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摘　要：为探究锦江河国家级水产种质资源保护区内鳜类遗传变异特征及其多样性水平，基于 ＰＣＲ扩增与
测序技术对大眼鳜、斑鳜和中国少鳞鳜３个群体９７尾鱼的线粒体控制区序列进行比较分析。结果显示，大眼
鳜序列长度为８４３ｂｐ，无变异位点，只有１种单倍型，斑鳜有８５２ｂｐ和８５６ｂｐ两种序列，２８个多态位点和１１
个单倍型，中国少鳞鳜也有８４５ｂｐ和８４６ｂｐ两种长度，５个多态位点和５个单倍型；大眼鳜、斑鳜和中国少鳞
鳜３种鳜鱼群体内的遗传距离分别为０．００００、０．００８７±０．００２０和０．００２０±０．０００９，单倍型多样度和核苷
酸多态性分别为０．００００、０．８５９９、０．７３６７和０．００００、０．００８７、０．００２０。分析表明，３种鳜鱼在终止序列区和
保守序列区存在种或属间差异，锦江斑鳜是一个遗传变异大，多样性丰富的稳定种群；中国少鳞鳜虽然单倍型

多样度丰富，但遭受过瓶颈效应，导致其核苷酸多样性偏低；大眼鳜遗传组成单一，多样性十分贫乏，推测可能

有入侵的养殖群体。锦江系梵净山国家级自然保护区内最大的河流，历史上鳜类资源丰富，但已遭严重的破

坏，加强其鳜类遗传资源的研究与保护十分必要。

关键词：大眼鳜；斑鳜；中国少鳞鳜；ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ；遗传多样性
中图分类号：Ｓ９１７　　　文献标志码：Ａ

　　锦江是沅江水系辰水的上源，发源于武陵山
脉主峰（梵净山），其西坡的牛尾河流经贵州省江

口县的德旺和闵孝，与发源于东坡的太平河汇合

后经坝盘进入铜仁市境内称锦江，下游分别又有

小江、石竹河、三寨河和瓦屋河等支流汇入，最后

经下施滩进入湖南省麻阳县后称辰水。锦江在

贵州省境内长１５８ｋｍ，流域面积４１１５ｋｍ２。其
中，铜仁市境内的长坪至漾头河段于２００９年被农
业部列为锦江河特有鱼类国家级水产种质资源

保护区，其核心区面积６００ｈｍ２，实验区面积３８０
ｈｍ２，保护的主要对象是黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ
ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ和鳜类。
２０世纪锦江的鳜类资源十分丰富，共有８种

鳜类（中国少鳞鳜 Ｃｏｒｅｏｐｅｒｃａｗｈｉｔｅｈｅａｄｉ、斑鳜
Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｓｃｈｅｒｚｅｒｉ、波纹鳜 Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｕｎｄｕｌａｔａ、暗鳜
Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｏｂｓｃｕｒａ、长身鳜 Ｃｏｒｅｏｓｉｎｉｐｅｒｃａｒｏｕｌｅｉ、鳜
Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ、大眼鳜 Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｋｎｅｒｉ、漓江少鳞

鳜Ｃｏｒｅｏｐｅｒｃａｌｏｏｎａ）［１３］，２１世纪初，代应贵等［４］

只采集到中国少鳞鳜和斑鳜２种鳜类，２０１１年，
禹真等［５］也只采集到大眼鳜、中国少鳞鳜和斑鳜

３种鳜类。上述资源调查表明，近年来锦江鳜类
资源已遭到了严重的破坏，物种数急剧减少。造

成这一现象的原因可能是修建电站、水库和水体

污染等［６７］。目前关于锦江鳜类遗传学评估的报

道较少，仅有郭健康等［８９］对大眼鳜做了 ｒＤＮＡ
ＩＴＳ１和ｍｔＤＮＡＣＯＩ序列特征及其遗传多样性的
研究。控制区（Ｄｌｏｏｐ区）是线粒体 ＤＮＡ中变异
最大的片段，其进化速率是其他区段的 ５～１０
倍［１０］，已广泛应用于鱼类群体遗传学的研究。本

文拟对锦江河保护区３种鳜的线粒体控制区（Ｄ
ｌｏｏｐ区）基因序列进行测定，分析其遗传结构及
其遗传多样性，为其种质资源评价提供参考资

料，也为日后对其资源的保护与开发利用打下基

础。
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１　材料与方法

１．１　材料
３种野生鳜类均于２０１４年１０月２１日采自

锦江河国家级水产种质资源保护区（铜仁市段），

共９７尾。其中斑鳜３３尾（群体记作ＪＢ），大眼鳜
３１尾（群体记作 ＪＤ），中国少鳞鳜３３尾（群体记
作ＪＳ）。

活鱼样本解剖取背部肌肉３～５ｇ浸泡于无
水乙醇中，置于 －２０℃保存备用。利用血液／细
胞／组织基因组 ＤＮＡ提取试剂盒（北京天根）提
取３种鳜的肌肉基因组 ＤＮＡ，１．０％ 琼脂糖凝胶
电泳 检 验 其 完 整 性，紫 外 分 光 光 度 计

（ＴｈｅｒｍｏＮａｎｏＤｒｏｐ２０００Ｃ）测定其吸光值。
１．２　引物设计与ＰＣＲ扩增

参照ＧｅｎＢａｎｋ中斑鳜（ＪＱ０１０９８８．１）、大眼鳜
（ＪＮ３７８７５１）和中国少鳞鳜（ＫＪ１４９８１１．１）ＤＬｏｏｐ
区序列设计引物，由北京诺赛基因组研究中心有

限公司合成。三种鳜引物序列分别为 ＢＧ３Ｆ：５′
ＡＴＣＣＴＣＣＣＴＡＣＴＧＣＴＣＡＡ３′，ＢＧ３Ｒ：５′ＧＴＡＡＡＧ
ＴＣＡＧＧＡＣＣＡＡＧＣ３′；ＬＳＦ：５′ＴＣＣＴＣＣＣＴＡＡＴＧ
ＣＴＣＡＡＡ３′，ＬＳＲ：５′ＡＴＡＣＣＡＧＣＴＣＣＴＴＧＴＴＣＣ
３′；ＳＬＧＦ：５′ＴＡＡＡＡＴＣＣＴＣＣＣＴＡＣＴＧＣＴＣＡＡ３′，
ＳＬＧＲ：５′ＧＡＴＡＧＴＡＡＡＧＴＣＡＧＧＡＣＣＡＡＧＣ３′。

ＰＣＲ反应体系为３０μＬ：模板ＤＮＡ３μＬ；２×

ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ（北京天根）１５μＬ；上下游引
物分别１．５μＬ；剩余体积用双蒸水补齐。ＰＣＲ扩
增反应在ＡＢ公司梯度ＰＣＲ仪（型号：Ｖｅｒｉｔｉ）上完
成。扩增条件：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性４５
ｓ，５６℃退火４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３５个循环；最
后再７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。
１．３　测序与序列分析

根据目的片段扩增结果，将目的条带清晰明

亮ＰＣＲ产物送往生工生物工程（上海）股份有限
公司测序。利用ＤＮＡｓｔａｒ５．０软件包中的ＳｅｑＭａｎ
做正反向链的拼接，结合测序峰图手动校正。运

用Ｍｅｇａ６．０６统计碱基组成、变异位点，计算遗传
距离、建立 ＮＪ系统进化树。采用 ＤｎａＳＰ５．１０软
件计算单倍型多样度（Ｈｄ）、核苷酸多样度（Ｐｉ）
和遗传分化指数（Ｆｓｔ），基因流由 Ｎｍ≈（１Ｆｓｔ）／
（４Ｆｓｔ）计算。

２　结果与分析

２．１　Ｄｌｏｏｐ区的序列特征和单倍型数
分别以 ＧｅｎＢａｎｋ中斑鳜、大眼鳜、中国少鳞

鳜（ＪＱ０１０９８８、ＥＵ６５９６９９和 ＥＵ６５９７０８）序列为参
考，经比对后保留含终止序列区、中央保守区和

保守序列区３个部分的序列，其位点长度分别为
８５７ｂｐ、８４４ｂｐ和８４９ｂｐ，并对其碱基组成和序列
长度进行统计，结果见表１。

表１　３种鳜Ｄｌｏｏｐ区的碱基组成及序列长度
Ｔａｂ．１　ＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓｏｆＤｌｏｏｐｉｎｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃｉｎｅｆｉｓｈｅｓ

种Ｓｐｅｃｉｅｓ Ａ／％ Ｔ／％ Ｃ／％ Ｇ／％ Ａ＋Ｔ／％ Ｃ＋Ｇ／％
序列长度及分布／尾

ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
８４３ｂｐ ８４５ｂｐ ８４６ｂｐ ８５２ｂｐ ８５６ｂｐ

斑鳜（ＪＢ） ３３．８ ３０．３ ２０．２ １５．７ ６４．１ ３５．９ １０ ２３
大眼鳜（ＪＤ） ３３．６ ３０．８ ２０．３ １５．３ ６４．４ ３５．６ ３１
中国少鳞鳜（ＪＳ） ３２．１ ３１．４ ２０．８ １５．７ ６３．５ ３６．５ ２１ １２

　　表 １显示：ＪＤ的序列长度为 ８４３ｂｐ；ＪＳ有
８４５ｂｐ和８４６ｂｐ两种类型；ＪＢ有８５２ｂｐ和８５６
ｂｐ两种长度。碱基含量上，ＪＢ和 ＪＤ的差别不
大，ＪＳ的碱基 Ａ略低于另２种鳜，而碱基 Ｔ则略
高些，３种鳜的 Ａ＋Ｔ含量都明显高于 Ｃ＋Ｇ含
量，呈明显的偏倚性。

ＪＢ检测到２８个多态位点（单一多态位点７
个，简约信息位点２１个），５个插入／缺失（１个全
部缺失，４个缺失同时插入）位点，２４个转换位

点，４个颠换位点，转换／颠换比值为７．６４；ＪＤ的
３１条序列一样，只存在１个缺失位点；ＪＳ检测到
５个多态位点（都为简约信息位点）和４个插入／
缺失（１个缺失同时插入，３个全部缺失）位点，５
个转换位点，无颠换发生。

９７条序列共界定了 １８种单倍型：Ｈａｐ１～
Ｈａｐ１１为斑鳜，其中４个单倍型拥有２５尾个体，
为优势的单倍型，其余７个单倍型所代表的１～２
尾个体；Ｈａｐ１２、Ｈａｐ１８为大眼鳜；Ｈａｐ１３～Ｈａｐ１７
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为中国少鳞鳜，其中３个单倍型代表３０尾个体，
为核心群体，剩余３尾分属另外２个单倍型。
２．２　遗传变异及遗传构成

ＪＤ的３１尾个体序列一致，遗传距离为０，表
明个体间无差异；ＪＳ群体内存在一定遗传变异
（遗传距离范围 ０．００００～０．００６０，平均值为
０．００２０±０．０００９）；ＪＢ的遗传距离变幅较大
（０．００００～０．０１７９，平均值最大为 ０．００８７±
０．００２０），其变异程度最高。

９７条序列经比对，保留８７２ｂｐ，基于 Ｋｉｍｕｒａ
双参数模型计算种间遗传距离，ＪＢ与 ＪＤ之间值
为０．０６８８，ＪＢ与 ＪＳ之间为０．１４４５，ＪＤ与 ＪＢ之
间为０．１６１７。基于 Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型，以
青石斑鱼（Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓａｗｏａｒａ：ＥＵ２３６５９２．１）为外
群，构建ＮＪ分子系统树（图１），３种鳜以较高的
置信度分别聚在一起，青石斑鱼单独聚为一支，

与传统分类结果一致。

２．３　种群历史动态
ＪＢ和ＪＳ２个群体的Ｔｊａｊｉｍａ′ｓＤ和Ｆｕ′ｓＦｓ检

测结果见表２，其碱基序列构建岐点分布见图２。
２种鳜的Ｔａｊｉｍａｓ′Ｄ检验值（Ｄ）和Ｆｕ′ｓＦｓ检验值
（Ｆｓ）值都是正数，不具统计学意义。ＪＢ群体呈明
显的多峰分布，呈稳定种群状态，并无群体扩张

事件［１１］；ＪＳ呈双峰分布，说明历史上也无明显的
种群扩张史。

图１　３种鳜的ＮＪ系统发育树
Ｆｉｇ．１　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｒｅｅ

ＳｉｎｉｐｅｒｃｉｎｅｆｉｓｈｅｓｂｙＮＪ

图２　２种鳜ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列错配碱基分布图
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｗｏＳｉｎｉｐｅｒｃｉｎｅｆｉｓｈｅｓ

表２　２种鳜的中性检验
Ｔａｂ．２　ＮｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｆｏｒｔｗｏｓｐｅｃｉｅｓｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃｉｎａｅ

种 Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｄ Ｆｓ

班鳜（ＪＢ） ０．２３９９（Ｐ＞０．１０）１．６１１４（Ｐ＞０．０５）
中国少鳞鳜（ＪＳ） ０．９３１６（Ｐ＞０．１０）０．８８５７（Ｐ＞０．０５）

２．４　遗传多样性
３个群体的单倍数（Ｈ）、变异位点型数（Ｓ）、

Ｈｄ、Ｐｉ和平均核苷酸差异数（Ｋ）５个遗传多样性
参数见表３。由表３可知，ＪＢ群体的５个遗传多
样性参数值最高，其次是ＪＳ，而ＪＤ最低。
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表３　３种鳜的遗传多样性
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｒｅｅＳｉｎｉｐｅｒｃｉｎｅｆｉｓｈｅｓ

种Ｓｐｉｅｓ
单倍型数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ（Ｈ）

变异位点数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｓｉｔｅｓ（Ｓ）

单倍型多样度

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈｄ）

核苷酸多态性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｐｉ）

平均核苷酸差异数

Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（Ｋ）

班鳜（ＪＢ） １１ ２８ ０．８５９９ ０．００８７ ７．３６７４
大眼鳜（ＪＤ） １ ０ ０．００００ ０．００００ ０．００００
中国少鳞鳜（ＪＳ） ５ ５ ０．７３６７ ０．００２０ １．６６２９

３　讨论

３．１　控制区序列差异
Ｄｌｏｏｐ区是ｍｔＤＮＡ中碱基序列和长度变异

最大的区域，其位点变异主要表现为碱基的替换

和插入／缺失。碱基替换是ｍｔＤＮＡ进化的主要方
式，其中转换数明显超过颠换数［１２］。本文的斑鳜

和中国少鳞鳜的碱基转换偏倚性符合上述规律，

其碱基替换未达到饱和，而大眼鳜无突变发生。

３种鳜的 Ｄｌｏｏｐ序列与报道的鳜类比较，同样识
别了终止序列区（ＥＴＡＳ）、中央保守区（ＣＳＢＦ、
ＣＳＢＥ和ＣＳＢＤ）和保守序列区（ＣＳＢ１、ＣＳＢ２和
ＣＳＢ３）３个部分［１３］，中央保守区高度一致，但不

同之处是：保守序列区的 ＣＳＢ１的通式是 ＡＴ
ＧＡＴＡＴＣＡＡＧＡＧＣＡＴＡＡ（“”变异碱基）；ＣＳＢ２
的通式是 ＴＡＡＡＣＣＣＣＣＣＴＡＣＣＣＣＣＣ（“”变异碱
基），其中，斑鳜和大眼鳜在变异处为碱基缺失，

中国 少 鳞 鳜 为 碱 基 Ａ；ＣＳＢ３的 通 式 是
ＴＧＡＡＡＡＣＣＣＣＣＡＡＡＣＡ，变异处斑鳜和大眼鳜
为ＣＧＧ，而中国少鳞鳜为ＴＴ，第三个变异位点缺
失；如果３种鳜的序列一起比对，中国少鳞鳜的
ＥＴＡＳ终止序列区核心序列 ＴＧＣＡＴ起始位置较
斑鳜和大眼鳜提前７个位点，有多达７个缺失位
点，其序列长度是 ＴＧＣＡＴＡＴＡＴＧＴＡＴＴＡ
ＡＣＡＣＣＡＴＡＣＡＴＴＴＡＴＡＴＴＡＡＡＣＡＴ（“”缺 失 位
点）。从３种鳜的突变位点发生区域比较，斑鳜
在终止序列区（ＣＳＢＦ之前）有２６个，占总突变
位点比例为７８．７９％，保守序列区（ＣＳＢＤ之后）
为２１．２１％，而中国少鳞鳜则相反，在终止序列区
为２２．２２％，保守序列区为７７．７８％。说明斑鳜在
控制区５′端变异最大，而中国少鳞鳜在３′端变异
大，具有属或种间差异。

３．２　群体遗传结构差异
ＢＩＬＬＩＮＧＴＯＮ等［１４］指出鱼类种内遗传变异

的峰值是１０％，而其他一些动物的Ｄｌｏｏｐ区结果
表明种内个体间的序列差异一般在 ０～

４．０６％［１５］。锦江河保护区３种鳜群体内变异水
平（０，０．２０％，０．８７％）均在上述阈值范围。通常
认为遗传距离大于０．０１，表明其群体遗传变异较
大［１６］，保护区斑鳜的遗传距离（０．００８７）接近
０．０１，部分个体间距离（０．００００～０．０１７９）也接
近亚种间（０．０２～０．２０）变异水平［１７］，这表明其

群体遗传变异较大，远高于同水域的中国少鳞

鳜，而大眼鳜群体无差异。在３种鳜群体间遗传
结构中，除大眼鳜与斑鳜间的６．６８％低于１０％水
平外，其余两个种之间的变异值（１４．４５％，
１６．１７％）高于１０％的水平。从单倍型数（表２）
和系统发育树（图１）可以看出，斑鳜群体系统聚
类的枝系发达，分属１１个单倍型，其遗传组成复
杂，中国少鳞鳜次之，有５种单倍型，而大眼鳜系
统组成极为简单，遗传组成单一。

遗传多样性是生物多样性的基础，是评价物

种种质资源的理论依据。ｍｔＤＮＡ遗传变异水平
常用遗传距离（ｄ）、单倍型多样度和核苷酸多态
性３个参数予以综合评判［１８］。王伟伟等［１９］报道

了国内５个水体斑鳜的控制区序列特征及群体
遗传差异，周文漪［２０］报道了７个水系１０个斑鳜
地理群体Ｃｙｔｂ基因呈单倍型多样性高而核苷酸
多样性低。与之相比，锦江保护区斑鳜群体的

ｄ＝０．００８７、Ｈｄ＝０．８５９９和 Ｐｉ＝０．００８７三个遗
传多样度参数值都较高，属高单倍型多样度和高

核苷酸多态性［２１］，结合其种群无扩张事件，说明

斑鳜适合生长于锦江水域环境中，有着较强的适

应能力、生存能力和进化潜力，并呈现出一个大

而稳定的种群动态，其群体内遗传变异大，遗传

多样性丰富。

中国少鳞鳜属中小型鳜类，生活于河流上游

及支流的溪涧中，生境狭小，扩散能力弱，群体较

小，不同地理种群间的基因交流甚少，遗传分化

显著［２２２４］，已有演化新种例证［２５］。笔者在做贵州

省鳜类调查及样品采集过程中，也只在清水江和

锦江等少数几个水体能采集到中国少鳞鳜样品，

９６６
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而原来有分布［２１］的松桃河、贘阳河、都柳江、樟江

和红水河等水域已难见其踪迹。赵丽丽等［２２２３］

报道了长江、钱塘江、西江和南渡江４个不同地
理群体内的遗传多样性偏低，ＣＡＯ等［２４］报道 ６
个群体的Ｃｙｔｂ基因的 Ｈｄ＝０．００００～０．８０００和
Ｐｉ＝０．００００～０．００２８１。与之相比，锦江中国少
鳞鳜群体（ｄ＝０．００２０，Ｈｄ＝０．７３６７，Ｐｉ＝
０．００２０）的遗传多样性丰富，但与鳜比较呈高单
倍型多样度和低核苷酸多态性［２０，２６２７］，推测目前

锦江的中国少鳞鳜可能因为早期修建水库、电站

等因素破坏了栖息地，种群数量迅速减少，遭受

过瓶颈效应，后期环境稳定后又由一个较小的种

群迅速发展而来并积累了较高单倍型多样度，但

未能积累丰富的核苷酸多态性［２８］。

大眼鳜群体３个遗传参数都为０，呈极低单
倍型多样度和极低核苷酸多态性，基因序列同质

化十分严重，遗传多样性贫乏。关于锦江大眼鳜

资源，２０世纪８０—９０年代有其分布［２３］，２００１—
２００３年代应贵等［４］未采集到，禹真等［５］２０１１年
采集的标本主要来自下游漾头水域。有关其遗

传多样性极低，推测锦江河大眼鳜资源曾受到极

大破坏，目前的群体主要由单一或少数的种群个

体发展而来，因奠基者效应或瓶颈效应导致其遗

传多样性偏低，结合之前的ｒＤＮＡＩＴＳ１和ｍｔＤＮＡ
ＣＯＩ基因多样性贫乏，人工养殖群体逃逸进入锦
江河的可能性极大。

３．３　鳜类研究意义
梵净山是雄踞贵州省东北部边缘武陵山脉

的主峰，为乌江水系和沅江水系的分水岭之一。

梵净山国家级自然保护区内森林茂密，地质构

造、地史演化及地貌结构复杂，第四纪冰川遗迹

保存完好［２９］，是不少森林植物种群在冰川期的

“避难所”［３０］，第四纪以来该区一直处于稳定而

温暖潮湿的气候条件［３１］，山脉四周溪沟、河流甚

多，呈放射状分布，为鱼类繁衍和进化提供了理

想场所。发源于西麓的锦江是其最大河流，鱼类

资源也十分丰富，有９９种（亚种）［１４］，其中土著
鱼类５２种［４］，目前中国少鳞鳜、斑鳜和大眼鳜仍

是其渔获物中常见种类［４５］，但另５种鳜处于濒
危或灭绝状态。大眼鳜和斑鳜是我国人工养殖２
大鳜类，其养殖前景和遗传改良潜力巨大，本研

究表明斑鳜群体遗传多样性十分丰富，因此加强

其种群的保护和育种研究十分必要。中国少鳞

鳜是鳜类中相对古老的物种，迁移能力有限，地

理群体遗传分化显著，加之锦江发源地的独特地

质背景以及相比于国内其他地理群体的丰富遗

传多样性，对于今后进一步探讨武陵山区乃至我

国其他水体中国少鳞鳜的起源、扩散及分子系统

地理学具有重要的参考价值。

３．４　保护区３种鳜资源保护的对策
本研究表明锦江保护区的３种鳜类种群中，

斑鳜和中国少鳞鳜遗传多样性较高，大眼鳜遗传

多样性十分贫乏，其种群数量十分有限，这对于

生活于多变喀斯特山区河流环境中的野生种群

是极大威胁。针对当前我省几大流域水系梯级

水电站的大量规划建设，河流生境的片断化和破

碎化已不可逆转［３２３３］。锦江虽然建立了国家级

水产种质资源保护区，在一定程度上缓解了过度

捕捞和环境污染对其种群的压力，但其种质状况

并不乐观，尤其是大眼鳜的种质资源显得十分匮

乏。为此，进行保护区内工作仍需从三个方面着

手：一是水库、电站等水利设施要采取补救措施，

如过鱼设施配套增加一些拦鱼、诱鱼等设施，增

加鱼类通过通道口的概率，与此同时调节繁殖季

节泄洪量等，减小水利工程对鱼类上、中、下游种

群之间基因交流的影响，提高鳜类鱼的多样性水

平；二是加大禁渔期工作力度，维持其足够的种

群数量得以繁衍生息，保护稀有的单倍型基因，

进而保存西部山区特有的鳜类物种资源；三是加

强人工养殖鳜类管理，防止人工养殖鳜逃入河流

中，导致野生鳜类种质资源下降。
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