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　　摘要：开展亚东鲑野生群体与人工繁殖后代的形态特征和微卫星遗传多态性分析。首先采用方差、判别、主成分
分析方法研究了２个群体，包括７个可数、１１个可量与２０个框架数据，结果表明亚东鲑人工繁殖后代与野生群体在鳍
式、鳞式、可量和框架结构性状等方面均无显著差异。进一步采用９对微卫星引物评估了亚东鲑人工繁殖与野生群体
间的遗传变异，在１０个座位中，共检测到５５个等位基因，平均有效等位基因分别为４．８、４．０个，平均每个座位的等位
基因数为５．５个；平均座位观测杂合度分别为０．６２６７、０．６４１７，平均基因多样性均为０．５７１９，群体遗传分化较小，２
个群体的微卫星ＤＮＡ多态性均呈现低水平。结果表明，亚东鲑人工繁殖与野生群体在遗传上差异不大，人工繁殖群
体可用于开展进一步的保种繁育和保护性放流工作。
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　　亚东鲑（ＳａｌｍｏｔｒｕｔｔａｆｒａｉｏＬｉｎｎｅ）属鲑形目鲑科鲑属，别
称河鲑（俗称花点鲑），是冷水性珍稀鱼类，具有较高的营养

价值和经济价值。关于亚东鲑的研究较少，张春霖等先后对

亚东鲑的来源和资源情况进行过分析［１－６］；蒲德永等对亚东

鲑消化系统的形态学和组织学进行过观察研究［７］；豪富华等

对亚东鲑的性腺发育生长年龄与繁殖进行过研究［８－９］。在群

体遗传学方面，豪富华利用线粒体和微卫星标记对亚东鲑种

群和丹麦引进棕鳟种群进行过群体遗传多样性研究［１０］，孟玮

等基于线粒体ＣＯＩ基因序列对亚东鲑进行了 ＤＮＡ条形码研
究［１１］。然而目前关于亚东鲑人工繁殖后代和野生群体的群

体遗传学比较研究尚未开展。

亚东鲑自１９世纪由英国人从欧洲引种后，仅栖息于我国
西藏自治区日喀则地区亚东县海拔约 ３０００ｍ的亚东河，
１９９２年已被列入西藏自治区二级保护水生动物［１－６］，尤其是

近些年来，野生亚东鲑资源量有加快衰退的趋势。开展亚东

鲑的人工繁殖和放流有利于资源的恢复，须要选择具有与原

种相似遗传多样性的亲本，鉴于当前野生亚东鲑资源量萎缩，

从人工繁殖后代中培育亲鱼是解决亲本来源的有效途径。有

关于野生和人工繁殖亚东鲑群体间形态差异及微卫星多态性

的研究未见报道，本研究通过分析人工繁殖与野生西藏亚东

鲑２个群体间的形态差异和微卫星ＤＮＡ多态性，旨在了解２
个群体的遗传分化特征，为亚东鲑保种繁育和保护性放流工

作提供理论资料。

１　材料与方法

１．１　试验材料
于２０１２年从西藏自治区日喀则地区亚东县亚东河采集

野生亚东鲑，先后捕获３０尾，体长、体质量分别为（２０．４２±
２７０）ｃｍ、（１５５．０１±７２．７２）ｇ，未进行年龄鉴别；亚东鲑人工
繁殖后代１～２龄鱼取自西藏亚东鲑渔场，样本数量也为３０
尾，体长、体质量均值分别为（１６．３４±４．２６）ｃｍ、（９２．７９±
８７．９８）ｇ，其亲本系由亚东河采集的野生个体培育而成。剪
鱼鳍保存于无水乙醇中，用于抽提基因组 ＤＮＡ，于 －２０℃冰
箱保存。

１．２　形态特征分析
１．２．１　数据采集　测量的数据分为２类：一类是传统形态学
数据，包括可数、可量性状共１８项，其中可数性状包括背鳍、
胸鳍、腹鳍、臀鳍鳍条、侧线鳞、侧线上鳞、侧线下鳞；可量性状

有头长、吻长、眼径、眼间距、尾柄长、尾柄高、体长、全长、体

高、背棘长、体质量。另一类为框架数据，共２０项，２０个框架
数据是１０个定位点之间的距离，例如Ｄ１－２表示定位点１与２
之间的距离。框架测量定位点的选择参照图１。

１．２．２　数据处理和多元统计分析　为消除鱼体规格大小对
形态分析的影响，每尾鱼的所有实测可量性状（除体质量外）
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均用体长进行校正。再分别求出各组样本每个参数的平均比

值，用于多元统计分析。分析数据包括７个可数性状、１１个
可量性状及２０个框架性状，分别用方差分析进行差异性检
验，如果方差分析检验为差异显著（Ｐ＜０．０５）或极显著（Ｐ＜
０．０１），则用Ｄｕｎｃａｎｓ多重比较进行分析。

采用逐步判别法对所有的形态数据进行筛选，去除判别

效果不显著的参数，计算判别准确率和互相证实准确率，建立

判别方程。判别准确率 Ｐ１＝判别正确的尾数／实际尾数 ×
１００％。互相证实准确率Ｐ２：在共有Ｎ个样品中，每次留下一
个样品作为新样品，由Ｎ－１个样品建立判别函数，然后将留
下的这个样品代入判别函数，判别其归属，其计算方法同Ｐ１。

　　综合判别率＝∑
ｋ

ｉ＝１
Ａｉ∑

ｋ

ｉ＝１
Ｂｉ（ｉ＝１，２，３，……）。

式中：Ａｉ为第ｉ个群体判别正确的尾数，尾；Ｂｉ为第 ｉ群体的
实际尾数，尾；ｋ为群体数。

主成分分析采用降维计算，是将多个指标转化为少数几

个综合指标的统计方法。

上述所有数据均用ＳＰＳＳ１３．０软件进行统计分析。
１．３　亚东鲑微卫星ＤＮＡ多态性分析
１．３．１　简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）引物序列
　参考已报道的相关文献［１２－１６］，共设计９对 ＳＳＲ引物，由生
工生物工程（上海）股份有限公司合成，引物序列与ＰＣＲ反应
条件见表１。
１．３．２　全基因组ＤＮＡ提取　试验前将鱼鳍从乙醇中取出，
用蒸馏水洗净、吸水纸吸干、剪碎，按照海洋动物组织ＤＮＡ抽
提法［由天根生化科技（北京）有限公司提供的试剂盒］抽提

表１　微卫星引物序列、等位基因大小范围

引物名称 序列
等位基因范围

（ｂｐ）
核心重复

序列

退火温度

（℃）
Ｓｔｒ５４３ＩＮＲＡ Ｆ：５′－ＡＴＴＣＴＴＣＧＧＣＴＴＴＣＴＣＴＴＧＣ－３′；Ｒ：５′－ＡＴＣＴＧＧＴＣＡＧＴＴＴＣＴＴＴＡＴＧ－３′ １２３～１４７ ＣＴ ５５
ＳｓｏＳＬ４１７ Ｆ：５′－ＴＴＧＴＴＣＡＧＴＧＴＡＴＡＴＧＴＧＴＣＣＣＡＴ－３′；Ｒ：５′－ＧＡＴＣＴＴＣＡＣＴＧＣＣＡＣＣＴＴＡＴＧＡＣＣ－３′１７６～２１７ ＧＴ ５２
Ｓｓａ８５ Ｆ：５′－ＡＧＧＴＧＧＧＴＣＣＴＣＣＡＡＧＣＴＡＣ－３′；Ｒ：５′－ＡＣＣＣＧＣＴＣＣＴＣＡＣＴＴＡＡＴＣ－３′ １１６～１３６ ＧＴ ６０
Ｓｔｒｕｔｔａ１２ Ｆ：５′－ＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴＣＧＡＴＣＡＧＡＡＧ－３′；Ｒ：５′－ＡＧＣＴＡＴＴＴＣＡＧＡＣＡＴＣＡＣＣ－３′ １２４～２１０ ＧＴ ５４
Ｓｔｒｕｔｔａ５８ Ｆ：５′－ＡＡＣＡＡＴＧＡＣＴＴＴＣＴＣＴＧＡＣ－３′；Ｒ：５′－ＡＡＧＧＡＣＴＴＧＡＡＧＧＡＣＧＡＣ－３′ １０２～１６６ ＧＴ ５４
ＢＳ１３１ Ｆ：５′－ＣＡＣＡＴＣＡＴＧＴＴＡＣＴＧＣＴＣＣ－３′；Ｒ：５′－ＣＡＧＣＣＴＡＡＴＴＣＴＧＡＡＴＧＡＧ－３′ １４６～１８０ ＧＴ ５０
Ｔ３－１３ Ｆ：５′－ＣＣＡＧＴＴＡＧＧＧＴＴＣＡＴＴＧＴＣＣ－３′；Ｒ：５′－ＣＧＴＴＡＣＡＣＣＴＣＴＣＡＡＣＡＧＡＴＧ－３′ １９０～２４２ ＧＴ ５４
Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ Ｆ：５′－ＧＴＴＧＴＧＧＧＣＴＧＡＧＴＡＡＴＴＧＧ－３′；Ｒ：５′－ＣＴＣＣＡＣＡＴＧＣＡＴＣＴＴＡＣＴＡＡＣＣ－３′ １４７～１９０ ＧＴ ５６
Ｓｓａ１９７ Ｆ：５′－ＧＧＧＴＴＧＡＧＴＡＧＧＧＡＧＧＣＴＴＧ－３′；Ｒ：５′－ＴＧＧＣＡＧＧＧＡＴＴＴＧＡＣＡＴＡＡＣ－３′ １２５～１８０ ＧＴＧＡ（＋ＧＴ） ６０

全基因组ＤＮＡ，用１．２％的琼脂糖凝胶电泳检测抽提的 ＤＮＡ
的质量、浓度。

１．３．３　ＳＳＲＰＣＲ反应体系与程序、ＰＣＲ产物检测　ＰＣＲ反
应体系为２５μＬ：２．５μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ，１μＬｄＮＴＰ，０．５μＬＴａｑ－
Ｅ，１μＬ模板ＤＮＡ。反应程序：９５℃预变性５ｍｉｎ；９５℃变性
３０ｓ，５４℃退火３０ｓ，７２℃延伸４５ｓ，３５个循环；７２℃再延伸
１０ｍｉｎ；４℃保存。以上反应均设置阴性对照以排除 ＤＮＡ污
染。ＰＣＲ产物经１．２％琼脂糖凝胶电泳、ＥＢ染色检测扩增产
物的有无与量，酌量取ＰＣＲ产物４～５μＬ以８％的非变性聚
丙烯酰胺凝电泳，０．５×ＴＢＥ电泳缓冲液，恒压１２０Ｖ（约２ｈ）
进行电泳、银染、显色、拍照。

１．３．４　ＳＳＲ数据统计和分析　结合软件 ＡｄｏｂｅＰｈｏｔｏｓｈｏｐ
ＣＳ５和 ＡｌｐｈａＶｉｅｗ凝胶图像分析软件分析微卫星条带大小，
根据每个个体产生的条件位置确定基因型。用 Ｐｏｐｇｅｎｅ１３２

软件进行分析，计算微卫星座位分别在２个群体中的等位基
因数、期望杂合度、观测杂合度、平均基因多样性指数，并检验

各个座位、各个群体的哈代－温伯格平衡。

２　结果与分析

２．１　亚东鲑形态特征数据多元分析
如表２所示，对亚东鲑人工繁殖后代与野生群体的７项

可数性状求平均值及标准差，经卡方检验，亚东鲑２个群体间
的卡方值是 χ２＝０．００４；其侧线鳞数、侧线上鳞、侧线下鳞、背
鳍条数、胸鳍条数、腹鳍条数、臀鳍条数相互差异均不显著；全

长／体长、体长／体高、体长／头长、头长／吻长、头长／眼径、头
长／眼间距、体长／尾柄长、尾柄长／尾柄高、背棘长／体长等９
个比例性状的测量结果也不存在显著差异。

表２　亚东鲑野生与人工繁殖后代可数和传统比例性状

群体类型
侧线鳞数

（片）

侧线上鳞

（片）

侧线下鳞

（片）

背鳍数

（条）

胸鳍数

（条）

腹鳍数

（条）

臀鳍数

（条）
全长／体长

野生群体 １１２．２７±０．４６ ２０．２０±０．４１ ２５．３３±０．４９ １１．２９±０．４６ １２．０４±０．４２ ９．０２±０．５０ １０．２４±０．４３ １．１６±０．０２
人工繁殖后代１１２．２０±０．４１ ２０．１３±０．３５ ２５．４０±０．５１ １１．１５±０．７２ １２．０５±０．２２ ９．０５±０．２２ １０．００±０．７８ １．１５±０．０３
群体类型 体长／体高 体长／头长 头长／吻长 头长／眼径 头长／眼间距 体长／尾柄长 尾柄长／尾柄高 背棘长／体长
野生群体 ４．７８±０．２５ ４．２５±０．１８ １．８５±０．０９ ３．３６±０．３９ ２．０４±０．１２ ７．９９±０．９５ ０．７９±０．０９ ０．１３±０．０１

人工繁殖后代 ４．１１±０．３２ ４．１８±０．２７ １．９６±０．１０ ４．０３±０．４８ ２．１８±０．１１ ８．６１±１．０４ １．１７±０．１３ ０．１６±０．０２

　　采用方差、判别和主成分等方法分析了２个群体包括７
个可数、１１个可量、２０个框架数据的形态特征。结果表明，９
个比例性状在野生和人工繁殖２个群体间差异均不显著，相
似性状比例为１００％；２９个可量和框架数据在野生和人工繁
殖两群体间差异均不显著，相似性状比例为１００％。主成分

分析得到因子１－１１的方差累积贡献率在８５％以上，但各自
特征根极小，且对群体间总方差的贡献率小，无法用相互独立

的因子来概括这２个群体鱼的形态差异。用逐步判别程序对
经过校正的２９个形态参数进行筛选，淘汰掉２６个形态参数，
得到Ｄ４－１／体长、眼径／体长、背棘长／体长等３个判别效果稍
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微显著的形态参数。计算得到２个群体判别准确率及互相证
实准确率较低，分别为８４．９９％、８５．０４％（表３），即亚东鲑野

生和人工繁殖后代２个群体易发生错判，也进一步证实了它
们间不存在显著的形态差异。

表３　亚东鲑２个群体可量性状和框架性状判别结果

项目
判入尾数（尾）

人工繁殖后代 野生

判别准确率Ｐ１
（％）

互相证实判入尾数（尾）

人工繁殖后代 野生

互相证实Ｐ２
（％）

人工繁殖后代 ２５ ５ ８３．３０ ２５ ４ ８６．２１
野生群体 ４ ２６ ８６．６７ ５ ２６ ８３．８７
综合判别准确率 ８４．９９ ８５．０４

２．２　亚东鲑野生和人工繁殖群体的微卫星ＤＮＡ多态性分析
采用９对微卫星引物扩增出１０个多态性座位，获得５５

个等位基因，平均每个座位扩增出５．５个等位基因。不同的
微卫星扩增出的等位基因数量不同，其中最多的是引物

Ｓｔｒｕｔｔａ５８，共扩增出１０个等位基因，最少的是引物Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ，

共扩增出２个座位及５个等位基因（表４）。另外，不同微卫星
引物在２个群体中可扩增出不同的基因数，如引物 Ｓｔｒｕｔｔａ５８
在亚东鲑人工繁殖群体中扩增出８个等位基因，而在野生群
体中扩增出 ５个等位基因，且有的个体中出现了无效等位
基因。

表４　亚东鲑人工繁殖和野生群体１０个位点的不同等位基因大小和频率

等位基因 人繁群体 野生群体 等位基因 人繁群体 野生群体 等位基因 人繁群体 野生群体

Ｓｔｒ５４３ＩＮＲＡ ＢＳ１３１ Ｓｔｒｕｔｔａ５８
１２３ ０．１０００ ０．１０００ １４６ ０　　　 ０．３０００ １０３ ０．１６６７ ０．５８３３
１２７ ０．３３３３ ０．３０００ １５０ ０　　　 ０．０６６７ １１５ ０．１０００ ０．２５００
１３３ ０．１３３３ ０．１３３３ １５５ ０．０６６７ ０ １２３ ０ ０．０８３３
１４７ ０．４３３３ ０．４６６７ １６０ ０．１ ０ １２７ ０．０６６７ ０

ＳｓｏＳＬ４１７ １６５ ０．３ ０．１３３３ １３０ ０．０３３３ ０
１７６ ０ ０．４６６７ １７０ ０．１３３３ ０ １３５ ０．０６６７ ０
１８０ ０．０６６７ ０．５３３３ １７５ ０．０６６７ ０ １４５ ０．０３３３ ０
２１０ ０．６０００ ０ １８０ ０．３３３３ ０．１３３３ １５０ ０ ０．０４１７
２１７ ０．３３３３ ０ Ｔ３－１３ １６０ ０．０６６７ ０
Ｓｓａ８５ １９０ ０．０３３３ ０．１３３３ １６６ ０．４６６７ ０．０４１７
１１６ ０．０６６７ ０．４６６７ １９５ ０．３０００ ０．１３３３ Ｓｓａ１９７
１２３ ０．２０００ ０．５３３３ ２００ ０．１０００ ０．２６６７ １３３ ０．０３３３ ０．４３３３
１３６ ０．７３３３ ０ ２１０ ０．０６６７ ０．１０００ １３５ ０．２３３３ ０．１３３３

Ｓｔｒｕｔｔａ１２ ２１７ ０．０３３３ ０．１３３３ １３８ ０．７０００ ０．２６６７
１２３ ０ ０．１３３３ ２２５ ０．３０００ ０ １４２ ０．０３３３ ０．１０００
１３５ ０．２０００ ０．２０００ ２２９ ０．０６６７ ０．０６６７ １８０ ０ ０．０６６７
１４３ ０．１６６７ ０．２６６７ ２３８ ０．０３３３ ０ Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ－１
１５５ ０．３０００ ０．１０００ ２４２ ０．０６６７ ０ １４７ ０．０６６７ １．００００
１６０ ０．１０００ ０．１３３３ Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ－２ １６１ ０．７３３３ ０
１７０ ０．２０００ ０．１６６７ １８０ ０．０６６７ ０．８３３３ １７０ ０．２０００ ０
１８５ ０．０３３３ ０ １９０ ０．９３３３ ０．１６６７

　　从表５中可以看出，座位Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ－１和Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ－２
在亚东鲑２个群体中均严重偏离哈代 －温伯格平衡，其余８
个座位在２个群体中均符合哈代－温伯格平衡。计算得亚东
鲑人工繁殖群体和野生群体的平均等位基因数分别是４．８、
４．０，平均观测杂合度分别是０．６２６７、０．６４１７，平均基因多样
性指数均为０．５７１９。人工繁殖群体平均等位基因数多于野
生群体，而人工繁殖群体平均观测杂合度略小于野生群体，但

差异都不显著。

３　讨论与结论

３．１　亚东鲑人工繁殖后代与野生群体的形态特征
亚东鲑人工繁殖后代与野生群体在形态学上差异不显

著。在７个可数性状中，鳍式和鳞式都相似，没有差异；９个
比例性状在两群体间差异均不显著；２９个可量和框架数据在
２个群体间的差异也不显著，相似性状比例为１００％；主成分
分析和判别分析也进一步证实了它们之间不存在显著性形态

差异。亚东鲑渔场建于亚东河边并直接把河水引入池中进行

流水养殖和繁育，养殖环境如水质、水温、光照、溶氧、饵料等

与亚东河自然条件基本一致，２个群体在形态学上差异不显
著，表明人工繁殖后代没有因人工繁殖和养殖操作产生形态

遗传特征的改变。

３．２　亚东鲑２个群体的微卫星ＤＮＡ的多态性
微卫星无效等位基因普遍存在于微生物、动物、植物等众

多物种中。微卫星侧翼序列变异、大片段等位基因丢失、不同

微卫星位点对ＤＮＡ质量要求差异等都是造成无效等位基因
的原因［１７］。本研究所用微卫星引物都通过筛选所得，且不存

在大片段等位基因丢失现象，因此主要原因可能是由于样品

采集路途遥远、保存条件有限而导致ＤＮＡ样品质量不太符合
微卫星位点的要求。另外，微卫星无效等位基因具有隐匿性，

且在杂合子个体中表现更为常见［１７］，这与本研究中人工繁殖

群体杂合度比野生群体低相符，野生群体无效等位基因出现

更多。因此，１０个微卫星位点中８个位点都出现无效等位基
因，导致各位点基因频率在两群体中具有一定的差异，但结合

各位点杂合度等分析两群体遗传差异不明显。

引物 Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ扩增出 ２个位点为 Ｓｔｒ４３ＩＲＮＡ－１、
Ｓｔｒ４３ＩＲＮＡ－２。根据鲤鱼［１８］和草鱼［１９］相关报道可以推测，出
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表５　亚东鲑野生和人工繁殖群体在１０个微卫星位点的等位基因数量（Ｎ）、观测纯合度（Ｉ－Ｈｏ）、期望纯合度（Ｉ－Ｈｅ）、

观测杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）和平均杂合度（Ｈａ）

位点
人工繁殖亚东鲑 野生亚东鲑

Ｎ Ｉ－Ｈｏ Ｈｏ Ｉ－Ｈｅ Ｈｅ Ｈａ Ｎ Ｉ－Ｈｏ Ｈｏ Ｉ－Ｈｅ Ｈｅ Ｈａ
Ｓｔｒ５４３ＩＮＲ ３０ ０．１３３３ ０．８６６７ ０．３０３４ ０．６９６６ ０．６６８９ ３０ ０．００００ １．００００ ０．３１２６ ０．６８７４ ０．６６８９
ＳｓｏＳＬ４１７ ３０ ０．３３３３ ０．６６６７ ０．４５７５ ０．５４２５ ０．５１１１ ３０ ０．０６６７ ０．９３３３ ０．４８５１ ０．５１４９ ０．５１１１
Ｓｓａ８５ ３０ ０．４６６７ ０．５３３３ ０．５６７８ ０．４３２２ ０．５２４４ ３０ ０．００００ １．００００ ０．３４７１ ０．６５２９ ０．５２４４
Ｓｔｒｕｔｔａ１２ ３０ ０．００００ １．００００ ０．１８１６ ０．８１８４ ０．８０３３ ３０ ０．００００ １．００００ ０．１５６３ ０．８４３７ ０．８０３３
Ｓｔｒｕｔｔａ５８ ３０ ０．２０００ ０．８０００ ０．２４６０ ０．７５４０ ０．６５７８ ２４ ０．５８３３ ０．４１６７ ０．３８７７ ０．６１２３ ０．６５７８
ＢＳ１３１ ３０ ０．３３３３ ０．６６６７ ０．２１１５ ０．７８８５ ０．７４８９ ３０ ０．００００ １．００００ ０．２３９１ ０．７６０９ ０．７４８９
Ｔ３－１３ ３０ ０．１３３３ ０．８６６７ ０．１７９３ ０．８２０７ ０．８１３３ ３０ ０．２０００ ０．８０００ ０．１３７９ ０．８６２１ ０．８１３３
Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ－１ ３０ ０．４６６７ ０．５３３３ ０．５６７８ ０．４３２２ ０．２０８９ ３０ １．００００ ０．００００ １．００００ ０．００００ ０．２０８９
Ｓｔｒ４３ＩＮＲＡ－２ ３０ ０．８６６７ ０．１３３３ ０．８７１３ ０．１２８７ ０．２０１１ ３０ ０．８０００ ０．２０００ ０．７１２６ ０．２８７４ ０．２０１１
Ｓｓａ１９７ ３０ ０．８０００ ０．２０００ ０．５３１０ ０．４６９０ ０．５８１１ ３０ ０．９３３３ ０．０６６７ ０．２６６７ ０．７３３３ ０．５８１１

平均

标准差

３０ ０．３７３３
０．２８４９

０．６２６７
０．２８４９

０．４１１７
０．２２６７

０．５８８３
０．２１９９

２４．４ ０．３５８３
０．４２３２

０．６４１７
０．４２３２

０．４０４５
０．２６８１

０．５９５５
０．２６８１

现这种情况是因为亚东鲑曾经经历过特有的全基因组重

复［２０］。杂合度、等位基因多样性和多态性位点的比例等是评

估遗传多样性最常用的指标［２１］。本研究发现，亚东鲑野生群

体和人工繁殖后代中的微卫星杂合子均严重缺乏，位点Ｓｓａ８５
在２个群体均严重偏离哈代 －温伯格平衡，人工选择、迁移、
突变、近交等都有可能产生该现象。亚东鲑最早引入亚东河

并栖息下来时的个体数量少，导致遗传瓶颈和漂变的发生可

能是杂合子急剧减少和检测到偏离哈代－温伯格平衡的主要
原因。本研究表明，亚东鲑人工繁殖群体的平均等位基因数

大于野生群体，也从不同角度证明亚东鲑野生资源正在经历

一个急剧衰退的过程，需要加强亚东鲑的保护性繁育和增殖。

　　豪富华等报道亚东鲑野生群体的平均观测杂合度分别是
０．７０８３，而本研究的亚东鲑野生群体、人工繁殖后代的观测
杂合度为０．６４１７、０．６２６７，均显著低于２００６年所取的亚东
鲑野生群体的杂合度，这说明亚东鲑种群的遗传多样性处于

下降趋势［１０］。同时，亚东鲑人工繁殖群体的遗传杂合度略小

于野生群体，但２个群体遗传杂合度差异不显著，说明亚东鲑
渔场多年来陆续收集和培育的野生亲本群体基本保留了目前

野生群体的遗传多样性，应可用于野生资源的恢复和增殖

工作。
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