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海南岛宽额鳢（Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ）的群体遗传变异与生
物地理过程

陈佳琪，李　 潮，张雯君，李　 炜，高天扬，赵　 俊∗

广州市亚热带生物多样性与环境生物监测重点实验室，广东省水产健康安全养殖重点实验室，广东省水产优质环保养殖工程技术研究中心，华

南师范大学生命科学学院，广州　 ５１０６３１

摘要：为了解海南岛宽额鳢（Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ）的群体遗传分化和亲缘生物地理过程，采集了云南元江和海南岛 ５ 个水系（昌化

江、陵水河、藤桥河、万泉河及南渡江）共 ６ 个种群 １６８ 个宽额鳢个体，基于线粒体细胞色素 ｂ （Ｃｙｔ ｂ）基因全序列（１１４２ ｂｐ）对其

遗传多样性和遗传分化程度进行了评估，并探讨了地质和气候等因素如何塑造了这一物种的亲缘地理结构及演化历史。 基于

Ｃｙｔ ｂ 序列构建的系统树结果将所有个体分成两个主要谱系（Ａ 和 Ｂ），谱系 Ａ 包括海南岛所有种群，其中，部分昌化江个体形成

独立的亚支（Ａ２），其余个体聚为另一亚支（Ａ１），谱系 Ｂ 为云南元江的全部个体，各谱系间的遗传分化指数均较高。 种群历史

动态分析表明，各谱系均没有发生种群扩张，但 Ａ１ 亚支与谱系 Ｂ 曾在约 １ 万年前发生过有效种群数量减小的事件。 根据研究

结果推测，更新世冰期期间，北部湾因海平面下降而暴露，大陆和海南岛的水系发生接触，越南北部水系（包括元江 ／红河）通过

一条联系雷州半岛和海南岛的古河道流入南海，因而冰期期间宽额鳢有机会从元江（红河）扩散至海南岛西南部，随后在海南

岛内部，宽额鳢进一步扩散，并以五指山为种群间基因交流的重要地理障碍，各水系间种群发生基因交流和遗传分化。
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Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ ｉｎ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ
ＣＨＥＮ Ｊｉａｑｉ， ＬＩ Ｃｈａｏ， ＺＨＡＮＧ Ｗｅｎｊｕｎ， ＬＩ Ｗｅｉ， ＧＡＯ Ｔｉａｎｙａｎｇ， ＺＨＡＯ Ｊｕｎ∗

Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｂｉｏｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ， Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ Ｓａｆｅ Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，

Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｌｙ⁃ｆｒｉｅｎｄｌｙ Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ， Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｎｏｒｍａｌ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０６３１， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ａｉｒ⁃ｂｒｅａｔｈｉｎｇ ｆｉｓｈ， Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ， ｉｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｈａｌｌｏｗ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｒｅａｍｓ ａｎｄ ｒｉｖｅｒｓ ｏｆ
Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ ｉｎ Ｃｈｉｎａ． Ａｔ ｐｒｅｓｅｎｔ， ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｌｉｍｉｔｅｄ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ． Ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｈｏｗ ｔｈｅ ｇｅｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｖｅｎｔｓ ａｎｄ
ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｈａｖｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ， １６８ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｗｅｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ６ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ６ ｄｒａｉｎａｇｅｓ （ Ｃｈａｎｇｈｕａ， Ｌｉｎｇｓｈｕｉ， Ｔｅｎｇｑｉａｏ， Ｗａｎｑｕａｎ， Ｎａｎｄｕ， ａｎｄ Ｒｅｄ ｒｉｖｅｒｓ） ｉｎ
Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ ａｎｄ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ， ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ ｇｅｎｅ （１，１４２ ｂｐ） ａｓ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ．
Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｌｉｎｅａｇｅｓ （Ａ ａｎｄ Ｂ）． Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ． Ａｍｏｎｇ
ｔｈｅｍ， ｓｏｍｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈａｎｇｈｕａ Ｒｉｖｅｒ ｆｅｌｌ ｉｎｔｏ ａｎ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓｕｂｃｌａｄｅ （ Ａ２）， ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｍａｉｎｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ
ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ａｎｏｔｈｅｒ ｓｕｂｃｌａｄｅ （Ａ１）； Ｌｉｎｅａｇｅ Ｂ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｒｅｄ Ｒｉｖｅｒ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｗａｓ ｈｉｇｈ． Ｔｈｅ ｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃ ｈｉｓｔｏｒｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｌｉｎｅａｇｅ Ａ１， Ａ２， ａｎｄ Ｂ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｕｎｄｅｒｇｏｎｅ ｒｅｃｅｎｔ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ． Ｂａｙｅｓｉａｎ ｓｋｙｌｉｎｅ ｐｌｏｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｉｚｅ ｏｆ ｌｉｎｅａｇｅ Ａ１ ａｎｄ Ｂ ｄｅｃｌｉｎｅｄ ａｔ ０．０１ ｍｉｌｌｉｏｎｓ ｏｆ ｙｅａｒｓ ａｇｏ． Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｏｕｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ， ｄｕｒｉｎｇ Ｐｌｅｉｓｔｏｃｅｎｅ ｇｌａｃｉａｔｉｏｎｓ，
ｔｈｅ Ｇｕｌｆ ｏｆ Ｔｏｎｋｉｎ ｗａｓ ｅｘｐｏｓｅｄ ｏｗｉｎｇ ｔｏ ａ ｄｒｏｐ ｉｎ ｓｅａ ｌｅｖｅｌ． Ｔｈｅ ｄｒａｉｎａｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｉｎｌａｎｄ ａｎｄ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ ｗｅｒｅ ｉｎ
ｃｏｎｔａｃｔ． Ｄｒａｉｎａｇｅｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｖｉｅｔｎａｍ （ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ Ｒｅｄ Ｒｉｖｅｒ） ｆｌｏｗｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｂｙ ａ ｐａｌｅｏｃｈａｎｎｅｌ
ｃｏｎｎｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ Ｌｅｉｚｈｏｕ Ｐｅｎｉｎｓｕｌａ ａｎｄ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ． Ａｔ ｔｈｉｓ ｔｉｍｅ， ｔｈｅ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｇｕｌｆ ｏｆ Ｔｏｎｋｉｎ ｇａｖｅ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ａ
ｃｈａｎｃｅ ｆｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｓｐｅｒｓｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ Ｒｅｄ Ｒｉｖｅｒ ａｎｄ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔｅｒｎ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ ｄｒａｉｎａｇｅ， ａｎｄ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙ
ｅｎｈａｎｃｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ ｄｒａｉｎａｇｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｈａｉｎａｎ Ｉｓｌａｎｄ； Ｒｅｄ Ｒｉｖｅｒ； Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ； Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ ｇｅｎｅ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃ ｈｉｓｔｏｒｙ；
ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ

海南岛是我国纬度最低、面积最大的热带岛屿，该岛北以琼州海峡与广东划界，西临北部湾与越南遥望。
由于火山作用和海平面上升，海南岛最初在大约 ２—２．５ 百万年前从大陆中分离出来［１⁃２］，而地质证据表明，在
更新世冰期期间，海南岛与大陆有数次的连接与分离［３⁃４］。 海南岛的地形复杂，以五指山和鹦哥岭两座山脉

为隆起核心，从中部和南部地区陡峭上升，并向北延伸到一个宽阔的平原，水系从中部山区向周围延伸组成辐

射状水系。 南渡江为最大河系，向北流入琼州海峡，万泉河与陵水河则向东流入南海，昌化江向西流入北部

湾，藤桥河向南经三亚藤桥港独立入海。 随着 ＤＮＡ 序列测定技术和生物信息学的发展，近年来学界陆续涉足

了海南岛淡水鱼类生物地理与种群遗传的研究，研究表明海南岛受到地理屏障影响的淡水鱼类在种群遗传上

普遍存在一定分化，如细尾白甲鱼 （Ｏｎｙｃｈｏｓｔｏｍａ ｌｅｐｔｕｒｕｍ） ［５］、东方墨头鱼 （Ｇａｒｒａ ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ） ［６］ 和拟平鳅

（Ｌｉｎｉｐａｒｈｏｍａｌｏｐｔｅｒａ ｄｉｓｐａｒｉｓ） ［７］等。 对于海南岛这一大陆性岛屿进行生物地理学研究，可帮助了解生物类群在

大陆与岛屿间分布的演化历史，也可以协助了解该岛屿的地质与气候变化历史。
元江（红河）发源于我国云南省，在越南境内自北部湾入海，近年来的古地磁学研究表明，海南岛原属于

广西和越南北部［８⁃９］，从中生代晚期到新生代早期，海南岛沿红河断裂带向东南方向移动和旋转到现在的位

置［１０⁃１１］，且在 １９８６ 年出版的《海南岛淡水及河口鱼类志》 ［１２］ 中记述了海南岛淡水鱼类与元江及红河水系相

同的有 ６２ 种，所以，元江及其与海南岛西南部水系在地质历史上可能存在某种联系，添加元江样本作为本研

究的外类群可帮助了解海南岛淡水鱼类的生物地理过程。
宽额鳢 （ Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ Ｈａｍｉｌｔｏｎ， １８２２） 亦称南鳢或白边鳢， 隶属于鲈形目 （ Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ） 鳢科

（Ｃｈａｎｎｉｄａｅ）鳢属（Ｃｈａｎｎａ），常在溪流和河沟的浅水区域生活。 国内主要分布于海南岛各水系［１２］、云南各江

河及其支流等［１３］，国外主要分布于印度及东南亚各地［１２］。 目前，国内外学者主要对宽额鳢的毒理学［１４⁃１５］、生
理学［１６⁃１７］、染色体组型分析［１８］、同工酶［１９］以及宽额鳢与同属鱼类的亲缘关系［２０⁃２１］等方面开展了一些研究。

遗传变异和种群遗传结构的量化对于改善自然种群的管理和保护至关重要［２２］，但是对于宽额鳢这一物

种内的遗传分化和亲缘地理的研究，目前为止国内仅有一篇关于宽额鳢遗传变异的报道［２３］，该文章主要测定

了云南澜沧江和海南岛南渡江、万泉河与昌化江 ４ 个水系宽额鳢的线粒体控制区序列，结果表明云南组群和

海南组群间高度分化。 然而，该研究对于海南岛种群的地理覆盖范围相对缺乏，仅选取了三个水系，且在与海

南岛淡水鱼类的亲缘关系上，云南元江相比澜沧江更能说明海南岛的历史生物地理过程。 此外，鱼类 Ｃｙｔ ｂ 基

因的长度为 １１４０ ｂｐ 左右，它的结构与功能在 ｍｔＤＮＡ 的 １３ 个蛋白质编码基因中被了解得最清楚，而且进化速

率适中，被认为是解决分类和系统进化问题最可信的分子标记之一［２４］。 因此，本研究旨在通过线粒体 Ｃｙｔ ｂ
序列的测定和分析，解决如下科学问题：（１）了解海南岛内宽额鳢的谱系分化和遗传多样性现状，试图阐述海

南岛内宽额鳢经历的历史生物地理过程。 （２）推断可能影响海南岛宽额鳢的遗传多样性和生物地理过程的

历史过程或事件。 （３）检验海南岛与元江水系宽额鳢之间的亲缘地理关系，重点检验昌化江与元江的关系，
以期为未来海南岛淡水鱼类保护区的规划和建设提供理论支持，为我国鱼类的生物多样性保护和管理提供借

鉴依据。
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１　 材料与方法

１．１　 样品采集

于 ２０１７ 年 ７ 月、１０ 月，在海南岛及云南的 １２ 个采样点采集 １６８ 条宽额鳢个体（样品体长范围为 ３．９—
１３．５ ｃｍ），将所采集个体按采样的水系进行种群划分，即用水系名称对种群进行命名。 各具体采样点及样品

信息见表 １，样品分布地图见图 １。 采集后的样本立即取其新鲜肌肉并用 ９５％的乙醇固定，带回实验室置于

－２０℃低温冰箱作长期保存。 样本存放在华南师范大学生命科学学院鱼类标本室。

表 １　 宽额鳢样品信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

采样点代码
Ｃｏｄｅｓ

采样点 （个体数）
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ （ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ）

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌａｔｉｔｕｄｅ

样品数
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

昌化江（ＣＨ） ＣＨ０１ 海南琼中县什运乡 （５） １８°５９′Ｎ， １０９°３６′Ｅ ２４

ＣＨ０２ 海南五指山市毛道乡 （７） １８°４７′Ｎ， １０９°２４′Ｅ

ＣＨ０３ 海南五指山市畅好乡 （３） １８°４４′Ｎ， １０９°２８′Ｅ

ＣＨ０４ 海南五指山市水满乡 （９） １８°５２′Ｎ， １０９°３９′Ｅ

陵水河（ＬＳ） ＬＳ０１ 海南保亭县七仙岭 （６） １８°４１′Ｎ， １０９°３９′Ｅ ２６

ＬＳ０２ 海南保亭县什玲镇 （２０） １８°４２′Ｎ， １０９°４５′Ｅ

藤桥河（ＴＱ） ＴＱ 海南保亭县响水镇 （３１） １８°３５′Ｎ， １０９°３６′Ｅ ３１

万泉河（ＷＱ） ＷＱ０１ 海南琼海市石壁镇 （２５） １９°０９′Ｎ， １１０°１８′Ｅ ２８

ＷＱ０２ 海南琼中县湾岭镇 （３） １９°０８′Ｎ， １０９°５３′Ｅ

南渡江（ＮＤ） ＮＤ０１ 海南白沙县南开乡 （２１） １９°０９′Ｎ， １０９°２５′Ｅ ３４

ＮＤ０２ 海南白沙县牙叉镇 （１３） １９°１１′Ｎ， １０９°２１′Ｅ

元江（ＹＪ） ＹＪ 云南元阳县 （２５） ２３°１６′Ｎ， １０２°４２′Ｅ ２５

合计 Ｔｏｔａｌ １６８

图 １　 宽额鳢样品分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ Ｃ． ｇａｃｈｕａ

各采样点信息及水系代码见表 １

１．２　 ＤＮＡ 的提取及测序

基因组 ＤＮＡ 的提取主要使用从上海生工生物工程技术服务有限公司购买的 Ｅｚｕｐ 柱式动物基因组 ＤＮＡ

３　 ７ 期 　 　 　 陈佳琪　 等：海南岛宽额鳢（Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ）的群体遗传变异与生物地理过程 　
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抽提试剂盒所示方法，略有改动。 所提取的总 ＤＮＡ 溶于 ＴＥ 溶液，－２０℃长期保存。 使用通用引物 Ｌ１４７２４
（５′⁃ＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧＴＴＧ⁃３′）和 Ｈ１５９１５（５′⁃ＣＴＣＣＧＡＴＣＴＣＣＧＧＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣ⁃３′） ［２５］扩增 Ｃｙｔ ｂ 片段，
引物由上海生工生物工程技术服务有限公司合成。 ＰＣＲ 扩增在 ２５μＬ 反应体系中进行，包括 ２×Ｔａｑ ＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（诺唯赞）１２．５ μＬ、上下游引物各 １．０ μＬ（浓度为 ０．０１ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）、ＤＮＡ 模板 １．０ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ９．５ μＬ，每
一次反应都包括阴性对照。 具体的反应程序为：９４℃预变性 ４ ｍｉｎ，９４℃变性 ３０ ｓ，４９℃退火 ４５ ｓ，７２℃延伸 １
ｍｉｎ，共 ３５ 个循环，最后在 ７２℃下延伸 ８ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物通过 １％ 琼脂糖凝胶电泳检验目的片段的扩增情况

后，送往上海生工生物工程技术服务有限公司纯化并进行双向测序。
１．３　 序列比对及遗传多样性分析

利用 ＤＮＡＳＴＡＲ 软件包的 ＳｅｑＭａｎ 程序对序列进行正反链拼接，再将拼接文件导入 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ ２．１ 程序进行

序列比对，比对结果通过 ＭＥＧＡ ７．０ 软件［２６］再进一步进行人工校对，并计算序列的碱基组成，可变位点数等。
利用 ＤｎａＳＰ ｖ５．０ 软件计算单倍型数及单倍型在各种群的分布情况，并利用单倍型多样性（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，
ｈ） ［２７］和核苷酸多样性（Ｃｕｒｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ， θπ及 Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ， θω） ［２８］指数

评估种群遗传多样性水平。 当前遗传多样性（θπ）是基于序列之间的成对变异进行估算，而历史遗传多样性

（θω）是基于序列中分离位点的数量进行估算［２８］，通过比较当前遗传多样性（θπ）和历史遗传多样性（θω），可
以深入了解近代进化史的种群动态［２９］。
１．４　 系统发育分析

利用 ＭＥＧＡ７．０ 软件基于 Ｋｉｍｕｒａ′ｓ ｔｗｏ⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型计算遗传距离，并基于邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ， ＮＪ）
构建 ＮＪ 树。 基于最大似然法（Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ， ＭＬ）构建的 ＭＬ 树，采用在线软件 ＰｈｙＭＬ ３．０ （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ．ａｔｇｃ⁃ｍｏｎｔｐｅｌｌｉｅｒ．ｆｒ ／ ｐｈｙｍｌ ／ ）构建，并通过 ＳＭＳ［３０］ 采取 Ａｋａｉｋｅ 信息量准则（Ａｋａｉｋｅ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，
ＡＩＣ）得出最佳核苷酸替换模型为 ＧＴＲ＋Ｇ＋Ｉ；利用 ＭｒＢａｙｅｓ ３．１．２ 进行贝叶斯推断（Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ， ＢＩ）分
析，用 Ｔｒｅｅｖｉｅｗ 显示拓扑结构图。
１．５　 种群历史动态及遗传分化分析

为检验各谱系是否发生过扩张，利用 ＤｎａＳＰ ｖ５．０ 软件对各谱系进行 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ、Ｆｕ′ Ｆｓ 检验及核苷酸错

配分布（Ｍｉｓｍａｔｃｈ⁃ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）分析。 使用 Ｎｅｔｗｏｒｋ ５ 软件基于 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建单倍型亲缘关系网络图。
利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．５ 软件［３１］进行分子方差分析（ＡＭＯＶＡ），估算遗传变异在群体间和群体内的分布， 并计算群

体间遗传分化指数（ ＦＳＴ）及其 Ｐ 值。 使用 ＤｎａＳＰ 计算两个遗传分化指数 ＧＳＴ和 ＮＳＴ，检查系统地理结构的存

在。 通过 ＢＥＡＵｔｉ ｖ１．７．５ 设置参数，将进化替代模型设为 ＧＴＲ＋Ｇ＋Ｉ，将生成的文件导入 ＢＥＡＳＴ ｖ１．７．５ 中计算

节点的分化时间，而后再通过 Ｔｒａｃｅｒ 采用 Ｃｏａｌｅｓｃｅｎｔ：Ｂａｙｅｓｉａｎ Ｓｋｙｌｉｎｅ，对每个谱系进行了有效种群大小的历

史动态反演，其结果以贝叶斯天际线（Ｂａｙｅｓｉａｎ ｓｋｙｌｉｎｅ ｐｌｏｔｓ， ＢＳＰ）方式呈现。

２　 结果与分析

本研究中，６ 个种群的 １６８ 个序列共获得 ３６ 个单倍型（序列全长 １１４２ｂｐ，可变位点 １２５ 个），Ａ、Ｃ、Ｔ、Ｇ 平

均含量分别为 ３０．４％、１３．８％、２５．３％和 ３０．５％。
２．１　 系统发育分析

为更好地了解宽额鳢种群之间的亲缘关系，采用不同方法（ＮＪ，ＭＬ 和 ＢＩ）对 ３６ 个单倍型构建分子系统发

育树，由 ３ 种方法得出的拓扑结构相似，因此把 ３ 种方法构建的系统树合为一致树（图 ２）。 从系统发育树中

可以看出，３６ 个单倍型分为两大支系（Ａ 支和 Ｂ 支）。 Ａ 支包含海南岛 ５ 个种群的全部单倍型，Ｂ 支为云南元

江种群。 其中，Ａ 支中可以分为两个亚支，一个是 Ａ１ 亚支，包括海南岛 ５ 个种群（ＣＨ、ＬＳ、ＴＱ、ＷＱ 及 ＮＤ）的
大部分单倍型，另一支为 Ａ２ 亚支，包括昌化江的两个采样点即畅好乡和水满乡的全部单倍型。

在单倍型网络图（图 ３）中，３ 个主要分支结构与系统发育树结果一致，谱系 Ｂ 与 Ａ１、Ａ２ 亚支至少有 ４０ 个

突变步数。 系统发生的结果支持云南元江种群在亲缘关系上与海南岛的 ５ 个种群相距较远，且最先分化出
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　 图 ２　 基于 Ｃｙｔ ｂ 序列单倍型构建的宽额鳢群体 ＮＪ， ＭＬ 和 ＢＩ树

Ｆｉｇ．２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ， Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｎｄ Ｂａｙｅｓｉａｎ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

ＮＪ 树：邻接树，Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ；ＭＬ 树：最大似然树，Ｍａｘｉｍｕｍ

ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅ；ＢＩ 树：贝叶斯推断树，Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｔｒｅｅ；图中的

Ａ 与 Ｂ 分别表示宽额鳢海南岛与云南组群的谱系，Ａ１ 与 Ａ２ 分别

为谱系 Ａ 的亚支；分支节点数字分别表示 ＮＪ， ＭＬ 和 ＢＩ 树的支持

率；Ｈａｐ：单倍型，Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

来，处于最为古老的分支地位，接着是昌化江的部分个

体分化出来，而后其余的海南岛各种群相互聚为一支。
２．２　 种群遗传多样性

表 ２ 显示了宽额鳢各种群的遗传多样性。 ６ 个种

群的平均单倍型多样性为 ０．６７７（范围：０．２９９—０．８７２）。
除藤桥河种群的单倍型多样性较低（０．２９９）外，其他种

群的单倍型多样性均较高，南渡江种群的单倍型多样性

最高（０．８７２）。 对每个种群当前（ θπ）和历史（ θω）遗传

多样性的计算表明各种群的 θω几乎均趋近于 θπ，说明

各种群在历史上维持着相对稳定的状态，几乎无发生种

群扩张。
各种群单倍型数目在 ４—９ 个之间，每个种群都具

有各自的单倍型。 特有单倍型共 ３５ 个，占单倍型总数

的 ９７．２２％；共享单倍型仅 １ 个，分布在昌化江种群与万

泉河种群中，占单倍型总数的 ２．７８％。
２．３　 谱系间遗传距离及遗传分化

表 ３ 为宽额鳢基于系统发育树的 ３ 个谱系之间的

遗传距离和遗传分化指数。 结果表明，云南宽额鳢的谱

系 Ｂ 的遗传距离与海南岛宽额鳢中的两个亚支 Ａ１ 和

Ａ２ 的遗传距离均较大（分别为 ０．０６５９，０．０５３７），表明谱

系 Ｂ 与其余两个谱系的关系都较远，但相对 Ａ２ 亚支较

近。 遗传分化指数 ＦＳＴ值也呈现出高度的分化（范围在

０．９０４５—０．９５９６）。
固定指数 ＮＳＴ和 ＧＳＴ的比较显示，ＮＳＴ大于 ＧＳＴ（分别

为 ０．８１８４ 和 ０．２８５８）。 这一结果表明种群间存在明显

的谱系地理结构。
２．４　 分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）

利用分子方差分 析 方 法 ＡＭＯＶＡ （ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｖａｒｉａｎｃｅ）可以对研究的种群进行不同层次的

归类与划分，估计出组群之间、组群内以及个体之间不

同层次表现出的变异占总变异的多少，从而了解变异的

分布模式。 根据系统树得到的谱系将宽额鳢种群分成 ３ 个组群，进行分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）。 其中云南元

江水系为一个组群；海南岛诸水系为一个组群，包括昌化江的部分种群、陵水河、藤桥河、万泉河及南渡江；海
南岛内昌化江的两个采样点即畅好乡和水满乡为一个组群。 结果表明，绝大部分变异发生在组群间

（７４．７３％），而种群内很小（５．８７％） （表 ４），说明宽额鳢种群的变异主要来源于组群间。
２．５　 种群动态分析

对各个谱系进行中性检验分析，结果表明，Ａ１ 亚支和 Ａ２ 亚支的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 值均呈现负值，但
不显著（Ｐ＞０．０５），表明其在历史上均未发生过明显的种群扩张。 单系群 Ｂ 的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 值均为正

值（０．２５１６３， ２．９３０７９），表明云南元江种群亦未发生过种群扩张（表 ５）。 且核苷酸错配分布分析发现，各谱系

动态均呈多峰分布（图 ４），其中 Ａ２ 亚支的峰形虽接近单峰，但因其顶峰处于边缘临界点，且顶峰过后发生过

转折，再加上 Ａ２ 亚支的个体数相对较少，这在核苷酸错配分布分析中会产生一定的影响，结合 Ａ２ 在中性检
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图 ３　 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因构建的宽额鳢单倍型网络图

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

图中 Ａ１、Ａ２、Ｂ 分别为宽额鳢系统树中的 Ａ１ 亚支、Ａ２ 亚支、谱系 Ｂ；数字和虚线框代表不同谱系单倍型间的核苷酸替换数目；每个圆圈代

表一个单倍型，圆的面积与单倍型频率成正比

表 ２　 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因的遗传多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 样品数
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

单倍型数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

单倍型 （个体数）
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
（ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ）

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （ｈ）

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｔｉｙ

θπ ／ ％ θω ／ ％

昌化江（ＣＨ） ２４ ８
Ｈ１（４）、Ｈ２（３）、Ｈ３（１）、Ｈ４
（３）、Ｈ５ （ １）、Ｈ６ （ １０）、Ｈ７
（１）、Ｈ２７（１）

０．７９３ ０．０１６８５ ０．００９８５

陵水河（ＬＳ） ２６ ４ Ｈ８（１４）、Ｈ９（５）、Ｈ１７（２）、
Ｈ２１（５） ０．６５５ ０．００２０３ ０．００１８４

藤桥河（ＴＱ） ３１ ５ Ｈ１０ （ ２６ ）、 Ｈ１１ （ １ ）、 Ｈ１２
（１）、Ｈ１３（１）、Ｈ１４（２） ０．２９９ ０．００１６７ ０．００５２６

万泉河（ＷＱ） ２８ ６ Ｈ１５（１２）、Ｈ１６（２）、Ｈ１８（２）、
Ｈ１９（８）、Ｈ２０（１）、Ｈ２７（３） ０．７３８ ０．００３００ ０．００３３８

南渡江（ＮＤ） ３４ ９
Ｈ２２（５）、Ｈ２３（４）、Ｈ２４（４）、
Ｈ２５（３）、Ｈ２６（５）、Ｈ２８（９）、
Ｈ２９（１）、Ｈ３０（２）、Ｈ３１（１）

０．８７２ ０．００４６５ ０．００３４３

元江（ＹＪ） ２５ ５ Ｈ３２ （ ６ ）、 Ｈ３３ （ １ ）、 Ｈ３４
（１２）、Ｈ３５（２）、Ｈ３６（４） ０．７０７ ０．００２９９ ０．００２７８

合计 Ｔｏｔａｌ １６８ ３６ ０．９４６ ０．０２２６３ ０．０２０４４

　 　 θπ：当前核苷酸多样性指数，即成对序列间核苷酸变异的平均数，ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｐｅｒ ｓｉｔｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ；θω：

历史核苷酸多样性指数，即序列中分离位点的数目，ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
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表 ３　 宽额鳢谱系间的遗传距离（对角线下方）和遗传分化指数 ＦＳＴ（对角线上方）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ （ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ＦＳＴ（ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｌｉｎｅａｇｅｓ

谱系 Ｌｉｎｅａｇｅ Ａ１ Ａ２ Ｂ

Ａ１ ０．９０４５ ０．９３３４

Ａ２ ０．０３４７ ０．９５９６

Ｂ ０．０６５９ ０．０５３７

　 　 表中 Ａ１、Ａ２、Ｂ 分别为宽额鳢系统树中的 Ａ１ 亚支、Ａ２ 亚支、谱系 Ｂ

表 ４　 宽额鳢群体分子方差分析

Ｔａｂｌｅ ４　 ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

变异来源
Ｓｏｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄ． ｆ．

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异组成
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

组群间 Ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ２ １３８８．５２３ １９．４２７２２ ７４．７３

组群内种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐｓ ４ ５２３．５８８ ５．０４３８９ １９．４０

种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １６１ ２４５．８６５ １．５２７１１ ５．８７

合计 Ｔｏｔａｌ １６７ ２１５７．９７６ ２５．９９８２１ １００．００

表 ５　 基于 Ｃｙｔ ｂ 的宽额鳢 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ａｎｄ Ｆｕ′ｓ Ｆｓ ｔｅｓｔｓ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

谱系 Ｌｉｎｅａｇｅ Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ Ｐ Ｆｕ′ｓ Ｆｓ Ｐ

Ａ１ －１．１００１９ ０．１２５００ －２．９９０４０ ０．２４５００

Ａ２ －０．０５７１６ ０．４９５００ －１．２４１８１ ０．１３７００

Ｂ ０．２５１６３ ０．６５３００ ２．９３０７９ ０．９１７００

均值 Ｍｅａｎ －０．３０１９１ ０．４２４３３ －０．４３３８１ ０．４３３００

验中负值不显著的结果，可确定为多峰分布。 这都表明了 ３ 个谱系在历史进化的过程中处于相对稳定的状

态，基本无经历过种群扩张。 贝叶斯天际线分析（Ｂａｙｅｓｉａｎ ｓｋｙｌｉｎｅ ｐｌｏｔｓ， ＢＳＰ）显示 Ａ１ 亚支与单系群 Ｂ 在约 １
万年前时有效种群数量趋于减小，Ａ２ 亚支则未发现种群扩张或减小的趋势（图 ５）。

３　 讨论

３．１　 宽额鳢种群遗传多样性及遗传结构

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［３２］。 本研究采集了海南岛与云南不同水系 ６ 个种群共计 １６８ 个野生宽额鳢样本，共检测出 ３６ 个线粒体单

倍型，平均单倍型多样性（ｈ）为 ０．６７７３，显示出高单倍型多样性。 而核苷酸多样性的积累时间比单倍型多样

性的积累时间更漫长，在一定程度上核苷酸多样性比单倍型多样性更能反映群体遗传多样性［３３］，所以可作为

衡量一个种群线粒体 ＤＮＡ 遗传变异与种群历史动态的重要指标。 本研究中，海南岛与云南各种群的历史遗

传多样性（θω）几乎均趋近于当前遗传多样性（θπ），说明各种群在历史上相对稳定，并未因种群扩张或减小而

造成 θω急剧升高或降低。 此外，核苷酸多样性普遍较小这一结果，与东南亚地区关于鳢属鱼类的研究结

果［３４⁃３６］十分相似，然而却远低于海南岛其他物种的核苷酸多样性［５⁃６， ３７⁃３８］。 这就说明，并不是环境压力或瓶

颈效应而造成宽额鳢的核苷酸多样性剧烈下降，如果存在瓶颈效应，则相同的地质事件或气候动荡会对相同

分布的物种有相似的影响。 对于宽额鳢这一鳢属鱼类核苷酸多样性较低的解释是，该物种属于热带、亚热带

暖水性淡水鱼类，常栖息于河沟及溪流的浅水区域中［３９］，生活环境单一，所受外界环境刺激相对较小，故这一

物种对于适应环境的要求没有很高，遗传物质发生突变的几率便小了许多，突变没那么容易被保留下来，导致

宽额鳢核苷酸多样性水平贫乏。
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图 ４　 基于 Ｃｙｔ ｂ 构建的宽额鳢 ３ 个谱系的核苷酸错配分布分析

Ｆｉｇ．４　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ⁃ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

实线代表期望值，带有圆环的虚线代表观测值

图 ５　 基于 Ｃｙｔ ｂ 构建的宽额鳢 ３ 个谱系的贝叶斯天际线图

Ｆｉｇ．５　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｓｋｙｌｉｎｅ ｐｌｏｔｓ ｏｆ Ｃ． ｇａｃｈｕａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

Ｎｅ代表有效种群大小，τ 代表生物体的世代时间；黑线表示中值种群大小，彩色线包含区域表示 ９５％置信区间

分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）中，根据系统树的分支结果进行了分组，确定了种群内 ５．８７％的变异，组群内种

群间 １９．４０％的变异以及组群间 ７４．７３％的变异（表 ４），说明宽额鳢种群变异主要来源于组群间，即各谱系间

的变异最为明显。 谱系间的遗传距离和遗传分化指数 ＦＳＴ结果（表 ３）也表明，谱系 Ｂ（元江种群）与其他两个

谱系 Ａ 亚支的遗传距离均较大（分别为 ０．０６５９， ０．０５３７），且各谱系间的 ＦＳＴ值均大于 ０．９，说明 ６ 条水系宽额

鳢 Ｃｙｔ ｂ 序列的遗传分化主要是由于山脉或水系的隔离导致，海南岛在与大陆分离后，海南岛水系与云南水系

不再发生联系，故海南岛和云南的宽额鳢种群发生了较大的遗传变异，而在海南岛的内部水系中，位于昌化江
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海拔较高两个地点（畅好乡和水满乡）的宽额鳢由于地势原因，与海南岛平原地区种群缺乏基因交流，从而发

生了明显的遗传分化。
３．２　 宽额鳢的种群历史动态

中国南方较为温和的更新世气候和多样的地形为宽额鳢这一热带物种提供了许多适宜的栖息地。 本研

究的中性检验及核苷酸错配分布结果证明了 ３ 个谱系均不存在种群扩张的现象。 ＢＳＰ 结果表明，Ａ２ 亚支在

历史上没有发生过相对剧烈的种群波动，而 Ａ１ 亚支与谱系 Ｂ 都呈现了约 １ 万年前的有效种群数量减小，但
其幅度不大。 推测这是由于更新世冰期期间，宽额鳢种群不可避免地受到了温度变化和海平面变化的影响而

发生一定程度的有效种群数量减小，而 Ａ２ 亚支群体的栖息地（畅好乡和水满乡）由于位于五指山山势较高

（１０００ ｍ 左右）的河流上，受冰河时期温度影响较小，所以可能保持了相对稳定的生态位，并没有经历剧烈的

种群波动。
同时，对于相似纬度热带与温带上淡水鱼类没有发生种群扩张这一现象，同属鱼类及其他类群亦均有类

似的报道，如暹罗单吻鱼（Ｈｅｎｉｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ） ［４０］， 曼谷吻棘（Ｍａｃｒｏｇｎａｔｈｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ） ［４１］， 线鳢（Ｃｈａｎｎａ
ｓｔｒｉａｔａ） ［４２］及 （Ｈｅｍｉｃｕｌｔｅｒ ｌｅｕｃｉｓｃｕｌｕｓ） ［４３］等，这进一步说明南方受冰河时期影响相对较小，故南方种群没有出

现明显的扩张信号。
３．３　 宽额鳢的亲缘地理过程

亲缘地理学是生物地理学的研究核心［４４］，其关注生物遗传变异与地理之间的关系。 揭示某一地区物种

在历史上经历的生物地理过程，有助于我们在制定保护规划和措施的时候做到有的放矢。 在本研究中，根据

ＮＪ，ＭＬ 及 ＢＩ 系统树、单倍型分布的特征及单倍型网络图，可证实基于 Ｃｙｔ ｂ 序列的宽额鳢主要存在两个谱系

（Ａ、Ｂ），两个谱系均显示出高度的地理结构。 谱系 Ａ 进一步分为两个亚支，其中 Ａ１ 亚支的成员来源于海南

岛 ５ 个水系的大部分个体，Ａ２ 亚支的成员仅限于昌化江上游地势较高的 ２ 个地区（畅好乡和水满乡），而薛丹

等［２３］基于宽额鳢群体与 Ｚｈｏｕ 等［５］基于细尾白甲鱼群体的系统地理学研究结果亦均表明昌化江存在 ２ 个谱

系，这与本研究结果基本一致，证实了昌化江确实存在两个谱系。 推测这是由于在海南岛内，宽额鳢的祖先种

群最先从岛外定居至昌化江，伴随着五指山和鹦哥岭的隆起，部分祖先种群向东扩散至陵水河、藤桥河，向西

扩散至南渡江进而进入万泉河，且由于陵水河、藤桥河、南渡江和万泉河的大部分江河均位于平原，宽额鳢种

群间能发生基因交流的机会较大，故这 ４ 个种群在系统树上并没有各自形成明显的谱系，即系统树海南组群

中的 Ａ１ 亚支，但 ４ 个种群依旧在山脉和地理隔离的影响下，均发生了一定程度的分化；而扩散至昌化江上游

的宽额鳢祖先种群在山脉隆起过程中，栖息于地势较高（如水满乡、畅好乡等）的河沟等浅水区域中，其中，水
满乡是海南岛地理位置最高的乡镇，畅好乡的地势也较高，故推测这一部分祖先种群所在水系由于地势原因

而与平原地区的水系发生了隔离，与其他种群之间鲜有交流，从而保留了海南岛中古老的祖先种群的遗传特

性，此即为系统树海南组群中，最先分化出来的 Ａ２ 亚支。 谱系 Ｂ 的成员均为云南元江种群，且从系统树来

看，元江种群处于最为古老的分支地位，为最先分化出来的种群，这也为海南岛种群可能起源于元江（红河）
种群提供了证据。

近年来的古地磁学研究表明，海南岛原属于广西和越南北部，而后沿红河断裂带向东南方向移动和旋转

到现在的位置，所以海南岛西南部水系与元江（红河）水系在历史上可能存在一定的联系。 更新世期间，冰川

和冰川消融以及随着海平面的降低和升高已经极大地影响了东南亚的陆地结构和动植物分布［３］。 冰期期

间，北部湾因海平面下降而暴露，北部湾和海南岛在内的整个地区成为亚洲大陆沿海平原的一部分，并且，越
南北部水系（包括元江 ／红河）通过雷州半岛和海南岛西南部流入南海，这有助于鱼类的迁移扩散［５］。 相关地

质证据和生物学研究也表明，海南岛和越南北部的种群之间存在密切的进化关系［３７，４５⁃４６］。
据此，我们推断，在中更新世冰期期间，大陆和岛屿的水系因海平面下降而发生接触，越南北部水系通过

雷州半岛和海南岛流入南海，因此元江（红河）和海南岛西南部的昌化江可能存在一条能够联系的古河道，宽
额鳢借此进行了由元江（红河）至昌化江的种群扩散。 后来的间冰期，北部湾海平面上升，海南岛与大陆隔

９　 ７ 期 　 　 　 陈佳琪　 等：海南岛宽额鳢（Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ）的群体遗传变异与生物地理过程 　
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离，元江（红河）与海南岛西南部水系的基因交流被中断，海南岛和元江（红河）的宽额鳢分成两个分支并随后

发生分化。 海南岛内部水系亦因五指山鹦哥岭山脉的隆起而产生地理隔离，从而昌化江、南渡江、万泉河、陵
水河及藤桥河均发生一定程度的分化。 这与 Ｌｉｎ 等人［４７］ 关于蜡皮蜥（Ｌｅｉｏｌｅｐｉｓ ｒｅｅｖｅｓｉｉ）的种群遗传结构研究

中提出的扩散路线：蜡皮蜥从越南沿海扩散到海南，然后从海南向北扩散至中国大陆的结果十分相似，进一步

支持海南岛淡水鱼类与越南北部水系（包括元江 ／红河）的鱼类关系更为密切。 在未来的研究中，需要更多来

自中国云南其他水系和越南沿海独立水系的宽额鳢样本，以进一步完整确定其何时何地以及如何迁移至海

南岛。
３．４　 宽额鳢保护对策的探讨

本研究探讨了宽额鳢海南岛各水系与云南元江的遗传变异与系统地理结构，通过 Ｃｙｔ ｂ 基因对宽额鳢的

研究结果显示，宽额鳢 ６ 个种群在 Ｃｙｔ ｂ 的谱系上呈现了 ２ 个主要谱系的关系。 其中，云南元江种群无论是遗

传分化指数、ＡＭＯＶＡ 还是遗传距离等都表现出与其他海南地区种群的遗传分化程度最高，存在一定程度的

隔离，因此本研究认为云南元江种群很可能已经进化为一个独特的进化显著单元（Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
Ｕｎｉｔ， ＥＳＵ）；在海南组群中，昌化江的部分种群作为独立亚支最先分化了出来，遗传分化指数也较高，故也应

作为独特的进化显著单元。 而根据系统发育关系、单倍型网络图，并且结合水系地理区域，本文认为 ６ 个宽额

鳢种群可以划分为 ３ 个管理单元（Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ Ｕｎｉｔ， ＭＵｓ）进行保护，即云南元江种群为一个管理单元；海南

组群划分为两个管理单元，一个为昌化江种群，另一个为海南其余种群。
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