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摘　要：利用 ＰＣＲ技术扩增得到珠江水系５个江段共１９０尾野生黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ样品的线粒体
ＤＮＡ细胞色素ｂ（Ｃｙｔｂ）基因片段，并测定其序列，确定野生黄颡鱼的Ｃｙｔｂ基因片段全长为１１０９ｂｐ。在１９０
尾样品中检测到４３种不同的单倍型，单倍型多样性 （Ｈｄ）和核苷酸多样性 （Ｐｉ）分别为０８４８５７和００４８１７，
呈高单倍型、低核苷酸多样性的分布模式，表明其遗传多样性属于中等水平。利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ１８１和 ＭＥＧＡ５０
软件对１９０尾样品进行同源基因序列分析，其Ａ＋Ｔ含量 （５５１％）显著高于 Ｇ＋Ｃ含量 （４４８％），碱基组成
差异不大，分布比较平均。使用最大似然率法构建分子系统发生树，结果表明都匀江段与左江江段的遗传分化

程度最大 （Ｆｓｔ＝０４１４３０）。ＡＭＯＶＡ分析显示，珠江水系野生黄颡鱼的遗传变异均来自群体内，达到７５２３％，
表明地理因素对黄颡鱼的遗传分化产生了一定的影响，聚类结果与地理分布存在一定的相关性。中性检验结果

表明，各群体间没有发生过种群扩张，种群数量相对稳定。
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　　黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ在分类学上属于
硬骨鱼纲、鲇形目 Ｓｉｌｕｒｆｏｒｗｅｓ、

!

科 Ｓｉｌｕｒｉｄａｅ、黄
颡鱼属 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ，俗名叫黄刺公、黄腊丁、黄
刺骨等［１］。黄颡鱼在静水或缓流的浅滩生活，昼

伏夜出，主食底栖脊椎动物，多为小鱼、水生昆虫

等小型生物。黄颡鱼是中国重要的小型经济鱼类，

广泛分布于长江、黄河、珠江、沅江及黑龙江等水

域［２－３］。黄颡鱼属在我国主要有４种，分别为黄颡
鱼Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ、瓦氏黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ
ｖａｃｈｅｌｌｉ、光泽黄颡鱼Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｎｉｔｉｄｕｓ、岔尾黄颡
鱼Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｅｕｐｏｇｏｎ，其中黄颡鱼是我国水产养
殖品种中主要的增养殖对象，其次是瓦氏黄颡鱼。

珠江流域是由西江、北江、东江及珠江三角洲诸河

等四个水系所组成的复合流域［４］。随着经济社会

的发展，环境污染不断地加剧，滥捕滥捞现象也日

趋严重，致使野生黄颡鱼的生活环境受到了严重破

坏，野生种质资源数量呈现锐减趋势。为了合理有

效地保护野生黄颡鱼群体以促进淡水渔业的长久发

展，对珠江流域黄颡鱼野生群体的种质资源进行研

究已日显重要。

线粒体ＤＮＡ（ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）基
因组内不同的区域进化速度存在差异，适合不同水

平的进化研究［５］。近年来，随着分子生物学技术

向经典分类学领域的渗透以及鱼类线粒体 ＤＮＡ研
究技术的不断发展成熟，使得 ｍｔＤＮＡ成为鱼类学
相关研究的理想的分子标记，并在鱼类进化遗传

学、种群遗传结构、分子生态学和保护生物学等方

面的研究中取得了很多有意义的成果，解决了众多

疑难问题。细胞色素 ｂ（Ｃｙｔｂ）基因进化速度适
中，适合于种间到种内水平上的系统发生研究，在

鱼类群体遗传结构与系统发育关系中有着广泛的应

用［６］。目前，Ｃｙｔｂ基因是研究分子进化和系统发
育最有用的基因之一，已广泛应用于各种生物的系

统发育研究中［７－９］，而且还被用于探讨分歧时间较

长的高级分类单元之间的系统发育关系［１０］。

本文通过测定与分析珠江流域桂林江段、都匀

江段、右江江段、左江江段、东江江段这５个江段
的１９０尾野生黄颡鱼个体的线粒体细胞色素ｂ基因
序列，探讨珠江流域野生黄颡鱼的种群遗传多样性

和进化关系，在维护不同水系间遗传多样性和原有

的生态平衡上具有重要意义。

１　材料与方法

１１　试验材料
１１１　实验用鱼　本实验所用野生黄颡鱼样本于
２０１２年６月至８月，采集于珠江流域各江段，分
别为桂林江段 （ＧＬ）、都匀江段 （ＧＺ）、右江江段
（ＹＪ）、左江江段 （ＺＪ）、东江江段 （ＤＪ），共计
１９０尾，每个群体采集样本数目见表１。野外现场
取背部肌肉于无水乙醇中固定并带回实验室，超低

温保存。

１１２　主要仪器　ＰＣＲ反应所用ＤＮＡ扩增仪为南
京贝登机电设备有限公司制造 Ｖ１２３５３０型扩增仪，
离心机为德国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司制造５８１０Ｒ型，凝胶
成像系统为美国 ＢＩＯＲＡＤ公司制造的 ＢｉｏＲａｄＧｅｌ
ＤｏｃＸＲｓｙｓｔｅｍＰＣ型等。

表１　黄颡鱼群体采样信息
Ｔａｂｌｅ１　Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏｇｒｏｕｐｓｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

采样点 采集时间 样品数量／尾 采集部位 保存方法

桂林（ＧＬ） ２０１２６ ４０ 背肌 无水乙醇

都匀（ＧＺ） ２０１２６ ４０ 背肌 无水乙醇

右江（ＹＪ） ２０１２７ ３９ 背肌 无水乙醇

左江（ＺＪ） ２０１２７ ３５ 背肌 无水乙醇

东江（ＤＪ） ２０１２８ ３６ 背肌 无水乙醇

３０１
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１２　试验方法
黄颡鱼的基因组 ＤＮＡ的抽提实验采用天根生

物海洋动物组织基因组 ＤＮＡ提取试剂盒 （ＴＩＡＮａ
ｍｐＭａｒｉｎｅＡｎｉｍａｌｓＤＮＡＫｉｔ），并根据本实验室的
实际情况对操作流程进行了部分更改。Ｃｙｔｂ基因
扩增和测序的引物为通用引物序列［１１］如下：

Ｈ１５９１５：５′－ＣＴＣＣＧＡＴＣＴＣＣＧＧＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣ
－３′，
Ｌ１４７２４：５′－ＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧＴＴＧ－

３′，引物由华大基因科技服务有限公司合成。
ＰＣＲ反应总体积为 ５０μＬ体系，其中模板

ＤＮＡ２μＬ，上游引物Ｐ１和下游引物Ｐ２（１０μｍｏｌ／
Ｌ）各２μＬ，２×ＰＣＲＲｅａｃｔｉｏｎＭｉｘ２５μＬ，ＴａｑＤＮＡ
聚合酶 （２５Ｕ／μＬ）１μＬ，无离子超纯水为 １８
μＬ。扩增条件为：９４℃预变性２ｍｉｎ后９４℃变性
４５ｓ，５８℃退火４５ｓ，７２℃延伸９０ｓ，共进行３５
个循环，最后７２℃延伸７ｍｉｎ，１６℃保存。扩增
之后用ｗ＝１％的琼脂糖凝胶电泳，ＢＩＯＲＡＤ凝胶
成像系统照胶并保存图片。

１３　测序与数据分析
ＰＣＲ扩增产物直接送华大基因科技服务有限

公司利用正反引物进行双向测序获得黄颡鱼的 Ｃｙｔ
ｂ基因序列列，经过 ＤＮＡＳＴＡＲＩｎｃ软件拼接后进
行人工校对。用软件 ＣｌｕｓｔａｌＸ对所获得拼接序列
进行对比分析［１２］；用软件 ＤＮＡＳＰ５０计算单倍型
多样性 （ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈｄ）、核苷酸多样性
（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｐｉ）和平均核苷酸差异数 （Ｋ
±ＳＤ）３项群体遗传多样性指标，群体间的分化指
数（Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，Ｆｓｔ）以及群体遗传变异的分子变异
等级分析（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅＡＭＯＶＡ）；
通过公式Ｎｍ＝［（１－Ｆｓｔ） －１］／２计算得到群体
间的基因流；ＭＥＧＡ５０软件统计 ＤＮＡ序列的剪辑
组成、转换、颠换和平均转换率／颠换率、单突变
位点、简约信息位点、插入／缺失位点数；个体间、
群体间和群体内的遗传变异率由 Ｋｉｍｕｒａ双系数模
型 （Ｋｉｍｕｒａ ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ） 计 算 所 得； 利 用

ＭＥＧＡ５０软件，最大似然法 （ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉ
ｈｏｏｄ，ＭＬ）构建聚类关系树。

２　结果与分析
２１　Ｃｙｔｂ基因序列特征

５个江段的野生黄颡鱼 ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ的扩增产
物利用ＣｌｕｓｔａｌＸ１８１和 ＭＥＧＡ５０软件进行人工
比对序列，并对数据进行适当的剪切处理，确定黄

颡鱼Ｃｙｔｂ基因片段全长为１１０９ｂｐ。由ＭＥＧＡ５０

软件对１１０９ｂｐ的序列进行分析可得，５个江段的
１９０尾样本基因片段中，Ｔ、Ｃ、Ａ和Ｇ碱基平均含
量分别为 ２７４％、３１０％、２７７％、１３８％，可
见Ｃ碱基含量相对较高，Ｇ碱基含量相对较低，其
中Ａ＋Ｔ的含量 （５５１％）显著高于 Ｇ＋Ｃ含量
（４４８％），具体可见表２。总共检测到４３种单倍
型，序列中东江 （ＤＪ）、左江 （ＺＪ）和右江 （ＹＪ）
的样品的变异位点数目均大于１００个，分别为２３０
（约占 ２０７％）、１９３（约占 １７４％）、３５２（约占
３１７％）个，都匀 （ＧＺ）与桂林 （ＧＬ）江段的样
品的变异位点个数分别为８个和１４个；５个江段
的样品检测到的简约信息位点分别是东江为 １９２
个、左江１４２个，右江３０７个，都匀４个，桂林５
个 （表３）。经检测群体内的转换／颠换 （Ｔｓ／Ｔｖ）
之比分别为：ＤＪ为４０７，ＺＪ为３９１，ＹＪ为２４４，
ＧＺ为８２５，ＧＬ为５５１。由转换、颠换对遗传距
离图 （图１）可知：转换和颠换数没有达到平台效
应，即没有达到饱和状态，说明供统计分析的数据

准确可靠。此外，都匀和桂林群体转换位点均为１
个，没有颠换位点，转换远高于颠换，表明此片段

没有饱和，适合进行遗传变异分析。

图１　Ｃｙｔｂ基因转换、颠换与
遗传距离之间关系的散点图

Ｆｉｇ１　Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎａｎｄｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｖｓ
ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂｇｅｎｅ

表２　黄颡鱼线粒体Ｃｙｔｂ基因碱基组成
Ｔａｂｌｅ２　ＢａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂｇｅｎｅ

ｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ ％　　

地点 Ｔ Ｃ Ａ Ｇ Ａ＋Ｔ Ｃ＋Ｇ

ＤＪ ２７３ ３１２ ２７７ １３８ ５５ ４５
ＺＪ ２８３ ２９９ ２８０ １３７ ５６３ ４３６
ＹＪ ２８２ ２９９ ２８１ １３８ ５６３ ４３７
ＧＺ ２６７ ３２０ ２７３ １３９ ５４ ４５９
ＧＬ ２６７ ３２０ ２７３ １３９ ５４ ４５９
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表３　黄颡鱼Ｃｙｔｂ基因序列保守位点、
变异位点、简约信息位点

Ｔａｂｌｅ３Ｔｈｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄｓｉｔｅｓ、ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ、
ｐａｒｓｉｍｏｎｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔ

ｂｇｅｎｅｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ 个　　

地点 保守位点 变异位点 简约信息位点 单一位点

ＤＪ ８７９ ２３０ １９２ ３８
ＺＪ ９１５ １９３ １４２ ５１
ＹＪ ７５７ ３５２ ３０７ ４５
ＧＺ １１００ ８ ４ ４
ＧＬ １０４９ １４ ５ ９

２２　群体变异和遗传结构
利用ＭＥＧＡ５０软件分析测序获得的１９０尾样

品的ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ基因序列，得到５个江段群体间
的遗传距离 （表４）。从种间遗传距离来看，东江
采样的黄颡鱼群体和右江采样的黄颡鱼群体的种群

间的遗传距离最远为００８４，遗传距离最近的为都
匀和桂林群体 （０００１）。经比较分析，种群内部
遗传距离从大到小依次为：ＹＪ（００９５） ＞ＺＪ
（００６８） ＞ＤＪ（００５３） ＞ＧＺ（０００１） ＝ＧＬ
（０００１）。

从各个地理群体的核苷酸多样性 （Ｐｉ）来看，
核苷酸多样性均在００００７２～００８４４５之间，因此
可以得出，黄颡鱼各群体的线粒体 Ｃｙｔｂ基因的核
苷酸变异均处于较低水平，而从平均核苷酸差异数

比较中，右江群体 （ＹＪ）最高，其次依次为左江
群体 （ＺＪ）、东江群体 （ＤＪ）和桂林群体 （ＧＬ），
而都匀群体 （ＧＺ）最低。

本实验结果显示，５个群体间的 Ｆｓｔ及 Ｎｍ值见
表５，所示结果左江 （ＺＪ）与右江 （ＹＪ）群体间
的Ｆｓｔ值为００２６０４，数值在０～００５之间，表明２
个黄颡鱼群体间存在中等偏低的遗传分化，不存在

显著的系统地理格局。本研究中群体间的遗传分化

系数在００２６０４～０４１４３０之间，都匀 （ＧＺ）跟
广西崇左 （ＺＪ）的遗传分化程度最大，右江和左
江的遗传分化程度最小。在本实验中，５个群体间
的基因流系数Ｎｍ在范围０３５３４２～９３５０６１之内，
其中，ＧＺ和 ＺＪ的 Ｎｍ值最小 （０３５３４２），而 ＺＪ
和ＹＪ的Ｎｍ值最大 （９３５０６１）。

分别将东江、桂林、都匀、左江和右江５个江
段群体，左右江流域与东江流域二群体，左右江流

域两群体作为一个组，运用Ａｒｌｅｑｕｉｎ软件进行群体
间的分子变异等级分析 （ＡＭＯＶＡ） （表６），结果
表明：５个群体总的遗传分化系数 Ｆｓｔ＝０２４７７４
（Ｐ＝０００±００００ ＜００５），差异极显著。

表４　黄颡鱼的Ｃｙｔｂ基因序列群体间遗传距离
Ｔａｂｌｅ４　Ｔｈｅｉｎｔｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｏｆ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂｇｅｎｅｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ

群体 ＤＪ ＺＪ ＹＪ ＧＺ ＧＬ

ＤＪ
ＺＪ ００７０
ＹＪ ００８４ ００８３
ＧＺ ００３２ ００５９ ００７６
ＧＬ ００３２ ００５９ ００７６ ０００１

表５　黄颡鱼群体间的Ｆｓｔ（对角线下方）和Ｎｍ （对角线上方）
Ｔａｂｌｅ５　ＴｈｅｉｎｔｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎＦｓｔ（ｏｎｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄＮｍ （ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ

群体 ＤＪ ＺＪ ＹＪ ＧＺ ＧＬ

ＤＪ ／ １４６０５７ １８２１５９ １２８３４６ １２８４８７
ＺＪ ０１４６１５ ／ ９３５０６１ ０３５３４２ ０３５７０１
ＹＪ ０１２０６８ ００２６０４ ／ ０４２１２１ ０４２３５１
ＧＺ ０１６３０３ ０４１４３０ ０３７２４６ ／ ４１２２１５
ＧＬ ０１６２８８ ０４１１８５ ０３７１１９ ００５７１８ ／

２３　聚类分析
利用ＭＥＧＡ５０软件分析５个江段的黄颡鱼个

体的 ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ基因序列，并用最大似然法
（ＭａｘｉｍｕｍＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄ）进行聚类分析，得到分子系
统发生树 （图 ２）。图中各枝上数字为 １０００次
ＢｏｏｔｓｔｒａＰ自展法检验统计分析后对该枝的支持率，

数值越大，支持率越高，则表明该树的可信度越

高。一般认为，数值＞７０％，即表明该枝的可靠性
比较大。５个黄颡鱼采样江段中左江和右江群体先
聚为一支，桂林和都匀聚为一支，采自于东江的３
号个体单独聚为一支。
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表６　黄颡鱼５个群体间遗传变异的分子变异等级分析 （ＡＭＯＶＡ）１）

Ｔａｂｌｅ６　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ｏｆｆｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ

群体 变异来源 自由度 平方和 方差组分 变异率／％ Ｆｓｔ Ｐ值

５个江段群体
（ＤＪ，ＧＬ，
ＧＺ，ＺＪ，ＹＪ）

群体间

群体内

总体

４

１８５

１８９

１３３１６１７

４５６０３１０

５８９１９２６

８１１８１３

２４６５０３２

３２７６８４５

２４７７

７５２３ ０２４７７４ ０００±００００

左右江流域与

东江流域二群体

（ＺＪ＋ＹＪ，ＤＪ）

群体间

群体内

总体

１

１０８

１０９

３０９８０９

４５８５１２８

４８９４９３７

５５１９７０

４２４５４８９

４７９７４５９

１１５１

８８４９ ０１１５０５ ００００９８±００００９８

左右江流域群体

（ＺＪ，ＹＪ）

群体间

群体内

总体

１

７２

７３

８５２４３

３１０９１３６

３１９４３７８

１１４０１０

４３１８２４４

４４３２２５４

２５７

９７４３ ００２５７２ ０１１４３７＋－００１０２０

１）同行数据肩标字母相同表示二者之间无显著差异 （Ｐ＞００５），字母不同表示二者之间差异显著 （Ｐ＜００５），相同字母
不同大小写表示二者之间差异极其显著 （Ｐ＜００１）

图２　珠江水系野生黄颡鱼Ｃｙｔｂ基因序列的ＭＬ分子系统树
Ｆｉｇ２　ＴｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆｗｉｌｄＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ
ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏｆｒｏｍｔｈｅＰｅａｒｌＲｉｖｅｒｂｙＭＬｍｅｔｈｏｄｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｂ

２４　中性检测结果
通过应用ＤＮＡＳＰ５０软件分别对５个江段的野

生黄颡鱼Ｃｙｔｂ基因序列进行中性检测，得到 Ｆｕｓ
Ｆｓ值和ＴａｊｉｍａｓＤ值 （结果见表７），从而揭示黄
颡鱼是否经历过种群扩张。结果表明，桂林和都匀

２个群体的 ＦｕｓＦｓ值是小于 ０且 Ｐ值不显著，
ＴａｊｉｍａｓＤ检验Ｄ值小于０且Ｐ值不显著，左江和
右江群体 ＦｕｓＦｓ值是大于０且 ＴａｊｉｍａｓＤ检验 Ｄ
值大于０，东江群体ＦｕｓＦｓ值是大于０，ＴａｊｉｍａｓＤ

检验Ｄ值小于０但Ｐ值不显著。

表７　黄颡鱼Ｃｙｔｂ基因ＦｕＳＦｓ和ＴａｊｉｍａｓＤ检验１）

Ｔａｂｌｅ７　ＴｈｅＴｅｓｔｏｆＦｕＳＦｓａｎｄＴａｊｉｍａｓＤｏｆ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂｇｅｎｅｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ

群体 样品数
ＦｕｓＦｓ（Ｐ值）

Ｄ Ｐｖａｌｕｅ

ＴａｊｉｍａｓＤ（Ｐ值）

Ｄ Ｐｖａｌｕｅ

ＧＬ ４０ －３７０５０１０＞Ｐ＞００５－１５６９１０ Ｐ＞０１０
ＧＺ ４０ －２６６２ Ｐ＞０１０ －１４８５４０ Ｐ＞０１０
ＹＪ ４０ ２１１８９ Ｐ＜００２ ０３１４３２ Ｐ＞０１０
ＺＪ ３５ ２２７９９ Ｐ＞０１０ ２０９０６１ Ｐ＜００５
ＤＪ ３６ １３６０３ Ｐ＞０１０ －００７９６７ Ｐ＞０１０

１）同行数据肩标字母相同表示二者之间无显著差异 （Ｐ＞００５），

字母不同表示二者之间差异显著 （Ｐ＜００５），相同字母不同大小

写表示二者之间差异极其显著 （Ｐ＜００１）。

３　讨　论
遗传多样性 （Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）是生物多样性

的核心，是生物种内和种间遗传变异的总和，是生

物进化和物种分化的基础［１３］。

３１　黄颡鱼的遗传多样性分析
本研究中５个江段群体的野生黄颡鱼 Ｃｙｔｂ基

因序 列 的 碱 基 组 成 分 别 为 Ａ （２７７％）、Ｔ
（２７４％）、Ｃ（３１０％）、Ｇ（１３８％），其中 Ｇ的
含量显著低于其他碱基的含量，表现出明显的反Ｇ
偏倚，显示出细胞色素 ｂ基因的共同特征［１４］，这

也是线粒体ＤＮＡ的一个特点［１５］。与多数硬骨鱼类

相似［５］，碱基组成差异不大，分布比较平均。

右江 （ＹＪ）群体的遗传多样性最高 （Ｈｄ＝
０９２０３８），属于高单倍型。将珠江水系的野生黄

６０１



　第 ５期 张鹤千等：珠江流域野生黄颡鱼Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ的Ｃｙｔｂ基因序列分析

颡鱼５个江段的群体作为一个整体，其Ｈｄ和Ｐｉ值
分别为０８４８５７和００４８１７，呈高单倍型、低核
苷酸多样性的分布模式，表明其遗传多样性相对中

等。与钟立强等［１６］在研究长江中下游５个湖泊黄
颡鱼种群线粒体细胞色素ｂ基因的遗传变异分析中
所得结果所示基本一致，黄颡鱼的平均单倍型多样

性为０９４５，核苷酸多样性为０００４１９，其结果均
呈现黄颡鱼的遗传多样性表现为中等水平。物种的

遗传多样性的高低与其适应能力、生存能力和进化

潜力密切相关，遗传变异是有机体适应环境变化的

必要条件［１７－１８］。因此，加强对现有资源科学管理

和保护、恢复有效种群大小、丰富遗传多样性是保

护野生自然资源的基础［１９］。

３２　黄颡鱼的遗传变异分析
遗传多样性是指生物种内和种间的遗传变异

度，是生物适应环境与进化的基础［２０］。物种对生

存环境的适应能力以及其进化的潜力依靠种群内遗

传变异的大小，也依赖于遗传变异的种群结构［２１］。

单倍型之间的遗传距离是衡量一个物种或群体的

ｍｔＤＮＡ变异程度的重要指标［２２］。研究表明，遗传

距离是衡量群体间遗传变异程度的可靠参数，遗传

距离越大表明群体间亲缘关系越远。利用软件

ＭＥＧＡ５０计算５个江段的野生黄颡鱼各群体间和
群体内的遗传距离，其结果均在 ０００１～００８之
间，遗传距离较小，则均显示地理群体间有较近的

亲缘关系。

群体遗传学认为，Ｆｓｔ值可以表示群体间的分
化程度。根据Ｗｒｉｇｈｔ［２３］提出的标准，一般指当０＜
Ｆｓｔ＜００５时表示分化较弱或者表示群体间无分化，
当００５＜Ｆｓｔ＜０１５时表示遗传分化中等，如０１５
＜Ｆｓｔ＜０２５时，则表示遗传分化较大，而超过
０２５表示遗传分化极大或表明群体呈高度分化。
本研究中，５个野生黄颡鱼地理群体间的遗传分化
系数在００２６０４～０４１４３０之间，都匀跟左江江段
群体的遗传分化程度最大，左江和右江江段群体的

遗传分化程度最小。左江和右江群体间的 Ｆｓｔ值为
００２６０４，数值在０～００５之间，表明２个江段野
生黄颡鱼种群间存在中等偏低的遗传分化，不存在

显著的地理隔离现象。而都匀与左江的地理位置相

对较近，遗传分化程度却最大，原因可能是由于都

匀和左江流域之间有红水河流域隔开，加之左江水

电站的建立更加大了２个江段群体间野生黄颡鱼的
遗传分化的原因。

基因流Ｎｍ通常被用来评价不同地理群体间基
因交流的程度。Ｎｍ值的大小与２个群体间基因交

流的程度呈正相关，即当 Ｎｍ的值越大，表示２个
群体间的基因交流频繁，反之亦然。Ｗｒｉｇｈｔ认为：
当 Ｎｍ远远小于１，种群会被强烈的分化，表明２
个群体间的基因交流有限，存在一定的地理隔离；

当种群基因流系数 Ｎｍ ＞１时，种群间存在一定的
基因流动，有较高的基因交流水平；如果 Ｎｍ＞４，
表明是２个群体是随机交配，基因交流频繁［２４］。

本实验中，５个江段间黄颡鱼的基因流系数 Ｎｍ在
范围０３５３４２～９３５０６１之内，其中，都匀和左江
江段群体间的 Ｎｍ值最小，说明存在一定地理隔
离，基因交流有限，而左江和右江群体间的 Ｎｍ值
最大，远大于４，说明２个群体间基因交流频繁，
而且左右江的距离也是相对来说最近的，也验证了

地理位置是原因之一。黄颡鱼是一种生态适应性很

强的鱼类，不同水系的居群借助于水系的连通而发

生基因交流的可能性很大，５个江段的黄颡鱼生境
差异不明显，在一定程度上为群体间的基因交流提

供了有利条件，这可能是造成不同江段珠江流域间

野生黄颡鱼群体没有明显遗传分化的原因之一。

３３　黄颡鱼的种群动态分析
本研究应用中性检测来判断种群是否经历过扩

张。应用ＴａｊｉｍａｓＤ与ＦｕｓＦｓ值中性检验推测种群
历史时，如果ＴａｊｉｍａｓＤ与ＦｕｓＦｓ值呈负值，且在
统计学上达到显著标准，则说明序列中含有比中性

进化模型更多的核苷酸位点变化，可能预示着被研

究种群曾经经历过一个扩张的历史［２５］。

通过应用ＤＮＡＳＰ软件分别对５个江段的野生
黄颡鱼Ｃｙｔｂ基因序列进行中性检测，得到 ＦｕｓＦｓ
值和ＴａｊｉｍａｓＤ值，结果表明，桂林和都匀２个江
段的黄颡鱼群体的ＦｕｓＦｓ值是小于０且 Ｐ值不显
著，ＴａｊｉｍａｓＤ检验Ｄ值小于０且Ｐ值不显著，左
江、右江群体ＦｕｓＦｓ值是大于０且ＴａｊｉｍａｓＤ检验
Ｄ值大于０，东江群体ＦｕｓＦｓ值是大于０，Ｔａｊｉｍａｓ
Ｄ检验Ｄ值小于０但 Ｐ值不显著，均表明群体没
有发生过种群扩张，种群数量相对稳定。

物种的遗传多样性反映了一个物种对环境的适

应能力、生存能力和进化潜力，其遗传多样性越丰

富，对环境的适应能力就越大，生存和进化的能力

也越强。保护珠江及其流域内各支流和湖泊中鱼类

的遗传多样性是我国重要的渔业管理政策。根据本

实验结果显示，珠江流域野生黄颡鱼的遗传多样性

处于相对较低的水平，已经达到亟需保护的状态。

所以，有必要提前采取适当的管理策略以维持其野

生资源的可持续性开发以及维护不同水系间遗传多

样性和原有的生态平衡。
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