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　　遗传多样性（ｇｅｎｅｔｉｃｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）为生物多样性的重要组成
部分，是物种多样性、生态系统多样性和景观多样性的基础，

也是生命进化和适应的基础；种内遗传多样性越丰富，物种对

环境变化的适应能力也越强。遗传多样性体现在种群水平、

个体水平、组织和细胞水平以及分子水平上。通常所指的遗

传多样性是指种内的遗传多样性，即种内个体之间或一个群

体内不同个体的遗传变异总和，主要包括表型多态、染色体多

态、蛋白质多态以及ＤＮＡ多态。开展鱼类遗传多样性的研究
可以反映鱼种的进化历史，为分析其进化潜力提供参考，还有

助于对物种稀有或濒危的原因进行研究，为鱼种保护提供参

考［１－３］。近年来，由于人类活动的不断加剧，过度捕捞、掠夺

性开发、水环境的污染和破坏、养殖群体近亲繁殖、外来种侵

入等原因，鱼类资源日益衰退，许多重要的经济鱼类已经不再

形成渔汛，而且种质资源在不断退化［３－４］。黄颡鱼是黄颡鱼

属（Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ）鱼类的总称，隶属于鲶形目（Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ）
!

科（Ｂａｇｒｉｄａｅ）。如今黄颡鱼的天然种群数量不断减少，捕捞
的黄颡鱼个体偏小，因此，充分了解黄颡鱼的种群结构、群体

遗传多样性、生活环境状况等，对其进行保护性开发具有重要

意义。本文分别从表型、染色体、蛋白质、ＤＮＡ等４个层次简
要概述国内外黄颡鱼遗传多样性的研究进展，为今后开展黄

颡鱼的种质资源保护和遗传育种提供参考。

１　黄颡鱼属鱼类的种类、分布及生态概要

黄颡鱼属鱼类种类多样，有黄颡鱼（Ｐ．ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ）、瓦氏
黄颡鱼（Ｐ．ｖａｃｈｅｌｌｉ）、长须黄颡鱼（Ｐ．ｅｕｐｏｇｏｎ）、中间黄颡鱼
（Ｐ．ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ）、光泽黄颡鱼（Ｐ．ｎｉｔｉｄｕｓ）。近年来，黄颡鱼
消费量急剧增加，其肉质细嫩，少鱼刺，味鲜美，颇受消费者青

睐，有较高的经济价值。黄颡鱼广泛分布于长江、黄河、珠江

及黑龙江各水域，具有一定的天然产量，但目前资源呈下降趋

势。因其具有饲养成活率高、适应能力强、生长快、经济价值

高等特点，已成为重要的淡水鱼类养殖对象［５－８］。

在人工繁殖和人工养殖的基础上，国内学者研究黄颡鱼

种内和种间杂交，探寻其杂交优势［９－１６］，但新品种流入自然

界后，在一定程度上影响了黄颡鱼的种质资源；且由于捕捞量

的加大、产卵场遭到破环、水体污染日益严重等导致野生黄颡

鱼有效种群缩小，使得有效等位基因更容易丢失，容易发生近

交衰退现象和“瓶颈”效应，从而导致群体遗传多样性降低。

因此，保护黄颡鱼遗传多样性不容忽视。

２　黄颡鱼遗传多样性的研究概况

２．１　表型水平
在形态学水平上，利用表型性状来研究遗传多样性具有

简便、快速、易行的特点，可以在短期内对所研究物种的遗传

变异水平有一个基本的认识。但是，有些情况下表型变化并

不能真实反映遗传变异状况，因为表型性状经常受环境因素

的影响而发生变化，若要更加准确了解种群的遗传变异状况，

仅依赖表型性状是不够的，还必须进行更深层次的研究，并加

以比较和验证。与其他生物相比，鱼类的性状是多变的，多数

性状属于数量性状，然而人们对控制鱼类性状基因这方面的

了解并不多。鱼类种内遗传变异是多水平的，体现在不同的

地理种群间和群体内、不同个体间和个体内，不同性状在不同

水平上的变异程度也不同［１７］。黄颡鱼的生存适应力较强，在

中国分布较广，其表型多样性丰富（表１）。
　　黄颡鱼的表型多样性还体现在不同水平上的种群大小、
地理分布、生长发育、繁殖周期、产卵量等方面。如光泽黄颡

鱼、黄颡鱼雌鱼产卵期 ５—６月，而瓦氏黄颡鱼雌鱼产卵期
４—５月；黄颡鱼广布于各水系（除西部高原及新疆外）；中间
黄颡鱼分布区域北起闽江，南至珠江水系及海南岛；长须黄颡

鱼分布于长江水系；瓦氏黄颡鱼分布区域北起黄河，南至珠江

水系；光泽黄颡鱼北起黑龙江，南至闽江水系［１９］。Ｌｉｕ等分别
对洞庭湖水系沅水和澧水的２个黄颡鱼群体进行形态学特征
研究，得出沅水和澧水的黄颡鱼在体长／头长、体长／尾柄高、
头长／吻长３个比例性状上存在显著差异（Ｐ＜０．０５）［２０－２１］。
２．２　染色体水平

染色体是基因携带者，染色体变异必然导致遗传变异

发生，是生物遗传多样性的重要来源。染色体变异主要表现
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表１　５种黄颡鱼的形态特征［１８－１９］

种类
形态特征

胸鳍硬刺 个体体长 头顶 吻 触须 体色

黄颡鱼 前 后 缘 均 具

锯齿

个体大，前背长大于

体长１／３
裸露 吻钝圆弧形 须粗壮，鼻须末端超过眼

眶后缘

体黑褐至黄色，体侧二横

二纵黑色带纹３块斑
长须黄颡鱼 前缘锯齿细小，

后缘锯齿强壮

个体小，前背长小于

体长１／３
裸露 吻钝弧形 鼻须末端接近胸鳍起点 体黄色，体侧有宽而长的

黑色斑纹

中间黄颡鱼 前 后 缘 均 具

锯齿

前背长大于体长的

１／３
裸露 吻部背视略圆钝 触须细弱 体侧无黄色细带纹，仅有

２暗色斑块
瓦氏黄颡鱼 前缘光滑，后缘

锯齿

个体大，体长 覆盖薄皮 吻钝圆弧形 须发达，青黑色，颌须长

于头长且伸过胸鳍起点

体青灰色，黄绿色，体侧

淡黄或青灰色

光泽黄颡鱼 前缘光滑，后缘

锯齿

个体小，体延长 裸露 吻稍尖突出 须较短，颌须短于头长 体黄色，体侧有 ２暗色
斑块

在染色体组型特征的变异，包括染色体数目变异（整倍体、非

整倍体）和染色体结构变异（缺失、易位、倒位、重复）；染色体

水平上的多样性表现在染色体的形态（着丝点位置）、缢痕和

随体等核型特征上［１７］。从２０世纪６０年代开始，国内外学者
先后将压片法、胚胎细胞－低渗－空气干燥法、外周血淋巴细
胞（或肾短期）培养－低渗－空气干燥法、肾细胞ＰＨＡ活体注

射－空气干燥法（或火焰干燥法）等多种方法用于鱼类染色体
标本制备，使鱼类染色体的研究工作得到迅速发展；同时，一些

显带技术如ＣＭＡ荧光染色、Ａｇ－ＮＯＲｓ、Ｃ－带和复制带等在鱼
类染色体上获得了成功。随着染色体分析技术的发展与应用，

在鱼类染色体水平上将揭示出更加丰富的遗传多样性［２－４］。

对于黄颡鱼染色体的报道多在核型研究上（表２）。

表２　黄颡鱼属鱼类染色体核型比较

种类 样品来源
染色体数目２ｎ

（条）
染色体臂数 核型公式

黄颡鱼［２２］ 黑龙江省兴凯湖 ５２ ９２ —

瓦氏黄颡鱼［２３］ 长江和池塘培育 ５２ — —

黄颡鱼［２４］ 黑龙江省肇东市 ５２ ９０ ２８ｍ＋１０ｓｍ＋８ｓｔ＋６ｔ
黄颡鱼［２０］ 洞庭湖水系沅水和澧水 ５２ ８４ ２０ｍ＋１２ｓｍ＋１０ｓｔ＋１０ｔ

光泽黄颡鱼［２１］ 洞庭湖水系沅水和澧水 ５２ ９０ ２４ｍ＋１４ｓｍ＋１４ｓｔ
长须黄颡鱼［２１］ 洞庭湖水系沅水和澧水 ５０ ８４ １８ｍ＋１６ｓｍ＋１ｓｔ＋２ｔ
黄颡鱼［２５］ 鄱阳湖 ５２ ８６ ２０ｍ＋１４ｓｍ＋１４ｓｔ＋４ｔ

　　通过不同地域的黄颡鱼染色体研究报道的差异充分体现
了黄颡鱼的遗传多样性。刘汉勤等基于性染色体的遗传机

制，为获得经济价值高的全雄黄颡鱼 ＸＹ，采用激素性逆转结
合雌核发育技术，从ＸＹ雌鱼产生 ＹＹ超雄黄颡鱼，现已投入
生产全雄黄颡鱼当中［２６－２７］。目前，关于黄颡鱼种间及种内各

地理种群的染色体比较研究还比较少，也没有良种选育与细

胞遗传学之间内在联系的研究，因此利用黄颡鱼染色体分析

其遗传多样性的研究还有待于进一步深入。

２．３　蛋白质（酶）水平
鱼类蛋白质遗传多样性的研究主要集中在同工酶、血红

蛋白、血清蛋白、肌肉蛋白等方面。同工酶是存在于生物的同

一属或同一个体的不同组织，甚至同一组织或同一细胞中，催

化同一种化学反应，但酶分子结构有所不同的一组酶在发育

分化及代谢调节中必不可少。鱼类同工酶差异是鱼种间不同

生化遗传结构的反映，已广泛应用于鱼类的物种及杂种鉴定、

种质资源保护和遗传多样性研究等方面［２］。虽然同工酶电泳

技术从２０世纪８０年代开始就被广泛应用于鱼类遗传多样性
的研究中，但关于黄颡鱼的研究报道从２０００年才出现（表３）。
２．４　分子（ＤＮＡ）水平

表型水平、蛋白质水平、染色体水平都是基因表达型的标

记，可利用的多态位较少，易受环境影响；而ＤＮＡ多态性信息
储存在基因组ＤＮＡ及细胞器序列中，可利用的多态位多，不

表３　同工酶技术应用于黄颡鱼遗传多样性分析的现状

种类 同工酶种类 同工酶组织 结果

黄颡鱼［２８］ ＬＤＨ、ＭＤＨ、ＳＯＤ、ＥＳＴ 眼、心脏、肾脏、肝脏、肌

肉、尾鳍

同工酶ＥＳＴ、ＳＯＤ、ＭＤＨ具有显著的组织特异性

黄颡鱼、长须黄颡鱼、光泽

黄颡鱼、瓦氏黄颡鱼［２９］
ＬＤＨ 血液、肌肉、肝脏 黄颡鱼、长须黄颡鱼、瓦氏黄颡鱼亲缘关系较近

黄颡鱼［３０］ 血清蛋白、ＥＳＴ、Ｈｂ 血液
雌雄个体血清蛋白间存在明显差异，利用ＥＳＴ同工酶
可区分黄颡鱼性别，Ｈｂ同工酶则不能

黄颡鱼［３１］ ＡＤＨ、ＥＳＴ、ＧＤＨ、ＩＤＨ、
ＭＤＨ、ＬＤＨ、ＰＯＤ、α－ＡＭＹ、
Ｇ－６－ＰＤＨ、ＳＯＤ

性腺、眼、肌肉、肝、心、肾 １０种同工酶均具有显著的组织特异性，其群体预期
杂合度和实际杂合度分别为０．０９６２和０．００５０，黑龙
江水系黄颡鱼种质较为纯化，遗传变异较低

黄颡鱼［３２］ ＭＤＨ、ＭＥ、ＳＯＤ、ＥＳＴ、ＧＤ 血、鳃、脑、肝、心、胃、肾、性

腺、肌肉、肠、头肾、脾、膀胱

５种同工酶均具有显著的组织特异性

黄颡鱼［３３］ 过氧化氢酶 心脏、肝脏、鳃、肠、眼、

肌肉

过氧化氢酶活性由大到小依次为心脏、肝脏、鳃、肠、

眼、肌肉，存在明显组织差异性
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易受环境影响。随着分子生物学的发展，从分子水平上研究

生物多样性逐渐显示出其优越性，即表现在结果稳定可靠、重

复性好等方面［３４－３５］。目前，关于黄颡鱼 ＤＮＡ分子标记方面
的研究主要集中在ｍｔＤＮＡ、ＲＡＰＤ和ＳＳＲ对遗传多样性、系统
分类和种质鉴定等方面，而关于新型标记ＳＮＰ等研究较少。
２．４．１　线粒体 ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）　动物ｍｔＤＮＡ具有母系遗传、
闭环双链、分子量小及进化速度较快等特点，常被用于物种分

子系统进化、种系划分、遗传多样性等研究。鱼类 ｍｔＤＮＡ分
子大小为１３．５～１９．３ｋｂ，其基因组包括２个 ｒＲＮＡ基因、１３
个蛋白质编码基因、１个非编码区和２２个 ｔＲＮＡ编码基因。
ｍｔＤＮＡ进化速度为核ＤＮＡ进化速度的５～１０倍［３６］。ｍｔＤＮＡ
基因组内ＲＮＡ基因进化速度最慢，常用于种或科以上水平的
监测，Ｄ－Ｌｏｏｐ区的进化速度最快，通常用于种内、种群间的
进化分析，而Ｃｙｔｂ和ＮＤ基因的进化速度适中，适于从种间到
种内水平的遗传差异检测［３７－３９］。方耀林等运用 ＰＣＲ技术对
位于洞庭湖、涨渡湖、长湖黄颡鱼 ｍｔＤＮＡＮＤ１／２基因进行扩
增，并结合ＲＦＬＰ技术检出１５种单倍型，３个群体单倍型间的
遗传距离为０２０％～２．０８％，说明长江中游黄颡鱼自然群体
种群遗传结构有差异，但遗传距离不大［４０］。丁言伟等对黄颡

鱼属鱼类ｍｔＤＮＡ的 ＮＤ４基因进行测序分析，阐明了５种黄
颡鱼遗传变异和系统发育的关系，通过遗传距离比较发现瓦

氏黄颡鱼和光泽黄颡鱼的关系更近，黄颡鱼、长须黄颡鱼和中

间黄颡鱼三者关系更近［４１－４２］。李林等对瓦氏黄颡鱼线粒体

基因组全序列进行扩增测序，并从线粒体基因组水平阐述了

!

科鱼类在鲇形目的系统进化地位，得出拟
!

属与黄颡鱼属

的关系较近；瓦氏黄颡鱼与光泽黄颡鱼关系近于黄颡鱼［４３］，

这与丁言伟等的结论［４１－４２］一致。库喜英等对中国长江、珠

江、闽江、辽河、韩江和富春江６个水系的黄颡鱼线粒体 Ｃｙｔｂ
基因的测序分析表明，约在１０．１万～１４．１万年前，黄颡鱼在
其分布范围内经历过群体扩张，而且中国黄颡鱼群体缺乏明

显的地理结构［４４］。钟立强等对长江中下游５个湖泊黄颡鱼
种群线粒体 Ｃｙｔｂ进行遗传变异分析，在 Ｃｙｔｂ序列中检测到
５４个变异位点，６０个样本得到３７个单倍型，单倍型多样性为
０．９４５±０．０１８，核苷酸多样性为０．００４１９±０．０００４３，遗传多样
性表现中等；鄱阳湖和巢湖种群之间遗传距离最近（０．００３７５），
太湖与蟢湖种群间的遗传距离最远（０００６５１）；通过ＡＭＯＶＡ
分析表明，群体间遗传分化系数Ｆｓｔ为０．０６８４，群体间遗传分
化极小；Ｃｙｔｂ序列构建 ＵＰＧＭＡ系统进化树显示，５个种群没
有分化成不同的分枝谱系，种群间存在广泛的基因交流［４５］。

２．４．２　随机扩增多态性 ＤＮＡ（ＲＡＰＤ）　ＲＡＰＤ是１９９０年由
Ｗｉｌｌｉａｍｓ和Ｗｅｌｓｈ领导的２个研究小组几乎同时发展起来的
建立在ＰＣＲ基础上的一种 ＤＮＡ分子标记技术［４６－４７］，尽管

ＲＡＰＤ在陆生生物研究中得到了广泛应用，但我国国内对黄
颡鱼的ＲＡＰＤ研究始于２００１年［４８］。随后，肖调义等对洞庭

湖黄颡鱼、长须黄颡鱼、光泽黄颡鱼、瓦氏黄颡鱼进行 ＲＡＰＤ
分析，得出黄颡鱼和瓦氏黄颡鱼遗传距离最大（Ｄ＝０．９８９
５），黄颡鱼和光泽黄颡鱼遗传距离最小（Ｄ＝０．６７２０）［４９］。周
秋白等应用ＲＡＰＤ标记分析了江西鄱阳湖的黄颡鱼和长须黄
颡鱼，得出二者遗传距离为０．１５８３９［５０］。赵文学等筛选出６
个可用来准确鉴别黄颡鱼属鱼类的引物，其种间遗传距离在

０．５０００左右波动，黄颡鱼与长须黄颡鱼、瓦氏黄颡鱼与光泽

黄颡鱼之间的遗传距离最小，说明它们之间有更近的亲缘关

系；另外，对黄颡鱼♀ ×瓦氏黄颡鱼♂杂交的 Ｆ１代进行
ＲＡＰＤ分析，结果表明 Ｆ１代 ＤＮＡ多态性增强，杂合度较
高［５１］。陈国生对闽江中上游４个黄颡鱼群体进行了 ＲＡＰＤ
分析，其平均杂合度为０．３０１，多态位点比例为７１．９％，得出
南平和顺昌群体遗传多态性高于三明和建瓯群体［５２］。祖慧

琳等对江苏太湖和安徽升金湖共４个区域的黄颡鱼群体进行
ＲＡＰＤ分析，得出４个黄颡鱼种群的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｎｅｉｓ基
因多样性指数都表现出和多态位点比率一致的趋势，即胥口

湾黄颡鱼＞升金湖黄颡鱼 ＞东太湖黄颡鱼 ＞梅梁湾黄颡鱼，
太湖蓝藻水华产生的环境污染在一定程度上影响着生物多

样性［５３］。

２．４．３　扩增片段长度多态性（ＡＦＬＰ）　ＡＦＬＰ是１９９３年由荷
兰Ｋｅｙｇｅｎｅ公司科学家Ｚａｂｅａｕ发明的一种 ＤＮＡ分子标记技
术，其基本原理是：对基因组 ＤＮＡ进行限制性酶切片段的选
择性扩增［５４］。目前，关于黄颡鱼的 ＡＦＬＰ标记的研究报道较
少，研究者专注于雌雄性别差异的标记筛选，较多地应用于黄

颡鱼性别鉴定方面。鲁翠云等利用２０个 ＡＦＬＰ引物组合分
析黄颡鱼雌雄个体的遗传差异，雌性和雄性黄颡鱼的Ｎｅｉｓ基
因多样度分别为０．１４１８、０．３６９１，Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数为０．２０９
４、０．５３５０，雌雄个体间的相似系数为０．８２２５～０．９８８９，遗传
距离为 ０．０１１２～０．１７７５［５５］。桂建芳等筛选出能够产生 Ｘ
染色体或Ｙ染色体特异 ＡＦＬＰ片段，并将其转化为 ＳＣＡＲ标
记测序，建立染色体基因型 ＰＣＲ鉴定方法，用于全雄黄颡鱼
培育过程中的遗传性别鉴定［５６－５７］。

２．４．４　微卫星（ＳＳＲ）　简单重复序列别称微卫星 ＤＮＡ，ＳＳＲ
序列是以１～６个碱基为重复单元的串联重复序列，广泛分布
于真核生物基因组的编码区和非编码区。ＳＳＲ是目前较好的
遗传标记技术之一，尤其适用于生物群体内的遗传多样性研

究［５８］。截至目前，黄颡鱼微卫星标记用于遗传多样性研究的

报道最多。许多学者应用磁珠富集法筛选出多态性较高的微

卫星标记，用于分析野生黄颡鱼种群的遗传结构、亲缘关系以

及人工选育良种［５９－７０］（表４）。蒋鹏等通过微卫星标记探讨
了具有筑巢产卵保护后代习性的雄性黄颡鱼与其所保护的子

代间的亲缘关系［６１］。张秀杰在黄颡鱼微卫星标记开发的基

础上，采用 ＡＦＬＰ标记和微卫星标记构建了黄颡鱼的第１代
遗传连锁图谱［６９］。

２．４．５　相关序列扩增多态性（ＳＲＡＰ）　ＳＲＡＰ标记是Ｌｉ等发
展的一种新型的基于 ＰＣＲ的分子标记技术，该标记具有简
便、稳定、产率高、便于克隆目标片段等特点，可用于不同作物

的基因克隆、遗传多样性分析和基因定位等［７１－７２］。葛学亮等

用ＳＳＲ、ＳＲＡＰ和ＴＲＡＰ等 ３种 ＤＮＡ分子标记技术构建黄颡
鱼的遗传连锁图谱［７３］。辛文婷等建立了可广泛应用于黄颡

鱼遗传学研究的 ＳＲＡＰ－ＰＣＲ扩增反应体系，筛选出 ７５个
ＳＲＡＰ标记，初步构建了黄颡鱼 ＳＲＡＰ遗传连锁图谱，该框架
图全长１２７６．２ｃＭ，覆盖预期长度的７９．５％，标记在连锁群
长分布均匀。同时，在筛选标记过程中还发现了与雌雄性别

特异性ＳＲＡＰ标记，该标记序列稳定可靠，重复性强，可根据
ＧｅｎｅＴｏｏｌｓ软件对该特征性ＤＮＡ序列的相对表达量在雌雄间
差异的统计分析结果，设定此 ＤＮＡ序列相对表达量（１０％）
作为鉴别雌雄黄颡鱼的界定参考指标，低于１０％判定为雌
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表４　微卫星标记应用于黄颡鱼遗传多样性分析的现状

黄颡鱼样品来源
微卫星数目

（个）

有效等位

基因数（个）

多态信

息含量
期望杂合度 观测杂合度 文献来源

山东微山湖、天鹅湖、清风湖 ６ ３．２４ ０．５８８９ — ０．６４１８ ［５９］
山东东平湖 ６ ３．７０ ０．４８８０ ０．５３７２ ０．５８３３ ［６０］
黑龙江肇东 １０ １１．７０ ０．８２９２ ０．８４７１ ０．５９１１ ［６１］
洞庭湖 １８ ３．７８ ０．５３３６ ０．５７５５ — ［６２］
吉林月亮湖、松花江、湖北长湖、天津、 ４０ １．９６ ０．３４００ ０．３９５０ ０．４７８０ ［６３］
四川野生群体

长江赤水、乐山段 １８ ５．８９ — ０．５８７５ ０．７０３５ ［６４］
不详 １１ ６．２０ — ０．７８４４ ０．５５０２ ［６５］
不详 ９ ４．７８ ０．６２９６ ０．６８９０ ０．６５７４ ［６６］
不详 １２ ６．６０ — ０．８０００ ０．７２００ ［６７］
长江赤水、乐山段和湖南洞庭湖 １０ ４．８０ ０．４６５７ ０．５４３８ — ［６８］
长江、黄河、珠江、黑龙江水系 ２０ ５．４０ ０．６５３４ ０．７５２１ ０．５９９０ ［６９］
湖州、澄湖、太湖、四川 ７ ３．１４ ０．４０８３ — — ［７０］

鱼，高于１０％判定为雄鱼［７４－７５］。

２．４．６　其他分子标记　朱媛媛等采用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术对黄
颡鱼ＭＳＴＮ基因进行单核苷酸多态性检测和分型，在第一内
含子部分检测到１个缺失位点和 ２个突变位点（Ｔ１００３ｄｅｌ、
Ｇ１０２２Ａ和Ｔ１０６３Ｇ），在第三外显子部分检测到１个突变位点
（Ｔ１３２Ｃ）［７６］。徐敏华等将瓦氏黄颡鱼与黄颡鱼的ＧＨ编码序
列进行了比较，结果发现其相似率达９７．３％［７７］。梁宏伟等对

黄颡鱼Ｍｙｏｄ基因进行了克隆，并分析了该基因在雌雄个体
中表达的差异，认为此差异可能是造成雌雄生长差异的重要

因素之一［７８］。

３　展望

近年来，黄颡鱼养殖业发展迅速，我国大部分省份都开展

了黄颡鱼养殖。养殖品种主要有４种，即黄颡鱼、瓦氏黄颡
鱼、黄颡鱼 ×瓦氏黄颡鱼杂交种、全雄１号黄颡鱼；但黄颡鱼
产量仍满足不了市场需求，发展空间很大。同样，黄颡鱼种质

资源研究也应引起重视，结合国内外黄颡鱼遗传多样性研究

现状，对今后的工作提出以下几点展望。

３．１　建立黄颡鱼种质资源基因库
建立种质资源基因库有利于开展分子生物学研究，也是

鱼种资源保护的重要举措。目前，我国水质污染、过度捕捞严

重，导致天然群体黄颡鱼出现严重小龄化情况，为保护野生的

黄颡鱼群体，建设国家级黄颡鱼种质资源保护区刻不容缓。

３．２　制定黄颡鱼种质标准
以我国各大水系黄颡鱼为试验材料，对其生物学特性进

行系统分类研究，制定黄颡鱼属种质标准，为保护黄颡鱼遗传

多样性提供理论依据。

３．３　建立黄颡鱼遗传育种中心
以培育生长快、抗逆性强的优良品种为目标，系统开展黄

颡鱼的育种工作，建立黄颡鱼遗传育种中心。目前，黄颡鱼×
瓦氏黄颡鱼杂交种养殖比率较高，应充分开展杂交种杂交优

势遗传机理研究，以培育出生长快、肉质好、抗逆性强的品种。

３．４　深度开发黄颡鱼 ＤＮＡ分子标记，建立高密度的遗传连
锁图谱

目前，关于黄颡鱼 ＤＮＡ分子标记的研究主要集中在
ｍｔＤＮＡ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ、ＳＲＡＰ等对遗传多样性、系统分类和种质

鉴定等方面，而关于新型标记 ＳＮＰ等研究较少。今后，有必
要开发ＤＮＡ分子标记，并在现有图谱以及对黄颡鱼基因组测
序的基础上，针对黄颡鱼遗传育种上有重要价值的特定性状

进行深入细致的研究，建立高密度的遗传连锁图谱。
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交子代生长性能比较［Ｊ］．水产科学，２０１３，３２（１）：５０－５４．
［１７］尹绍武，黄　海，张　本，等．石斑鱼遗传多样性的研究进展

［Ｊ］．水产科学，２００５，２４（８）：４６－４９．
［１８］李明锋．瓦氏黄颡鱼研究进展及前景展望［Ｊ］．现代渔业信息，

２０１１，２６（１）：５－１２．
［１９］诸新洛，郑葆珊，戴定远，等．中国动物志：硬骨鱼纲：鲇形目

［Ｍ］．北京：科学出版社，１９９９：１５２－１５６．
［２０］刘良国，邹万生，杨春英，等．洞庭湖水系黄颡鱼的形态差异及染色

体组型［Ｊ］．农业科学与技术：英文版，２０１１，１２（１０）：１５２１－１５２４．
［２１］杨春英，贺一原，郭沐林，等．洞庭湖水系沅水和澧水２种黄颡

鱼的形态及染色体组型［Ｊ］．湖南文理学院学报：自然科学版，
２０１１，２３（４）：５７－６１．

［２２］沈俊宝，范兆廷，王国瑞．黄颡鱼的核型研究［Ｊ］．遗传，１９８３，５
（２）：２３－２４．

［２３］蔡焰值，蔡烨强，何长仁．瓦氏黄颡鱼生物学的初步研究［Ｊ］．
北京水产，２００３，６（６）：２４－２９．

［２４］薛淑群，尹洪滨．黄颡染色体组型的初步分析［Ｊ］．水产学杂
志，２００６，１９（１）：１１－１３．

［２５］毛慧玲，葛欣琦，刘佳丽，等．鄱阳湖黄颡鱼染色体核型分析及
进化地位探讨 ［Ｊ］．江西农业大学学报，２０１２，３４（６）：
１２２２－１２２５．　

［２６］ＬｉｕＨ，ＧｕａｎＢ，ＸｕＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｅｘｒａｔｉｏｆｏｒｔｈｅ
ｌａｒｇｅ－ｓｃａｌｅｂｒｅｅｄｉｎｇｏｆＹＹｓｕｐｅｒ－ｍａｌｅａｎｄＸＹａｌｌ－ｍａｌｅｙｅｌｌｏｗ
ｃａｔｆｉｓｈ［Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ（Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ）］［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＢｉｏ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，１５（３）：３２１－３２８．

［２７］刘汉勤，崔书勤，侯昌春，等．从ＸＹ雌鱼雌核发育产生 ＹＹ超雄
黄颡鱼［Ｊ］．水生生物学报，２００７，３１（５）：７１８－７２５．

［２８］刘文彬，陈合格，张轩杰．黄颡鱼不同组织中同工酶的表达模式
［Ｊ］．激光生物学报，２００３，１２（４）：２７４－２７８．

［２９］肖调义，陈清华，陈开健，等．四种黄颡鱼乳酸脱氢酶同工酶电
泳的研究［Ｊ］．上海水产大学学报，２００４，１３（１）：７２－７４．

［３０］李雅娟，赵兴文，杨国成，等．黄颡鱼雌、雄个体血清蛋白、酯酶
同工酶及血红蛋白的电泳分析［Ｊ］．吉林农业大学学报，２００４，
２６（３）：３３９－３４２．

［３１］尹洪滨，孙中武，姚道霞，等．黄颡鱼（Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ
Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ）同功酶分析［Ｊ］．东北师大学报：自然科学版，２００７，
３９（３）：９２－９７．

［３２］董　乐，王　芳，戴聪杰，等．黄颡鱼不同组织５种同工酶的分
析［Ｊ］．中国农学通报，２０１１，２７（２９）：５９－６３．

［３３］孔有琴．黄颡鱼不同器官过氧化氢酶活性比较［Ｊ］．安徽农业科
学，２０１１，３９（４）：２２８４－２２８５．

［３４］闫华超，高　岚，付崇罗，等．鱼类遗传多样性研究的分子学方
法及应用进展［Ｊ］．水产科学，２００４，２３（１２）：４４－４８．

［３５］邱　芳，伏健民，金德敏，等．遗传多样性的分子检测［Ｊ］．生物
多样性，１９９８，６（２）：６４－７１．

［３６］ＮｅｉＭ，ＫｏｅｈｎｅｄＲＫ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｍ］．Ｓｕｎｄｅｒ
ｌａｎｄＭＡ：Ｓｉｎａｕｅｒ，１９８３：６２－８８．

［３７］ＯｖｅｎｄｅｎＪＲ，ＷｈｉｔｅＲＷＧ．ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓｉｔｅｍａｐ
ｆｏｒＧａｄｏｐｓｉｓｍａｒｍｏｒａｔｕｓ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓａｎｄＥｃｏｌｏｇｙ，
１９８８，１６（３）：３５５－３５７．

［３８］ＭｉｌｉｎｋｏｖｉｔｃｈＭＣ，ＯｒｔíＧ，ＭｅｙｅｒＡ．Ｒｅｖｉｓｅｄｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｗｈａｌｅｓ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄｂｙｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｒｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，
１９９３，３６１：３４６－３４８．

［３９］ＣａｒｒＳＭ，ＭａｒｓｈａｌｌＨＤ．ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｇｅｎｅｏｆＡｔｌａｎｔｉｃｃｏｄ
（Ｇａｄｕｓｍｏｒｈｕａ）ｂｙｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＣａｎＪＦｉｓｈ

ＡｑｕａＳｃｉ，１９９１，１：４８－５２．
［４０］方耀林，汪登强，刘绍平，等．长江中游湖泊中黄颡鱼线粒体

ＤＮＡ的遗传变异［Ｊ］．中国水产科学，２００５，１２（１）：５６－６１．
［４１］丁言伟，彭作刚，张训蒲，等．黄颡鱼属两种鱼类的线粒体 ＮＤ４

基因序列变异性分析［Ｊ］．水生生物学报，２００６，３０（４）：
４１３－４１９．　

［４２］丁言伟．黄颡鱼属（硬骨鱼纲，
!

科）鱼类分子系统发育及种群

遗传结构的研究［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２００５．
［４３］李　林，梁宏伟，李　忠，等．瓦氏黄颡鱼线粒体全基因组序列

分析及系统进化［Ｊ］．遗传，２０１１，３３（６）：６２７－６３５．
［４４］库喜英，周传江，何舜平．中国黄颡鱼的线粒体ＤＮＡ多样性及其

分子系统学［Ｊ］．生物多样性，２０１０，１８（３）：２６２－２７４．
［４５］钟立强，刘朋朋，潘建林，等．长江中下游５个湖泊黄颡鱼（Ｐｅｌ

ｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ）种群线粒体细胞色素 ｂ基因的遗传变异分
析［Ｊ］．湖泊科学，２０１３，２５（２）：３０２－３０８．

［４６］ＷｉｌｌｉａｍｓＪＫ，ＫｕｂｅｌｉｋＡＲ，ＬｉｖａｋＫＪ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙａｒｂｉｔｒａｒｙｐｒｉｍｅｒｓａｒｅｕｓｅｆｕｌａｓｇｅｎｅｔｉｃｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．
ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９０，１８（２２）：６５３１－６５３５．

［４７］ＷｅｌｓｈＪ，ＭｃＣｌｅｌｌａｎｄＭ．ＦｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｇｅｎｏｍｅｓｕｓｉｎｇＰＣＲｗｉｔｈａｒ
ｂｉｔｒａｒｙｐｒｉｍｅｒｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９０，１８（２４）：
７２１３－７２１８．　

［４８］宋　平，潘云峰，向　筑，等．黄颡鱼ＲＡＰＤ标记及其遗传多样性
的初步分析［Ｊ］．武汉大学学报：理学版，２００１，４７（２）：２３３－２３７．

［４９］肖调义，张学文，章怀云，等．洞庭湖四种黄颡鱼基因组ＤＮＡ遗
传多样性的ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．中国生物工程杂志，２００４，２４（３）：
８４－８９．

［５０］周秋白，李风波，周　莉，等．黄颡鱼与长须黄颡鱼种间的ＲＡＰＤ
标记［Ｊ］．水生生物学报，２００６，３０（４）：４８２－４８５．

［５１］赵文学，杨　星，彭　智，等．黄颡鱼属物种的 ＲＡＰＤ分子鉴定
及杂种遗传分析［Ｊ］．水生生物学报，２００６，３０（１）：１０１－１０６．

［５２］陈国生．应用ＲＡＰＤ技术分析闽江中上游黑脊倒刺
"

和黄颡鱼

遗传多样性［Ｊ］．现代渔业信息，２０１１，２６（５）：９－１１，１７．
［５３］祖慧琳，朱　煜，郑典元，等．太湖蓝藻水华污染对黄颡鱼遗传

多样性的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１２，４０（４）：３７－４０．
［５４］ＺａｂｅａｕＭ．Ｓｅｌｅｃｔｉｖｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔａｍｐｌｉｃａｔｉｏｎ：ａｇｅｎｅｒａｌ

ｍｅｔｈｏｄｆｏｒＤＮＡｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ：Ｅｕｒｏｐｅａｎ，ＥＰ０５３４８５８［Ｐ］．２００５－
０４－２７．

［５５］鲁翠云，孙效文，梁利群．ＡＦＬＰ分析黄颡鱼雌雄个体的遗传差
异［Ｊ］．水产学杂志，２００７，２０（２）：２４－２８，３４．

［５６］桂建芳，王　达，毛慧玲，等．黄颡鱼性染色体特异分子标记及
遗传性别鉴定方法：中国，ＺＬ２００８１０２３６６５０．０［Ｐ］．２００８－
１２－０４．　

［５７］ＷａｎｇＤ，ＭａｏＨＬ，ＣｈｅｎＨＸ，ｅｔａｌ．ＩｓｏｌａｔｉｏｎｏｆＹ－ａｎｄＸ－ｌｉｎｋｅｄ
ＳＣＡＲｍａｒｋｅｒｓｉｎｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆ
ａｌｌ－ｍａｌｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００９，４０（６）：
９７８－９８１．　

［５８］ＨａｍａｄａＨ，ＰｅｔｒｉｎｏＭＧ，ＫａｋｕｎａｇａＴ．Ａｎｏｖｅｌｒｅｐｅａｔｅｄｅｌｅｍｅｎｔ
ｗｉｔｈＺ－ＤＮＡ－ｆｏｒｍｉｎｇｐｏｔｅｎｔｉａｌｉｓｗｉｄｅｌｙｆｏｕｎｄｉｎｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ
ｄｉｖｅｒｓｅｅｕｋａｒｙｏｔｉｃｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅ
ｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，１９８２，７９（２１）：
６４６５－６４６９．　

［５９］郭金峰，王　玉，马洪雨，等．三个黄颡鱼群体遗传多样性及亲
缘关系的微卫星标记分析［Ｊ］．氨基酸和生物资源，２００６，２８
（３）：５－８．

［６０］马洪雨，姜运良，郭金峰，等．利用微卫星标记分析东平湖黄颡
鱼的遗传多样性［Ｊ］．激光生物学报，２００６，１５（２）：１３６－１３９．
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櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
［６１］蒋　鹏，尹洪滨，张　研，等．雄性普通黄颡鱼与所保护受精卵

间的亲缘关系分析［Ｊ］．动物学报，２００８，５４（５）：７９８－８０４．
［６２］刘 　臻，鲁双庆，张建社，等．黄颡鱼微卫星标记筛选及特征分

析［Ｊ］．农业生物技术学报，２００８，１６（４）：６０４－６０９．
［６３］李大宇，殷倩茜，侯　宁，等．黄颡鱼（Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｅｕｐｏｇｏｎ）不同

生态地理分布群体遗传多样性的微卫星分析［Ｊ］．海洋与湖沼，
２００９，４０（４）：４６０－４６９．

［６４］ＨｕＧＦ，ＬｉａｎｇＨＷ，ＬｉＺ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｉｎｔｈｅｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈ，Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ
ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ［Ｊ］．ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＧｅｎｅｔＲｅｓｏｕｒ，２００９，１（１）：６３－６６．
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双孢蘑菇栽培覆土机制研究进展

王　琳１，季国军１，赵荷娟１，魏启舜１，郑青松２

（１．江苏丘陵地区南京农业科学研究所，江苏南京２１００４６；２．南京农业大学资源与环境科学学院，江苏南京 ２１００９５）

　　摘要：栽培双孢蘑菇必须通过覆土才能形成子实体，但是目前关于覆土刺激双孢蘑菇原基形成的机制还不是非常
清楚。从覆土的物理性质、化学性质、微生物的作用３个方面阐述了覆土对双孢蘑菇子实体形成的作用，着重介绍了
覆土层中微生物与双孢蘑菇子实体形成的关系、不同覆土材料的特性及其对双孢蘑菇产量的影响，以期对双孢蘑菇覆

土机制的进一步研究提供参考。
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　　双孢蘑菇（Ａｇａｒｉｃｕｓｂｉｓｐｏｒｕｓ）别称白蘑菇、蘑菇、洋蘑菇、
西洋松茸，由于其栽培起源于３００多年前的法国，因此又有
“法国蘑菇”之称。双孢蘑菇是一种目前世界上栽培最广、规

模最大、产量最多的全球性食用菌［１］，我国是双孢蘑菇的生

产大国，出口量位居世界第一。覆土层是一种用来覆盖在培

养料上的物质［２］，当双孢蘑菇的菌丝在培养料中生长并吃透

料后，此时在料面上覆盖１层覆土，等菌丝长到覆土层后，降
低温度、增加空气和覆土层的湿度，菌丝就开始扭结，形成子

实体原基，原基不断生长就发育成可采收的蘑菇。双孢蘑菇

子实体原基的形成过程有以下几个步骤：首先是许多菌丝相

连并扭结在一起形成一条条菌索；然后在菌索特定部位的菌

丝出现大量分支组成的菌丝团，这就是子实体原基；再由原基

进一步分化发育成成熟的子实体［３］。如果不覆土，一般的双

孢蘑菇就不能形成子实体原基。双孢蘑菇子实体的形成是非

常复杂的生物学现象，至今还存在许多不清楚的地方，但是已

经知道覆土在双孢蘑菇的栽培过程中起重要的作用，因为覆

土提供的双孢蘑菇生长环境的变化使得双孢蘑菇由营养生长

转向生殖生长［４］，同时覆土也是双孢蘑菇产量、质量和商业

蘑菇均一性的主要影响因子［５］。尽管覆土的确切作用机理

还不是很清楚，但人们普遍认为是覆土层特定的物理特性、化

学性质和微生物的活动对双孢蘑菇子实体的形成起作用［６］。
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