亚种水平。遗传
学研究表明，在所检测的mtDNA水平上两个星康吉鳗群体遗传多样性无明显差异，邻接
系统发育树未呈现明显的谱系关系，遗传分化指数FST也显示两群体遗传差异小，遗传
分化不显著，属同一种群。
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星康吉鳗(Conger myriaster)，又名星鳗，系

鳗鲡目(Anguilliformes)、康吉鳗科(Congridae)、
康吉鳗属(Conger)[1]，主要栖息于沿岸水域到大

陆架边缘，分布于我国黄海、东海，以及朝

鲜、日本海域沿岸 [2]。星康吉鳗肉质鲜美，出口

创汇潜力大，具有较高经济价值，是我国重要

的经济鱼种之一 [2]。近年来，该物种受到国内外

学者广泛关注，国外对其产卵场的分布 [3-5]、生

活史特征[6-11]以及遗传学[12-17]等方面研究较多，国

内的相关研究主要集中在星康吉鳗摄食习性[18-21]、

渔具选择性[22- 23]等方面。

关于星康吉鳗的产卵场，Takai[24]曾提出“单
个种群单个产卵场”的假说，认为该物种的产卵

场在东海大陆坡边缘。相反，有学者认为该物

种在东亚海域有多个复合产卵群体 [5]。这些假说

均没有基于种群结构数据的研究。因此研究清

楚星康吉鳗的种群结构对其生活史和产卵场至

关重要，而目前有关我国近海星康吉鳗种群结

构的研究尚未见报道。

形态学研究方法是分类学的基础，常用于

研究物种关系、分类与鉴定 [25-26]，其结果最直

接、最简单，但由于形态学方法多态性差、遗

传表达易受环境因素的影响，因此应用也大受

限制。而线粒体DNA(mtDNA)具有结构简单、严

格遵守母系遗传、几乎不发生基因重组、进化

速度快等特点[27]，使其在研究群体遗传结构、亲

缘地理学等方面具有重大优势 [16-17]。因此，本研

究结合宏观形态学和微观遗传标记的方法对青
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岛、舟山两个星康吉鳗群体的形态学、遗传学

进行比较研究，以期为我国近海星康吉鳗群体

的分类地位提供形态和遗传学方面的依据，也

为星康吉鳗渔业资源的种群评估、管理和保护

提供基础资料。

1    材料与方法

1.1    材料

本次实验所用样品于2017、2018年12月份分

别采自山东青岛近海(15个)、浙江舟山近海(19个)。
对鱼体形态学进行现场观察、测量并记录，取

新鲜背部肌肉于95%的酒精中保存备用。

1.2    方法

形态学方法　　本研究形态学的测量指标

参考了鳗鲡属 6种鱼类形态判别研究 [ 2 8 ]以及

Smith等 [29]所做的关于康吉鳗属4个种的研究。用

游标卡尺对可量性状全长、肛长、头长、头

宽、吻长、口裂长、眼径、体高、背鳍前长和

胸鳍长进行测量并记录 (全长用作数据的标准

化，不用作分析)，其中全长、肛长精确到1 mm，

其余指标均精确到0.01 mm。

mtDNA序列测定　　在mtDNA的所有片段

中，COI片段序列相对较为保守 [30-31]，是研究鱼

类近缘种间系统发育关系较为理想的分子标

记。控制区(control region)，又称D-Loop区，在

所有mtDNA片段中具有最高的核苷酸替换速

率，因此种内多态性水平较高，在群体遗传结

构的研究中得到了广泛应用 [26, 32]。本研究随机抽

取青岛海域10个星康吉鳗样品(QD1-QD10)、舟

山海域8个星康吉鳗样品(ZS1-ZS8)作为本次遗传

学研究的样品。采用标准酚 -氯仿的方法提取

mtDNA。对mtDNA的COI序列、D-Loop区序列分

别进行扩增，其中D-Loop区使用新设计的引

物，相关的扩增引物信息见表1。

PCR反应的总体积为25 μL：上下游引物各

1 μL，TaqDNA聚合酶0.15 μL，10 mmol/L的

Tris，1.5 mmol/L的MgCl2 和50 mmol/L的KCl，
DNA模板1 μL，2 μL的DNTPP，17.5 μL的蒸馏

水。反应条件：94 °C预变性4 min；94 °C变性

50 s，49 °C退火45 s，72 °C延伸50 s，38个循

环；72 °C终延伸10 min。实验设置阴性对照组来

避免DNA污染的情况。将1~2 μL的PCR扩增产物

取出，并进行1.5%琼脂糖凝胶电泳检测。纯化后

送至青岛派森诺生物科技股份有限公司进行双

向测序。

1.3    数据处理

形态学数据处理　　为消除不同年龄鱼体

长差异对最终结果的影响，本实验采用对数转

化的方法对形态学测量数据进行标准化[34]，该过

程在Microsoft Excel 2010软件中完成，具体转换

公式：

M S = M 0

µ
L S

L 0

¶b

b=
logM 0

10

logL 0
10

式中，Ms为标准化后的数据，M0为各项指标实

测数据，LS为所有样品全长的平均值，L0为个体

的实测全长。

运用单因素方差分析、判别分析及主成分

分析的方法对标准化后的数据进行多元统计分

析，该过程在R中完成：

①单因素方差分析。若方差齐性，采用F检
验；若方差不齐性，则采用Tamhane’s T2法进

行显著性检验。显著性水平α为0.05。差异系数

(C.D.)，根据Mayr等 [35]提出的75%识别与划分规

则，若大于1.28可视为亚种以上水平的差异，具

体计算公式：

C:D : = jM 1¡M 2j = (S 1+ S 2)

式中，M1、M2和S1、S2分别代表两个星康吉鳗群

体性状的平均值和标准差。

②判别分析。通过冗余分析，剔除高度相

关的解释变量。在线性判别分析前，对解释变

量进行组内协方差齐性检验，组内协方差不齐

的变量，对其进行对数转化。

③主成分分析。结合Kaiser-Harris准则、

Cattell碎石检验以及平行分析法确定主成分的个

数，对标准化的数据进行主成分分析。最后基

表 1    目的基因扩增信息

Tab. 1    Amplification information of target genes

目的基因

target genes
引物序列

primers sequence

青岛样品

samples of
Qingdao

舟山样品

samples of
Zhoushan

COI 5′-TCAACCAACCACAAAGA
CATTGGCAC-3′
3′-TAGACTTCTGGGTGGCC
AAAGAATCA-5′[33]

QD1-QD5 ZS1-ZS5

D-Loop 5′-ACATGAATTGGAGGAAT
ACCAGT-3′
3′-CCTGAAGTAGGAACCAG
ATG-5′

QD1-QD10 ZS1-ZS8
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于贡献率最大的2个成分绘制散点图。

基 因 序 列 分 析 　 　 运 用 D N A S T A R
(DNASTAR，Inc.，Madison，USA)软件对获取的

基因序列进行对比分析，并进行人工校正。每

个群体COI、D-Loop区序列的变异位点数、转换/
颠换、插入 /缺失、单倍型个数、核苷酸多样

度、单倍型多样度、共享单倍型及两两序列对

比 的 平 均 碱 基 差 异 等 多 样 性 参 数 的 计 算 在

Arlequin 3.5软件中完成。在MEG 7.0软件中基于

D-Loop区序列构建D-Loop区单倍型序列邻接系

统 发 育 树 ( N e i g h b o r - J o i n i n g， N J )， 其 中

Bootstrap设置为1 000。另外，在Arlequin3.5软件

中，分别计算两群体之间COI、D-Loop区序列的

遗传分化指数FST。

2    结果

2.1    形态学

对两群体共34个样品进行测量、观察。体

长为396~712 mm，体质量为90.15~610.60 g。实

验中发现，舟山海区所有星康吉鳗样品在躯干

部和尾部的肌肉中含有 “ I ”形硬肌间骨 (图1)，
且肌间骨的长度从躯干部到尾部逐渐减小；而

青岛海区的星康吉鳗样品肌肉中无肌间骨。

单因素方差分析　　对两个星康吉鳗群体

的9个可量性状进行单因素方差分析。结果显

示：在α=0.05的水平下，两个群体有7个指标(肛
长、头宽、吻长、口裂长、眼径长、背鳍前长

及胸鳍长)差异显著。差异系数(C.D.)结果显示，

除眼经的差异系数大于1.28外，其他测量指标的

差异系数均小于1.28 (表2)。
判别分析　　对标准化的数据进行判别分

析，结果显示，青岛星康吉鳗群体的判别正确

率为100%，舟山群体的判别准确率为94.7% (表3)。
主成分分析　　结合Kaiser-Harris准则、

Cattell碎石检验以及平行分析法，最终确定主成

分的个数为2。主成分分析结果显示：第一主成

分的贡献率为 42%，第二主成分的贡献率为

33%，两者累积贡献率达75%(表4)。
基于这两个主成分，绘制散点图(图2)。结

果显示舟山群体多位于散点图中虚线右侧，而

青岛群体全都分布在虚线左侧。主成分1基本能

够将两个星康吉鳗群体区分开。

2.2    遗传学

此次实验成功扩增了青岛、舟山两个群体

共10个个体的线粒体COI部分序列，序列长度为

507 bp；扩增了两个群体共18个个体的线粒体D-
loop区部分序列，获得的序列长度为593 bp。

遗传多样性　　在扩增的COI同源序列

中，舟山、青岛两个星康吉鳗群体各自都只有

1个多态位点，具有相似的核苷酸多样度、单倍

型多样度和两两对比的核苷酸差异度，各项遗

传多样性指数都较低(表5)。在该同源序列片段

中，10条序列共定义了3个单倍型，有1个共享单

倍型(表6)。
在扩增的D-Loop区同源序列中，青岛群体

共检测到31处变异位点，其中包括24处转换、

 
图 1    舟山海区星康吉鳗肌间骨

Fig. 1    Intermuscular bones of C. myriaster in Zhoushan area
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5处颠换及2处插入缺失；舟山群体共检测到22

处变异位点，包括18处转换、2处颠换和2处插入

缺失 (表7)。两个群体18条序列共定义了15个
单倍型，有1个共享单倍型 (表8)。这两个星康

吉鳗群体的核苷酸多样度、单倍型多样度以及

两两比对核苷酸差异度均比较相近，无显著差

异。综合上述两处基因序列的分析结果，两个

海区星康吉鳗群体的遗传多样性不存在明显

差异。

遗传结构　　基于COI序列所得出的两群

体间遗传分化指数FST值为−0.000 1(P=0.991 0)，
基于D-Loop区计算得到两群体之间的遗传分化

指数FST为−0.032 88(P=0.594 59)。这均表明两个

星康吉鳗群体遗传差异小，遗传分化不显著。

另外，基于D-Loop区序列所构建的NJ树显示两

个群体的星康吉鳗混杂在一起，没有出现与地

理位置相对应的分支关系(图3)。

表 2    星康吉鳗群体单因素方差分析结果

Tab. 2    One-way ANOVA results between two C. myriaster populations

性状

characters
青岛群体/mm

Qingdao population
舟山群体/mm

Zhoushan population P C.D.

肛长　preanal length 217.014±9.96  226.892±6.874  0.002 0.587

头长　head length 70.647±4.611    70.502±7.067  0.946 0.012

头宽　head width 26.591±4.007    29.400±2.690  0.020 0.419

吻长　snout length 15.647±3.069    22.054±2.337  0.000 1.185

口裂长　mouth ccenter length 23.540±2.139    28.058±3.728  0.000 0.770

眼径　eye diameter   7.814±0.602    10.395±0.602  0.000 2.144

体高　body depth 31.663±5.795    32.961±4.918  0.485 0.121

背鳍前长　predorsal length 99.615±5.471  112.674±7.018  0.000 1.046

胸鳍长　pectoral fin 31.948±3.141    37.037±5.561  0.001 0.585

表 3    两个星康吉鳗群体判别分析结果

Tab. 3    Discriminant result of C. myriaster population

群体

population
数量

size

预测分类

predicted species
membership

正确率/%
accuracy

青岛　

Qingdao
舟山　

Zhoushan
青岛

Qingdao
15 15   0 100   

舟山

Zhoushan
19   1 18   94.7

表 4    主成分分析结果

Tab. 4    The result of principal component analysis

变量

variable

主成分

principal component

1 2

肛长　preanal length 0.51 0.67

头长　head length 0.23 0.74

头宽　head width 0.37 0.76

吻长　snout length 0.83 0.30

口裂长　mouth ccenter length 0.60 0.52

眼径　eye diameter 0.94 0.16

体高　body depth 0.08 0.89

背鳍前长　predorsal length 0.90 0.23

胸鳍长　pectoral fin 0.78 0.32

特征值　eigenvalues 3.80 2.93

贡献率/%　contribution ratio 0.42 0.33

累积贡献率/%　cumulative contribution ratio 0.42 0.75

−3
−3

−2

−1

−2 −1 0 1 2 3
主成分1
factor 1

主
成
分

2
fa

ct
or

 2

青岛群体
Qingdao population

舟山群体
Zhoushan population

3

2

1

0

 
图 2    基于前两个主成分的散点图

Fig. 2    Scatter plot based on the
first two principal components
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3    讨论

3.1    形态学

鱼类的肌间骨，即通常所说的细鱼刺，是

真骨鱼类特有的、位于椎骨两侧的膜性硬骨，

由结缔组织膜骨化而成[36]。本研究首次发现不同

海区星康吉鳗群体肌间骨存在差异：舟山海区

的星康吉鳗群体含有“I”形硬肌间骨，而青岛海

区的星康吉鳗群体无硬肌间骨。肌间骨严重影

响鲜活星康吉鳗的食用口感，不受消费者喜

爱，同时也限制了鱼肉的出口加工，大大降低

星康吉鳗的经济价值。在实地调查中，由于受

肌间骨影响，青岛海区星康吉鳗的价格远高于

舟山海区。关于肌间骨的具体作用尚不明确，

有研究认为，肌间骨的主要作用是支撑大侧的

肌肉，肉质较松的鱼类肌间骨数目、分支都较

多；另外肌间骨还与肌肉力量的传导有关，当

鱼类蛋白质含量较高时，肌肉力量的传导更多

地依赖于肌纤维而不是肌间骨 [37-39]。目前有关肌

间骨背后的具体控制机理存在争议：Wan等 [40]研

究推测鱼类肌间骨的发生是由某段特定基因来

控制的；Moav等 [41]则提出肌间骨的发生可能受

环境因素的调控，在肌间骨发育初期，环境因

素的变化(如温度)会对肌间骨产生影响。两个星

康吉鳗群体肌间骨差异的具体原因以及肌间骨

发生机理还有待今后深入研究。

形态学方法在鱼类种群鉴别、种群结构划

分中仍然是最主要、最基本的方法。本实验利

表 5    星康吉鳗线粒体COI序列遗传多样性信息

Tab. 5    Molecular diversity indices of COI sequence for C. myriaster

多样性信息

diversity indices
青岛群体

Qingdao population
舟山群体

Zhoushan population
合计

total

个体数　number of individuals 5 5 10

变异位点数　variable sites 1 1 2

转换/颠换　transition / transversions 1/0 1/0 2/0

单倍型数　haplotype numbers 2 2 3

核苷酸多样度　nucleotide diversity 0.000 8±0.001 0 0.000 8±0.001 0 0.000 8±0.000 9

单倍型多样度　haplotype diversity 0.400 0±0.237 2 0.400 0±0.237 3 0.377 8±0.181 3

两两比对核苷酸差异度　mean pairwise nucleotide differences 0.400 0±0.435 1 0.400 0±0.435 1 0.400 0±0.402 9

表 6    星康吉鳗两个群体间COI序列单倍型分布状况

Tab. 6    Haplotype distribution of
COI sequences between the two populations

单倍型

haplotype
青岛群体

Qingdao population
舟山群体

Zhoushan population

Hap-1 4 4

Hap-2 1 0

Hap-3 0 1

表 7    星康吉鳗线粒体D-Loop区遗传多样性信息

Tab. 7    Molecular diversity indices of D-loop sequence for C. myriaster

多样性信息　diversity indices
青岛群体　Qingdao

population
舟山群体　Zhoushan

population
合计　total

个体数　number of individuals 10 8 18

变异位点数　variable sites 31 22 37

转换/颠换　transition / transversions 24/5 18/2 30/5

插入缺失　insertion deletion 2 2 2

单倍型数　haplotype numbers 9 7 15

核苷酸多样度　nucleotide diversity 0.181 4±0.010 2 0.015 2±0.009 0 0.016 6±0.008 9

单倍型多样度　haplotype diversity 0.977 8±0.054 0 0.964 3±0.077 2 0.973 9±0.029 3

两两比对核苷酸差异度　mean pairwise nucleotide differences 10.755 6±5.353 7 9.035 7±4.659 4 9.836 6±4.724 0
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用多种统计方法对青岛、舟山两个地理群体的

星康吉鳗个体进行形态学研究。单因素方差分

析结果表明，两群体在9项形态学测量指标中有

7项差异显著，另外也可以看出这些差异显著的

指标遍布于星康吉鳗全身，而并非聚集在鱼体

的某一个部位。在主成分分析中，两个主成分

的累积贡献率达75%，其中，第一主成分与每个

可量变量都呈正相关的关系，可能是一个一般

性的衡量因子；而第二主成分与头长、头宽和

体高呈较强正相关，因此第二主成分可能主要

与头的形状以及体高有关。3种多元统计分析方

法均表明青岛、舟山两个星康吉鳗群体在外部

形态上存在显著差异。但是根据Mayr等[35]提出的

75%识别与划分规则，除眼径外其它测量指标的

C.D.值均小于1.28，表明这些形态学上的差异尚

未达到亚种水平，仍属于不同地理群体间的差

异。一些研究表明鱼类形态易受外部环境因素

的影响，与其他无脊椎动物相比表现出更大的

群体间及群体内的变异 [32 ,  42-44]。青岛海域位于

36°N左右的黄海，而舟山海域位于30°N左右的

东海，地理位置相距较远；同时受纬度、海流

等环境因素的影响，使得两海区水温、盐度及

饵料基础等环境因子不同，从而可能造成两个

星康吉鳗地理群体在外部形态上的差异。

3.2    遗传学

mtDNA基因序列的分析结果表明，两个星

康吉鳗群体的遗传多样性无显著差异，且两群

体间有共享单倍型。NJ树未检测到与地理位置

对应的分支，遗传分化指数FST也显示，不同海

区星康吉鳗群体未出现遗传结构分化现象。表

明在mtDNA水平上并不能将两个星康吉鳗群体

区分开来，两个地理群体仍属于同一个基因种

群。这与国外其他海域星康吉鳗遗传结构的研

究结果类似，Kimura等 [16]曾对分布在日本东海岸

三个星康吉鳗群体的遗传结构做了相关分析研

究，Ishikawa等 [15]也研究了日本不同海区星康吉

鳗群体的遗传结构，其结果都表明不同海区星

康吉鳗群体无明显的遗传结构分化现象。

有研究发现，在海洋这样一个开放的大

环境中，具有较长时间浮游阶段的或者长距

离洄游的鱼类没有或者只有微弱的遗传分化结

构 [16-17, 32, 45]。星康吉鳗主要栖息于温带地区大陆

架边缘的浅海海域，近年来的研究表明星康吉

鳗的产卵机制类似于日本鳗鲡(Anguilla japonica)，
要经过长距离的产卵洄游，到达深海海域进行

产卵 [4]。长距离产卵洄游使得不同地理群体间的

星康吉鳗有机会混杂在一起。有学者也估计，星

康吉鳗大约要经过124~249 d的浮游幼体阶段 [46]，

这使得不同地理群体的柳叶鳗幼体能够产生一

定程度的扩散交流。近期有研究表明种群遗传

分化所需时间跨度要长于形态学上表现出差异

表 8    星康吉鳗两个群体间D-Loop区序列单倍型分布状况

Tab. 8    The haplotype distribution of D-Loop sequences
between the two population

单倍型

haplotype
青岛群体

Qingdao population
舟山群体

Zhoushan population

Hap-1 2 1

Hap-2 0 2

Hap-3 0 1

Hap-4 0 1

Hap-5 0 1

Hap-6 0 1

Hap-7 1 0

Hap-8 1 0

Hap-9 1 0

Hap-10 0 1

Hap-11 1 0

Hap-12 1 0

Hap-13 1 0

Hap-14 1 0

Hap-15 1 0

QD10
QD8

QD7
QD6

ZS8
QD4

ZS5
ZS7
ZS6

ZS1
QD9

QD3
ZS2

QD1
ZS4
ZS3

QD5
QD2

86

79
69

80
70

64

91
57
51

60

0.002
 

图 3    D-Loop区单倍型序列邻接关系树

图中ZS1-ZS8代表舟山群体；QD1-QD10代表青岛群体

Fig. 3    Neighbor-joining tree for D-Loop haplotypes
ZS1-ZS8 represent the Zhoushan population, QD1-QD10 represent the
Qingdao population.
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所需的时间  [47]，这可能也是星康吉鳗各个地理

群体之间无显著遗传差异的原因。

在今后的研究中，仍需增大研究样本量，

扩大研究尺度，结合更敏感的基因标记(如核基

因标记)、耳石形态学分析等多种方法对多个海

域星康吉鳗群体的种群结构做进一步详细研究。
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Comparison of morphological and genetic characteristics of
Conger myriaster populations in China

YIN Jie 1,     MU Xiuxia 1,     ZHANG Chongliang 1,     XU Binduo 1,     XUE Ying 1,     REN Yiping 1,2*

(1. College of Fisheries, Ocean University of China, Qingdao    266003, China;
2. Laboratory for Marine Fisheries and Food Production Processes,

Qingdao National Laboratory for Marine Science and Technology, Qingdao    266237, China)

Abstract: Conger myriaster is a commercially important species in China. The population structure of C.
myriaster remains a mystery and the spawning activities of C. myriaster are not well known because larvae and
adults of this species have separate habitats and its spawning grounds have not been discovered. Several
hypotheses on the population structure and spawning grounds of C. myriaster have been proposed. Takai described
that this species has a single population with a single spawning site. On the other hand, there are also some
indications of the possibility of multiple spawning populations. So it is important to clarify the population structure
of C. myriaster to provide basics for future detailed examination on its life history. If this species has multiple
populations, there may be some morphological and genetic differences in the samples collected from different sea
areas at the same time. In the present study, we combined morphological and genetic methods to understand the
morphological and genetic differences of C. myriaster in the two different localities of Zhoushan (East
China Sea) and Qingdao (Yellow Sea). The morphological studies were conducted by using one-way
ANOVA,  d i sc r iminan t  ana lys i s  and  p r inc ipa l  componen t  ana lys i s .  Gene t i c  ana lys i s  o f  t he
mitochondrial DNA (mtDNA) sequence was carried out. Results from morphological studies indicated
that there were intermuscular bones of “I” type in the muscle of the C. myriaster from Zhoushan group but
not in Qingdao group. The results of multivariate statistical analysis showed that there were significant differences
in seven morphological measurements (preanal length, head width, snout length, rictus length, eye diameter,
predorsal length) of C. myriaster from different groups, and these measurements were all over the body. In
principal component analysis, C. myriaster from different groups could be distinguished by a scatter plot
based on the first two principal components. Discriminant analysis results showed that the correct
diserimi-nation rates of Qingdao and Zhoushan groups were 100% and 94.7%, respectively. The
results of multivariate statistical analysis methods showed that there were significant differences in
morphology between the two groups. But according to the Mayr’s 75 % rule, most differences in
morphology between the two groups were characterized under-subspecies. Genetic results suggested
that there was no significant difference in genetic diversity between samples collected from different
locations on the level of mtDNA. The neighbor-joining tree showed no genealogical clade. The
pairwise fixation index FST revealed no significant genetic difference between the two groups. The present study
provides morphological and genetic basis for the taxonomic status of the C. myriaster population in China. It also
provides useful information for the population assessment, management and conservation of C. myriaster.

Key words: Conger myriaster; population structure; morphology; genetics; intermuscular bones; mitochondrial
DNA
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