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摘　要：为了解江苏省湖泊大银鱼（Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ）种群遗传多样性及遗传结构，基于ＰＣＲ扩增与测
序技术对太湖、高邮湖、洪泽湖和骆马湖等４个群体共１６０尾大银鱼的线粒体Ｃｙｔｂ基因序列进行分析。结果
显示，１６０条Ｃｙｔｂ基因序列共发现２５个变异位点，其中单一信息位点１１个，简约信息位点１４个。４个群体中
共检测到２３个单倍型，单倍型和核苷酸多样性分别为０．８７８±０．０１４和０．００２１±０．０００１，呈现出高单倍型多
样性和低核苷酸多样性模式。４个群体中，高邮湖群体的单倍型多样性最高（０．８７１±０．０３１），太湖群体的核
苷酸多样性最高（０．００２９±０．０００１）。洪泽湖群体的单倍型和核苷酸多样性均最低，分别为０．７５５±０．４５５
和０．００１３±０．０００１。分子方差分析结果显示，大银鱼群体间的遗传变异占１５．１３％，群体内的遗传变异占
８４．８７％，遗传变异主要发生在群体内。遗传分化指数Ｆｓｔ值统计表明：高邮湖、洪泽湖和骆马湖群体之间无显
著性差异，但均与太湖群体存在显著性差异，应将太湖群体与其他３个群体作为不同的进化单元进行管理和
保护。核苷酸不配对分布和中性检验结果均显示大银鱼经历了近期的群体扩张事件，推测扩张时间在１０．３
万～４．１万年前，属于更新世晚期。虽然江苏省４个湖泊大银鱼种群的遗传多样性较高，但其资源量已经呈
现出明显衰退迹象，应加强相应的渔业管理和保护措施，合理开发和利用大银鱼资源，做到可持续发展。

关键词：大银鱼；细胞色素ｂ基因；遗传多样性；种群结构
中图分类号：Ｓ９１７　　　文献标志码：Ａ

　　大银鱼（Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ）隶属于硬
骨鱼纲（Ｏｓｔｅｉｃｔｈｙｅｓ）胡瓜鱼目（Ｏｓｍｅｒｉｆｏｒｍｅｓ）银
鱼科（Ｓａｌａｎｇｉｄａｅ）大银鱼亚科（Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｇｉｎａｅ）大
银鱼属（ＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘＲｅｇａｎ）［１］，主要分布于东海、
黄海、渤海海域和长江、淮河中下游河道及湖泊

水库，是中国银鱼科中分布广泛、产量较高的鱼

类，且具有较高的营养价值和经济价值。大银鱼

生命周期为１年，个体小、生长快、世代离散，种
群易波动，对环境变化较为敏感，是典型的ｒ对策
者［２］。多年来，受环境污染、过度捕捞、水利工程

以及生境破碎化等多种不利因素的影响，银鱼分

布范围缩小，种群数量急剧下降，天然资源已趋

于枯竭［２］。目前，关于大银鱼的研究主要集中在

营养［３］、生物学特性［４］、种群生态［５６］和移植增

殖［７］等方面，而在分子生物学方面的研究较

少［８１０］。

物种遗传多样性是生物多样性的重要组成

部分，遗传多样性不仅是形成生物多样性的基

础，也是物种进化潜能的保证［１１］。了解物种遗传

背景对于物种科学保护和合理利用至关重要。

分子标记作为检测物种遗传多样性和遗传结构

的一种有效手段，已在鱼类和其他生物中广泛应

用。鱼类线粒 ＤＮＡ因其具有严格遵守母系遗
传、几乎不发生重组、进化速度快等特征，是探讨

种间和种内遗传分化程度及系统演化研究的良

好分子标记［１２］。细胞色素ｂ（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ，Ｃｙｔｂ）
基因是线粒体 ＤＮＡ中的蛋白质编码基因之一，
对其结构和功能了解得最为清楚，且该基因具有

进化速度较快、易扩增等优点，被广泛用于鱼类

遗传多样性及遗传结构研究［１３１５］。

江苏省位于长江和淮河下游，湖泊众多，是

我国银鱼资源的重要分布区域。长期以来，大银

鱼都是江苏省湖泊渔业重要的捕捞对象，也是出

口创汇的重要水产品之一。目前，大银鱼在湖泊
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中已无法形成渔汛，资源趋于枯竭，开展大银鱼

种质资源保护刻不容缓［１６］。以线粒体 Ｃｙｔｂ基因
序列作为分子标记，分析江苏省４个湖泊（太湖、
高邮湖、洪泽湖和骆马湖）大银鱼种群的遗传多

样性及遗传结构，以期为科学保护和合理利用大

银鱼种质资源提供重要参考。

１　材料与方法

１．１　样本采集
２０１５—２０１８年，共采集了江苏省太湖（ＴＬ）、

高邮湖（ＧＹＬ）、洪泽湖（ＨＺＬ）和骆马湖（ＬＭＬ）等
４个湖泊野生大银鱼群体样本，每个群体均采集
４０尾样本，共１６０尾样本。剪取样本肌肉组织用
无水乙醇固定，置于－２０℃冰箱低温保存。
１．２　ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增与测序

基因组ＤＮＡ采用广谱性基因组ＤＮＡ抽提试
剂盒（ＴａＫａＲａ，宝日医生物技术有限公司）提取，
使用核酸蛋白定量仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ，ＢｉｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ
Ｐｌｕｓ，德国）检测所提ＤＮＡ浓度与质量，并用１％
琼脂糖电泳检测其完整性。ＤＮＡ样品稀释成４０
ｎｇ／ｍＬ的终浓度，保存于－２０℃备用。

Ｃｔｙｂ扩 增 和 测 序 引 物 为 Ｌ１４３２１ （５′
ＣＣＡＧＴＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧ３′）、 Ｈ１５６３４
（５′ＣＴＴＡＧＣＴＴＴＧＧＧＡＧＴＴＡＡＧＧＧＴ３′）［１７］。引物
由生工生物工程（上海）股份有限公司合成。ＰＣＲ
扩增体系为 ５０μＬ，包括 １０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（含
Ｍｇ２＋）５μＬ、ｄＮＴＰｓ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ）４μＬ、Ｔａｑ酶
（５Ｕ／μＬ）０．５μＬ、上游及下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）
各２．０μＬ、模板 ＤＮＡ（４０ｎｇ／μＬ）２．０μＬ，补充
无菌水至５０μＬ。ＰＣＲ扩增程序为：９４℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５５℃退火５０ｓ，７２℃延伸
９０ｓ，反应３０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保
存。

扩增产物用１．０％琼脂糖凝胶电泳检测，送
生工生物工程（上海）股份有限公司测序。为保

证所测序列的准确性，所有样品均采用双向测

序，测序引物与扩增引物相同。

１．３　序列整理与数据处理
采用ＢｉｏＥｄｉｔ７．０软件和ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８１软件

对测序结果进行编辑和同源比对。群体序列遗

传多样性参数，包括多态性位点数、单倍型数、单

倍型多样性（Ｈｄ）和核苷酸多样性（π）等由
ＤｎａＳＰ５．０软件获得。

利用ＭＥＧＡ７．０软件统计序列碱基组成，计
算群体间的 Ｋｉｍｕｒａ双参数模型遗传距离。以太
湖新银鱼（Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ，ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＭＨ３４８２０４．１）作为外群，采用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ
ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建系统发育进化树，系统发育树分
支的置信度用自展法重复检测 １０００次。利用
Ｎｅｔｗｏｒｋ５．０软件构建单倍型的简约中介
（ｒｅｄｕｃｅｄｍｅｄｉａｎ，ＭＪ）网络图，用以检测单倍型
之间的进化关系。

采用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１１中的分子变异分析
（ＡＭＯＶＡ）方法估算遗传变异在群体内和群体间
的分布及遗传分化指数（Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，Ｆｓｔ），并用排
列测验法（ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｔｅｓｔ）检验 Ｆｓｔ的显著性（重
复次数为 １０００）。联合使用 Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ检验、
Ｆｕ′ｓＦｓ检验和核苷酸不配对分布（ｍｉｓｍａｔｃｈ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）推断群体是否发生扩张的历史。对
于不能拒绝种群扩张模型而且错配分布呈现光

滑单峰的种群，用公式 τ＝２ｕｔ估算种群扩张时
间［１８］，τ为 Ｔａｕ，是种群扩张参数，由 Ａｒｌｅｑｕｉｎ软
件计算得到，ｔ为每个世代种群的扩张时间，ｕ为
每个世代每条序列的变异速率；另根据公式 ｕ＝
２μｋ计算ｕ，μ为每个碱基的变异速率，参照大银
鱼近缘物种太湖新银鱼的碱基突变速率，采用

１％ ｐｅｒＭｙｒ（１×１０８）［１９］，ｋ表示序列长度（ｂｐ）。
扩张时间Ｔ＝ｔ×世代时间，由于大银鱼生活周期
为１年，这里取世代时间为１。

２　结果

２．１　序列变异及遗传多样性
经ＰＣＲ扩增、测序与分析，获得１６０尾大银

鱼Ｃｙｔｂ基因全序列长度为１１４１ｂｐ。１６０条序列
中共检测到２５个变异位点，变异比例为２．１９％。
其中，单一信息位点有１１个，简约信息位点为１４
个。变异均为转换或颠换，转换与颠换的比为

３７．５，没有插入或缺失位点。４个种群所有个体
序列中的碱基平均含量分别为 Ｔ（２９．３％）、Ｃ
（３２．３％）、Ａ（２１．７％）和 Ｇ（１６．７％），Ａ＋Ｔ含量
（５１．０％）略高于Ｇ＋Ｃ含量（４９．０％），其中碱基
Ｇ的含量最低，显示出明显的反Ｇ偏倚特点。
１６０尾大银鱼个体共检测到２５个变异位点，

定义了２３个单倍型，单倍型和核苷酸多样性分
别为０．８７８±０．０１４和０．００２１±０．０００１（表１）。
高邮湖群体的单倍型多样性最高，为 ０．８７１±

７１４
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０．０３１；太湖群体的核苷酸多样性最高，为
０．００２９±０．０００１；洪泽湖群体的单倍型多样性
和核苷酸多样性均最低，分别为０．７５５±０．４５５和

０．００１３±０．０００１。４个群体的遗传多样性均呈
现出高单倍型多样性和低核苷酸多样性特点。

表１　大银鱼群体的遗传多样性参数
Ｔａｂ．１　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｆｏｕｒＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
多态位点数

ＮｕｍｂｅｒｓｏｆＶａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ
单倍型数

ＮｕｍｂｅｒｓｏｆＨａｐｌｏｔｙｐｅｓ
单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
太湖 ＴＬ １３ １２ ０．８６９±０．０３４ ０．００２９±０．０００１
高邮湖 ＧＹＬ １４ １２ ０．８７１±０．０３１ ０．００１７±０．０００２
洪泽湖 ＨＺＬ ６ ７ ０．７５５±０．４５５ ０．００１３±０．０００１
骆马湖ＬＭＬ ９ ８ ０．８１３±０．０３８ ０．００１５±０．０００２
整体 Ａｌｌ ２５ ２３ ０．８７８±０．０１４ ０．００２１±０．０００１

２．２　大银鱼群体单倍型组成及系统发育
４个群体共定义 ２３个单倍型（Ｈ１Ｈ２３，表

２），其中Ｈ１、Ｈ１３和 Ｈ２１为优势单倍型，分别占
个体数的１２．５％、２５．６％和１５．０％。单倍型Ｈ１、
Ｈ３、Ｈ５、Ｈ８、Ｈ１０、Ｈ１３、Ｈ１７、Ｈ１９和 Ｈ２１被２至４
个群体共享，其中：Ｈ１是分布最广泛的单倍型，
在４个群体中都有分布；单倍型 Ｈ５、Ｈ１３、Ｈ１７、
Ｈ１９和Ｈ２１则为高邮湖、洪泽湖和骆马湖３个群

体共享。其他 １４个单倍型为各群体特有单倍
型，其中太湖群体拥有８个特有单倍型，高邮湖
群体拥有５个特有单倍型，洪泽湖群体拥有１个
特有单倍型。太湖和高邮湖群体单倍型比例均

为３０．０％，表现了较为丰富的单倍型数；洪泽湖
和骆马湖群体单倍型比例分别为１７．５％和
２０．０％，表现了较为贫瘠的单倍型数。

表２　大银鱼群体单倍型组成及分布
Ｔａｂ．２　ＴｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

太湖 ＴＬ 高邮湖 ＧＹＬ 洪泽湖 ＨＺＬ 骆马湖 ＬＭＬ
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
Ｈ１ ４ ６ ３ ７ ２０
Ｈ２ １ １
Ｈ３ １２ ３ １５
Ｈ４ １ １
Ｈ５ ２ ３ ６ １１
Ｈ６ ３ ３
Ｈ７ １ １
Ｈ８ ４ ２ ６
Ｈ９ ５ ５
Ｈ１０ ５ １ ６
Ｈ１１ ２ ２
Ｈ１２ １ １
Ｈ１３ １１ １６ １４ ４１
Ｈ１４ １ １
Ｈ１５ １ １
Ｈ１６ １ １
Ｈ１７ ４ ５ １ １０
Ｈ１８ １ １
Ｈ１９ ２ １ ２ ５
Ｈ２０ ２ ２
Ｈ２１ ７ １１ ６ ２４
Ｈ２２ １ １
Ｈ２３ １ １
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　　以太湖新银鱼（Ｎ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）为外类群，采
用邻接法构建单倍型分子系统树（图 １）。结果
表明，不同群体的单倍型混杂分布，聚集为一支，

没有表现出与其地理位置分布相对应的遗传结

构关系。利用Ｎｅｔｗｏｒｋ５．０软件构建大银鱼单倍
型进化网络图（图２），结果显示，最小网络图整体
呈星状，单倍型Ｈ１位于网络图中心，其他单倍型
均由其进化而来，说明 Ｈ１是祖先单倍型。大多
数单倍型之间只有１步突变，各单倍型相互散布
在不同的地理种群中，未形成明显的系统地理格

局，进一步支持了系统发育树的分析。

图１　大银鱼单倍型ＮＪ系统进化树
Ｆｉｇ．１　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｂｙＮＪ

ａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

图２　大银鱼单倍型最小网络进化关系图
Ｆｉｇ．２　Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｍｉｎｉｍｕｍｓｐａｎｎｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋ

ｆｏｒＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ

２．３　群体遗传结构
利用ＭＥＧＡ７．０软件计算群体内和群体间的

遗传距离（表３）。结果表明：太湖群体内的遗传
距离为０．００３，高邮湖和骆马湖群体内的遗传距
离均为 ０．００２，洪泽湖群体内的遗传距离为
０．００１。太湖群体与其他群体间的遗传距离为
０．００３，高邮湖与洪泽湖群体间的遗传距离为
０．００１，与骆马湖群体间的遗传距离为０．００２，洪
泽湖与骆马湖群体间的遗传距离为０．００１。

ＡＭＯＶＡ结果（表４）显示，群体间的分子变
异占比为 １５．１３％，群体内的分子变异占比为
８４．８７％，群体间的遗传分化指数 Ｆｓｔ为０．１５３５，
达到极显著性水平（Ｐ＝０．００００）。两两群体间
的Ｆｓｔ值及其统计结果（表３）显示，高邮湖、洪泽
湖和骆马湖群体间没有显著性差异，但均与太湖

群体有显著性差异。太湖与洪泽湖群体间的 Ｆｓｔ
值最大，高邮湖与洪泽湖群体间的 Ｆｓｔ值最小。
ＳＡＭＯＶＡ结果（表４）显示，将太湖群体单独分为
一组，其他３个群体分为一组时，组间遗传分化
指数 Ｆｃｔ为０．２５１１，达到极显著水平 （Ｐ＝
０．００００），表明两组群体间存在显著遗传差异。
２．４　群体历史动态

中性检测结果显示，４个大银鱼群体的Ｆｕ′Ｆｓ
值均为负值，且高邮湖群体的统计检验达到显著

水平。高邮湖和骆马湖群体的Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值为负
值，太湖群体和洪泽湖群体的 Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值为正
值，但统计检验均未达到显著水平。将４个大银
鱼群体作为一个整体进行中性检验分析，结果表

明Ｆｕ′Ｆｓ和Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值均为负值，且Ｆｕ′Ｆｓ值统
计检验达到极显著差异（表５）。歧点分布图（图
３）分析表明，４个大银鱼群体和大银鱼整体的歧
点分布图呈现单峰型，且 ＳＳＤ和 Ｒａｇｇｅｄｎｅｓｓ指数
２个参数的统计检验均不显著（Ｐ＞０．０５），说明
未显著偏离群体扩张模型。综合中性检验和歧

点分布分析结果可以得出，大银鱼群体进化偏离

中性检验，经历了种群扩张。根据大银鱼群体的

扩张参数值，估算出大银鱼种群扩张事件发生在

第四纪更新世晚期（距今１０．３万～４．１万年前）。
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表３　大银鱼群体内遗传距离（对角线）及群体间遗传距离（对角线下）和遗传分化指数（对角线线上）
Ｔａｂ．３　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ（ｄｉａｇｏｎａｌ），ａｎｄｐａｉｒｗｉｓｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄ

ｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 太湖 ＴＬ 高邮湖 ＧＹＬ 洪泽湖 ＨＺＬ 骆马湖 ＬＭＬ

太湖 ＴＬ ０．００３０ ０．２２７６ ０．２７３６ ０．１６５６

高邮湖 ＧＹＬ ０．００３０ ０．００２０ －０．００５０ ０．０２３４
洪泽湖 ＨＺＬ ０．００３０ ０．００１０ ０．００１０ ０．０３１７
骆马湖 ＬＭＬ ０．００３０ ０．００２０ ０．００１０ ０．００２０

注：表示Ｐ＜０．００１。
Ｎｏｔｅｓ：ｉｎｄｉｃａｔｅｄＰ＜０．００１．

表４　大银鱼群体内和群体间的ＡＭＯＶＡ和ＳＡＭＯＶＡ分析结果
Ｔａｂ．４　ＲｅｓｕｌｔｓｏｆＡＭＯＶＡａｎｄＳＡＭＯＶＡａｎａｌｙｓｉｓａｍｏｎｇａｎｄｗｉｔｈｉｎＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄｆ
平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ
变异组分

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
变异百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ／％
遗传分化指数

Ｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ
ＡＭＯＶＡ
群体间Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３ ２５．７７５ ０．１８８４Ｖａ １５．１３ Ｆｓｔ＝０．１５３５
群体内Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １５６ １６４．８００ １．０５６４Ｖｂ ８４．８７
ＳＡＭＯＶＡ
组间Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １ ２２．８９２ ０．３５７５Ｖａ ２５．１１ Ｆｃｔ＝０．２５１１
组内群体间Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｇｒｏｕｐｓ ２ ２．８８３ ０．００９６Ｖｂ ０．６８ Ｆｓｃ＝０．００９０
群体内Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １５６ １６４．８００ １．０５６４Ｖｃ ７４．２１ Ｆｓｔ＝０．２５７９
注：Ｖａ．组间变异组分；Ｖｂ．群体间变异组分；Ｖｃ．群体内变异组分。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａ．Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｍｏｎｇｇｒｏｕｐｓ；Ｖｂ．Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；Ｖｃ．Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

表５　大银鱼群体历史动态分析结果
Ｔａｂ．５　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｎｅｕｔｒａｌｔｅｓｔｓａｎｄｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｔｅｓｔｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
中性检测 Ｎｅｕｔｒａｌｔｅｓｔ

Ｆｕ′Ｆｓ Ｐ Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ Ｐ
歧点分布检验 Ｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｔｅｓｔ

ＳＳＤ Ｐ Ｒａｇｇｅｄｎｅｓｓｉｎｄｅｘ Ｐ Ｔａｕ
太湖 ＴＬ －１．８１５８ ０．２２２０ ０．２５４０４ ０．６４３０ ０．０１４５ ０．１３００ ０．０５２８ ０．２２００ ４．７１８７
高邮湖 ＧＹＬ －４．５０９２ ０．０１２０ －１．２７３８ ０．０９８０ ０．００４１ ０．３１００ ０．０５２７ ０．３４００ ２．０６４４
洪泽湖 ＨＺＬ －０．９９１６ ０．３１４０ ０．１１０９ ０．６１１０ ０．０２３０ ０．１０００ ０．０８４９ ０．２３００ １．９１０１
骆马湖 ＬＭＬ －１．３１１８ ０．２６３０ －０．５５４９ ０．３０１０ ０．００５７ ０．２７００ ０．０５１５ ０．４０００ １．８７５０
整体 Ａｌｌ －９．４５８７ ０．００８０ －１．２９６３ ０．０７４０ ０．００３０ ０．４０００ ０．０２５３ ０．７３００ ２．７８９０

３　讨论

３．１　大银鱼群体遗传多样性分析
物种的遗传多样性是生物长期进化的产物，

遗传多样性的高低与物种的生存能力和进化潜

力有密切的相关性。对物种遗传多样性水平、形

成机制及分布格局的研究，不仅可以了解物种的

进化历史，也可以为分析物种的进化潜力和预测

物种发展动向提供重要依据。单倍型多样性

（Ｈｄ）和核苷酸多样性（π）则是衡量遗传多样性
的２个重要指标［２０］。根据ＧＲＡＮＴ和ＢＯＷＥＮ提
出鱼类遗传多样性标准，单倍型多样性以０．５为
临界值，核苷酸多样性以０．００５为临界值，二者的
值越大，群体的遗传多样性程度越高［２１］。江苏省

４个湖泊大银鱼群体的单倍型多样性为０．７５５±

０．４５５～０．８７１±０．０３１，核苷酸多样性为
０．００１３±０．０００１～０．００２９±０．０００１，表明４个
大银鱼群体的单倍型多样性较高，而核苷酸多样

性较低。整体来看，大银鱼群体的单倍型多样性

为０．８７８±０．０１４，核苷酸多样性为 ０．００２１±
０．０００１，也显示出较高的单倍型多样性和较低的
核苷酸多样性特点。这种高单倍型多样性低核

苷酸多样性的模式可能是群体受到瓶颈效应后

种群迅速扩张所导致的结果，由于核苷酸多样性

所需时间比积累单倍型所需的时间漫长，这说明

４个湖泊大银鱼群体是从一个有效种群数量较小
的种群，经快速扩张而来的，但是仍然没有达到

积累核苷酸变异所需要的时间。这一推测将在

后续的历史动态分析中进一步证实。
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图３　大银鱼种群的歧点分布图
Ｆｉｇ．３　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

　　４个大银鱼群体的遗传多样性高低存在差
异，其中太湖群体和高邮湖群体的遗传多样性相

对较高，而洪泽湖群体和骆马湖群体的遗传多样

性相对较低，这可能与湖泊生态环境、捕捞强度

及渔业管理模式等多种因素有关。与其他大银

鱼地理群体遗传多样性相比较，如三峡库区群体

（Ｈｄ：０．８０４±０．０３２，π：０．００１５±０．０００１）
［２２］、

黑龙江群体（Ｈｄ：０．８２７±０．０３８，π：０．００２０±
０．０００３）、松花江群体（Ｈｄ：０．８７６±０．０３８，π：

０．００１９±０．０００２）、兴凯湖群体（Ｈｄ：０．６６７±
０．０４１，π：０．００１９±０．０００３）和莲花湖群体
（Ｈｄ：０．８２３±０．０２６，π：０．００１４±０．０００１）

［２３］，

可以得出江苏省湖泊大银鱼群体的遗传多样性

较高。与其他种类的银鱼，如太湖新银鱼（Ｈｄ：
０．７１３±０．０２２，π：０．００２２±０．０００１，Ｈｄ：
０．６７１±０．０６１，π：０．００２３±０．０００２）［１９，２２］、乔
什新银鱼（Ｈｄ：０．５９０±０．０４７，π：０．０００９±
０．０００１）［２４］、短吻间银鱼（Ｈｄ：０．３８５±０．１４９，
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π：０．０００７±０．０００３）［２２］、白肌银鱼（Ｌｅｕｃｏｓｏｍａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，Ｈｄ：０．８８８，π：０．０９９０）

［２５］和居氏银鱼

（Ｓａｌａｎｘｃｕｒｖｉｅｒｉ，Ｈｄ：０．９６７，π：０．００６０）
［２６］相比

较，可以得出大银鱼的遗传多样性高于太湖新银

鱼、乔什新银鱼及短吻间银鱼的遗传多样性，而

低于白肌银鱼和居氏银鱼的遗传多样性。因此，

大银鱼种群的遗传多样性还有待进一步提高。

３．２　大银鱼群体遗传结构分析
研究群体遗传结构不仅可以用于评价物种

群体的变异水平和不同地理群体之间的关系，还

可以确定群体中的进化显著单元和管理单元，以

及制定资源的保护和管理策略［２７］。遗传分化指

数Ｆｓｔ是用于评价亚群间遗传分化程度的重要指
标：若Ｆｓｔ小于０．０５，表明群体间遗传分化较小；
Ｆｓｔ为０．０５～０．１５，表明群体间存在中等分化；Ｆｓｔ
大于 ０．１５，表明群体间高度分化［２８］。总体来看，

４个大银鱼群体间的 Ｆｓｔ为０．１５３５，且具有显著
性差异（Ｐ＜０．０１，表４），表明大银鱼群体间存在
高度遗传分化。其中：太湖群体与高邮湖、洪泽

湖和骆马群体间的 Ｆｓｔ均大于０．１５，且具有显著
性遗传差异（Ｐ＜０．０１）；而高邮湖、洪泽湖和骆马
湖群体间的Ｆｓｔ均小于０．０５，且差异不显著（Ｐ＞
０．０５，表３）。这说明太湖群体与高邮湖、洪泽湖
和骆马群体间具有显著遗传分化，而高邮湖、洪

泽湖和骆马群体间没有显著遗传差异，这可能与

群体分布流域和地理隔离等因素有关。一般来

说，鱼类在不同水系之间存在明显的地理障碍，

通常在流域之间存在明显的种群分化，同一流域

内的种群通常分化不明显或没有遗传分化［２９３０］。

从分布流域来看，太湖属于长江水系，位于长江

南面，而高邮湖、洪泽湖和骆马湖则属于淮河水

系，位于长江北面。同时，由于大量水利工程存

在，阻碍了水系间鱼类自由交流的通道。从单倍

型组成来看，太湖群体拥有８个特有单倍型，与
高邮湖、洪泽湖和骆马湖群体之间仅有１个共享
单倍型，而高邮湖、洪泽湖和骆马湖群体之间拥

有６个共享单倍型，说明太湖群体与高邮湖、洪
泽湖和骆马湖群体间的基因交流较弱，而高邮

湖、洪泽湖和骆马湖群体间存在广泛的基因交

流。已有研究者［３１］基于线粒体ＣＯⅠ序列研究了
太湖和洪泽湖大银鱼群体间的遗传差异，结果显

示两群体间遗传分化系数为０．２０１８，表明两群
体间存在高度遗传分化，与本研究结果具有一致

性。

３．３　大银鱼群体历史动态研究
利用中性检验和核苷酸歧点分布可推测种

群经过的历史。若Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ和 Ｆｕ′ｓＦｓ的检测
呈负值且歧点分布分析图谱呈泊松状分布的单

峰，说明种群可能发生了瓶颈效应或者种群扩

张。４个大银鱼群体 Ｆｕ′ｓＦｓ和Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值呈
负值（表５），暗示其偏离中性进化，且歧点分布图
均呈明显的单峰形（图３），均说明４个大银鱼群
体在历史上出现过扩张。另外核酸不配对分布

检验中，ＳＳＤ和 Ｒａｇｇｅｄｎｅｓｓ指数两个参数的统计
检验均不显著，也说明未显著偏离群体扩张模

型。经推算，４个群体扩张时间为１０．３万 ～４．１
万年前，属于第四纪更新世晚期大理亚冰期，早

于发生约１．８万年前的最后一次大冰期［３２］。因此

可以推测，随着最后一次冰期结束，气候变暖，海

平面上升，大银鱼可能由其避难所向外扩散发生

重新殖化事件，形成高单倍型多样性和低核苷酸

多样性的遗传多样性模式。

３．４　大银鱼种质资源保护与管理
本研究对江苏省 ４个湖泊大银鱼种群遗传

多样性及遗传结构进行了分析，整体来看，大银

鱼种群遗传多样性较高，群体间存在显著的遗传

分化。由于太湖群体与高邮湖、洪泽湖和骆马湖

群体间存在高度的遗传分化，建议将他们作为两

个不同的管理单元分别进行保护，尤其应对太湖

群体采取重点保护。另外，作为一年生“ｒ对策”
生物，大银鱼种群对生境变化较为敏感，因此要

把栖息地保护、水污染控制置于优先考虑的地

位。同时，要严格控制捕捞强度，禁止在产卵期

捕鱼，并对捕捞工具和网目大小作出规定，保证

大银鱼的生殖繁衍和种质资源恢复，进而提高其

遗传多样性。
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