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　　摘要：运用线粒体Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列测定技术，分析华南鲤（ＣｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｒｕｂｒｏｆｕｓｃｕｓＬａｃｅｐｅｄｅ）３个种群的
群体遗传结构及其变异。结果表明，海南鲤、珠江鲤、榕江鲤平均遗传距离分别为０．００３１（Ｃｙｔｂ）、０．００３０（ＣＯⅠ）；５２
尾个体分别检测出１３（Ｃｙｔｂ）、１２（ＣＯⅠ）个单倍型，总群体单倍型多样性（Ｈｄ）分别为０．８７４（Ｃｙｔｂ）、０．７７０（ＣＯⅠ），
核苷酸多样性指数（π）分别为０．００４１５（Ｃｙｔｂ）和０．００３３８（ＣＯⅠ），平均核苷酸差异数（Ｋ）分别为３．０２７（Ｃｙｔｂ）和
１．８３５（ＣＯⅠ）。构建ＮＪ系统进化树发现，各种群间未形成明显的谱系结构，未发现明显的地理结构。海南鲤与珠江
鲤、榕江鲤的分化约在２．５０万、２．６５万年前，而珠江鲤和榕江鲤之间的的分化年代约在１．５０万年前。珠江鲤和榕江
鲤的遗传分化指数差异不显著，２个种群间的交流更加频繁。
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　　鲤亚科（Ｃｙｐｒｉｎｉｎａｅ）鱼类在鱼类分类学中属于鲤形目
（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）。中国鲤亚科鱼类共有五
属，分别为

!

鲤属（ＰｕｎｔｉｏｐｌｉｔｅｓＳｍｉｔｈ）、原鲤属（Ｐｒｏｃｙｐｒｉｓ
Ｌｉｎ）、鲤 属 （Ｃｙｐｒｉｎｕｓ）、须 鲫 属 （Ｃａｒａｓｓｉｏｉｄｅｓ）和 鲫 属
（Ｃａｒａｓｓｉｕｓ）［１］。其中，鲤在华南地区有华南鲤亚种的分布，华
南鲤遍布华南地区的几乎所有流域。

目前，对鲤的研究已经从传统形态学研究转向分子生物

学方面的研究。通过对中国鲤中的红鲤资源进行形态学、分

子遗传学等方面的研究，获取了中国６个红鲤种群的全面数
据，为红鲤的育种奠定了基础［２］。２０１０年，中国首次完成了
鲤鱼的全基因组测序；２０１３年，中国学者从形态学、染色体组
型和同工酶等方面对山东省东平湖的野生鲤鱼资源进行了全

面研究［３］。这些研究工作为中国鲤亚科鱼类的研究提供了

坚实基础。线粒体（ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ）作为真核生物细胞中的一
种双层膜细胞器，为有氧呼吸提供场所，并为细胞提供能量。

线粒体存在于细胞质中，其内部存在一定的遗传物质，因此线

粒体ＤＮＡ为细胞外遗传物质。细胞色素 ｂ（Ｃｙｔｂ）和细胞色
素氧化酶Ⅰ（ＣＯⅠ）是常用的线粒体标记基因［４－７］。细胞色

素ｂ（Ｃｙｔｂ）基因进化速度适中，其变异主要为转换和颠换，因
此在不同科、属、种中能较好地显示进化关系，常用于构建物

种系统发育关系［８－９］。细胞色素氧化酶Ⅰ（ＣＯⅠ）作为分子
标记具有诸多优势，有足够的变异且相对保守、有合适的序列

长度、可用通用引物扩增和测序等，其分子标记作为 ＤＮＡ条
形码可快速鉴定物种，近年来被广泛应用于物种鉴定［１０－１５］。

目前，有关华南鲤的研究资料很少，华南鲤的资源状况尚

不清楚。该研究以线粒体Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因为分子标记，结
合２个标记各自的进化特点，在每个基因片段独立分析的基
础上，分析不同地区华南鲤种群遗传多样性，有助于了解其资

源现状，为其资源保护工作提供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
该研究华南鲤（ＣｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｒｕｂｒｏｆｕｓｃｕｓＬａｃｅｐｅｄｅ）样品

分别采至海南万泉河（２１尾）、珠江水系的高明河（３１尾）和
广东榕江（２２尾），共采集７４个样品。样本采集是随当地渔
民出船捕捞获得，剪取新鲜样品的肌肉和尾鳍组织，加入

９５％乙醇后４℃保存备用。
样品ＤＮＡ采用海洋组织提取试剂盒提取（天根生化科

技有限公司）、ＴａｑＤＮＡ聚合酶采用宝生物工程（大连）有限
公司产品，试验中其他试剂均为分析纯，测序送至上海英骏公

司进行。试验根据已经报道的鲤科目鱼类相关序列，并参考

其他文献的报道，结合两者信息用 Ｅｄｉｔｓｅｑ及 Ｐｒｉｍｅｒｐｒｅｍｉｅｒ
５．０软件设计引物［１４－１５］，ＣＯⅠ 基因：上游引物 Ｆ，５′－ＴＣＡ
ＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡＣ－３′；下游引物 Ｒ，５′－
ＴＡＧＡＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡＴＣＡ－３′。Ｃｙｔｂ基因，上游
引物 Ｆ，５′－ＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧＴＴＧ－３′；下游引物 Ｒ，
５′－ＣＣＴＣＡＧＡＡＧＧＡＴＡＴＴＴＧＴＣＣＴＣ－３′。
１．２　方法
１．２．１　华南鲤基因组 ＤＮＡ提取　取保存于９５％乙醇中的
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样品８０～１００ｍｇ，用去离子水冲洗１遍，再放入有去离子水的
烧杯中漂洗２ｍｉｎ，用滤纸吸干后置于１．５ｍＬ离心管内。先
加入５０μＬ裂解液，用剪刀剪碎组织样品后，再加入 ４５０μＬ
裂解液和１０μＬ蛋白酶Ｋ用漩涡振荡器混合２０ｓ，置水浴锅
中５５℃恒温裂解，裂解时间视具体裂解效果而定，一般３～
７ｈ。完全裂解后，按照海洋组织 ＤＮＡ提取试剂盒的操作说
明进行提取，提取产物用琼脂糖凝胶电泳检测提取效果，后置

于－２０℃保存备用。
１．２．２　华南鲤Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因ＰＣＲ扩增与测序　ＰＣＲ反
应体系总体积为５０μＬ，包括ｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）２μＬ，１０×
ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶（１Ｕ／μＬ）２μＬ，上下游引物各
１μＬ。

ＰＣＲ反应程序：９４℃预变性 ７ｍｉｎ（Ｃｙｔｂ）和 ４ｍｉｎ
（ＣＯⅠ）；９４℃变性 ３０ｓ，６０℃退火 ３０ｓ，７２℃延伸 ３０ｓ
（Ｃｙｔｂ）和１ｍｉｎ（ＣＯⅠ），３５个循环；最后７２℃延伸５ｍｉｎ。
ＰＣＲ产物经电泳、胶回收（采用 ＴａＫａＲａ凝胶纯化试剂盒）后
送至上海英骏公司，在ＡＢＩ３７３０自动测序仪上用正向引物进
行单向测序。

１．３　数据分析
采用Ｃｈｒｏｍａｓ２．２３软件查看序列的测序效果，并以此为

依据判断测序是否准确。使用 ＭＥＧＡ６．０６软件的 ＣｌｕｓｔａｌＷ
功能进行序列比对并进行人工矫正，然后计算平均碱基数、碱

基组成比例、简约信息位点等数值，并构建系统进化树。使用

ＤＮＡＳＰ（版本号为４．５）软件进行中性假说检验（ＦｕｓＦｓ和
ＴａｊｉｍａｓＤ算法）和核苷酸分析，并计算平均核苷酸差异值和
核苷酸多样性。使用ＡｌｌｅｑｕｉｎＶ３．５．１．３软件分析单倍型多
样性和单倍型组成等。

２　结果与分析

２．１　华南鲤Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因的序列组成及变异
该试验获得并分析 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基因序列均为５２个，

其中海南鲤分别为１６、１９个，珠江鲤１７、１６个，榕江鲤１９、１７
个。对华南鲤３个种群线粒体 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基因进行序列
测定，用ＣｌｕｓｔａｌＷ软件进行序列比对，人工校正后共得到分
析序列长度分别为７２９ｂｐ（Ｃｙｔｂ）和６１０ｂｐ（ＣＯⅠ）。序列的
简约信息位点数，Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ、Ａ＋Ｔ、Ｃ＋Ｇ含量见表１。
３个种群Ｃｙｔｂ基因序列共检测到２２个简约信息位点，

其中海南鲤最多，１６个样本共检测到简约信息位点１０个，海
南鲤 Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ含量分别为 ２６．９７％、３０．４２％、２８．９１％、
１３．７２％，Ａ＋Ｔ的含量（５５．８８％）明显高于 Ｃ＋Ｇ的含量
（４４．１２％）；珠江鲤１７个样本共检测到简约信息位点４个，
Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ、Ａ＋Ｔ、Ｃ＋Ｇ含量分别为 ２８．４８％、２９．０５％、
２９．０５％、１３．４３％、５７．５２％、４２．４８％；榕江鲤１９个样本共检
测到简约信息位点８个，Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ、Ａ＋Ｔ和 Ｃ＋Ｇ含量分别
为２７．１０％、３０．２８％、２８．６６％、１３．９６％、５５．７６％和４４．２４％。
３个种群ＣＯⅠ基因序列共检测到１３个简约信息位点，

其中海南鲤１９个样本共检测到简约信息位点４个，Ｔ、Ｃ、Ａ和
Ｇ含量分别为２６．９４％、２９．１３％、２７．０５％、１６．８９％，Ａ＋Ｔ的
含量（５３．９９％）明显高于Ｃ＋Ｇ的含量（４６．０２％）；珠江鲤１６
个样本共检测到简约信息位点５个，Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ、Ａ＋Ｔ和Ｃ＋Ｇ
含量分别为 ２７．２０％、２８．８８％、２７．１４％、１６．７８％、５４．３４％、
４５．６６％；榕江鲤１７个样本共检测到简约信息位点４个，Ｔ、Ｃ、
Ａ、Ｇ、Ａ＋Ｔ、Ｃ＋Ｇ含量分别为 ２７．２０％、２８．８６％、２７．１６％、
１６．７７％、５４．３７％、４５．６３％。

表１　华南鲤３个种群Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列特征

种群 基因
样品数

（个）

简约信息位点

（个）

占比

（％）
碱基含量（％）

Ｔ Ｃ Ａ Ｇ Ａ＋Ｔ Ｃ＋Ｇ
ＨＬ Ｃｙｔｂ １６ １０ ４５．４５ ２６．９７ ３０．４２ ２８．９１ １３．７ ５５．８８ ４４．１２

ＣＯⅠ １９ ４ ３０．７７ ２６．９４ ２９．１３ ２７．０５ １６．８９ ５３．９９ ４６．０２
ＺＬ Ｃｙｔｂ １７ ４ １８．１８ ２８．４８ ２９．０５ ２９．０５ １３．４３ ５７．５２ ４２．４８

ＣＯⅠ １６ ５ ３８．４６ ２７．２ ２８．８８ ２７．１４ １６．７８ ５４．３４ ４５．６６
ＲＬ Ｃｙｔｂ １９ ８ ３６．３６ ２７．１０ ３０．２８ ２８．６６ １３．９６ ５５．７６ ４４．２４

ＣＯⅠ １７ ４ ３０．７７ ２７．２ ２８．８６ ２７．１６ １６．７７ ５４．３７ ４５．６３
Ｔｏｔａｌ Ｃｙｔｂ ５２ ２２ １００ ２７．５２ ２９．９２ ２８．８７ １３．７０ ５６．３９ ４３．６１

ＣＯⅠ ５２ １３ １００ ２７．１１ ２８．９６ ２７．１２ １６．７７ ５４．２３ ４５．７７

　　注：“ＨＬ”表示“海南鲤”；“ＺＬ”表示“珠江鲤”；“ＲＬ”表示“榕江鲤”。下表同。

２．２　基于Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列对华南鲤种群遗传距离的
分析

应用ＭＥＧＡ６．０６计算该研究的华南鲤 ３个种群的
Ｋｉｍｕｒａ双参数模型遗传距离、平均遗传距离、各种群内的平
均遗传距离、两两种群间的净遗传距离。由表２可知，线粒体
Ｃｙｔｂ基因序列的核苷酸分化速率为２％／百万年［１６－１７］，由试

验结果可知，海南鲤与珠江鲤和榕江鲤的分化年代较远，大约

在２．５万年和２．６５万年前，而珠江鲤和榕江鲤之间的的分化
年代大约在１．５万年前。

对３个群体间的遗传分化指数进行计算发现，Ｃｙｔｂ和
ＣＯⅠ基因分析结果一致，珠江鲤和榕江鲤两群体间的 ＦＳＴ值
统计检验不显著（Ｐ＞０．０５）；海南鲤同珠江鲤、榕江鲤两群体
间的ＦＳＴ值统计检验均显著（Ｐ＜０．０５）。由此可知，珠江鲤和

榕江鲤两群体间的遗传分化不显著，而海南鲤同珠江鲤和榕

江鲤种群产生了一定程度的遗传分化。

２．３　基于Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基因序列对华南鲤种群遗传结构
分析

由表３可知，华南鲤３个种群５２个样本共计１３个（Ｃｙｔｂ）
和１２个（ＣＯⅠ）单倍型，其中海南鲤有１０、５个单倍型，珠江鲤
有均７个单倍型，榕江鲤有６、５个单倍型。３个华南鲤种群共
同单倍型分别为４、２种，分别为 Ｃｙｔｂ基因（Ｈｃ３、Ｈｃ５、Ｈｃ７和
Ｈｃ８）、ＣＯⅠ基因（Ｈｄ１和Ｈｄ４）。分析Ｃｙｔｂ基因序列发现，除了
４种共有单倍型外，海南鲤和珠江鲤无其他共同单倍型，而与
榕江鲤也无其他共同单倍型，此外还有Ｈｃ４、Ｈｃ６、Ｈｃ９、Ｈｃ１０４
种特有单倍型；珠江鲤除４种共有单倍型外，还与榕江鲤有２
种共同单倍型：Ｈｃ１１和Ｈｃ１３，Ｈｃ１２为其特有单倍型。
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表２　华南鲤种群间遗传距离分析

种群 基因
遗传距离

ＨＬ ＺＬ ＲＬ
ＨＬ Ｃｙｔｂ ０．００３４ ０．０７６９ ０．０６４２

ＣＯⅠ ０．００３１ ０．４０４４ ０．４０１３
ＺＬ Ｃｙｔｂ ０．００５０ ０．００２７ －０．０２７７

ＣＯⅠ ０．００５６ ０．００３５ ０．００３５
ＲＬ Ｃｙｔｂ ０．００５３ ０．００３０ ０．００３４

ＣＯⅠ ０．００４７ ０．００３０ ０．００２４

　　注：左下矩阵为两两种群间净遗传距离，右上矩阵为各种群间的
遗传分化系数ＦＳＴ值，对角线表示种群内遗传距离。

　　由表４可知，各群体的核苷酸多样性指数较低，单倍型多
样性指数整体均较高。分析Ｃｙｔｂ基因序列单倍型多样性和

核苷酸多样性可知，海南种群均最高，而珠江、榕江鲤相对较

低，其中珠江鲤的核苷酸多样性（０．００２６８）明显小于海南鲤
（０．００６３７）。而分析 ＣＯⅠ 基因序列发现，海南鲤群体的遗
传多样性（０．００３１３）较珠江鲤和榕江鲤（０．００３５１）低。通过
ＴａｊｉｍａｓＤ和 ＦｕｓＦｓ进行中性检验，结果表明华南鲤３个种
群内的ＴａｊｉｍａｓＤ和ＦｕｓＦｓ值均不具备显著差异性。
２．４　基于Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因单倍型序列对华南鲤种群聚类
分析

采用Ｍｅｇａ５．０软件对华南鲤３个种群Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ基
因单倍型序列进行 ＮＪ聚类分析，ｂｏｏｔｓｔｒａｐ（重复次数为
１０００）检验ＮＪ树各分支置信度，由图１可知，各地理种群无
序分布于个分支，没有发现明显的地理聚群、地理结构；各种

群间没有明显的谱系结构。

表３　Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列单倍型及其分布

单倍型
合计

（个）

分布数（个）

Ｈｃ１／
Ｈｄ１

Ｈｃ２／
Ｈｄ２

Ｈｃ３／
Ｈｄ３

Ｈｃ４／
Ｈｄ４

Ｈｃ５／
Ｈｄ５

Ｈｃ６／
Ｈｄ６

Ｈｃ７／
Ｈｄ７

Ｈｃ８／
Ｈｄ８

Ｈｃ９／
Ｈｄ９

Ｈｃ１０／
Ｈｄ１０

Ｈｃ１１／
Ｈｄ１１

Ｈｃ１２／
Ｈｄ１２ Ｈｃ１３／－

ＨＬ １０／５ １／７ ３／１ ２／８ ３／２ １／１ １／０ １／０ ２／０ １／０ １／０ ０／０ ０／０ ０／－
ＺＬ ７／７ ０／２ ０／０ ５／０ ０／４ ４／０ ０／４ １／３ １／１ ０／１ ０／１ １／０ ２／０ ３／－
ＲＬ ６／５ ０／２ ０／０ ４／０ ０／８ ６／０ ０／４ ２／０ ３／０ ０／０ ０／０ ３／２ ０／１ １／－

　　注：“Ｈｃ－”和“Ｄｄ－”分别表示Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列单倍型。

表４　华南鲤种群的遗传变异参数统计

种群 个体数 单倍型多样性指数
核苷酸多样性

指数（π）
平均核苷酸

差异数（Ｋ） ＴａｊｉｍａｓＤ ＦｕｓＦｓ

ＨＬ（Ｃｙｔｂ／ＣＯⅠ） １６／１９ ０．９３３／０．７０８ ０．００６３７／０．００３１３ ４．６５／１．９０６ －０．５６９２／－０．１６０６ －２．０５／０．４７５
ＺＬ（Ｃｙｔｂ／ＣＯⅠ） １７／１６ ０．８５３／０．８６７ ０．００２６８／０．００３５１ １．９５６／２．１４２ －０．９５６３／－１．０７９１ －１．６３５／－１．５０７
ＲＬ（Ｃｙｔｂ／ＣＯⅠ） １９／１７ ０．８３６／０．７３５ ０．００３４／０．００３５１ ２．４８／１．４５６ ０．２８４８／－０．６０２６ ０．２３９／－１．５０７

　　注：“”表示数据具有显著性相关（Ｐ＜０．０５）。

３　分析与讨论

３．１　华南鲤种群序列特征分析
线粒体Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因是目前常用的分子标记，试验

运用序列测定技术分析华南鲤３个种群的 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基
因序列特征。脊椎动物线粒体一般特征为“高（Ａ＋Ｔ）含量
且低Ｇ含量”［１８］，华南鲤３个种群的Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列
也符合这一特征，与李青等对星斑川鲽、黄盖鲽、石鲽，线粒体

Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列的研究结果［１９］相符。研究表明，碱基

中 Ａ＋Ｔ的含量越高，线粒体ＤＮＡ的进化优势越明显［２０］。海

南鲤、珠江鲤、榕江鲤的 Ａ＋Ｔ的含量分别为 ５５．８８％、
５７５２％、５５．７６％（Ｃｙｔｂ），５３．９９％、５４．３４％、５４．３７％（ＣＯ
Ⅰ），均明显高于Ｃ＋Ｇ的含量。此外，无论Ｃｙｔｂ还是 ＣＯⅠ
基因的序列，珠江鲤的碱基中Ａ＋Ｔ含量都是最高的，这表明
珠江鲤相对于海南鲤、榕江鲤具有更强的进化优势，可能与珠

江鲤处于珠江流域生存环境有关，珠江作为中国第二大河流，

年径流量大、流经地域广，较海南鲤所处的海南岛万泉河水系

和榕江鲤所在的榕江水系更为复杂。
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３．２　华南鲤种群遗传多样性分析
遗传多样性是物种适应环境、不断进化的基础，一个物种

的遗传多样性与其进化潜力、适应能力和生存能力密切相

关［２１－２２］。华南鲤３个种群 Ｃｙｔｂ基因序列平均遗传距离为
０．００３１，５２尾个体检测出１３个单倍型，总群体单倍型多样性
为０．８７４，核苷酸多样性指数为０．００４１５，平均核苷酸差异数
为３．０２７。基于 ＣＯⅠ 基因序列的分析表明，３个种群 Ｃｙｔｂ
基因序列平均遗传距离为０．００３０，检测出１２个单倍型，总群
体单倍型多样性为０．７７０，核苷酸多样性指数为０．００３３８，平
均核苷酸差异数为１．８３５。核苷酸多样性能精确的揭示一个
群体线粒体 ＤＮＡ的多态性程度［２３］。研究表明，华南鲤的核

苷酸 多 样 性 远 小 于 南 海 圆 舵 鲣 的 核 苷 酸 多 样 性

（０．０３６８１）［２４］。当一个群体核苷酸多样性指数在０．００１５～
０．００４７时，其群体的遗传多样性较低［２５］。该研究结果表明，

３种华南鲤的遗传多样性不高。此外，华南鲤３个种群基于
Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列均具有较高的单倍型多样性和较低
的核苷酸多样性的特征，这与曹艳等对中国南海康氏马鲛［２６］

和熊丹等对南海短尾大眼鲷的研究结果［２７］相似，故推测华南

鲤近期历史上有种群快速扩张情况，因此单倍型多样性会增

加，但由于时间不够长，核苷酸的变异还没有形成累积效应，

故核苷酸多样性较低。但ＴａｊｉｍａｓＤ和ＦｕｓＦｓ中性检验均不
具备显著性差异，则表明华南鲤没有出现群体扩张，出现这一

矛盾的原因可能是该研究的样品数量及采样点较少。

３．３　华南鲤种群的遗传分化
分析华南鲤Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因的序列组成及变异发现，

珠江鲤和榕江鲤的 Ａ＋Ｔ含量十分接近，且均较高；而海南鲤
的Ａ＋Ｔ含量均较低。基于Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列对华南鲤
种群遗传距离的分析发现，珠江鲤与榕江鲤之间的遗传距离

均为０．００３０，是３个种群间遗传差距最小的数值。而其他两
两之间的遗传距离均在０．００４７～０．００５６之间。通过分析华
南鲤３个群体的ＮＪ进化树发现，３个群体散乱分布于各支，
未出现明显单一的地理聚群；从Ｃｙｔｂ基因的进化树上可见珠
江和榕江２个群体有更多的交集，而海南群体产生了一定的
遗传分化；从ＣＯⅠ基因的进化树上可见珠江和海南种群相
对较为集中，与榕江种群均有交集，这些结果也体现了一定的

遗传进化和地理格局的分布。

Ｈｅａｔｈｅｒ等根据ＦＳＴ大小划定了群体的分化程度：高度分
化，ＦＳＴ＞０．２５；中度分化，０．０５＜ＦＳＴ≤０．２５；低度分化，０＜
ＦＳＴ≤０．０５，作为群体遗传分化标准被广泛认可

［２８］。在对华

南鲤种群遗传结构的分析中，海南鲤和珠江鲤、榕江鲤２个种
群间基于Ｃｙｔｂ基因序列的ＦＳＴ值分别为０．０７６９和０．０６４２；
基于ＣＯⅠ 基因序列的ＦＳＴ值分别为０．４０４４和０．４０１３，均远
高于高度分化标准（０．２５）；而珠江鲤和榕江鲤间基于 Ｃｙｔｂ
基因序列的ＦＳＴ值为－０．０２７７，基于 ＣＯⅠ基因序列的 ＦＳＴ值
为０．００３５，均低于海南鲤和珠江鲤、榕江鲤２个种群间的ＦＳＴ
值。

综上分析，在３个华南鲤种群中，海南鲤相对于其他２个
种群遗传分化较大，而珠江鲤和榕江鲤有较近的遗传关系，之

间的遗传分化相对较小。另外，珠江鲤和榕江鲤的遗传分化

指数没有显著差异，而同海南鲤的差异显著，这与３个种群的
地理位置有一定关系。珠江鲤所在的珠江水系是华南地区最

大的水系，其每年水量巨大且支流众多［２９］，与榕江鲤所在的

榕江水系有一定接触，２个种群间的交流更加频繁，故珠江鲤
和榕江鲤的遗传分化指数差异不显著。而海南鲤主要分布于

海南岛，本次试验所用海南鲤采集于海南岛万泉河水系，所处

地区未受到深度开发，与外界产生交流少［３０］，故同珠江鲤、榕

江鲤的遗传分化指数差异显著。
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ｏｎｔｈｅＰ１６ｔｕｍｏｒｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｇｅｎｅｉｎｈｅｐａｔｏｃｅｌｌｕｌａｒｃａｒｃｉｎｏｍａｃｅｌｌ
ｌｉｎｅＨｅｐＧ２［Ｊ］．ＷｏｒｌｄＪｏｕｒｎａｌｏｆＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌｏｇｙ，２００１，７（１）：
１３１－１３５．

［１６］任桂静，刘　奇，高天翔，等．基于线粒体 ＤＮＡ序列探讨斑头鱼
分类地位［Ｊ］．动物分类学报，２０１１，３６（２）：３３２－３４０．

［１７］ＤｅｓｐｏｉｎａＸ，ＡｒｎｏｌｄＢＢ，ＥｖａｎｇｅｌｉａＤ，ｅｔａｌ．Ｂａｓｅｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｉｎｆｉｓｈ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ：ｐａｔｔｅｒｎｓａｎｄｒａｔｅｓ－ｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓｏｆ
ｆｉｓｈｅｓ－ｃｈａｐｔｅｒ２［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＷｏｒｋ＆Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎａｌ
Ｐｓｙｃｈｏｌｏｇｙ，２０１２，２１（４）：４８９－５１７．

［１８］ＤｉｂａｔｔｉｓｔａＪＤ，ＲａｎｄａｌｌＪＥ，ＮｅｗｍａｎＳＪ．Ｒｏｕｎｄｈｅｒｒｉｎｇ（ｇｅｎｕｓ
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　　Ｅｔｒｕｍｅｕｓ）ｃｏｎｔａｉｎｄｉｓｔｉｎｃｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｌｉｎｅａｇｅｓｃｏｉｎｃｉｄｅｎｔｗｉｔｈａ

ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｂａｒｒｉｅｒａｌｏｎｇＡｕｓｔｒａｌｉａｓｓｏｕｔｈｅｒｎｔｅｍｐｅｒａｔｅｃｏａｓｔｌｉｎｅ
［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＢｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１６１（１１）：２４６５－２４７７．

［１９］李　青，王　波，郑风荣，等．星斑川鲽，黄盖鲽和石鲽线粒体基
因Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ片段序列的比较研究［Ｊ］．水产科学，２０１６，３５
（６）：６２５－６３２．

［２０］胡玉婷，胡　王，凌　俊，等．滁州鲫线粒体细胞色素 ｂ基因和
控制区序列比较及其系统进化分析［Ｊ］．南方水产科学，２０１５
（２）：１０１－１０８．

［２１］谢少林，王　超，吕子君，等．基于线粒体控制区Ｄｌｏｏｐ序列的长
臀鎨种群遗传结构分析［Ｊ］．华南农业大学学报，２０１６（１）：１－６．

［２２］ＯｖｅｎｄｅｎＪＲ，ＢｅｒｒｙＯ，ＷｅｌｃｈＤＪ，ｅｔａｌ．Ｏｃｅａｎｓｅｌｅｖｅｎ：ａｃｒｉｔｉｃａｌ
ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｏｌｅｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｎｔｈｅｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｗｉｌｄｆｉｓｈｅｒｉｅｓ［Ｊ］．Ｆｉｓｈａｎｄ
Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ，２０１５，１６（１）：１２５－１５９．

［２３］ＺｈａｎｇＪＸ，ＪｉａｏＴ，ＺｈａｏＳＧ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ＤＮＡＤ－ｌｏｏｐｒｅｇｉｏｎｏｆｇｌｏｂａｌｓｗｉｎｅ（Ｓｕｓｓｃｒｏｆａ）ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．
ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌａｎｄＢｉｏｐｈｙｓｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１６，４７３

（４）：８１４－８２０．
［２４］李　敏，李玉芳，张　鹏，等．基于线粒体控制区序列的南海圆舵

鲣种群遗传结构分析［Ｊ］．南方水产科学，２０１６，１２（４）：８８－９５．
［２５］Ｉｃｈｉｋａｗａ－ＳｅｋｉＭ，ＴｏｋａｓｈｉｋｉＭ，ＯｐａｒａＭ Ｎ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｃｈａｒａｔｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆＦａｓｃｉｏｌａｇｉｇａｎｔｉｃａｆｒｏｍ
Ｎｉｇｅｒｉａ［Ｊ］．ＰａｒａｓｉｔｏｌｏｇｙＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２０１７，６６（１）：８９３－８９７．

［２６］曹　艳，章　群，宫亚运，等．中国南海康氏马鲛线粒体ＣＯⅠ序
列遗传变异分析［Ｊ］．南方水产科学，２０１６，１２（５）：５３－６０．

［２７］熊　丹，李　敏，陈作志，等．南海短尾大眼鲷的种群遗传结构
分析［Ｊ］．南方水产科学，２０１５（２）：２７－３４．

［２８］ＨｅａｔｈｅｒＫ，Ｆｒｅｅｌａｎｄ ＪＲ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓａｎｄ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆ
ｎｅｕｔｒａｌｖｅｒｓｕｓｎｏｎ－ｎｅｕｔｒａｌｍａｒｋｅｒｓｉｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．
ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１１，１２（６）：３９６６－
３９８８．　

［２９］林小植，李冬梅，刘焕章，等．广东韩江潮州江段鱼类多样性及
季节变化［Ｊ］．生物多样性，２０１６，２４（２）：１８５－１９４．

［３０］邢迎春，赵亚辉，张春光，等．中国近现代内陆水域鱼类系统分
类学研究历史回顾［Ｊ］．动物学研究，２０１３，３４（４）：２５１－２６６．

吴会民，姜巨峰，刘肖莲，等．血鹦鹉鱼与其亲本形态学指标的相关性分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（１８）：１８３－１８５．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１８．１８．０４６

血鹦鹉鱼与其亲本形态学指标的相关性分析

吴会民１，姜巨峰１，刘肖莲１，李春艳１，付志茹１，白晓慧１，冯守明１，张先光２

（１．天津市水产研究所／天津市观赏鱼技术工程中心，天津３００２２１；２．天津嘉禾田源观赏鱼养殖有限公司，天津 ３０１８０９）

　　摘要：为提高高品质血鹦鹉鱼产出率，研究了血鹦鹉鱼的全长、体长和体高及其亲本红头丽体鱼（Ｃ．ｓｙｎｓｐｉｌｕｍ
Ｈｕｂｂｓ）（母本）和红魔丽体鱼（Ｃ．ｃｉｔｒｉｎｅｌｌｕｍＧｕｎｔｈｅｒ）（父本）的主要形态学指标的相关性。结果表明，不同亲本组合
繁育的血鹦鹉鱼的形态存在明显的分化现象，血鹦鹉鱼与其亲本的多项形态学指标存在显著的相关关系（Ｐ＜０．０５），
并通过逐步回归分析的方法构建了血鹦鹉鱼的体长／体高和全长／体高为因变量、其亲本的形态学指标为自变量的多
元回归方程，为在生产实践中的亲鱼配组提供了理论基础。

　　关键词：血鹦鹉鱼；红头丽体鱼；红魔丽体鱼；形态学指标；相关性；分化；回归分析
　　中图分类号：Ｑ１７３　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１８）１８－０１８３－０３

收稿日期：２０１７－１２－１６
基金项目：天津市水产现代农业产业技术体系创新团队项目（编号：

ＩＴＴＦＲＳ２０１７０１６）；天津市农村科 技 帮 扶 工 程 项 目 （编 号：
１５ＺＸＢＦＮＣ００１９０）；天 津 市 科 技 支 撑 计 划 项 目 （编 号：

１２ＺＣＤＺＮＣ０６０００）；天津市水产局项目（编号：Ｊ２０１４－２８青）。
作者简介：吴会民（１９８０—），男，河北石家庄人，硕士，高级工程师，主
要从事淡水养殖研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｗｕｈｍ２００５＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：姜巨峰，硕士，高级工程师，主要从事观赏鱼设施化健康养

殖研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｊｕｆｅｇｎｊｉａｎｇ＠１６３．ｃｏｍ。

　　血鹦鹉鱼别称财神鱼、发财鱼和红财神，起源于中国台
湾，属鲈形目慈鲷科，由红头丽体鱼（Ｃ．ｓｙｎｓｐｉｌｕｍＨｕｂｂｓ）雌
鱼和红魔丽体鱼（Ｃ．ｃｉｔｒｉｎｅｌｌｕｍＧｕｎｔｈｅｒ）雄鱼杂交所得，因其
全身鲜红、体型短圆、嘴呈心形且无法合拢，有“招财进宝”

“驱鬼镇宅”等寓意，而深受广大消费者的喜爱［１－３］。

迄今为止，国内许多学者运用传统形态学和多元分析方

法对不同鱼类及其杂交子代形态差异进行分析，如尼奥鱼

［尼罗罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ♀）×奥利亚罗非鱼（Ｏ．
ａｕｒｅｕｓ♂）］［４］、斑鳢（Ｃｈａｎｎａｍａｃｕｌａｔａ）与乌鳢（Ｃ．ａｒｇｕｓ）［５］、
翘嘴鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）与斑鳜（Ｓ．ｓｃｈｅｚｅｒｉ）［６］、滇池金线

!

（Ｓｉｎｏｃｙｃｌｏｃｈｅｉｌｕｓｇｒａｈａｍｉ）与西畴金线
!

（Ｓ．ｘｉｃｈｏｕｅｎｓｉｓ）［７］以
及宝 石 鲈 （Ｓｃｏｒｔｕｒｍ ｂａｒｃｏｏ）与 淡 水 黑 鲷 （Ｈｅｐｈａｅｓｔｕｓ
ｆｕｌｉｇｉｎｏｓｕｓ）［８］的杂交等。然而，对血鹦鹉鱼的研究则多集中
在繁养技术、营养需求、病害防治［９－１４］等方面，对其亲本红头

丽体鱼和红魔丽体鱼与其形态学关系的研究尚未见报道。本

研究利用传统形态学方法和多元分析方法对血鹦鹉鱼及其亲

本红头丽体鱼和红魔丽体鱼之间进行形态差异进行分析，揭

示血鹦鹉鱼与其亲本之间的亲缘关系，找出对血鹦鹉鱼影响

较大的形态特征，为血鹦鹉鱼的亲鱼配组、品级选优、种质鉴

定及养殖推广提供基础资料和理论指导。

１　材料与方法

１．１　试验材料
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