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基于线粒体控制区 Ｄ￣ｌｏｏｐ 序列的洪泽湖

翘嘴鲌遗传多样性分析
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[摘要] 　 为掌握洪泽湖翘嘴鲌(Ｃｕｌｔｅｒ ａｌｂｕｒｎｕｓ)种质资源遗传多样性状况ꎬ采集洪泽湖 ６ 个群体共 ２３３ 尾翘嘴

鲌ꎬ采用线粒体控制区 Ｄ￣ｌｏｏｐ全序列进行遗传多样性分析. 结果显示ꎬ翘嘴鲌线粒体 Ｄ￣ｌｏｏｐ序列长度为 ９３４ ｂｐ~
９３６ ｂｐꎬ碱基(Ａ＋Ｔ)含量(６６.０％)明显高于(Ｇ＋Ｃ)含量(３４.０％) . ２４３ 条 Ｄ￣ｌｏｏｐ序列检出 ２３ 个变异位点ꎬ其中有

９ 个单一信息位点ꎬ１４ 个简约信息位点. ６ 个群体发现 ２２ 个单倍型ꎬ全部群体的单倍型多样性(Ｈｄ)和核苷酸多

样性(Ｐｉ)分别为(０.７９４±０.０１９)和(０.００２ ５１±０.０００ １４)ꎬ呈现出高 Ｈｄ 和低 Ｐｉ 的遗传多样性模式. ６ 个群体中洪

泽湖群体的遗传多样性最高(Ｈｄ:０.８７３±０.０３８ꎬＰｉ:０.００２ ９５±０.０００ ３５)ꎬ顾勒河群体的遗传多样性最低(Ｈｄ:０.７０９±
０.０６４ꎬＰｉ:０.００２ ０３±０.０００ ３１) . 分子方差分析表明ꎬ群体间的分子变异占比 ０. ４３％ꎬ群体内的分子变异占比

９９.５７％ꎬ分子变异主要发生在群体内. 群体间遗传分化指数 Ｆｓｔ为－０.０１９ １２~０.０２８ ０１(Ｐ>０.０５)ꎬ表明群体间没有

出现遗传分化. 单倍型系统进化树和单倍型网络结构图显示ꎬ群体间拥有多个共享单倍型ꎬ单倍型聚为一个进化

分支ꎬ没有形成特定的地理遗传结构. 中性检验结果表明洪泽湖翘嘴鲌群体没有经历显著种群扩张事件. 研究

结果表明ꎬ洪泽湖翘嘴鲌遗传多样性较低ꎬ６ 个群体间基因交流频繁ꎬ遗传分化不显著ꎬ可将 ６ 个群体作为一个

管理单元进行保护ꎬ需采取措施提高翘嘴鲌遗传多样性及恢复其种群数量.
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杨子萍ꎬ等:基于线粒体控制区 Ｄ￣ｌｏｏｐ序列的洪泽湖翘嘴鲌遗传多样性分析

０.０２８ ０１ꎬｗｈｉｃｈ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｓｉｇｉｆｉｃａｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｐｏｕｐｌａｔｉｏｎｓ ( Ｐ > ０. ０５) . Ｔｈｅ ＮＪ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｎｅｔｗｏｒｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｓｈａｒｅｄ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬａｎｄ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｏｎｅ ｃｌａｄｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｆｏｒｍｉｎｇ ａ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｎｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｈａｐｐｅｎｅｄ ｉｎ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ. Ｉｎ
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翘嘴鲌(Ｃｕｌｔｅｒ ａｌｂｕｒｎｕｓ)属于鲤形目(Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ)、鲤科(Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ)、鲌亚科(Ｃｕｌｔｅｒｉｎａｅ)、鲌属

(Ｃｕｌｔｅｒ)ꎬ俗称白鱼、翘嘴白丝、大白鱼ꎬ广泛分布于我国各水系. 翘嘴鲌是鲌属中最大的一种鱼类ꎬ与松江

鲈、黄河鲤、松花江鲑誉为中国四大名鱼. 翘嘴鲌生长速度快、肉质细嫩洁白、肉味鲜美、营养丰富、经济价

值较高ꎬ是我国主要经济鱼类和常见的养殖品种之一. 翘嘴鲌为凶猛肉食性鱼类ꎬ是水域生态系统中的顶

级消费者ꎬ其能有效控制小型鱼类种群数量ꎬ减轻小型鱼类对浮游生物的压力ꎬ在稳定生态系统结构和功

能中发挥重要作用[１－２] . 多年来ꎬ受过度捕捞、环境污染及栖息地破坏的不利影响ꎬ翘嘴鲌野生资源遭到严

重破坏ꎬ导致其种群数量急剧减少ꎬ个体小型化、低龄化趋势严重ꎬ恢复翘嘴鲌种质资源成为亟待解决的

问题[３－４] .
迄今有关翘嘴鲌的研究主要集中在生长、繁殖、养殖技术、资源调查等方面[５－８]ꎬ而有关翘嘴鲌野生资

源的遗传现状需加强研究. 遗传多样性即基因多样性ꎬ是物种生存和进化的基础ꎬ也是评价物种资源状况

的重要参数. 动物线粒体 ＤＮＡ(ｍｔＤＮＡ)作为核外遗传物质ꎬ具有分子小、结构简单、进化快、严格的母系遗

传等特点ꎬ已成为群体遗传学和分子系统学研究的重要分子标记[９] . 控制区(Ｄ￣ｌｏｏｐ)是线粒体 ＤＮＡ 上的

一段非编码区ꎬ进化压力小、遗传变异程度高ꎬ是线粒体 ＤＮＡ 中进化速率最快的序列ꎬ被广泛用于鱼类群

体水平的遗传变异分析[１０－１２] .
洪泽湖水域面积约 １５９７ｋｍ２ꎬ是我国第四大淡水湖泊ꎬ也是江苏省第二大湖泊. 洪泽湖具有相对稳定

的水位、宽广的水域和丰富的水生生物资源ꎬ为渔业的发展提供了良好的条件ꎬ是我国主要淡水渔业基地

之一[１３] . 早在 ２０ 世纪 ６０ 年代ꎬ国内相关单位就对洪泽湖鱼类及渔业资源开展了调查研究. 近年来的监测

结果显示ꎬ洪泽湖鱼类物种数量减少ꎬ群落结构发生较大变化ꎬ鱼类小型化趋势严重ꎬ大型食鱼性鱼类如翘

嘴鲌等资源衰退严重[１４－１５] . 为了增加洪泽湖翘嘴鲌资源量及改善鱼类群落结构ꎬ渔业管理部门在洪泽湖

开展了翘嘴鲌增殖放流活动. 但盲目人工放流可能会导致物种野生群体遗传多样性降低ꎬ甚至造成遗传

污染[１６] . 为了避免人工放流群体对野生群体的不利影响ꎬ应在放流之前评估野生群体的遗传特征[１７] . 本

研究采用线粒体控制 Ｄ￣ｌｏｏｐ序列对洪泽湖翘嘴鲌群体遗传多样性进行分析ꎬ一方面可以全面了解洪泽湖

翘嘴鲌遗传多样性和遗传结构ꎬ另一方面可以为翘嘴鲌增殖放流、种质资源保护及利用提供科学依据.

１　 材料与方法

１.１　 实验材料

２０２１ 年和 ２０２２ 年开展洪泽湖渔业资源调查ꎬ在 ６ 个采样点共采集翘嘴鲌 ２３３ 尾ꎬ其中洪泽群体(ＨＺ)
３８ 尾ꎬ高渡群体(ＧＤ)３７ 尾ꎬ顾勒河群体(ＧＬＨ)４０ 尾ꎬ新开河群体(ＸＫＨ)３９ 尾、临淮群体(ＬＨ)３９ 尾ꎬ马浪

岗群体(ＭＬＧ)４０ 尾ꎬ各群体样品采样点位置见图 １. 测量每尾鱼体长和体重ꎬ并剪取尾鳍组织放入无水乙

醇中保存.
１.２　 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增和测序

采用 ＴａＫａＲａ 公司试剂盒提取翘嘴鲌的基因组 ＤＮＡꎬ采用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 质量ꎬ将 ＤＮＡ 保

存于－２０ ℃备用.
扩增翘嘴鲌线粒体控制区的引物为 Ｄ￣ｌｏｏｐ Ｆ:５′￣ＣＧＴＣＡＧＴＣＣＴＴＴＡＣＴＴＣＧＣＡ￣３′和 Ｄ￣ｌｏｏｐ Ｒ:５′￣ＡＧＧＧＣＡ￣

ＴＡＣＴＣＡＣＧＧＧＧＴＴＧ￣３′[１８]ꎬ由上海生工生物工程股份有限公司合成. ＰＣＲ 反应体系为 ５０ μＬ:２×Ｐｒｅｍｉｘ ＴａｑＴＭ

２５ μＬ(ＴａＫａＲａ Ｔａｑ １.２５Ｕ / ２５μＬ、０.２ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ、１.５ ｍｍｏｌ / Ｌ Ｍｇ２＋、色素 Ｍａｒｋｅｒ、比重增加物和稳定剂)ꎬ上
下游引物各 ２ μＬ(１０ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬＤＮＡ 模板 ２ μＬ(４０ ｎｇ / μＬ)ꎬｄｄＨ２Ｏ ３３ μＬ. ＰＣＲ 扩增程序:９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ

—１７—
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图 １　 翘嘴鲌群体采样点

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

９４ ℃变性 ４０ ｓꎬ５５ ℃复性 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ５０ ｓꎬ扩增

３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ. 扩增反应在 ＰＣＲ 仪上完

成ꎬＰＣＲ 产物经 １％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ合格的 ＰＣＲ
产物送上海生工生物工程股份有限公司进行双向

测序.
１.３　 数据处理和分析

采用 ＢｉｏＥｄｉｔ ７.０ 软件读取测序结果ꎬ对序列进行

编辑和拼接ꎬ开展序列多重比对. 采用 Ｍｅｇａ ７.０ 软件

统计序列的碱基组成、突变位点数和突变类型ꎬ计算

群体间的 Ｋｉｍｕｒａ 双参数遗传距离. 应用邻接法

(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬＮＪ)构建单倍型分子系统发育树ꎬ系
统树中节点的自举置信水平应用自引导估计ꎬ循环次

数为 １ ０００ 次. 采用 Ｎｅｔｗｏｒｋ 软件构建单倍型网络图ꎬ
用以展示单倍型之间的进化关系. 采用 ＤａｎＳＰ ５.０ 软

件计算群体的单倍型多样性、核苷酸多样性、平均核苷酸差异数等遗传多样性参数. 采用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３.１１ 软件

进行分子方差(ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅꎬＡＭＯＶＡ)分析ꎬ通过群体间及群体内变异程度ꎬ计算两两群体间

的遗传分化指数 Ｆｓｔ值. 采用 Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ 及 Ｆｕ’ｓ Ｆｓ 中性检验及核酸错配分布曲线判定翘嘴鲌群体历史动态.

２　 结果与讨论

２.１　 序列变异和遗传多样性

获得 ６ 个群体 ２３３ 尾翘嘴鲌的线粒体 Ｄ￣ｌｏｏｐ区序列ꎬ长度为 ９３４ ｂｐ~９３６ ｂｐꎬ其中 ２１５ 条 Ｄ￣ｌｏｏｐ 区序

列长度为 ９３６ ｂｐꎬ１８ 条 Ｄ￣ｌｏｏｐ区序列长度为 ９３４ ｂｐꎬ该 １８ 条序列在 ８２８ 和 ８２９ 位点出现碱基缺失. 所有

序列的 Ａ、Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 的平均含量分别为 ３４.４％、３１.６％、２０.７％和 １３.３％ꎬ其中 Ａ＋Ｔ 含量(６６.０％)明显高于

Ｃ＋Ｇ 含量(３４.０％)ꎬ表现出明显的碱基组成偏倚性.
２３３ 条 Ｄ￣ｌｏｏｐ区序列检出 ２３ 个核苷酸变异位点ꎬ其中有 ９ 个单核苷酸变异位点ꎬ１４ 个简约信息位点.

共获得 ２２ 个单倍型ꎬ整体单倍型多样性为(０.７９４±０.０１９)ꎬ核苷酸多样性为(０.００２５１±０.０００ １４) (表 １) .
６ 个群体中ꎬ洪泽群体的遗传多样性最大(Ｈｄ:０.８７３±０.０３８ꎬＰ ｉ:０.００２ ９５±０.０００ ３５)ꎬ顾勒河群体遗传多样

性最小(Ｈｄ:０.７０９±０.０６４ꎬＰ ｉ:０.００２ ０３±０.０００ ３１) .
表 １　 洪泽湖翘嘴鲌群体遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ 样品数量 Ｎ 变异位点 Ｖ 单倍型数量 Ｈ 单倍型多样性 Ｈｄ 核苷酸多样性 Ｐｉ 平均核苷酸差异数 Ｋ

ＨＺ ３８ １５ １６ ０.８７３±０.０３８ ０.００２ ９５±０.０００ ３５ ２.７６４
ＧＤ ３７ １１ ９ ０.７７０±０.０４８ ０.００２ ２８±０.０００ ３６ ２.１３２
ＧＬＨ ４０ １４ ９ ０.７０９±０.０６４ ０.００２ ０３±０.０００ ３１ １.８９５
ＸＫＨ ３９ １５ １１ ０.７６７±０.０６４ ０.００２ ８９±０.０００ ３５ ２.６９６
ＬＨ ３９ １１ ８ ０.８１５±０.０３３ ０.００２ ４８±０.０００ ３２ ２.３１８
ＭＬＧ ４０ １３ １０ ０.７８８±０.０４７ ０.００２ ４８±０.０００ ２９ ２.３２１

总体 Ｔｏｔａｌ ２３３ ２３ ２２ ０.７９４±０.０１９ ０.００２ ５１±０.０００ １４ ２.３４８
　 　 注:Ｎ:Ｓａｍｐｌｅｓ ｎｕｍｂｅｒꎻＶ:Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓꎻＨ:Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｎｕｍｂｅｒꎻＨｄ:Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻＰｉ:Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻＫ:Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ.

２.２　 群体单倍型组成和系统发育关系

６ 个翘嘴鲌群体共检出 ２２ 个单倍型ꎬ其中有 １１ 个共享单倍型和 １１ 个独享单倍型(表 ２) . ５ 个单倍型

Ｈａｐ４、Ｈａｐ５、Ｈａｐ８、Ｈａｐ１４、Ｈａｐ１７ 为群体的共享单倍型ꎬ个体数量有 １９２ 个ꎬ占整个群体的比例为 ８２.４％ꎻ
单倍型 Ｈａｐ１、Ｈａｐ２、Ｈａｐ１３、Ｈａｐ１８ －Ｈａｐ２０ 为部分群体共享ꎻ单倍型 Ｈａｐ３、Ｈａｐ６、Ｈａｐ９－Ｈａｐ１２、Ｈａｐ１５ －
Ｈａｐ１６ 和 Ｈａｐ２１－Ｈａｐ２２ 为群体独享单倍型ꎬ数量均为 １ 个. 共享单倍型的个体数量有 ２２２ 个ꎬ占整个群体

的比例为 ９５.３％ꎬ提示 ６ 个群体间存在广泛的基因交流.

—２７—
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表 ２　 洪泽湖 ６ 个翘嘴鲌群体单倍型组成

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ６ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ＨＺ ＧＤ ＧＬＨ ＸＫＨ ＬＨ ＭＬＧ

Ｈａｐ１ １ １ １ ２
Ｈａｐ２ ２ １ １ １
Ｈａｐ３ １
Ｈａｐ４ ８ １４ ６ ４ １１ ６
Ｈａｐ５ １１ １１ ２０ １８ １１ １６
Ｈａｐ６ １
Ｈａｐ７ １
Ｈａｐ８ ２ １ １ １ ２ １
Ｈａｐ９ １
Ｈａｐ１０ １
Ｈａｐ１１ １
Ｈａｐ１２ １
Ｈａｐ１３ １ １
Ｈａｐ１４ ２ ３ ７ ４ ５ ６
Ｈａｐ１５ １
Ｈａｐ１６ １
Ｈａｐ１７ １ ２ ２ ４ ６ ６
Ｈａｐ１８ １ １ ２ １
Ｈａｐ１９ １ １ １ １ １
Ｈａｐ２０ ３ ３ ２
Ｈａｐ２１ １
Ｈａｐ２２ １

　 　 以鲌亚科的蒙古鲌(Ｃｕｌｔｅｒ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ)和达氏鲌(Ｃｕｌｔｅｒ ｄａｂｒｙｉ)为外类群ꎬ采用邻接法构建单倍型分子系

统发育树(图 ２) . 结果显示ꎬ所有单倍型聚为一支ꎬ各群体的单倍型相互交叉分布ꎬ没有形成与地理群体相对

应的谱系关系ꎬ与单倍型网络结构图相一致(图 ３)ꎬ表明 ６ 个群体之间基因交流频繁ꎬ群体间遗传分化较小.

图 ２　 洪泽湖翘嘴鲌单倍型 ＮＪ 系统树

Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ
Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

图 ３　 翘嘴鲌单倍型网络结构图

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｍｅｄｉａｎ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｌｐｏｔｙｐｅｓ
ｏｆ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ

２.３　 群体间遗传距离和遗传分化

根据 Ｋｉｍｕｒａ 双参数模型计算群体间遗传距离(表 ３)ꎬ结果显示ꎬ６ 个群体间的遗传距离为０.００２ ２１~
０.００２ ９１ꎬＧＤ 和 ＧＬＨ 群体间遗传距离最小ꎬＨＺ 和 ＸＫＨ 群体间遗传距离最大ꎬ平均遗传距离为 ０.００２ ５１ꎬ
显示群体间遗传变异较小ꎬ亲缘关系较近.

分子方差分析结果显示(表 ４)ꎬ群体内个体间的分子变异占比为 ９９.５７％ꎬ只有 ０.４３％的变异发生在
—３７—
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群体间ꎬ遗传分化指数 Ｆｓｔ值为 ０.００４ ３２(Ｐ ＝ ０.２８３ ４８)ꎬ说明 ６ 个群体间的差异不显著ꎬ遗传分化不明

显. 两两群体间 Ｆｓｔ值为－０.０１９ １２~０.０２８ ０１ꎬ统计检验结果均不显著ꎬ也说明群体间存在较大的基因流ꎬ遗
传分化不显著(表 ３) .

表 ３　 群体间遗传距离(对角线下)和遗传分化指数(对角线上)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ(ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ)ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ(Ｆ￣ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓꎬＦｓｔ)

(ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ)ａｍｏｎｇ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ＨＺ ＧＤ ＧＬＨ ＸＫＨ ＬＨ ＭＬＧ

ＨＺ ——— ０.００１ ０５ ０.０１４ １０ －０.０１０ ８７ ０.０１４ ４６ －０.００１ ８８
ＧＤ ０.００２ ５７ ——— ０.０２１ ５８ ０.０１３ ７０ －０.０１９ １２ －０.０１２ ６０
ＧＬＨ ０.００２ ５６ ０.００２ ２１ ——— ０.００６ ６１ ０.０２８ ０１ －０.００１ ３０
ＸＫＨ ０.００２ ９１ ０.００２ ５７ ０.００２ ５０ ——— ０.０２７ ５４ －０.０１０ １８
ＬＨ ０.００２ ６７ ０.００２ ３４ ０.００２ ３０ ０.００２ ６７ ——— －０.００７ ２１
ＭＬＧ ０.００２ ７０ ０.００２ ３６ ０.００２ ２７ ０.００２ ６３ ０.００２ ４６ ———

表 ４　 洪泽湖翘嘴鲌群体分子方差分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ＡＭＯＶＡ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

方差和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异比例
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

遗传分化指数
Ｆｓｔ

群体间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ５ ９.７２３ ０.００７ ２１ Ｖａ ０.４３ ０.００４ ３２
群体内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２２７ ３７７.８３１ １.６６４ ４５ Ｖｂ ９９.５７

合计 Ｔｏｔａｌ ２３２ ３８７.５５４ １.６７１ ６７ １００

２.４　 群体历史动态

采用核苷酸错配分布、Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ和 Ｆｕ’ｓ Ｆｓ 中性检验分析翘嘴鲌群体历史动态. 结果显示ꎬ洪泽和高

渡群体核苷酸错配分布曲线呈现多峰分布ꎬ且 Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ和 Ｆｕ’ｓ Ｆｓ 检验均不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ未检测到种

群扩张. 其他 ４ 个群体的核苷酸错配分布曲线呈现单峰型ꎬ但 Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ 和 Ｆｕ’ｓ Ｆｓ 检验均不显著(Ｐ>
０.０５)ꎬ表明这 ４ 个群体未显著偏离种群扩张模型. 将 ６ 个群体作为整体分析ꎬ其核苷酸错配分布曲线呈现

为单峰型ꎬ但 Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ和 Ｆｕ’Ｆｓ 检验均不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ说明翘嘴鲌群体在近期历史上群体大小保持稳

定ꎬ未发生显著的种群扩张事件.
表 ５　 洪泽湖翘嘴鲌群体的中性检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓ ｏｆ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

中性检验

Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ Ｐ Ｆｕ’ｓ Ｆｓ Ｐ
ＨＺ －０.７２６ ６０ ０.２７４ ００ －０.４９５ ５３ ０.３２８ ００
ＧＤ －０.５８８ ０１ ０.２９４ ００ －０.０５１ ６０ ０.５１４ ００
ＧＬＨ －１.３３８ ９３ ０.０９０ ００ －０.２２４ １３ ０.５００ ００
ＸＫＨ －０.７６８ ５６ ０.２７５ ００ －０.８０４ ２１ ０.３７７ ００
ＬＨ －０.３３２ ０１ ０.４１３ ００ －０.９６５ ４３ ０.６９０ ００
ＭＬＧ －０.７５１ １１ ０.２４４ ００ －０.３６１ ８９ ０.４２８ ００

总体 Ｔｏｔａｌ －１.０３６ ０２ ０.１５７ ００ －３.６５１ ４５ ０.１７９ ００

２.５　 讨论

遗传多样性的研究是生物多样性研究的重要内容ꎬ只有通过遗传多样性的研究才能从本质上揭示物

种多样性的起源、变异和进化. 单倍型多样度(Ｈｄ)和核苷酸多样度(Ｐ ｉ)是评价一个群体遗传多样性主要

指标ꎬＨｄ 和 Ｐ ｉ 值越大ꎬ表明群体的遗传多样性越丰富[１９－２０] . 核苷酸多态性考虑各种单倍型在群体中所占

的比例ꎬ指示的群体多态程度更为精确[２１] . 由研究结果可知ꎬ基于 Ｄ￣ｌｏｏｐ序列 ６ 个翘嘴鲌群体的 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ

值分别为(０.７０９±０.０６４) ~ (０.８７３±０.０３８)和(０.００２ ０３±０.０００ ３) ~ (０.００２ ９５±０.０００ ３５)ꎬ整个群体的 Ｈｄ 和

Ｐ ｉ 值分别为(０.７９４±０.０１９)和(０.００２ ５１±０.０００ １４) . Ｇｒａｎｔ 等将 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ 之间的关系分为 ４ 种类型:高 Ｈｄ

高 Ｐ ｉ、高 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ、低 Ｈｄ 高 Ｐ ｉ 和低 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ
[２２] . 由此可以看出ꎬ洪泽湖翘嘴鲌遗传多样性属于高 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ

型ꎬ暗示其遗传多样性较低. 有研究结果显示ꎬ我国翘嘴鲌在其他水系或地理群体的遗传多样性也具有高

Ｈｄ 低 Ｐ ｉ 特点ꎬ比如ꎬ我国东部 ６ 个湖泊群体 ＮＤ２基因的 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ 值分别为 ０.９１５ ０２ 和 ０.００２ ６０[２３]ꎬ长江
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图 ４　 翘嘴鲌群体核苷酸错配分布曲线

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｍｉｓｍｔａｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ Ｃ. ａｌｂｕｒｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｈｏｎｇｚｅ Ｌａｋｅ

水系翘嘴鲌的 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ 值分别为(０.８６６±０.０１９)和(０.００３ ３０±０.００１９ ４４) [２４]ꎬ我国 ４ 个湖泊群体 ＣＯＩ 基因

的 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ 值分别为(０.５７６±０.０４７)和(０.００２ ７２±０.００１ １０) [２５]ꎬ我国 ６ 个湖泊群体或水库群体的 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ

值分别为(０.８９６±０.０１３)和(０.００３ ３４±０.０００ １３) [２６]ꎬ滆湖群体 Ｃｙｔｂ 基因的 Ｈｄ 和 Ｐ ｉ 值分别为 ０.９０７ 和

０.００２４[２７]ꎬ均表明我国野生翘嘴鲌种质资源遗传多样性较低. 多年来ꎬ受环境污染、过度捕捞、栖息地丧失

等不利因素的影响ꎬ导致翘嘴鲌野生种群数量急剧减少ꎬ遗传多样性丧失[２３－２６] .
一般而言ꎬ鱼类遗传多样性具有高 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ 的特征被认为是小的有效群体经过一段时间的稳定后发

生了扩张ꎬ快速的种群扩张有利于群体单倍型数量增加ꎬ但是 ＤＮＡ 变异所需经历的时间通常要远远长于

单倍型数量变化的时间ꎬ因而形成了高 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ 的进化特征[２２] . 从整体看ꎬ洪泽湖翘嘴鲌的核苷酸分布曲

线呈单峰型ꎬ但 Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ和 Ｆｕ’ｓ Ｆｓ 检验均不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ说明翘嘴鲌群体在近期历史上大小保持相

对稳定ꎬ未出现显著的种群扩张. 由此可以推测ꎬ翘嘴鲌高 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ 的形成可能是在第四纪冰期期间受种

群“瓶颈效应”打击之后ꎬ未发生明显的种群扩张事件ꎬ导致遗传多样性偏低[２７－２８] .
遗传分化指数(Ｆｓｔ)是评估群体之间遗传分化程度的的重要参数. Ｗｒｉｇｈｔ 指出ꎬ若 Ｆｓｔ为 ０~０.０５ꎬ表明其

各亚群间不存在分化ꎻ若 Ｆｓｔ为 ０.０５~０.１５ꎬ表明其各亚群间存在中度分化ꎻ若 Ｆｓｔ为 ０.１５~０.２５ꎬ则为高度分

化[２９] . 分子方差分析结果显示ꎬ群体内个体间分子变异占比为 ９９.５７％ꎬ群体间分子变异占比 ０.４３％ꎬ大部分

遗传变异发生在群体内个体间. 整个群体的 Ｆｓｔ值为 ０.００４ ３２(Ｐ＝０.２８３ ４８)ꎬ表明翘嘴鲌整体上没有产生显著

遗传分化. 两两群体间的 Ｆｓｔ值为－０.０１９ １２~０.０２８ ０１ꎬ且统计检验均不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ进一步说明翘嘴鲌群

体间没有显著遗传分化. 从群体的单倍型组成来看ꎬ群体间具有多个共享单倍型ꎬ共享单倍型的个体数量占

整个群体的 ９５.３％ꎬ说明群体间存在广泛的基因交流. 另外ꎬ单倍型的 ＮＪ 系统树也显示ꎬ单倍型在群体中混

杂分布ꎬ没有形成特定的群体遗传结构ꎬ也支持上述观点. 洪泽湖翘嘴鲌群体遗传结构可能由以下几个因素

造成:(１)洪泽湖水面广阔ꎬ且群体间的地理位置较近ꎬ群体间无法形成地理隔离ꎻ(２)翘嘴鲌游泳能力强ꎬ活
动范围广ꎬ群体间有广泛的基因交流ꎻ(３)增殖放流活动开展可能导致群体遗传结构单一ꎬ群体间遗传分化程

度较低[３０－３２] . 根据群体遗传结构ꎬ应将 ６ 个群体作为一个管理单元进行保护.

３　 结论

本研究采用线粒体 Ｄ￣ｌｏｏｐ区对洪泽湖翘嘴鲌遗传多样性和遗传结构进行分析ꎬ结果显示ꎬ翘嘴鲌的

遗传多样性呈现高 Ｈｄ 低 Ｐ ｉ 类型ꎬ表明翘嘴鲌遗传多样性较低ꎻ６ 个群体间没有显著遗传分化ꎬ应视为一

个管理单元. 需要采取措施恢复洪泽湖翘嘴鲌渔业资源ꎬ提高翘嘴鲌遗传多样性:(１)强化渔业资源管理ꎬ
加大执法力度ꎬ严厉打击非法捕捞行为ꎻ(２)控制环境污染ꎬ治理湖泊富营养化ꎬ改善鱼类栖息环境ꎻ(３)恢
复水生植被ꎬ构建人工鱼巢ꎬ修复水域生态环境ꎻ(４)科学规范开展翘嘴鲌增殖放流ꎬ开展放流群体遗传评

估ꎬ增加翘嘴鲌种群数量ꎬ提高其遗传多样性水平.
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