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　 　 摘要:　 黄尾鲴(Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ)是浙江省自然水域增殖放流的主要鱼类ꎬ为了解人工繁育对黄尾鲴遗传多

样性的影响ꎬ利用线粒体 ＤＮＡ 细胞色素 ｂ 基因(Ｃｙｔ ｂ)对 ４ 个养殖群体的遗传多样性进行研究ꎬ旨在为黄尾鲴增殖

放流策略制定和实施提供基础数据ꎮ 结果显示ꎬ在编码 Ｃｙｔ ｂ 的１ １４０ ｂｐ 序列中ꎬ检测到 １５７ 个变异位点ꎬ界定了

２１ 种单倍型ꎬ其中长兴、双浦、八里店和醴陵群体的单倍型数目分别为 １０ 个、１１ 个、７ 个和 ２ 个ꎬ单倍型多样性介于

０.２２６~０􀆰 ７９４ꎬ核苷酸多样性介于 ０.００６ １４~０.０２３ ８６ꎮ 除醴陵群体遗传多样性较低外ꎬ其余 ３ 个养殖群体的遗传多

样性具有高单倍型数和高核苷酸多样性的特点ꎮ ４ 个黄尾鲴养殖群体间的遗传距离为０.０１８ ７４~ ０.０９２ ７４ꎬ遗传分

化指数为０.８０８ ６３(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ其中长兴和八里店群体的分化程度较低ꎬ双浦和醴陵群体的分化程度较高ꎬ且遗传变

异主要发生在群体间ꎮ 本研究结果可从分子水平为黄尾鲴的资源保护和人工增殖放流提供参考依据ꎮ
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　 　 黄尾鲴隶属于鲤科(Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ)鲴亚科(Ｘｅｎｏ￣
ｃｙｐｒｉｎａｅ)鲴属(Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ) [１￣２]ꎬ是一种分布于中国

黄河、长江、闽江、珠江等流域的中小型淡水经济鱼

类ꎮ 黄尾鲴食性较广ꎬ以藻类及植物碎片、有机物碎

屑为饵料ꎬ兼食浮游动物和底栖动物ꎬ能够净化水

质ꎬ具有很高的经济价值和生态功能价值[３]ꎮ 目

前ꎬ黄尾鲴已被列为浙江省主要增殖放流的鱼类之

一ꎮ 当前ꎬ有关黄尾鲴的研究报道主要与黄尾鲴的

生物学参数、生长特性以及繁育、养殖技术等有关ꎮ
线粒体 ＤＮＡ 细胞色素 ｂ 基因(Ｃｙｔ ｂ)进化速率

适中ꎬ替换、缺失和插入等突变能够稳定持续遗传ꎬ
适用于种间、种内的遗传分析[４]ꎬ被广泛应用于水

生动物遗传多样性分析[５￣１０]ꎮ 刘士力等[７] 以 Ｃｙｔ ｂ
基因序列作为分子标记ꎬ对马口鱼(Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓ ｂｉ￣
ｄｅｎｓ)瓯江、钱塘江野生群体和八里店养殖群体进行

了研究ꎬ为其种质资源的保护和利用提供了数据支

持ꎮ Ｗｕ 等[８]利用 Ｃｙｔ ｂ 序列对太平洋中部 ８ 个大

眼金枪鱼(Ｔｈｕｎｎｕｓ ｏｂｅｓｕｓ)群体进行分析ꎬ结果表

明ꎬ大眼金枪鱼的遗传变异主要发生在群体内ꎬ并且

可能在 １１ 万年前出现过一次明显的种群扩张ꎮ 赵

文浩等[９]利用线粒体 Ｃｙｔ ｂ 序列对车尔臣河和渭干

河的 ８ 个地理群体共 １７４ 尾叶尔羌高原鳅(Ｔｒｉｐｌｏ￣
ｐｈｙｓａ ｙａｒｋａｎｄｅｎｓｉｓ)进行了遗传学多样性和遗传结

构分析ꎬ结果表明ꎬ塔里木河 ２ 条支流的叶尔羌高原

鳅的 群 体 内 部 遗 传 变 异 占 整 个 遗 传 变 异 的

９６􀆰 ５７％ꎬ存在显著的群体间基因交流现象ꎬ可将这

８ 个叶尔羌高原鳅群体归为一个保护管理单元进行

资源保护ꎮ 李大命等[１０]利用 Ｃｙｔ ｂ 基因序列对太湖

流域大银鱼(Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)野生群体的遗传

多样性进行了分析ꎬ结果表明ꎬ太湖大银鱼种群的遗

传多样性较高ꎬ有较高的适应生存环境、进化潜能以

及较高的遗传育种改良潜力ꎮ

关于黄尾鲴遗传资源的分子研究还不多ꎮ 张峻

德等[１１]利用线粒体 ＣＯ Ｉ 基因序列对千岛湖 ３ 个码

头的 ４８ 尾黄尾鲴的遗传资源状况进行了分析ꎬ共发

现 ４ 个单倍型ꎬ且富文和临岐 ２ 个码头的黄尾鲴群

体遗传分化显著ꎮ 张宏等[１２]利用线粒体 ＣＯ Ｉ 基因

进行遗传多样性分析得出ꎬ千岛湖黄尾鲴群体和泾

县、南昌县群体的遗传分化显著ꎮ 郭爱环等[１３] 基于

微卫星标记对钱塘江上游黄尾鲴增殖放流效果进行

了评估ꎬ研究结果为浙江省内陆水域水生生物的增

殖放流活动提供了数据和技术支持ꎮ
Ｘｉａｏ 等[１４]利用线粒体 Ｃｙｔ ｂ 序列分析了鲴亚科

的黄尾鲴和其他 ６ 个种的进化关系ꎮ 李琳等[１]利用

Ｃｙｔ ｂ 和 ＣＯ Ｉ 序列评估了黄尾鲴与其他鲴亚科各物

种的系统发育关系和分化时间ꎮ 黄尾鲴具有较高的

生态价值与经济价值ꎬ目前采用 Ｃｙｔ ｂ 基因序列对

黄尾鲴进行群体遗传多样性的研究还不多ꎮ 因此ꎬ
通过线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列研究黄尾鲴群体的种群

结构及遗传多样性状况ꎬ分析其遗传变异ꎬ可为其种

群的保护提供参考ꎮ 本研究拟对 ４ 个黄尾鲴养殖群

体的线粒体细胞色素 ｂ 基因全长进行扩增ꎬ对这 ４
个群体的遗传结构进行分析ꎬ以期为黄尾鲴的人工

增殖放流策略的制定和实施、资源保护与合理开发

提供基础数据和依据ꎮ 同时ꎬ本研究拟获得的黄尾

鲴线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列ꎬ可为其他黄尾鲴群体 Ｃｙｔ
ｂ 基因序列的研究提供参考数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本研究所用黄尾鲴于 ２０２２ 年采自浙江长兴、双
浦、八里店和湖南醴陵的 ４ 个黄尾鲴养殖基地ꎬ每个

群体随机选取 ３２ 尾ꎬ共计 １２８ 尾ꎮ 剪取适量黄尾鲴

尾鳍ꎬ用无水乙醇固定ꎬ储存于 ４ ℃冰箱中ꎬ用于后

３４３刘士力等:基于线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列的 ４ 个黄尾鲴养殖群体遗传多样性分析



续的群体遗传学分析ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 ＤＮＡ 提取、基因扩增与测序 　 使用苯酚￣三
氯甲烷抽取法提取黄尾鲴尾鳍组织的 ＤＮＡꎬ用 １％
琼脂糖凝胶电泳检测其完整性ꎮ 参照黄尾鲴线粒体

基因组序列(登录号: ＫＦ０３９７１８)应用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉ￣
ｅｒ ６.０ 软件设计 Ｃｙｔ ｂ 扩增和测序的引物 Ｃｙｔ ｂ￣Ｆ 和

Ｃｙｔ ｂ￣Ｒꎮ Ｃｙｔ ｂ￣Ｆ:５′￣ＧＡＣＴＴＧＡＡＧＡＡＣＣＡＣＣＧＴＴＧ￣
３′ꎻＣｙｔ ｂ￣Ｒ:５′￣ＣＴＣＣＧＡＴＣＴＴＣＧＧＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣ￣３′ꎬ
引物由生工生物工程(上海)股份有限公司合成ꎮ
ＰＣＲ 反应体系和反应条件参照文献[１５]ꎮ ＰＣＲ 扩

增产物用 １％琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎬ合格后送

生工生物工程(上海)股份有限公司采用上下游引

物进行双向测序ꎮ
１.２.２　 序列分析 　 利用 ＢｉｏＥｄｉｔ ７.０ 软件进行序列

比对ꎬ并对照原始序列峰图进行人工校对ꎮ 应用

Ｍｅｇａ ７.０ 软件对碱基的含量进行计算ꎬ并采用邻接

法基于 Ｋｉｍｕｒａ’ｓ ２￣Ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型建立系统进化树ꎮ
运用 ＤｎａＳＰ ５.０ 软件计算单倍型多样性指数(ｈ)、单
倍型数、变异位点数和核苷酸多样性指数(π)ꎮ 在

ＴＣＳ １.２１ 中用最大简约法构建单倍型网络图ꎮ 通过

ＤｎａＳＰ ５.０ 软件分组计算并保存成 ａｒｐ 格式后ꎬ采用

Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３.１ 软件进行分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)ꎬ计
算各群体间的遗传分化指数(Ｆｓｔ)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 黄尾鲴 Ｃｙｔ ｂ 基因碱基组成与变异分析

本研究对 ４ 个黄尾鲴养殖群体 １２８ 个样本的 Ｃｙｔ
ｂ 基因进行了扩增和测序ꎬ得到了 １２８ 条长度为１ １５４
ｂｐ 的同源序列ꎬ提交 ＧｅｎＢａｎｋ 后获得登录序列号:
ＯＱ５９９６０５~ＯＱ５９９７３２ꎮ 选择其中１ １４０ ｂｐ 编码 Ｃｙｔ ｂ
的序列用于下一步分析ꎮ 结果显示ꎬ在１ １４０个位点

中存在变异位点 １５７ 个ꎬ简约信息位点 １５６ 个ꎬ分别

占分析位点的 １３􀆰 ８％和 １３􀆰 ７％ꎮ 碱基平均发生转换

的概率(Ｔｓ)与发生颠换的概率(Ｔｖ)的比值(Ｔｓ / Ｔｖ)
为 ７􀆰 ９６ꎮ ４ 种碱基在 １２８ 条序列中平均含量为

２９􀆰 ２％ (Ａ)、１４􀆰 ６％ (Ｇ)、２７􀆰 ８％ (Ｔ)和 ２８􀆰 ４％ (Ｃ)ꎬ
其中 Ｇ 的含量最低ꎬＡ＋Ｔ 的含量为 ５７􀆰 ０％ꎬ明显高于

Ｃ＋Ｇ 的含量ꎮ 醴陵黄尾鲴养殖群体碱基含量和其他

３ 个浙江养殖群体有一定差异(表 １)ꎮ
　 　 在 １２８ 个样本中发现了 ２１ 个单倍型 (Ｈ１ ~
Ｈ２１)ꎬ双浦黄尾鲴养殖群体具有 １１ 个单倍型ꎬ其中

９ 个单倍型是该群体独有的ꎬ另外 ２ 个单倍型分别

与长兴和八里店黄尾鲴养殖群体共享ꎮ 长兴和八里

店黄尾鲴养殖群体的单倍型数目分别为 １０ 个和 ７
个ꎬ其中长兴黄尾鲴养殖群体包含八里店黄尾鲴养

殖群体的所有单倍型ꎬ且另外 ３ 种单倍型为其特有

单倍型ꎮ 醴陵黄尾鲴养殖群体仅有 ２ 个单倍型ꎬ且
是该群体独有的(表 ２)ꎮ

表 １　 黄尾鲴 ４ 个养殖群体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列的碱基组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎ ｆｏｕｒ ｃｕｌ￣

ｔｕｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ

群体　 　
碱基含量 (％)

Ａ Ｇ Ｔ Ｃ Ａ＋Ｔ Ｃ＋Ｇ

长兴 ２９.１ １４.４ ２８.０ ２８.５ ５７.１ ４２.９

双浦 ２９.２ １４.７ ２８.０ ２８.１ ５７.２ ４２.８

八里店 ２９.１ １４.５ ２８.０ ２８.４ ５７.１ ４２.９

醴陵 ２９.６ １４.７ ２７.１ ２８.６ ５６.７ ４３.３

平均 ２９.３ １４.６ ２７.８ ２８.４ ５７.０ ４３.０

表 ２　 ４ 个黄尾鲴养殖群体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列的单倍型分布情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｃｙｔ ｂ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｃｕｌ￣

ｔｕｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ

单倍型
数量 (个)

长兴 双浦 八里店 醴陵 总计

Ｈ１ ３ ０ １５ ０ １８
Ｈ２ １４ ０ １ ０ １５
Ｈ３ ２ ０ ４ ０ ６
Ｈ４ ２ ０ ０ ０ ２
Ｈ５ １ ０ ０ ０ １
Ｈ６ ４ ０ ０ ０ ４
Ｈ７ ３ １ ５ ０ ９
Ｈ８ １ １ １ ０ ３
Ｈ９ １ ０ ３ ０ ４

Ｈ１０ １ ０ ３ ０ ４
Ｈ１１ ０ ３ ０ ０ ３
Ｈ１２ ０ ３ ０ ０ ３
Ｈ１３ ０ １４ ０ ０ １４
Ｈ１４ ０ ２ ０ ０ ２
Ｈ１５ ０ ３ ０ ０ ３
Ｈ１６ ０ １ ０ ０ １
Ｈ１７ ０ １ ０ ０ １
Ｈ１８ ０ ２ ０ ０ ２
Ｈ１９ ０ １ ０ ０ １
Ｈ２０ ０ ０ ０ ４ ４
Ｈ２１ ０ ０ ０ ２８ ２８
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２.２　 黄尾鲴 Ｃｙｔ ｂ 基因遗传结构分析

使用 ＤｎａＳＰ(ｖｅｒｓｉｏｎ ５.０)软件计算黄尾鲴 ４ 个

养殖群体的遗传多样性参数ꎬ结果(表 ３)显示ꎬ４ 个

群体的单倍型(０.２２６~ ０􀆰 ７９４)和核苷酸(０.００６ １４~
０.０２３ ８６)的多样性程度具有明显分化ꎮ 醴陵群体

只有 ２ 个单倍型ꎬ单倍型多样性(ｈ)和核苷酸多样

性(π)分别仅为 ０􀆰 ２２６、０.００６ １４ꎻ双浦群体的单倍

型数 最 多ꎬ 有 １１ 个ꎻ 八 里 店 群 体 π 最 高ꎬ 达

０.０２３ ８６ꎮ

表 ３　 黄尾鲴 ４ 个养殖群体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ

群体
样本数
(个)

变异位点
(个)

单倍型数
(个)

单倍型
多样性
(ｈ)

核苷酸
多样性
(π)

长兴 ３２ ８９ １０ ０.７８８ ０.００９ ９１

双浦 ３２ ８９ １１ ０.７９４ ０.０１０ ０５

八里店 ３２ ８８ ７ ０.７４４ ０.０２３ ８６

醴陵 ３２ ３１ ２ ０.２２６ ０.００６ １４

总体 １２８ １５７ ２１ ０.８９９ ０.０５２ ３８

　 　 利用分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)法对 ４ 个黄尾鲴

养殖群体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列的遗传差异进行分析ꎬ结
果表明ꎬ黄尾鲴养殖群体间的 Ｆｓｔ 为０.８０８ ６３ (Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎬ有 ８０􀆰 ８６％的遗传变异来自群体间ꎬ其余的

遗传变异来自群体内(１９􀆰 １４％)ꎮ
２.３　 各群体遗传距离分析

利用 Ｍｅｇａ ６.０ 软件计算 ４ 个黄尾鲴养殖群体

的遗传距离ꎮ 由表 ４ 可知ꎬ各黄尾鲴养殖群体间遗

传距离为０.０１８ ７４~ ０.０９２ ７４ꎬ遗传距离差距较大ꎮ
其中长兴与八里店黄尾鲴养殖群体的遗传距离最

近ꎬ为０.０１８ ７４ꎻ双浦和醴陵黄尾鲴养殖群体的遗传

距离最远ꎬ为０.０９２ ７４(图 １)ꎮ 运用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ 计算各

黄尾鲴养殖群体间的 ＦｓｔꎬＦｓｔ 为０.０４０ １８~０.９０５ ０１ꎮ
除了长兴与八里店黄尾鲴养殖群体之间的遗传分化

指数较低外ꎬ其他任意 ２ 个黄尾鲴养殖群体间的遗

传分化指数均在０.５００ ００以上ꎮ
黄尾鲴养殖群体的单倍型网络关系(图 ２)显

示ꎬ所研究的 ４ 个黄尾鲴养殖群体的单倍型具有一

定的分化ꎮ 醴陵、长兴、双浦和八里店黄尾鲴养殖群

体的单倍型大致形成了 ３ 个部分ꎮ 单倍型Ｈ１~ Ｈ８
形成了第一部分ꎬ以长兴和八里店黄尾鲴养殖群体

的个体为主ꎮ 第二部包括Ｈ９~ Ｈ１９ꎬ双浦黄尾鲴养

殖群体中的个体主要集中于这一部分ꎮ 醴陵黄尾鲴

养殖群体中的个体均属于第三部分ꎮ

表 ４　 黄尾鲴 ４ 个养殖群体群体间的遗传距离(对角线下方)和遗传

分化指数(对角线上方)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ ｌｉｎｅ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒ￣

ｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ (ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ ｌｉｎｅ) ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｕｒｅｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ

群体 长兴 双浦 八里店 醴陵

长兴 － ０.８４３ ０６ ０.０４０ １８ ０.９０４ ６４

双浦 ０.０６８ ０８ － ０.６９９ ６２ ０.９０５ ０１

八里店 ０.０１８ ７４ ０.０６０ ４６ － ０.８２２ ６７

醴陵 ０.０９１ １２ ０.０９２ ７４ ０.０９１ ６９ －

图 １　 基于黄尾鲴 Ｃｙｔ ｂ 单倍型构建的邻接系统树

Ｆｉｇ.１　 Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｏｆ Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ

３　 讨 论

线粒体 ＤＮＡ 因其分子量小、结构简单、进化速

度快、母性遗传等特征ꎬ已成为鱼类群体遗传结构和

系统演化关系分析的重要工具[１６￣１７]ꎮ 其中ꎬ线粒体

Ｃｙｔ ｂ 基因在线粒体 ＤＮＡ 中进化速度适中ꎬ作为重

要的蛋白质编码基因被广泛应用于遗传结构分析

中ꎮ 本研究中获得的 １２８ 个样本的 Ｃｙｔ ｂ 基因核苷

酸分析结果显示ꎬＡ＋Ｔ 的含量(５７􀆰 ０％)高于 Ｇ＋Ｃ 的

含量(４３􀆰 ０％)ꎬ４ 种碱基中 Ｇ 的含量最低(１４􀆰 ６％)ꎮ
这与大银鱼(Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘ ｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ) [１８] 和棘头梅

童鱼(Ｃｏｌｌｉｃｈｔｈｙｓ ｌｕｃｉｄｕｓ) [１９] Ｃｙｔ ｂ 基因序列中的研

究结果一致ꎬ在这 ２ 种鱼中ꎬＡ＋Ｔ 的含量均高于 Ｇ＋
Ｃ 的含量ꎬ且 Ｇ 的含量最低ꎮ

长兴黄尾鲴养殖群体种源来自于八里店ꎬ但其

亲本是由历年多次采购的苗种培育而成ꎮ Ｃｙｔ ｂ 序

列分析结果表明ꎬ长兴与八里店黄尾鲴养殖群体碱

基组成更为接近ꎬ长兴黄尾鲴养殖群体包含了八里

店黄尾鲴养殖群体的所有单倍型ꎬ遗传距离也是各

黄尾鲴养殖群体之间最小的ꎬ两群体间仅存在轻度

５４３刘士力等:基于线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基因序列的 ４ 个黄尾鲴养殖群体遗传多样性分析



图 ２　 黄尾鲴 ４ 个养殖群体 Ｃｙｔ ｂ 基因单倍型的网络关系

Ｆｉｇ.２　 Ｍｅｄｉａｎ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ ｆｏｒ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ｉｎ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ

遗传分化ꎬ这与实际情况一致ꎮ 而醴陵黄尾鲴养殖

群体明显具有不同的苗种来源ꎬ其与另外 ３ 个黄尾

鲴养殖群体间的遗传距离较远且遗传分化指数较

高ꎮ 通过分析发现醴陵黄尾鲴养殖群体遗传多样性

相对较低ꎬ仅有 ２ 种单倍型ꎬ且绝大部分的个体属于

其中 １ 种单倍型ꎮ 提示该批次黄尾鲴养殖群体可能

由少量母系个体繁殖而来ꎬ逃逸至天然水域ꎬ容易对

自然群体种质的遗传多样性造成影响ꎮ
　 　 在本研究中ꎬ 醴陵黄尾鲴养殖群体 ｈ 值

(０􀆰 ２２６ ) 低 于 ０􀆰 ５００ꎬ π 值 ( ０􀆰 ００６ １４ ) 略 高 于

０􀆰 ００５ ００ꎬ根据 Ｇｒａｎｔ 等[２０]的标准ꎬ群体符合鱼类第

２ 种单倍型与核苷酸多样性组合ꎬ即低 ｈ 和高 π 类

型ꎮ 造成这个结果的原因可能是群体由于瓶颈效应

后的快速扩增和变异的积累ꎮ 其他 ３ 个群体属于高

ｈ 和高 π 类型ꎮ 黄尾鲴绝对怀卵量为 １􀆰 ２ × １０５ ~
１􀆰 ７×１０５粒 /尾ꎬ人工繁殖技术水平已经获得突破ꎮ
人工繁殖采用的亲本数量受到订单需求的影响ꎬ有
采用较少亲本进行繁殖的可能ꎮ 在避免人工养殖群

体逃逸对野生资源产生影响的同时ꎬ制定科学的繁

育策略预防群体遗传多样性降低也是非常重要的ꎮ
　 　 评估群体分化的主要指标有群体间的遗传距离

和遗传分化指数ꎮ 根据 Ｓｈａｋｌｅｅ 等[２１] 的研究结果ꎬ
鱼类种群间遗传距离为０􀆰 ００２~ ０􀆰 ０６５ꎬ平均遗传距

离为 ０􀆰 ０５０ꎬ本研究中部分群体间的遗传距离高于

０􀆰 ０６５ꎮ 这一方面可能是由于 Ｓｈａｋｌｅｅ 等[２１] 提出的

这个标准是基于蛋白质电泳分析结果ꎬ其所包含的

多态性位点较少ꎻ另一方面说明本研究所分析的部

分黄 尾 鲴 养 殖 群 体 间 存 在 显 著 的 遗 传 分 化ꎮ
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Ｗｒｉｇｈｔ[２２]采用遗传分化指数(Ｆｓｔ)作为衡量群体间

遗传分化程度的标准ꎬ得出长兴和八里店群体间遗

传分化指数小于 ０􀆰 ０５ꎬ表明存在轻度分化ꎮ 本研究

中其他任意 ２ 个群体间的遗传分化指数均大于

０􀆰 ５ꎬ属于极高度分化ꎮ 本研究中ꎬ种群间的遗传距

离分析与 Ｆｓｔ 的分析结果相符ꎮ 不同养殖群体间存

在极高度分化ꎬ表明在放流时选择合适的种苗来源

是比较重要的ꎮ
张峻德等[１１]利用线粒体 ＣＯ Ｉ 基因序列对千岛

湖水库 ３ 个码头共 ４８ 尾黄尾鲴的遗传多样性进行

了分析ꎬ仅发现 ４ 种单倍型ꎬＣＯ Ｉ 序列核苷酸和单

倍型多样性均低于本研究中除醴陵外的其他 ３ 个黄

尾鲴养殖群体ꎮ 这说明 Ｃｙｔ ｂ 基因序列具有更高的

序列多样性ꎮ 因此ꎬ采用 Ｃｙｔ ｂ 基因序列进行遗传

多样性分析可以作为 ＣＯ Ｉ 基因序列分析的重要补

充ꎬ为黄尾鲴的增殖放流及种质资源保护提供技术

支持ꎮ 目前 ＧｅｎＢａｎｋ 中黄尾鲴 Ｃｙｔ ｂ 基因序列数量

较少ꎬ本研究获得的 ４ 个养殖群体的 Ｃｙｔ ｂ 数据是黄

尾鲴种质数据的重要补充ꎮ 本研究结果为黄尾鲴的

种质资源放流评估、种群关系研究、保护和利用提供

了重要参考依据ꎮ
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