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珠江流域黄颡鱼群体的形态度量学
与遗传多样性分析

谢堂晖，赵会宏，杨慧荣，刘　丽，韩兴鹏，杨宪宽，陈奕彬，刘丽杰
（华南农业大学动物科学学院，广东 广州 ５１０６４２）

摘　要：为了解珠江流域黄颡鱼不同群体的遗传分化，以黄颡鱼为材料，通过形态度量学和分子生物学的方法
对其进行研究。形态度量学的主成分分析 （ＰＣＡ）的散点图显示都柳江群体与漓江群体聚集于一处，东江群体
与都柳江、漓江群体分开，表明东江群体与其它两个群体形态上有分化，漓江群体与都柳江群体形态间分化较

小。Ｄｌｏｏｐ序列分析最终检测到１７６个变异位点，单倍型３６个，３个群体的平均碱基组成差异很小，且 Ａ ＋Ｔ
含量 （５９６％）高于Ｇ＋Ｃ含量 （４０４％），３个群体平均Ｎｍ＝３２３４，表明群体间存在较大基因流，单倍型ＮＪ
树显示漓江群体与都柳江群体聚为一支，东江群体聚为一支。３个群体２１个微卫星标记位点的分析结果显示：３
个群体有１５个位点属于高度多态位点 （ＰＩＣ＞０５），３个群体基于 Ｎｅｉｓ遗传距离构建的 ＵＡＰＧＭ聚类结果与
ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ聚类结果一致，与地理分布呈一定相关性。综合形态度量学与分子生物学标记结果可以看出，黄
颡鱼３个群体存在一定形态差异，３个黄颡鱼野生群体遗传多样性水平较高。
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　　黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ在分类学上属于
硬骨鱼纲、鲇形目 Ｓｉｌｕｒｆｏｒｍｅｓ、

$

科 Ｂａｇｒｉｄａｅ、黄
颡鱼属 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ，俗名叫黄刺公、黄腊丁、黄
刺骨等。黄颡鱼是中国重要的小型经济鱼类，分布

广泛，在我国除西部高原以外的各大水系均有分

布，此外在西伯利亚及远东地区、东北亚的朝鲜、

韩国、日本、东南亚的老挝、越南等地区也有分布。

黄颡鱼以无肌间刺、肉质鲜美、必须氨基酸含

量丰富、营养价值高著称，颇受广大消费者的青

睐。国外关于黄颡鱼的研究并不多见，主要以研究

大型的鲇形目鱼类如斑点叉尾
%

为主。在国内，肖

调义等［１］以洞庭湖瓦氏黄颡鱼、光泽黄颡鱼、长

须黄颡鱼、普通黄颡鱼为研究对象进行 ＲＡＰＤ分
析，结果显示遗传距离最大的是普通黄颡鱼和瓦氏

黄颡鱼，遗传距离最小的是普通黄颡鱼和光泽黄颡

鱼；刘朋朋等［２］采用线粒体 Ｄｌｏｏｐ区测序技术对
巢湖、蟢湖、洪泽湖、太湖和鄱阳湖５个地理群体
的黄颡鱼进行遗传多样性分析，结果表明５个群体
的黄颡鱼有不同程度基因流动；李大宇等［３］、郭

金峰等［４］基于微卫星分析不同水系及湖泊黄颡鱼

的遗传多样性及群体关系，Ｘｉａｏｙｕｆｅｎｇ等［５］利用

微卫星标记研究黄颡鱼遗传多样性，结果都充分阐

述了不同群体黄颡鱼的遗传多样性特点。此前黄颡

鱼遗传多样性研究报道多见于国内珠江以外其它水

系及湖泊，珠江水系关于黄颡鱼的遗传多样性研究

较少。

形态学度量常用于研究物种关系、分类与鉴

定，能直观反映物种不同群体的形态和遗传差

异［６－８］。线粒体 Ｄｌｏｏｐ区为非编码区，进化速度
大于线粒体其它基因，多用于遗传分化的比较［９］。

微卫星标记又称为短串联重复序列或简单重复序

列，由核心序列和侧翼序列组成，微卫星因其数量

多、分布广、多态性丰富及检测快速方便而广泛应

用于生物遗传多样性的研究［１０］。本文利用形态度

量学、ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列分析及微卫星标记方法
分析珠江流域３个不同地理群体野生黄颡鱼的遗传
差异，为珠江流域黄颡鱼的育种及资源保护提供理

论支持。

１　材料与方法
１１　材料

本实验所用黄颡鱼取自广东东江 （３５尾）、广
西漓江 （４０尾）、贵州都柳江 （４０尾），３群体黄
颡鱼地理分布及具体信息见图１和表１。对形态数
据进行了现场记录，取新鲜肌肉组织存于无水乙醇

中保存用于后续实验。

图１　黄颡鱼采样图
Ｆｉｇ１　ＴｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｓｔａｔｉｏｎｓｏｆｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈｉｎＺｈｕｊｉａｎｇ

３１１
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表１　３个野生黄颡鱼群体采样信息表
Ｔａｂｌｅ１　Ｓａｍｐｌｅｉｎｆｏｏｆｔｈｒｅｅｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 采样地点 采集时间 采集部位 保存方法 全长范围／ｃｍ
漓江 （ＬＪ） 广西桂林 ２０１３０６ 背肌 无水乙醇 １００～２００
都柳江 （ＤＬＪ） 贵州都匀 ２０１３０６ 背肌 无水乙醇 １０９～１９５
东江 （ＤＪ） 广东河源 ２０１３０８ 背肌 无水乙醇 １０６～２００

１２　方法
１２１　形态度量方法　形态学度量方法参照王
峰［１１］对黄颡鱼坐标位点的选择，选取共１１个坐标
位点 （图２），测量２１项框架数据（１－２、１－３、１－
１１、２－３、２－１１、２－１０、３－４、３－１０、３－９、４－５、４－
９、４－８、４－１０、５－６、５－７、５－８、６－７、７－８、８－９、９
－１０、１１－１０），使用游标卡尺、直尺测量样本的可
量性状，包括全长、体长、体宽、体高、头长、吻

长、眼径、眼间距、尾柄长、尾柄高。

图２　黄颡鱼框架数据位点图
Ｆｉｇ２　Ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓｏｆｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈ

１：吻前端；２：下颌骨最后端；３：腹鳍起点；４：臀鳍
起点；５：臀鳍末端；６：尾鳍腹部起点；７：尾鳍背部起
点；８：脂鳍末端；９：脂鳍起点；１０：背鳍起点；１１：
上颌骨最后端

１２２　ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区序列测定　黄颡鱼基
因组 ＤＮＡ的抽提实验采用海洋动物组织基因组
ＤＮＡ提取试剂盒 （ＴＩＡＮａｍｐＭａｒｉｎｅＡｎｉｍａｌｓＤＮＡ
Ｋｉｔ）提取。使用引物 Ｆ（５′－ＧＧＴＴＣＡＴＣＴＴＡＡ
ＣＡＴＣＴＴＣＡＧＴＧＴ－３′）和 Ｒ（５′－ＣＴＣＣＣＡＡＡＧＣＴＡ
ＧＧＡＴＴＣＴＡＡＡＣＴＡＡＡＣＴＡ－３′）扩增 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ
片段［１２］，ＰＣＲ反应体系采用５０μＬ体系，反应步
骤：９４℃预变性３ｍｉｎ，９４℃变性５０ｓ，６０℃退
火３０ｓ，７２℃延伸９０ｓ，共３５个循环，最后７２℃
延伸５ｍｉｎ，４℃保存。ＰＣＲ产物的纯化与测序工
作由华大基因完成。

１２３　微卫星引物设计及筛选　微卫星引用李大
宇等［３］、刘臻等［１３］、郭金峰等［４］、王婷婷等［１４］报

告的微卫星引物，选取２１对引物 （见表２）由 Ｉｎ
ｖｉｔｒｏｇｅｎ公司合成荧光引物 （ＦＡＭ修饰），ＰＣＲ产
物送Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司进行毛细管荧光电泳。

表２　黄颡鱼微卫星２１对引物信息表１）

Ｔａｂｌｅ２　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ２１ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｋｅｒｓ
ｆｒｏｍＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ

微卫星

标记
引物序列（５′－３′）

重复

序列

退火

温度／℃

ＨＳＹ０１
ＣＡＣＣＣＴＣＣＡＣＴＧＡＧＡＡＴＧＡ
ＣＧＡＴＡＡＧＣＡＧＧＴＡＡＡＴＡＡ （ＣＡ）２３ ５３

ＨＳＹ０２
ＴＣＡＣＡＡＴＧＡＧＴＴＴＧＧＡＧＣＣＴ （ＣＡ）２７ ４８
ＴＣＴＧＧＡＧＡＡＣＴＧＧＧＴＧＧＧ

ＨＳＹ０３
ＡＣＧＧＣＡＴＧＡＡＴＡＡＡＧＧＡＡ （ＣＡ）４９ ４７
ＧＡＧＧＡＧＧＡＧＡＣＧＡＧＧＴＧＴ

ＨＳＹ０４
ＡＡＡＧＧＴＧＧＡＡＣＡＧＡＡＧＧＣ （ＣＡ）５３ ５６
ＡＣＣＣＡＡＣＡＡＧＣＧＡＧＡＡＣＴＡ

ＨＳＹ０５
ＣＴＧＣＧＴＧＧＴＡＴＣＡＧＧＴＧＧ （ＣＡ）１７ ５６
ＡＡＧＧＣＡＣＴＧＧＡＴＧＣＧＴＣＡＡＴ

ＨＳＹ０６
ＡＧＡＣＴＴＧＧＣＧＴＴＧＴＴＴＧＧ （ＣＡ）１１８ ４８
ＧＴＧＴＣＡＧＡＧＴＣＧＧＧＴＧＣＴ

ＨＳＹ０７
ＡＡＡＧＡＴＧＴＴＧＧＴＴＴＴＧＧＧＴＧ （ＴＣ）３０ ５６
ＡＧＧＣＣＧＡＡＡＧＡＴＧＧＣＴＡＡ

ＨＳＹ０８
ＣＴＡＣＣＧＣＴＴＡＴＣＡＧＡＡＣＴＴ （ＣＡ）２７ ４８
ＣＧＡＴＣＴＴＴＧＡＣＡＴＣＡＣＴＣＡ

ＨＳＹ０９
ＴＡＡＧＣＣＴＴＧＴＡＡＧＴＡＴＴＴＴＧ （ＧＡ）３９ ４８
ＣＴＧＡＡＧＣＴＡＴＴＴＧＣＴＣＴＴ

ＨＳＹ１０
ＡＧＡＴＧＧＴＣＴＧＴＡＴＧＴＧＣＣ （ＣＡ）３８ ４８
ＡＴＣＴＴＴＣＡＧＣＧＴＧＴＴＴＣＡ

ＨＳＹ１１
ＴＧＧＣＣＴＣＣＡＴＧＡＡＧＡＡＡＧ

（ＴＧ）２…

（ＴＧ）１２
５４

ＡＴＣＴＣＣＴＧＧＡＧＣＣＴＣＴＧＧ

ＨＳＹ１２
ＡＣＴＣＡＣＧＴＴＧＴＣＡＧＴＴＴＡＴＣＡＣ （ＣＴＡＴ）１４ ５２５
ＡＣＡＣＡＡＧＡＡＡＴＣＣＣＣＴＧＧ

ＨＳＹ１３
ＣＡＧＡＴＡＡＡＧＣＣＣＴＧＧＴＡＧＴＧ （ＧＡＣＡ）１８ ５４
ＧＧＴＣＡＴＡＣＣＡＣＡＧＣＡＴＣＴＣＡ

ＨＳＹ１４
ＧＡＡＴＧＡＣＡＧＡＡＴＣＡＣＡＧＡＡ （ＣＡＡＴ）８ ５３
ＴＧＧＧＴＧＡＧＧＡＡＡＧＴＧＧＡＴ

ＨＳＹ１５
ＴＣＡＧＴＴＣＣＴＣＡＧＡＡＴＣＣＡＴＣＧ （ＧＴ）１０ ４９
ＧＧＴＣＣＣＣＡＴＴＧＡＣＴＴＣＣＡＴＡ

ＨＳＹ１６
ＡＡＡＡＡＧＧＣＴＧＡＡＧＣＡＧＣＡＡＴ （ＣＡ）１８（Ａ）７ ５３
ＧＡＴＣＡＧＣＣＡＴＧＣＣＴＡＡＧＧＡＡＧ

ＨＳＹ１７
ＧＡＴＣＡＡＣＡＡＧＴＡＧＴＴＧＴＧＣＡＧ （ＡＴ）１８ ５５
ＣＣＡＴＣＴＣＴＧＴＣＡＴＴＧＣＡＡＣＡＧ

ＨＳＹ１８
ＣＴＣＴＧＴＧＴＣＴＣＴＧＴＧＡＧＣＣＴＣＴＣ  ５１
ＴＧＣＣＴＴＡＴＣＡＴＧＡＣＴＴＴＣＴＣＴＣＡ

ＨＳＹ１９
ＴＴＴＡＴＣＣＡＴＣＣＧＡＴＴＧＴＣＴＴＣＡＴ  ５０
ＴＡＣＡＣＧＣＡＡＣＣＡＡＴＴＴＴＧＴＴＣＡ

ＨＳＹ２０
ＡＴＡＣＣＣＴＴＴＡＡＣＣＣＧＣＴＣＴＧＴ  ５０
ＴＧＧＴＧＧＣＡＣＴＧＡＴＧＡＡＴＡＣＴＴ

ＨＳＹ２１
ＴＧＣＡＴＣＴＧＣＡＧＣＴＣＡＡＣＡＧＴＧＴＡ  ５２
ＡＡＡＣＣＣＡＧＡＡＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＴＴＣ

１）微卫星引物 ＨＳＹ０１ＨＳＹ１０［３］，ＨＳＹ１１ＨＳＹ１４［１３］，ＨＳＹ１５
ＨＳＹ１７［４］，ＨＳＹ１８ＨＳＹ２１［１４］，代表核心序列重复单元
未知
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　第 ４期 谢堂晖等：珠江流域黄颡鱼群体的形态度量学与遗传多样性分析

１３　数据处理
１３１　主成分分析　使用 ＫＭＯ和 Ｂａｒｔｌｅｔｔ检验分
析所选变量是否适合于因子分析，为消除样品大小

对形态参数造成的影响，先将全部原始数据与其体

长之比作为校正值 （头部特征除以头长，尾部特

征除以尾柄长），总共构成 ２８个形态特征参数。
使用ＳＰＳＳ１７０对形态特征参数依据相关性矩阵提
取主成分，依据因子得分作主成分分布散点图。

１３２　ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区序列分析　使用
ＣｌｕｓｔａｌＸ１８３软件进行序列的手工比对及剪切，然
后使用ＭＥＧＡ５０［１５］分析所得序列的遗传参数，基
于Ｋｉｍｕｒａ－２参数模型，通过１０００次 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ检
验，构建单倍型 ＮＪ树，通过 Ｎｅｔｗｏｒｋ４６１０软
件构建单倍型网络图。使用 ＤｎａＳＰ５０计算单倍型
多样性 （Ｈｄ）、核苷酸多样性 （Ｐｉ）、并计算群体
间分化系数Ｆｓｔ及基因流Ｎｍ

［１６－１８］。黄颡鱼群体动态分

析采用ＴａｊｉｍａｓＤ中性检验，在ＭＥＧＡ５０中进行。
１３３　微卫星位点分析　对Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ毛细管荧光
电泳ＤＮＡＦＲＡＧＭＥＮＴＡＮＡＬＹＳＩＳ所得到的２１个位
点在３个群体黄颡鱼的微卫星片段大小图片进行分
析，并利用 ＰＯＰＧＥＮＥ［１９］、ＰＩＣＣＡｌ软件计算３个
群体的遗传多样性数据，进而得到２１个位点在３
个群体的遗传参数，包括多态信息含量 （ＰＩＣ）、
等位基因数 （ｎａ）、群体间分化系数 （Ｆｓｔ）、基因
流 （Ｎｍ）、遗传距离 （Ｄ），依据遗传距离对３个
群体进行聚类分析，构建群体间的ＵＰＧＭＡ聚类树。

２　结果与分析
２１　形态度量学

根据 Ｋａｉｓｅｒ关于因子分析适合度的标准：
ＫＭＯ越接近于１，形态度量性状越适合作因子分
析。如表３所示，ＫＭＯ度量值为０８０４，所选变量
均适合于因子分析。

表３　ＫＭＯ和Ｂａｒｔｌｅｔｔ检验
Ｔａｂｌｅ３　ＫＭＯａｎｄＢａｒｔｌｅｔｔｓＴｅｓｔ

ＫＭＯ度量值 ０８０４

Ｂａｒｔｌｅｔｔ球形度检验 卡方值 ２５１０２９４
自由度 ３７８
显著水平 ００００

将所获得的２８个形态特征参数进行主成分分
析，主成分贡献率及因子载荷见表 ４。从表中来
看，前７个主成分累计贡献率为７４８１５％，即前７
个主成分可以解释不同群体间形态差异的

７４８１５％。在第一主成分中具有较大载荷的为３－
９／体长、４－１０／体长；在第二主成分中具有较大载
荷的为尾柄高／尾柄长、２－１１／体长；在第三主成
分中具有较大载荷的为吻长／头长、１－１１／体长，
第二第三主成分主要反映了黄颡鱼头部和躯干部的

特征。

根据因子得分根据ＰＣ１和ＰＣ２，ＰＣ２和ＰＣ３的
主成分散点图 （图３、图４），图中不同颜色代表
不同群体。综合来看，都柳江群体与漓江群体大部

分样本聚集于一处，重叠分布；东江群体大部分与

都柳江群体、漓江群体分开。

图３　黄颡鱼第一、二主成分散点图
Ｆｉｇ３　ｓｃａｔｔｅｒｐｌｏｔｓｏｆｓｃｏｒｅｓｏｎＰＣ１ａｎｄＰＣ２ｏｆｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈ

图４　黄颡鱼第二、第三主成分散点图
Ｆｉｇ４　ｓｃａｔｔｅｒｐｌｏｔｓｏｆｓｃｏｒｅｓｏｎＰＣ２ａｎｄＰＣ３ｏｆｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈ

２２　线粒体Ｄ－ｌｏｏｐ控制区变异分析
３个群体黄颡鱼实验所得ｍｔＤＮＡＤ－ｌｏｏｐ序列

通过剪切比对，得到Ｄ－ｌｏｏｐ区长度８０２ｂｐ，最终
共检测到１７６个变异位点，简约信息位点１４８个，
转换数为２７，颠换数１５，碱基组成见表５，３个群
体碱基组成基本一致，没有明显变化。四种核苷酸

平均组成：Ａ为 ３００６％，Ｔ为 ２９５７％，Ｇ为
２５９３％，Ｃ为１４４３％，Ａ＋Ｔ含量明显高于Ｇ＋Ｃ
含量，其中Ａ的含量最高，Ｃ的含量最低。
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表４　各形态参数的主成分因子载荷
Ｔａｂｌｅ４　Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｐａｒａｍｅｔｅｒａｎｄｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｅｘａｍｉｎｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓ

形态参数 ＰＣ１ ＰＣ２ ＰＣ３ ＰＣ４ ＰＣ５ ＰＣ６ ＰＣ７

体长／全长 －００５７ －０１２７ ００５９ ００８６ ０１５６ ０１２９ ００６１

体宽／体长 ００７０ ００３６ －０１０１ ０１５５ ００７４ ０２９８ －００２２

体高／体长 ００７０ －００３１ －００７５ ０２６９ ００６４ ０３５６ ０１３８

头长／体长 ００５６ ００７６ －０２００ ００１３ －０３１２ －００５０ －００３５

吻长／头长 ００１９ －００１９ ０２６３ ０００４ ０３０８ ０１９６ ０２６８

眼径／眼间距 ００７６ －００７０ ０００３ －００８４ －００２５ －０１４４ ０１１２

尾柄高／尾柄长 ００１０ ０１６１ ０１１１ －００３１ －０１５６ ０１７２ －０２１７

１－２／体长 ００１６ ００８８ ０２１９ ０２８８ ００２６ －０３１５ ００６７

１－３／体长 ００８３ ００６０ －００５４ －００６５ ００３５ －０２３１ －００７１

１－１１／体长 ００１４ ０１１２ ０２３９ ０２３２ ００７９ －０２６５ －０１５２

２－３／体长 ００４８ ００９１ －０１６３ －０１１０ ０３２７ －０１２１ ００２３

２－１１／体长 ００５２ ０１５５ ００３９ ００１１ ００２９ ００６５ －０２８７

２－１０／体长 ００７０ ０１２０ －００１０ －００２４ －００７０ ００１４ ００９０

３－４／体长 ００２７ －０１３５ ００４１ ０１１０ －０２４７ ００１６ －００５３

３－１０／体长 ００４９ ００４６ －０１７８ －００５２ ０４１３ －００５３ ００８９

３－９／体长 ００８７ ００７３ －００４３ ０２２４ ００５５ ００４７ －００３７

４－５／体长 －００８１ ０１２２ －００５９ －００１２ ００１７ ０１４６ ００７７

４－９／体长 ００７１ －００８７ －００８４ ０２８１ －００３９ ００３２ －００８０

４－８／体长 －００６８ ０１５２ －００７４ ００２１ －００３８ ０１７６ ００３０

４－１０／体长 ００８８ －００６９ －００４９ ０１６３ －００３３ －００６０ －０１０９

５－６／体长 ００８５ ０００３ ００９９ －０２１０ －００６６ －００２０ ００２９

５－７／体长 ００７７ ００３６ ０１２７ －０２２７ －０１００ ００９８ ００９６

５－８／体长 ００７８ ００４５ ００６８ －０１３２ ００１８ ０１１４ －００１９

６－７／体长 ００６０ －００２６ ００９８ ０００５ －００９３ ０３２６ ０１４３

７－８／体长 ００７７ －０００８ ０１２２ －０１８４ －００３２ ０１２３ ００６４

８－９／体长 ００４１ －０１１２ －０１１７ －０１１９ ００７３ －００１３ －０３４７

９－１０／体长 －００７７ ０１３０ －００７３ ００６８ －００７７ ０１５８ ００６４

１１－１０／体长 ００３１ ００４０ －０１１１ ００４７ －０１７２ －０２２５ ０６９０

贡献率／％ ３２０４２ １５０６０ ８５５３ ５９０７ ５２８５ ４２１６ ３７５１

累计贡献率／％ ３２０４２ ４７１０２ ５５６５５ ６１５６２ ６６８４７ ７１０６４ ７４８１５

　　 表５　３个群体黄颡鱼碱基组成
Ｔａｂｌｅ５　Ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｉｎｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ　％

群体 Ａ Ｔ Ｇ Ｃ Ａ＋Ｔ Ｇ＋Ｃ

漓江 （ＬＪ） ３０１ ２９６ ２５９ １４４ ５９７ ４０３
都柳江 （ＤＬＪ） ３００ ２９６ ２５９ １４５ ５９６ ４０４
东江 （ＤＪ） ３０１ ２９５ ２６０ １４４ ５９６ ４０４
平均 ３００６２９５７２５９３１４４３５９６３４０３７

利用ＤＮＡＳＰ５０对剪辑后的序列进行分析获得
３６个单倍型、其中有部分单倍型为群体间共有单
倍型，单倍型多样性 （Ｈｄ）、核苷酸多样性 （Ｐｉ）、

Ｆｓｔ值及Ｎｍ值 （表６、表７）。从表６中可以看出，
在各项指标中东江群体均高于其它两个群体，多态

性较为丰富，而漓江群体与都柳江群体各项指标差

异不大。

分析３个群体的遗传分化系数Ｆｓｔ，从表７中可
以看出，东江群体与其它两个群体遗传分化较大，

漓江群体与都柳江群体遗传分化较弱。分析基因流

Ｎｍ可知，漓江群体与都柳江群体存在较大基因流，
东江群体与其它两个群体基因流较小，与其它两个

群体相比有产生遗传分化的趋势。
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表６　黄颡鱼３个群体多样性指标比较
Ｔａｂｌｅ６　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｉｎｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈ

群体 个体数 单倍型数 变异位点 多态位点数 单倍型多样性 （Ｈｄ） 核苷酸多样性 （Ｐｉ）

漓江 （ＬＪ） ４０ １４ １７ １５ ０７２１ ０００２２
都柳江 （ＤＬＪ） ４０ ７ ８ ７ ０７８８ ０００２０
东江 （ＤＪ） ３５ １５ １５１ １４６ ０９１１ ００４６８

　　采用ＴａｊｉｍａｓＤ中性检验来估算黄颡鱼的群体
扩张时间［２０］。在ＴａｊｉｍａｓＤ中性检验结果中３个群
体的检验结果均为负值 （ＴａｊｉｍａｓＤ值为 －０１３～
－１５５），３个群体未得到统计学上的显著性支持
（见表８），群体进化遵循中性模型，且３个群体未
经历近期的群体扩张事件。

表７　黄颡鱼３个群体Ｆｓｔ值 （对角线下方）

和Ｎｍ值 （对角线上方）

Ｔａｂｌｅ７　Ｐａｉｒｗｉｓｅｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｉｃｅｓ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄａｎｄ
ｐａｉｒｗｉｓｅｇｅｎｅｆｌｏｗ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ｂｅｔｗｅｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 漓江（ＬＪ） 都柳江（ＤＬＪ） 东江（ＤＪ）

漓江（ＬＪ） ８３７０ ０６６９
都柳江（ＤＬＪ） ００２９ ０６６３
东江（ＤＪ） ０２７２ ０２８３

表８　黄颡鱼三个群体ＴａｊｉｍａｓＤ检验分析结果
Ｔａｂｌｅ８　ＴｈｅＴａｊｉｍａｓＤｔｅｘｔｒｅｓｕｌｔｏｆｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 个体数 Ｔａｊｉｍａ中性检验

东江（ＤＪ） ３５ －１０２（Ｐ＞０１０）
都柳江（ＤＬＪ） ４０ －０１３（Ｐ＞０１０）
漓江（ＬＪ） ４０ －１５５（Ｐ＞０１０）

图５　３个黄颡鱼群体单倍型ＮＪ树
Ｆｉｇ５　Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅ（ＮＪ）ｏｆ

ｔｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

图５为黄颡鱼３个群体单倍型 ＮＪ树，将漓江
群体单倍型命名 ＬＪ１ＬＪ１４，都柳江群体命名 ＤＬＪ１
ＤＬＪ７，东江群体命名ＤＪ１ＤＪ１５。从图５来看，３个
群体的单倍型并未聚集到独立的一支上，漓江群体

与都柳江群体总体聚为一支，然后与东江群体聚为

一支，这说明漓江群体与都柳江群体间存在一定的

基因交流，其中东江群体与其它两个群体之间交流

较少。利用Ｎｅｔｗｏｒｋ４６１０构建单倍型的网络图
（图６），不同颜色代表不同地理群体的单倍型，其
中具有多色的为不同群体所共有的单倍型，可以看

出３个群体单倍型分布有和３个群体地理分布相吻
合的特点。

图６　３个黄颡鱼群体单倍型网络树
Ｆｉｇ６　Ｎｅｔｗｏｒｋｏｆａｌｌｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎｔｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗ

ｃａｔｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２３　微卫星多样性及群体结构分析
２１个微卫星位点在３个群体中检测到的等位

基因数为东江１７０个、都柳江１４１个、漓江１５６个
（图７），每个基因座的等位基因数从 ２～２５个不
等，微卫星片段长度在１１０～３９８ｂｐ之间。
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所有位点 ＰＩＣ值范围在 ０００９～０９２８之间，
２１个位点中２个属于低度多态位点 （ＰＩＣ＜０２５），
４个属于中度多态位点 （０２５＜ＰＩＣ＜０５），其它
１５个位点均属于高度多态位点 （ＰＩＣ＞０５）。分别
从３个群体的ＰＩＣ值看，东江平均ＰＩＣ值 （０６６４）
最高，遗传变异程度最高，都柳江平均 ＰＩＣ
（０５４０）与漓江平均 ＰＩＣ值 （０５８３）次之 （图

８）。从总群体的平均遗传杂合度结果显示，黄颡
鱼总群体２１个位点遗传多样性丰富，东江群体遗
传多样性最为丰富 （ＡＶＥＨｅｔ＝０６９３５），而都柳
江群体 （ＡＶＥＨｅｔ＝０５７４２）与漓江群体 （ＡＶＥ
Ｈｅｔ＝０５９２６）较为接近，遗传多样性次之。以上
结果表明，３个群体的遗传多样性较为丰富，其中
以东江群体的遗传多样性最为丰富，其它两个群体

次之。

图７　黄颡鱼３个群体等位基因数比较
Ｆｉｇ７　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｏｂｓｅｒｖｅｄａｌｌｅｌｅｓｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ
ａｍｏｎｇｔｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

图８　黄颡鱼３个群体ＰＩＣ均值比较
Ｆｉｇ８　ＰＩＣｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｍｏｎｇｔｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

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［２１］。黄颡鱼３个群体的Ｎｅｉｓ遗传距离见表９，
由表可知：都柳江群体与漓江群体的遗传距离为

００６２１，遗传距离最小，亲缘关系最近，漓江群
体与东江群体的遗传距离为０３１１３，遗传距离最
大，亲缘关系最远。基于 Ｎｅｉｓ遗传距离构建的
ＵＰＧＭＡ聚类树 （图９）显示：都柳江群体与漓江

群体先聚为一支，再与东江群体聚为一支。

表９　黄颡鱼３个群体间Ｎｅｉｓ遗传距离１）

Ｔａｂｌｅ９　Ｎｅｉｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｔｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗ
ｃａｔｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 都柳江（ＤＬＪ） 漓江（ＬＪ） 东江（ＤＪ）

都柳江（ＤＬＪ） 
漓江（ＬＪ） ００６２１ 
东江（ＤＪ） ０３０７２ ０３１１３ 

１）对角线下方代表遗传距离

图９　３个群体黄颡鱼的ＵＰＧＭＡ聚类树
（基于Ｎｅｉｓ遗传距离）

Ｆｉｇ９　ＴｈｅＵＰＧＭＡｔｒｅｅｏｆｔｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
（ｂａｓｅｄｏｎＮｅｉｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ）

３讨　论
３１　黄颡鱼形态度量学

形态度量学常用于研究物种间的关系、分类和

鉴定。主成分分析是一种多变量分析方法，它能较

直观反应个体间的相似程度，主成分分析广泛应用

于物种地理群体的遗传分化研究。本研究中使用主

成分分析对珠江流域黄颡鱼形态性状进行分析，结

果显示３个群体存在一定形态差异，这与赵良杰
等［６］关于大眼华鳊３个群体并不存在显著的形态差
异的结果有所不同。３个黄颡鱼群体存在一定程度
的遗传差异，主要体现在吻长、尾柄高、３－９、
４－１０、２－１１、１－１１等形态参数上。从主成分散
点图来看，都柳江群体与漓江群体黄颡鱼样本聚集

于一处，东江群体黄颡鱼样本大部分与其它两个群

体分开，表明东江群体与其它两个群体形态上存在

一定程度的分化，漓江群体与都柳江群体形态间分

化较小。

３２　黄颡鱼线粒体Ｄｌｏｏｐ控制区遗传多样性
从已有的鱼类 Ｄｌｏｏｐ序列的分析结果显示：

荷包红鲤Ｄｌｏｏｐ区 Ｇ＋Ｃ含量为３３９％［２２］，白甲

鱼 Ｄｌｏｏｐ区 Ｇ＋Ｃ含量为 ３３９％［２３］，赤眼鳟 Ｄ
ｌｏｏｐ区Ｇ＋Ｃ含量为４４２％［９］，黄颡鱼的碱基组成

符合鱼类线粒体控制区碱基组成的特点。从１１５个
黄颡鱼个体中获得了３６个单倍型，平均单倍型多
样性 （Ｈｄ）为 ０８０７，核苷酸多样性指数 （Ｐｉ）
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为００１７０，在各项指标中东江群体均高于其它两
个群体，多态性较为丰富，而漓江群体与都柳江群

体各项指标差异不大。

基因流又称基因流动，是基因从一个群体流向

另外一个群体的过程。若 Ｎｍ值大于１，表明群体
基因漂变不足以造成基因分化；若 Ｎｍ值大于 ４，
说明群体之间存在随机交配的现象；若 Ｎｍ值小于
１，则有可能预示着隔离的产生［１７－１８］。基于黄颡鱼

线粒体 Ｄｌｏｏｐ区 ３个野生群体间的基因流显示，
漓江群体与都柳江群体间 Ｎｍ值大于４，说明这两
个群体间存在广泛的基因交流，构成一个随机交配

的群体，东江群体与其它两个群体 Ｎｍ均小于 １，
说明东江群体与其它两个群体间交流较少。

Ｗｒｉｇｈｔ［２４］认为遗传分化系数 （Ｆｓｔ）常用于评价群
体遗传分化程度，在０至１的范围内，Ｆｓｔ值越大，
两群体间的分化程度越高。从群体遗传分化系数

（Ｆｓｔ）来看，漓江群体与都柳江群体 Ｆｓｔ＝００２９＜
００５，说明这两个群体处于轻度分化水平，东江群
体与漓江群体 （Ｆｓｔ＝０２７２），东江群体与都柳江
群体 （Ｆｓｔ＝０２８３）均大于０２５又小于１，说明东
江群体与其它两个群体出现较高的分化。综合 Ｎｍ
值及Ｆｓｔ值，可以认为漓江群体与都柳江群体是一
个随机交配群体，未出现分化趋势，这俩个群体势

必存在由于群体生存压力而产生的流动，而东江群

体由于与其它两个群体基因交流较少，已出现遗传

分化，并有产生隔离的趋势。

通过构建单倍型 ＮＪ树，发现各个地理群体单
倍型没有完全构成单一的支系，定向分化的迹象不

明显，单倍型混杂在各分支上，都柳江群体单倍型

与漓江群体单倍型关联紧密。单倍型网络图也呈现

这种趋势，可以显示与其地理分布相吻合的特征，

３个群体单倍型主要以 ＨＡＰ１、ＨＡＰ６和 ＨＡＰ１０
为核心的３个部位，节点表示未被检测到或已丢失
的单倍型，这是群体丧失一部分低频率等位基因的

结果。从ＴａｊｉｍａｓＤ中性检验的结果看，３个群体
进化遵循中性模型［２０］，各群体均未表现出强烈的

群体增长趋势，３个群体未出现近期群体扩张事
件。

３３　黄颡鱼微卫星多样性及群体结构
物种的遗传多样性是物种适应环境变化、维持

生存与进化的遗传基础。群体的遗传多样性越高，

对环境的适应能力就越强，进化的潜力也越大［２５］。

ＰＩＣ、Ｈｅｔ都是反映群体遗传多样性的度量，参照
Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等［２６］提出的关于ＰＩＣ衡量基因座位多态性
的标准，当ＰＩＣ≥０５０时该基因座为多态基因座，

当ＰＩＣ≤０２５时为低度多态基因座，当ＰＩＣ处于两
者中间时为中度多态基因座。本研究中黄颡鱼３个
野生群体 ２１个微卫星位点的平均 ＰＩＣ为 ０６２９，
属高度多态，东江群体 ＰＩＣ值 （０６６４）最高，漓
江群体 ＰＩＣ值 （０５８３）和都柳江群体 ＰＩＣ值
（０５４０）次之，３个群体的ＰＩＣ值高于李大宇关于
黄颡鱼的微卫星报道 （ＰＩＣ＝０４０），与郭金峰的
关于黄颡鱼的微卫星报道 （ＰＩＣ＝０５８８９）基本一
致，３个群体的ＰＩＣ整体水平很高，遗传多样性丰
富。杂合度是指随机抽取的样本中其两个等位基因

不相同的可能性，其大小可反映群体遗传变异程度

的大小。分析结果显示：东江群体遗传杂合度

（０６９３５）高于漓江群体 （０５９２６）与都柳江群
体 （０５７４２），东江群体遗传变异程度较高，可能
是由于东江具有更加复杂的环境变化，群体更趋于

表现出丰富的遗传变异。由于黄颡鱼的养殖业发展

的时间不长，人工放流的较少，使得各珠江流域的

黄颡鱼保持在野生状态，这是黄颡鱼群体遗传多样

性较为丰富的重要原因。

群体间亲缘关系的远近也可以通过聚类的先后

顺序来显示，从３个黄颡鱼群体的聚类结果来看，
都柳江群体与漓江群体首先聚为一支，两个群体的

遗传距离较小，亲缘关系最近，主要由于两个群体

江段同处西江流域，群体间存在基因交流；东江群

体独自聚为一支，与其它两个群体遗传距离较大、

亲缘关系较远，这主要是地理隔离作用的结果。从

聚类结果也可以看出，聚类结果与３个群体不同流
域、不同地理分布有显著的相关性，这同时也符合

Ｓｃｒｉｂｎｅｒ等［２７］提出的地理相邻性 （ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｒｏｘ
ｉｍｉｔｙ）理论，即距离近的种群间由于基因交流而
形成较高的遗传相似性，而地理隔离和遗传距离间

的显著相关是由于种群间地理相邻性而产生的遗传

分化。

４　结　论
综合形态度量学、分子标记的结果可以看出，

３个黄颡鱼群体存在一定的形态差异，形态度量主
成分结果与分子标记结果一致，符合３个黄颡鱼群
体的地理分布关系。３个黄颡鱼群体的 ｍｔＤＮＡＤ
ｌｏｏｐ多样性指标 （Ｓ、Ｈｄ、Ｐｉ等）、微卫星多样性
指标 （ＰＩＣ、ＡＶＥＨｅｔ等）及两种分子标记的聚类
分析得出一致的结论：东江群体遗传多样性均高于

其它群体，多态性较为丰富，都柳江群体与东江群

体遗传多样性次之且较为接近，３个黄颡鱼群体的
遗传聚类结果符合群体间地理位置的分布关系，即
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都柳江群体与漓江群体先聚为一支，亲缘关系较

近，最后与东江群体聚为一支，东江群体与都柳江

群体、漓江群体亲缘关系较远。尽管珠江流域野生

黄颡鱼群体遗传多样性较为丰富，种质资源状况比

较可观，但鱼类资源保护、鱼类资源的可持续利用

还需进一步加强。
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