
htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

第 ３７ 卷第 ２２ 期

２０１７ 年 １１ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．３７，Ｎｏ．２２
Ｎｏｖ．，２０１７

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金项目（３１４６０５６０）；甘肃省创新团队建设计划（１２０７ＴＴＣＡ００８）

收稿日期：２０１６⁃０９⁃１４； 　 　 修订日期：２０１６⁃１２⁃０７

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ａｑｈｏｎｇｑｉ＠ ｑｑ．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１６０９１４１８６２

王太，杜岩岩，杨濯羽，张艳萍，娄忠玉，焦文龙．基于线粒体控制区的嘉陵裸裂尻鱼种群遗传结构分析．生态学报，２０１７，３７（２２）：７７４１⁃７７４９．
Ｗａｎｇ Ｔ， Ｄｕ Ｙ Ｙ， Ｙａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｐ， Ｌｏｕ Ｚ Ｙ， Ｊｉａｏ Ｗ Ｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ Ｄ⁃ｌｏｏｐ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１７，３７（２２）：７７４１⁃７７４９．

基于线粒体控制区的嘉陵裸裂尻鱼种群遗传结构分析

王　 太，杜岩岩，杨濯羽，张艳萍∗，娄忠玉，焦文龙
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摘要：嘉陵裸裂尻鱼为青藏高原特有鱼类，近年来随自然地理气候的变迁和人类活动的影响，种群数量急剧减少。 为了解嘉陵

裸裂尻鱼的遗传背景以便更好的保护其遗传资源，本研究采用线粒体控制区部分序列变异，分析了嘉陵裸裂尻鱼 ６ 个地理种群

的遗传结构和分布动态。 在 １４７ 尾个体中共发现 １７ 个变异位点，定义了 １４ 种单倍型，群体总的单倍型多样性较高为 ０．８１０，核

苷酸多样性低为 ０．００６９８。 ＡＭＯＶＡ 分析显示，４４．２９％的分子差异源于群体间，５５．７１％的分子差异源于群体内，群体间遗传分化

极显著。 Ｆｓｔ 值统计检验表明，除宕昌群体和舟曲群体之间差异不显著外，其余两两群体之间 Ｆｓｔ 值统计检验均显著。 基因流

估计显示各群体间的基因流水平较高，遗传交流较频繁。 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检验表明，嘉陵裸裂尻鱼种群之间遗传分化程度与地理距

离存在显著相关。 系统树和单倍型网络进化图显示，６ 个地理群体的单倍型按照嘉陵江水系和渭河水系形成两个大的类群。

错配分布和中性检验表明嘉陵裸裂尻鱼群体在近期历史上群体大小保持稳定，未出现显著的种群扩张。 根据本文所揭示的嘉

陵裸裂尻鱼种群遗传结构特征，建议将分布在嘉陵江水系的嘉陵裸裂尻鱼作为一个整体进行保护，嘉陵裸裂尻鱼渭河种群属高

度分化的单倍型类群，且遗传多样性极低，需对该种群进行优先保护。
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青藏高原作为全球遗传多样性的重要区域，通过对鱼类生物地理学的研究在探讨青藏高原的地质变迁和

水系演化方面具有现实意义。 裂腹鱼亚科（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｒａｃｉｎａｅ）鱼类是青藏高原鱼类的重要类群之一，它们对高

原环境表现出了很强的适应性，成为在高原上分布范围最广、分布海拔最高的类群，最高可分布到海拔 ５６００
ｍ，是鲤科鱼类中适应高寒环境的一个特化类群［１］，它和鳅科高原鳅属鱼类共同构成了青藏高原鱼类区系的

主体。
嘉陵裸裂尻鱼（Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ）属裂腹鱼亚科裸裂尻鱼属（Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ），主要分布在嘉陵江

上游支流白龙江，以底栖无脊椎动物为食。 繁殖期在每年 ６ 月河流解冻之后，产卵场位于水深 １ 米以内的缓

流处。 近年来，随着自然地理气候的变迁、人类活动的加剧，涉水工程的建设、水体污染和长期过度捕捞等对

嘉陵裸裂尻鱼“三场”及栖息地、洄游通道等造成了严重影响，再加上其性成熟晚，分布区域狭窄，生长速度缓

慢等自身因素限制了种群的发展［２］，种群数量急剧减少，栖息地呈现出一种破碎化状态，已经被列入甘肃省

重点保护野生动物名录。 目前，嘉陵裸裂尻鱼的相关研究主要集中在形态学［３］、资源分布［４］ 和分类地位［５］ 方

面，遗传多样性评估方面的研究还未见有报道。
线粒体 ＤＮＡ 具有结构简单、母系遗传、几乎不发生重组和进化速度较快的特点，是研究动物群体遗传学

的理想分子标记［６］［７］。 线粒体 ＤＮＡ 控制区序列为线粒体非编码区序列，进化速度较快，是分析鱼类种群遗传

结构的优良标记。 赵凯等［８］ 采用 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 和 ｃｙｔｂ 联合序列分析了的祁连山裸鲤的生物地理学过程，认为在

０．０５—０．３７Ｍａ 前祁连裸鲤种群由石羊河沿着青藏高原东北边缘由东向西扩张。 孟玮等［９］采用 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列片

段分析了塔里木裂腹鱼的遗传结构，认为塔里木河的 ５ 个群体间遗传分化显著。 本文通过线粒体控制区序列

变异分析了嘉陵裸裂尻鱼的种群遗传变化，旨在为嘉陵裸裂尻鱼资源的管理与保护提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集和 ＤＮＡ 提取

实验采集嘉陵裸裂尻鱼 ６ 个野生群体（见图 １），共 １４７ 尾个体，样品数量、采集地见表 １。 取右侧胸鳍２ ｇ
置于无水乙醇中固定后带回实验室进行分析，采用酚 ／氯仿法提取基因组 ＤＮＡ。
１．２　 ＰＣＲ 扩增和序列测定

扩增 ｍｔＤＮＡ 控制区序列的引物［８］： ＧＥＤＬ２００： ５′⁃ＣＡＣＣＣＣＴＧＧＣＴＣＣＣＡＡＡＧＣＣＡＧ⁃ ３′； ＧＥＤＨ８６０： ５′⁃
ＡＧＧＧＧＴＴＴＧＡＣＡＡＧＡＡＴＡＡＣＡＧＧＡ⁃３′，由上海美吉生物医药科技有限公司合成。 ＰＣＲ 反应体系为 ２５ μＬ，其
中包括 １ Ｕ ＴａｑＤＮＡ 聚合酶（ＴａＫａＲａ），２．５ μＬ １０× Ｔａｑ ｂｕｆｆｅｒ（ＴａＫａＲａ，含 Ｍｇ２＋），两条引物（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）各 １
μＬ，０．５ μＬ ｄＮＴＰｓ（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）１ μＬ ＤＮＡ 模板，其余双蒸水补足。 ＰＣＲ 反应程序为：９４℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４℃
变性 ３０ ｓ， ５５℃退火 ３０ ｓ， ７２℃延伸 ６０ ｓ，共 ３０ 个循环；反应结束后在 ７２℃再延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物经琼脂

糖凝胶电泳检测后送上海美吉生物工程公司纯化并双向测序，测序引物为扩增引物。
１．３　 数据分析

用 ＤｎａＳＰ ５．０ 软件［１０］计算单倍型数、多态位点、单倍型多样性、核苷酸多样性和错配分布（Ｍｉｓｍａｔｃｈ）分析

２４７７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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表 １　 嘉陵裸裂尻鱼样本信息及遗传多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎｓ， ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

地理坐标
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

样本数
Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

（Ｎ）

单倍型数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

（Ｎｈ）

多态位点
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｓｉｔｅｓ （Ｎｐ）

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
（Ｈｄ）

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
（π）

迭部益哇乡
Ｎ ３４°０９．５３２′
Ｅ １０３°１０．４２７′

Ｈ ２６１６ ｍ
２８ ４ ３ ０．４２６±０．１０７ ０．０００８４±０．０００２６

迭部腊子乡
Ｎ ３４°１１．２７８′
Ｅ １０３°５２．４５６′

Ｈ ２２１０ ｍ
３０ ４ ４ ０．６７１±０．０５３ ０．００１４４±０．０００２５

舟曲城关镇
Ｎ ３３°５４．５３９′
Ｅ １０４°００．９３５′

Ｈ １５９２ ｍ
１９ ４ ６ ０．７１３±０．０７４ ０．００３１９±０．０００４７

舟曲拱坝乡
Ｎ ３３°２９．４３０′
Ｅ １０４°３２．５２５′

Ｈ １４０６ ｍ
１７ ４ ５ ０．６１８±０．１０６ ０．００２０４±０．０００４１

宕昌南河镇
Ｎ ３３°５７．６４７′
Ｅ １０４°２５．３１６
Ｈ １７７７ ｍ

２５ ３ ５ ０．５４７±０．０５４ ０．００３０５±０．０００２５

渭源锹峪乡
Ｎ ３５°００．８９０′
Ｅ １０４°１２．７９０
Ｈ ２２３１ ｍ

２８ ２ １ ０．０７１±０．０６５ ０．０００１０±０．００００９

合计 Ｔｏｔａｌ １４７ １４ １７ ０．８１０±０．０１８ ０．００６９８±０．０００４４

图 １　 嘉陵裸裂尻鱼采样点分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｋｅｔｃｈ ｍａｐ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

（自举值为 ５００）等；采用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．０ 软件［１１］ 计算

两两群体间的遗传分化指数 ＦＳＴ 值（重复次数 １００００），
用公式 Ｎｍ＝［（１ ／ Ｆｓｔ） －１］ ／ ２ 计算基因流 Ｎｍ［１２］，并进

行 ＡＭＯＶＡ 分析和 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ、Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 中性检验（重复

次数 １００００），获得 ＳＳＤ 值和 Ｒａｇｇｅｄｎｅｓｓ 值。 采用矩阵

相关分析（Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ）检验 ６ 个种群之间的遗传分化是

否与地理距离相关，检验矩阵为种群两两之间线性化的

遗传分化系数 Ｆｓｔ 矩阵及采样点地理距离矩阵，地理距

离为两个 ＧＰＳ 位点间的直线距离，并进行 ｌｎ 转换，计算

相关系数 ｒ。 用 Ｍｅｇａ ７．０ 软件［１３］统计碱基组成，并基于

Ｋｉｍｕｒａ２⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型以黄河裸裂尻鱼、极边扁咽齿鱼

和齐口裂腹鱼为外群，用邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）
构建分子系统树，系统树中节点的自举置信水平应用自

引导估计，循环次数为 １０００ 次。 Ｎｅｔｗｏｒｋ ４．６．１．１ 软件［１４］ 中的 ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 算法绘制单倍型最小网络关系

图，用以展示单倍型进化关系。

２　 结果

２．１　 序列变异及群体遗传多样性

对嘉陵裸裂尻鱼的线粒体控制区序列进行比对排序后，得到 ７０６ ｂｐ 的同源序列。 １４７ 尾个体共包含 １７
个核苷酸变异位点，其中简约信息位点 １６ 个，单突变位点 １ 个。 碱基组成分析显示，Ａ、Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 碱基平均含

量分别为 ３１．６％、３１．６％、２１．９％和 １４．９％，其中 Ａ＋Ｔ 含量（６３．２％）明显高于 Ｇ＋Ｃ 含量（３６．８％），表现出明显的

ＡＴ 偏好和反 Ｇ 偏倚，与其他脊椎动物线粒体控制区核苷酸的组成特点相一致［１５］。 嘉陵裸裂尻鱼群体的遗传

３４７７　 ２２ 期 　 　 　 王太　 等：基于线粒体控制区的嘉陵裸裂尻鱼种群遗传结构分析 　
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多样性信息见表 １，由表 １ 中可以看出 １４７ 尾个体共检测出 １４ 个单倍型（ＫＹ０９２４３６—ＫＹ０９２４４９），显示出较高的

单倍型多样性和较低的核苷酸多样性（Ｈｄ＝０．８１０±０．０１８；π＝０．００６９８±０．０００４４），其中采样点舟曲城关镇的嘉陵裸

裂尻鱼单倍型多样性最高，为 ０．７１３±０．０７４；采样点渭源锹峪乡的单倍型多样性最低，为 ０．０７１±０．０６５。
２．２　 群体遗传分化

通过计算两两群体间 Ｆｓｔ 值得到的结果显示（表 ２），宕昌群体（ＴＣ）和舟曲群体（ＺＱ）之间差异不显著

（Ｐ＞０． ０１），其余两两群体之间 Ｆｓｔ 值统计检验均显著。 其中，迭部群体与渭源群体间的 Ｆｓｔ 值最大

（０．７５１３２），宕昌群体与舟曲群体间的 Ｆｓｔ 值最小（０．０３３６８）。 嘉陵裸裂尻鱼群体进行分子变异（ＡＭＯＶＡ）分
析结果显示（表 ３），４４．２９％的分子差异位于群体间，５５．７１％的分子差异位于群体内，群体间遗传分化极显著

（Ｆｓｔ ＝ ０．４４２９２；Ｐ ＝ ０．０００）。 按照采样点所处水系将 ６ 个地理种群分为 ２ 组，渭源种群为 １ 组，其余 ５ 个种群

为 １ 组，进行 ＡＭＯＶＡ 分析显示，３８．４８％的分子差异位于组间，１９．２５％的分子差异位于组内群体间，４２．２７％的

分子差异位于群体内，组间的遗传分化不显著（Ｆｓｔ ＝ ０．３８４８１；Ｐ ＝ ０．１５５），组内群体间和群体内的遗传分化极

显著。 根据遗传分化指数计算出种群间的基因流 Ｎｍ 为 ０．０８２７５—７．１７２８０，其中只有舟曲群体与迭部群体、
拱坝群体和宕昌群体，宕昌与迭部群体之间的基因流大于 １（表 ４）。

表 ２　 嘉陵裸裂尻鱼群体间 Ｆｓｔ 值（对角线下）及相应的 Ｐ 值（对角线上）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ Ｆｓｔ （ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ Ｐ ｖａｌｕｅｓ （ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｍｏｎｇ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

群体属地 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｏｇｒａｐｈｙ 迭部益哇乡 迭部腊子乡 舟曲城关镇 舟曲拱坝乡 宕昌南河镇 渭源锹峪乡

迭部益哇乡 ０．０００ ０．００９ ０．０００ ０．０００ ０．０００
迭部腊子乡 ０．４４９２７ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００
舟曲城关镇 ０．１０３５７ ０．２３３８４ ０．００９ ０．１６２ ０．０００
舟曲拱坝乡 ０．３４５０６ ０．３５２３６ ０．１２８８４ ０．０００ ０．０００
宕昌南河镇 ０．１６２９４ ０．２４９０８ ０．０３３６８ ０．３３２７４ ０．０００
渭源锹峪乡 ０．７５１３２ ０．６２１７２ ０．６５１３１ ０．７０６７３ ０．７０１０６

表 ３　 嘉陵裸裂尻鱼 ６ 种群间遗传差异的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ （ＡＭＯＶＡ） ａｍｏｎｇ ６ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异百分比（％）
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

Ｆ Ｐ

群体间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ６ ２４．７７３ ０．１９３８０Ｖａ ４４．２９ ０．４４２９２ ０．０００
群体内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １４１ ３４．３７０ ０．２４３７６Ｖｂ ５５．７１
总体 Ｔｏｔａｌ １４６ ５９．１４３ ０．４３７５６ １００．００
分组间 Ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ １ １３．３４７ ０．２２１９２Ｖａ ３８．４８ ０．３８４８１ ０．１５５
组内群体间
Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐｓ ４ １１．４２６ ０．１１１０３Ｖｂ １９．２５ ０．３１２９４ ０．０００

群体内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １４１ ３４．３７０ ０．２４３７６Ｖｃ ４２．２７ ０．５７７３３ ０．０００

总体 Ｔｏｔａｌ １４６ ５９．１４３ ０．５７６７１ １００．００

表 ４　 嘉陵裸裂尻鱼 ６ 个地理种群间基因流（Ｎｍ）（下三角）与地理距离（ｋｍ）（上三角）

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐａｉｒｗｉｓｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ （Ｎｍ） ｖａｌｕｅｓ （ ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ （ ｋｍ） （ ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ）

ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

群体属地 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｏｇｒａｐｈｙ 迭部益哇乡 迭部腊子乡 舟曲城关镇 舟曲拱坝乡 宕昌南河镇 渭源锹峪乡

迭部益哇乡 ６７．６ １１０．６ １４３．８ １１５．８ １４４．２

迭部腊子乡 ０．３０６４６ ５３．０ ８４．４ ４７．９ １０５．３

舟曲城关镇 ２．１６３８３ ０．８１９１１ ３４．８ ２７．５ １３６．３

舟曲拱坝乡 ０．４７４５１ ０．４５９５０ １．６９０３９ ５９．９ １４５．１

宕昌南河镇 １．２８４３１ ０．７５３６９ ７．１７２８０ ０．５０１３４ １１７．７

渭源锹峪乡 ０．０８２７５ ０．１５２１１ ０．１３３８４ ０．１０３７４ ０．１０６６０
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　 　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检验表明，嘉陵裸裂尻鱼种群之间遗传分化程度与地理距离存在显著的相关（ ｒ＝ ０．６９５２， Ｐ＜０．
０５００），说明距离隔离模型可以有效的解释嘉陵裸裂尻鱼种群目前遗传格局的形成。 但是也有情况例外，迭
部嗌哇乡（ＤＢ）群体与迭部腊子乡（ＬＺ）群体的地理距离较近，但群体之间的遗传差异较大。
２．３　 分子系统发育分析

以黄河裸裂尻鱼 （ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｐｙｌｚｏｖｉ）、 极边扁咽齿鱼 （ Ｐｌａｔｙｐｈａｒｏｄｏｎ ｅｘｔｒｅｍｕｓ） 和 齐 口 裂 腹 鱼

（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ ｐｒｅｎａｎｔｉ）为外类群，应用邻接法 （ＮＪ） 构建嘉陵裸裂尻鱼 １４ 个线粒体控制区序列单倍型

（ＫＹ０９２４３６⁃ＫＹ０９２４４９）之间的系统发育树（图 ２）。 结果显示，所有的嘉陵裸裂尻鱼样本聚为一个单系，并清

楚的识别出了对应于水系的两个谱系群体，即嘉陵江组群和渭河组群。 依据 Ｎｅｔｗｏｒｋ 软件以中接法（Ｍｅｄｉａｎ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ）构建的单倍型进化网络关系图显示（图 ３、图 ４），大部分单倍型之间经过一步突变，Ｈ１ 做为嘉陵裸裂

尻鱼在嘉陵江水系的祖先单倍型，Ｈ３ 做为渭河水系的祖先单倍型，并且两个谱系群体之间没有共享单倍型。
单倍型进化网络图进一步支持了系统发育树的分析， 嘉陵裸裂尻鱼 ６ 个地理群体的单倍型按照嘉陵江水系

和渭河水系形成两个大的类群。

图 ２　 基于 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列构建嘉陵裸裂尻鱼的 ＮＪ 树，节点处的数字为 １０００ 次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验的支持率

Ｆｉｇ．２　 Ａ ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐａｒｔ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓｉｎ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ． Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｔ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｐｅｒｃｅｎｔ

ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｉｎ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ （１０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ）

２．４　 群体扩张分析

对所扩增的 １４７ 尾嘉陵裸裂尻鱼的线粒体控制区序列进行核苷酸错配分布分析、Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ
中性检验来分析种群历史动态。 结果显示，迭部益哇乡群体（ＤＢ）、迭部腊子乡群体（ＬＺ）和渭源群体（ＷＹ）的
核苷酸错配分布曲线呈明显的单峰型（图 ３），但 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 检验均不显著（Ｐ＞０．０５），表明这 ３ 个群

体未显著偏离种群扩张模型。 其余 ３ 个群体的核苷酸错配分布都呈现多峰分布，且 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 检

验均不显著，未检测到种群扩张。 将所有个体做为一个整体进行核苷酸错配分布，呈现出多峰分布，Ｔａｊｉｍａ′ｓ
Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 检验符合中性进化的假设，说明嘉陵裸裂尻鱼群体在近期历史上群体大小保持稳定，未出现显著

的种群扩张。

５４７７　 ２２ 期 　 　 　 王太　 等：基于线粒体控制区的嘉陵裸裂尻鱼种群遗传结构分析 　
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图 ３　 嘉陵裸裂尻鱼单倍型最小进化网络关系

　 Ｆｉｇ．３　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｍｉｎｉｍｕｍ ｓｐａｎｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ ｆｏｒ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ

ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ　

３　 讨论

３．１　 遗传多样性分析

种群遗传多样性是生物多样性的重要组成部分，体
现了物种对不同环境的适应能力的潜力，遗传多样性水

平、形成机制和分布格局可揭示物种起源与进化历程，
是物种进化潜能的保证，也是物种保护工作的基础。 单

倍型多样性（ｈ）和核苷酸多样性（π）是衡量一个物种

群体变异程度的重要指标［１６］。 嘉陵裸裂尻鱼的单倍型

多样性和核苷酸多样性（Ｈｄ ＝ ０．８１０±０．０１８；π ＝ ０．００６９８
±０． ０００４４ ） 整 体 低 于 同 亚 科 鱼 类 齐 口 裂 腹 鱼［１７］

（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ ｐｒｅｎａｎｔｉ）（Ｈｄ ＝ ０．９８；π ＝ ０．０１９）和极边扁

咽齿鱼［１８］（Ｐｌａｔｙｐｈａｒｏｄｏ ｎｅｘｔｒｅｍｕｓ）（Ｈｄ＝ ０．９９５；π＝ ０．０１２９），与厚唇裸重唇鱼［１９］（Ｇｙｍｎｏｄｉｐｔｙｃｈｕｓ ｐａｃｈｙｃｈｅｉｌｕｓ）
（Ｈｄ＝ ０．８４４；π＝ ０．００５４）和黄河裸裂尻鱼（Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｐｙｌｚｏｖｉ） ［２０］（Ｈｄ ＝ ０．７９；π ＝ ０．００２７）相当。 嘉陵裸裂尻

鱼 ６ 个地理群体的单倍型多样性呈现出有些群体高、有些群体低的现象，而核苷酸多样性均较低，甚至在迭部

益哇乡（ＤＢ）和渭源（ＷＹ）群体的核苷酸多样性低于 ０．００１。 这种在不同群体的遗传多样性存在显著的地理

差异的现象在淡水鱼类中被大量观察到［２１，２２］，嘉陵裸裂尻鱼较低的核苷酸多样性，可能与青藏高原第四纪以

来经历了数次地质变迁和气候的改变，使种群受到“瓶颈效应”的打击，后部分种群又受到“创立者效应”的作

用，导致部分种群的遗传多样性贫乏。 对于渭源种群（ＷＹ）来说，长期的地理隔离也可能是造成遗传多样性

水平极低的主要原因之一，有效群体数量小引起的遗传漂变导致大量的遗传变异丢失。

表 ５　 嘉陵裸裂尻鱼的中性检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

群体属地
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ｔａｊｉｍａ 氏 Ｄ 检验值
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ

Ｐ 值
Ｐ

Ｆｕ 氏 ＦＳ 检验值
Ｆｕ′ｓ ＦＳ

Ｐ 值
Ｐ

迭部益哇乡 －０．５６３５１ ０．３３５ －０．８９１９８ ０．２２５

迭部腊子乡 ０．００４６２ ０．５６８ ０．４３３４５ ０．６１１

舟曲城关镇 ０．９７５３３ ０．８６６ ２．０４２１５ ０．８６３

舟曲拱坝乡 －０．１１４５４ ０．４７５ ０．６３８１４ ０．６６２

宕昌南河镇 １．７５０５７ ０．９６０ ３．８７０６４ ０．９５３

渭源锹峪乡 －１．１５１４２ ０．１５７ －１．１５４５１ ０．０５６

总体 Ｔｏｔａｌ ０．１５０１７ ０．５６０ ０．８２２９８ ０．５６１

３．２　 遗传结构分析

有研究得出地理隔离或同一水域中存在不同的栖息环境限制了基因交流，是鱼类出现种群分化的重要原

因［２３］，遗传分化和基因流是评价种群遗传结构的重要指标。 渭源群体（ＷＹ）采自黄河流域渭河，而其他 ５ 个

地理群体为嘉陵江水系，受地理隔离影响渭源群体与其他群体之间的 Ｆｓｔ（０．６２１７２—０．７５１３２）远大于 ０．２５，说
明嘉陵裸裂尻鱼渭源群体与其他种群之间遗传分化较大，这与基因流 Ｎｍ 分析结果一致，群体间基因流贫乏。
位于嘉陵江 ５ 个水系连通地理群体之间 Ｆｓｔ（０．０３３６８－０．４４９２７）较小，相邻地理种群之间有基因交流（Ｎｍ＞１），
可以抑制遗传漂变引起的遗传分化［２４］，这可能与嘉陵裸裂尻鱼具有短距离洄游这一习性有关。 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检
验表明，嘉陵裸裂尻鱼种群之间遗传分化程度与地理距离存在显著相关，说明距离隔离模型可以有效解释种

群目前遗传格局的形成。 但是也有迭部嗌哇乡（ＤＢ）群体与迭部腊子乡（ＬＺ）群体的地理距离较近，但群体之

间的遗传差异较大的现象，说明地理隔离并非唯一影响嘉陵裸裂尻鱼遗传格局的因素，推测可能是由于白龙

江上游大量梯级电站的建设，使河流失去连通性，限制了嘉陵裸裂尻鱼的扩散，导致两者之间的遗传分化

６４７７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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图 ４　 不同地理群体嘉陵裸裂尻鱼的核苷酸错配分布曲线

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｐａｉｒｗｉｓｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒＳｃｈｉｚｏｐｙｇｏｐｓｉｓ ｋｉａｌｉｎｇｅｎｓｉｓ

（实线为模拟的不配对分布，虚线为观察到的不配对分布 Ａ：ＤＢ，Ｂ：ＬＺ，Ｃ：ＺＱ，Ｄ：ＧＢ，Ｅ：ＴＣ，Ｆ：ＷＹ，Ｇ：整体）

加大。
分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）显示，５５．７１％的变异来自于种群内，４４．２９％的变异来自于种群间。 种群间的遗

传变异较大，这与单倍型系统进化树（图 １）和单倍型进化网络关系图（图 ２）相一致，渭源种群单倍型独自聚

为一支，且渭源种群与其他种群之间没有共享单倍型。 按照水系将嘉陵裸裂尻鱼种群划分为 ２ 组进行

ＡＭＯＶＡ 分析显示，嘉陵江水系 ５ 个地理种群间的遗传变异将为 １９．２５％，大部分的遗传变异来自于种群内的

个体之间（４２．２７％），这同样与单倍型进化树和单倍型进化网络关系图相一致，嘉陵江水系 ５ 个地理种群间没

有显著的地理种群结构。 基因流估计显示各群体间的基因流水平较高，遗传交流较频繁，这与它们缺乏种群

结构是一致的。 综合这几方面研究结果都显示，嘉陵江水系的嘉陵裸裂尻鱼没有显著的种群分化。

７４７７　 ２２ 期 　 　 　 王太　 等：基于线粒体控制区的嘉陵裸裂尻鱼种群遗传结构分析 　
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３．３　 种群历史动态与保护

嘉陵裸裂尻鱼整体、舟曲城关镇种群（ＺＱ）、舟曲拱坝乡种群（ＧＢ）和宕昌种群（ＴＣ）的核苷酸错配分析均

呈多峰分布，Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 检验符合中性进化的假设。 迭部益哇乡群体（ＤＢ）、迭部腊子乡群体（ＬＺ）
和渭源群体（ＷＹ）的核苷酸错配分布曲线呈明显的单峰型（图 ３），但 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 检验都不显著（Ｐ＞
０．０５），表明嘉陵裸裂尻鱼群体在近期历史上群体大小保持稳定，未出现显著的种群扩张。 在很多鱼类中都发

现了单倍型多样性高而核苷酸多样性低的现象［２５，２６］，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，快速的种群扩张有利于提高对新突变的保持能力而导致核苷酸多样性低［２７］。 而嘉陵裸裂尻鱼这种单

倍型多样性偏低和核苷酸多样性低的状况，推测在第四纪冰期期间由于种群受到“瓶颈效应”打击之后，未发

生种群扩张事件，导致遗传多样性偏低。 这可能与其自身的性成熟年龄（５ 龄）晚，个体小（调查最大个体全长

１８ｃｍ）导致的怀卵量低等生物学特性有关［１］。
鱼类种群遗传结构和谱系系统地理格局的研究结果能够为物种保护策略及渔业管理措施的制定提供科

学依据［２８］。 嘉陵裸裂尻鱼遗传多样性总体较为丰富，但各个地理群体内的多样性比较贫乏。 受自然环境变

化和涉水工程的建设等因素的影响，可能导致嘉陵裸裂尻鱼的遗传多样性继续降低，对复杂环境的适应能力

降低，从而进一步威胁到嘉陵裸裂尻鱼的生存。 虽然目前已经建立了一些保护措施，如建立的白龙江特有鱼

类国家级水产种质资源保护区、岷江宕昌段特有鱼类国家级水产种质资源保护区和白龙江舟曲段特有鱼类省

级水产种质资源保护区，并在嘉陵江采取人工增殖放流措施。 但这些措施对保护嘉陵裸裂尻鱼可能并不完

善。 物种的保护必须考虑到自身的遗传特性，否则保护将可能是不成功的［２９］。 本研究结果表明，嘉陵裸裂尻

鱼的核苷酸多样性较低，提示对其遗传多样性的保护是非常迫切的。 根据进化上具关键意义的单元 ＥＳＵ
（Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ Ｕｎｉｔ）设置的原则［３０］，我们可以将嘉陵江水系的嘉陵裸裂尻鱼种群当作一个保护管

理单元进行保护，嘉陵裸裂尻鱼渭河种群属高度分化的单倍型类群，且遗传多样性极低，需当作一个保护管理

单元进行优先保护。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 武云飞， 吴翠珍． 青藏高原鱼类． 成都： 四川科技出版社， １９９２：４６３⁃４６５．

［ ２ ］ 　 武云飞． 中国裂腹鱼亚科鱼类的系统分类研究． 高原生物学集刊， １９８４， （３）： １１９⁃１４０．

［ ３ ］ 　 伍献文． 中国鲤科鱼类志． 上海： 上海科学技术出版社， １９６４：１３７⁃１９７．

［ ４ ］ 　 王香亭． 甘肃省脊椎动物志． 兰州： 甘肃省科学技术出版社， １９９１：１０６⁃１０７．

［ ５ ］ 　 何德奎， 陈毅锋， 陈宜瑜， 陈自明． 特化等级裂腹鱼类的分子系统发育与青藏高原隆起． 科学通报， ２００３， ４８（２２）： ２３５４⁃２３６２．

［ ６ ］ 　 Ａｖｉｓｅ Ｊ Ｃ， Ａｒｎｏｌｄ Ｊ， Ｂａｌｌ Ｒ Ｍ， Ｂｅｒｍｉｎｇｈａｍ Ｅ， Ｌａｍｂ Ｔ， Ｎｅｉｇｅｌ Ｊ Ｅ， Ｒｅｅｂ Ｃ Ａ， Ｓａｕｎｄｅｒｓ Ｎ Ｃ． Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ： ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ＤＮＡ ｂｒｉｄｇｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ． Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ， １９８７， １８（１）： ４８９⁃５２２．

［ ７ ］ 　 Ｓｂｉｓà Ｅ， Ｔａｎｚａｒｉｅｌｌｏ Ｆ， Ｒｅｙｅｓ Ａ， Ｐｅｓｏｌｅ Ｇ， Ｓａｃｃｏｎｅ Ｃ． Ｍａｍｍａｌｉａｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｒｅｇｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ： ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｗ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ． Ｇｅｎｅ， １９９７， ２０５（１ ／ ２）： １２５⁃１４０．

［ ８ ］ 　 Ｚｈａｏ Ｋ， Ｄｕａｎ Ｚ Ｙ， Ｐｅｎｇ Ｚ Ｇ， Ｇａｎ Ｘ Ｎ， Ｚｈａｎｇ Ｒ Ｙ， Ｈｅ Ｓ Ｐ． Ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｄｅｍｉｃ Ｇｙｍｎｏｃｙｐｒｉｓｃｈｉｌｉａｎｅｎｓｉｓ （Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）： ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌ

ｗｅｓｔｗａｒｄ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ａｌｌｏｐａｔｒｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｃｙｃｌｉｃａｌ Ｐｌｅｉｓｔｏｃｅｎｅ ｇｌａｃｉａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ

ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ２０１１， ５９（２）： ３０３⁃３１０．

［ ９ ］ 　 孟玮， 郭焱， 海萨， 杨天燕， 马燕武， 谢春刚． 塔里木裂腹鱼群体遗传结构及遗传多样性分析． 水生生物学报， ２０１２， ３６（５）： ８５１⁃８５７．

［１０］ 　 Ｌｉｂｒａｄｏ Ｐ， Ｒｏｚａｓ Ｊ． ＤｎａＳＰ ｖ５： ａ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｄａｔａ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００９， ２５（１１）： １４５１⁃１４５２．

［１１］ 　 Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ Ｌ， Ｌａｖａｌ Ｇ， Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ Ｓ． Ａｒｌｅｑｕｉｎ （ ｖｅｒｓｉｏｎ． ３． ０）： Ａｎｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅ ｆｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｄａｔａａｎａｌｙｓｉｓ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｏｎｌｉｎｅ， ２００７， １： ４７⁃５０．

［１２］ 　 Ｈｕｄｓｏｎ Ｒ Ｒ， Ｓｌａｔｋｉｎ Ｍ， Ｍａｄｄｉｓｏｎ Ｗ Ｐ． Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆｌｅｖｅｌｓｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｆｒｏｍ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９９２， １３２（２）： ５８３⁃５８９．

［１３］ 　 ＫｕｍａｒＳ， Ｓｔｅｃｈｅｒ Ｇ， ＴａｍｕｒａＫ． ＭＥＧＡ７： ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｖｅｒｓｉｏｎ ７．０ ｆｏｒ ｂｉｇｇｅｒ ｄａｔａｓｅｔｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，

２０１６， ３３（７）： １８７０⁃１８７４．

［１４］ 　 Ｂａｎｄｅｌｔ Ｈ Ｊ， Ｆｏｒｓｒｅｒ Ｐ， Ｒöｈｌ Ａ． Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｆｏｒ ｉｎｆｅｒｒｉｎｇ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １９９９， １６（１）：

３７⁃４８．

［１５］ 　 Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ Ｓ， Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ Ｌ． Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｓｔ ｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｉｒｗｉｓｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｗｈｅｎ ｔｈｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｖａｒｙ ａｍｏｎｇ

８４７７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｓｉｔｅｓ： ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ ｈｕｍａｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９９９， １５２（３）： １０７９⁃１０８９．

［１６］ 　 ＮｅｉｇｅｌＪＥ， ＡｖｉｓｅＪＣ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｒａｎｄｏｍ ｗａｌｋ ｍｏｄｅｌ ｔｏ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｎｉｍａｌ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｖａｒｉａｔｉｏｎ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９９３， １３５

（４）： １２０９⁃１２２０．

［１７］ 　 Ｓｏｎｇ Ｚ Ｂ， Ｓｏｎｇ Ｊ， Ｙｕｅ Ｂ Ｓ． Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｒｅｎａｎｔ′ｓ ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎ， Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａ ｘｐｒｅｎａｎｔｉ， ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ

ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｆｉｓｈｅｓ， ２００８， ８１（３）： ２４７⁃２５２．

［１８］ 　 苏军虎， 张艳萍， 娄忠玉， 刘焕章， 焦文龙， 魏彦明．黄河上游极边扁咽齿鱼种群遗传结构． 动物分类学报， ２０１２， ３７（１）： ２９⁃３５．

［１９］ 　 苏军虎， 张艳萍， 娄忠玉， 刘焕章， 焦文龙， 杨建宝， 魏彦明． 基于线粒体控制区序列的黄河上游厚唇裸重唇鱼种群遗传结构． 生态学

报， ２０１２， ３２（１３）： ４１９１⁃４１９８．

［２０］ 　 赵凯， 杨公社， 李俊兵， 何舜平． 黄河裸裂尻鱼群体遗传结构和 Ｃｙｔ ｂ 序列变异． 水生生物学报， ２００６， ３０（２）： １２９⁃１３３．

［２１］ 　 ＢｉｌｌｉｎｇｔｏｎＮ， ＨｅｂｅｒｔＰＤＮ． Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｆｉｓｈｅｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｓ． Ｃａｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ ａｎｄ Ａｑｕａｔｉｃ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， １９９１， ４８（Ｓ１）： ８０⁃９４．

［２２］ 　 肖武汉， 张亚平． 鱼类线粒体 ＤＮＡ 的遗传与进化． 水生生物学报， ２０００， ２４（４）： ３８４⁃３９１．

［２３］ 　 Ｗｒｉｇｈｔ Ｓ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｍｅｎｄｅｌｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９３１， １６（２）： ９７⁃１５９．

［２４］ 　 Ｗｒｉｇｈｔ Ｓ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ： Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ａｍｏｎｇ Ｎａｔｕｒａｌ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ． Ｃｈｉｃａｇｏ： Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｃａｇｏ Ｐｒｅｓｓ， １９７８：

７９⁃１０３．

［２５］ 　 Ｌｉｕ Ｇ Ｘ， Ｚｈｏｕ Ｊ， Ｚｈｏｕ Ｄ Ｇ． Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｒｅｖｅａｌｓ ｌｏｗ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｅｌｏｎｇａｔｅ ｌｏａｃｈ， Ｌｅｐｔｏｂｏｔｉａｅｌｏｎｇａｔａ （ Ｂｌｅｅｋｅｒ）：

ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｆｉｓｈｅｓ， ２０１２， ９３（３）： ３９３⁃４０２．

［２６］ 　 Ｙｕ Ｄ， Ｃｈｅｎ Ｍ， Ｔａｎｇ Ｑ Ｙ， Ｌｉ Ｘ Ｊ， Ｌｉｕ Ｈ Ｚ． Ｇｅｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｖｅｎｔｓ ａｎｄ Ｐｌｉｏｃｅｎｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎｓ ｅｘｐｌａｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｄ

ｗａｔｅｒ ｆｉｓｈ Ｒｈｙｎｃｈｏｃｙｐｒｉｓｏｘｙｃｅｐｈａｌｕｓ （Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ： Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ） ｉｎ Ｃｈｉｎａ． ＢＭＣ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， １４： ２２５⁃２２５．

［２７］ 　 Ｇｒａｎｔ Ｗ Ａ Ｓ， Ｂｏｗｅｎ Ｂ Ｗ． Ｓｈａｌｌｏｗ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｒｉｅｓ ｉｎ ｄｅｅｐ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｆｉｓｈｅｓ： ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｆｒｏｍ ｓａｒｄｉｎｅｓ ａｎｄ ａｎｃｈｏｖｉｅｓ ａｎｄ

ｌｅｓｓｏｎｓ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｅｒｅｄｉｔｙ， １９９８， ８９（５）： ４１５⁃４２６．

［２８］ 　 Ｌｏｅｓｃｈｃｋｅ Ｖ， Ｔｏｍｉｕｋ Ｊ， Ｊｉａｎ Ｓ Ｋ． Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ． Ｂａｓｅｌ： Ｂｉｒｋｈäｕｓｅｒ Ｖｅｒｌａｇ， １９９４： ３７⁃５３．

［２９］ 　 Ｆｒａｎｋｈａｍ Ｒ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｂｉｏｌｏｇｙ． Ｃｏｍｐｔｅｓ Ｒｅｎｄｕｓ Ｂｉｏｌｏｇｉｅｓ， ２００３， ３２６（Ｓ１）： ２２⁃２９．

［３０］ 　 ＭｏｒｉｔｚＣ． Ｄｅｆｉｎｉｎｇ‘ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｕｎｉｔｓ’ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １９９４， ９（１０）： ３７３⁃３７５．

９４７７　 ２２ 期 　 　 　 王太　 等：基于线粒体控制区的嘉陵裸裂尻鱼种群遗传结构分析 　




