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　　摘要：为了解江苏省骆马湖大银鱼（Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ）和太湖新银鱼（Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）遗传多样性水
平，科学管理保护大银鱼和太湖新银鱼种质资源，利用线粒体ＤＮＡＣｙｔｂ和 ＣＯⅠ基因序列作为分子标记，研究了骆马
湖大银鱼和太湖新银鱼的遗传多样性。采用ＰＣＲ扩增和序列测定获得长度为１１４１ｂｐ和６３０ｂｐ的Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因
序列。６４条大银鱼Ｃｙｔｂ基因序列检出１０个多态性位点，定义９个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性分别为
０８２４±０．０２５和０．００１４９±０．０００１３，碱基平均差异数为１．６９６；６４条大银鱼ＣＯⅠ基因序列检出５个多态性位点，定
义６个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性分别为 ０．７５３±０．０２５和 ０．００１９８±０．０００１３，碱基平均差异数为
１２４７。大银鱼遗传多样性具有高单倍型多样性和低核苷酸多样性特征。３５条太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ基因序列检出１１个
多态性位点，定义８个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性分别为０．４４９±０．１０３和０．０００９２±０．０００３０，碱基平均
差异数为１．０４５；３５条太湖新银鱼ＣＯⅠ基因序列检出５个多态性位点，定义６个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样
性分别为０．３６１±０．１０３和０．０００６２±０．０００２０，碱基平均差异数为０．３９３。太湖新银鱼遗传多样性具有低单倍型多样
性和低核苷酸多样性特征。大银鱼及太湖新银鱼的Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因单倍型间的遗传距离较小，分子系统进化树聚
为一支，说明大银鱼和太湖新银鱼单倍型未出现遗传分化。大银鱼和太湖新银鱼的ＴａｊｉｍａｓＤ和ＦｕｓＦｓ中性检测结

果为负值，且核苷酸错配分布图呈现单峰型，表明骆马湖大银鱼和太湖新银鱼进化历史上经历过种群扩张，研究结果

为骆马湖银鱼资源可持续发展和利用提供了科学依据。
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　　银鱼是银鱼科鱼类简称，具有较高的经济价值
和营养价值。我国是银鱼多样性最为丰富的国家，

拥有世界１７种银鱼中的１５种，其中６种为中国特
有种［１－２］。大银鱼（ＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓＡｂｂｏｔｔ，
１９０１）和太湖新银鱼（ＮｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓＣｈｅｎ，
１９５６）分别隶属于鲑形目（Ｓａｌｍｏｎｉｆｏｒｍｅｓ）银鱼科
（Ｓａｌａｎｇｉｄａｅ）的大银鱼属和新银鱼属，主要分布在我
国黄河、淮河和长江中下游及其附属湖泊，是我国

重要的经济鱼类，成为重要的渔业捕捞对象［１］。２
种银鱼均为１年生小型鱼类，具有生长快且世代离

散特征，对水环境变化敏感，种群年际间波动较为

显著。近几十年来，由于过度捕捞、环境污染、水利

工程建设及生境破碎化等不利因素影响，银鱼天然

资源呈现大范围、长时间持续衰退趋势，种群数据

急剧下降，逐渐失去捕捞价值［２］。因此，开展银鱼

天然资源保护成为亟待解决的问题。

迄今，关于银鱼的研究主要集中在生殖发育、

移植增殖和种群生态等方面［３－７］，而有关银鱼分子

方面的研究相对较少［８］。了解鱼类的遗传多样性

对于科学保护和合理利用渔业资源具有重要理论

和应用价值。脊椎动物线粒体 ＤＮＡ因具有自主复
制、结构紧密、编码效率高、无重组现象、无组织特异

性、进化速率快以及遵循严格的母系遗传等特点，被

广泛地应用于系统发育、物种分类和群体遗传进化等

领域中，成为最常用的分子标记之一［９］。线粒体细胞

色素ｂ（Ｃｙｔｂ）和细胞色素ｃ氧化酶亚基Ⅰ（ＣＯⅠ）是
线粒体ＤＮＡ的蛋白质编码基因，具有良好的系统发
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育信息，且进化速率适中，被广泛应用于鱼类种群遗

传多样性及分子系统进化研究［１０－１２］。

骆马湖（３４°００′～３４°１４′Ｎ，１１８°０６′～１１８°１８′Ｅ）
地处江苏省北部，地跨宿迁、徐州２市，水位２３．０ｍ
时，平均水深约３．３ｍ，湖泊面积约２６０ｋｍ２，是江苏
省第４大淡水湖，属于典型的人工控制型过水性湖
泊，兼具渔业、供水、防洪等多重功能。近期的骆马

湖渔业资源调查共监测到５７种鱼类，与历史资料相
比，骆马湖鱼类种类明显减少，群落结构组成趋于

单一，且小型化、低龄化现象严重［１３－１４］。历史上骆

马湖银鱼资源较为丰富，近年来银鱼天然资源急剧

衰减并趋于枯竭［１４－１５］。到目前为止，尚未发现有关

骆马湖银鱼遗传多样性的资料。本研究采用线粒

体ＤＮＡ的Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列作为分子标记，首
次探究骆马湖大银鱼和太湖新银鱼的遗传多样性

水平及遗传结构组成，研究结果不仅有利于丰富骆

马湖银鱼的遗传学资料，同时可为科学保护和合理

利用骆马湖银鱼资源提供重要参考依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
２０１８年８—１２月在骆马湖采集大银鱼６４尾和太

湖新银鱼３５尾。每尾样本剪取肌肉组织，放入离心
管中，加入无水乙醇固定，样本保存于４℃冰箱中。
１．２　基因组ＤＮＡ提取

采用 广 谱 性 基 因 组 ＤＮＡ 提 取 试 剂 盒
（ＴａＫａＲａ，大连）提取大银鱼和太湖新银鱼基因组
ＤＮＡ，将ＤＮＡ溶于１００μＬ超纯水中，置于 －２０℃
保存备用。

１．３　ＰＣＲ扩增与测序
扩增Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列的引物见表１，由生

工生物工程（上海）股份有限公司完成。ＰＣＲ反应
总体积为５０μＬ，其中包括２×Ｐｒｅｍｉｘ２５μＬ（１．２５Ｕ
Ｔａｑ聚合酶，０．４ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，３ｍｍｏｌ／ＬＭｇ２＋），模
板ＤＮＡ２μＬ，正反向引物各 ２μＬ（１０μｍｏｌ／Ｌ），其
余超纯水补足。ＰＣＲ反应程序为：９４℃预变性
４ｍｉｎ；９４℃变性 ４０ｓ，５５℃退火 ５０ｓ，７２℃延伸
９０ｓ（Ｃｙｔｂ）或６０ｓ（ＣＯⅠ），共３０个循环；反应结束
后在７２℃再延伸１０ｍｉｎ，最后４℃保存。

ＰＣＲ产物经１．５％琼脂糖凝胶电泳检测，选择
带有目的条带且条带清晰的产物送至生工生物工

程（上海）股份有限公司纯化并双向测序，测序引物

为扩增引物。

表１　引物名称及序列

基因 引物名称 引物序列（５′→３′）

Ｃｙｔｂ Ｌ１４３２１ ＣＣＡＧＴＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧ

Ｈ１５６３４ ＣＴＴＡＧＣＴＴＴＧＧＧＡＧＴＴＡＡＧＧＧＴ［１６］

ＣＯⅠ Ｆ１ ＴＣＡＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡＣ

Ｒ１ ＴＡＧＡＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡＴＣＡ［１７］

１．４　数据处理
使用ＢｉｏＥｄｉｔ软件［１８］和 ＣｌｕｓｔａｌＸ软件［１９］测序

结果进行序列编辑、比对和排序。

使用ＤｎａＳＰ５．０软件［２０］计算单倍型数目、多态

位点数目、单倍型多样性（ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈｄ）、
核苷酸多样性（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｐｉ）、变异位点、
单一突变位点、简约信息位点等。使用Ｍｅｇａ７．０软
件［２１］计算序列的碱基组成、种群内遗传距离，采用

邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ），构建单倍型系统发
育树。使用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．０软件［２２］进行ＴａｊｉｍａｓＤ和
ＦｕｓＦｓ中性检验。采用 ＴａｊｉｍａｓＤ和 ＦｕｓＦｓ中性
检验及核苷酸不配对分布（Ｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）分
析来检测种群历史动态。

２　结果与分析

２．１　大银鱼和太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基因序列
变异分析

经 ＰＣＲ扩增、测序和校对，获得骆马湖大银鱼
线粒体Ｃｙｔｂ基因全长序列，其长度为１１４１ｂｐ，碱基
Ｔ、Ｃ、Ａ和 Ｇ的平均含量分别为 ２９．３％、３２．４％、
２１７％和１６．６％，碱基Ａ＋Ｔ的含量（５１．０％）略大
于碱基Ｇ＋Ｃ的含量（４９．０％）。６４条 Ｃｙｔｂ基因序
列检出１０个多态性位点，其中３个是单一信息位点
（分别位于第２１０、４３８、８９７位点），７个是简约信息
位点（分别位于第 １８０、４２９、４７１、５８５、８３７、１０１７、
１０２０位点），未插入和缺失位点。经分析获得骆马
湖大银鱼ＣＯⅠ基因序列片段，长度为６３０ｂｐ，碱基
Ｔ、Ｃ、Ａ和 Ｇ的平均含量分别为 ２９．３％、３２．４％、
２１７％和１６．６％，碱基Ａ＋Ｔ的含量（５１．０％）略大
于碱基Ｇ＋Ｃ的含量（４９．０％）。６４条 ＣＯⅠ基因序
列检出５个多态性位点，其中１个是单一信息位点
（位于第１８０位点），４个是简约信息位点（分别位于
第１５６、２７０、３４８、３６０位点），未插入和缺失位点。

经ＰＣＲ扩增、测序和校对，获得骆马湖太湖新
银鱼线粒体 Ｃｙｔｂ基因全长 序 列，其 长 度 为
１１４１ｂｐ，碱基 Ｔ、Ｃ、Ａ和 Ｇ的平均含量分别为
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２８１％、３３．５％、２１．１％和１７．３％，碱基 Ａ＋Ｔ的含
量（４９．２％）略小于碱基 Ｇ＋Ｃ的含量（５０．８％）。
３５条Ｃｙｔｂ基因序列检出１１个多态性位点，其中６
个是单一信息位点（分别位于第８５、１２４、１５９、２１７、
８３７、１１３８位点），５个是简约信息位点（分别位于第
２７、２８、１２６、３５２、１１０２位点），未插入和缺失位点。
经分析获得骆马湖大银鱼 ＣＯⅠ 基因序列片段，长
度为６３０ｂｐ，碱基 Ｔ、Ｃ、Ａ和 Ｇ的平均含量分别为
２５．４％、３４．３％、１９．５％和２０．８％，碱基 Ａ＋Ｔ的含
量（４４．９％）略小于碱基 Ｇ＋Ｃ的含量（５５１％）。
３５条ＣＯⅠ 基因序列检出５个多态性位点，其中３
个是单一信息位点（分别位于第 ８４、１８３、５１９位
点），２个是简约信息位点（分别位于第 ３、４７７位
点），没有插入和缺失位点。

２．２　骆马湖大银鱼和太湖新银鱼遗传多样性
由表２可知，６４尾大银鱼定义９个Ｃｙｔｂ基因单

倍型，分别命名为 ＰＨＢ１～ＰＨＢ９（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＭＫ３５４２４８～ＭＫ３５４２５６），其数量分别为７、１０、２、１２、
２０、１、１、３、８个，其中 ＰＨＢ５为数量最多的单倍型，
占比为３１．３％。单倍型多样性和核苷酸多样性分
别为０．８２４±０．０２５和０．００１４９±０．０００１３，平均核

苷酸差异数为１．６９６；６４尾大银鱼定义６个ＣＯⅠ基
因单倍型，分别命名为ＰＨＣ１～ＰＨＣ６（ＧｅｎＢａｎｋ登录
号：ＭＫ３５４２５７～ＭＫ３５４２６２），其数量分别为 ２２、８、
１、２、１９、１２个，其中 ＰＨＣ１是数量最多的单倍型，占
比为３４．４％。单倍型多样性和核苷酸多样性分别
为０．７５３±０．０２５和０．００１９８±０．０００１３，平均核苷
酸差异数为１．２４７。
３５尾太湖新银鱼定义８个Ｃｙｔｂ基因单倍型，分

别命 名 为 ＮＴＢ１～ＮＴＢ８（ＧｅｎＢａｎｋ登 录 号：
ＭＫ３５４２６３～ＭＫ３５４２７０），其数量分别为２６、１、３、１、
１、１、１和１个，其中 ＮＴＢ１是数量最多的单倍型，占
比为７４．３％。单倍型多样性和核苷酸多样性分别
为０．４４９±０．１０３和０．０００９２±０．０００３０，平均核
苷酸差异数为 １．０４５；３５尾太湖新银鱼定义 ６个
ＣＯⅠ 基因单倍型，分别命名为 ＮＴＣ１～ＮＴＣ６
（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＭＫ３６１０２１～ＭＫ３６１０２６），其数量
分别为２８、１、１、２、１和２个，其中ＮＴＣ１是数量最多
的单倍型，占比为８０．０％。单倍型多样性和核苷酸多
样性分别为０．３６１±０．１０３和０．０００６２±０．０００２０，
平均核苷酸差异数为０．３９３。

表２　骆马湖大银鱼和太湖新银鱼遗传多样性参数

种群 基因 单倍型数 单倍型多样性 核苷酸多样性 核苷酸平均差异数

大银鱼 Ｃｙｔｂ ９ ０．８２４±０．０２５ ０．００１４９±０．０００１３ １．６９６

ＣＯⅠ ６ ０．７５３±０．０２５ ０．００１９８±０．０００１３ １．２４７

太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ ８ ０．４４９±０．１０３ ０．０００９２±０．０００３０ １．０４５

ＣＯⅠ ６ ０．３６１±０．１０３ ０．０００６２±０．０００２０ ０．３９３

２．３　大银鱼和太湖新银鱼单倍型系统进化树
骆马湖大银鱼线粒体Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因单倍型

之间的Ｋｉｍｕｒａ－２双参数遗传距离分别在０．００１～
０．００４和０．００２～０．００５之间，相应地，太湖新银鱼２
个基因单倍型之间的遗传距离分别在 ０．００１～
０００５和０．００２～０．００３之间。大银鱼和太湖新银
鱼Ｃｙｔｂ单倍型之间的Ｋｉｍｕｒａ－２双参数遗传距离在
０．１１７～０．１２３之间，相应地，大银鱼和太湖新银鱼
ＣＯⅠ 单倍型之间的遗传距离在０．１２４～０．１３０之间。

采用邻接法构建大银鱼和太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ和
ＣＯⅠ基因单倍型分子系统进化树，由图１和图２可知，
大银鱼和太湖新银鱼单倍型均聚为２个明显分支。
２．４　大银鱼和太湖新银鱼种群历史动态

对骆马湖大银鱼和太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ基
因序列进行ＴａｊｉｍａｓＤ和ＦｕｓＦｓ中性检验，由表３

可知，大银鱼Ｃｙｔｂ基因序列的２种中性检验结果均
为负值，但并未达到显著性水平。大银鱼 ＣＯⅠ 基
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因序列的 ＴａｊｉｍａｓＤ中性检验结果为正值，而 Ｆｕｓ
Ｆｓ中性检验结果为负值，且均未达到显著性水平；

太湖新银鱼的２种中性检验结果均为负值，且均达
到显著性水平。

表３　基于Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因的大银鱼和太湖新银鱼中性检验

类别名称 基因 ＴａｊｉｍａｓＤ Ｐ ＦｕｓＦｓ Ｐ

大银鱼 Ｃｙｔｂ －０．５４３ ０．３４４ －１．４０４７ ０．２７１

ＣＯⅠ ０．４１２３１ ０．６８１ －０．１１０６ ０．５０９

太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ －１．５３２ ０．０４８ －４．１７７ ０．００１

ＣＯⅠ －１．７７５０７ ０．０１４ －４．６０３１８ ０

　　对骆马湖大银鱼和太湖新银鱼Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基
因序列进行核苷酸错配分布分析，由图３和图４可
知，大银鱼和太湖新银鱼 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基因序列的
核苷酸错配分布图均呈单峰型。结合中性检测结

果，可以推断出骆马湖２种银鱼近期历史上经历过
种群扩张。

３　讨论

遗传多样性是指生物种内和种间的遗传变异

度，是生物进化与适应环境的基础。物种遗传多样

性高低与其适应能力、生存能力和进化潜力密切相

关。丰富的遗传多样性意味着较高的适应生存潜

力，蕴藏着较大的进化潜能、丰富的育种和遗传改

良潜力。物种遗传变异减少可能导致严重的后果，

如成活率、生长与繁殖效率变低，降低种群个体对

环境变化的适应能力。单倍型多样性和核苷酸多

样性是衡量一个物种或群体遗传多样性的重要指

标。骆马湖大银鱼６４尾样本共定义９个 Ｃｙｔｂ基因
单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性分别为

０８２４±０．０２５和 ０．００１４９±０．０００１３；定义 ６个
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ＣＯⅠ 基因单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性

分别为０．７５３±０．０２５和０．００１９８±０．０００１３，显示
出较高的单倍型多样性和较低核苷酸遗传多样性。

太湖新银鱼 ３５尾样本共定义 ８个 Ｃｙｔｂ基因单倍
型，单倍型多样性和核苷酸多样性分别为０．４４９±
０．１０３和０．０００９２±０．０００３０；定义６个 ＣＯⅠ基因
单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性分别为

０３６１±０．１０３和０．０００６２±０．０００２０，显示出较低
的单倍型多样性和较低核苷酸遗传多样性。已有

文献报道我国不同水域、水体大银鱼遗传多样性，

如，三峡库区（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．８０４±０．０３２，Ｐｉ：０．００１４６±
０．００００９）［２３］、太湖（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．８５０±０．０４５，Ｐｉ：
０００２９６±０．０００１７）［１１］、微山湖（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．６８４±
０．１２０，Ｐｉ：０．０００９±０．０００２）、巢湖（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：
０．８５３±０．００１，Ｐｉ：０．００１５±０．０００５）

［２４］、洪泽湖

（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．７５５±０．０４５，Ｐｉ：０．００１２９±０．０００１０；
ＣＯⅠ，Ｈｄ：０．７００±０．０４７，Ｐｉ：０．００２０７±
０．０００１６）［１２］、黑龙江水域（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．８２７±０．０３，
Ｐｉ：０．００２０２±０．０００２８）、松花江水域（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：
０８７６±０．０３８，Ｐｉ：０．００１８７±０．０００２３）、兴凯湖
（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．６６７±０．０４１，Ｐｉ：０．００１８８±０．０００２７）、
莲花湖（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．８２３±０．０２６，Ｐｉ：０．００１４１±
００００１０）［２５］；已有文献报道太湖新银鱼的遗传多
样性，比如三峡库区（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：０．６７１±０．０６１，Ｐｉ：
０００２２８±０．０００２４）［２３］、长江中下游８个地理群体
（ＣＯⅠ，Ｈｄ：０．５７６±０．０３６，Ｐｉ：０．００１１２±
０．００２０４）［２６］及珠江流域（Ｈｄ：０．６２２±０．０６４，Ｐｉ：
０００１１±０．０００３）、长江流域（Ｈｄ：０．７８１±０．０１７，
Ｐｉ：０．００２７±０．００１）和淮河流域（Ｈｄ：０．４６４±
００５７，Ｐｉ：０．００１０±０．０００２）３大水系（Ｃｙｔｂ，Ｈｄ：
０７１３±０．０２２，Ｐｉ：０．０２２±０．０００１）

［２７］。通过比较

可得出，骆马湖大银鱼遗传多样性处于中等水平，

而太湖新银鱼遗传多样性处于较低水平。反过来，

较低的遗传多样性会降低银鱼种群对环境的适应

能力和进化潜能，导致种群数量持续下降。近年

来，受过度捕捞、环境污染、富营养化和采沙等活动

影响，导致栖息环境破坏等不利结果［２８－３０］，骆马湖

银鱼资源量急剧减少，有效种群数量降低，进而导

致银鱼遗传多样性水平较低。

根据单倍型多样性和核苷酸多样性的大小，可

将鱼类的进化模式分为 ４种类型。第一种类型
（Ｈｄ≥０．５，Ｐｉ＜０．００５）是受瓶颈效应后种群数量的
迅速扩张导致；第二种类型（Ｈｄ≥０．５，Ｐｉ≥０．００５）

表示种群稳定，具有比较悠久的进化历史；第三种

类型（Ｈｄ＜０．５，Ｐｉ≥０．００５）表示种群经历了轻微的
瓶颈效应，但几乎未影响到核苷酸变异；第四种类

型（Ｈｄ＜０．５，Ｐｉ＜０．００５）表明种群近期经历了瓶颈
效应［３１］。本研究结果表明，骆马湖大银鱼单倍型多

样性Ｈｄ＞０．５，而核苷酸多样性 Ｐｉ＜０．００５，属于第
一种进化模式。由于核苷酸多样性积累所需时间

比积累单倍型时间漫长，提示骆马湖大银鱼种群是

从一个有效种群数量较小的种群经快速扩张而来，

但是仍然未达到积累核苷酸变异所需要的时间。

太湖新银鱼单倍型多样性 Ｈｄ＜０．５，核苷酸多样性
Ｐｉ＜０．００５，属于第四种进化模式，反映出该种群受
多种不利因素影响所导致的个体数量急剧减少，甚

至面临灭绝危险。另外，通过 ＴａｊｉｍａｓＤ和 ＦｕｓＦｓ
中性检测可以推断种群进化历史，当 ＴａｊｉｍａｓＤ和
ＦｕｓＦｓ呈负值，并且在统计学上有较显著的标准，
说明序列中含有比中性进化模型更多的核苷酸位

点变化，预示着被研究种群经历过一个扩张的历

史［３２－３３］。本研究中骆马湖大银鱼和太湖新银鱼的

ＴａｊｉｍａｓＤ和ＦｕｓＦｓ值均为负值，但大银鱼没有显
著偏离中性进化，太湖新银鱼与中性进化的差异显

著（表３）。同时，２种银鱼的核苷酸歧点分布曲线
呈单峰型（图３和４），说明骆马湖大银鱼和太湖新
银鱼种群在历史上出现过扩张。

研究结果显示，大银鱼 Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 单倍型之
间的遗传距离分别在 ０．００１～０．００４和 ０．００２～
０００５之间。太湖新银鱼２种基因单倍型之间的遗
传距离分别在０．００１～０．００５和０．００２～０．００３之
间，表明大银鱼及太湖新银鱼种群内没有产生遗传

分化。这是因为不同单倍型个体间存在广泛的基

因交流，没有地理隔离的限制。另外，银鱼自身具

有较强的活动能力，加之生产捕捞、水流的影响能

够促进银鱼的运动，有利于银鱼个体间基因交流。

已有研究表明，太湖大银鱼、太湖新银鱼和寡齿新

银鱼６湖区群体的遗传相似性指数和遗传距离都十
分接近，群体间的遗传差异很小［３４］。从单倍型数量

组成来看，骆马湖银鱼遗传结构不合理，尤其是太

湖新银鱼，其Ｃｙｔｂ和 ＣＯⅠ 基因单倍型中优势单倍
型的比例高达７６．３％和８０％，而其他单倍型所占的
比例均较低。相比较而言，数量少的单倍型个体更

容易丧失遗传基因，从而导致银鱼遗传多样性丢失

和遗传结构发生改变。

本研究借助于线粒体ＤＮＡＣｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序
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列首次调查了骆马湖遗传多样性水平，结果显示，骆

马湖银鱼种质资源遗传多样性较低，遗传结构组成不

合理。为维持骆马湖银鱼资源的可持续发展，需要采

取措施恢复和保护骆马湖银鱼资源，提高其遗传多样

性水平。比如，加强银鱼资源量和遗传多样性动态监

测，开展针对性的银鱼增殖放流；控制捕捞强度、延长

禁渔期，对银鱼资源采取定额捕捞、限额捕捞；控制环

境污染和富营养化，禁止采沙活动，减少人类干扰。

参考文献：

［１］解玉浩，解　涵．银鱼科鱼类的分类分布和种群生态［Ｊ］．水产

学杂志，１９９７，１０（２）：１１－１９．

［２］王忠锁，傅萃长，雷光春．中国银鱼的多样性及其保护对策［Ｊ］．

生物多样性，２００２，１０（４）：４１６－４２４．

［３］孙帼英．大银鱼卵巢的成熟期和产卵类型［Ｊ］．水产学报，１９８５，

９（４）：３６３－３６８．

［４］解玉浩．大银鱼的繁殖生物学特性及移植放流的主要措施［Ｊ］．

水利渔业，１９９６（１）：６－８，２０．

［５］顾良伟．我国太湖银鱼移植现状［Ｊ］．现代渔业信息，１９９８，１３

（９）：２３－２５．

［６］王玉芬，蒋全文．太湖大银鱼生长特性的研究［Ｊ］．湖泊科学，

１９９２，４（１）：５６－６２．

［７］赵丽爽，程　飞，张　磊，等．洪泽湖大银鱼和太湖新银鱼的生

长、死亡参数及资源利用状况［Ｊ］．水生生物学报，２０１８，４２（２）：

２４０－２４９．

［８］郭　立，李　隽，王忠锁，等．基于４个线粒体基因片段的银鱼科

鱼类系统发育［Ｊ］．水生生物学报，２０１１，３５（３）：４４９－４５９．

［９］李建华，王继文．动物线粒体 ＤＮＡ在进化遗传学研究中的应用

［Ｊ］．生物学通报，２００５，４０（２）：５－７．

［１０］孙　鹏，彭士明，尹　飞，等．利用 ＣＯⅠ 和 Ｃｙｔｂ序列探讨东海
区３种鲳属鱼类的种群遗传结构［Ｊ］．海洋渔业，２０１１，３３（４）：

３９８－４０４．　

［１１］李大命，张彤晴，唐晟凯，等．太湖大银鱼（Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）

细胞色素ｂ基因序列多态性分析［Ｊ］．江苏农业学报，２０１５，３１

（４）：８４０－８４５．

［１２］李大命，李　康，张彤晴，等．洪泽湖大银鱼（Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘ

ｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ）Ｃｙｔｂ和ＣＯⅠ基因序列多态性分析［Ｊ］．渔业科学
进展，２０１７，３８（６）：２５－３１．

［１３］周化民，白延明．骆马湖鱼类的初步研究［Ｊ］．徐州师范学院学

报（自然科学版），１９９４，１２（２）：５３－５６．

［１４］唐晟凯，张彤晴，李大命，等．骆马湖夏季鱼类群落结构及其空

间分布［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（１）：１０７－１１１．

［１５］倪　勇，伍汉霖．江苏鱼类志［Ｍ］．北京：中国农业出版社，

２００６：３５－３６．

［１６］ＺｈａｎｇＪ，ＬｉＭ，ＸｕＭ Ｑ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｉｃｅｆｉｓｈ

ｓａｌａｎｇｉｄａｅｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｐｌｅｔｅｍｔＤＮＡｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｗｉｔｈ

ｃｏｍｍｅｎｔｓｏｎｅｓｔｕａｒｉｎｅｆｉｓｈｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆｔｈｅ

ＬｉｎｎｅａｎＳｏｃｉｅｔｙ，２００７，９１（２）：３２５－３４０．

［１７］ＷａｒｄＲＤ，ＺｅｍｌａｋＴＳ，ＩｎｎｅｓＢＨ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇＡｕｓｔｒａｌｉａｓ

ｆｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＰｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＲｏｙａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆ

Ｌｏｎｄｏｎ（ＳｅｒｉｅｓＢ，ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ），２００５，３６０（１４６２）：１８４７－

１８５７．　

［１８］ＨａｌｌＴＡ．ＢｉｏＥｄｉｔ：Ａｕｓｅｒ－ｆｒｉｅｎｄｌｙｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ
ｅｄｉｔｏｒａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｐｒｏｇｒａｍｆｏｒＷｉｎｄｏｗｓ９５／９８／ＮＴ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃ
ＡｃｉｄｓＳｙｍｐｏｓｉｕｍＳｅｒｉｅｓ，１９９９，４１：９５－９８．

［１９］ＬａｒｋｉｎＭＡ，ＢｌａｃｋｓｈｉｅｌｄｓＧ，ＢｒｏｗｎＮＰ，ｅｔａｌ．ＣｌｕｓｔａｌＷ ａｎｄ
ｃｌｕｓｔａｌＸｖｅｒｓｉｏｎ２．０［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００７，２３（２１）：２９４７－
２９４８．　

［２０］ＬｉｂｒａｄｏＰ，ＲｏｚａｓＪ．ＤｎａＳＰｖ５：ａｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆＤＮＡｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｄａｔａ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５（１１）：
１４５１－１４５２．

［２１］ＫｕｍａｒＳ，ＳｔｅｃｈｅｒＧ，ＴａｍｕｒａＫ．ＭＥＧＡ７：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｖｅｒｓｉｏｎ７．０ｆｏｒｂｉｇｇｅｒｄａｔａｓｅｔｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１６，３３（７）：１８７０－１８７４．

［２２］ＥｘｃｏｆｆｉｅｒＬ，ＬｉｓｃｈｅｒＨＬ．Ａｒｌｅｑｕｉｎｓｕｉｔｅｖｅｒ３．５：Ａｎｅｗｓｅｒｉｅｓｏｆ
ｐｒｏｇｒａｍｓｔｏｐｅｒｆｏｒｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｅｓｕｎｄｅｒＬｉｎｕｘａｎｄ
Ｗｉｎｄｏｗ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１０，１０（３）：５６４－５６７．

［２３］罗宏伟，段辛斌，王　珂，等．三峡库区３种银鱼线粒体ＤＮＡ细
胞色素ｂ基因序列多态性分析［Ｊ］．淡水渔业，２００９，３９（６）：
１６－２１．　

［２４］薛　丹．基于细胞色素ｂ的中国９个大银鱼群体遗传多样性研
究［Ｄ］．广州：暨南大学，２０１５．

［２５］ＴａｎｇＦＪ，ＬｉＤＭ，ＬｉｕＷ，ｅｔａｌ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｔｅｎｄｅｎｃｙｏｆｃｌｅａｒｈｅａｄ
ｉｃｅｆｉｓｈ Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘ ｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓｉｎｆｅｒｒｉｎｇ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ
ｖａｒｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｉｎＡｍｕｒ（Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ）ｒｉｖｅｒｃａｔｃｈｍｅｎｔ，Ｃｈｉｎａ
［Ｊ］．ＩｎｔｅｒａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ＆Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ，２０１８，２０
（１０）：２３２９－２３３４．

［２６］张　迪，雷光春，龚　成，等．基于ＣＯⅠ基因序列的太湖新银鱼
遗传多样性［Ｊ］．湖泊科学，２０１２，２４（２）：２９９－３０６．

［２７］ＺｈａｏＬ，ＺｈａｎｇＪ，ＬｉｕＺＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｌｅｘｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃａｎｄ
ｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃｈｉｓｔｏｒｙｏｆｔｈｅｓａｌａｎｇｉｄ，ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ，ｂａｓｅｄｏｎ
ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＢＭＣＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＢｉｏｌｏｇｙ，２００８，
８：２０１．

［２８］黄文钰，许朋柱，范成新．网围养殖对骆马湖水体富营养化的影
响［Ｊ］．农村生态环境，２００２，１８（１）：２２－２５．

［２９］申　霞，洪大林，谈永锋，等．骆马湖生态环境现状及其保护措
施［Ｊ］．水资源保护，２０１３，２９（３）：３９－４３，５０．

［３０］张　芹，张圣虎，汪　贞，等．骆马湖表层水体中３２种ＰＰＣＰｓ类
物质的污染水平、分布特征及风险评估［Ｊ］．环境科学，２０１７，３８
（１）：１６２－１６９．

［３１］ＧｒａｎｔＷ Ｓ，ＢｏｗｅｎＢＷ．Ｓｈａｌｌｏｗｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｈｉｓｔｏｒｉｅｓｉｎｄｅｅｐ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｌｉｎｅａｇｅｓｏｆＭａｒｉｎｅｆｉｓｈｅｓ：Ｉｎｓｉｇｈｔｓｆｒｏｍｓａｒｄｉｎｅｓａｎｄ
ａｎｃｈｏｖｉｅｓａｎｄｌｅｓｓｏｎｓｆｏｒｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅｒｅｄｉｔｙ，
１９９８，８９（５）：４１５－４２６．

［３２］ＴａｊｉｍａＦ．Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｍｅｔｈｏｄｆｏｒｔｅｓｔｉｎｇｔｈｅｎｅｕｔｒａｌｍｕｔａｔｉｏｎ
ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓｂｙＤＮＡｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９８９，１２３（３）：
５８５－５９５．

［３３］ＦｕＹＸ．Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｔｅｓｔｓｏｆｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｏｆｍｕｔａｔｉｏｎｓａｇａｉｎｓｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇｒｏｗｔｈ，ｈｉｔｃｈｈｉｋｉｎｇａｎｄｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９７，
１４７（２）：９１５－９２５．

［３４］夏德全，曹　萤，吴婷婷，等．太湖中大银鱼、太湖新银鱼和寡齿
新银鱼群体的遗传结构［Ｊ］．水产学报，１９９９，２３（３）：２５４－２６０．

—２５— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１１期


