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摘　要：长江口地处长江与东海、黄海的交汇处，是窄脊江豚东亚亚种和长江亚种的重叠分布区和死亡率高
发区。筛选出１６个多态性微卫星位点，对采自长江口的３６头窄脊江豚东亚亚种样本作了遗传多样性和种群
动态分析。结果显示，除了２个微卫星位点显著偏离了 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡外，其他 １４个位点均未偏离
ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡。１６个微卫星位点共获得了１２９个等位基因，平均等位基因数达８．１个。计算获得的平
均观察杂合度（Ｈｏ）为０．７３３，平均期望杂合度（Ｈｅ）为０．７５８，多态性信息含量（ＰＩＣ）均在０．５以上。其遗传多
样性水平与印度洋江豚和海豹等海洋哺乳动物相近，但明显高于大熊猫、东北虎等陆生珍稀哺乳动物。杂合

度检验和Ｍｏｄｅｓｈｉｆｔ模型分析显示，该种群未经历过近期的遗传瓶颈效应。Ｍｓｖａｒ软件的４次模拟均未发现
该种群在历史上发生过明显的有效数量波动，估算的当前有效种群大小约为５６２３头。研究显示，在长江口
发现的窄脊江豚东亚亚种个体，属于一个大而稳定的种群。

关键词：窄脊江豚；东亚亚种；微卫星标记；遗传多样性指标；瓶颈效应；种群动态
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　　江豚属（Ｎｅｏｐｈｏｃａｅｎａ）是一类珍稀的小型水
生哺乳动物，隶属于鲸目（Ｃｅｔａｃｅａ）、齿鲸亚目
（Ｏｄｏｎｔｏｃｅｔｉ）、鼠海豚科（Ｐｈｏｃａｅｎｉｄａｅ），包括印度
洋江 豚 （Ｎ．ｐｈｏｃａｅｎｏｉｄｅｓ）和 窄 脊 江 豚 （Ｎ．
ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）两种，窄脊江豚又分为长江（Ｎ．
ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ ａｓｉａｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ） 和 东 亚 （Ｎ．
ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉ）两个亚种［１２］。印度洋江

豚分布于印度洋到中国南海的南方海域；窄脊江

豚的东亚亚种主要分布在台湾海峡以北的东海、

黄渤海及韩国和日本的北方海域，长江亚种仅生

活在长江中下游及其大型通江湖泊［３４］。由于种

群数量不断锐减［５７］，长江亚种２０１０年被世界自
然保护联盟（ＩＵＣＮ）列为“易危”物种［８］，２０１３年
又被列为“极危”物种［９］，我国已按国家一级保护

动物的标准对其进行保护与管理。

２０世纪９０年代以来，国内外学者已对江豚

属的形态特征、物种鉴别、生活习性、种群数量和

生存现状等方面开展了不少研究［２，１０１３］。近年来

对窄脊江豚的分子遗传学研究也逐渐出现，发现

分布于我国不同水域的群体已出现了一些遗传

分化［１４１７］。长江口地处长江与东海、黄海的交汇

处，是窄脊江豚两个亚种的重叠分布区。但因沿

岸码头林立、航运繁忙、渔业捕捞强度大，长江口

水域的江豚死亡事件频繁发生，其生存状况受到

了社会的广泛关注［１８］。我们前期的监测表明，长

江口内有一个相对稳定的长江亚种种群［１９］，长江

口外则有季节性的东亚亚种分布［１８，２０］。本研究

利用近年来在长江口收集的丰富江豚样本，通过

微卫星分析东亚亚种的遗传多样性及种群历史

动态，为中国水域的窄脊江豚保护提供了更多的

遗传学背景。
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１　材料与方法

１．１　样本采集
２０１２年至２０１７年，我们在长江口的口门水

域陆续收集到１３０余头窄脊江豚东亚亚种的遗
骸，带回实验室置于－２０℃冰柜保存。随机选取
３６头体表完整、体型正常的新鲜标本作为本文的
研究材料，图１是研究样本的采集地点，大部分
样本采自上海浦东国际机场到芦潮港码头之间

的沿岸水域。

１．２　基因组ＤＮＡ的提取
遗骸解冻后，取腹部肌肉若干，细分成０．２～

０．５ｇ的肌肉样本多份。采用Ｅｚｕｐ柱式动物基因
组 ＤＮＡ抽提试剂盒（上海生工生物工程有限公
司）提取基因组 ＤＮＡ，具体的操作方法参照试剂
盒说明书。提取的肌肉 ＤＮＡ使用１％的琼脂糖
凝胶电泳进行检测，合格的样本保存于－２０℃冰
箱中备用。

１．３　微卫星位点的选择和分型
在已发表的文献［２１２３］中选取２３个江豚的特

异性微卫星位点，通过预实验筛选后，选取１６对
多态性较高、能稳定扩增的微卫星引物进行本研

究，实验所用引物信息见表１。所有引物均由上
海生工生物技术有限公司合成，每条正向引物的

５′端用ＦＡＭ荧光染料标记。ＰＣＲ扩增的反应体
系为 ２５μＬ，包括模板 ＤＮＡ、上、下游引物各 １
μＬ、１２．５μＬ的Ｍｉｘ混合反应液，再用灭菌去离子
水补足至 ２５μＬ。反应参数为 ９５℃预变性 ３
ｍｉｎ，９４℃变性３５ｓ，５３～６０℃退火４０ｓ，７２℃延
伸７０ｓ，３５个循环；循环结束后再于７２℃延伸１０
ｍｉｎ，４℃保温。每个微卫星标记至少被重复扩增
一次，以保证结果的准确性。

ＰＣＲ扩增产物在ＡＢＩ３１３０自动ＤＮＡ分析仪
上进行分型分析，使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ１．８５软件
（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）读取分型数据，并辅以人工
核对和校正。

１．４　数据分析
使用ＥｘｃｅｌＭｉｒｃｏｓａｔｅｌｌｉｔｅＴｏｏｌｋｉｔ程序［２４］，统

计微卫星位点的等位基因数及多态性信息含量

（ＰＩＣ）。使用Ｇｅｎｅｐｏｐ４．０软件［２５］分别计算各个

位点的期望杂合度（ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｅ）、
观察杂合度（ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｏ），并基于
１０００００次 Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎ方法获得的精确 Ｐ值来

判断不同位点及种群是否偏离 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ
平衡［２６］。使用Ｆｓｔａｔ２．９．３．２软件［２７］计算种群内

的近交系数（Ｆｉｓ）。

图１　长江口窄脊江豚东亚亚种的样本收集区域
Ｆｉｇ．１　ＳａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓｏｆＮ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉ

ｉｎｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ

　　使用两种方法对种群的遗传瓶颈进行检测：
（１）杂合度过剩检验，根据各位点等位基因频率
计算的期望杂合度（Ｈｅ），与基于无限等位基因突
变模型（ＩｎｆｉｎｉｔｅＡｌｌｅｌｅＭｏｄｅｌ，ＩＡＭ）、逐步突变模
型（ＳｔｅｐｗｉｓｅＭｕｔａｔｉｏｎＭｏｄｅｌ，ＳＭＭ）和双相突变模
型（Ｔｗｏｐｈａｓｅｄｍｏｄｅｌｏｆｍｕｔａｔｉｏｎ，ＴＰＭ；ＴＰＭ模型
的参数设置为５％来自ＩＡＭ、９５％来自ＳＭＭ）３种
突变模型下分别计算的平均期望杂合度（Ｈｅｑ）进
行比较，用 Ｓｉｇｎｔｅｓｔ和 Ｗｉｌｃｏｘｏｎｓｉｇｎｒａｎｋｔｅｓｔ对
杂合度过剩与否进行显著性检测（基于１０００次
重复）［２７］。（２）Ｍｏｄｅｓｈｉｆｔ分析，通过微卫星等位
基因的频率分布来判别种群是否经历过瓶颈效

应；在平衡的种群中微卫星等位基因呈“Ｌ”形分
布，而经历过瓶颈的种群则明显偏离典型的“Ｌ”
形分 布［２８］。这 两 种 方 法 均 通 过 Ｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋ
１．２．０２软件［２９］实现。

基于６龄的世代时间［１０］，使用 Ｍｓｖａｒ１．３软
件［３０３１］运行 ２００００次 ＭＣＭＣ链重复，去除前
１０％的老化链后，估计当前有效种群 Ｎｏ、历史有
效种群Ｎｔ及种群波动的时间尺度 Ｔ（Ｔ＝Ｔａ／Ｎｏ，
Ｔａ表示自开始扩张／衰退以来的世代数）。通过
ｒ＝Ｎｏ／Ｎｔ去判断种群大小的变化，当 ｒ＝１时表
明种群是稳定的，ｒ＞１时表明有效种群的扩张，
ｒ＜１时表明有效种群的衰退［３２］。

７５６
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表１　实验所用微卫星引物
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

座位

Ｌｏｃｕｓ
登录号

ＧｅｎｅＢａｎｋ
上、下游引物

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′→３′）
重复单元

Ｒｅｐｅａｔｓ
退火温度

Ｔｍ／℃

ＹＦＰＳＳＲ１ ＤＱ１５９２９２
Ｆ：ＴＴＴＧＧＡＡＡＴＴＧＣＴＡＧＡＣＴＧＴＧＧ
Ｒ：ＣＣＴＣＴＴＡＣＧＣＡＡＧＡＴＡＡＡＡＧＴＧＧ

（ＡＣ）１５ ６０

ＹＦＰＳＳＲ１１ ＤＱ１５９２９７
Ｆ：ＡＡＴＧＧＡＡＧＣＡＡＡＣＴＧＡＡＴＧＴＣＣ
Ｒ：ＧＧＴＣＣＡＴＣＴＡＴＡＴＴＧＣＣＡＣＡＧＡ

（ＣＡ）２１ ５３

ＹＦＰＳＳＲ１７ ＤＱ１５９３０１
Ｆ：ＣＣＴＣＴＣＣＡＡＡＴＧＧＡＴＧＴＣＡＡＡ

Ｒ：ＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＣＴＧＴＴＡＧＡＧＡＡＡＣＧ
（ＡＣ）２０ＴＣ（ＡＣ）３ ６０

ＹＦＰＳＳＲ２０ ＤＱ１５９３０３
Ｆ：ＧＧＡＡＴＣＡＣＴＴＡＧＧＡＴＧＣＴＴＴＣＡ
Ｒ：ＣＣＴＣＴＣＴＧＧＧＴＴＧＴＴＴＣＴＴＧＴＴ

（ＣＡ）１７ ６０

ＹＦＰＳＳＲ２７ ＤＱ１５９３０５
Ｆ：ＣＣＡＧＡＧＧＡＡＴＡＴＡＡＧＧＣＡＧＣＡＴ
Ｒ：ＡＡＡＴＴＡＴＧＧＴＧＧＴＡＣＣＧＧＡＴＴＧ

（ＡＣ）１９ ５８

ＹＦＰＳＳＲ３２ ＤＱ１５９３０７
Ｆ：ＣＴＧＣＴＴＴＧＴＴＣＴＣＡＣＴＧＡＡＴＧＧ
Ｒ：ＴＴＣＴＴＣＣＡＣＴＴＴＣＡＣＣＡＴＣＴＣＣ

（ＧＴ）２２ ５８

ＹＦＰＳＳＲ４２ ＤＱ１５９３０８
Ｆ：ＴＣＣＧＴＡＧＧＣＴＴＧＧＴＴＣＴＴＧＴＡＴ
Ｒ：ＡＧＧＧＧＡＣＣＣＴＡＡＧＴＴＴＴＣＡＧＡＧ

（ＧＴ）１１（ＧＡ）８ ６０

ＹＦＰＳＳＲ５９ ＤＱ１５９３１１
Ｆ：ＧＣＡＣＣＴＧＧＧＴＡＣＴＧＴＣＣＡＴＡＴＴ
Ｒ：ＴＣＴＴＣＣＡＡＡＴＡＣＣＴＧＣＣＴＴＣＡＴ

（ＣＡ）１５ ５９

ＹＦＰＳＳＲ６０ ＤＱ１５９３１２
Ｆ：ＧＴＧＡＧＣＣＴＣＡＡＴＧＴＡＣＣＡＡＡＡＡＣ
Ｒ：ＣＴＧＴＴＣＴＧＴＴＧＧＴＴＴＴＣＣＴＴＴＣ

（ＡＣ）１９ ５７

ＹＦＰＳＳＲ６２ ＤＱ１５９３１４
Ｆ：ＧＡＴＧＣＴＧＧＡＧＧＡＧＴＣＣＡＡＴＡＡＣ
Ｒ：ＴＧＡＣＴＧＧＴＡＴＧＴＧＣＣＧＴＧＡＴＡＣ

（ＣＡ）１８ ５８

ＹＦＰＳＳＲ６４ ＤＱ１５９３１５
Ｆ：ＣＣＴＣＡＧＴＧＴＴＧＴＣＣＡＧＡＧＡＡＡＡＴ
Ｒ：ＧＣＣＴＴＴＣＣＴＣＡＣＴＴＣＡＣＡＣＴＣＴ

（ＧＡ）３ＧＧ（ＧＡ）１９ ６０

ＹＦＰＳＳＲ６６ ＤＱ１５９３１７
Ｆ：ＡＧＡＣＴＣＣＡＡＧＴＣＣＡＣＡＡＣＴＧＣＴ
Ｒ：ＣＴＡＧＧＡＧＴＣＴＧＣＡＧＴＣＣＧＡＡＡＧ

（ＡＣ）２０ ６０

ＹＦＰＳＳＲ６７ ＤＱ１５９３１８
Ｆ：ＣＣＣＡＴＧＡＡＧＡＧＴＧＴＧＴＡＣＧＴＧＴ
Ｒ：ＴＴＡＧＧＣＡＧＴＣＴＧＧＣＴＣＡＡＣＴＣＴ

（ＡＣ）１７ ６０

ＹＦＰＳＳＲ６９ ＤＱ１５９３１９
Ｆ：ＧＡＧＧＡＣＡＧＧＧＴＧＧＴＡＴＧＴＴＧＴＴ
Ｒ：ＣＡＴＡＧＴＣＡＣＣＡＧＴＧＣＡＴＴＴＣＣＡ

（ＧＴ）１４（ＧＣ）４（ＧＴ）４ ５８

ＮＰ３９９ ＥＦ１５０９４４
Ｆ：ＡＴＧＴＣＡＣＴＧＴＴＧＴＧＧＡＧＡＧ
Ｒ：ＴＧＴＴＡＧＡＡＡＴＧＧＣＡＧＡＡＴＧ

（ＣＡ）１０ ５７

ＮＰ４２８ ＥＦ６５４６８０
Ｆ：ＣＣＡＧＡＧＡＡＴＣＡＧＡＡＣＣＡＡＴＡＧ
Ｒ：ＣＣＡＧＡＡＴＣＡＣＡＣＧＡＧＣＣＴ

（ＧＡＴＡ）８（ＧＡＣＡ）４ ５７

２　结果

２．１　长江口窄脊江豚东亚亚种的遗传多样性
所分析的３６头江豚样本在１６个多态性微卫

星位点上均能成功分型，计算获得的各类遗传多

样性参数见表２。可见，１６个位点共获得１２９个
等位基因，每个微卫星位点在群体中检测到的等

位基因数都在６个以上，平均为８．１个，其中位点
ＹＦＰＳＳＲ５９的等位基因数达１３个。计算获得的
观察杂合度 Ｈｏ在 ０．５００～０．８８９之间，平均
０．７３３；期望杂合度 Ｈｅ在０．６１３～０．８９３之间，平
均０．７５８；两者的平均值比较接近，但 Ｈｅ的变化
范围更集中。１６个位点的多态性信息含量（ＰＩＣ）

值均在０．５以上，平均达０．７１８，为高度多态性变
异。

２．２　ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡检验
对１６个微卫星位点在３６个样本中所进行的

ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡检验结果显示，除 ＹＦＰＳＳＲ１
和 ＹＦＰＳＳＲ２０显著偏离 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡
（Ｐ＜０．０５）以外，其余１４个位点均未偏离 Ｈａｒｄｙ
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡（Ｐ＞０．０５）。近交检验结果显示，
微卫星位点 ＹＦＰＳＳＲ２７、ＹＦＰＳＳＲ４２、ＹＦＰＳＳＲ６２和
ＮＰ３９９的近交系数 Ｆｉｓ小于０，其余１２个位点的
Ｆｉｓ值在０．００４～０．１８７之间，种群的平均 Ｆｉｓ值
为０．０３４，表明种群内存在着近交现象（表２）。

８５６
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表２　长江口窄脊江豚东亚亚种１６个微卫星位点的遗传多样性参数
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆ１６ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｌｏｃｉｉｎＮ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉｉｎｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ

位点

Ｌｏｃｕｓ
片段大小

Ｓｉｚｅｒａｎｇｅ
等位基因数

Ｎａ
观察杂合度

Ｈｏ
期望杂合度

Ｈｅ
多态信息含量

ＰＩＣ
哈温平衡
ＰＨＷＥ

近交系数

Ｆｉｓ
ＹＦＰＳＳＲ１ １７４～１８６ ６ ０．６９４ ０．８２０ ０．７８０ ０．０３４ ０．１５５
ＹＦＰＳＳＲ１１ １８２～１９８ ９ ０．７７８ ０．７９３ ０．７５９ ０．６５４ ０．０２０
ＹＦＰＳＳＲ１７ １６８～１８２ ７ ０．７５０ ０．８１２ ０．７７２ ０．０７５ ０．０７８
ＹＦＰＳＳＲ２０ １４５～１６３ ９ ０．５００ ０．６１３ ０．５８８ ０．０３０ ０．１８７
ＹＦＰＳＳＲ２７ １８１～１９９ ９ ０．６６７ ０．６４６ ０．６０３ ０．７３９ －０．０３２
ＹＦＰＳＳＲ３２ １６０～１８６ １１ ０．７５０ ０．８２３ ０．７９１ ０．４３７ ０．０９０
ＹＦＰＳＳＲ４２ １８１～２０３ ７ ０．７７８ ０．６３１ ０．５７２ ０．５１４ －０．２３７
ＹＦＰＳＳＲ５９ １７０～２０４ １３ ０．８３３ ０．８９３ ０．８７０ ０．０８６ ０．０６８
ＹＦＰＳＳＲ６０ １２３～１３９ ６ ０．７２２ ０．７８０ ０．７３５ ０．３１５ ０．０７５
ＹＦＰＳＳＲ６２ １９２～２０６ ８ ０．７５０ ０．６８５ ０．６４９ ０．７６６ －０．０９６
ＹＦＰＳＳＲ６４ ２１６～２３６ ６ ０．６９４ ０．７４８ ０．７０５ ０．２０５ ０．０７２
ＹＦＰＳＳＲ６６ １５８～１８４ ９ ０．８０６ ０．８３２ ０．７９７ ０．２３５ ０．０３２
ＹＦＰＳＳＲ６７ １９５～２１３ ６ ０．６９４ ０．７３７ ０．６８４ ０．１０４ ０．０５９
ＹＦＰＳＳＲ６９ １９６～２１０ ８ ０．７５０ ０．７５３ ０．７１２ ０．４８０ ０．００４
ＮＰ３９９ ２２３～２３７ ８ ０．８８９ ０．８３０ ０．７９３ ０．８５５ －０．０７２
ＮＰ４２８ １３４～１６２ ７ ０．６６７ ０．７３６ ０．６８４ ０．０７５ ０．０９６
Ｍｅａｎ ８．１ ０．７３３ ０．７５８ ０．７１８ ０．０３４

注：Ｐ＜０．０５
Ｎｏｔｅｓ：Ｐ＜０．０５

２．３　遗传瓶颈检验
基于ＩＡＭ、ＳＭＭ和 ＴＰＭ的假设，得到长江口

窄脊江豚东亚亚种在３种突变模型下的平均期
望杂合度（Ｈｅｑ），见表 ３。在 ＩＡＭ模型下，位点
ＹＦＰＳＳＲ１７、ＹＦＰＳＳＲ６０和 ＮＰ３９９的 Ｈｅ显著高于
Ｈｅｑ，而位点 ＹＦＰＳＳＲ１的 Ｈｅ极显著高于 Ｈｅｑ；在

ＳＭＭ和ＴＰＭ模型下，位点 ＹＦＰＳＳＲ１、ＹＦＰＳＳＲ２０、
ＹＦＰＳＳＲ２７、ＹＦＰＳＳＲ４２和ＹＦＰＳＳＲ６２的Ｈｅ与Ｈｅｑ
均 存 在 显 著 差 异，其 中 位 点 ＹＦＰＳＳＲ２０、
ＹＦＰＳＳＲ２７和 ＹＦＰＳＳＲ６２的 Ｈｅ与 Ｈｅｑ差异极显
著，所有其他位点的Ｈｅ与Ｈｅｑ差异则不显著。

表３　长江口窄脊江豚东亚亚种种群微卫星位点瓶颈效应分析
Ｔａｂ．３　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋｂｙｌｏｃｕｓｆｏｒＮ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉｉｎｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ
位点

Ｌｏｃｕｓ

样本数

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

期望杂合度

Ｈｅ
ＩＡＭ

Ｈｅｑ Ｐ
ＳＭＭ

Ｈｅｑ Ｐ
ＴＰＭ

Ｈｅｑ Ｐ
ＹＦＰＳＳＲ１ ３６ ０．８２０ ０．５９３ ０．００２ ０．７３３ ０．０２８ ０．７２１ ０．０２０

ＹＦＰＳＳＲ１１ ３６ ０．７９３ ０．７３４ ０．２９２ ０．８３１ ０．１２９ ０．８２４ ０．１８５
ＹＦＰＳＳＲ１７ ３６ ０．８１２ ０．６５２ ０．０３０ ０．７７８ ０．２８４ ０．７６６ ０．１９５
ＹＦＰＳＳＲ２０ ３６ ０．６１３ ０．７２５ ０．１２８ ０．８３５ ０．０００ ０．８２５ ０．００２

ＹＦＰＳＳＲ２７ ３６ ０．６４６ ０．７３２ ０．１６５ ０．８３２ ０．００２ ０．８２１ ０．００６

ＹＦＰＳＳＲ３２ ３６ ０．８２３ ０．７８５ ０．３７４ ０．８６６ ０．０８５ ０．８６０ ０．１２３
ＹＦＰＳＳＲ４２ ３６ ０．６３１ ０．６５１ ０．３４９ ０．７７４ ０．０１４ ０．７６６ ０．０３２

ＹＦＰＳＳＲ５９ ３６ ０．８９３ ０．８３７ ０．０９５ ０．８９９ ０．３１７ ０．８９６ ０．３７４
ＹＦＰＳＳＲ６０ ３６ ０．７８０ ０．５９９ ０．０３２ ０．７３３ ０．２５２ ０．７１９ ０．２１３
ＹＦＰＳＳＲ６２ ３６ ０．６８５ ０．７２９ ０．２４６ ０．８３１ ０．００４ ０．８２４ ０．００７

ＹＦＰＳＳＲ６４ ３６ ０．７４８ ０．６０６ ０．１０９ ０．７３３ ０．５１８ ０．７２４ ０．４４９
ＹＦＰＳＳＲ６６ ３６ ０．８３２ ０．７２７ ０．０８２ ０．８３１ ０．４４１ ０．８２２ ０．４９８
ＹＦＰＳＳＲ６７ ３６ ０．７３７ ０．６０４ ０．１５６ ０．７３３ ０．４３４ ０．７２６ ０．４８１
ＹＦＰＳＳＲ６９ ３６ ０．７５３ ０．６９２ ０．３４５ ０．８０７ ０．１０６ ０．７９９ ０．１４９
ＮＰ３９９ ３６ ０．８３０ ０．７０１ ０．０３８ ０．８０９ ０．３７３ ０．８００ ０．３０１
ＮＰ４２８ ３６ ０．７３６ ０．６５５ ０．２７４ ０．７７６ ０．１８５ ０．７６７ ０．２３０

注：Ｈｅ与Ｈｅｑ差异显著（Ｐ＜０．０５）；Ｈｅ与Ｈｅｑ差异极显著（Ｐ＜０．０１）

Ｎｏｔｅｓ：ＳｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｆｒｏｍＨｅａｎｄＨｅｑａｔＰ＜０．０５； ＳｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅＨｅａｎｄＨｅｑａｔＰ＜０．０１

９５６
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　　使用 Ｓｉｇｎｔｅｓｔ和 Ｗｉｌｃｏｘｏｎｔｅｓｔ分别对上述３
种突变模型下的种群瓶颈效应进行检测，结果见

表４。在 ＩＡＭ模型下，Ｓｉｇｎｔｅｓｔ检测没有发现这
一江豚种群偏离突变漂移平衡，而 Ｗｉｌｃｏｘｏｎｔｅｓｔ
检测则发现该种群偏离了突变漂移平衡，表现出
极显著的杂合子过剩（Ｐ＜０．０５）；在ＳＭＭ和ＴＰＭ
模型下虽然出现了杂合子过剩的现象，但 Ｓｉｇｎ
ｔｅｓｔ和Ｗｉｌｃｏｘｏｎｔｅｓｔ检测下均未达到显著性水平。
　　图 ２列出了基于 Ｍｏｄｅｓｈｉｆｔ分析获得的 １６
个微卫星位点的等位基因频率分布。可见，这些

微卫星位点的等位基因频率在０．１～０．７范围内
均有分布，但分布情况有所差异。其中，位点

ＹＦＰＳＳＲ１的等位基因频率主要分布在０．２～０．３，
位点 ＹＦＰＳＳＲ６４的等位基因频率主要分布在
０．１～０．２，其等位基因频率分布明显偏离了平衡
状态下的“Ｌ”形分布。其他１４个位点的等位基
因频率分布主要在０～０．１，保留了较多的低频等
位基因，满足平衡状态下的“Ｌ”形分布。

表４　长江口窄脊江豚东亚亚种种群
瓶颈效应的检测

Ｔａｂ．４　ＢｏｔｔｌｅｎｅｃｋｔｅｓｔｏｆＮ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ

检验方法

Ｔｅｓｔ
Ｐ值　Ｐｖａｌｕｅ

ＩＡＭ ＳＭＭ ＴＰＭ
Ｓｉｇｎｔｅｓｔ ０．１６０ ０．１５７ ０．１５５
Ｗｉｌｃｏｘｏｎｔｅｓｔ ０．００８ ０．８９４ ０．９５８
注：显著偏离突变漂移平衡（Ｐ＜０．０５）；极显著偏离突变
漂移平衡（Ｐ＜０．０１）
Ｎｏｔｅｓ： ＳｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｅｖｉａｔｉｏｎｆｒｏｍｍｕｔａｔｉｏｎｄｒｉｆｔｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍａｔＰ＜
０．０５；ＳｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｅｖｉａｔｉｏｎｆｒｏｍｍｕｔａｔｉｏｎｄｒｉｆｔｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍａｔＰ＜
０．０１

２．４　有效种群波动
使用Ｍｓｖａｒ１．３软件、采用６龄的世代时间

对长江口窄脊江豚东亚亚种的有效种群大小及

种群波动的时间尺度（Ｔ）作了估算，模拟运算的
结果见表５。可见，４次运算获得的结果均显示
当前有效种群大小（Ｎｏ）和历史有效种群大小
（Ｎｔ）完全一致，种群大小未检测到任何变化（ｒ＝
１），因此波动的时间（Ｔ）也无法推断。估算获得
的当前有效种群（Ｎｏ）约为５６２３头（表５），具体
的有效种群分布曲线见图３。

３　讨论

３．１　长江口窄脊江豚东亚亚种的遗传多样性
珍稀濒危动物由于种群数量少、标本珍贵，

所分析样本数量的多寡和代表性成为判断相关

研究结果可信度的标志之一。ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平
衡检验是评估样本代表性及其基因分型质量好

坏的重要工具［２７］。群体小、近亲交配、等位基因

突变等均可导致所检测的种群基因型偏离

ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡［３３］。本研究所分析的１６个
微卫星多态性位点在３６头江豚中有１４个位点满
足ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡，说明所选择的样本不仅
数量充足，在遗传指标上也具有代表性。

等位基因数、多态信息含量（ＰＩＣ）和遗传杂
合度（Ｈ）都是检测种群遗传多样性高低的主要指
标。本研究所选用的１６个微卫星位点的等位基
因数在６～１３个之间，平均达８．１个，远高于用于
遗传多样性评估的微卫星至少有４个等位基因
的标准［３４］。一般认为，当多态信息含量 ＰＩＣ＞
０．５时，为高度多态性变异；当 ０．５＞ＰＩＣ＞０．２５
时，为中度多态性变异；当 ＰＩＣ＜０．２５时，为低度
多态性变异［３５］。本研究所分析的１６个微卫星位
点的多态性信息含量（ＰＩＣ）值均在０．５以上，表
明所在种群的遗传结构为高度的多态性变异。

遗传杂合度能反映群体在多个座位上的遗

传变异，是度量群体遗传多样性的最适参数之

一。本文所得的窄脊江豚东亚亚种长江口种群

的期望杂合度（Ｈｅ）在０．６１３～０．８９３之间，平均
为０．７５８。这一期望杂合度（Ｈｅ）略低于同一亚
种的北黄海种群，但显著高于长江中下游的长江

亚种种群（表６）。与其他濒危物种相比，窄脊江
豚长江口种群的遗传多样性略低于印度洋江豚

的南海种群及海豹的辽东湾种群，但差异并不显

著，说明海洋哺乳动物均具有高而相近的遗传多

样性。与陆生哺乳动物相比，窄脊江豚长江口种

群均高于２个大熊猫种群，更高于１个东北虎种
群和３个扬子鳄种群。可见，与其他濒危物种相
比，窄脊江豚东亚亚种长江口种群仍然具有相对

较高的遗传多样性。

０６６



５期 张　枫，等：长江口江豚的遗传多样性现状及种群动态

图２　长江口窄脊江豚东亚亚种种群微卫星位点的等位基因频率的分布图
Ｆｉｇ．２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｔｅａｃｈｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｕｓｉｎＮ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ
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表５　长江口窄脊江豚东亚亚种种群大小
变化的Ｍｓｖａｒ分析结果

Ｔａｂ．５　ＲｅｓｕｌｔｓｏｆＭｓｖａｒａｎａｌｙｓｉｓｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅｓｏｆ
Ｎ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉｉｎｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ
运算

Ｒｕｎ
ｌｏｇ１０

Ｎ０ Ｎｔ Ｔ
转换值Ｃｏｎｖｅｒｔｅｄｖａｌｕｅ
Ｎ０ Ｎｔ Ｔ

１ ３．７５ ３．７５ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ ５６２３５６２３ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ
２ ３．７５ ３．７５ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ ５６２３５６２３ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ
３ ３．７５ ３．７５ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ ５６２３５６２３ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ
４ ３．７５ ３．７５ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ ５６２３５６２３ ｎｏｔｉｎｆｅｒｒｅｄ

注：Ｎ０为当前有效种群大小；Ｎｔ为历史有效种群大小；Ｔ为种群

波动的时间（运算无法推断）

Ｎｏｔｅｓ：Ｎ０ｍｅａｎｃｕｒｒｅｎｔｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ；Ｎｔｍｅａｎｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ；Ｔｍｅａｎｔｉｍｅｉｎｙｅａｒｓｓｉｎｃｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ

ｃｈａｎｇｅ（ｒｕｎｓｄｉｄｎｏｔｉｎｆｅｒ）

３．２　长江口窄脊江豚东亚亚种的种群历史动态
瓶颈效应可能会增加近亲繁殖、损失遗传变

异以及固定有害等位基因的概率，从而降低进化

潜力，增加种群灭绝的可能性［４０］。对于一个近期

经历过瓶颈效应的种群来说，等位基因数量和杂

合度都会降低，但由于等位基因数量的减少速度

图３　估算的长江口窄脊江豚东亚亚种有效
种群大小的分布曲线

Ｆｉｇ．３　Ｅｓｔｉｍａｔｅｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｉｚｅｓｏｆＮ．ａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓｓｕｎａｍｅｒｉｉｎ

ｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ
图中虚线代表当前有效种群大小（Ｎ０）分布，实线代表历史有效

种群大小（Ｎｔ）分布

Ｔｈｅｄａｓｈｅｄｌｉｎｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｃｕｒｒｅｎｔｅｆｆｅｃｔｉｖｅ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ（Ｎ０）；ｔｈｅｓｏｌｉｄｌｉｎｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ

ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ（Ｎｔ）

表６　中国几个濒危物种遗传多样性水平比较
Ｔａｂ．６　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｍｏｎｇｓｅｖｅｒａｌｅｎｄａｎｇｅｒｅｄｓｐｅｃｉｅｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａ
物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ
种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｓａｍｐｌｅｓ
期望杂合度

Ｈｅ
显著性差异

Ｐ
数据来源

Ｄａｔａｓｏｕｒｃｅ

窄脊江豚

Ｎｅｏｐｈｏｃａｅｎａａｓｉａｅｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ

长江口

ＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙ ３６ ０．７５８ － 本研究

长江中下游

ＭｉｄｄｌｅａｎｄｌｏｗｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒ ３０ ０．６５９ ０．０１４ ［２２］

黄海北部

ＮｏｒｔｈｅｒｎＹｅｌｌｏｗＳｅａ １４７ ０．７９４ ０．３１９ ［１５］

印度洋江豚

Ｎｅｏｐｈｏｃａｅｎａｐｈｏｃａｅｎｏｉｄｅｓ
南海

ＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＳｅａ ６９ ０．７８０ ０．７１９ ［１４］

海豹

Ｐｈｏｃａｌａｒｇｈａ
辽东湾

ＬｉａｏｄｏｎｇＢａｙ ２５ ０．７６０ ０．９４３ ［３６］

大熊猫

Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ

王朗保护区

Ｗａｎｇｌａｎｇｐｒｏｔｅｃｔｅｄａｒｅａ ２２ ０．６４８ ０．０１１

唐家河保护区

Ｔａｎｇｊｉａｈｅｐｒｏｔｅｃｔｅｄａｒｅａ ４２ ０．６８９ ０．０９７
［３７］

扬子鳄

Ａｌｌｉｇａｔｏｒｓｉｎｅｓｉｓ

宣城野生群

ＷｉｌｄｇｒｏｕｐｉｎＸｕａｎｃｈｅｎｇ ９ ０．３３０ －

Ｆ１饲养群
Ｆ１ｃａｐｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

１１ ０．３４０ －

Ｆ２饲养群
Ｆ２ｃａｐｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

１９ ０．３８０ －

［３８］

东北虎

Ｐａｎｔｈｅｒａｔｉｇｒｉｓａｌｔａｉｃａ
珲春保护区

Ｈｕｉｃｈｕｎｐｒｏｔｅｃｔｅｄａｒｅａ ２４ ０．３６９ － ［３９］

注：Ｐ＜０．０５
Ｎｏｔｅｓ： Ｐ＜０．０５
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要快于杂合度，因此会出现杂合度过剩的现

象［４１］。本研究选用３个突变模型（ＩＡＭ、ＳＭＭ和
ＴＰＭ）和 ２种检测方法的检验结果显示，仅
Ｗｉｌｃｏｘｏｎｔｅｓｔ检测的ＩＡＭ模式下显示种群可能经
历过瓶颈，其他检测结果均不支持种群经历了近

期的瓶颈效应。

在物种的进化过程中会积累较多低频率的

稀有等位基因，从而增加物种对生活环境的适应

能力。而遗传瓶颈效应则会导致等位基因频率

的分布由低频（＜０．１）转移到中频（０．１～０．２），
从而偏离种群在突变漂变相平衡状态下的“Ｌ”
形分布［２８］。本文通过微卫星等位基因频率分布

的Ｍｏｄｅｓｈｉｆｔ分析（图２），发现仅有２个位点丢
失了大量低频等位基因，少量位点的等位基因频

率分布也开始向中频转移，但其他１４个位点均
没有明显地偏离“Ｌ”形分布，表明这一江豚种群
并没有经历过近期的遗传瓶颈。但近交检验结

果显示，有１２个微卫星位点的 Ｆｉｓ值大于零，种
群平均Ｆｉｓ值为０．０３４，表明种群内存在着一定的
近交现象。

本研究采用Ｍｓｖａｒ软件所作的４次独立模拟
显示，这一种群的有效种群数量均约为５６２３头
（表５），表明长江口窄脊江豚东亚亚种种群在历
史上并没有经历过明显的数量波动，这也与其未

经历过近期的遗传瓶颈并具有较高的遗传多样

性相印证［４２］。当然，这一种群虽然具有大而稳定

的个体数量，但其分布范围可能比较广泛，并不

只局限于长江口水域。我们在长江口发现的江

豚个体，只是其中季节性迁移到该水域的部分个

体［１８］。

　　赵振官实验师、张亚工程师、仝云云等在江豚遗骸收
集和解剖过程中提供了极大帮助，特此致谢！
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