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摘 要:对 2005 年采集自长江口地区 4 个采样点、5 批、共 10 尾性成熟前成鲤、82 尾玻璃鲤的日本鲤鱼丽样本

的遗传多样性进行了 RAPD 分析。在 51 条随机引物中筛选出具有稳定扩增、条带清晰的多态性引物 16 条，

16 条引物共检测到 132 个位点，其中多态位点 114 个 (86.36%) 。五个采样群体各自的平均杂合度(HJ 在

0.205 3 - 0.315 0 之间，平均基因多样性指数(Ho)在 0.2974 -0.452 6 之间;采样群体两两间的遗传分化指

数 FST在 0.0508 -0.1524 之间。群体内遗传变异和群体间遗传变异对群体总遗传变异的贡献率分别为

79.18% 和 20.82'3毛 Nei 的遗传距离在 0.059 3 - O. 142 5 之间;在玻璃馒采样群体间未发现遗传差异同采样

地点及月份有何显著关系，显示它们可能同属一个大泪合群体。而遗传距离、遗传分化指数及 NJ 树分析结

果一致表明:成鲤和玻璃鲤之间可能存在相当的遗传距离和遗传分化。
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Abstract : Random amplified polymorphic DNA method was used to investigate the genetic diversity of Anguilla 

jαponicαincluding five samplings collected from 4 locations , totally 92 individuals( 10 premature adult eels , 82 

glass eels) in 2005 from the Yangtze Ri ver Estuary . 51 RAPD primers were synthesized and 16 primers were 

selected and used. A total of 132 loci were amplified , of which 114 loci (86. 369毛) were polymorphic. 

Average heterozygosity( HJ and genetic diversity index (HJ of five samplings by Shannon index varied form 

0.205 3 to O. 315 0 , and 0.2974 to 0.4526 respectively. Fixation Index FST between two samplings varied 

from 0.0508 to O. 152 4. Partition of total genetic variation indicated that 79. 129毛 was contributed within 

populations and 20. 82% among samplings. The Nei' s genetic distances of five samplings varied form 0.059 3 
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to O. 142 5. There is no significant relationship between the genetic variation of samplings of glass eel and the 

sampling time or the sampling area. It indicates the all studied glass eels might be originated from one big 

complex population. But the results from genetic distance , Fixation Index F SI and NJ tree all showed , a rather 

high difference in genetic distance and genetic diversity could be exist between the premature adult eels and 

glass eels. 
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日本鲤细( Anguilla j，α:pomcαTemm. et Schl) ，隶属于鲤鱼丽目、鲤拥科、鲤鱼丽属，又称自鳝、鲤鱼、河鲤

等，系海洋与江河间泪游鱼类。日本鲤鱼丽的生活史复杂，从出生到死亡，经过卵期 (Egg stage) 、柳叶鲤

( leptoceohalus) 、玻璃鲤(Glass eel) 、鲤苗 (Elver) 、性成熟前成鲤( Yellow eel) 及性成熟( Silver eel) 等 6

个不同的发育阶段。一般认为，在它的生活史中，要经历溯河和降海两次长距离的泪游，两次经过海河

(江〉交界处。日本鲤铺营养丰富，味道鲜美，天然苗种和人工养殖主要分布在太平洋西部的一些亚洲地

区 [1 -2] 是这些地区目前人工养殖和出口创汇的重要水产品之一。到目前为止，日本鲤鱼丽规模化的人工

育苗依然没有成功，其苗种全靠天然捕捞，这就使人们对其自然资源、种质、遗传分化情况十分关心，鲤

鱼丽专家指出"世界天然鲤鱼资源急速减少，意味着鲤苗产量剧降，值得重视" [3] 。因此开展日本鲤鱼丽种

质资源的研究，提出合理的开发利用的方案是迫在眉睫的工作。中国是世界上日本鲤鱼丽的主要产苗国，

占全世界产量的一半以上，而长江口鲤苗产量又占全国的六成以上，因而，通过对长江口日本鲤鱼丽遗传

多样性的分析，可以较好地掌握目前日本鲤踊的资源状况。

随机扩增多态性 DNA (random amplified polymorphic of DNA , RAPD)是-种高效的检测jDNA 多态'性

的方法，具有快速、灵敏、简便等特点，已被广泛应用于遗传多样性、遗传分化等的检测[4 -5] 本文采用

RAPD 技术对长江口采集到的日本鲤鱼丽的玻璃鲤和成鲤群体进行遗传多样性比较分析，并探讨它们之

间的遗传相似性和分化程度，以期揭示该地区日本鲤鱼丽的资源特色。

1 材料和方法

1. 1 实验材料

2005 年 2 月至 10 月间，玻璃鲤样本分别采集于长兴岛、启东及海安(2 批) ，成鲤样本采集于九段沙

(表 1 ，图1)。玻璃鲤全长在 5.5 -6.2 cm，成鲤全长在 42 - 50 cm o 鲜活鱼用 959毛酒精固定后备用。

实验用 10 碱基随机引物购自上海生物工程有限公司。

表 1 日本鲤踊样本采集的时间和地点

Tab. 1 The sampling times and locations of Anguil1a japonica 

采样地 长兴岛( Ch) 启东( Qi) 海安 1 (Ha 1) 海安 11 ( Ha 11 ) 九段沙(Ji)

规格 玻璃嫂 玻璃馒 玻璃鲤 玻璃鲤 成鲤

数量(尾) 20 20 20 22 10 

采样时间 2005/2/29 2005/3/16 2005/4/1 2005/6/21 2005/8/15 

1. 2 DNA 的提取和 PCR 扩增

基因组 DNA 提取和 PCR 扩增反应参照 Sambroo 等 [6] 描述的方法。所用的 RAPD 引物序列购自上

海生工。

1. 3 数据分析

电泳图谱中的每一条带记为一个位点，某个体该位点出现条带的记为 1 ，未出现条带的记为 0 ，建立

原始数据矩阵。

在 Popgen3.2 软件中计算下列遗传参数:
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(1)多态位点比例(P); (2) 5hannon 遗传多样

性信息指数[7]; (3) 据 Nei[8] 的方法计算群体间的

遗传相似度(I)和遗传距离( D) 

由 ARLEQUIN3.01 软件进行群体间的遗传变

异的分子方差分析(AMOVA) ，分析各群体的遗传分

化指数 FST以及群体内的位点平均杂合度 (Hc) ， 根

据 Nei 遗传距离，用 Mega3 .1 软件中的 NJ 程序构建

不同群体间的系统关系树。

2 结果

2.1 RAPD 扩增结果

从 51 条引物中筛选出 16 条扩增效果稳定、片

图 1 日本鲤拥采样群体的地理分布

Fig. 1 Sampling locations of Anguilla japonica 
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段丰富的的多态性引物用于全部样本的 RAPD 扩增。 16 条引物在日本鲤鱼丽五个采样群体中共扩增出

132 条清晰、稳定的条带，平均每条引物为 8.25 条，扩增出的条带绝大多数在 250 bp - 2 200 bp 之间，

597 引物扩增的条带最多(1 1 条) ，573 最少(6 条)。图 2 为 566 引物的部分个体扩增图谱。

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 2425 26 27 28 29 M 

图 2 引物S66 对日本馒蝠五采样群体的 RAPD 电泳图谱

000 bp 
200 bp 

Fig. 2 Amplification of genomic DNA with primer S66 from 5 samplings of Anguilla japonica 
群体 Ch:1-5 ， HaI :6-10 , Ha l! :11-15 , Ji:16-18 , Qi:19-23 , M:200bpladder 

2.2 日本鲤鱼丽群体的遗传多样性

在 132 个扩增位点中，检出多态位点 114 个，占总位点的 86.36% 。多态性位点的比率以长兴岛群

体最高 (72. 739毛) ，九段沙群体最低 (49.20%) 。五个采样群体各自的平均杂合度 (Hc ) 在

0.205 3 -0.3150之间，其中以长兴岛的最高，九段沙的最低(表 2) 。长兴岛( Ch) 、启东( Qi) 、海安 I

(Ha 1 )、海安 11 (Ha 11 )、九段沙(Ji) 等采样群体的不同引物平均基因多样性指数 (Ho ) ， 分别在

0.1847 -0.6695 、0.0672 -0. 5073 、0.075 1 -0.5839 、0.0701 -0.6140 、0.1224 -0. 626 4 之间，有

较为明显的差异性;而同一引物在不同的采样群体间的 Ho 也有着明显的差异。

表 2 日本握自丽五个采样群体的遗传多样性分析
Tab. 2 Analysis of genetic diversity in five samplings of Anguilla japonica 

群体 个体数 检测到的多态位点数 多态位点比例(% ,P) 平均杂合度(HJ 平均基因多样性指数( Ho) 

Ch 20 96 72.73 0.315 0 0.4526 
Qi 20 69 52.57 0.2215 0.3198 

Ha 1 20 76 57.58 0.2498 0.359 1 

Ha l! 22 81 61. 36 0.2563 0.372 0 

10 65 49.204 0.2053 0.2974 

合计 92 114 86.36 
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对包括玻璃鲤 4 采样群体和成鲤 1 群体的总样本来说，群体内差异和群体间差异对鲤鱼总遗传多

样性的贡献大小的分析结果(表 3)表明，采样群体内差异的贡献率为 79. 189毛，采样群体间差异的贡献

率为 20.829毛;如仅对玻璃鲤4 采样群体的样本作分析，则采样群体内差异对鲤鱼总遗传多样性的贡献

率为 83.449毛，采样群体间差异的贡献率为 16.56% 。这表明，玻璃鲤和成鲤在遗传上可能存在差异。

表 3 日本鲤鱼丽采样群体内和群体间遗传多样性分布

Tab. 3 The distribution of genetic diversity within and among samplings of Anguilla japonica 

平均基因多样性指数(Ho ) 群体内平均多样 总群体平均基因
Hpop/H,p (H,p -HJ阳，p)/H，p引物

Ch Qi Ha 1 HaII Ji 性指数(Hpop ) 多样性指数(H，p)

553 O. 609 7 O. 507 3 O. 465 0 O. 473 2 O. 302 5 0.4715 0.5584 0.844 4 0.1556 

555 0.5267 0.4740 0.5574 0.5425 0.210 1 0.4621 0.5745 0.8044 0.1956 

560 0.377 9 0.245 8 0.531 6 0.527 1 0.4822 0.4329 0.4940 0.8764 0.1236 

564 O. 336 6 O. 308 9 O. 372 3 O. 389 2 O. 359 1 0.3532 0.4166 0.8479 0.1521 

566 0.18480.16420.17530.17130.3075 0.2006 0.341 8 0.5870 0.413 0 

567 0.535 1 0.416 1 0.5201 O. 592 9 O. 493 3 0.5115 0.6010 0.851 1 O. 148 9 

573 0.609 5 0.501 7 0.325 2 0.614 0 0.626 4 0.5354 0.5688 0.9412 0.0588 

576 0.534 6 0.207 9 0.422 8 0.500 2 O. 192 2 O. 371 5 0.481 7 0.771 3 0.2287 

582 O. 532 4 O. 424 7 O. 075 1 O. 365 5 O. 234 6 0.3265 0.4699 0.6947 0.3053 

583 0.425 1 0.220 6 0.308 0 O. 1340 O. 153 0 0.2481 0.3627 0.684 1 0.3159 

586 0.38770.41330.34300.27540.1793 0.3197 0.4685 0.6825 0.3175 

590 O. 220 6 O. 067 2 O. 221 2 O. 070 1 O. 266 1 0.1690 0.2208 0.7656 0.2344 

591 O. 188 5 O. 1420 0.2749 O. 161 5 O. 1224 0.177 9 0.2685 0.6624 0.3376 

592 0.669 5 0.360 3 0.583 9 0.418 8 0.272 8 0.4611 0.5652 0.8157 O. 184 3 

595 O. 527 3 O. 306 1 0.244 7 0.310 1 0.2239 0.3224 0.4220 0.764 0 0.2360 

597 0.597 2 0.412 5 0.413 1 0.51650.4576 0.4794 0.5345 0.8969 O. 103 1 

平均值 0.45260.31980.3591 O. 372 0 O. 297 4 0.3602 0.4549 0.7918 0.2082 

2.3 遗传相似性和遗传距离

长江口地区日本鲤鱼丽各采样群体的遗传相似度和遗传距离见表 4。九段沙成鲤采样群体与长兴

岛、启东、海安 I 、海安 E玻璃鲤采样群体之间的遗传距离分别为 0.1248 、0.1052 、O. 1425 、0.0905 ，平

均 0.115 8 ;而长兴岛、启东、海安 I 、海安 II4 个玻璃鲤采样群体两两间的遗传距离平均为 0.080 1;前

者约为后者的1. 45 倍。

表 4 日本握自HB五采样群体 Nei' s 的遗传相似度 l( 对角线上方)和遗传距离 D( 对角线下方)

Tab.4 Nei' s genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) 

群体

Ch 

Qi 

Ha 1 
HaII 

Ji 

Ch 

0.1071 

0.076 3 

0.0775 

0.1248 

2.4 遗传分化指数 FST

of five samplings of Anguilla japonica 

Qi Ha 1 HaII Ji 

0.8984 0.9266 0.9254 0.8827 

0.9241 0.9424 0.9002 

0.078 9 0.9217 0.8672 

0.0593 0.0815 0.913 5 

0.1052 0.1425 0.0905 

AMOVA 分析表明，长兴岛、启东、海安、海安 E 和九段沙的采样群体内遗传分化指数( Fsr) 分别为

0.1395 、O. 149 0 ,0. 148 1 、0.1489 、0.1529 ，差异极显著(P<O.OI) 。而采样群体两两间的遗传分化指

数( Fsr)在 0.0508 -0.1524 之间(表 5) 。海安 九段沙间的遗传分化最大(Fsr =0.1524) ，启东-海
安间的分化程度最低( F sr = O. 050 8) 。九段沙成鲤与长兴岛、启东、海安 I 、海安 II 4 个玻璃鲤采样群

体之间的遗传分化指数平均值为 0.1165 ，而 4 个玻璃鲤采样群体间的遗传分化指数平均值为 0.072 6 , 
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前者约为后者的1. 60 倍。

表 5 日本蝠蛐五采样群体间的遗传分化指数

Tab. 5 The F ST indices of five samplings of Anguilla japonica 

群体 Ch Qi Ha 1 Ha 11 

Ch 0.0000 

Qi 0.1080 0.0000 

Ha 1 0.064 3 0.0672 0.0000 

HaII 0.0587 0.0508 0.0865 0.0000 

Ji 0.0907 0.1333 。 .1524

2.5 五个采样群体的 NJ 树

依据对长江口地区日本酬采样群体的 RAPDozf
数据构建 NJ 系统树(图 3) 。长兴岛与海安 I 采样

群体聚为一支，然后依次与启东、海安 E 采样群体聚

为一大支;而九段沙采样群体(成鲤)单独聚为一 叮万?

支。

0.0895 

0.06604 

0.03890 

0.03740 

Qi 

Ji 

0.0000 

图 3 日本鲤鱼丽五个采样群体的 NJ 树
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h 

Ha 1 

3 讨论 Fig. 3 The NJ tree of five samplings of Anguilla japonicα 

3.1 长江口日本鲤鱼丽的遗传多态性丰富

由 16 条随机引物，在长江口日本鲤鱼丽5 个采样群体，共 92 尾个体中，检测到 132 个位点，其中多态

位点 114 个，比例为 86.369毛。我们未能找到日本鲤鱼面或其它鲤鱼丽的相关数值，无法在鲤鱼丽的种间予以

比较。但如同其它鱼类的有关数据作一比较，则发现低于黄海、东海小黄鱼的 91.03% [9] ，高于河北省
黄斡市附近海域梭鱼的 85.71 % [ω] 、黄海真自用的 62.6%[11] 。由于研究对象的不同，作者和技术的差

异，虽然不能直接用来比较多态性的高低，但可显示长江口地区日本鲤鱼丽目前处在较为丰富的遗传多样

性水平上。作者认为，这可能与日本拥自然产卵、产卵后亲鱼死亡、自然种群分布广、人为干扰因素较少

等相关。

3.2 长江口玻璃鲤不同采样群体可能同属一个大混合群体

长兴岛、启东、海安 I 、海安 114 个采样群体，均为 2005 年采集的玻璃鲤样本，它们之间的遗传相似

度都比较高(0.8984 -0.9424) ，在 NJ 树上聚为一大支(图 3) 。但 2005 年 4 月和 6 月在海安分别采集

的 2 批玻璃鲤样本，它们形态特征一致、体长均在 5.5 -6.2 cm，并没有紧紧聚在一起，而是前者与长兴

岛采样群体聚为一小支。另外长兴岛、启东与海安(2 批)三地四批玻璃鲤样本采样时间分别是 2005 年

的 2 月 29 日、3 月 16 日、4 月 1 日、6 月 21 日，它们的在 NJ 树上的聚类关系与采集时间也无紧密的关

联，但最后一批样本(6 月 21 日)在四个玻璃鲤聚类支上的位于最外一支。由此看来，可以认为，长江口

玻璃鲤 4 个采样群体的遗传距离同采样地点及月份没有显著的相关，它们可能同属一个大棍合群体。

它们从遥远的产卵场到达长江口的不同地点，或者在不同时间到达同一地点(如海安的两批样本前后

相差 2 个多月) ，可能是由于受到海流作用强弱的不同，或者产卵时间上的差异造成的。

3.3 长江口成鲤与玻璃鲤采样群体间的关系

本研究发现，第一，九段沙成鲤采样群体与长兴岛、启东、海安 I 、海安 E 玻璃鲤采样群体之间的两

两遗传距离的平均值(0.1158)是四个玻璃鲤采样群体两两间遗传距离平均值(0.080 1) 的1. 45 倍，

而遗传分化指数相差达1. 60 倍。第二，当把 4 个玻璃鲤样本与 1 个成鲤样本一并统计时，总遗传变异

的贡献率有 79.189毛来自采样群体内，20.82%来自采样群体间;但当只对 4 个玻璃鲤样本予以统计时，

则是总遗传变异的贡献率有 83.449毛来自采样群体内，提高了 5.4 个百分点， 16.56%来自采样群体间，
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降低了 7.9 个百分点。第三，在 NJ 树上，四个玻璃鲤采样群体聚为一大支，而成鲤样本单独成一支。

以上结果从多方面表明，这批成鲤样本和 4 批玻璃鲤样本在遗传上可能存在相当的遗传距离和遗传分

化。
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